
Description+d’une+première+récolte+française+de+Psathyrella ichnusae (Örstadius,+Contu,+E.+Larsson &+Vizzini)
D.0Deschuyteneer &0P.0Tanchaud

Récolte++réalisée+par+P.+Tanchaud,+sur+la+commune+de+Yves+en+CharenteGMariIme+
Coordonnées GPS,:,46.036274,N,1.023901,W



Habitat&:&sur&sol&plutôt&sablonneux,&boueux,&dans&un&pré&avec&chevaux,&parmi&les&débris&herbacés,&
à&côté&de&cro:ns&;&chapeau&:&9&mm&pour&le&plus&gros.&



Descrip(on macroscopique

Chapeaumesurant 9 mm de diamètre pour l’exemplaire le plus développé, de forme conico7paraboloïde ne devenant pas plan
convexe, non strié et dépourvu d’umbon, de teinte ocre brun foncé sur les jeunes exemplaires frais, devenant ocre chamois
sur les exemplaires plus matures ; hygrophane, il décolore en ocre très pâle. Il est parsemé de fibrilles vélaires blanches
éparses, prédominantes sur la moiCé du chapeau proche de la marge, au niveau de laquelle elles forment un filet arachnéen,
parCellement appendiculé.

Lames espacées à moyennement espacées, largement adnées, décurrentes par une dent, ocre brunâtre, dont l’arête fimbriée
est blanche sur exsiccatum.

S(pemesurant 30740 x 1,573 mm, blanc teinté d’ocre ; apex pruineux, finement fibrilleux dans les 2/3 inférieurs.

Voile fibrilleux blanc dense qui, selon la descripCon d’Örstadius (op cit.), relie la marge au sCpe et recouvre le chapeau des
sujets jeunes, persistant au niveau de la marge sur les exemplaires adultes.

Chairmince ; saveur et odeur sans parCcularités.



KOH$5%

NH4OH$10%

Sporesmesurées au sommet du stipe N=30, Arithmetic mean Me of L × W: 8.14 × 4.97 µm , Arithmetic mean Me of Q: 1.64
Dimensions computed by quantile method with 80% confidence interval: L × W for 80% CI: (7.5S)7.9518.73(S9) × (4S)4.9515.2(S5.5) µm, Q for 80% CI: (1.45)1.5 1 1.8(2) ;
de face oblongues, subcylindriques, parfois ovoïdes, légèrement à nettement amygdaliformes de profil, subSopaques, brunSrouge dans l’ammoniaque à 10%, grisâtres dans la potasse à 5%, à net pore germinatif central conique ;
(Örstadius 7,8-8,3-9,2 x 4,4-4,6-5 µm).

Basides 16S22 x 9S13 µm, clavées, tétrasporiques ; (Örstadius 18-20 x 8-9 µm).



Cheilocystidesmesurant)pour)N=50:)Arithmetic mean Me)of)L)× W:)34.10× 12.30µm,0
Dimensions computed by quantile method with 80% confidence interval: L × W for 80% CI: (24I)28.9840(I45) × 10815 µm.
Analogues aux pleurocystides, essentiellement clavées et utriformes mais aussi lagéniformes, avec alors un col bien développé à sommet ogiIval parfois subcapité
ou nettement capité, à paroi fine et sporadiquement légèrement épaissie et teintée ; peu nombreuses à nombreuses, disséminées ou groupées sous forme de
clusters ; (Örstadius 25,35 x 10,16 µm).
Cellules marginales (paracystides) clavées, à paroi souvent épaissie et teintée, peu nombreuses mais denses à proximité de la marge, les cheilocystides ayant
tendance à disparaître à ce niveau.

Cheilocystides et)cellules)marginales)(paracystides))à)proximité)de)la)marge)du)chapeau.



Cheilocys*des dont.la.paroi.est.parfois.modérément.épaissie.et.pigmentée



Pleurocys*desmesurant)pour)N=50
Arithme3c mean Me of L × W: 36.6 × 12.4 µm;
Dimensions computed by quan3le method with 80% confidence interval: L × W for 80% CI: (275)32.8540(547) × (105)10.9514(516) µm.
Essen3ellement clavées et utriformes, parfois lagéniformes et subcapitées, nombreuses, hyalines, dont la paroi est souvent modérément épaissie et teintée,
présentant parfois au sommet des granula3ons intracellulaires réfringentes ;
(Örstadius 32,48 x 10,18 µm).



Pleurocystides-dont-la-paroi-est-modérément-épaissie-et-pigmentée



Caulocys)des
Pileipellis dans0H2O

Caulocystides analogues aux pleurocystides et aux cheilocystides.
Pileipellis un hyménoderme, constitué de une à deux couches de cellules globuleuses et clavées, les hyphes de la trame piléique sont nettement pigmentées.
Voile constitué d’hyphes cylindriques hyalines peu ramifiées, dont les extrémités sont peu ou pas dilatées.
Médiostrate nettement pigmentée brunCbeige.
Boucles présentes entre autre au niveau des hyphes du stipe.

voile

Médiostrate



Psathyrella ichnuseae 2018%970%ALV16503.PAT.1.=3D.ok,.99%.Psathyrella ichnusae (KC992911)

PAT_1_ITS_Psathyrella_ichnusae
GAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTAATGAATAACTATGGTATTGGTTGTAGCTGGCTTTTAGGAGCATGTGCACACCTGCCATTCTTATCTTT
CCACCTGTGCACTTAATGTAGGCCTGGATAACTCTCGCTTTCGAGCGGATGCAAGGATTGCTGTGTCAAAAGATCGGCTCTCTTTGAATTTCCAAGTCTATGTATCTTTACACACCCCAATTGTAT
AATGGAGAATGTAGTCAATGGGCTTTCATGCCCATAAAACAAATACAACTTTCAGCAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAG
AATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACCTTGCGCTCCTTGGTATTCCGAGGAGCATGCCTGTTTGAGTGTCATTAAATTCTCAACTTCATCAATTTTTTAAAAAATTGTGTGAAGCTTGG
ATATGGGGGCTTGCAGAACATCTTGTAGTGTACTGCTCTCCTTAAATGAATTAGCAAGTTCAAACTGAGCTATATCTATTGGTGTGATAATTATCTACGCTATTGATTGAGCTTAGACTTGCTTCTA
ACCGTCTGAAAAGACAATTTTTTGACAATTGACCTCAAATCAGGTAGG

Genbank Acession number/Version:.MK129251.1

>PAT_1_LSU_Psathyrella_ichnusae
AGGATTCCCCTAGTAACTGCGAGTGAAGCGGGAAAAGCTCAAATTTAAAATCTGGTGGTCTTTGGCCATCCGAGTTGTAATCTAGAGAAGTGTTACCCGTGTCGGACCGTGTACAAGTCTCCT
GGAATGGAGCGTCATAGAGGGTGAGAATCCCGTCTTTGACACGGACTACCGAGACTTTGTGGTGTGCTCTCAAAGAGTCGAGTTGTTTGGGAATGCAGCTCAAAATGGGTGGTAAATTCCAT
CTAAAGCTAAATATTGGCGAGAGACCGATAGCGAACAAGTACCGTGAGGGAAAGATGAAAAGAACTTTGGAAAGAGAGTTAAACAGTACGTGAAATTGCTGAAAGGGAAACGCTTGAAGT
CAGTCATGTTAGCTGGAAATCAGCCTTGCTTTTGCTGGGTGTATTTTCTAGTTGACAGGCCAGCATCAGTTTTGACCGGTGGAAAAAGTCTAGAGGAATGTGGCATCTTTGGATGTGTTATAGC
CTTTGGTCGTATACATCGATTGGGACTGAGGAACTCAGTACTTGTACTTAGGATGCTGGCATAATGGCTTTAATCGACCCGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGCCTGCGAGTGTT
TGGGTGAAAAACCCGGACGCGTAATGAAAGTGAAAGTTAAGATCCCTGTCATGGGGAGCATTGACGCCCGGACCAGAAGTTTTCTGACGGCCCTGCGGTAGAGCATGTATGTTGGGACCCG
AAAGATGGTGAACTATGCCTGAATAGGGTGAAGCCAGAGGAAACTCTGGTGGAGGCTCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCAAATTTGGGTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAA
CCATCTAGTAGCTGGTTCCTGCC

Genbank Acession number/Version:.MK129250.1



Sequencing and+phylogenetic analysis

DNA$Extraction,$Amplification$and$Sequencing of$the$fungus was performed by$Alvalab (Oviedo,$Spain).$The$phylogenetic analysis was done by$Dieter$Wächter (Thiersheim,$
Germany).$The$genomic DNA$was extracted from dried fruiting bodies.$Amplification$of$the$ITS$region was performed with the$ITS4$primer [1].$The$initial$base$calling was done
with FinchTV [2].$The$nucleotide sequence was checked manually for$errors,$as$well as$the$base$calling at$unsafe regions (trails,$low confidence$scores,$stutters and$polymorphs)$
on$the$basis$of$existing sequences of$the$/HydrophilaeQclade$by$divergence$matrix$and$corrected if$necessary.$In$the$present case$only a$trimming of$the$trails was necessary.$
The$following molecular phylogenetic markers$were used for$the$phylogenetic analysis:$ITS1$(Internal$Transcribed Spacer 1),$5.8S$(5.8S$rRNA Gene),$ITS2$(Internal$Transcribed
Spacer 2),$LSU$(Large$Subunit 28S$rRNA Gen),$βQtub$(exons$of$the$βQtubulin$gene),$efQ1α$(exons$of$the$efQ1α$gene).$The$nucleotide sequences for$the$tree inference were taken
from NCBI$[3]$and$Unite [4] (essential$ones of$the$/HydrophilaeQclade$see Table$1).$Region boundaries for$the$ITSQ and$LSUQregion were carried out$with ITSx [5] and$HMMER$[6]$
including the$databases.$As$outgroup,$the$sequence sets$of$the$most closely related clades$of$the$Ingroup were used,$i.e.$the$/pygmaea down$to$the$/gordonii clade.$Due$to$the$
rapidly evolving,$indelQrich areas$of$the$ITS$region,$it can only be aligned veridical by$using an$iterative multigeneQguide$tree.$The$initial$alignment of$the$ITS$region was performed
with Mafft [7]$using the$FFTQNSQ2$method.$The$initial$alignment of$the$LSU$gene was carried out$using EQINSQi$method.$The$indel matrices$for$the$ITS$and$LSU$regions were each
coded with SeqState [8]$using the$SIC$=$"Simple$Indel coding"$[9]$method.$After each alignment step,$an$ML$analysis with RAxML [10]$(model:$GTRCAT,$refining under GTR+G$
for$DNA,$GTR2+G$with acquisition$bias correction$according to$Lewis$[11] for$indel partitions)$was carried out$and$the$resulting best$tree was used as$a$guide$tree for$the$
refinement of$the$ITS1$and$ITS2$MSA.$The$iterative alignments were done with Prank [12],$whereby the$switches$Qonce and$Quselogs were set.$Tracing values$were recorded,$
evaluated statistically and$thus the$end$of$the$iteration loop of$the$alignment was determined.$The$partitioning of$all$alignments and$the$indel matrices$as$well as$the$model$
selection for$the$DNA$alignments was done with Partitionfinder [13].$For$the$final$partitioning,$the$guide$tree of$the$last$iteration step was used.$As$information$criterion the$
Bayesian Information$Criterion (BIC)$[14] used was after comparison with the$Corrected Akaike Information$Criterion (AICc)$[15] and$evaluation with respect$to$overQ or$underQ
partitioning.$The$partitioning scheme of$the$final$phylogeny was:
•DNAQpartition$1:$ITS1$+$ITS2
•DNAQpartition$2:$LSU
•DNAQpartition$3:$5.8S$+$βQtubQCodon$1$+$βQtubQCodon$2
•DNAQpartition$4:$βQtubQCodon$3$+$efQ1αQCodon$3
•DNAQpartition$5:$efQ1αQCodon$1
•DNAQpartition$6:$efQ1αQCodon$2
•Binary partition$(gap$matrices): ITS1$+$ITS2$+$LSU
The$final$maximum$likelihood analysis was done with RAxML 8.2.10$[10].$For$all$DNA$partitions,$the$GTR$substitution$matrix$[16] under the$CAT$model$[10] was used.$The$final$
optimization took place$under gamma$distribution$[10].$For$the$binary partitions,$the$"Two State$TimeQReversible Model"$with acquisition$bias correction$[11] was used.$1000$ML$
bootstrap inferences were calculated.$Of$these,$1000$trees were sampled and$the$best$tree was labeled with the$ML$bootstrap support$values$and$collapsed to$the$ML$bootstrap
value$of$50%.$The$phylogram in$Fig 1 was edited with Treegraph [17].$The$upper$Psathyrella clades$(/noliQtangere to$/fibrillosa)$has$been$collapsed$for$a$better$representation.

Genbank Acession number/Version:
201869706ALV16503=PAT=1=– ITS==:== MK129251.1
201869706ALV16503=PAT=1=– LSU=:===MK129250.1



Arbre phylogéné-que réalisé par Dieter
Wächter montrant la corres9pondance à 100%
de notre récolte avec la récolte de l’holotype
de M. Contu, et sa posi-on dans le clade
Ichnusae, premier clade de la sec-on
Pennatae.

Fig$1 50%FcollapsedFmaximumFlikelihoodFconsensusFphylogram.FTheFvaluesFonFtheFbranchesFareFMLFbootstrapFvalues.FAbbreviations:FI:FITS region,FL:FLSUFregion,F
B:Fβ9tubulinFregion,FA:Fef91αFregion.FTheFgreenFnumberFisFtheFlongestFpathFlengthFofFtheFtriangleFcollapsedFclade.
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Discussion
A notre connaissance, il n’existe qu’une seule récolte décrite de cette espèce, à savoir celle réalisée en 2008 par M. Contu en Sardaigne, dans la province d’OlbiaA
Tempio (Golfo di Marinella) (op cit.)
L’holotype ayant été récolté dans une prairie côtière sur sol brûlé, cette espèce était considérée comme étant liée à cet habitat particulier. A la lumière de notre
récolte réalisée dans une prairie partiellement sablonneuse pâturée par des chevaux, il semble bien que son habitat soit plus large, ce qui reste toutefois à préciA
ser lorsque davantage de récoltes auront été recensées. Cette espèce semble néanmoins affectionner les sols plutôt sablonneux tout comme Psathyrella arenosa
qui lui est macroscopiquement fort proche.

Psathyrella ichnusae et P. arenosa sont deux petites espèces qui ne peuvent être différenciées macroscopiquement que sur base de caractères peu évidents,
parfois subjectifs, et dépendant des conditions climatiques.
Retenons toutefois, sur base des descriptions d’Örstadius (op.cit), que Psathyrella ichnusae a le chapeau moins coloré, plus ocre brun que rougeAbrun et
contrairement à Psathyella arenosa, n’a pas de propension à devenir planAconvexe au cours de la croissance. Le caractère le plus distinctif semble bien être
l’abondance du voile de Psathyrella ichnusae formant un filet arachnéen blanchâtre persistant au niveau de la marge, alors que le voile de Psathyrella arenosa est
peu développé et très volatile.

Sur le planmicroscopique, Örstadius note que ces deux espèces présentent certaines caractéristiques qui permettent cependant de les différencier. En particulier,
cet auteur indique que les cystides de P. arenosa sont nettement plus étroites, plus lagéniformes et que leur paroi n’est pas épaissie. Ceci est cependant à relatiA
viser à la lumière d’une récolte séquencée de Psathyrella arenosa réalisée par M. Broussal (op.cit), car dans cette récolte, les pleuros et les cheilocystides sont
utriformes et clavées, et non pas lagéniformes, et présentent également une paroi modérément épaissie et teintée.



A "tre de comparaison, nous présentons ci2après sous certaines réserves, une récolte de Psathyrella cf. arenosa réalisée
par P. Tanchaud, présentant tous les caractères de ce;e espèce, mais dont l’iden"fica"on formelle n’a pu être confirmée
par le séquençage ADN, qui a échoué faute de matériel suffisant.

Pleurocys"desFdeFce;eFrécolteFdeFP.-cf. arenosa.

Psathyrella cf.Farenosa 2 PatriceFTanchaud 2 CharenteFmari"meF(France)



Spores Cheilocystides Cheilocystides2 Pleurocystides Pleurocystides2

1 7,5 5 20 15 35 15 30 15 27 13

2 7,5 5 28 11 32 13 31 11 29 14

3 7,5 5 29 11 29 14 33 10 29 11

4 8 5 30 12 33 12 33 14 33 11

5 8 5 30 12 31 10 34 13 34 14

6 8 5 30 14 30 14 34 14 34 12

7 8 4,5 30 12 30 13 34 13 34 15

8 8 5 30 10 38 12 35 10 35 12

9 8 5,2 30 14 26 12 35 12 35 13

10 8 5 31 12 29 15 35 12 36 14

11 8 5 32 11 29 12 35 11 37 11

12 8 5 32 11 37 12 35 10 37 13

13 8 5 33 12 35 13 36 15 38 14

14 8 5 33 10 40 13 36 11 38 12

15 8 5 35 12 37 15 37 13 38 12

16 8 5 35 10 28 13 37 11 38 14

17 8 5,5 35 15 28 15 38 12 38 12

18 8 5 36 10 39 11 38 10 40 14

19 8 4 37 13 33 13 38 9 40 11

20 8 5,2 37 11 40 14 40 12 40 14

21 8 5 38 10 40 11

22 8,2 5 39 11 40 13

23 8,3 4,5 39 11 40 12

24 8,5 5,2 40 10 40 12

25 8,5 5 40 11 40 12

26 8,5 5 40 12 40 13

27 8,7 5 40 14 42 11

28 9 5 43 21 42 13

29 9 5 45 12 44 16

30 9 5 45 15 47 14
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