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GIOVANNI CONSIGLIO, LEONARDO LA SPINA, CARMELINA SIGNORINO

I GENERI MYCETINIS E RHIZOMARASMIUS 
NELLA RECENTE TASSONOMIA MOLECOLARE

Riassunto

I “Marasmius” con odore di aglio, oggi ascritti al genere Mycetinis, vengono descritti, illustrati e 
inquadrati tassonomicamente. Viene altresì fatto un breve cenno ai composti chimici responsabili 
dell’odore di aglio. La collocazione tassonomica del genere Rhizomarasmius nella famiglia Physalacriaceae 
viene discussa e illustrata filogeneticamente.

Abstract

The “Marasmius” species with garlic odour are described, illustrated and taxonomically framed. A brief 
mention is also made of the chemical compounds responsible for the garlic odour. The taxonomic placement 
of the genus Rhizomarasmius in the Physalacriaceae is discussed and phylogenetically illustrated.

Introduzione

I funghi marasmioidi e gymnopoidi (collybioidi e lentinuloidi) sono euagarici perlopiù 
saprotrofi, con basidiospore lisce, bianche, bianco-giallastre chiare o bianco-rosastre chiare. 
Tradizionalmente i funghi marasmioidi sono rappresentati da specie che formano basidiomi 
reviviscenti con cappelli piuttosto tenaci e persistenti, convessi o conici, striati o solcati, con 
lamelle adnate e con gambi tipicamente tenaci e filiformi. Una volta tutte le specie con queste 
caratteristiche venivano incluse nel genere Marasmius Fr., eccellente esempio di un genere che 
storicamente ha conosciuto una larga circoscrizione tassonomica, comprendendo più di 350 
specie (Singer 1986). Esso ha rappresentato, fra i funghi agaricoidi, uno dei più grandi generi 
saprobici di taxa con varie distribuzioni geografiche e diversi gradi di specificità per il substrato.

I funghi gymnopoidi formano basidiomi relativamente putrescenti con cappelli meno tenaci, 
convessi e spesso non striati, lamelle con varie inserzioni al gambo e gambi più robusti, non 
filiformi. Tali specie sono state collocate tradizionalmente nel genere Collybia. Nel corso degli anni 
le specie di Marasmius sensu lato e di Collybia sensu lato sono state segregate in numerosi generi 
sulla base di varie combinazioni di caratteri morfologici. Per una panoramica degli attuali concetti 
generici basati su caratteristiche morfologiche, generalmente accettati, è opportuno fare riferimento 
alle pubblicazioni di Singer (1976, 1986) e di Antonín & Noordeloos (1993, 1997, 2010).

Con l’avvento delle tecnologie molecolari, le analisi filogenetiche dei funghi marasmioidi e 
gymnopoidi, basate su sequenze di DNA nucleare ribosomiale, hanno contribuito a chiarire 
le circoscrizioni generiche e infrageneriche. A questo riguardo sono stati fondamentali i lavori 
di Owings & Desjardin (1997), di Moncalvo et al. (2000, 2002), di Petersen (2000), di Wilson 
& Desjardin (2005), di Ronikier & Ronikier (2011), di Moreau et al. (2015) e di Petersen & 
Hughes (2017). Per rendersi conto dell’importanza della biologia molecolare nella segregazione 
dei numerosi generi oggi accreditati in Marasmius sensu lato e Collybia sensu lato, basta fare 
riferimento al compendio di Kalichman et al. (2020). Questi generi vengono oggi distribuiti 
nelle famiglie Cyphellaceae (13 generi), Cystostereaceae (6 generi), Marasmiaceae (12 generi), 
Mycenaceae (9 generi), Omphalotaceae (16 generi), Physalacriaceae (29 generi) e Porotheleaceae  
(23 generi), tutte appartenenti al sottordine Marasmiineae dell’ordine Agaricales.
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Materiali e metodi

Collezioni studiate
I campioni studiati sono stati depositati nell’Erbario AMB.  

Studi morfologici
I caratteri morfologici macroscopici sono stati studiati su esemplari freschi. Le strutture 

microscopiche sono state esaminate su materiale fresco o essiccato usando differenti mezzi di 
montaggio: acqua, L4 (Clémençon 1972), reagente di Melzer, rosso Congo ammoniacale, floxina, 
blu di cresile e blu cotone. Prelievi secchi dei campioni sono stati reidratati in acqua e montati 
in L4. I rilevamenti microscopici sono stati effettuati con un microscopio ottico Zeiss, usando 
l’immersione in olio a 1000 ingrandimenti. Le misurazioni delle basidiospore sono state fatte 
catturando immagini di un singolo campo visivo con molte spore (prese per schiacciamento 
delle lamelle di materiale essiccato di esemplari maturi) che poi sono state misurate usando la 
fotocamera Moticam 3. Le dimensioni delle basidiospore non includono l’appendice ilare e sono 
state riportate come segue: media ± deviazione standard della lunghezza × media ± deviazione 
standard della larghezza; Q = media ± deviazione standard del rapporto lunghezza/larghezza; 
V = media ± deviazione standard del volume [µm3]. Il volume sporale approssimato è stato 
calcolato come quello di un ellissoide (Gross 1972; Meerts 1999). La larghezza dei basidi è stata 
misurata nella parte più larga e la lunghezza è stata misurata dall’apice (sterigma esclusi) al 
setto basale.

Estrazione, amplificazione e sequenziamento del DNA 

Il DNA totale è stato estratto da campioni secchi usando un protocollo modificato basato su 
Murray & Thompson (1980). L’amplificazione PCR ha comportato 35 cicli con una temperatura 
di annealing di 54 °C. Per amplificare la regione ITS del nrDNA sono stati usati i primer ITS1F 
e ITS4 (White et al. 1990; Gardes & Bruns 1993). I prodotti della PCR sono stati controllati in gel 
di agarosio all’1% e le reazioni positive sono state sequenziate. Le sequenze ottenute sono state 
assemblate e controllate a vista per i possibili errori di lettura con MEGA 6.0 (Tamura et al. 2013), 
pre-allineate con la sua applicazione MUSCLE e quindi corrette manualmente. 

Analisi filogenetiche
Per selezionare le sequenze più strettamente correlate, presenti nei data base pubblici (INSDC/

GenBank https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/, UNITE https://unite.ut.ee/, BOLDSYSTEMS 
http://www.boldsystems.org/), è stato usato il programma BLAST (Altschul et al. 1990).

La gestione delle sequenze è stata attuata usando MESQUITE (Maddison & Maddison 2017). 
Nell’allineamento ITS la regione 18S è stata eliminata. Per filtrare i gap e le regioni variabili è 
stato usato il software GBlocks versione 0.91b (Talavera & Castresana 2007) con la scelta meno 
severa, che all’interno dei blocchi finali ammette blocchi più piccoli e posizioni di gap. Dopo i 
tagli alle due estremità, i gap sono stati sostituiti con punti interrogativi. I numeri di accesso 
delle sequenze sono riportati nelle Figure.

Sono stati costruiti quattro differenti data set: (1) un allineamento delle sequenze 28S rDNA 
(nrLSU) di specie di Omphalotaceae, Marasmiaceae, Physalacriaceae e Cyphellaceae ricavate da 
un precedente studio filogenetico (Ronikier & Ronikier 2011); (2) un allineamento delle sequenze 
28S rDNA (nrLSU) di specie di Physalacriaceae, tratte da un precedente studio filogenetico 
(Moreau et al. 2015) e integrate con numerose sequenze dei data base pubblici pubblicate 
successivamente; (3) un allineamento delle sequenze nrITS rDNA di specie di Mycetinis presenti 
nei data base pubblici, integrate con le sequenze ottenute nel presente lavoro; (4) un allineamento 
delle sequenze nrITS rDNA di specie di Rhizomarasmius presenti in GenBank, integrate con le 
sequenze ottenute nel presente lavoro.
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Marasmius scorodonius EU522806
Marasmius scorodonius AF261332
Marasmius scorodonius AF261331
Marasmius scorodonius JN941139
Marasmius scorodonius JN941140
Myce�nis scorodonius MH867635
Myce�nis scorodonius MH867884
Myce�nis scorodonius KY019626
Marasmiellus opacus AF261330

Marasmius alliaceus AJ406587
Marasmius alliaceus AY635776
Marasmius alliaceus JN941151
Marasmius alliaceus AY639436
Marasmius applana�pes AY639437

Myce�nis alliaceus MH867679
Myce�nis alliaceus AY207234
Marasmius copelandii AY639438

Collybia dryophila AF042595
Gymnopus acervatus AF223172

Micromphale foe�dum AF261328
Caripia montagnei AF261327

Collybia polyphylla AF042596
Marasmius androsaceus AF261585

Gymnopus biformis AF261336
Rhodocollybia maculata AF042597
Gymnopus peronatus AF223173

Marasmiellus ramealis AF042626
Len�nula boryana AF261559

Len�nula novae-zelandiae AF261561
Len�nula edodes AF042579

Len�nula lateri�a AF261562
Micromphale perforans AF042628

Anthracophyllum lateri�um AF261324
Neonothopanus nambi AF135175

Omphalotus nidiformis AF042621
Lampteromyces japonicus AF135172

Omphalotus olearius AF042010
Omphalotus olivascens AF261325

Crinipellis campanella U11916
Crinipellis maxima AF042630

Chaetocalathus lilipu�anus AF261346
Marasmius capillaris AF042631
Marasmius rotula AF261345

Marasmius fulvoferrugineus AF261584
Marasmius cladophyllus AF261343

Marasmius delectans U11922
Armillaria borealis DQ338540
Armillaria cepis�pes DQ338563

Armillaria tabescens AF042593
Armillaria ostoyae DQ011903

Rhizomarasmius epidryas JF297609
Rhizomarasmius epidryas JF297608

Rhizomarasmius pyrrocephalus AF261352
Rhizomarasmius pyrrhocephalus DQ097351
Marasmius pyrrhocephalus AF042605

Strobilurus trullisatus AF042633
Strobilurus tenacellus AM946470
Strobilurus esculentus AM946468

Strobilurus stephanocys�s AM946469
Xerula furfuracea AF042566

Xerula megalospora AF042649
Oudemansiella radicata AY645051

Oudemansiella canarii AF261351
Flammulina fennae AM946448

Flammulina velu�pes AY207200
Rhodotus palmatus AF042565

Physalacria bambusae DQ097349
Physalacria cor�cola DQ284913

Physalacria aff. orinocensis AF261350
Physalacria maipoensis AF426959

Cheimonophyllum candidissimum AF261357
Hemimycena delicatella AF261358

Mycenella salicina voucher DQ071720
Hemimycena ignobilis AF261359

Pleurotopsis longinqua AF042604
Mycena adonis AF261361

Mycena auran�idisca AF261360

0.050

1.00/73

Myce�nis

Marasmiaceae

Omphalotaceae

Physalacriaceae

Cyphellaceae
0.99/69

1.00/88

1.00/100

1.00/98

0.88/77

0.99/69

Rhizomarasmius

Fig. 1. Filogramma di consenso, secondo la regola della maggioranza del 50%, di sequenze LSU di specie delle famiglie 
Omphalotaceae, Marasmiaceae, Physalacriaceae e Cyphellaceae, basato sull’analisi combinata dell’inferenza bayesiana (MrBayes) 
e della massima verosimiglianza (RAxML). Sui nodi sono riportati i valori di BPP ≥ 0.95 e/o di MLB ≥ 70%. Il filogramma è stato 
radicato sulla famiglia Cyphellaceae.
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Cyptotrama angus�spora NG_058922 
Cyptotrama fagiphila KM588687

Cyptotrama chrysopepla KR607157 

Cyptotrama asprata HM005081
Cyptotrama asprata KJ024103

Cyptotrama asprata KR607151

Pseudohiatula irrorata HM005080
Pseudohiatula dorotheae HM005078

Gloiocephala menieri DQ097345 
Gloiocephala aqua�ca NG_027642 

Rhizomarasmius pyrrhocephalus AF261352
Rhizomarasmius oreinus KM588689

Rhizomarasmius epidryas JF297608
Rhizomarasmius setosus KM588688

Laccariopsis mediterranea KM588691
Hydropus mediterraneus JX271809

Cibaomyces glu�nis NG_058870 

Cribbea turbinispora FJ178113
Xerula furfuracea AY804261

Xerula steffenii AY804271
Hymenopellis radicata MH867506

Xerula australis MK278669
Paraxerula americana HM005093
Paraxerula hongoi HM005095
Paraxerula ellipsospora KF530567

Xerula melanotricha AY804269
Xerula sinopudens KY418875

Xerula pudens MG712349
Xerula strigosa KF530568

Strobilurus pachycys�diatus MF063094
Strobilurus albipilatus MF063089

Strobilurus orientalis MF063093
Strobilurus esculentus AY207299

Strobilurus diminu�vus MF958951
Strobilurus stephanocys�s MH014053

Flammulina velu�pes MH867626
Flammulina ononidis MK278081
Flammulina rossica KC179743

Cylindrobasidium evolvens MH866187
Cylindrobasidium torrendii MH875265

Rhodotus asperior NG_059484 

Rhodotus palmatus HM005086
Mycotribulus mirabilis MH878142
Mycotribulus indonesiae MH877519

Physalacria lacrymispora NG_059585 

Physalacria lacrymispora KT201640
Physalacria cryptomeriae KT201639

Physalacria aff. orinocensis AF261350
Physalacria maipoensis AF426959

Physalacria bambusae DQ097349
Physalacria cor�cola DQ284913

Physalacria lateriparies KT201630
Physalacria corneri NG_059583 

Physalacria inflata DQ284915
Physalacria sinensis KT201634
Physalacria sinensis KT201637

Naiadolina flavomerulina KJ438380
Cryptomarasmius rhopalostylidis KM975374
Cryptomarasmius exustoides MF495890

Armillaria mellea MH866598
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Cyptotrama

Pseudohiatula

Gloiocephala

Rhizomarasmius
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Fig. 2. Filogramma di consenso, secondo la regola della maggioranza del 50%, di sequenze LSU della famiglia Physalacriaceae, 
basato sull’analisi combinata dell’inferenza bayesiana (MrBayes) e della massima verosimiglianza (RAxML). Sui nodi sono 
riportati i valori di BPP ≥ 0.95 e/o di MLB ≥ 70%. Il filogramma è stato radicato su Armillaria mellea. 



18

L’allineamento (1), che comprende 77 sequenze e ha un’ampiezza di 860 coppie di basi, è 
stato analizzato usando i metodi dell’Inferenza Bayesiana (BI) e della Massima Verosimiglianza 
(ML) sulla piattaforma CIPRES Science Gateway v. 3.3 (Miller et al. 2010). L’analisi bayesiana è 
stata realizzata usando MrBayes 3.2.7a (Zhang et al. 2019) con i parametri di 2 corse simultanee,  
4 catene, temperatura fissata a 0.2, campionamento ogni 1000 generazioni, fino al raggiungimento 
della convergenza (deviazione standard minore di 0.01) e PSRF (Potential Scale Reduction Factor) 
(Gelman & Rubin 1992) uguale a 1 (dopo 29420000 generazioni). Come richiesto dalla procedura, 
sono stati “bruciati” il 25% degli alberi, quelli del tratto iniziale e quelli della coda finale. RAxML 
(Stamatakis 2014) è stato realizzato usando l’algoritmo di ricerca standard con 1000 cicli di 
bootstrap secondo il modello GTR + GAMMA. Per radicare l’albero è stata scelta come outgroup la 
famiglia Cyphellaceae, sulla base della sua posizione filogenetica esterna alle altre famiglie presenti. 
Gli alberi risultanti sono stati letti con la versione 4 di SEAVIEW (Gouy et al. 2010) e salvati in 
formato vettoriale per la stampa. Le analisi BI e ML hanno prodotto la stessa topologia. 

L’allineamento (2), che comprende 60 sequenze e ha un’ampiezza di 853 coppie di basi, è 
stato analizzato usando la stessa procedura dell’allineamento (1). L’albero è stato radicato su 
Armillaria mellea. La convergenza è stata raggiunta dopo 7930000 generazioni. L’allineamento 
(3), che comprende 85 sequenze e ha un’ampiezza di 683 coppie di basi, è stato analizzato 
usando la stessa procedura dell’allineamento (1). L’albero è stato radicato su Gymnopus luxurians.  
La convergenza è stata raggiunta dopo 1540000 generazioni. L’allineamento (4), che comprende 
24 sequenze e ha un’ampiezza di 688 coppie di basi, è stato analizzato usando la stessa 
procedura dell’allineamento (1). L’albero è stato radicato su Xerula longipes. La convergenza è 
stata raggiunta dopo 160000 generazioni.

TASSONOMIA

IL GENERE MYCETINIS

Earle (1909) elevò Marasmius sect. Mycenopsis di Schroeter (1889) al rango di genere e lo 
chiamò Mycetinis con Marasmius alliaceus come specie tipo.

Mycetinis Earle
Bulletin of the New York Botanical Garden 5: 414. 1909
Sinonimo: Marasmius sect. Alliacei Kühner, Botaniste 25: 87. 1933 (come ‘Alliateae’)

Basidiomi reviviscenti o non reviviscenti. Cappello convesso o campanulato, con margine 
diritto, sovente rugoloso-striato, da glabro a scamosciato, sovente igrofano. Lamelle sottili, 
da spaziate a moderatamente fitte, libere o adnate, talvolta formanti uno pseudocollarium.  
Gambo centrale, glabro o pubescente, non insitizio, solitamente con micelio basale, sovente 
brevemente radicante. Carne sottile o abbastanza spessa. Odore e sapore non distintivi oppure 
di aglio o di cipolla. 

Basidiospore lisce, ialine, non amiloidi e non destrinoidi, non cianofile, con parete 
sottile. Basidi bisporici o tetrasporici. Basidioli clavati o subfusoidi. Cheilocistidi quasi 
sempre presenti, cilindrici, fusoidi o clavati, spesso diverticolati, non subcapitati o capitati.  
Pleurocistidi assenti o raramente presenti e allora simili ai cheilocistidi. Caulocistidi presenti o 
assenti. Tessuti della trama non destrinoidi. Pileipellis subimeniforme o imeniforme (almeno  
nel giovane), costituita da cellule sferopeduncolate, clavate, subcilindriche o irregolari, talvolta  
lobate e con larghe protuberanze, con parete sottile o spessa, non destrinoidi; pileocistidi 
perlopiù assenti. Giunti	a	fibbia presenti.

Ecologia su legno morto, foglie o aghi, nell’humus oppure sulla corteccia di alberi vivi.
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Mycetinis alliaceus (Jacq.: Fr.) Earle ex Wilson & Desjardin
Mycologia 97 (3): 677. 2005
Basionimo: Agaricus alliaceus Jacq., Flora Austriaca 1: 52. 1773.
≡ Hypophyllum alliaceum (Jacq.) Paulet, Traité des champignons 2: 2, tab. 122 bis, fig. 1. 1808 
(“1793-1829”).
≡ Marasmius alliaceus (Jacq.) Fr., Epicrisis systematis mycologici, seu synopsis hymenomycetum: 

383. 1838 (“1836-1838”).
≡ Mycena alliacea (Jacq.) P. Kumm., Der Führer in die Pilzkunde: 107. 1871, nom. sanct. (Fries, 

Syst. Mycol. 1: 140. 1821). 
≡ Chamaeceras alliaceus (Jacq.) Kuntze, Revisio generum plantarum 3 (3): 455. 1898.
= Marasmius alliaceus subsp. schaenopus Kalchbr., Icones selectae hymenomycetum Hungariae 

3: tab. 5. 1875.
= Marasmius alliaceus var. subtilis J.E. Lange, Flora Agaricina Danica 2: 25. 1921.
≡ Marasmius alliaceus f. subtilis (J.E. Lange) Lécuru, in Lécuru, Courtecuisse & Moreau, Index 

fungorum 384: 2. 2019.
= Marasmius alliaceus f. major Hruby, Hedwigia 70: 273. 1930
= Mycetinis alliaceus var. minor J.Aug. Schmitt, Abhandlungen der DELATTINIA 45: 261. 2020.
Combinazione non pubblicata validamente: Mycetinis alliaceus (Jacq.) Earle, Bulletin of the New 

York Botanical Garden 5: 414. 1909.

Descrizione

Cappello 20-50 mm, da conico-convesso a più o meno piatto, sovente depresso con l’età, talora 
anche leggermente umbonato, un po’ igrofano, liscio, opaco, da glabro a pruinoso, sovente 
leggermente rugoso, da crema-ocraceo a ocra-rosso o brunastro, talora anche biancastro, più scuro 
verso il centro, margine più chiaro, sottile, leggermente striato per trasparenza con tempo umido.  

Lamelle da strettamente smarginato-adnate a libere, spaziate, larghe, da bianco sporco a 
crema, più o meno macchiate con l’età, con il filo intero, pruinoso, leggermente più scuro.

Gambo 80-150 × 3-5 mm, molto lungo, rigido, cavo, liscio, cilindraceo, sovente ispessito alla base, 
opaco, pruinoso o vellutato, da bruno-nerastro a nero, con base talvolta radicante e irsuto-feltrata.

Carne da grigia a grigio-beige, sottile, con odore forte e persistente di aglio e sapore di aglio 
fresco, un po’ piccante e amarognolo.

Spore 8,2-9,8 × 5,2-6,5 µm; Q 1,3-1,7; Qm = 1,54; Vm = 167 µm3, da ellissoidali a ovoidali, talvolta 
amigdaliformi, ialine, lisce, talora con una o due grosse guttule, non amiloidi. 

Basidi tetrasporici, clavati, 35-45 × 10-13 µm; basidioli clavati molto numerosi. 

Cheilocistidi 30-60 × 11-18 µm, ventricosi, ventricoso-fusiformi, lageniformi, ialini, talvolta 
con escrescenze diverticolate da appena abbozzate a ben sviluppate e allora digitate e flessuose.

Pleurocistidi non osservati. 

Pileipellis costituita da uno strato di cellule, 24-40 × 8-20 µm, subglobose, clavate e piriformi 
con peduncolo allungato, ialine. 

Caulocistidi cilindracei, 20-100 × 4-11 µm, disposti perpendicolarmente rispetto alle ife 
superficiali, ialini, con apici attenuati o arrotondati, per eccezione anche divisi dicotomicamente, 
molto abbondanti nella parte basale del gambo. 
Giunti	a	fibbia diffusi in tutti i tessuti.
Ecologia gregario su ramoscelli degradati di Fagus sylvatica L., raramente anche su foglie; 

trovato anche su Carpinus spp. e su aghi di conifera.
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Myce�nis scorodonius FJ805246
Myce�nis scorodonius KY696726
Myce�nis scorodonius DQ450006

Myce�nis scorodonius JQ272364
Myce�nis scorodonius NOBAS4278_17

Myce�nis scorodonius NOBAS4279_17
Myce�nis scorodonius JN943593
Myce�nis scorodonius KY696725
Myce�nis scorodonius KY696728

Myce�nis scorodonius KY696727
Myce�nis scorodonius KY696729
Myce�nis scorodonius KY696730
Myce�nis scorodonius KY696731

Myce�nis scorodonius KY696732
Myce�nis scorodonius KY696735
Myce�nis scorodonius KY696749
Myce�nis scorodonius KY696754
Myce�nis scorodonius KY696757
Myce�nis scorodonius KY696773
Myce�nis scorodonius ON263158 

Myce�nis scorodonius JQ088278
Myce�nis scorodonius strain KJ817281

Myce�nis scorodonius KY696733
Myce�nis scorodonius KY696744
Myce�nis scorodonius KY696736

Myce�nis scorodonius KY696738
Myce�nis scorodonius KY696739
Myce�nis scorodonius KY696740
Myce�nis scorodonius KY696741
Myce�nis scorodonius KY696742
Myce�nis scorodonius KY696743
Myce�nis scorodonius KY696745
Myce�nis scorodonius KY696746
Myce�nis scorodonius KY696747
Myce�nis scorodonius KY696748

Myce�nis scorodonius KY696753
Myce�nis scorodonius KY696734

Myce�nis opacus DQ450005
Myce�nis opacus KY696768
Myce�nis opacus KY696763
Myce�nis opacus KY696761
Myce�nis opacus KY696759

Myce�nis opacus KY696758
Myce�nis opacus KY696755
Myce�nis opacus MG663278
Myce�nis opacus MF992162
Myce�nis opacus MH910518
Myce�nis opacus KY696776
Myce�nis opacus MN897831

Myce�nis opacus MW899389
Myce�nis opacus MK234197
Myce�nis opacus AY256703
Myce�nis opacus MH211886
Myce�nis opacus MW633038
Myce�nis opacus MW396877
Myce�nis opacus KY696767
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Fig. 3. Filogramma di consenso, secondo la regola della maggioranza del 50%, di sequenze ITS del genere Mycetinis, basato 
sull’analisi combinata dell’inferenza bayesiana (MrBayes) e della massima verosimiglianza (RAxML). Sui nodi sono riportati 
i valori di BPP ≥ 0.95 e/o di MLB ≥ 70%. Il filogramma è stato radicato su Gymnopus luxurians. 
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Fig. 4. Filogramma di consenso, secondo la regola della maggioranza del 50%, di sequenze ITS del genere Rhizomarasmius, 
basato sull’analisi combinata dell’inferenza bayesiana (MrBayes) e della massima verosimiglianza (RAxML). Sui nodi sono 
riportati i valori di BPP ≥ 0.95 e/o di MLB ≥ 70%. Il filogramma è stato radicato su Xerula longipes.
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Mycetinis alliaceus. Spore.               Foto di Leonardo La Spina Mycetinis querceus. Spore.               Foto di Leonardo La Spina

Mycetinis scorodonius. Imenio.       Foto di Leonardo La Spina Rhizomarasmius epidryas. Cheilocistidi. Foto di Leonardo La Spina
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Materiale studiato Italia: 29/10/1999, Gambarie (S. Stefano in Aspromonte, RC), in un bosco 
di Fagus sylvatica, leg. G. Consiglio & G. Panzera, AMB n. 18852; 05/09/2006, Val di Sella (Borgo 
Valsugana, TN), in un bosco di Fagus sylvatica, leg. G. Consiglio, G. Marasca, B. Oss-Emer & 
G. Partacini, AMB n. 18846; 27/09/2012, Bosco di Tecchie (Cantiano, PU), in un bosco di Fagus 
sylvatica, leg. G. Consiglio, M. Maletti & L. Polidori, AMB n. 18848; 19/09/2019, Madonna 
dell’Acero (Lizzano in Belvedere, BO), in un bosco misto di Fagus sylvatica e Abies alba Mill., 
leg. M. Mazzotti, AMB n. 18770 (sequenza ITS, ON263154); 25/10/2019, Camaldoli (Poppi, 
FI), in un bosco misto di Fagus sylvatica e Abies alba, leg. M. Mazzotti, AMB 18771 (sequenza 
ITS, ON263155). Germania: 11/10/2006, Gräfinthal, Saarland, in un bosco di Fagus sylvatica,  
leg. G. Consiglio & L. Setti, AMB n. 18847.

Mycetinis querceus (Britzelm.) Antonín & Noordel. 
in Noordeloos & Antonín, Czech Mycol. 60 (1): 26. 2008
Basionimo: Marasmius querceus Britzelm., Botanisches Zentralblatt 68 (5): 139. 1896.

Nome applicato erroneamente: Marasmius prasiosmus sensu Fr., Epicrisis systematis 
mycologici, seu synopsis hymenomycetum: 376. 1838 (“1836-1838”), auctorum europaeorum, 
non Agaricus prasiosmus Fr., Observationes mycologicae 2: 153. 1818.

Descrizione

Cappello 15-25 mm, inizialmente convesso, poi piano-convesso, infine spianato e un po’ 
depresso al centro, con il margine sottile, regolare o sinuoso-ondulato, striato per trasparenza, 
con l’età anche canalicolato. Cuticola parzialmente separabile, liscia, glabra, un po’ lucida con 
tempo umido, igrofana, sovente leggermente grinzosa, color sabbia, beige, quasi sempre più 
chiara al margine, crema-ocracea se imbibita.

Lamelle poco fitte, mediamente spesse, intercalate da numerose lamellule tronche, adnate, 
bianche o crema, avana-beige a maturità, con il filo intero, concolore.

Gambo 40-60 × 2-3 mm, slanciato, cilindrico, sovente ricurvo, appena ingrossato all’apice e 
un po’ dilatato alla base, internamente fistoloso, di colore crema in alto, bruno verso il basso, 
ricoperto da un’abbondante pruina bianca, con la base inglobante residui di foglie.

Carne sottile, tenera, fragile, soprattutto nel cappello, un po’ fibrosa nel gambo, crema, 
immutabile al taglio, con odore e sapore di aglio molto pronunciati.

Spore (7,5) 8,3-9,4 × 3,9-4,8 (5,0) µm; Q = 1,7- 2,3; Qm = 2; Vm = 89 µm3, ellissoidali allungate, 
a seme di mela, ialine, lisce, con parete sottile e apicolo evidente, talora guttulate. 

Basidi 25-36 × 6-10 µm, cilindrico-clavati, tetrasporici e bisporici; basidioli clavati e cilindrico-
clavati, 20-30 × 4-8 µm. 

Peli marginali cilindracei con l’apice leggermente attenuato e arrotondato, con profilo regolare 
ma anche leggermente ricurvi o addirittura flessuosi, 30-60 × 4-6 µm. 

Pileipellis di tipo imeniforme con cellule vescicolose, clavate, clavato-lobate, talora vagamente 
quadrangolari, peduncolate, 15-45 × 8-16 µm. 

Caulocistidi numerosi, 50-120 × 7-9 µm, da cilindrici a sublageniformi, anche settati, con apice 
attenuato, ialini, con parete spessa. 

Ecologia su foglie morte cadute, specialmente di Quercus spp. ma raccolto anche su foglie di 
Carpinus sp. e di Fagus sp.

Materiale studiato Italia: 10/11/2011, Monte Rosso (S. Lorenzo in Campo, PU), in un bosco 
di Fagus sylvatica, leg. G. Consiglio & M. Maletti, AMB n. 18774 (sequenza ITS, ON263156); 
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Contrada Frascianelle (Floresta, ME), in un bosco misto di Fagus sylvatica e Quercus pubescens 
Willd., leg. L. La Spina & C. Signorino, AMB n. 18778 (sequenza ITS, ON263157).

Mycetinis scorodonius (Fr.) A.W. Wilson & Desjardin, 
Mycologia 97 (3): 678. 2005
Basionimo: Agaricus scorodonius Fr., Observ. mycol. 1: 29. 1815, nom. sanct. (Fries, Syst. Mycol. 
1: 130. 1821). 
≡ Chamaeceras scorodonius (Fr.) Kuntze, Revisio generum plantarum 3 (3): 457. 1898.
≡ Marasmius scorodonius (Fr.) Fr., Anteckningar öfver de i Sverige växande ätliga Svampar:  

53. 1836.
≡ Gymnopus scorodonius (Fr.) J.L. Mata & R.H. Petersen, in Mata, Hughes & Petersen,  

Mycoscience 45 (3): 221. 2004.
= Mycetinis scorodonius var. dapenae Blanco-Dios, Tarrelos, Revista da Federation Galera de 

Micoloxia 16: 18. 2014.
= Mycetinis scorodonius f. diminutivus R.H. Petersen, Dyson & Ammirati, in Petersen & Hughes, 

MycoKeys 24: 98. 2017.
= Collybia foetida Dvorák, Sbornik Klubu Přírodovĕdeckého v Brno: 13. 1930.

Descrizione

Cappello 10-20 mm, inizialmente convesso-campanulato, presto appianato e un po’ depresso 
al centro, con un largo umbone ottuso, più o meno evidente nei vecchi esemplari, con il margine 
acuto, negli esemplari maturi revoluto, glabro, liscio poi striato, leggermente igrofano, bruno-
carnicino-rossiccio all’inizio, poi con toni più chiari, bianco-ocraceo, un po’ più scuro al centro.

Lamelle libere, mediamente spaziate, inframmezzate da lamellule, strette, leggermente 
venoso-congiunte, biancastre, talvolta un po’ rosate.

Gambo 25-50 × 1-2 (3) mm, cilindrico o leggermente ingrossato in alto, fistoloso, coriaceo, 
tenace, glabro, brillante, bruno-rossastro, più scuro verso la base. 

Carne sottile, bianca nel cappello, concolore nel gambo, con odore intenso, persistente, di 
aglio e sapore agliaceo.

Spore 6,7-7,5 × 3,5-4,5 µm; Q = 1,58-1,95; Qm = 1,76; Vm = 62 µm3, ellissoidali allungate, lisce, con 
apicolo evidente, non amiloidi. 

Basidi 25-40 × 5-8 µm, cilindrico-clavati, tetrasporici, meno frequentemente bisporici;  
basidioli clavati. 

Pleurocistidi poco numerosi, 30-40 × 4-6 µm, cilindrico-fusoidi con la parte più espansa nella 
zona intermedia e attenuata in quella distale, apici per lo più arrotondati. 

Cheilocistidi numerosissimi, 15-30 × 5-7,5 µm, cilindrico-clavati con apice anche  
irregolarmente squadrato, muniti di diverticoli e grosse escrescenze digitate fino a 2 µm di 
larghezza che alla sommità costituiscono delle formazioni arborescenti, anche a palco di cervo. 

Pileipellis nella zona marginale costituita da una struttura imeniforme con cellule vescicolose, 
clavate e piriformi, 20-40 × 8-16 µm, a pareti regolari ma per lo più provviste di escrescenze 
diverticolate, talora anche lobate, frammiste a cellule piriformi, anche con lungo peduncolo 
e diverticoli multipli che producono una forma arborescente; nella zona discale con cellule 
irregolarmente clavate e piriformi, 20-40 × 10-22 µm, talora con sommità squadrata, meno 
frequentemente diverticolate. 

Caulocistidi non ben differenziati dai terminali delle ife della stipitipellis. 
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Mycenitis alliaceus           Foto di Giovanni Consiglio

Mycenitis querceus           Foto di Giovanni Consiglio
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Mycenitis scorodonius          Foto di Giovanni Consiglio

Rhizomarasmius epidryas         Foto di Giovanni Consiglio
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Giunti	a	fibbia diffusi in tutti i tessuti.
Ecologia singolo o a gruppi su vari substrati, aghi di conifere, corteccia e legno di conifere.
Materiale studiato Italia: 20/08/1998, Cheta, Bellamonte (Predazzo, TN), in un bosco di 

Picea abies (L.) H. Karst., leg. G. Consiglio & C. Papetti, AMB n. 18849; 13/10/2004, Pratizzano  
(Ramiseto, RE), in un bosco di Picea abies, leg. G. Consiglio & D. Jacopetti, AMB n. 18774 
(sequenza ITS, ON263156).

IL GENERE RHIZOMARASMIUS

Il genere Rhizomarasmius è stato istituito da Petersen (2000) per ospitare due specie di 
Marasmius, M. pyrrhocephalus Berk. e M. undatus (Berk.) Fr., che mostravano affinità con membri 
delle Xerulaceae (oggi Physalacriaceae).

Rhizomarasmius R.H. Petersen
Mycotaxon 75: 333. 2000

Basidiomi con cappello convesso o emisferico, finemente pruinoso o liscio, lamelle spaziate, 
spesse, ascendenti, bianche; gambo lungo, rigido, radicante, finemente vellutato, chiaro all’apice, 
inscurente al bruno-nero verso la base. Tutte le specie del genere sono inodore. 

Pileipellis con struttura di imeniderma costituito da elementi clavati, globosi o  
sferopeduncolati lisci e da sparsi pileocistidi allungati. Cheilocistidi, pleurocistidi e  
caulocistidi presenti.

Ecologia specie saprotrofe, che crescono su ramoscelli interrati o altro materiale vegetale e radici.

Rhizomarasmius epidryas (Kühner ex A. Ronikier) A. Ronikier & Ronikier
in Ronikier & Ronikier, Mycologia 103 (5): 1130. 2011
Basionimo: Marasmius epidryas Kühner ex A. Ronikier, Mycological Progress 8 (4): 381. 2009.
= Marasmius epidryas Kühner, Annales de la Société Linnéenne de Lyon 79: 115. 1936 (“1935”),  

è un nome invalido perché privo della diagnosi latina.
= Mycetinis epidryas Antonín & Noordel., in Noordeloos & Antonín, Czech Mycology 60 (1): 26. 

2008, è un nome invalido perché basato su un basionimo invalido.
= Mycetinis epidryas (Kühner ex A. Ronikier) Antonín & Noordel., A monograph of marasmioid 

and collybioid fungi in Europe: 396. 2010 è un nome invalido perché non viene fatto  
riferimento al basionimo.

Descrizione

Cappello 4-12 mm, inizialmente emisferico, poi convesso, talvolta un po’ depresso al centro, 
da crema a bruno-ruggine, più chiaro al margine, quasi bianco, con il centro più scuro, liscio, 
sovente irregolare, rugoso-noduloso, leggermente scanalato in senso radiale, non striato per 
trasparenza, non igrofano.

Lamelle spaziate, crema chiare, largamente adnate.
Gambo 10-40 × 1-1,5 mm, crema all’apice, bruno-arancione, bruno-ruggine nella parte 

inferiore, interamente e densamente coperto di peli, che gli conferiscono un aspetto vellutato.
Carne piuttosto elastica, non fragile, bianca nel cappello e all’apice del gambo, bruno-ruggine 

nella parte inferiore del gambo, inodora, di sapore mite.
Spore 8-9,2 × 5-6 µm; Q = 1,45-1,66; Qm =1,55; Vm = 141 µm3, da ellissoidali ad amigdaliformi, 

ialine, lisce, guttulate, con apicolo evidente, non amiloidi. 

Basidi 30-45 × 6-8 µm, cilindrico-clavati, tetrasporici; basidioli cilindrico-clavati, larghi 5-6 µm 
nel punto di massimo spessore. 
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Cheilocistidi 45-60 × 4,5-8 µm, per lo più lecitiformi con collo stretto e apice rigonfio, a birillo, 
largo 3-4 µm, meno frequentemente fusiformi e lageniformi, ialini, a parete non spessa.

Pleurocistidi 35-50 × 4-8 µm, di morfologia simile a quella dei cheilocistidi ma senza 
strozzatura nel collo, più numerosi quelli lageniformi e cilindracei, con apice arrotondato, ialini. 

Trama lamellare costituita da ife cilindriche allungate parallele, a tratti intrecciate. 
Pileipellis con struttura imeniforme, costituita da cellule clavate e piriformi, con lungo 

peduncolo, 20-40 × 6-11 µm, ialine, contenenti dei granuli brunastri. 
Pileocistidi 20-38 × 5-8 µm, cilindrici e cilindrico-clavati, bruni, settati, a parete spessa. 
Stipitipellis costituita da uno strato di cellule cilindriche allungate, parallele, larghe 2,5-5,5 µm. 
Caulocistidi abbondanti, 50-100 × 3-5 µm, cilindracei, attenuati verso l’alto, con apici 

assottigliati o arrotondati, a parete piuttosto spessa, 1,2-1,7 µm, con qualche sporadico setto nel 
tratto distale, bruni. 
Giunti	a	fibbia riscontrati in tutti i tessuti esaminati.
Ecologia e distribuzione la specie è associata a tessuti morti di Dryas spp. Cresce in habitat 

alpini delle montagne delle regioni temperate e nella regione (sub)artica.
Materiale studiato Svizzera: 01/09/2008, Alpe di Cruina (Bedretto, Canton Ticino), in una 

prateria con Dryas octopetala L., leg. G. Consiglio & F. Beretta, AMB n. 18776 (sequenza ITS, 
ON263159); 05/09/2012, Casaccia (Canton Grigioni), in una prateria con Dryas octopetala,  
leg. G. Consiglio, F. Beretta & L. Setti, AMB n. 18777 (sequenza ITS, ON263160).

Tassonomia molecolare

Il filogramma di Fig. 1 mostra inequivocabilmente che, a differenza di quanto  
precedentemente sostenuto (per esempio, da Antonίn & Nordeloos, 2010), Marasmius epidryas 
Kühner ex A. Ronikier non appartiene al genere Mycetinis ma al genere Rhizomarasmius della 
famiglia Physalacriaceae, come affermato da Ronikier & Ronikier 2011 e Moreau et al. 2015.

Nel filogramma di Fig. 2 sono rappresentati 19 dei 29 generi oggi accreditati nella famiglia 
Physalacriaceae. Esso, per quanto a nostra conoscenza, rappresenta la descrizione molecolare 
più completa di questa famiglia. Il clado di Rhizomarasmius presenta un alto valore di BPP (0.97) 
e un discreto valore di MLB (55).

I filogrammi di Fig. 3 e Fig. 4 comprendono praticamente tutte le sequenze oggi disponibili 
di Mycetinis e di Rhizomarasmius, presenti nei database pubblici (GenBank, UNITE e 
BOLDSYSTEMS). I cladi di Mycetinis alliaceus, M. querceus e M. scorodonius (Fig. 3) e di 
Rhizomarasmius epidryas (Fig. 4) presentano elevati valori di supporto sia BPP che MLB.

La chimica dell’odore di aglio nei Mycetinis del gruppo degli “alliacei”

Come indicato dal loro nome latino il micelio e i basidiomi di Mycetinis alliaceus, M. querceus 
(= “Marasmius prasiosmus”) e M. scorodonius sviluppano un forte odore di aglio, cipolla o porro, 
specialmente quando sono umidi o quando vengono spappolati nell’acqua.

Negli estratti di questi funghi è stata osservata una sostanza contenente zolfo che fornisce 
una colorazione rosso mattone con ninidrina. Per elettroforesi questa sostanza migra 
all’anodo indicando così il suo carattere acido. Dopo incubazione con acqua dei funghi 
seccati e polverizzati, questa sostanza gradualmente scompare con concomitante formazione 
di acido piruvico, ammoniaca e di un composto dal sapore forte che subito si decompone in 
prodotti volatili che hanno il caratteristico odore di aglio. Indagini approfondite, basate sulla 
cromatografia a scambio ionico e sulla spettrometria di massa, indicano la formazione di un 
precursore dipeptidico che per idrolisi acida produce l’acido L-glutammico. Il trattamento 
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riduttivo con Nichel Raney fornisce la γ-L-glutammil-L-alanina. Pertanto, il precursore è stato 
chiamato γ-glutammil-marasmina (1)

Me-S-CH2-S-CH2-CH-NH-C-CH2-CH2-CH-COOH
                                                  

                   O          COOH    O                  NH2   
Esso è facilmente solubile in acqua e produce soluzioni leggermente acide che gradualmente 

si decompongono dando origine al tipico odore dei funghi parenti. Questo odore può essere 
attribuito ai prodotti derivati dall’acido sulfenico Me-S-CH2-SOH che si forma con una reazione 
di β-eliminazione. La struttura completa della γ-glutammil-marasmina come γ-L-glutammil-
3-(metiltiometilsulfinil)-L-alanina può essere inequivocabilmente derivata dai dati ottenuti 
con la risonanza magnetica del protone a 270 MHz e con la risonanza magnetica nucleare del  
13C a 20 MHz.
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