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ABSTRACT 

 

 Biodiversity of the genus Marasmius (Fungi, Basidiomycota, Agaricomycetidae, Agaricales, Marasmiaceae) in northern 

Thailand (Chiang Mai, Chiang Rai and Phrae provinces) were studied during the period 2003-2008.  Sixty-four taxa of Marasmius 

were reported representing fifty-seven species.  The species concepts in Marasmius were based on macro- and micromorphological 

data in combination with molecular phylogenetic analyses based on ITS and 5.8S rDNA sequence datasets.  A dichotomous key to aid in 

identifying Marasmius occurring in the study area was provided.  Five infrageneric sections of Marasmius were currently known 

from the study region, viz., sections Globulares (8 species), Leveilleani (1), Neosessiles (1), Marasmius (17 species and 1 form), 

and Sicci (30 species, 1 variety and 5 forms).  No species of sections Hygrometrici and Scotophysini have been encountered.  Twenty-

three species were recognized as new to science, totaling 40% of all Marasmius species reported here from northern Thailand.  Most 

new species belong to section Sicci (15 species), viz., M. auratus, M. inthanonensis, M. jasminodorus, M. pseudopellucidus, M. 
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bondoi, M. brunneoolivascens, M. ganyao, M. graminipes, M. suthepensis, M. cupreostipes, M. cremeus, M. imitarius, M. makok, M. 

araneocephalus and M. coarctatus.  Other four new species belong to section Globulares, viz., M. grandiviridis, M. laticlavatus, M. 

mokfaensis and M. pseudopurpureostriatus, and the last four new species belong to section Marasmius, viz., M. cafeyen, M. 

delicatulus, M. straminiceps and M. tantulus. 

 The mating systems operating in seven selected species of Marasmius were examined and the results indicated that the type 

of mating system was consistent within infrageneric taxa.  Members of section Sicci exhibited bipolar (unifactorial) heterothallism 

whereas members of section Marasmius exhibited tetrapolar (bifactorial) heterothallism.  Phylogenetic reconstructions were 

conducted using 116 ITS sequences that represent 53 species of Thai Marasmius, plus 6 sequences of worldwide Marasmius 

obtained from other sources.  Phylogenetic data were strongly correlated with morphological data and were useful to aid in 

delimiting species and distinguishing among closely related species. ITS sequences were of limited use, however, in recognizing 

currently circumscribed infrageneric taxa at the series rank and higher. 
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บทคัดยอ 

 

 การศึกษาความหลากหลายทางชีวภาพของเห็ดสกุล Marasmius (Fungi, Basidiomycota, 

Agaricomytidae, Agaricales, Marasmiaceae) ในภาคเหนือของประเทศไทย (จังหวัด เชียงใหม 

เชียงราย และ แพร) ในชวง ป พ.ศ. 2546-2551 ไดรายงานวาพบ 64 taxa ซ่ึงประกอบดวย 57 ชนิดของเห็ด 

สกุล Marasmius โดยการบงบอกชนิดของ Marasmius ใชลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีมองเหน็ 

ไดดวยตาเปลาและลักษณะภายใตกลองจุลทรรศนรวมกับการวิเคราะหขอมูลทางชีวโมเลกุลของ 

ITS และ 5.8S rDNA และไดจัดทํารูปวิธานแบบสองทางท่ีเหมาะสําหรับการบงบอกชนิดของ 

Marasmius ท่ีพบในพ้ืนท่ีท่ีไดทําการศึกษา  ท้ังน้ีพบ 5 infrageneric sections ของเห็ดในสกุลดังกลาว 

ซ่ึงไดแก section Globulares (8 ชนิด) Leveilleani (1) Neosessiles (1) Marasmius (17 ชนิด และ 1 
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ฟอรม) และ Sicci (30 ชนิด 1 ชนิดพันธุ และ 5 ฟอรม) แตไมพบชนิดของเหด็สกุลนี้ในอีกสอง 

sections คือ Hygrometrici และ Scotophusini ในพ้ืนท่ีท่ีทําการศึกษา โดยพบ Marasmius ชนิดใหม 

จาํนวน 23 ชนิด ซ่ึงคิดเปน 40% ของเห็ดท้ังหมดทไดรายงานในคร้ังนี้และสวนใหญเปนสมาชิกใน 

section Sicci (15 ชนิด) อันไดแก M. auratus M. inthanonensis M. jasminodorus M. pseudopellucidus M. bondoi M. 

brunneoolivascens M. ganyao M. graminipes M. suthepensis M. cupreostipes M. cremeus M. imitarius M. makok M. 

araneocephalus และ M. coarctatus โดยมี 4 ชนิดใหมท่ีจัดอยูใน section Globulares ไดแก  M. grandiviridis, M. 

laticlavatus, M. mokfaensis และ M. pseudopurpureostriatus และ 4 ชนิดใหมสุดทาย จัดอยูใน section Marasmius 

ไดแก M. cafeyen, M. delicatulus, M. straminiceps และ M. tantulus. 

 การศึกษาระบบการผสมพันธุของเห็ดสกุล Marasmius ท่ีคัดเลือกมาจาํนวน 7 ชนิด พบวา 

ระบบการผสมพันธุของเหด็สกุลนี้สอดคลองกับการจัดลําดับภายในสกุลท่ีระดับ section 

โดยชนิดท่ีจัดอยูใน section Globulares มีระบบการผสมพันธุเปนแบบ bipolar (unifactorial) 

heterothallism ในขณะท่ีชนดิท่ีจัดอยูใน section Marasmius มีระบบการผสมพันธุเปนแบบ tetrapolar 

(bifactorial) heterothallism ในการศึกษาความสัมพันธระดับพนัธุกรรม ลําดับเบส ในสวนของ ITS 

จํานวน 116 ลําดับเบส ท่ีเปนตัวแทนของ Marasmius 53 ชนิด ท่ีไดจากประเทศ ไทยรวมกับอีก 6 

ลําดับเบสท่ีตัวแทนของ Marasmius จากพ้ืนท่ีอ่ืนของโลก และไดรับมาจากแหลงอ่ืน  

ไดนํามาใชในการวิเคราะหหาความสัมพันธในระดับดังกลาว โดยพบวาสามารถใชขอมูลความสัมพันธ 

ระดับพันธุกรรมรวมกับลักษณะทางสัณฐานวิทยาในการบงบอกชนิดพันธุของเห็ดกลุมน้ีไดเปนอยางดี 

อยางไรก็ตามขอมูลจากลําดับเบสของ ITS ยังมีขอจํากดัในการใชเปนขอมูลสําหรับการจัดจําแนก 

กลุมชนิดของเห็ดสกุลนี้ในระดับ series และในระดับท่ีสูงกวา 

 



  
 
 
 
 

x 

คําสําคัญ: ITS, Marasmiaceae, Marasmius, ระบบการผสมพันธุ, phylogeny, อนุกรมวิธาน, 

ภาคเหนือของประเทศไทย 

 
 


