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RESUMO - O centro de origem da aveia esta localizado na Asia Menor ou no norte da Africa. As
aveias evoluiram como cultura secundaria no norte e oeste da Europa, como planta invasora das
principais culturas da época, como trigo e cevada. As espécies Avena ocorrem em trés niveis de
ploidia: dipléides (2n = 2x = 14), tetrapléides (2n = 4x = 28) e hexaploides (2n = 6x = 42), todas
com meiose regular. Dentro de cada nivel de ploidia ocorrem formas cultivadas, as quais somente
sobrevivem sob o cultivo efetuado pelo homem. As relagdes filogenéticas entre as espécies de
Avena ndo estdo completamente estabelecidas. A autopoliploidia, a alopoliploidia segmentar e as
mudangas estruturais dos cromossomos parecem ter contribuido na evolugdo deste género. Esta
revisdo apresenta um resumo do conhecimento atual das relagdes entre as diferentes espécies de
Avena e suas implicagdes no melhoramento da aveia cultivada.

Termos para indexagdo: .4vena, poliploidia, cromossoma, filogenia.

ORIGIN AND EVOLUTION IN THE GENUS AVENA:
IMPLICATIONS IN THE PLANT BREEDING

ABSTRACT - Oat originated in Asia Minor or North Africa. It developed as a second-degree
culture at North and West Europe, as an invader plant in season main cultures as wheat and
barley. The Avena species have three degrees of ploidia: diploids (2n = 2x = 14), tetraploids
(2n = 4x = 28) and hexaploids (2n = 6x = 42), all having regular meiosis. Inside each degree of
ploidia there are cultivated forms which survive only under human care. Phylogenetic relations
between dvena species are not completely stablished. Autopolyploidy, segmental alopolyploidy,
as well as structural changes in chromosomes seem to have had relevant contribution in the
evolution of this genus. This review presents a synopsis of the present knowledge about relations

between the different species of Avena.

Index terms: .4vena, polyploidia, chromosome. phylogney.

INTRODUCAO

A origem da aveia cultivada, assim como a de
todos os cereais. se perdeu na antiguidade. O trigo
¢ a cevada foram inicialmente mais importantes
do que a aveia para o homem. ¢ existem evidén-
cias de que este cereal persistiu como planta inva-
sora na lavoura, por séculos. antes de ser cultiva-
do (Coffman 1961).

Vavilov, a partir de 1916. estabcleceu oito
centros de origem das plantas cultivadas. locais
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estes onde € encontrada a maior variabilidade ge-
nética de cada espécie. O centro de origem do tri-
go ¢ da cevada foi localizado na Asia Menor. ¢ o
da aveia. assinalado a Asia Menor ou norte da
Africa (Allard 1971).

O cultivo de trigos diploides e tetraploides se
deslocou para o ocidente e para o norte, em dire-
¢d0 a climas frios ¢ umidos.

No norte ¢ oeste da Europa. as aveias evolui-
ram como culturas secundarias, invasoras daque-
las culturas principais (Holden 1979).

A trajetoria de dispersao destes cereais € apoi-
ada por investigagdes arqueologicas, que revcla-
ram, no Crescente Fértil (7.000-6.000 a.C.). a
presenga de trigos diploides. tetraploides e ceva-
da. mas ndo aveia. As primeiras aveias aparc-
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ceram cerca de 1.000 a.C.. na Europa central
(Helback 1959).

O avango em diregdo a ambientes mais frios e
umidos fez com que as culturas de trigo ¢ cevada
se tornassem progressivamente menos adaptadas.
mas foi propicio ao desenvolvimento de aveia.
Ocorreram  alteragbes genéticas importantes,
como a perda da debulha natural do grio e da
dorméncia. vantagens seletivas para o cultivo.

Atualmente. a aveia constitui um dos princi-
pais cereais. juntamente com trigo. milho e ceva-
da. Representada por um grupo de espécies do
género Avena, ela possui adaptagio ecoldgica
mais ampla do que a do trigo e da cevada. Tem
sido um cereal com grande desenvolvimento em
climas umidos. e também uma cultura importante
em climas mediterraneos (Holden 1979).

A aveia pertence 4 familia das Gramineae,
sendo mais freqiientemente classificada na
subfamilia Pooideae. tribo Aveneae. género .4vena
L. (Clayton & Renvoize 1986).

As espécies do género Avena ocorrem em trés
niveis de ploidia: dipldides 2n = 2x = 14, te-
trapdides 2 n = 4x = 28 ¢ hexaploides 2n = 6x =
42. Todas possuem meiose regular. Dentro de
cada grupo ocorrem formas cultivadas. as quais
somente sobrevivem sob cultivo. No grupo dipléi-
de, os grdos das espécies strigosa e brevis servem
para alimentag3o, com significado agricola em
alguns paises. No grupo tetraploide. a 4. abyssini-
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ca é mais cultivada na Etiépia. No grupo he-
xapléide, o complexo A. sativa - byzantina - nuda
¢ 0 mais importante, economicamente, entre todas
as espécies cultivadas.

As relagdes entre as espécies de Avena ndo sdo
tdo claras como entre as espécies de Triticum, no
qual a filogenia imediata das espécies hexapldides
¢ conhecida.

Linnaeus, em 1753, reconheceu ¢ descreveu
quatro espécies de aveia hexapléide: 4. fatua, A.
sterilis, A. sativa ¢ A. nuda (Coffman 1961).

O género Avena foi subdividido por Ladizinsky
& Zohary (1971) e Ladizinsky (1989) em quator-
ze espécies bioldgicas. agrupadas pela morfologia,
citogenética e ecologia comparativas, conforme
Tabela 1.

No nivel dipléide foram incluidas oito espécies
morfoldgica e citologicamente distintas, na maio-
ria com intenso isolamento reprodutivo. As trés
dipléides A. clauda, A. ventricosa e A. longiglu-
mis constituem espécies selvagens simples, bem
definidas. 4. strigosa é citogenética e biologica-
mente complexa; contém agregados de formas
selvagens, plantas invasoras e derivados cultiva-
dos. A espécie A. atlantica (2n = 2x = 14) foi re-
centemente descrita. As analises citogenéticas e
de cruzamentos (Leggett 1987) indicam que esta
espécie é semelhante a A. strigosa, da qual pode
ser originaria. Outra espécie recentemente descri-
ta é A. canariensis 2n = 2x =14), endémica nas

TABELA 1. Relagio entre a classificaciio em espécies biologicas e a classificagdo convencional do género Avena.

Espécies Tipos morfologicos principais ou "espécies”, de Numero de
biologicas acordo com as classificagdes convencionais - cromossomos (2n)
1. A. ventricosa A. ventricosa 14
2. A. clauda A. clauda, A. eriantha 14
3. A. longiglumis A. longiglumis 14
4. A. prostrata A. prostrata 14
5. 4 damascena A. damascena 14
6. A. strigosa A. strigosa, A brevis, A. hirtula, A. wiestii 14
7. A. atlantica A. atlantica 14
8. A. canariensis A. canariensis 14
9. A. macrostachva A. macrhostachva 28
10. A. barbata A. barbata, A. abyssinica, A. vaviloviana 28
11. A. agadiriana A. agadiriana 28
12. A. magna A. magna 28
13. A. murphyi A. murphyi 28
14. A. sativa A. saiva, A. sterilis, A. fatua 42

Fonte: Ladizinsky & Zohary (1971) e Ladizinsky (1989).
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Ithas Candrias de Lanzarote e Fuerteventura. e
encontrada. ainda que raramente, também em Te-
nerife; a estrutura do lema € similar & das aveias
hexaploides e tetraploides 4. magna, A. murphyi e
A. agadiriana, com as quais é compativel em cru-
zamentos. A espécie A. canariensis também se
cruza naturalmente com 4. strigosa € A. prostrata
(Ladizinsky 1989). Uma decisdo segura quanto a
manutengdo de A. atlantica e A. canariensis
como espécies biologicas depende de mais infor-
mag0es quanto a fertilidade. citogenética e genéti-
ca da separagdo do florete (Ladizinsky 1989).

Além disso, o género Avena contém outros seis
agrupamentos de espécies poliploides: 4. macros-
tachya (4x), A. barbata (4x). A. agardiriana (4x).
A. magna (4x), A. murphyi (4x) € 4. sativa (6x).
Os trés complexos polipldides 4. magna, 4. mur-
phyi ¢ A. sativa mostram afinidade entre si. e sdo
caracteristicamente diferentes das demais espécies
polipléides. O membro hexaploide deste aglome-
rado, 4. sativa, ¢ extremamente variavel. abran-
gendo uma gama de formas selvagens (A. ste-
rillis), plantas invaroras (4. fatua) e derivados do-
mesticados (4. sativa - A. bvzantina). todas inter-
férteis e de grande dispersdo.

Uma caracteristica diferencial entre os he-
xapldides ¢ a forma de desarticulagiio dos fldscu-
los. As formas selvagens (. sterilis) e plantas in-
vasoras (4. fatua) possuem debulha natural. En-
tretanto, nas forma convencionalmente classifi-
cadas, como A. sterilis, a raquila desarticula na
base da flor inferior. assim. a espigueta inteira
(menos as glumas). que contém dois.ou mais flo-
retes, funciona como um didsporo composto na
desarticulagdo. Por outro lado. nas formas comu-
mente agrupadas em 4. fatua, as flores desarticu-
lam individualmente. As variedades domesticadas
sdo todas caracterizadas pela auséncia de desar-
ticulagdo natural. Em 4. sativa, no sentido restri-
to, a raquia. quando submetida a pressdo, quebra
na base do flésculo superior. enquanto em A.
byzantina, o segmento de raquila permanece liga-
do ao flésculo superior (Holden 1979).

Um resumo do conhecimento das relagdes en-
tre as espécies ¢ apresentado por Holden (1979).
baseado em afinidades de genomas (Holden 1966,
Ladizinsky 1971, Ladizinsky 1973) ¢ na morfo-
logia e ecologia comparativa (Ladizinsky &
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Zohary 1971). Este quadro (Fig. 1) foi modificado
pela inclusdo de informagdes mais atuais forneci-
das por Leggett (1987) e Ladizinsky (1989).

A diferenciagdo estrutural de cromossomos € a
hibridacdo seguida de duplicagdo cromossdmica
foram sugeridos como os dois mecanisinos evolu-
tivos principais que determinaram a especiagio
em aveias (Rajhathy & Thomas 1974). A dife-
renciagdo estrutural atua primariamente ao nivel
dipléide, e € mais 6bvia entre dipldides com ge-
nomas A ¢ C (Nishiyama & Yabuno 1975).

O grupo de espécies portadoras do genoma A é
dividido em dois subgrupos AsAs ¢ tAtA
(Nishiyama & Yabuno 1975). Neste tiltimo estari-
am incluidos os genomas Al, Ad, Ac e Ap, os
quais possuem algumas translocagdes em relagio
ao genoma As. Cinco espécies diploides (4. stri-
gosa, A. brevis, A. nudibrevis, A. hirtula e A.
wiestii) foram incluidas no subgrupo AsAs. O ge-
noma As ¢ amplamente distribuido também nos
tetraploides (4. barbata, A. vaviloviana e A.
abyssinica) e provavelmente em todas as espécies
hexapléides. Os autores acima citados postularam
As como o genoma primario ou muito préximo ao
protétipo de Avena. A espécie A. hirtula seria
provavelmente o tipo mais primitivo do qual os
outros dipléides derivaram. O genoma CC seria
mais antigo que os do subgrupo tAtA (AdAd,
ApApD, AcAc e AlAl).

Nishiyama et al. (1989) analisaram as relagdes
gendmicas através de cruzamentos interespecifi-
cos em aveia, nos trés niveis de ploidia. No grupo
dipléide com genoma A, detectaram alta afinida-
de entre os cinco genomas As, Al, Ad, Ac e Ap,
sendo que Al e Ap, demonstraram possuir maior
nimero de cromossomos com translocagdes em
relagio aos outros dipldides. No grupo de genoma
C encontraram alguns dipldides interférteis, en-
quanto outros altamente estéreis, quando cruzados
entre si, A. pilosa (CpCp) e A. clauda (CpCp) fo-
ram completamente interférteis, enquanto cruza-
mentos envolvendo 4. pilosa (CpCp) € A. ventri-
cosa (CvCv) foram altamente estéries.

Leggett (1987) descreve o nivel tetrapléide
como dividido em trés grupos: A macrostachya,
A. magna-murphyi ¢ A. barbata. Ladizinsky
(1989) acrescenta a este nivel mais uma espécie
biologica, A. agadiriana. Esta ultima foi desco-
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berta recentemente, no Marrocos (Baum & Fedak
1985), e é morfologicamente indistinguivel de 4.
canariensis, embora tetraploide.

O primeiro grupo, A. macrostachya, que € pe-
rene, revela intensa freqiéncia de fecundagdo
cruzada, enquanto as outras espécies de Avena sao
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anuais e de autofecundacgdo. Os hibridos interes-
pecificos entre A. macrostachya versus A. mur-
phyi (4x) e A. macrostachya versus A. sativa (6X)
indicam que 4. macrostachya ndo teve maior
participagdo na evolugdo da aveia cultivada he-
xaploide (Leggett 1985).

[ . Subgrupo fp
I
| |
Dipx:’ndes: A. clauda, A. pilosaj |A. ventricosa : A. damascena| {A. prostata| [A. longiglumis
2n=14 CpCp CvCv i AdAd ApAp AlAl
|
! Barreiras para cruzamento _}
Grupo CC Grupo AA
Grupo A, strigosa AsAs
. i AsAs
| A, atlantica (?) A brevis
| A. canariensis (?) Subgrupo AsAs A. nudibrevis AsAs
! A. hirtula  AsAs
A. wiestii  AsAs
? /’? ?
/ $
Tetrapldides A. magna A. murphyi bid Grupo A. barbata AsAsBB
- <
2n=28 AACC AACC & A. abyssinica AsAsBB
o it Addabiini
mg A. vaviloviana AsAsBB
3
Co ‘.
A. macrostachya( ?) & Autopoliploides
- q4x
A. agadiriana (?) Jo)
Q
A/
Hexapldides A. sterilis
2n=42
AACCDD
A. fatuo A. sativa, A. byzanting —1A. nuda
AACCDD

FIG. 1. Niveis de poliploidia no género Avena e o relacionamento entre as espécies dos diferentes grupos com
base em estudos citogenéticos, morfologicos e ecologicos (modificado de Holden, 1979).

Pesq. agropec. bras., Brasflia, v.28, n.4, p.499-507, abr. 1993.



ORIGEM E EVOLUCAO DO GENERO AVENA

O grupo barbata de tetraplides ¢ essencial-
mente autopolipldide na origem, derivado direta-
mente dos dipléides strigosa (Holden 1966). As
evidéncias citogenéticas ou morfologicas ndo in-
dicam contribuigdo deste grupo para a evolugdo
das aveias hexaploides. Através de cruzamentos
interespecificos foi evidenciada, ao nivel tetra-
ploide, uma clara diferenciagdo entre 4. magna
(AA CC) e A. barbata (AsAs BB) em que o ge-
noma A do primeiro é claramente diferenciado
dos genomas As ou Al (Nishiyama et al. 1989).

O grupo barbata teria evoluido independente-
mente, incluindo formas selvagens, plantas inva-
soras e cultivadas.

O outro grupo de tetrapléides, incluindo 4.
murphyi - A. magna (A. maroccana) (genomas
AA CC), é indicado com evidéncias fornecidas
por analises morfologicas, bioquimicas e citolo-
gicas como envolvido na evolugio dos hexapldi-
des (Murphy et al. 1968, Sadanaga et al. 1968,
Steer & Thomas 1976), embora sem prova defini-
tiva. O tetraploide ancestral das espécies he-
xaploides teria derivado do complexo A. magna -
A. murphyi (Ladizinsky & Zohary 1971, Rajhathy
& Thomas 1974, Holden 1979, Leggett 1984).

O terceiro genoma ¢ indicado por Ladizinsky
& Zohary (1971) como sendo A. strigosa, o que
foi evidenciado por resultados de cruzamentos
entre este genoma € 0s provaveis ancestrais tetra-
pléides.

Entretanto, segundo Ladizinski (1989), A.
magna ¢ compativel com a maioria das espécies
de aveia. O comportamento meidtico dos hibridos
de A. sativa x A. magna indicaram grande afini-
dade entre as duas espécies. mas, segundo o autor,
este resultado ndo apdia 4. magna como o ances-
tral tetraploide das aveias hexaploides. A. mur-
phyi também hibridiza com a maior parte das es-
pécies do grupo Avena, mas do ponto de vista ci-
togenético ¢ ainda mais distantemente relacionado
as aveias hexaploides do que 4. magna
(Ladizinsky 1989).

Por outro lado, Steer & Thomas (1976), utili-
zando a comparagdo de mobilidades eletroforéti-
cas da enzima carboxilase ribulose bifosfato, co-
dificada pelo genoma do cloroplasto, mostraram
que os dipléides de genoma A contém a enzima
designada como "rapida" (fast), enquanto dipléi-
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des com genoma C contém a enzima designada
como "lenta" (slow). Estd evidenciado que a
mobilidade desta molécula na descendéncia €
sempre dependente do genitor materno. As com-
paragdes dos pontos isoelétricos desta enzima,
extraida de espécies e hibridos de Avena, deram
evidéncias conclusivas de que diploides do geno-
ma A originaram o genoma citoplasmatico de 4.
sativa.

A falta de um elo para a elucidagio da origem
do grupo sativa é salientada por Ladizinsky &
Zohary (1971) e Holden (1979). Segundo esscs
autores, pelo menos uma espécie dipldide, por ora
ainda desconhecida, pode ser predita como um
ancestral comum a 4. magna, A. murphyi e A. ste-
rilis. Esta(s) espécie(s) apresentaria(m) caracteris-
ticas adaptativas, morfolégicas e afinidade
gendmica detectavel citologicamente, ou seja, um
dipléide Avena semelhante a A. sterilis, com
grandes espiguetas risticas, desarticulagdo com
grande cicatriz e lema com ponta denticulada.

Segundo Holden (1979), uma tnica origem
poderia explicar a variabilidade nos hexaploides
(AACCDD), uma vez que todas as espécies sdo
completamente interférteis, sendo que as duas
mais cultivadas, A. sativa € A. byzantina, diferem
taxonomicamente apenas pelo tipo de fratura du-
rante a debulha. A. nuda, de menor representagdo
e com distribuigdo geografica caracteristica, seria
uma variante de A. sativa ou A. byzantina, na
qual o grdo, na debulha, perde a palea € o lema.

Existe controvérsia em relagdo ao ancestral
hexapléide das formas cultivadas. Duas possibili-
dades sdo A. fatua ou A. sterilis. Segundo Holden
(1979), A. fatua estaria relacionada como uma
planta invasora especializada, ou seja, confinada a
culturas e terras trabalhadas nas margens de cul-
tivo. Porém, Pochlman (1910) cita A. fatua como
espécie selvagem hexaploide crescendo como in-
vasora em areas dos Estados Unidos ¢ Canada.
Por outro lado, 4. sterilis ¢ um hexapléide com
distribuigio geografica mais ampla, que se sobre-
pde a seus provaveis ancestrais diploides ¢ tetra-
ploides € é um pioneiro agressivo. Desta maneira,
A. sterilis seria um tipo hexapldide basico do qual
os outros evoluiram.

A hipdtese acima é reforgada por dados obtidos
em cruzamentos entre diferentes hexaploides com
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espécies diploides e tetraploides (Nishiyama et al.
1989). Nos hibridos envolvendo A. sterilis foi en-
contrado maior numero de bivalentes do que
quando outros hexaploides eram utilizados. Estes
dados sugerem a ocorréncia mais freqiiente de pa-
reamento homeodlogo entre os cromossomos das
espécies diploides e tetraploides com os de A. ste-
rilis.

Como demonstrado pelos trabalhos aqui
descritos, a origem das aveias cultivadas ¢ ainda
obscura. A formagdo apenas de bivalentes, indica,
fortemente, uma origem alopoliploide das aveias
hexapléides (Ladizinsky 1969). Entretanto, como
ja salientado por Holden (1966), a alopoliploidia
simples poderia ndo ser a hipdtese correta. O
autor sugere uma origem mais complexa, em que
tanto a autopoliploidia como a alopoliploidia
segmentar, assim como mudangas estruturais de
cromossomos, poderiam ter contribuido com im-
portante papel.

Apesar das diferengas morfologicas e ecologi-
cas ao nivel hexaploide, as espécies sdp todas in-
terférteis, e provavelmente com o genoma
AACCDD. Em vista disto, Ladizinsky (1969)
sugeriu que este grupo poderia ser constituido por
entidades relacionadas geneticamente como ragas,
em vez de espécies independentes.

Estas caracteristicas permitem maior utilizagio
de germoplasmas exdticos no melhoramento de
aveia, a fim de aumentar a variabilidade genética
dentro do grupo, ou transferir genes especificos
para genétipos cultivados. '

Possibilidades e implica¢des no melhoramento
genético de aveia

O melhoramento de plantas consiste em criar
variabilidade, selecionar e testar os genotipos es-
colhidos em diferentes ambientes. Portanto, para
haver progresso no potencial genético de qualquer
espécie, ¢ de fundamental importincia a existén-
cia de variabilidade na constituigdo da populagio.
A auséncia de variabilidade, em qualquer grau,
tornard sem efeito a mais intensa das agdes em
termos de selegdo.

A estreita variabilidade genética dentro do
conjunto génico das espécies cultivadas de plantas
¢ um fendmeno do sistema agricola contempora-
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neo, determinando uma grande uniformidade da
constitui¢do genética. A introgressio de germo-
plasma exético das espécies selvagens em cultiva-
das poderd ser uma parte integrante dos progra-
mas de melhoreamento (Stalker 1980, Murphy &
Frey 1984) que podera permitir uma minimizagdo
dos efeitos de uniformizagio da constituigdo ge-
nética. Certos problemas de melhoramento so-
mente poderdo ser resolvidos por cruzamentos
amplos envolvendo representantes de diferentes
espécies ou géneros.

A hibridagdo interespecifica podera ser utiliza-
da com o objetivo de transferir caracteres
agrondmicos importantes de um genétipo doador
para uma cultivar recorrente. A troca de genes
entre espécies cultivadas e selvagens com geno-
mas similares podera conduzir a um vasto reser-
vatorio potencial de variabilidade genética
(Hadley & Openshaw 1980).

O género Avena contém um grande numero de
espécie que se diferenciam pelos niveis de ploidia,
numero de genomas e variages em caracteres
morfoldgicos ¢ agrondmicos. Conseqiicntemente,
o emprego destas diferentes espécies, em
hibridagdes artificiais no melhoramento, podera
ser de grande contribuicdo no sentido de
intensificar ¢ ampliar a variabilidade dos ge-
notipos cultivados.

As espécies selvagens e plantas invasoras ao
nivel hexaploide do género Avena compartilham
0 mesmo genoma com as cultivadas (AACCDD).
As outras espécies com diferentes niveis de ploi-
dia, mas portadoras de genomas afins., também
integram o conjunto génico homoélogo. Em prin-
cipio, os genes neste conjunto homologo podem
ser transferidos diretamente por pareamento €
permuta. Entretanto, a transferéncia pode ser
complicada por esterilidade causada pelas dife-
rengas no numero de cromossomos ou barreiras
de incompatibilidade, especialmente em cruza-
mentos envolvendo espécies com diferentes niveis
de ploidia. Nos hibridos oriundos destes cruza-
mentos, ¢ freqiiente a esterilidade cromossémica
ou génica nos individuos F1 ou degeneragdo na
geragdo F2.

Os resultados de varias investigagdes indicam
que o conjunto génico de A. fatua 2n = 6x = 42
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AACCDD) e de A. sterilis 2n = 6x = 42
AACCDD) - o provavel ancestral hexapléide da
aveia cultivada - representa uma fonte promissora
de variabilidade para uma ampla gama de
caracteres quantitativos (Imam & Atlard 1965,
Brown & Craddock 1972, Campbell & Frey 1972,
Spilde et al. 1974, Lyrene & Shands 1975, Langer
et al. 1978, Murphy & Frey 1984, Luby &
Stuthman 1983, Reich & Brinkman 1984).

Os dados registrados por Ladizinsky & Feins-
tein (1977) e por Thomas et al. (1980) mostraram
que A. magna (4x = 28 - genoma AACC), embora
tetraploide, pode ser cruzada diretamente com A.
sativa, representando uma valiosa fonte de va-
riagdo em programas de melhoramento, especial-
mente em termos de aumento do tamanho do
grdo. Varios retrocruzamentos para o grupo culti-
vado, com posterior selegdo, tém demonstrado ser
uma técnica eficaz na obtengdo de gendtipos cito-
logicamente estaveis.

As barreiras interespecificas para o cruzamen-
to entre espécies de diferentes niveis de ploidia
podem ser ultrapassadas pela utilizagdo de espe-
cies "pontes". Assim, anfipldides sintéticos de A.
abyssinica H. (2n = 28 genoma AsAsBB) x A.
strigosa S. (2n = 14 genoma AA), foram utiliza-
dos como pontes a fim de transferir alguns genes
de interesse agronomico do grupo sfrigosa para o
grupo sativa (Forsberg & Shands 1969 e Forsberg
et al. 1969).

Em programas delineados para explorar a in-
trogressdo de caracteres desejaveis de especies
selvagens em espécies cultivadas, uma questdao
importante é quanto do genoma da espécie selva-
gem pode ser introduzido sem ocasionar disturbi-
os no genoma adaptado da espécie cultivada. Frey
(1977) estimou que nas progénies oriundas do
cruzamento entre 4. sativa e A. sterilis, até¢ 12%
do genoma de A. sterilis podera ser tolerado, ob-
tendo-se, assim, tipos morfologicamente aceitd-
veis. Este nivel de introgressdo € aproximada-
mente equivalente a dois retrocuzamentos.

Existem poucas informagdes sobre espécies
selvagens de Avena no estado do Rio Grande do
Sul. Entretanto, Dillenburg (1984) descreve as es-
pécies A. sterilis (6x), A. fatua (6x), A. barbata
(4x), A. strigosa (2x), ocorrendo em areas de cul-
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tivo e em margens de estradas, em cidades do in-
terior do Rio Grande do Sul.

Conseqiientemente, fica evidenciada a viabili-
dade do uso de espécies selvagens para auxiliar o
melhoramento das espécies cultivadas, tanto no
incremento do potencial de rendimento de grdos
como na alteragdo de outros caracteres de impor-
também, que genes deletérios oriundos de cruza-
mentos artificiais interespecificos poderdo ser
facilmente eliminados através de adequada pres-
sdo de selegdo em diferentes geragdes segregantes.
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