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Zusammenfassung des Posters HERDEN et al. (2019)

Laut einer Studie von BiLz et al. (2011) sind 11 % der 572 untersuchten WEL Arten (Wildpflanzen fir Ernahrung
und Landwirtschaft) in Europa gefdhrdet und bei 29 % ist die Datenlage unzureichend. Das Modell- und
Demonstrationsvorhaben GE-Sell (Genetische Erhaltungsgebiete Wildsellerie) hat sich zur Aufgabe gemacht,
genetische Erhaltungsgebiete fiir die vier in Deutschland vorkommenden Wildselleriearten (Apium graveolens
subsp. graveolens, Helosciadium repens, H. nodiflorum, H. inundatum) einzurichten. Das Vorhaben wird gefordert
durch das Bundesministerium fiir Erndhrung und Landwirtschaft tiber die Bundesanstalt fiir Landwirtschaft und
Erndhrung (2814BM110 bis 112).

In einem Auswahlverfahren wurden die Daten der Umweltamter und Botanischen Institute evaluiert und fir die
Begutachtung ausgewdhlt. Von den 1040 Datenpunkten fiir H. repens wurden 78 fiir die Begutachtung
ausgewabhlt. Von diesen konnten nach Begehungen der Flache 59 bestatigt werden. Es wurden 27 Populationen
aus verschiedenen Naturrdumen ausgewahlt und analysiert. Dafiir wurden SSRs (simple sequence repeats) als
Marker eingesetzt. Es wurden sechs polymorphe Marker eingesetzt um bis zu 30 Individuen pro Population zu
analysieren. Die Daten wurden mit dem Programm DifferInt auf genetische Diversitat Gberpriift. Die radumliche
Verteilung der Diversitat wurde mit einer discriminat analysis of principle components (DAPC) dargestellt.

Die genetische Differenzierung in Deutschland ist sehr gering (Aso = 0,3455; 0 < Asp < 1). Die Population 22R
konnte als am hochsten differenzierte Population identifiziert werden. Die Population 18R besitzt die hochste
Ubereinstimmung mit allen analysierten Populationen und reprisentiert somit die genetische
Zusammensetzung der deutschen Vorkommen am besten. Beide Populationen wurden als prioritar fur die
Auswahl genetischer Erhaltungsgebiete (GenEG) erachtet. Basierend auf den Analysen und den erhobenen
Daten bei den Begehungen, konnten zusatzlich 11 weitere potentielle GenEG vorgeschlagen werden. Die
Populationen dieser Auswahl liegen zu 38 % in Naturschutzgebieten. Die DAPC ergab keine Gruppierung in
Naturrdume. Eine klare Trennung zwischen nérdlichen und sudlichen Populationen konnte nachgewiesen
werden, wobei die Populationen im Stiden eine hohere genetische Diversitét aufwiesen.

Stichworter: Helosciadium repens, Wildpflanzen fiir Erndhrung und Landwirtschaft, WEL, genetische
Erhaltungsgebiete, SSR, genetische Diversitat

Abstract of the poster by HERDEN et al. (2019)

According to BiLZ et al. (2011), 11% of the 572 investigated European CWRs (crop wild relatives) are considered
as threatened, whereas for 29% the dataiis insufficient. The pilot project GE-Sell (Genetic Reserves for Wild Celery)
was aimed to establish genetic reserves for all four wild celery species native to Germany (Apium graveolens
subsp. graveolens, Helosciadium repens, H. nodiflorum, H. inundatum). The project was financially supported by
the German Federal Ministry of Food and Agriculture through the Federal Office for Agriculture and Food (grant
number 2814BM110 to 112).

Database excerpts provided by the Landesumweltamter (environmental agencies, EA) and data from local
botanical institutes were evaluated. Out of the 1040 datapoints for H. repens, 78 were selected for a preliminary
assessment and 59 were confirmed. Twenty-seven sites from different eco-geographic units (with up to 30
individuals per population) were assessed using six simple sequence repeat markers. The complementary
compositional genetic differentiation Aspg was calculated using the software DifferInt, to designate a subset of
populations representing the overall genetic diversity the best. The discriminant analysis of principal
components (DAPC) was used to identify clusters of genetically similar individuals.

The genetic diversification in Germany was very low (Asp =0.3455; 0 < Asp < 1). Entry 18R represented the average
diversity of all the investigated populations the best, while entry 22R differed the most from its complement
(showed the highest Asp from the average investigated genetic diversity). Both populations were given priority
when selecting genetic conservation areas. Based on the results of the genetic analysis and information of the
current conservation status, a total of 13 populations were selected to serve as a potential genetic reserve. Thirty-
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eight per cent of the selected populations were situated in conservation areas, whereas 62% were located in
areas with no protection status. The eco-geographic units were not recognized in the DAPC. However, a clear
clustering in northern and southern populations was visible. The southern populations showed a higher genetic
diversity.
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