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Zusammenfassung: Die genetische und morphologische Analyse des neuseeländischen typus von Cheily-
menia catenipila sowie dreier rezenter europäischer Kollektionen bestätigt die außergewöhnliche Stellung
dieses taxons. Die 28S rDnA-tef1-rpb2-Genanalyse siedelt C. catenipila in der Familie der Ascodesmiaceae
an, während die Gattung Cheilymenia in der Familie der Pyronemataceae s. str. liegt. Die morphologische un-
tersuchung bestätigt das Ergebnis der genetischen Analyse. Auch hier unterscheidet sich C. catenipila signi-
fikant von typischen vertretern der Gattung Cheilymenia. Der genetische und morphologische vergleich mit
anderen Gattungen wie Pseudombrophila oder Coprotus zeigt ebenfalls die isolierte Stellung der Art. Aus
diesem Grund wird für C. catenipila die neue Gattung Pseudocoprotus vorgeschlagen.
Schlagworte: Ascodesmiaceae, Ascomycota, Morphologie, Ökologie, taxonomie.

Pseudocoprotus gen. nov. – a new genus for Cheilymenia catenipila J. Moravec (Pezizales)
Abstract: the genetical and morphological analyses of the type collection of Cheilymenia catenipila from
new Zealand as well as of three recent collections from Europe confirm the separate position of this species.
the phylogenetic analysis of three loci (28S rDnA, tef1, rpb2) places C. catenipila in the family of Ascodesmi-
aceaewhereas the genus Cheilymenia belongs to Pyronemataceae s. str.the morphological examination con-
firms the result of the phylogenetical analysis. C. catenipila differs significally from the typical species of
Cheilymenia. Also, the comparison with morphologically similar genera such as Pseudombrophila or Coprotus
reveals the distinctiveness of C. catenipila. the new genus Pseudocoprotus is therefore proposed to accom-
modate it.
Keywords: Ascodesmiaceae, Ascomycota, ecology, morphology, rDnA, taxonomy.

Einleitung

Auf Basis einer neuseeländischen Aufsammlung beschrieb der
tschechische Mykologe Jiří Moravec 2003 eine neue Cheilymenia-
Art. Er nannte sie Cheilymenia catenipila J. Moravec aufgrund des
einzigartigen Haartyps, bestehend aus einer Kette von runden Zel-
len, die apikal in ein bis drei längliche Zellen ausliefen (MorAvEc,
2003: 48)1. Für mehr als ein Jahrzehnt wurden keine weiteren Funde
der Art bekannt. 2014 berichteten dann Enrique rubio und Michel
Delpont von drei weiteren Kollektionen aus dem südwestlichen
Europa (2 × Spanien, 1 × Frankreich). Schon bei ruBio & DElpont

(2014) wurde die generische Zuordnung von C. catenipila zu Cheily-
menia in Frage gestellt, gab es doch in morphologischer Hinsicht
auch Ähnlichkeiten mit Arten aus anderen Gattungen, insbesondere
Pseudombrophila Boud. Zwei Jahre später wurde überdies ein tür-
kischer Fund der Art publiziert. Er stammte aus einer Gebirgsregion
in der südöstlichen türkei (KAyA et al., 2016).

in den letzten drei Jahren wurden drei weitere Kollektionen von
C. catenipila entdeckt: eine weitere aus Frankreich aus der nähe des
französischen Erstfunds in den pyrenäen sowie zwei Kollektionen
aus den nördlichen Alpen. Die neuen Funde boten einerseits die
Möglichkeit, die variationsbreite von C. catenipila im Frischzustand
weiter zu erforschen. Andererseits wurde die Gelegenheit genutzt,
um Sequenzen von der Art zu gewinnen.

um die identität der europäischen Funde mit der neuseeländi-
schen typusaufsammlung zu überprüfen, wurde diese ausgeliehen
und untersucht. Zudem gelang es, den typus zu sequenzieren. Die
morphologische untersuchung und die genetische Analyse des
typus bestätigten die identität der neuseeländischen Aufsammlung
mit den rezenten europäischen Kollektionen.

Auch die aktuellen Funde untermauern einmal mehr die beson-
dere Stellung von C. catenipila in morphologischer Hinsicht. Zwar
gibt es andere Gattungen mit ähnlichen Merkmalen, doch keine
passt hundertprozentig. Die phylogenetische Analyse stützt dieses
Ergebnis. Hier bildet C. catenipila eine separate Abstammungslinie
in der Familie der Ascodesmiaceae J. Schröt. (s. unter „Ergebnisse”).

Material und Methoden

Morphologische Untersuchungen – Die Aufsammlungen wur-
den in frischem und in rehydriertem Zustand in leitungswasser oder
in KoH 3% untersucht. Die Jodreaktion wurde mit lugolscher lö-
sung (iKi) getestet. um mögliche Sporenornamente lichtmikrosko-
pisch sichtbar zu machen, wurde sowohl beim Frischmaterial als
auch bei den rehydrierten Exsikkaten Baumwollblau in Milchsäure
zur Anfärbung der Ascosporen benutzt. Messungen wurden an le-
benden Zellen durchgeführt.

DNA Extraktion, Amplifikation und Sequenzierung –Die DnA
wurde aus Exsikkaten extrahiert mittels einer auf MurrAy & tHoMpSon

(1980) basierenden, modifizierten verfahrensweise. Für die pcr-Am-
plifikation wurden folgende primer verwendet: für die itS-region
itS1F und itS4 (WHitE et al., 1990; GArDES & BrunS, 1993), für die 28S
nlSu-region lr0r und lr5 (vilGAlyS & HEStEr, 1990; cuBEtA et al.,
1991), für das Gen, das den translation Elongationsfaktor 1-alpha
(tef1) kodiert EF1-983F und EF1-1567r (rEHnEr & BucKlEy, 2005) und
für die rnA-polymerase ii second largest subunit, rpb2 brpB2-6F
und frpB2-7cr (liu et al., 1999; MAtHEny, 2005). Die pcr-reaktionen
wurden auf folgende Weise durchgeführt: zu Beginn mit einem tem-
peraturprogramm bei 95 °c für 5 min., dann 35 Zyklen bei 94 °c,
54 °c und 72 °c (jeweils 45, 30 und 45 Sekunden) und zuletzt bei
72 °c für 10 min. Die pcr-produkte wurden in 1 % Agarose-Gel ge-
prüft, und die positiven reaktionen wurden mit einem oder beiden
primern sequenziert. Die chromatogramme wurden auf mögliche
lesefehler geprüft und entsprechend korrigiert.

Phylogenetische Analyse – Mit Hilfe von BlASt (AltScHul et al.,
1997) wurden die nahestehendsten Sequenzen aus den öffentli-
chen inSD-Datenbanken ermittelt. Sie entstammen hauptsächlich
den Studien von pErry et al. (2007), HAnSEn et al. (2005, 2013), linDE-
MAnn & AlvArADo (2017) und KušAn et al. (2018). Die für diesen Artikel
neugewonnenen Sequenzen sowie die ermittelten Sequenzen aus
den Datenbanken wurden mit der clustal-W-Anwendung der Soft-
ware MEGA 5.0 aligniert (tAMurA et al., 2011) und anschließend ma-
nuell korrigiert. Das finale Alignment beinhaltete 291/736 (28S
rDnA), 333/606 (rpb2) und 343/867 (tef1) variable positionen

1 Das Epithet leitet sich von lateinisch „catena“ (Kette) und „pilus“ (einzelnes Haar) ab.
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Fig. 1 – 28S rDnA-tef1-rpb2-Konsensusphylogramm nach der einfachen Mehrheitsregel (50 %) für die Gattung Cheilymenia und verwandte
taxa und Gattungen, ermittelt mit MrBayes auf Basis von 1350 möglichen phylogenetischen Bäumen. Bei statistisch signifikanten Knoten
werden der Bayesianische pp-Wert (pp größer als 0,95) (links) und/oder der Ml Bp-Wert (Bp größer als 70 %) (rechts) angegeben. Fett her-
vorgehobene namen kennzeichnen für diese Arbeit neu gewonnene Sequenzen.



(„sites“). Die alignierten loci wurden in pAup * 4.0b10 (SWoFForD,
2001) geladen und MrModeltest 2.3 (nylAnDEr, 2004) angewendet.
Das Modell Gtr+G+i wurde gewählt und für jede partition in
MrBayes 3.1 (ronquiSt & HuElSEnBEcK, 2003) implementiert. Es wurde
eine Bayesianische Analyse durchgeführt (Daten partioniert, zwei
simultane Durchläufe, sechs Markow-Ketten, „temperature“ auf 0,2
gesetzt, Stichprobenentnahme jede 100ste Generation), bis die Kon-
vergenzparameter nach 180 000 Generationen erfüllt waren und
die Standardabweichung unter 0,01 sank. Zum Schluss wurde eine
volle Suche („full search“) nach dem am besten bewerteten Maxi-
mum-likelihood-Baum mit rAxMl (StAMAtAKiS, 2006) unter verwen-
dung des Standardsuchalgorithmus (Daten partitioniert, 2000
Bootstrap-Wiederholungen) durchgeführt. Die Signifikanzschwelle
wurde auf größer als 0,95 für die A-posteriori-Wahrscheinlichkeit
(„posterior probability“ = pp) und auf 70% für die Bootstrapwerte
(„bootstrap proportions“ = Bp) gesetzt.

Ergebnisse

Die 28S rDnA-tef1-rpb2-Analyse (Fig.1) ergab acht hauptsächliche
clades: die Familien der Pyronemataceae s. str. und Ascodesmiaceae
sowie die Abstammungslinien von Glaziella, Pseudombrophila s. lat.,
Geopyxis, Pulvinula, Boubovia/Coprotus sowie Pseudoboubovia. Dies
steht im Einklang mit den früheren Studien von HAnSEn et al. (2013),
linDEMAnn & AlvArADo (2017) und KušAn et al. (2018).
Glaziella stellt die basale Abstammungslinie dar, während sich alle

anderen signifikant näher stehen. Die evolutionäre Beziehung zwi-
schen den clades konnte jedoch nur teilweise, d.h. entweder nur
durch die Maximum-likelihood- (Ml) oder durch die Bayesianische
Abschätzung bestätigt werden, nicht aber gleichzeitig. Aus diesem
Grund müssen die Ergebnisse vorsichtig gedeutet werden, da ledig-
lich in der Ml-Abschätzung eine statistisch signifikante Beziehung
zwischen der Familie der Ascodesmiaceae und Boubovia ermittelt
wurde. Auch dies steht im Einklang mit den Ergebnissen in HAnSEn

et al. (2013). 
Die Sequenzen von Cheilymenia catenipila sind in der Familie der

Ascodesmiaceae angesiedelt. Demgegenüber liegt die Hauptab-
stammungslinie der Gattung Cheilymenia in der Familie der Pyrone-
mataceae. in genetischer Hinsicht kann C. catenipila daher nicht zu
Cheilymenia s. str. gehören und sollte in eine andere Gattung über-
führt werden.

Darüber hinaus konnten vollständige itS-Sequenzen zweier re-
zenter Kollektionen von C. catenipila gewonnen werden (u.l. 313,
u.l. 322) sowie eine teilsequenz der itS1-region (155 Basenpaare)
der Holotypus-Kollektion (pDD 73217). Diese drei Sequenzen sind
nahezu identisch. Sie weisen lediglich 3 unterschiedliche Basen-
paare auf, sieht man von vereinzelten ambigen leseergebnissen ab,
die bei der Sequenzierung entstanden sind. Der vergleich der itS-
Sequenzen (nicht dargestellt) bestätigt somit die genetische iden-
tität der rezenten europäischen Aufsammlungen mit der
neuseeländischen typuskollektion.

Taxonomie

Fundbeschreibung (basierend auf drei rezenten Funden aus
Deutschland, Frankreich und Österreich)

Makroskopische Merkmale
Apothezien einzeln bis gesellig auf (rinder- bzw. Hirsch-)Dung

wachsend. Fruchtkörperrand aufgrund der randhärchen feinst ge-
zähnelt. Durchmesser der Apothezien recht variabel: 0,8–1,5 (2) mm
(coll. Dünzel), 1–2,5 mm (coll. rößl), 4–7 mm (coll. castillo), zunächst
kugelig, dann zunehmend ausgebreitet, zum Schluss scheibenför-
mig, leicht vertieft und mehr oder minder gewellt ohne verdickten
rand, breit auf dem Substrat angewachsen. Hymenium blass beige-
gelblich bis sehr blass rosafarben. Farbe des Apotheziums an den
Flanken und gegen die Basis identisch. An der Fruchtkörperbasis
zahlreiche feine Ankerhyphen.

Mikroskopische Merkmale
Asci 100–140 × 9–11 µm, zylindrisch, 8-sporig, operculat, mit (al-

lerdings sehr schwierig zu entdeckenden) Haken, inamyloid. Asco-
sporen uniseriat, glatt, hyalin, eguttulat, einkernig, zylindrisch-
ellipsoid, dünnwandig, mit einer hyalinen Schleimhülle, 11–14 ×
5,2–6,5 (7) µm; q = 1,9–2,4 (Durchschnitt: 12 × 5,5 µm, qm = 2,1).
Paraphysen filiform, septiert, 2–2,5 µm breit, apikal verdickt, 3–
6 µm breit, gefüllt mit farblosen, lichtbrechenden, runden oder läng-
lichen vakuolen. Die vakuolen lösen sich in KoH auf. Exzipulum
zweischichtig; ektales E. als Textura globulosa, bestehend aus 2–3
Schichten von runden Zellen (Ø 13–35 µm); medulläres E., davon
deutlich abgegrenzt, ebenfalls als T. globulosa, jedoch aus deutlich
kleineren Zellen (Ø 10–15 µm), durchmischt mit länglichen Zellen
(20–25 × 5–7 µm) und dünnwandigen Hyphen (bis 6,5 µm breit).
Rand- und Flankenhaare hyalin, dünnwandig, Zellen wie auf einer
Kette aufgereiht, an der Basis 3–5 runde Zellen (Ø 9–12 µm), apikal
3–5 längliche Zellen (7–10 × 4–6 µm). Die letzte Zelle ist oft leicht
keulig verdickt. Gesamtlänge der Haare: 50–70 (100) µm.

Untersuchte Aufsammlungen
DEutScHlAnD, Bayern, oberhalb Adlgaß bei inzell, MtB 8142-223,

13. Juli 2018, 47°46’40,5’’ n 12°48’58,8’’ E, 885 m ü. nn., leg. inge rößl,
det. Bernd Fellmann, conf. uwe lindemann, auf rinderdung, vermut-
lich von Jungrindern beim Almabtrieb vom oktober 2017, auf
einem geschotterten und grasigen ruderalplatz (lichtung, Weg)
neben einem Bach und einer Feuchtwiese (Herb.-nr. u.l. 323). FrAnK-
rEicH, nouvelle-Aquitaine, pyrénées-Atlantiques, lourdios-ichére,
nahe osse-en-Aspe, 8. Sept. 2017, 43°01’22,7’’ n 0°41’26,9’’ W, 660 m
ü. nn., leg. José Antonio castillo, det. uwe lindemann, auf rinder-
dung in einem Fichtenwald (Herb.-nr. u.l. 313). ÖStErrEicH, tirol,
Schwaz, Fügenberg, Finsingbach-tal, Schlagwald, Hölderalmstr.,
Aufstieg zum Dürrjoch, 15. Sept. 2016, 47°18’21,9’’ n 11°49’03,3’’ E,
1230 m ü. nn., verm. auf Hirschdung in einem montanen Fichten-
wald (nordhang), leg. Georg Dünzel, det. Bernd Fellmann (Herb.-nr.
u.l. 322). neuseeland, District of Wellington, orongorongo valley,
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Tabelle 1 – Für diesen Artikel sequenzierte Kollektionen mit GenBank-Zugangsnummer. Die Kürzel bei den Herbarnummern stehen für
das new Zealand Fungarium (= pDD) sowie das private Herbar von uwe lindemann (= u.l.); die Zahlen mit dem Kürzel Alv in eckigen
Klammern stehen für die den proben im labor AlvAlAB zugewiesenen laufenden nummern. (Genaue Funddaten finden sich unter „un-
tersuchte Aufsammlungen“).

Art Herbar-Nr. [Labor-Nr.] geographische Herkunft, Jahr, Sammler 28S rDNA ITS rpb2

Cheilymenia catenipila
[Holotypus]

pDD 73217
[Alv16570]

neuseeland, 1970, Ann Bell – MH846262 –

Pseudocoprotus catenipilus
u.l. 322

[Alv9774]
Österreich, 2016, Georg Dünzel MH846258 MH846260 MH844626

Pseudocoprotus catenipilus
u.l. 313

[Alv14334]
Frankreich, 2017, José Antonio castillo MH846259 MH846261 –



rimutaka Forest park, 6. nov. 1970, leg./det. Ann Bell [als Coprobia
granulata (Bull.) Boud.], rev. J. Moravec, auf rinderdung (Holotypus:
pDD 73217).

Weitere Fundmeldung
SpAniEn, Baskenland, Amezketa, ondarreko langa, 20. okt. 2016,

43°01’45,9’’ n 2°04’00,9’’ W, 650 m ü.nn., leg./det. ibai olariaga, auf
rinderdung. Der Beleg ist hinterlegt im Herbar in San Sebastiàn
(ArAn-Fungi 4731).

Bemerkung zur Typuskollektion PDD 73217
Die während der nachuntersuchung des typus von C. catenipila

durch den Erstautor beobachteten morphologischen Merkmale ent-
sprechen weitgehend denen der Erstbeschreibung (MorAvEc, 2003:
48). Allerdings konnten keine Fruchtkörper gefunden werden, die
auch nur annähernd an die Größe heranreichen, die Moravec angibt,
nämlich bis 3,5 mm, während die rehydrierten Apothezien des
typus bei der nachuntersuchung max. 1 mm maßen. im Frischzu-
stand können die Apothezien von C. catenipila sogar einen Durch-
messer von fast einem Zentimenter erreichen (ruBio & DElpont, 2014;
KAyA et al., 2016).

Diskussion

Morphologisch unterscheidet sich Cheilymenia catenipila eindeu-
tig von den typischen vertretern von Cheilymenia Boud. (MorAvEc,
2005: 14f.). C. catenipila besitzt grundlegend anders aufgebaute
Haare. Zudem fehlen Karotinoide in den paraphysen und im Fleisch.
Der gelbe lichtbrechende inhalt in reifen Ascosporen nach der Zu-
gabe von Baumwollblau in Milchsäure konnte ebenfalls nicht beob-
achtet werden; nur manchmal weisen reife Ascosporen einen
leichten Gelbton auf. Die phylogenetische Analyse bestätigt, dass
C. catenipila nicht bei Cheilymenia eingeordnet werden kann.

MorAvEc (2003: 49) weist darauf hin, dass C. catenipila ein verbin-
dungsglied zwischen den Gattungen Cheilymenia und Pseudombro-
phila darstellen könnte. ruBio & DElpont (2014) nehmen diese
Diskussion auf, weisen jedoch auf wichtige unterscheidungsmerk-
male zwischen beiden Gattungen hin, insbesondere auf das Fehlen
des braunen, für Pseudombrophila-Arten typischen intrazellulären
pigments in Zellen und paraphysen bei C. catenipila (zur Gattungs-
charakteristik von Pseudombrophila vgl. BruMMElEn, 1995). Die phy-
logenetische Analyse bestätigt den morphologischen Befund. Auch
Pseudombrophila kann C. catenipila nicht zugeordnet werden.

Genetisch am nächsten steht C. catenipila der koprophilen Gat-
tung Lasiobolus Sacc., die ebenfalls zur Familie der Ascodesmiaceae
gehört (HAnSEn et al., 2013; KušAn et al., 2018). Sieht man von den
glatten, ellipsoiden, hyalinen Sporen ab, bestehen allerdings nur
wenige morphologische Ähnlichkeiten mit dieser Gattung. Eine Zu-
ordnung von C. catenipila zu Lasiobolus (BEZErrA & KiMBrouGH, 1975)
wäre daher nicht plausibel vertretbar.

im Gegensatz zur guten Abgrenzbarkeit zu Cheilymenia, Pseu-
dombrophila und Lasiobolus teilt C. catenipila viele Merkmale mit
der Gattung Coprotus Korf & Kimbrough. Die Arten dieser Gattung
sind gleichfalls obligat koprophil, haben inamyloide Asci, keine se-
tosen Haare, glatte eguttulate Ascosporen, die im Frischzustand von
einer dicken Schleimhülle umgeben sind (KiMBrouGH & KorF, 1967;
KiMBrouGH et al., 1972; KušAn et al., 2018). Andere Merkmale sind bei
Coprotus dagegen recht variabel: die Form der Asci, die Sporenan-
zahl (8–256), Form und inhalt der paraphysen, ebenso wie der ma-
kroskopische Habitus, der von discoid bis pulvinat reicht. Einige
wenige Arten besitzen sogar haarähnliche Auswüchse an der
Margo, so Coprotus arduennensis J.r. De Sloover, C. dhofarensisGené,
El Shafie & Guarro und C. marginatus Kimbr., luck-Allen & cain (vgl.
die informativen Übersichtstabellen in KušAn et al., 2018: 34ff.).

Jüngste genetische untersuchungen haben ergeben, dass die
Gattung Coprotus polyphyletisch ist. Es gibt offenbar zwei Abstam-
mungslinien: die eine wird gemeinsam mit Arten aus der nicht-ko-
prophilen Gattung Boubovia Svrček gebildet. in dieser linie ist die

typusart Coprotus sexdecimsporus (p. crouan & H. crouan) Kimbr. &
Korf angesiedelt (KušAn et al., 2018). Eine zweite, davon unabhän-
gige linie besteht aus C. ochraceus (p. crouan & H. crouan) J. Mora-
vec und C. granuliformis (p. crouan & H. crouan) Kimbr. (eigene noch
unpubl. Daten). Angesichts der variabilität der morphologischen
Merkmale war die polyphylie von Coprotus zwar erwartbar. Die enge
genetische verwandtschaft mit Boubovia aber — eine Gattung, die
völlig andere morphologische Merkmale und ökologische Ansprü-
che hat (vgl. KriStiAnSEn, 2016) — überrascht doch sehr.

trotz grundlegender morphologischer Übereinstimmungen mit
Coprotus lässt sich Cheilymenia catenipila jedoch auch dieser Gat-
tung nicht zuordnen. Abweichend sind die Form der randhaare
sowie die voll entwickelte Margo, die bei Coprotus-Arten in der
regel stark reduziert ist. Hinzu kommt, dass die Apothezien von
C. catenipila um ein vielfaches größer sind als die von Coprotus-
Arten. Während die größten Coprotus-taxa einen Durchmesser von
max. 1,8 mm erreichen (oft sind sie aber viel kleiner, die meisten
Arten werden max. 0,5–0,8 mm groß), kann C. catenipila im Frisch-
zustand einen Durchmesser von fast einem Zentimenter erreichen.
Bedenkt man zudem das resultat der phylogenetischen Analyse,
lässt sich die Einordnung von C. catenipila in Coprotus ebenfalls nicht
rechtfertigen.

Fasst man die Ergebnisse der Sequenzierung, die morphologi-
schen Analysen und taxonomischen Erwägungen zusammen, ist zu
konstatieren, dass C. catenipila keiner bestehenden Gattung zuge-
rechnet werden kann. Aus diesem Grund wird für C. catenipila eine
neue Gattung vorgeschlagen:

Pseudocoprotus u. lindemann, Fellmann & J.A. castillo, gen. nov.
– MB 827801

Diagnosis: Differs from the species of Coprotus sensu Korf & Kim-
brough by its marginal hairs composed of globose and elongate
cells in chains, its fully developed marginal tissue, its much bigger
size, and the rDnA analysis.

type species: Pseudocoprotus catenipilus (J. Moravec) u. linde-
mann, Fellmann & J.A. castillo 

Etymology: From Greek „pseudos“, meaning „lie“ or „falsity“; „Co-
protus“ refers to the most similar genus in regard to morphology
und ecology.

Pseudocoprotus catenipilus (J. Moravec) u. lindemann, Fellmann
& J.A. castillo, comb. nov. – MB 827803

Basionym: Cheilymenia catenipila J. Moravec, Acta Musei Moraviae,
Sci. biolog., 88 (1/2): 48 (2003).

Ökologie und Phänologie
Sieht man von einer Kollektion ab, die vermutlich auf Hirschdung

vorkam (coll. Dünzel), stammen alle anderen bisherigen Kollektio-
nen von Pseudocoprotus catenipilus von rinderdung (Bos taurus).
Wiederum mit einer Ausnahme (vgl. ruBio & DElpont, 2014) wurden
alle Funde in submontanen bis montanen regionen (600–1250 m)
gemacht, oft an schattigen Standorten im Wald. Was die Erschei-
nungszeit betrifft, wurde die Art bisher hauptsächlich im Septem-
ber/oktober gesammelt. Allerdings legen der türkische Fund (KAyA

et al., 2016) sowie der erste deutsche Fund von inge rößl nahe, dass
P. catenipilus auch deutlich früher fruktifizieren kann (April bzw. Juni)
und dass die Fruktifikationsphase, wie rößl beobachtet hat, über
mehrere Monate (in diesem Fall Juni–September) andauern kann.

ruBio & DElpont (2014: 15) schreiben, dass bei ihren Funden die
Art immer nur einzeln auf Dung vorkam ohne andere pilzliche Be-
gleiter. Diese Beobachtung können wir bei den von uns untersuch-
ten Kollektionen nicht bestätigen. im typus konnte eine nicht näher
bestimmte Sporomiella-Art nachgewiesen werden. Bei der hier un-
tersuchten Kollektion von rößl wuchsen unmittelbar neben P. cate-
nipilus Saccobolus minimus vel. und Coprotus leucopocillum Kimbr.,
luck-Allen & cain. in weiteren Aufsammlungen vom selben Stand-
ort konnte rößl zudem folgende Discomyceten nachweisen: Chei-
lymenia coprinaria (cooke) Boud., C. stercorea (pers.) Boud. und

20 Ascomycete.org



21Ascomycete.org

Tafel 1 – Pseudocoprotus catenipilus (A von coll. castillo, B + E von coll. Dünzel, c, F–J von coll. rößl). A-c: Apothezien im Frischzustand;
D: Ascosporen der typuskollektion pDD 73217; E: vertikaler Schnitt durch einen Fruchtkörper (coll. Dünzel); F: Ascosporen in Baum-
wollblau (links), Ascospore mit Schleimhülle (rechts); G: Ascusspitze (vital); H: paraphysen mit lichtbrechenden vakuolen (vital); i. Haare
des Exzipulums; J: Ascusbasis. Fotos: J.A. castillo (A), B. Fellmann (B + E), u. lindemann (c, F–J).
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Tafel 2 – Pseudocoprotus catenipilus. 1) vertikaler Schnitt durch das Apothezium, 2) Elemente des Hymeniums (Asci, paraphysen). Zeichnung:
B. Fellmann.



Pseudombrophila equina (Graddon) Brumm. (13. Juni 2018) sowie
Trichophaea gregaria (rehm) Boud. (9. Sept. 2018).

Da von P. catenipilusmittlerweile Funde aus weit voneinander ent-
fernten regionen (Süd- und Mitteleuropa, vorderer orient und neu-
seeland) bekannt sind, ist es wahrscheinlich, dass die Art nicht an
eine bestimmte geografische region gebunden ist, sondern dass
sie über ihr Substrat verbreitet wurde und wird. trifft dies zu, sind

in absehbarer Zeit weitere Kollektionen auch von anderen Konti-
nenten zu erwarten.

Dank

Wir möchten folgenden personen herzlich danken: inge rößl,
Georg Dünzel und ibai olariaga für die Zusendung von Funden,
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Tafel 3 – Fundorte der europäischen Kollektionen (oben) und der türkischen Kollektion (unten) von Pseudocoprotus catenipilus auf Basis
der bisher bekannten Fundmeldungen: coll. castillo (Fr), coll. Dünzel (Au) sowie coll. rößl (DE) (Beschreibungen in diesem Artikel) sowie
coll. rubio (1) + (2) (ES) sowie coll. rodríguez (Fr) aus ruBio & DElpont (2014). coll. olariaga (ES, pers. Mitt.). Daten der türkischen Kollektion
aus KAyA et al. (2016).



Fotos und informationen, Mahajabeen padamsee und Adrienne
Stanton vom new Zealand Fungarium (pDD, Auckland, neuseeland)
für die Möglichkeit, den typus von Cheilymenia catenipila nachun-
tersuchen und sequenzieren zu dürfen, pablo Alvarado für die Se-
quenzierung, die Erstellung des phylogenetischen Baumes und die
phylogenetische Analyse sowie Ascomycete.org für die finanzielle
unterstützung. unser besonderer Dank gilt norbert Heine und Klaus
Siepe, die den Artikel revidiert haben.
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