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Avantages et inconvénients de Uidentification moléculaire
des champignons dans le cadre d’une étude de la diversité
fongique des futaies de Montricher

Valérie HOFSTETTER!, Bart BUYCK? & Katia GINDRO!

HorsTETTER V., Buyck B. & GINDRO K., 2021, Avantages et inconvénients de ’identification moléculaire des
champignons dans le cadre d’une étude de la diversité fongique des futaies de Montricher. Mémoire de la
Société Vaudoise des Sciences Naturelles 29: 63-94.

Résumé

Ce projet pilote a évalué la faisabilité d’un inventaire fongique, des futaies de Montricher (Jura
vaudois, Suisse) récemment mises sous protection, basé uniquement sur une séquence dADN
(ITS) pour identifier les champignons récoltés. Les avantages et les limites d’une telle approche
ont été explorés et les principaux obstacles 4 une identification moléculaire correcte des espéces
de champignons se sont avérés étre la faible couverture taxonomique des banques de données
publiques et le nombre élevé de séquences ITS associées a la mauvaise espéce, cela pour prés de
30 % des séquences pour lesquelles un examen approfondi des résultats a été effectué. D’apres
I’Atlas de répartition des champignons de Suisse, cinq des 124 espéces récoltées sont nouvelles
pour la Suisse (Antrodiella stipitata, Cortinarius laberiae, Cortinarius subgracilis, Postia alni,
Russula inamoena), six espéces ont été tres rarement récoltées auparavant dans ce pays (Antrodiella
citrinella, Cortinarius cotoneus, Hygrophoropsis rufa, Psathyrella fagetophila, Sistotrema sernanderi,
Trichoderma polysporum) et quatre espéces sont menacées (Cortinarius cotoneus, Mycena pruinatipes,
Pluteus phlebophorus, Tricholomapsis flammula). Ces résultats pourraient suggérer que les futaies de
Montricher ont une haute valeur de conservation, cela d’autant plus que la surface de récolte et
Peffort d’échantillonnage de cet inventaire fongique préliminaire étaient trés réduits. Les raisons
pour lesquelles une telle conclusion pourrait étre prématurée sont discutées.

Mots-clés: séquences codes-barres, espaceurs internes transcrits de ’ADN ribosomal nucléaire (ITS), GenBank,
Mycobank, Jura vaudois, Vaud, Suisse.

HorsTETTER V., Buyck B. & GINDRO K., 2021. Advantages and disadvantages of molecular identification of fungi
in the context of a study of the fungal diversity from the Montricher forests. Mémoire de la Société Vaudoise
des Sciences Naturelles 29: 63-94.

Abstract
This pilot project assessed the feasibility of a fungal inventory in a recently protected beech forest at
Montricher (Switzerland) based solely on DNA sequences (ITS) to identify the harvested fungi. The
advantages and limits of such an approach were explored. Major impediments for a correct sequence-
based identification of the collected mushrooms have proven to be the poor taxonomic coverage of
public sequence databases and the high number of deposited ITS sequences associated with the
wrong fungal species. Therefore, only in-depth examination of BLAST results may allow for a correct
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identification (in this case changing almost 30 % of our initial top score species identifications).
Following the ‘Atlas de répartition des champignons de Suisse’ five out of the total of 124 collected
species were new for Switzerland (Antrodiella stipitata, Cortinarius laberiae, Cortinarius subgracilis,
Postia alni, Russula inamoena), another six species were very rarely collected in Switzerland before
(Antrodiella citrinella, Cortinarius cotoneus, Hygrophoropsis rufa, Psathyrella fagetophila, Sistotrema
sernanderi, Trichoderma polysporum), while four out of the collected species were endangered species
(Cortinarius cotoneus, Mycena pruinatipes, Pluteus phlebophorus, Tricholomopsis flammula). These
results suggest that the Montricher beech forest has a high conservation value, especially considering
the very limited harvest area and sampling effort of this preliminary fungal inventory. However, we
discuss the fact that such a conclusion may be premature.

Keywords: barcode sequences, nuclear ribosomal DNA internal transcribed spacers (ITS), GenBank, Mycobank,
Jura vaudois, Vaud, Switzerland.

INTRODUCTION

Jusqu'a récemment, les champignons n'ont recu qu’'une attention limitée dans la conservation
biologique (GrirrrTH 2012, HEILMANN-CLAUSEN ¢f al. 2014) bien qu’ils jouent un réle clé
dans les écosystemes terrestres comme décomposeurs de matériel végétal mort, dans le recy-
clage du carbone et des nutriments minéraux et comme mutualistes de la grande majorité des
plantes terrestres auxquelles ils procurent le nitrate, le phosphore et 'eau (VAN DER HEIDEN
et al. 2015). Limpact négatif des activités humaines sur les habitats naturels augmentant de
maniére exponentielle, bon nombre d’especes de champignons saprophytes sur bois mort
(CHRISTENSEN et al. 2005) ou ectomycorrhiziques (D1 MARINO ez a/. 2009) sont en déclin ou
en voie de disparition en Europe.

Les champignons sont un des régnes du vivant les plus diversifiés, regne comprenant plu-
sieurs millions d’espéces (BLackweLL 2011, HiBBETT e al. 2016, SCHEFFERS et al. 2012,
WijavawARDENE et 2/. 2018) dont seules 120’000 sont actuellement formellement décrites
(HawkswortH & LckiNg 2017). Par conséquent, I'estimation de la biodiversité fongique
pose de sérieux problémes méthodologiques, méme si elle se restreint aux gros champignons
(principalement aux agarics au sens large [Agaricomycotinal), groupe traditionnellement bien
étudié en Europe. Dans la plupart des genres, les espéces proches sont difficiles a distinguer et
leur identification nécessite une expertise morphologique par des taxonomistes expérimentés.
En Europe, cette expertise est en déclin depuis des décennies dans les cercles professionnels
(Buyck 1999, Samson 1995) et est actuellement principalement assurée par les sociétés myco-
logiques et les mycologues amateurs (SHEHAN 2017). Trouver I'expertise taxonomique néces-
saire a toujours été le facteur le plus limitant des inventaires fongiques.

C’est pourquoi, depuis deux décennies, le développement des techniques moléculaires a
conduit les scientifiques 2 utiliser des séquences code-barres ’ADN dans 'idée de pouvoir
se passer d’expertise taxonomique. Actuellement, la séquence code-barre la plus utilisée pour
identifier les champignons est la région ribosomale comprenant les ‘internal transcribed spa-
cers’ 1 et 2 etle 5.8S (ITS) (ScHocH et al. 2012, ScHOCH et al. 2014). Pour le moment, I'iden-
tification moléculaire souffre, comme I'expertise taxonomique, d’importantes limitations, en
particulier de la couverture taxonomique des bases de données publiques et de la fiabilité des
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identifications associées aux séquences (Biparronpo 2008, Kanc ef 2l 2010, Ko Ko ez al.
2011, NILSSON et al. 2006, N1LsSON et @l. 2012, ViLcarys 2003).

Dans ce projet pilote nous avons examiné la faisabilité d’un inventaire fongique de futaies a
Montricher (Jura vaudois, Suisse). Cent quinze hectares de futaies sont protégés depuis 2001
et ne seront pas exploités les quarante prochaines années. Afin d’estimer la valeur de conserva-
tion de ces futaies et de déterminer quel usage adopter pour y maximiser la diversité fongique,
les autorités forestieres du canton de Vaud ont initié un projet pilote d’inventaire fongique.
Disposant d’'un temps (une année), d'un budget, d’un personnel et d’'une expertise taxono-
mique trés limités, nous avons opté pour une approche moléculaire (séquengage de la région
ITS) pour caractériser et identifier les champignons récoltés. Une telle approche offrait aussi
Iavantage de permettre une identification future plus précise, la couverture taxonomique des
bases de données publiques étant en constante amélioration.

MATERIEL ET METHODES

Echantillonnage des champignons

Léchantillonnage de la biodiversité fongique s'est limité 4 la récolte de tous les macro-cham-
pignons (lichens et myxomycetes exclus) dans quatre transects de 200 m? chacun (figure 1A).
Deux de ces transects ont été délimités dans des zones de vieille futaie, 'une non exploitée
(réserve naturelle, figure 1B) et 'autre exploitée (figure 1C). Les deux autres transects ont été
délimités dans des zones de futaie moyenne, 'une exploitée et 'autre non. Ces transects ont
été cartographiés (figure 2) afin d’éviter la collecte répétée du méme individu (champignons
persistants comme les polypores et les crofites). La comparaison de la biodiversité fongique
de ces transects visait 4 érablir la valeur de conservation des futaies mises sous protection
(comparaison entre vieilles et moyennes futaies), ainsi qu’a étudier I'impact de 'exploitation
(comparaison entre futaies exploitées et non exploitées) sur la diversité fongique afin de trouver
le meilleur usage forestier a adopter dans la zone protégée de cette forét.

La récolte des champignons sur le terrain a été effectuée a douze reprises entre juin 2015
et mai 2016 (figure 3). Les collections fongiques ont été photographiées, cartographiées et
numérotées sur le terrain, placées individuellement dans du papier d’aluminium puis ramenées
a Agroscope (Suisse). Deux échantillons de chaque collection ont été prélevés, puis placés indi-
viduellement dans un tube Eppendorf contenant 500 pl d’une solution de chlorure d’ammo-
nium triméthilique cétylique concentrée 1x (CTAB 1x). Le reste du matériel récolté a été séché
en étuve 3 60 °C, puis chaque collection fongique placée dans un sachet plastique étanche, afin
d’éviter qu'il se réhydrate et moisisse.

Caractérisation moléculaire et délimitation des ‘operational taxonomic units’ (OTUs)

LADN génomique fongique a été isolé selon la méthode proposée par HOESTETTER et al.
(2002) a partir de matériel placé dans du CTAB 1x. La région ITS a été amplifiée en utili-
sant les amorces ITS1F (ou ITS1) et ITS4 et le produit d’amplification obtenu envoyé pour
séquencage dans les deux sens avec les mémes amorces. Les séquences I'TS obtenues ont été
assemblées avec le programme Sequencher v. 4.9 (Gene Codes Corp., USA), puis alignées en
utilisant le programme MacClade (Mappison & Mabpison 2003). Lalignement a permis
de délimiter les ITS. Une fois délimitées, ces séquences ont été soumises & une recherche de
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Figure 1. Transects de récolte des champignons. En haut: emplacement des transects (bleu: vieilles futaies [bas:
non exploitée; haut: exploitée] ; orange: moyennes futaies [bas: non exploitée; haut: exploitée]). Milieu gauche:
transect délimité dans une zone de vieille futaie non exploitée. Milieu droit: transect délimité dans une zone de
vieille futaie exploitée. Bas gauche: transect délimité dans une zone de moyenne futaie exploitée. Bas droit: tran-
sect délimité dans une zone de moyenne futaie non exploitée. (Photos: Katia Gindro).
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Figure 2. Cartographie des transects. Les numéros indiqués en rouge correspondent aux numéros attribués aux
collections fongiques récoltées. Transect 1: délimité dans une zone de vieille futaie non exploitée. Transect 2:
délimité dans une zone de vieille futaie exploitée. Transect 3: délimité dans une zone de moyenne futaie exploitée.
Transect 4: délimité dans une zone de moyenne futaie non exploitée.
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similarité dans Sequencher v. 4.9 avec un paramétre d’assemblage de 100 % afin de déterminer
le nombre de génotypes fongiques présents dans notre échantillonnage.

Lidentification des collections fongiques s’est basée sur les résultats d’une recherche de simila-
rité de chaque génotype (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PAGE_TYPE=BlastSearch#)
avec les séquences déposées dans la banque de données mondiale GenBank (National Center
for Biotechnology Information). Les collections fongiques récoltées 8 Montricher ont été nom-
mées en fonction du nom scientifique attribué a la (les) séquence(s) la (les) plus similaire(s)
dans GenBank (‘BLAST top score’ exprimé en %) et le nombre d’OTUs délimité en fonction
de ce ‘BLAST top score’ et du pourcentage de similarité que les séquences obtenues avaient
entre elles (voir HOFSTETTER ez 2/, 2019 pour une présentation détaillée de la méthode utilisée
pour délimiter et identifier les collections fongiques). Les noms fournis par GenBank ont été
vérifiés dans Mycobank (http://www.mycobank.org/) et dans Index Fungorum (http://www.
indexfungorum.org/names/names.asp).

Fréquence des espéces récoltées a Montricher en Suisse

Pour les collections identifiées 4 'espéce ou au genre sur la base de leur ‘BLAST top score’ dans
GenBank, la fréquence 4 laquelle chacune de ces especes avait été récoltée en Suisse entre 1800
et fin 2018 a été vérifiée en utilisant I’Atlas de répartition des champignons de Suisse (ARCS;
heep://www.wsl.ch/dienstleistungen/inventare/pilze_flechten/swissfungi/). Cette recherche
a permis d’établir si notre inventaire préliminaire comportait des especes de champignons
nouvelles, rarement récoltées ou menacées (en danger, vulnérables ou en voie de disparition;
SENN-IRLET e 2/ 2007) en Suisse et par conséquent indicatrices de la valeur de conservation
des futaies de Montricher (SipDIG ef al. 2016).

RESULTATS

Délimitation moléculaire des OTUs (ou espéces fongiques provisoires)

Au total, 294 collections de macro-champignons ont été récoltées. Lété et 'automne 2015
éraient relativement secs (figure 3) et peu propices a la fructification des champignons, ce
qui explique le nombre peu élevé de récoltes. Une séquence ITS a pu étre obtenue pour 283
d’entre elles (96,2 % des collections). Des 11 collections pour lesquelles une séquence n’a pas
été obtenue, trois ont été identifiées morphologiquement a I'espece (deux Tremella mesente-
rica et un Trametes hirsuta) ; six autres collections étaient des espéces corticioides qui auraient
nécessité une procédure de clonage, 'amplification ayant généré plusieurs bandes; les deux
derniéres collections étaient des résidus de péritheces noires qui n'ont pas fourni assez ’ADN
a l'extraction pour permettre I'amplification d’'ITS avec le protocole standard adopté.

Une fois ces 283 séquences ITS alignées, délimitées et assemblées dans Sequencher avec
un seuil de similarité de 100 %, 163 génotypes ITS ont été obtenus. Des séquences com-
pletes d'ITS ont pu étre obtenues pour toutes les collections séquencées a I'exception de deux
Mpycena (Mont-77 [seul ITS1 a été obtenu] and Mont-30 [le 5.8S est manquant]) et pour un
Hygrophorus (Mont-243 [ITS2 manquant]).

Ces 163 génotypes I'TS ont été déposés dans GenBank (voir les numéros d’accession dans
'annexe I). Deux de ces génotypes ont été écartés comme contaminants des champignons
récoltés: Penicillium swiecickii et Verticillium sp. (annexe I). Les génotypes ayant 99 % de simi-
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Figure 3. Pluviométrie de mars2015 a septembre 2016 établie a partir des données d'une des stations
métérologiques les plus proche de Montricher (Arnex-sur-Orbe) (www.agrometeo.ch). Les dates des récoltes sont
indiquées par les fleches rouges.

larité entre eux étant considérés comme faisant partie du méme OTU (voir HOFSTETTER ez al.
2019), notre échantillonnage fongique inclut 124 OTUs (dont 123 délimités moléculairement
et un morphologiquement [ Zrametes hirsuta] ; annexe I).

Identification moléculaire des OTUs

Nonante-quatre des 123 OTUs délimités moléculairement ont pu étre identifiés au rang de
espéce par recherche de similarité de leur séquence ITS GenBank (99 [cf.] — 100 % de si-
milarité [annexe I] entre notre séquence et celle[s] de GenBank). Un peu moins d'un quart
des OTUs n'ont pas pu étre identifiés sur la base de leur séquence ITS. La faible couverture
taxonomique des banques de données publique reste un des principaux facteurs limitants des
inventaires fongiques moléculaires.

Fréquence des espéces récoltées dans ’ARCS

En tenant compte uniquement de la séquence ‘BLAST top score’, sans examen approfondi
des résultats de nos recherches de similarité, 94 OTUs avaient pu étre identifiés & I'espéce
(annexe I). Une recherche de ces espéces dans 'ARCS effectuée en octobre 2017 (tableau 1)
avait montré que six des espéces récoltées éraient nouvelles pour la Suisse, que sept espéces
avaient été récoltées moins de dix fois en Suisse depuis 1800 et que cing des especes récoltées
éraient des especes menacées en Suisse.

Ces résultats étaient inattendus compte tenu des conditions météorologiques peu favo-
rables aux champignons (figure 3), de la surface de récolte trés réduite (800 m?) et du nombre
restreint de sorties sur le terrain pour récolter. Conscients des probleémes liés a I'identifica-
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Tableau 1. Identification moléculaire avant et apres un examen critique des résultats de BLAST. Les lignes en gras
correspondent aux identifications modifiées apres examen critique de ces résultats. Abréviations utilisées pour les
espeéces indicatrices: en danger (EN), vulnérable (VU) ou en voie de disparition (NT = ‘nearly threatened’).

Hao & J. Qin (Hro et al. 2014)

(Sowerby) Antonin &A. Urb.
(Moreau et al. 2015)

Identification par BLAST top score(s) Statut de l'espéce | Aprés Examen critique des | Statut de
dans LUARCS* résultats de BLAST 'espéce dans
L’ARCS
Antrodiella citrinella Niemela & Ryvarden | rare (5) Antrodiella citrinella rare
(NIEMELA & RyvARDEN 1983)
Antrodiella sp. — Antrodiella stipitata H.S. nouvelle
Yuan & Y.C. Dai (Yuan et al.
2006)
Cibaomyces glutinis Zhu L. Yang, Y.J. nouvelle Rhizomarasmius setosus commune

Cortinarius cotoneus Fr. (FRIES 1838)

indicatrice (VU)

Cortinarius cotoneus

indicatrice (VU)

Holec in Holec (HoLec 2009)

Cortinarius laberiae B. Qertel & Saar nouvelle Cortinarius laberiae nouvelle

(dans Munzmay et al. 2009)

Cortinarius subgracilis Moénne-Locc. nouvelle Cortinarius subgracilis nouvelle

(Bipeau et al. 2001)

Hygrophoropsis rufa (D.A. Reid) Knudsen | rare (1) Hygrophoropsis rufa rare

(KNUDSEN & VESTERHOLD 2008)

Trichoderma polysporum (Link) Rifai rare (2) Trichoderma polysporum rare

(RiFal 1969) (téléomorphe: Hypocrea (téléomorphe: Hypocrea

pachybasioides Yoshim. Doi (Do 1972)) pachybasioides)

Lactarius helvus (Fr.) Fr. (FriEs 1838) indicatrice (VU) Lactarius pallidus (Pers.) commune
Pers. (PERSOON 1797)

Laxitextum incrustatum Hjortstam & nouvelle Laxitextum bicolor (Pers.) commune

Ryvarden (HJORTSTAM & RYVARDEN 1981) Lentz (LEnTz 1955)

Mycena alniphila Robich (RosicH 2016) rare (1) Mycena alniphila rare

Mycena sp. — Mycena pruinatipes Robich | indicatrice (VU)
(RosicH 2005)

Pluteus phlebophorus (Ditmar) P. Kumm. | indicatrice (NT) Pluteus phlebophorus indicatrice

(KuMMER 1871)

Pluteus pseudorobertii M.M. Moser rare (7) et Pluteus atromarginatus commune

(MosER 1953) indicatrice (EN) (Singer) Kiihner (KuHner 1935)

Postia caesia (Schrad.) P. Karst. (KARSTEN | commune Postia alniNiemela & nouvelle

1881) Vampola (METTINEN et al. 2018)

Psathyrella fagetophila Orstadius & rare (2) Psathyrella fagetophila rare

Enderle (ENDERLE 1996)

Russula inamoena Sarnari (SARNARI 1994) | nouvelle Russula inamoena nouvelle

Sistotrema sernanderi (Litsch.) Donk rare (5) Sistotrema sernanderi rare

(Donk 1956)

Tricholomepsis flammula Métrod ex indicatrice (VU) Tricholomopsis flammula indicatrice (VU)

*(nombre de récoltes en Suisse de 1801-octobre 2017)
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tion moléculaire des champignons, nous avons effectué un examen critique et plus appro-
fondi des résultats de BLAST pour les espéces nouvelles, rares ou menacées et pour certaines
espéces problématiques que nous ne parvenions pas a identifier dans les genres Ansrodiella
et Mycena parce que leurs séquences ITS étaient 99-100 % similaires avec les séquences de
plusieurs espéces dans GenBank. Cet examen a tenu compte de la littérature taxonomique et
phylogénétique récente, des problémes de nomenclature et a méme nécessité, dans certains
cas, d’aligner nos séquences avec les séquences ‘BLAST top score’ pour vérifier par analyse
phylogénétique I'emplacement des séquences des champignons récoltés, afin de les nommer
correctement. Nous avons aussi prété attention aux décisions nomenclaturales disponibles et
a linformation concernant les collections types des especes fournies par Mycobank, Index
fungorum et TARCS pour les 94 OTUs ayant pu étre identifiés moléculairement au rang de
Pespece (99 [cf.] — 100 % de similarité de nos séquences avec les séquences les plus similaires
de GenBank, HOFSTETTER ¢z a/. 2019). Cet examen critique des résultats de BLAST pour les
espéces nouvelles, rares et/ou menacées en Suisse, ainsi que pour les especes problématiques, a
sensiblement modifié les identifications préliminaires obtenues (voir tableau 1).

Exemples détaillés des problémes d’identification moléculaire rencontrés
Cas 1. Hydropus subalpinus

Lidentification moléculaire d’H. subalpinus (figure 4) illustre bien le probleme de la faible
couverture taxonomique offerte par les banques de données mondiales de séquences comme
GenBank. Vingt-deux des séquences obtenues n’avaient pu étre identifiées qu'au rang de l'ordre
(Agaricales sp., figure 5A) lors de notre premiére recherche de similarité de séquences en 2017
(annexe I). Pour ces séquences, seule la région 5.8S et une petite partie d'ITS1 (couverture
maximale de 73 % figure 5A) offraient entre 84 et 93 % de similarité avec des séquences de
GenBank, alors qu'aucune similarité significative n'était trouvée pour ITS1 ou ITS2. Mais, sur
la base de leur morphologie, ces collections avaient été facilement identifiées comme Hydropus
subalpinus (figure 4). En effectuant une recherche de BLAST de ces séquences I'année suivante
(en 2018; figure 5B), une séquence nouvellement déposée dans GenBank pour H. subalpinus a
confirmé l'identification morphologique de nos collections. La séquence déposée pour H. #ri-
choderma (figure 5B), 100 % similaire 2 la séquence ITS déposée pour H. subalpinus, est fort
probablement aussi une séquence de cette derniére espéce.

Cas 2. Cibaomyces glutinis ou Rhizomarasmius setosus?

Un des problemes que nous avons le plus souvent rencontré en examinant nos résultats de
BLAST de maniere approfondie est que certaines séquences n'étaient pas correctement nommées
dans GenBank pour cause d’erreurs lors du dépot des séquences ou lors des manipulations en
laboratoire. Le cas de Cibaomyces glutinis est un bon exemple de ce type d’erreur. En effet, nous
avions obtenu des séquences identiques pour deux collections (génotype MK028377, annexe I)
d’un tres petit champignon (diametre < 2 mm) a port marasmioide, a4 chapeau blanc et a pied
long et filiforme. Cette séquence (MKO028377) s'est révélée 100 % similaire & une séquence dé-
posée pour C. glutinis [KM588673; figure 6]). La seconde séquence la plus similaire avec la notre
sur GenBank montrait seulement 90 % de similarité. C. glutinis est un genre monospécifique
récemment décrit d’Asie par Hao e al. (2014). D’apres la littérature, cette espéce n'a été col-
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Figure 4. Hydropus subalpinus (a gauche Mont-322, a droite Mont-313; voir tableau 1). Collections identifiées mor-
phologiquement par Guillaume Eyssartier. (Photos: Katia Gindro).

lectée qu'une fois depuis sa description, en France, dans une région pres des Alpes donc pas trés
éloignée de Montricher. Ces récoltes ont été identifiées par un expert taxonomique des espéces
marasmioides (MOREAU et 4., 2015). Il n'y avait, & premiére vue, pas de raison de douter que
I'identification moléculaire de nos deux collections soit correcte et que nous ayons une espéce
nouvelle pour la Suisse dans notre échantillonnage fongique. Cependant, en consultant la publi-
cation de MOREAU ez al. (2015), la photo ainsi que la description de C. glutinis ne ressemblaient
pas a nos deux collections. Les deux exemplaires que nous avions récoltés étaient d’une taille
similaire & celle de C. glutinis, mais cette derniére avait une couleur tirant plus vers le gris brunétre
et le bord des lames brun. Aussi, en consultant la publication originale de C. glutinis (Hao et al.
2014), nous avons constaté qu’ils avaient déposé deux séquences I'TS pour C. glutinis, une pour
I’holotype de cette espece (NR_132898) et I'autre pour le paratype (KJ024100). En vérifiant
les résultats du BLAST, celles-ci n'apparaissaient que bien plus bas dans les résultats (absent de
la figure 6) et ne montraient que 83-84 % de similarité avec la séquence déposée pour la méme
espece par MOREAU et al. (2015), cela avec une couverture des séquences de 99 %. En effectuant
une recherche de similarité mais, cette fois, avec les séquences types de C. glutinis déposées par
Hao ez al. (2014), la seule séquence proche (95 % de similarité) était la séquence KM 588675, sé-
quence publiée dans le méme article de MoRreau ez al. que celle de C. glutinis, mais associée dans
GenBank 4 une collection canadienne de Rhizomarasmius pyrrocephalus. D’aprés la discussion
écrite dans ce dernier papier, il était clair que la séquence KM 588675 représentait en fait la collec-
tion francaise de C. glutinis (les auteurs ont interprété la similarité de 95 % de cette séquence avec
celle du type asiatique comme une variation intraspécifique). N’étant pas capables de résoudre ce
probleme d’identification, nous avons contacté les auteurs de MOREAU et 4/, (2015) qui ont eu
la gentillesse de nous envoyer le fichier d’origine des séquences de leur publication. Une compa-
raison entre les séquences déposées dans GenBank et le fichier d’origine a montré qu'un décalage
s'érait produit entre les séquences et les numéros leur étant originellement associés au moment
du dépor des séquences. D’apres le fichier d’origine, notre spécimen a pu étre aisément identifié
comme Rhizomarasmius setosus, espeéce trés commune en Suisse.
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Sequences producing significant alignments:
Select: All None Selected:0
1t Alignments =/ Download +

nBank Graphics Distance lree of results o)

Max | Total Query E
score | score | cover value

Description Ident | Accession

Pluteus sp. KA12-0396 intemal franscribed spacer 1, partial sequence: 5.85 ribosomal RNAger 573 753 73% 2e-159 93% KRB673451.1

O

[J ciitocybe ulmicola TENN 029208 ITS region; from TYPE material 368 447 52% 1e-97 89% NR 1198871
[0 Tricholomataceae sp. 29 YS-2010 internal transcribed spacer 1. partial sequence: 58S ribosom 363 363 51% 5e-96 85% HMO007087.1
[ Ciitocybula aff. lacerata GRSM77072 13S ribosomal RNA gene, partial sequence; internal trans 353 353 51% 3e-93 85% FJ596016.1
O ciit la sp. TEN FB1 18S ribosomal RNA rtial sequence: internal trar 363 353 51% 3e-93 85% EUG23637.1
[ cClitocybula sp. FCME25069 clone ¢3 188 ribosomal RNA gene. partial sequence: inferal transt 344 344 51% 2e-90 85% EU623636.1
[ Clitocybula sp. FCME25069 clone c1 188 ribosomal RNA gene, partial sequence: infemal franst 339 339 51% 8¢-89 84% EU623635.1
O 333 333 45% 4e-87 87% KI968071.1
[J TIrogia venenata 18S il al RNA gene, partial sequence: internal transcril er1.58S 331 331 44% 1e-86 87% KX268271
[ Trogia venenata strain TC2-28 internal transcribed spacer 1. partial sequence: 58S ribosomal F 331 331 44% 1e-86 87% KI968080.1
Sequences producing significant alignments:
Select: All None Selected:0

:l Alignments . Download GenBank Graphics Distance tree of results o
| Reeenption Sh:::e ST;:; m valliue |z::§1 , AcCasaion
[0 Hydn balpinu in Montri-291 internal transcribed r 1, partial sequence; 1260 1260 100% 0.0 100.00% MKO28414.1

[ Hydropus subalpinus strain Montri-312 internal transcribed spacer 1, partial sequence; 58 1253 1253 99% 00  99.85% MK028415.1
8 1247 1247 99% 0.0 99.71% MK028416.1
RNA 1245 1245 100% 00  99.56% MF039248.1
1243 1243 100% 00 9956% MF039249.1
: 1177 1177 100% 0.0  97.67% MK028417.1
573 753 73% 3e-159 03.18% KR6734511

368 447 52% 2e-97 88.93% NR_119887.1
[ Tricholomataceae sp. 29 YS-2010 intemal transcribed spacer 1, partial sequence; 58Srib 363 363 51% 8e-96 8547% HMO07087 1
[] Tricholomataceae sp. isolate DSB8 small subunit ribosomal RNA gene, partial sequence. it 353 353 51% 5e-93 85.04% MKB08864.1
O Tu ceae sp. isolate DS181 intemal transcribed spacer 1, partial sequence; 58Sril 353 353 51% 5e-93 85.04% MKB08569.1

Figure 5. Séquences GenBank les plus similaires au génotype ITS MK028414 obtenu pour la collection Mont-291
= Hydropus subalpinus (tableau 1). A. Recherche de similarité pour la séquence MK028414 effectuée en 2017;
B. Recherche de similarité pour la méme séquence effectuée en 2018.

Cas 3. Plusieurs especes du genre Mycena

Un autre exemple d’erreurs dans les métadonnées associées aux séquences déposées dans
GenBank concerne plusieurs especes du genre Mycena. D’aprés les résultats de BLAST obtenus
pour les séquences MK028471 et MK028467 (annexe I; figures 7A et 7B respectivement), il
était évident que certaines séquences avaient été incorrectement associées 2 certaines espéces
de Mycena. Notre séquence MK028471 était 99 % similaire aux séquences de trois espéces
de Mycena classées dans des sections différentes de ce genre (figure 7A): M. flavoalba sect.
Adonideae (JF908436), M. rosella (Fr.) P. Kumm. sect. Luculentae Maas Geest. subsect. Rosellae
Singer ex Maas Geest. (JF908473), et M. pura (Pers.) P. Kumm sect. Purae (FN394576).
Comme les deux premiéres séquences avaient été déposées par OsMUNDSON ¢t al. (2013),
nous sommes allés vérifier si ces trois séquences étaient associées aux mémes espéces dans
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Sequences producing significant alignments:
Select: All None Selected:0
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Description ::;’; ;"or'ae' ?:53 vjue ldent | Accession
O cibaomyces alutinis voucher LIP PAM99082601 intemal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal . 1279 1279 99% 0.0 100% KM588673.1
[0 Rhizomarasmius setosus voucher BRNM 736121 internal transcribed spacer 1, 5,85 ribosomal 896 896 99% 0.0  90% KM588674.1
[0 Rnhizomarasmius pyrrocephalus strain TENN51091 18S small subunit ribosomal RNAgene. pa 894 894 99% 00 90% DQ097369.1
[0 Marasmius cf epidryas 34 N3F25 internal transcribed spacer 1, partial sequence; 58S ribosor 850 850 99% 00  89% HQ445616.1
[J Rhizomarasmius undatus voucher LIP PAM07092201 intemal transcribed spacer 1, 5.8Sribost 743 743 99% 0.0  86% KMS588672.1
[0 Physalacriaceae sp 2 PRJ-2011 13S ribosomal RNA aene_partial sequence: internal franscrib 725 7256  99% 0.0 86% JN225955.1
[0 Marasmius epidryas strain KH59 internal transcribed spacer 1. parial sequence: 5.8S ribosom: 704 704 79% 0.0 90% GU234115.1
[0 Rhizomarasmius oreinus AQUI 6763 ITS region: from TYPE material 701 770 82% 0.0 90% NR 1329101
[J] Rhizomarasmius areinus voucher AQUI §115 internal franscribed spacer 1. 5.8S ribosomal RN 697 766 82% 0.0 90% KM588679.1
O Rnhi rasmi inus voucher 1 6116 internal transcri er1. 58Sribosomal RN 695 764 82% 0.0 90% KM 8.1
[0 Rhizomarasmius oreinus voucher BRNM 751553 internal transcribed spacer 1, 5.88 ribosomal 695 764 82% 0.0  90% KM588669.1
[0 Rnhizomarasmius oreinus voucher BRNM 751554 internal transcribed spacer 1, 58S ribosomal 691 761 82% 0.0  90% KM588670.1
[0 Marasmius epidryas strain KH58 internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.85 ribosom; 691 691 80% 0.0 89% GU2341071
[ Gioiocephala aquatica strain CIEFAP50 isolate AFTOL-ID 517 internal transcribed spacer 1. p: 667 746 87% 00 90% 97356 1
[0 Gloiocephala resinopunctata strain M703c 185 small subunit ribosomal RNA gene. parfial sequ 664 664 87% 00 87% DQ0DY97360.1
[0 cCibaomyces glutinis HKAS 80855 ITS region: from TYPE material 636 636 99% 3e-178 B84% NR 1328981

Figure 6. Séquences GenBank les plus similaires au génotype ITS MK028377 obtenu pour la collection Mont-155
= Rhizomarasmius setosus (tableau 1).

leur publication (voir ODsMUNDSON ez al. 2013, Supporting material, Table S1, https://doi.
org/10.1371/journal.pone.0062419.5003). Nous avons pu constater que pour plusieurs sé-
quences déposées dans GenBank sous le nom de M. rosella (JE908473, JF908474, JF908487
et JF908488), le nom adopté dans leur publication était M. rosea. Cette correction était plus
que surprenante car M. rosella et M. rosea sont des especes morphologiquement et écologi-
quement (foréts de Picea sur sol acide et foréts de Fagus sur sol calcaire, respectivement) trés
différentes. Les métadonnées associées a la séquence JF908473 correspondent a une collection
fongique citée comme matériel examiné pour M. rosella dans la monographie du genre Mycena
publiée par RosicH (2016). Il est difficile d'imaginer que ce spécialiste de la taxonomie des
Mycena ait pu confondre M. rosea et M. rosella.

Le méme probléme d’identification se posait pour notre séquence MK028467 (figure 7B),
qui présentait une similarité de 99-100 % avec quatre séquences déposées dans GenBank
comme M. pelianthina (Fr.) Quél. sect. Marginatae mais aussi pour une séquence de M. rosella
(JF908474) déposée par OsMUNDSON et al. (2013). Ces deux espéces sont morphologique-
ment tres différentes. Ne parvenant pas a identifier plusieurs de nos collections de Mycena par
BLAST, nous avons résolu le probleme en effectuant des analyses phylogénétiques incluant nos
séquences I'TS, un échantillonnage représentatif de la section Purae (HARDER ez al. 2013) et les
séquences apparemment problématiques d’OsMuNDsON ez 4/ (2013). Cette derniére publi-
cation portait sur le séquencage de la région ITS de collections étant a l'origine de la descrip-
tion d’espéces (types) de I'herbier de Venise (Italie) pour des genres pour lesquels la couverture
taxonomique était faible dans les banques de données publiques. Nos analyses phylogénétiques
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Select All None Selected:0
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Description ::z:‘e ;‘;‘i ?:g iv:ue Ident | Accession
[0 Mycena rosella voucher 18S i | RNA internal cribed spacer 1. 5.8S ribosom 1096 1096 100% | 00 99% JF908473.1
[0 Mycena flavoalba voucher 448b 18S ribosomal RNA gene. internal franscribed spacer 1. 58S ribor 1096 1096 100% 0.0 99% JF208436.1
[J Mycena pura ITS1. 5.8S rRNA gene and ITS2, specimen voucher CBH278 1085 1085 98% 0.0 99% FN2945761
[0 Mycena pura ITS1. 5.8S rRNA gene and ITS2, specimen voucher CBH123 1083 1083 98% 0.0 99% FN394575.1
[0 Mycena pura ITS1. 5.85 rRNA gene and ITS2. specimen voucher CBH066 1083 1083 98% 0.0 99% EN394567.1
O m ITS1, 58S (RNA IT imen H1 1081 1081 98% 00 99% EN394577.1
O Myce ITS1, 5.85 RNA and IT: imen vouch 34 1081 1081 98% 00 99% EN 3.1
[0 Mycena pura ITS1. 5.88 rRNA gene and ITS2. specimen voucher CBH169 1079 1079 98% 0.0 99% EN394579.1
O m af violacea ITS1, 58S rRNA and ITS2. speci her CBHO31 1077 1077 98% 0.0 99% FN3945781
O Mycena ITS1. 5.8S rRNA gene and IT imen voucher CBH108 1075 1075 98% 00 99% EN394571.1
O m ITS1, 5.85 (RNA gene and [T: imen H 1075 1075 98% 00 99% EN394570.1
[0 Mycena pura ITS1. 58S rRNA gene and ITS2, specimen voucher CBHO77 1075 1075 98% 0.0 99% FN394559.1
[0 Mycena pura ITS1. 5.85 rRNA gene and ITS2, specimen voucher CBH404 1075 1075 98% 0.0 99% FN394566.1
[0 Mycena pura ITS1. 5.8S rRNA gene and ITS2. specimen voucher CBH366 1074 1074 98% 0.0 99% EN3945721
Select: All None Selected:0
11 Alignments = Download ~ GenBank e ree of resulls O
[ Mycena pelianthina ITS1, 5.8S rRNA gene and ITS2. specimen voucher CBHO16 1107 1107 98% 00 100% EN 7.1
O m ianthina 1 18S il | RNA i | ranscribed er1. 535 1081 1081 95% 0.0 100% JF 79.1
[0 Mycena rosella voucher 79m 18S ribosomal RNA gene. intemal Iranscribed spacer 1, 58S riboso 1123 1123 100% 0.0 99% JF903474 1
[0 Mycena pelianthina ITS1, 58S rRNA gene and ITS2. specimen voucher CBH164 1101 1101 98% 0.0 99% FEN394543.1
[0 Mycena pelianthina voucher 10f 183 ribosomal RNA gene, intemal transcribed spacer 1. 58St 1118 1118 100% 0.0 99% JF 1
[ Mycena lammiensis ITS1, 5.8S rRNA gene and ITS2. specimen voucher 165927 1062 1062 98% 00 99% EN3945521
[0 Mycena pura isolate 2601 18S ribosomal RNA gene, partial sequence; internal transcribed spacer 994 994 100% 0.0 96% KJ705186.1
O Mycena diosma 922 94% 00 96% KR6725981
[0 Mycena pura isolate 2820 188 ribosomal RNA gene. partial seguence: internal transcribed spacer 950 950 97% 0.0 96% KJ705187.1
[J Mycena roselia voucher 938a 18S ribosomal RNA gene. intemal transcribed spacer 1, 5.8Sibosc 977 977 100% 0.0 96% JF9084381

Figure 7. Séquences GenBank les plus similaires aux génotypes ITS obtenus pour: A. la collection Mont-198

= Mycena pura (génotype MK028471); B. la collection Mont-137 = Mycena pelianthina (génotype MK028467).

(figure 8) ont confirmé que plusieurs séquences déposées dans GenBank par OsMUNDSON et 4.
n’étaient pas associées 2 la bonne espéce de Mycena, résultats déja suggérés par nos résultats de
BLAST (figure 7). Larbre de maximum de vraisemblance (figure 8) montre clairement que
trois des séquences déposées pour Mycena rosellalrosea par OSMUNDSON et al. ne vont pas se
placer dans le bon clade, quel que soit le nom adopté (M. resella ou M. rosea) comme correct.
Ce type d’erreur est aussi observé pour la séquence JF908474 (figure 7), déposée comme étant
une séquence de M. rosella alors que notre phylogénie (figure 8) montre que c’est une séquence
de M. pelianthina. 1l est aussi impossible, toujours d’apres notre phylogénie, que la séquence
JF908436 déposée par les mémes auteurs pour M. flavoalba, soit correctement identifiée vu
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qu'elle se place clairement dans la section Purze d’apres nos analyses (figure 8) et non pas avec
les deux autres séquences de M. flavoalba utilisées pour enraciner notre phylogénie.

Dans lidéal, toutes nos identifications moléculaires auraient dé faire I'objet d’'un examen
approfondi. Mais un tel examen nous a demandé¢ deux mois de travail 4 plein temps pour a peine
une vingtaine de nos résultats de BLAST (les plus intéressants). Un examen critique de toutes
nos identifications n'était donc pas envisageable dans le cadre de ce projet pilote et n'est certai-
nement pas a la portée de programmes d’inventaires plus important pouvant impliquer plusieurs
centaines, voire milliers d’especes de champignons. Aprés un examen approfondi des résultats
de ‘BLAST” (tableau 1, HOFSTETTER et 2/ 2019) et d’apres 'ARCS, cinq nouvelles especes pour
la Suisse (Antrodiella stipitata H.S. Yuan & Y.C. Dai, Cortinarius laberiae B. Oertel & Saar,
Cortinarius subgracilis Moénne-Locc., Postia alni Niemeld & Vampola, Russula inamoena Sarnari),
six especes trés rarement collectées (Antrodiella citrinella Niemeld & Ryvarden, Cortinarius coto-
neus Fr., Hygrophoropsis rufa (D.A. Reid) Knudsen, Psathyrella fagetophila Orstadius & Enderle,
Sistotrema sernanderi (Litsch.) Donk in Donk, Trichoderma polysporum (Link) Rifai (€éléomorphe
d’ Hypocrea pachybasioides Yoshim. Doi) et quatre espéces menacées (Cortinarius cotoneus Fr.,
Mycena pruinatipes Robich, Pluteus phlebophorus (Ditmar) P. Kumm., Tricholomopsis flammula
Métrod ex Holec) ont été récoltées dans ce projet pilote d’'inventaire fongique.

Cas 4. Postia alni et Cortinarius laberiae

Ces deux séquences nous ont confrontés a des problemes de nomenclature fongique. Pour
Postia alni, TARCS, comme Mycobank et Index Fungorum, a adopté Oligoporus comme
nom de genre correct pour I'espéce que nous avons récoltée (voir HOFSTETTER et al. 2019
Supplementary material 1 et 2, https://link.springer.com/article/10.1007/s13225-019-00428-
3#Sec46). Mais la phylogénie la plus récente pour ce complexe (MIETTINEN ez a/. 2018) a suivi
ORT1Z-SANTANA ¢t al. (2013) et maintient Postia comme genre distinct, sceur d’ Oligoporus,
avec P alni comme 'une des espéces du groupe central. CARCS contenait des observations
pour Postia et Oligoporus lors de notre premiére recherche de ces especes en 2017. Mais lors de
notre deuxi¢me recherche, fin 2018, toutes les observations pour les deux genres avaient été
éliminées, probablement suite a la publication de MIETTINEN e# 4/ (2018), qui montre bien
que des données moléculaires sont nécessaires pour identifier correctement les espéces de ces
deux genres. Des séquences n’étant pas disponibles pour les collections de Postial Oligoporus
répertoriées dans 'ARCS, les 8 observations d’ Oligoporus alni, apparemment rajoutées récem-
ment, restent douteuses d’aprés la littérature récente (MIETTINEN er /. 2018). Aussi d’apres
LAEssoE et PETERSEN (2019), l'identification des Postial Oligoporus ’est pas simple. Par consé-
quent, notre séquence est la premicre identification moléculairement vérifiée de Postia alni
(MIETTINEN ez al. 2018) pour la Suisse.

Le cas de Cortinarius laberiae illustre aussi le probleme lié 4 la nomenclature fongique. Deux
de nos échantillons ont produit une séquence ITS identique (MK028390, ressource en ligne 1,
HoFSTETTER et al. 2019) similaires 2 100 % et avec une couverture de 100 % (score total de
1101 nucléotides) avec les séquences GenBank EU655663 (déposée comme Cortinarius labe-
rize TUB 011658) et avec la séquence AY669563 (déposée sous le nom de C. subarquatus
TUB 01189). Notre séquence était également similaire 2 100 %, mais avec une couverture
de 93 %, avec la séquence I'T899347, également déposée sous le nom de C. laberiae. Ces
deux espéces, C. laberiae (nouvelle espéce pour la Suisse dans cette étude) et C. subarquatus,
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MKO028484 Mont-236 M. rosea
FN394550 M. rosea UP2
JF908488 M. rosea (M. rosella in GB) A. Marcantoni/G. Robich
MK028483 Mont-142 M. rosea
FN394555 M. rosea TL12393
L——— FN394560 M. dura 10315
JF908449 M. pura G. Robich
JF908417 M. diosma 320f G. Robich
JF908403 M. pura G. Robich
7‘L( JF908380 M. pelianthina
JF908474 M. rosea (M. rosella in GB) G. Ricci
JF908379 M. pelianthina
g7 | MK028467 Mont-137 M. pelianthina
97 — FN394547 M. pelianthina CBH016
— FN394549 M. pelianthina CBH015
L FN394552 M. lammiensis 165927
JF908436 M. flavoalba F. Bersan
—JF908473 M. rosea (M. rosella in GB) D. & M. Antonini/G. Robich

86 | MK028470 Mont-248 M. pura
—d FN394566 M. pura clade 2 CBH404

97

MKO028471 Mont-198 M. pura
FN394574 M. pura clade 3 CBH022

9 JF908451 M. pura L. Levorato

| s JF908472 M. pura E. Campo

76 FN394585 M. pura clade 4 V06979
FN394588 M. pura clade 1 CBH039

MKO028473 Mont-147 M. pura
90 — FN394598 M. pura clade 8 CBH216

80 FN394611 M. pura clade 7 IS10
JF908450 M. pura G. Consiglio/A. Garbellotto

70, FN394564 M. brunnea clade pura 11 CBH187

JF908418 M. pura G. Robich/M. Castoldi
791 FN394565 M. brunnea clade pura 11 CBH386

l: FN394607 M. pura clade pura 9 CBH166

JF908487 M. rosea (M. rosella in GB) M. Coulon/J. Maire
MK028472 Mont-207 M. pura
100 FN394617 M. diosma CBH400
FN394619 M. diosma LK1191

- FN394563 M. pura f violacea 10 BAP165A
——H—— JF908471 M. rosella D. & M. Antonini/G. Robich

JF908464 M. flavoalba E. Campo
JF908437 M. flavoalba M. Marchetti/G. Robich

——— 0.01 substitutions per site

Figure 8. Arbre de maximum de vraissemblance (-In = 2392.39402) obtenu par analyse phylogénétique d’un ali-
gnement de 42 séquences ITS de Mycena. Ces analyses ont été effectuées avec le programme PhyML (GUINDON &
GAsCUEL 2003) avec le modéle d’évolution GTR, les autres parametres étant estimés durant la recherche. La robus-
tesse des branches a été évaluée sur la base de 500 réplicats de ‘bootstrap’ en utilisant les mémes paramétres
que pour la recherche de l'arbre le plus vraissemblable. Les branches ayant obtenu un support de ‘bootstrap’
significatif (= 70% ; ALFARO et al. 2003) sont en gras et les valeurs de ‘bootstrap’ indiquées le long des branches.
Les séquences des collections fongiques de Montricher sont indiquées en bleu et les séquences GenBank fai-
sant 'objet de la discussion indiquées en rouge. Les numéros d’accession des séquences échantillonnées dans
GenBank commencant par ‘FN’ et par ‘JF’ proviennent respectivement des publications de Harper et al. (2013) et
d’OsmunDsoN et al. (2013).

sont deux especes du complexe C. calochroi. Ce complexe d’especes, morphologiquement bien
reconnaissable s’est récemment révélé étre trés riche en espéces, souvent cryptiques, en utilisant
des méthodes moléculaires (BELLANGER 2015; FrosLev et al. 2007 ; GARNICA et al. 2005;
GARNIca ez al. 2009). Afin de vérifier 'exactitude de notre identification, nous avons consulté
le document original, ainsi que d’autres documents taxonomiques des articles portant sur
C. laberiae. 1l est apparu que la séquence EU655663 de GenBank a été obtenue 2 partir la col-
lection de 'holotype (TUB011658) pour C. laberiae, information mentionnée par BELLANGER
(2015) et par FrosLev et /. (2007), mais la séquence n'a malheureusement pas été annotée
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comme type dans GenBank. La collection correspondant a cet holotype est mentionnée dans
I'TE (htep://www.indexfungorum.org/names/NamesRecord.asp?RecordID=546599) mais pas
dans MB (ressource en ligne 2; HOFSTETTER e /. 2019). Aussi la séquence AY669563 (tirée
de GaRrNICA er al. 2005) a été, a lorigine, déposée sous le nom de C. subarguarus mais a été
attribuée par la suite a4 C. laberiae par Garnica ez al. (2009), tout en restant étiquetée comme
C. subarquatus dans GenBank. Notre séquence est donc bien une séquence de C. laberiae et
une nouvelle espéce pour la Suisse.

Ecologie fongique et comparaison des transects échantillonnés

En admettant qu'une bonne partie de nos identifications moléculaires non vérifiées soient cor-
rectes (annexe I), il est & noter que la plupart des espéces récoltées 8 Montricher sont des especes
de foréts mixtes, les futaies de Montricher étant localement envahies par des coniféres. Une es-
péce saprophyte typiquement associée 3 Fagus est Psathyrella fagetophila (Orstapius et al. 2015),
espéce rare en Europe et connue de seulement trois autres collections en Suisse. En revanche,
Fomitopsis pinicola et Gymnopilus sapineus, comme leurs noms l'indiquent, sont des espéces sa-
prophytes sur bois de coniferes principalement pour la premiére et exclusivement pour la seconde
(EvssarTiEr & Roux 2017). Dans les groupes ectomycorrhiziques, Lactarius pallidus et L. blen-
nius sont des espéces strictement associées aux hétres alors que L. sabmonicolor et Cortinarius
subgracilis sont des champignons exclusivement liés aux coniferes (Eyssartier & Roux 2017).
La majorité des espéces n'ayant été récoltées qu'une seule fois (annexe I), nous nous sommes
abstenus de présenter des courbes d’accumulation d’espéces et d’estimer la diversité fongique
sur la base des OTUs récoltés, les index permettant d’évaluer cette diversité étant fortement
dépendants de la fréquence de récolte des OTUs. Cependant, 2 titre indicatif, une comparaison
des transects échantillonnés (tableau 2) indique qu'un nombre plus élevé d’especes a été récolté
dans les futaies moyennes (87 especes; transects 3 et 4) que dans les vieilles futaies (62 especes;
transects 1 et 2). Ce résultat peut s'expliquer, du moins en partie, par le fait que les deux transects
délimités dans les vieilles futaies étaient en pente, alors que les deux transects de futaie moyenne
étaient plats. Comme 'année de récolte érait plutdt séche, les rares pluies ont di ruisseler sur
les transects en pente, sans avoir le temps de pénétrer dans le sol, et mieux pénétrer dans les
transects plats et donc favoriser la fructification des champignons. Toujours a titre indicatif, nos
résultats (tableau 2) indiquent qu'un nombre légerement plus élevé d’espéces a été récolté dans
les transects non exploités (1 et 3) que dans les transects exploités (2 et 4), respectivement 79 et
70 especes. Le transect 2 est celui dans lequel le nombre d’especes saprophytes récolté était le plus
bas comparativement aux trois autres transects (tableau 2). Ce résultat peut sexpliquer par le fait
que le transect 2 est celui dans lequel le bois mort était quasi inexistant (figure 2). Enfin, deux
fois plus d’espéces menacées ont été récoltées dans les transects non exploités (1 et 3; 10 espéces;
tableau 2) que dans les transects exploités (2 et 4; 5 espéces), le nombre le plus élevé de ces
especes a valeur de conservation ayant été récolté dans le transect 1, vieille futaie non exploitée.

DiscussioN
Dans ce projet pilote d’inventaire fongique, la stratégie d'identification fongique adoptée érait

basée uniquement sur une recherche de similarité entre les séquences I'TS des champignons ré-
coltés et les séquences disponibles dans les bases de données publiques. Cette stratégie d’iden-
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Tableau 2. Comparaison entre les transects. Le nombre d’espéces a été évalué en considérant que les OTUs ayant
des séquences de 99 (cf.) a 100 % similaires entre elles faisaient partie de la méme espece.

transect1 transect2 transect3 transect4

Type de futaie vieille vieille  moyenne moyenne
Exploitation non oui non oui
Nombre d’espéces saprophytiques récoltées 27 18 35 33
Nomres d’espéces ectomycorhiziques récoltées 5 12 12 7
Nombre d’espéces récoltées ayant une valeur de conservation 7 1 3 4

tification est la plus fréquemment adoptée par les biologistes des sols et par les chercheurs en
écologie moléculaire ou en médecine (NiLssoN ez /. 2014). La fiabilité des identifications fon-
giques basées uniquement sur une recherche de similarité entre séquences ITS a été critiquée
A plusieurs reprises. La proportion de séquences fongiques mal identifiées dans les banques
de données publiques est de 10-20 % d’aprés plusieurs études (Bipartonpo 2008, Kang
et al. 2010, Ko Ko et al 2011, NiLssoN et al. 2006, NiLssoN ef al. 2012, ViLcarys 2003).
Lexamen approfondi de nos résultats de BLAST suggere que cette proportion de séquences
mal nommées est encore plus élevée, atteignant presque 30 %. Les raisons le plus souvent
invoquées pour les séquences mal nommées ne sont pas seulement des erreurs d’identification
morphologique mais aussi des erreurs dans I'amplification d'ITS (numérotation des tubes,
séquences chimériques [BRIDGE ez a/. 2003, Buyck ez al. 2016]) ou lors du dép6t des séquences
(numéro d’accession de la séquence dans GenBank associé a la mauvaise collection fongique).
Le ‘Barcoding’ (ou identification & partir d’une séquence d’ADN) a été naivement adopté par
certains chercheurs comme procédé permettant d’identifier les organismes sans avoir a pas-
ser par une identification morphologique (Goprray 2007, HEBERT ez al. 2003). Ce procédé
d’identification a cependant fait 'objet de nombreuses critiques de la part de taxonomistes spé-
cialistes de différents groupes d’organismes (BEGErROW ez a/. 2010, DE CarvaLHO ef al. 2007,
Jeewon & Hype 2016, NGUYEN ez al. 2016, Peay 2014) et nous ne pouvons que souscrire 2
ces critiques aprés examen approfondi de nos résultats (tableau 1).

La présente étude montre aussi qu'un examen critique des résultats de BLAST peut sen-
siblement modifier les résultats et conclusions d’un inventaire fongique. Si, sur la base de
différences morphologiques, nous n’avions pas réexaminé nos résultats pour Cibaomyces glu-
tinis (figure 6), nous aurions certainement déposé notre séquence sous ce nom, alors que le
nom correct a associer a notre séquence est Rhizomarasmius setosus. De plus, en déposant cette
séquence sous le nom de C. glutinis, nous aurions augmenté le risque que d’autres commettent
la méme erreur et que cette erreur persiste et samplifie au cours du temps, les chercheurs fai-
sant naturellement confiance 2 une identification moléculaire lorsque le méme nom revient
plusieurs fois en téte de liste des ‘BLAST top scores’. De plus, C. glutinis aurait été une espece
nouvelle pour la Suisse, alors que R. sefosus (encore signalé sous son ancien nom de Marasmius
setosus dans 'ARCS) est une espéce commune dans ce pays (tableau 1). Un autre cas d’iden-
tification moléculaire problématique était pour Pluteus pseudorobertii. La synonymie récente,
acceptée pour cette espece avec P tricuspidatus et P atromarginatus (Justo et al. 2014), n’érait
a jour ni dans Mycobank, ni dans ’ARCS, et nous aurions déposé notre séquence sous le nom
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de P pseudorobertii si nous n'avions pas consulté la littérature taxonomique récente. Alors que
P, pseudorobertii est une espéce trés rare et menacée d’apres TARCS, P atromarginatus est une
espéce trés commune en Suisse. Si nous n’avions pas eu connaissance de la publication de Justo
et al., la présence de P, pseudorobertii aurait été interprétée comme un signe de la haute qualité
d’habitat des futaies de Montricher. Plusieurs des séquences obtenues dans ce projet pilote
pour le genre Mycena auraient, elles aussi, été déposées sous le mauvais nom dans GenBank
si nous avions fait confiance aux noms associés aux séquences déposées par OSMUNDSON et
al. (2013), sans consulter la littérature taxonomique pour ce genre et sans effectuer d’analyses
phylogénétiques pour vérifier 'emplacement de ces séquences (figure 8).

Les exemples discutés montrent qu’'une interprétation fiable des résultats de BLAST néces-
site de bonnes connaissances des aspects taxonomiques, systématiques et nomenclaturaux des
organismes a identifier, ainsi qu'un accés facile a la littérature taxonomique et phylogénétique
disponible pour ces organismes. Cette étude montre clairement que la taxonomie n’est pas un
« simple service ». Lexpertise taxonomique reste importante, méme dans le contexte d’'une
identification moléculaire et les non-spécialistes ont toutes les chances de mal identifier bon
nombre de séquences fongiques s’ils se fient uniquement a la premiére séquence s'affichant
dans les ‘BLAST top scores’, sans examen plus approfondi des résultats.

Les résultats de ce projet pilote montrent aussi qu'une des principales limitations de I'identi-
fication moléculaire des champignons reste la faible couverture taxonomique actuellement dis-
ponible dans les banques de données publiques (Kang ez a/. 2010, Ko Ko ez 4l. 2011, NiLsson
et al. 2012). Dans notre étude, prés d’'un quart des OTUs n'a pas pu étre identifié au rang
d’espéce, leur séquence ITS n’étant suffisamment proche d’aucune séquence de la GenBank
pour permettre de les nommer plus précisément qu'au rang du genre (e.g. Clavariadelphus, la
plupart des /nocybe et des Mycena, plusieurs Cortinarius, etc. [annexe I]). Le nombre d’especes
de champignons d’Europe pour lesquelles une séquence ITS a été déposée dans GenBank
est trés restreint, alors que Cest a peu pres le seul continent pour lequel un inventaire fon-
gique presque complet a été réalisé. Méme si le nombre de séquences fongiques déposées dans
GenBank pour des especes formellement décrites a rapidement augmenté de 493 taxa en 1993
428340 en 2014 (FEDERHEN 2015), ce n'est qu'une goutte d’eau dans 'océan si I'on considére
que la biodiversité fongique terrestre est actuellement évaluée a plusieurs millions d’espéces
(BrackweLL 2011, HawkswortH & LiUckinG 2017, HiBBETT et al 2016, SCHEFFERS ¢t al.
2012, WijaYAwARDENE et al. 2018). Cependant, la présente étude montre aussi que la couver-
ture taxonomique des banques de données publiques est en constante amélioration. Ayant ef-
fectué deux recherches de similarité de séquences a une année d’intervalle, plusieurs séquences
qui n'avaient pas pu étre identifiées moléculairement a 'espece en 2017 ont pu I'étre en 2018
(annexe 1: Hydropus subalpinus, Postia alni, Mycena cf. maculata).

Aussi, la plupart de nos identifications moléculaires n'auraient pas été possibles sans les
études taxonomiques récentes suivantes: Antrodiella stipitata (FLoubas & Hissert 2015),
Rhizomarasmius setosus (Moreau 2017 com. pers.), Cortinarius laberiae and C. subgracilis
(BELLANGER 2015), Postia alni (ORTIZ-SANTANA et al. 2013, MIETTINEN et al. 2018), Hydropus
subalpinus (EBERHARDT er al. 2018), Hygrophoropsis rufa (HoLec & Korarix 2013), Mycena
alniphila (OsMUNDSON et al. 2013), Pluteus asromarginatus (JusTO et al. 2014), Psathyrella fage-
tophila et P obtusata (OrsTaDIUS et al. 2015), Russula inamoena (MELERA et al. 2017), Sistotrema
oblongisporum (KoTiranta & LarssoN 2013), Tricholomopsis flammula (HoLec & Korarik
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2011). Le progres est indéniable mais reste lent (SErrerT 2009). Il est donc fort probable que les
OTUs que nous n'avons pas pu identifier a 'espéce en 2018 soient identifiables d’ici quelques
années. Nous ne pouvons que souscrire aux conclusions de NiLssoN ez /. (2006), a savoir que
le plus grand défi de I'identification moléculaire sera d’ordre taxonomique plutét que technique.

Enfin, avoir récolté cinq especes nouvelles pour la Suisse, six espéces trés rarement récoltées
dans ce pays et quatre espéces menacées d’apres ’ARCS est surprenant si 'on considére la sur-
face de récolte extrémement réduite (800 m?) et le nombre restreint de sorties sur le terrain lors
de ce projet pilote d’inventaire fongique. Ces résultats pourraient suggérer que les futaies de
Montricher ont une haute valeur de conservation. Cependant, une telle conclusion serait pré-
maturée car plusieurs problémes inhérents aux inventaires fongiques peuvent expliquer pour-
quoi notre échantillonnage comprend des espéces rares ou absentes de TARCS : la description
récente de nouvelles espéces, une identification erronée de certaines espéces et/ou un manque
d’intérét pour certains groupes de champignons.

En effet, quand nous avions effectué notre recherche pour Hygrophoropsis rufa dans ’ARCS en
2017, cette espéce navait été récoltée qu'une seule fois. Cette espéce avait d’abord été décrite par
Rep (1972) comme une variété d’ Fygrophoropsis aurantiaca, puis a été transférée au rang d’es-
péce par Knudsen (KNuDseEN & VEsTERHOLT 2008). Ce nest que depuis I'étude taxonomique
plus récente de HoLec & Korarik (2013), qui a précisé les différences macro- et micro-morpho-
logiques entre H. rufa et H. aurantiaca facilitant ainsi leur identification, que dix autres récoltes
de H. rufa ont été ajoutées 2 TARCS ces deux derniéres années. Ce méme probléme de délimi-
tation d’espéces proches est probablement aussi 4 la source de certaines lacunes dans 'ARCS
pour Antrodiella (avec une espéce nouvelle [figure 9A] et une espéce tres rare pour la Suisse &
Montricher; tableau 1). Ce genre regroupe des especes poroides dont certaines sont extrémement
proches morphologiquement et moléculairement parlant et donc difficiles a identifier (YANG ez
al. 2014). Les groupes corticioides, comme le genre Sistotrema (2 especes rarement collectées en
Suisse), sont aussi difficiles a identifier et sont souvent négligés par les amateurs et les profes-

Figure 9. Photos de deux des espéces intéressantes trouvées a Montricher. Antrodiella stipitata (& gauche), espéce
nouvelle pour la Suisse et Psathyrella fagetophila (a droite), espéce récoltée trois fois en Suisse entre 1800 et 2018,
(Photos: Katia Gindro).
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sionnels (Larsson 2007). De méme, dans des genres trés diversifiés, comme Cortinarius (récolte
d’une nouvelle espéce pour la Suisse et d’'une espéce rare; tableau 1 ; PEINTNER ez al. 2004) ou
Russula (une nouvelle espéce pour la Suisse) avec des centaines d’espéces différentes en Europe,
la distinction des espéces proches demande une grande expertise taxonomique. Notre récolte de
Russula inamoena (tableau 1), une espece décrite relativement récemment (SARNARI 1994), est la
premiére observation pour la Suisse mais n'est pas forcément rare, car souvent confondue avec
R. foetens (MELERA et al. 2017), espéce commune en Suisse d’aprés TARCS.

Lidentification des macro-champignons est presque exclusivement basée sur I'observation
des caractéres de leur forme sexuée. Leur forme asexuée ou anamorphe — si elle existe et est
présente — n'est presque jamais récoltée, puisque non identifiable sur la base de la morpholo-
gie. Nos quelques récoltes de Trichoderma polysporum, forme asexuée (anamorphe) d’ Hypocrea
pachybasioides (téléomorphe), illustrent parfaitement 'avantage d’une identification purement
moléculaire. Enfin, le genre Psathyrella (avec P fageticola, autre espéce rarement récoltée en
Suisse; tableau 1 ; figure 9B) montre aussi les avantages d’une identification moléculaire a
partir de peu de matériel car 'observation de plusieurs individus, a différents stades de déve-
loppement, est souvent nécessaire pour identifier une espéce de Psathyrella. Ce genre est par
conséquent souvent négligé par les amateurs et les professionnels, raison pour laquelle il est fort
probablement sous-représenté dans ’ARCS.

Dans leur ensemble, nos résultats illustrent un des problémes majeurs de I'identification
morphologique des champignons, notamment la disparition des taxonomistes professionnels
en mycologie (Buvck 1999). La Suisse, comme d’autres pays d’Europe, dispose de trés peu de
professionnels spécialisés en taxonomie des champignons pour étudier la biodiversité présente
dans ce pays. De plus, la taxonomie fongique a récemment explosé, avec en moyenne 1200
espéces nouvellement décrites chaque année (HiBBETT er a/. 2011) et des dizaines de genres
nouveaux. Suivre la littérature récente pour tous les groupes de champignons est impossible
pour les rares professionnels impliqués en mycologie. Trouver cinq nouvelles espéces pour la
Suisse en ayant collecté sur une surface trés réduite et de maniére non intensive illustre bien
le fait que les champignons, bien qu’ils aient un grand impact écologique et économique, ont
été longtemps considérés comme un groupe systématique mineur (HIBBETT ef /. 2016). Ces
résultats montrent aussi que nous sommes trés loin d’avoir une estimation fiable de la biodiver-
sité fongique présente en Suisse. Nos résultats vont dans le sens de plusieurs études ayant mon-
tré que collecter systématiquement tous les champignons, les documenter et les séquencer dans
des régions sous-échantillonnées est une approche efficace pour révéler la partie de la diversité
fongique encore inconnue de ces régions et d’améliorer les banques de données publiques
comme GenBank et TARCS (Hype & SovtonG 2008, TRUONG et 2l 2017). 11 est clair aussi
que nos résultats montrent que les chercheurs devraient faire plus attention aux métadonnées
qu’ils associent aux séquences qu’ils déposent dans ces banques. Comme mentionné précédem-
ment, le nombre de séquences mal nommées apres avoir réexaminé nos résultats est proche
de 30 %. Ces erreurs devraient étre corrigées dans GenBank, comme dans les autres banques
de données publiques et seuls les auteurs ont le pouvoir de le faire (ScHocH com. pers.). Si
ces erreurs ne sont pas corrigées, il y a toutes les chances qu’elles se perpétuent dans le futur et
nuisent sérieusement a la taxonomie fongique et a la mycologie en général.

Comme déja mentionné dans l'introduction, cette étude pilote a été initiée pour établir la fai-
sabilité d’un inventaire fongique en utilisant une approche moléculaire. Elle n'est donc en aucun
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cas représentative de la diversité fongique des hétraies de Montricher. Méme si une comparaison
des transects échantillonnés suggere que le nombre d’espéces fongiques saprophytes est plus élevé
lorsque le bois mort est abondant (tableau 2, figure 2) et qu'un nombre plus élevé d’especes ayant
une valeur de conservation a été récolté dans une vieille futaie non exploitée (transect 1, tableau 2),
nos données ne permettent pas de mettre en évidence ces tendances de maniere significative. Sur la
base d’une seule année de récolte peu intensive et sur une surface trés réduite, tirer des conclusions
écologiques ou émettre une opinion concernant la meilleure maniére de gérer cette forét pour en
maximiser sa biodiversité fongique n'est pas possible. Pour commencer a avoir une idée de la biodi-
versité fongique présente & Montricher, un tel inventaire aurait di1 étre reconduit sur au moins cinq
ans, sur une bien plus grande surface et avec une intensité de collecte bien plus importante.
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ANNEXE

Annexe I. Information sur les collections fongiques de Montricher, sur leur sequence ITS et sur la délimitation des
OTUs basée sur les résultats de BLAST (le suffixe cf. a été appliqué dans les cas ol la similarité maximale avec une
ou plusieurs séquences de GenBank (‘BLAST top score[s]’) était de 99 % et le suffixe aff. lorsque la similarité était
entre 96-98 %). Les taxa pour lesquels les résultats de BLAST ont été réexaminés sont dans les lignes grises. Les
noms des especes qui se sont avérés faux apres ré-examination des ‘BLAST top score(s)’ sont entre parenthése
et les noms corrects sont indiqués en rouge. Les numéros d’accession des ‘BLAST top score(s)’ indiqués en rouge
sont ceux nouvellement déposés entre la premiére (octobre 2017) et la deuxieme recherche (octobre 2018) de
similarité des séquences effectuées. Les recouvrements entre les séquences Montricher (Mont) et la(les) séquences
[a(les) plus similaire(s) dans GenBank sont indiqués en rouge correspondent aux séquences nouvellement dépo-

sées entre nos deux recherches de similarité.
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Mont-252 | Amanita muscaria 1 MK028369 | KP866167 100 % | 100 % (1190)
Mont-145 | Antrodiella citrinella 2 MK028370 | AF126879 100 % | 100 % (1055)
Mont-330 | Antrodiella cf. | (sp.) stipitata | 2 MK028371 | KU726586/ 99 % | 100 % (1042)
KP135314/
KP135313
Mont-267 | Atheliaceae sp. 1 MK028372 | GU187503 93% | 100 % (804)
Mont-220 | Bisporella citrina 1 MK028375 | GQ411507 100% | 100 % (874)
Mont-94 | Calocera viscosa 2 MK028376 | DQ520102 100% | 100 % (710)
Mont-189 | Cerioporus cf. | varius 8 | 1 |MK028502 |AF516575 99 % | 100 % (1072)
(Polyporus varius
ARCS)
Mont-128 | Cerioporus cf. |varius 2 | 2 | MK028503 |AF516575 99 % [ 100 % (1072)
(Polyporus varius
ARCS)
Mont-108 | Clavariadelphus sp. 1 MK028378 | (KU973835) | (94%)| 93 % (669)
MGT68847 95 %
Mont-240 | Clavulina aff. | rugosa 1 MK028379 | DQ974712 98 % 91 % (372)
Mont-149 | Clitocybe nebularis 3 | 1 |MK028381 |DQ486691 100% | 98 % (1099)
Mont-217 | Clitocybe cf. nebularis 1 2 | MK028382 | DQ486691 99% | 98 % (1094)
Mont-106 | Clitocybe cf. | phyllophila 2 MK028380 | KJ680971 99% | 100 9% (1112)
Mont-247 | Cortinarius cf. | casimiri 1 MK028383 | HQ604719 999% | 100% (937)
Mont-87 | Cortinarius cf. | cotoneus 7 MK028384 | AY669597 99 % | 100 % (1088)
Mont-161 | Cortinarius infractus 2 MK028385 | AY174780 100 % | 100 % (1131)
Mont-162 | Cortinarius laberiae 2 MK028390 | (EU655663) | 1009% | 100 % (1101)
NR_1529922
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Mont-238 | Cortinarius nanceiensis 1 MK028386 | KJ420982 100 % | 100 % (1105)
Mont-250 | Cortinarius cf. | subgracilis it MK028391 | EU655658 99 9% | 100 % (1081)
Mont-178 | Cortinarius aff. | suboxytoneus| 2 MK028387 | KX964581 989% | 100 % (905)
Mont-195 | Cortinarius sp. 1 1 MK028388 | KM576367 99% | 100 % (942)
Mont-208 | Cortinarius sp.2 1 MK028389 | KM576369 999% | 100 % (948)
Mont-173 | Crepidotus (cf) |(applanatus) | 1 MK028392 | (DQ202273) 99% | 98% (1129)
applanatus KF879614 100 % | 100 % (1160)
Mont-256 | Crepidotus cf. | cesatii 1 | 2 |MK028394 | JF907962 99% | 63% (739)
Mont-5 Crepidotus cf. |cesatii 2 | 1 [MK028393 |JF907962 99% | 63%(739)
Mont-22 Diatrype disciformis 1 MK028397 | AJ302423 1009% | 100 % (948)
Mont-16 | Diatrype aff. | spilomea 1 MK028396 |AJ302433 98% | 100 % (885)
Mont-55 | Eichleriella cf. | deglubens 1 MK028374 |AF291272 99% | 96% (889)
Mont-199 | Entoloma cf. nidorosum 3 MK028398 | LN850505 99% | 99% (1572)
Mont-274 | Exidia thuretiana 1 MK028399 | KY801889 100% | 100 % (946)
Mont-24 Exidiopsis sp. 1 MK028373 | AF291282 98 % 96 % (848)
Mont-66 | Fomitopsis pinicola 1 MK028400 | FR717226 100% | 99 % (1074)
Mont-41 | Fomitopsis cf. |pinicola 1 MK028401 |FR717226 99% | 99% (1062)
Mont-221 | Galerina marginata 3 | 1 [MK028402 |AY228347 100 % | 100 % (1133)
Mont-144 | Galerina cf. | marginata 1 | 2 |MK028403 |AY228347 99 9% | 100 % (1127)
Mont-224 | Galerina cf. | sideroides 2 MKO028404 | KT008365 99 % | 100 % (1136)
Mont-109 | Guepinia (Tre- cf. | helvelloides 1 MK028523 | DQ520100 999% | 1009% (957)
miscus ARCS)
Mont-116 | Gymnopilus sapineus 3 MK028405 | GU062316 100% | 83 % (946)
Mont-72 | Gymnopus (cf.) |foetidus 2 MK028459 | (KJ416259) | (99%) | 99 % (1303)
MH856220 100 %
Mont-54 | Gymnopus peronatus 6 MK028406 | AY256706 100 % | 100 % (1293)
Mont-118 | Hebeloma sinapizans 1 MK028407 |KT218459 100 % | 100 % (1144)
Mont-100 | Hebeloma cf.  |sinapizans 1 | 1 [MK028408 |KT218389 99 % [ 100 9% (1127)
Mont-97 | Hebeloma cf.  |sinapizans 1 | 2 |MKO028409 |KT218389 99% | 99% (1122)
Mont-98 | Hebeloma cf. |sinapizans 1 | 3 |MKO028410 |KT218389 999% | 999 (1122)
Mont-99 | Hebeloma cf.  |sinapizans 2 | 4 |MK028411 |KT218389 99 % | 100 % (1120)
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Mont-89 | Hebeloma cf.  |sinapizans 1 | 5 | MK028412 |KT218389 99 % | 100 % (1127)
Mont-117 | Hebeloma cf. | sinapizans 2 | 6 |MK028413 |KT218389 99 9% | 100 % (1120)
Mont-291 | (Agaricales)* cf. | (sp.) 17 | 1 | MK028414 | (KR673451) | (93 %) | 100 % (1245)
Hydropus subalpinus MF039248/ 99 %
MF039249
Mont-312 | (Agaricales) e[ (spl) 3 | 2 | MK028415 | (KR673451) | (93 %) | 100 % (1251)
Hydropus subalpinus MF039248/ 99 %
MF039249
Mont-323 | (Agaricales) cf. | (sp.) subal- 1 | 3 [MKO028416 | (KR673451) | (93 %) | 100 % (1256)
Hydropus pinus MF039248/ 99 %
MF039249
Mont-294 | (Agaricales) aff. | (sp.) subal- il MK028417 | (KR673451) | (93 %) | 100 % (1184)
Hydropus pinus MF039248/ 99 %
MF039249
Mont-209 | Hygrophoropsis |cf. | rufa 2 MK028418 | HF951529 99 % | 100 % (1247)
Mont-249 | Hygrophorus aff. | chrysodon 2 MK028419 | HQ650730 97% | 64 % (580)
Mont-243 | Hygrophorus aff. |discoxanthus | 2 | 1 |MK028420 |AY463486 979% | 100 % (647)
Mont-159 | Hygrophorus aff. | discoxanthus | 1 | 2 | MK028421 | AY463486 97% | 100 % (937)
Mont-193 | Hygrophorus cf. |eburneus 5 MK028422 | AY463485 99 % | 100 % (1000)
Mont-233 | Hygrophorus cf. unicolor 3 MK028423 | AY242857 999% | 95% (955)
Mont-92 | Hymenopellis cf. |radicata 1 MK028529 | GQ913389 999% | 99 % (1270)
Mont-65 | Hymenopellis cf. |radicata 1 | 1 |MK028424 |GQ913392 99 % | 100 % (1349)
Mont-70 | Hymenopellis cf. | radicata 1 | 2 |MK028425 |GQ913392 99 % | 100 % (1364)
Mont-8 Hyphodontia alutaria 1 MK028426 | DQ873603 100% | 99% (871)
Mont-95 | Hypholoma fasciculare 3 | 1 |MKO028427 | AM504125 100 % | 100 % (1134)
Mont-253 | Hypholoma fasciculare 1 | 2 |MK028428 | FJ430716 100 % | 100 % (1134)
Mont-202 | Inocybe cookei 1 MK028430 | JF908173 100% | 97 % (1051)
Mont-251 | Inocybe cf. |glabripes 1 MK028431 | AM882902 999% | 98 % (1166)
Mont-156 | Inocybe cf. |griseolilacina | 1 MK028432 | AM882728 99% | 99 % (1175)
Mont-183 | /nocybe cf. | hirtella 1 MK028433 | AM882932 99 9% | 100 % (1120)
Mont-182 | Inocybe cf. | posterula 1 MK028434 | (KM873368) 99 % | 100 % (1125)
NR_153150
Mont-245 | Inocybe sp.1 1 | 1 |MK028435 | MH578012 94 9% | 100 % (893)
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Mont-133 | /nocybe sp. 1 2 2 | MK028436 | MH578012 94 % | 100 % (896)
Mont-286 | Inocybe sp.2 1 MK028437 | MH578012 93% | 100 9% (854)
Mont-287 | Inocybe sp.2 2 | MK028438 | MH578012 93% | 100 % (848)
Mont-292 | inocybe sp.2 1 3 | MK028439 [ MH578012 93% | 100 9% (843)
Mont-74 | Inonotus aff. | radiata 1 | 1 |MK028440 |JX082384 96 % | 100 % (1009)
Mont-132 | /nonotus aff. | radiata 1 | 2 | MK028441 |JX082384 96 % | 100 % (1013)
Mont-146 | Laccaria amethystina | 1 1 | MK028442 | KM067884 100 % | 100 % (1129)
Mont-115 | Laccaria cf. |amethystina | 1 | 2 | MK028443 | KM067884 99 9% | 100 % (1123)
Mont-216 | Laccaria cf. |laccata il MK028444 | KM067888 99% | 100 % (1114)
Mont-102 | Lactarius blennius 1 | 1 | MK028445 |AY606944 100% | 99 9% (990)
Mont-163 | Lactarius cf. | blennius 1 | 2 | MK028446 |AY606944 99 % | 100 % (1182)
Mont-185 | Lactarius cf. | blennius 1 | 3 |MK028447 |AY606944 99 9% | 100 % (1173)
Mont-187 | Lactarius cf. | blennius 1 | 4 |MK028448 |AY606944 99 % | 100 % (1182)
Mont-84 | Lactarius (helvus) 1 MK028449 | JFO08304/ 100 % | 100 % (1221)
pallidus AY606951
Mont-232 | Lactarius salmonicolor | 8 MK028450 | AF140265 100 % | 100 % (1210)
Mont-38 | Laxitextum cf. | (incrustatum) | 1 MK028395 | AF310102/ 99 % | 100 % (1011)
bicolor KT722621/
MG231721
Mont-172 | Lycoperdon echinatum il MK028451 | LN714567 100 % | 100 % (1212)
Mont-201 | Lycoperdon cf. | perlatum 1 | 1 |MK028452 |DQ112630 99 % | 100 % (1203)
Mont-153 | Lycoperdon cf. | perlatum 1 | 2 | MK028453 [DQ112630 99 % | 100 % (1195)
Mont-134 | Lycoperdon cf. | perlatum 1 | 3 |MK028454 |DQ112630 99 % | 100 % (1182)
Mont-200 | Lycoperdon cf. | pyriforme 1 MK028455 | AY854075 99 % | 100 % (1164)
Mont-263 | Macrotyphula sp. 1 MK028456 |AJ296348 95% | 82%(777)
Mont-82 Marasmius cf. rotula 3 MK028457 | JN943598 99 % | 100 % (1240)
Mont-228 | Marasmius torquescens | 6 MK028458 | KF774165 100 % | 100 % (1195)
Mont-244 | Mucidula mucidasubsp. | 1 MK028486 | GQ844232 100 % | 100 % (1319)
mucida
Mont-168 | Mycena cf. | alniphila 1 MK028460 |JF908482 99% | 50% (608)
Mont-30 | Mycena cf. | amicta 2 MK028461 | JF908394 99% | 98% (563)
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Mont-101 | Mycena cf. | arcangeliana | 2 MK028462 | JF908401 99 % | 100 % (1164)
Mont-148 | Mycena cf. | crocata i MK028463 | JF908492 99 % | 100 % (1153)
Mont-242 | Mycena cf. | galericulata 1 1 | MK028464 |HG531386 99 9% | 100 % (1149)
Mont-169 | Mycena cf. | galericulata 1 | 2 | MK028465 | HG531386 99 % | 100 % (1140)
Mont-255 | Mycena (aff.) | (galericulata) | 1 MK028466 | (EF530930) (96 %) | 100 % (1238)
cf. | maculata MHB856232 99 %
Mont-137 | Mycena (rosella) ik MK028467 | FN394547/ | 100 % | 100 % (1123)
pelianthina JF908379
Mont-258 | Mycena cf. | polygramma | 1 MK028468 | JF908433 99 9% | 100 % (1176)
Mont-273 | Mycena cf. | (sp.) 1 | 1 [MK028478 |JF908493/ 99% | 97 % (1267)
pruinatipes KX423792/
MH718251
Mont-281 | Mycena cf. |(sp.) 1 [ 2 | MK028479 |JF908493/ 99% | 97 % (1267)
pruinatipes KX423792/
MH718251
Mont-277 | Mycena cliElispy) 1 [ 3 | MK028480 |JF908493/ 99% [ 97 % (1279)
pruinatipes KX423792/
MH718251
Mont-197 | Mycena cf. | pseudocorti- | 4 MK028469 | JF908387 99 % | 100 % (1171)
cola
Mont-248 | Mycena puras. . 1 | 1 [MKO028470 |FN394567 100% | 989% (1103)
Mont-198 | Mycena (sp.) pura 1 | 2 |MKO28471 |JFo08436/ 999% | 989% (1085)
clade 2 JF908473/
FN394576
Mont-207 | Mycena (sp.) pura 1 MK028472 | JFO08487/ 99% | 98 9% (1085)
clade 9 FN394609
Mont-147 | Mycena (sp.) pura il MK028473 | FN394588/ 999% | 98 % (1068)
clade 1/4 JFO08472
Mont-77 | Mycena aff. | purpureo- 1 1 | MK028474 |JQ358809 97% | 100 % (390)
fusca
Mont-304 | Mycena aff. | purpureo- 2 | 2 |MK028475 |JQ358809 97 % | 100 % (1040)
fusca
Mont-309 | Mycena aff. | purpureo- 1 | 3 |MK028476 |JQ358809 97 % | 100 % (1033)
fusca
Mont-271 | Mycena sp. 1 1 MK028477 | JF908452 94 9% | 100 % (959)
Mont-141 | Mycena sp. 2 1 MK028481 | JF308486 90% | 71%(812)
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Mont-212 | Mycena sp.3 1 MK028482 | JF908486 90% | 91% (879)
Mont-142 | Mycena cf. | (sp.) rosea 1 1 | MK028483 | JF908488/ 1009% | 98 % (1105)
FN394551
Mont-236 | Mycena cf. | (sp.) rosea 3 | 2 | MK028484 |JF908488/ 999% | 98 9% (1099)
FN394551
Mont-225 | Neolentinus aff. | adhaerens 1 MK028485 | HM536096 979% | 100% (920)
Mont-76 | Panaeolus papiliona- 1 MK028487 | HM035081 | 100 % | 100 % (1061)
ceus
Mont-184 | Parasola (Psa- conopilus 1 MK028488 | FJ770396 100% | 97 % (1127)
thyrella ARCS)
Mont-61 | Penicillium swiecickii i MK028489 |NR_121254 | 100% | 100 % (926)
Mont-297 | Peziza arvernensis 8 MK028490 | KP125489 100 % | 100 % (1048)
Mont-52 | Phanerochaete |aff. |sanguineo- 2 MK028491 | NR_155025 96 % | 100 % (950)
carnosa
Mont-179 | Pholiotina aff. | brunnea 2 MK028493 | JX968259 97 % | 100 % (1066)
Mont-191 | Plicaturopsis cf. |crispa 1 MK028494 | DQ534576 99 9% | 100 % (1022)
Mont-114 | Pluteus atromargina- | 1 MK028496 | DQ494687/ | 100 % | 100 % (1142)
tus (pseudo- KJ009769/
roberti/tri- JF908634
cuspidatus)
Mont-86 | Pluteus cf. |atromargina- | 1 MK028495 | DQ494687/ 99 % [ 100 % (1131)
tus (pseudo- KJ009769/
roberti/tri- JF908634
cuspidatus)
Mont-176 | Pluteus phlebo- 1 MK028497 | HM562138/ | 100 % | 100 % (1136)
phorus/ LN866297
(luctuosus)
Mont-210 | Pluteus pouzarianus | 1 | 1 | MK028498 | JF908632/ 1009% [ 100 % (1114)
(= brunnei- HM562042
discus, voir
Justoetal.
2015)
Mont-136 | Pluteus cf. |pouzarianus | 1 | 2 |MK028499 |JF908632/ 99 9% | 100 % (1109)
(= brunnei- HM562042
discus, voir
Justoetal.
2015)
Mont-222 | Pluteus primus 3 MK028500 | KJO09679 1009% | 98 % (1092)
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Mont-11 | Pochonia sp. 1 MK028501 | KM231845 100 % | 1009 (893)
Mont-219 | Postia (caesia) alni 1 MKO028504 | (AY599572) | 100% | 100 % (1031)
MG137036
Mont-206 | Psathyrella fagetophila 4 1 | MK028505 | KC992902 100 % | 100 % (1123)
Mont-139 | Psathyrella cf. fagetophila 1 2 | MK028506 | KC992902/ 99 % | 100 % (1112)
KC992907/
KC992906
Mont-129 | Psathyrella cf. |obtusata 1 | 1 |MK028507 |DQ389711/ 99 9% | 100 % (1109)
(=psammo- KC992856/
phila; senex= FN396120
identification
incorrecte;
voir ORSTADIUS
etal. 2015)
Mont-296 | Psathyrella cf. |obtusata 2 | 2 |MK028508 | DQ389711/ 999% | 100 % (1118)
(=psammo- KC992856/
phila; senex= FN396120
identification
incorrecte;
voir ORrsTADIUS
etal.2015)
Mont-56 | Ramaria cf. |stricta 4 MK028509 | AJ408372 99 % | 100 % (1123)
Mont-155 | (Cibaomyces) (glutinis) 2 MK028377 | KM588673 100 % | 100 % (1303)
Rhizomarasmius setosus
Mont-205 | Rhodocollybia | cf. | butyracea I MK028510 | AF505750 999% | 99% (1279)
Mont-194 | Russula cavipes 3 MK028511 | JF908640 100% | 98 % (1077)
Mont-91 | Russula inamoena 1 MK028512 | KJ834597 100% | 97 % (1101)
Mont-231 | Russula queletii 1 MK028513 | AF418625 1009% | 100 % (1123)
Mont-138 | Russula cf. risigallina 1 MK028514 | DQ422022 99 % | 100 % (1120)
Mont-272 | Sarcosphaera coronaria 2 MK028515 | DQ200844 100% | 100 % (965)
Mont-4 Sistotrema cf. | oblongispo- il MKO028516 | KF218970 99 % | 100 % (1064)
rum
Mont-7 Sistotrema cf. |sernanderi 2 MK028517 | AY805624 99% | 96 % (990)
Mont-81 | Skeletocutis cf. | nivea i MK028518 | KP135331 99 9% | 100 % (1081)
Mont-295 | Stereum gausapatum | 4 MK028519 | FN539048 100% | 100 % (1024)
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Mont-203 | Stropharia aff. | cyanea 2 MK028520 | KT336609 100 9% | 100 % (1122)
Mont-131 | Trametes hirsuta 1 BB -
Mont-45 | Trametes cf. | versicolor 1 MK028521 | KC176320 999% | 100 % (996)
Mont-177 | Tremella mesenterica | 4 MK028522 | NR_155937 | 100% | 99 % (754)
Mont-270 | Trichoderma cf. |polysporum | 2 MK028429 | NR_134448 | 99% | 100 % (952)
Mont-83 | Tricholomopsis flammula 2 MK028524 | FR822742 100% | 100% (917)
Mont-15 | Tubeufia cf. |cerea 1 MK028525 | AY916488 999% | 100 % (850)
Mont-29 | Verticillium sp. 1 MK028526 |GU183119 97 % | 100% (867)
Mont-35 | Xenasmatella aff. |vaga 2 MK028492 | KP814432 989% | 100% (935)
Mont-213 | Xerocomellus cf. | pruinatus 1 MK028527 | AJ889933 99 % | 100 % (1249)
Mont-105 | Xerula cf. | pudens 1 MK028528 | HM005161 99 % | 100 % (1308)
Mont-218 | Xylaria hypoxylon 3 | 1 |MK028530 |AM993131 100% | 99 % (931)
Mont-257 | Xylaria hypoxylon 2 | 2 |MK0O28531 |AM993122 | 100% | 999% (922)
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