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Résumé : les caractères morphologiques ainsi que les données moléculaires et phylogénétiques suggèrent que Psathyrella montgriensis est une espèce nouvelle. La
description de cette espèce est basée sur diverses récoltes réalisées au cours des cinq dernières années dans la province de Girona en Espagne.
Elle est illustrée par des photographies de l’espèce in situ ainsi que des photos et des dessins de ses caractères microscopiques. Elle a également fait l’objet d’une
étude de ses caractères moléculaires, et sa position dans un arbre phylogénétique a été précisée.

Abstract: Traditional morphology, sequence data, and phylogenetic analyses suggest that Psathyrella montgriensis, so far only known from Spain, is a new species to
science. The description is supported by photographs of the basidiocarps and the microscopic features.

Synonymes : aucun

Famille : Agaricales, Psathyrellaceae, Psathyrella
Etymologie : le nom fait référence à la réserve naturelle de Torroella de Montgri, dans laquelle une des récoltes a été recensée.
Mots clés : Psathyrella, Girona, Rodors, Torroella de Montgrí.

Holotype examiné : Récolte du 10/03/18 - Pinèdes de dunes fixées avec Pinus pinea, P. pinaster, Quercus coccifera, entre le Puig de la Reina et la Torre vella, réserve
naturelle de Torroella de Montgrí (Girona - Espagne). Coordonnées GPS : 42.068302 - N 3.137373 E ; deux exemplaires, leg J. Carbó & À. Torrent.
L’holotype (récolte du 10/03/18) a été séquencé (ITS) par le laboratoire Alvalab (Pablo Alvarado Garcia) et a révélé qu’il n’existait aucune correspondance avec les
espèces connues recensées dans Genbank et Unite. GenBank accession number : MK254969.1

Autres récoltes examinées : Réserve naturelle de Torroella de Montgri et Rodors.
24/02/2018 : dans un tapis de mousses (Pseudoscleropodium purum) ; trois exemplaires, leg J. Carbó, M. À. Pérez-De-Gregorio, C. Roqué & À. Torrent.
03/03/2018 : un exemplaire, leg J. Carbó & À. Torrent.









Caractéristiques macroscopiques
Chapeau mesurant de 5 à 15 mm de diamètre, conico-paraboloïde, n‘ayant pas tendance à s’étaler ; certains exemplaires présentent une petite papille obtuse
peu développée mais totalement absente sur d’autres, de couleur brun-beige à beige grisâtre ; par temps humide, nettement strié par transparence, depuis la
marge jusqu’à la calotte discale ; hygrophane, il décolore en crème ocracé et prend un aspect légèrement ridé radialement. Bien que non noté par les récolteurs,
certaines photos suggèrent l’apparition de tonalités rosées au cours de la déshydratation.

Voile fibrilleux, blanchâtre, volatile, ne recouvrant le chapeau que sur les primordia et subsistant parfois, sous forme de fibrilles éparses disséminées.

Lames : 3-5 mm de large, peu serrées, largement adnées, beige très pâle deve-
nant beige grisâtre ; arête fimbriée blanche non surlignée (même à l’examen
microscopique).

Stipe : 40-70 x 1-2 mm, cylindrique, creux, isabelle, satiné, légèrement pruineux
au sommet, présentant quelques fibrilles blanchâtres éparses (résidus du voile)
au niveau des 2/3 inférieurs ; base non radicante.

Chair : 1-1,5 mm d’épaisseur, concolore au chapeau, odeur sans particularité,
non goûtée.



Diagnose
Cap 5-15 mm, conico-paraboloid, sometimes with a small obtuse umbo, light brown later more sordid with a greyish brown tinge,
fading isabelline (maybe with a pinkish hue), often striate almost towards the centre.
Veil white fibrillous covering the primordia but quickly fugacious.
Lamellae 3-5 mm broad, slightly distant, ochre grey to grey brown, edge fimbriate, white.
Stipe 40 x 1-2 mm, cylindric, hollow, apex white pruinose, lower part covered by inconspicuous fibrillous veil remnants.
Context fragile, odour- and tasteless.
Spores (7)7.5-9(10) × (4)5-5.5 µm; Q: (1.4)1.45-1.81(2); V: (59)95-131(158) µm³; smooth, ellipsoid, adaxially flattened, slight-
ly amygdaliform or phaseoliform, dark brown, sub-opaque, often containing large drops, germ pore slightly distinct about 1 µm broad, conical,
sometimes slightly protruding.
Basidia (15)16.2-29.4(32) × (7)8.2-12(12) µm, clavate, 4-spored.
Cheilocystidia (18)30-50(58) × (8)10.2-15(17) µm; scattered or packed in clusters, fusi-lageniform, lageniform, sometimes ventricose or clavate,
apex obtuse, sub-capitate or capitate, walls sometimes spotted at top or on the edges by inhomogeneous intracellular mucoid drops.
Marginal cells (paracystidia) numerous especially near the margin with often thicker pale brown walls.
Pleurocystidia (28)34-54.6(60) × (8)9.4-13(14) µm; thin walled, mostly lageniform, apex obtuse, sub-capitate or capitate, walls very often
largely spotted at top or on the edges by inhomogeneous very congophilous intracellular mucoid drops.
Pileipellis an hymenoderm of one layer of globose and clavate cells.
On sandy soil, in a dune pine forest near the sea, among mosses.

Holotype: Spain, Girona, Torroella de Montgri, récolte du 10/03/2018 leg J. Carbó, À. Torrent, in herbarium of the Botanic
Garden Meise (formerly National Botanic Garden of Belgium),  avec la référence :  Psathyrella montgriensis – D. Deschuyteneer – DUN1 
(BR) 



Spores 
Arithmetic mean me of L × W: 8.26 × 5.08 µm;  arithmetic mean me of Q: 1.63 ; 
Dimensions computed by quantile method with 80% confidence interval: L × W for 80% CI: (7)7.5 - 9(10) × (4) 5 - 5.5(5.5) µm; Q for 80% CI: 
(1.4)1.45 - 1.81(2) ; V for 80% CI: (59)95 - 131(158) µm³.
Lisses, ellipsoïdes de face, sub-amygdaliformes ou légèrement phaséoliformes de profil, brunes, sub-opaques, souvent guttulées, dont le 
pore germinatif central mesurant 1 µm, est peu distinct, conique et parfois légèrement protubérant.

Pileipellis



Spores



Basides : (N=13), arithmetic mean Me of L × W: 21.7 × 10.3 µm.
Dimensions computed by quantile method with 80% confidence interval:
L × W for 80% CI: (15)16.2-29.4(32) × (7)8.2-12(12) µm; tétrasporiques, clavées.

Cheilocystides : (N=53), arithmetic mean me of L - W: 38.8 - 12.4 µm; dimensions computed by quantile
method with 80% confidence interval: L - W for 80% CI: (18)30-50(58) × (8)10.2-15(17) µm ; à paroi fine,
nombreuses à peu nombreuses, clairsemées ou sous forme de petits clusters, très variables en nombre
d’une lame à l’autre au sein du même taxon, généralement lagéniformes, mais parfois sub-ventrues à
clavées. Le sommet obtus ou sub-capité, ainsi que la paroi sont parfois, mais peu souvent, tachetés par
des dépôts mucoïdes non homogènes, intracellulaires.

Cellules marginales (paracystides) clavées et sphéropédonculées, de toutes tailles, abondantes, occupant
une grande partie de l’arête, formant parfois plusieurs couches en particulier à proximité de la marge, à
paroi souvent teintée de brun jaunâtre et très légèrement épaissie.

Pleurocystides : (N=45), arithmetic mean me of L - W: 43 - 11.1 µm, dimensions computed by quantile
method with 80% confidence interval L - W for 80% CI: (28)34-54.6 (60) × (8)9.4-13(14) µm; à paroi fine,
nombreuses, fusilagéniformes et lagéniformes, souvent capitées ou subcapitées, rarement pédicellées,
dont le sommet ainsi que la paroi sont très souvent tachetés par des dépôts mucoïdes non homogènes,
essentiellement intracellulaires.

Les dépôts mucoïdes caractéristiques observés tant sur les pleurocystides que sur les cheilocystides, sont
très congophiles, ne sont pas dissous par le NH4OH à 10 %, et persistent sur exsiccatum.

Pileipellis : un hyménoderme constitué d’une seule assise de cellules globuleuses, clavées et sphéro-
pédonculées.

Boucles présentes.

Dessins Joaquim Carbó & Carles Roqué 
(a) Spores (b) basides (c) cellules marginales 
(d) cheilocystides (e) pleurocystides (f) caulocystides
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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-B primer [1], amplification of the LSU region
was performed with the LR0R primer [2]. The initial base calling was done with FinchTV [3]. The nucleotide sequences were 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 /Pennatae-clade by divergence matrix and corrected if
necessary. In the present case only a trimming of the trails was necessary after linking the ITS and LSU region at the overlapping part. 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), β-tub (exons of the β-tubulin gene), ef-1α (exons of the ef-1α gene). The nucleotide sequences for the tree inference were taken from NCBI [4] and Unite [5]
(essential ones of the partial /Pennatae-clade see Table 1). Region boundaries for the ITS- and LSU-region were carried out with ITSx [6] and HMMER [7] including the
databases. As outgroup, the sequence sets of the most closely related clades of the Ingroup were used, i.e. the lower /Pennatae down to the /gordonii clade. Due to the rapidly
evolving, indel-rich areas of the ITS region, it can only be aligned veridical by using an iterative multigene-guide tree. The initial alignment of the ITS region was performed with
Mafft [8] using the FFT-NS-2 method. The initial alignments of the LSU-, β-tub and ef-1α genes was carried out using E-INS-i method. The indel matrices for the ITS and LSU
regions were each coded with SeqState [9] using the SIC = "Simple Indel coding" [10] method. After each alignment step, an ML analysis with RAxML [11] (model: GTRCAT,
refining under GTR+G for DNA, GTR2+G with acquisition bias correction according to Lewis [12] 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 [13], whereby the switches -once and -uselogs 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 [14]. For the final partitioning, the guide tree of the last iteration step was used. As information criterion
the Bayesian Information Criterion (BIC) [15] used was after comparison with the Corrected Akaike Information Criterion (AICc) [16] and evaluation with respect to over- or
under-partitioning. The partitioning scheme of the final phylogeny was:
•DNA-partition 1: ITS1 + ITS2
•DNA-partition 2: LSU
•DNA-partition 3: 5.8S + β-tub-Codon 1 + β-tub-Codon 2
•DNA-partition 4: β-tub-Codon 3 + ef-1α-Codon 3
•DNA-partition 5: ef-1α-Codon 1
•DNA-partition 6: ef-1α-Codon 2
•Binary partition (gap matrices): ITS1 + ITS2 + LSU

The final maximum likelihood analysis was done with RAxML 8.2.10 [11]. For all DNA partitions, the GTR substitution matrix [17] under the CAT model [11] was used. The final 
optimization took place under gamma distribution [11]. For the binary partitions, the "Two State Time-Reversible Model" with acquisition bias correction [12] 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 [18].



Fig 1: 50% collapsed maximum likelihood consensus phylogram. The values on the branches are ML bootstrap values. Abbreviations: I: ITS region, L: LSU 

region, B: β-tubulin region, A: ef-1α region.
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L’holotype (récolte du 10/03/18) a été séquencé (ITS) par le laboratoire Alvalab (Pablo Alvarado Garcia) et a révélé qu’il n’existait
aucune correspondance avec les espèces connues recensées dans Genbank et Unite.

GenBank accession number :MK254969.1

Final ITS-LSU sequence is:
>DUN1_Psathyrella_montgriensis
GGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTAATGAATAACTATGGCGTTGGTTGTAGCTGGCTTTTAGGAGCACTTGTGCACACCCCG
TCATTTTTATCTTTCCACCTGTGCACTTAATGTAGGCCTGGATAACTCTCACTCTTAATCAGAGTGGATACAAGGATTGCTGAGCAGAAATGCTCAGCTCTCTTTGAATTTCCA
GGTCTATGTATCTTTACACACCCCAATTGTATAATGAAGAATGTATTCAAATGGGCTTTTATGCCTATAAACAAATATACAACTTTCAGCAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGA
TGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACCTTGCGCTCCTTGGTATTCCGAGGAGCATGCCTGTTTGA
GTGTCATTAAATTATCAACTTTATCAGCTTGCTGTATAAAGCTTGGATGTGGAGGTTTTTTTGCAGATAAGCTTCATGGCATTTCTGCTCCTCTTAAATAAATTAGCGAGTTTAA
ACTAGGCTCTGTCTATTGGTGTGATAACTATCTACACCGTTGGATTGGGCTTAGACTTGCTTCTAACCGTCTGAAAAGACAATCTTTTGACAATTTGACCTCAAATCAGGTAGG
ACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAAAGAAACTAACAAGGATTCCCCTAGTAACTGCGAGTGAAGCGGGAAAAGCTCAAATTTAAAATCTGGTGGTC
TTTGGCCATCCGAGTTGTAATCTAGAGAAGTGTTACCCGCGTYGGACCGTGTACAAGTCTCCTGGAATGGAGCGTCATAGAGGGTGAGAATCCCGTCTTTGACACGGACTAC
CGAGGCTTTGTGGTGCGCTCTCAAAGAGTCGAGTTGTTTGGGAATGCAGCTCAAAATGGGTGGTAAATTCCATCTAAAGCTAAATATTGGCGAGAGACCGATAGCGAACAA
GTACCGTGAGGGAAAGATGAAAAGAACTTTGGAAAGAGAGTTAAACAGTACGTGAAATTGCTGAAAGGGAAACGCTTGAAGTCAGTCGCGTTAGTCAGAAATCAGCCTT
GCTTTTTGCTGGGTGTATTTTCTGGTTGATGGGCCAGCATCAGTTTTGACCGGTGGAAAAAGTCTAAAGGAATGTAGCATCCTTGGATGTGTTATAGCCTTTGGTCGTATRCA
TCGATTGGGACTGAGGAACTCAGCACTTGTGCTTAGGATGCTGGCGTAATGGCTTTAATCGACCCGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGCCTGCGAGTGTTTG
GGTGGAAAACCCGGACGCGTAATGAAAGTGAAAGTTGAGATCCCTGTCATGGGGAGCATCGACGCCTGGACCAGAAGTTCTCTGACGGCCCTGCGGTAGAGCATGTATGT
TGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGAATAGGGTGAAGCCAGAGGAAACTCTGGTGGAGGCTCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCAAATTTGGGTATA
GGGGCGAAAGACTAATCGAACCATCTAGTAGCTGGTTCCTGCCG



Discussion
Psathyrella montgriensis est une petite espèce salbulicole récoltée parmi les mousses, dans les pinèdes de dunes fixées de la réserve naturelle de Torroella de
Montgrí. Elle est macroscopiquement et microscopiquement très proche de Psathyrella dunensis. Cette dernière espèce en diffère cependant par un aspect moins
fragile avec un chapeau pouvant atteindre 3 cm de diamètre, rosissant nettement par temps sec ainsi que par le fait que les lames sont surlignées. D’autre part, si
les pleurocystides et les cheilocystides de P. dunensis présentent également des dépôts mucoïdes au sommet ou sur les parois, ceux-ci sont discrets et peu
abondants, alors qu’ils sont nombreux et importants chez Psathyrella montgriensis.
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Psathyrella montgriensis Deschuyteneer & all – upgrade. 
Auteurs : Daniel Deschuyteneer, M. À. Pérez-De-Gregorio, Joaquim Carbó, C. Roqué & À. Torrent. 

New specimens collected 08 & 22/02/2020 at  Pals - Els Rodors – Spain.
Legs and drawing J. Carbó.     Voucher: EX 3701 & EX 3711  - Among moss in fixed dune with pine.



Deux nouvelles récoltes réalisées à Pals, en Espagne, nous permettent de préciser les caractères microscopiques de cette espèce dont

l’holotype a été décrit par les mêmes auteurs dans le journal de l’AMFB 2019/12.

Il nous apparait important de corriger une erreur qui s’est glissée dans notre description initiale des spores de cette espèce.

Celles-ci ne sont pas brunes foncées, subopaques mais bien d’un brun orangé pâle avec une ou deux grosses gouttes mucoïdes intracellulaires.

Comme illustré dans ces deux récoltes l’aspect des spores peut légèrement différer d’une récolte à l’autre.

Tout comme dans l’holotype nous observons une récolte (3701) dont les spores ont un aspect pyriforme en vue de face, et larmiforme en vue

de profil, suite à une importante dépression suprahilaire.

Cet aspect est toutefois nettement moins marqué dans la seconde récolte (3711).

Les inclusions cytoplasmiques qui avaient été observées au sommet de quelques cheilocystides et pleurocystides lors de l’examen de l’holotype

correspondent très vraisemblablement à du nécro-pigment. De même les incrustations qui avaient été également observées au sommet de

quelques unes de ces cellules correspondent à des contaminations de la préparation qui contient de nombreux cristaux en relation avec son

écologie sabulicole.

De nouvelles photos micro des spores, des cheilocystides et des pleurocystides ont été réalisées et les différentes mesures affinées.

Two new collections from Pals in Spain allow us to further refine the microscopic characteristics of this species, whose holotype was described

by the same author’s in the AMFB Journal 2019/12.

We feel it is important to correct an error that appeared in our initial description of the spores of this species.

The spores are not dark brown, and sub-opaque but pale orange brown with one or two large intracellular mucoid drops.

As illustrated in these two collections the appearance of the spores may differ slightly from one specimen to the other.

As in the holotype, we observe a collection (3701) whose spores have a pyriform appearance in face view and a larmiform appearance in

profile, which is secondary to an important suprahilar depression.

However, this aspect is much less marked in the second collection (3711).

New micro photos of spores, cheilocystidia and pleurocystidia have been realised and the different measurements have been refined.

The cytoplasmic inclusions that were observed at the top of some cheilocystidia and pleurocystidia when the holotype was examined most

likely correspond to necro pigment. Similarly, the incrustations that were also observed at the top of some of these cells correspond to a

contamination of the preparation which contains numerous crystals related to its sabulicol ecology.



Etude de la récolte 3701 – Study of collection 3701
Basides tétrasporiques, clavées. Boucles présentes.
Spores brun orange pâle, non opaques, pyriformes de face et larmiformes de profil, suite à une importante dépression suprahilaire.
Basidia: 4 spored, clavate. Clamps: present
Spores:pale orange-brown, not opaque, pyriform in face view and larmiform in profile secondary to a strong suprahilar depression.

The spores measures were refined using Piximetre.
N = 80
(7,8)8,2-9,4 9,7) × (4,3)4,6-5,5(5,6) µm ;
Me = 8,8 × 5 µm ;
Q = (1,4)1,6-1,9(2) ; Qe = 1,8.



Cheilocystides nombreuses à paroi mince, sublagéniformes à utriformes, à long col et apex largement obtus, mélangées à un grand nombre de
paracystides clavées ainsi qu’à des basides et des basidioles. A proximité de la marge du chapeau, les cheilocystides sont moins nom-breuses et
cèdent la place à de très nombreuses paracystides.
Cheilocystidia are numerous, thin-walled, sub-lageniform to utriform, with a long neck and a wide obtuse apex mixed with a large number of
clavate paracystidia as well as basidia and basidioles. Near the margin of the cap , the cheilocystidia are less numerous and leave the place for a
large number of paracystidia.

Cheilocystidia measures : (N = 50) 
(24,4)26,4-34,4(40,2) × (8,2)9,1-11,4(12,6) µm
Me = 30,9 × 10,1 µm ;
Q = (2,4)2,7-3,6(3,9) ; Qe = 3,1.



Cheilocystidia and paracystidia



Pleurocys*des très nombreuses, lagéniformes et fusi-lagéniformes, à long col et apex obtus, avec parfois un pe*t épaississement pariétal à
proximité du sommet.
Pleurocys*dia very numerous, lageniform and fusi-lageniform, apex obtuse, some*mes with a small parietal thickening, especially near the top

New measures done with Piximètre : (N = 50) 
(40,8)44-62,2(73,7) × (9,7)10,5-13,3(16,3) µm ;
Me = 53 × 12 µm.



Pleurocystidia



Pileipellis: an hymenoderm of one layer of usual globose cells.



Etude de la récolte3711 – Study of collection 3711 
Dans cette récolte, les spores sont de coloration brun pâle orangé avec une ou deux grosses guttules intracellulaires, comme dans la récolte 3701 et l’holotype, mais on observe beaucoup 
moins de spores présentant une nette dépression suprahilaire. De ce fait les spores apparaissent davantage oblongues de face et asymétriques et amygdaliformes de profil. Spores mesurées 
avec Piximètre (In this collection the spores are pale orange-brown and not opaque  with one or two large intracellular drops as in the 3701 specimens and the holotype, but there are far 
fewer spores with a distinct suprahilar depression.

Spores 3711 : (N=80)  
(7,7)8,5-9,7(10,2) × (4,5)4,8-5,3(5,6) µm ; 
Me = 9 × 5,1 µm ; Q = (1,5)1,7-1,9(2) ; Qe = 1,8.

Comparaison des spores de Psathyrella corrugis & 
de P. montgriensis 3711.
Comparison of the spores from Psathyrella corrugis
and P. montgriensis 3711



Cheilocys*des 3711 mélangées avec de nombreuses paracys*des clavées et quelques basides et basidioles.

Cheilocys*dia 3711 mixed with numerous clavate paracys*dia and some basidia and basidioles.

Piximètre (N = 100) : 

(20,7)25,1-34,3(41,2) × (6,6)8,4-12,5(14,6) µm ; 

Me = 29,7 × 10,3 µm



Cheilocystides 3711



Pleurocystides 3711 mesurées avec Piximètre (N=62) :  (37,3)42,9-53,3(55,6) × (10,8)11,4-14,1(15,5) µm ; Me = 48 × 12,7 µm.

Toutes remarques ou suggestions constructives et correction d’erreurs éventuelles peuvent être adressées à

Daniel Deschuyteneer
danieldeschuyteneer@gmail.com

mailto:danieldeschuyteneer@gmail.com

