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DESCRIPCION
Evento transgénico de soja MON 87708 y procedimientos de uso del mismo
Campo de la invencion

La invencion se refiere al evento transgénico de Glycine max MON 87708. El evento exhibe tolerancia al herbicida
dicamba. La invenciéon también se refiere a plantas, partes de plantas, semillas de plantas, células de plantas,
productos agricolas y procedimientos relacionados con el evento MON 87708 y proporciona moléculas de
nucledtidos que son Unicas para el evento y se crearon en conexion con la insercion de ADN transgénico en el
genoma de una planta de Glycine max.

Antecedentes de la invencion

La soja (Glycine max) es un cultivo importante en muchas areas del mundo, y los procedimientos de biotecnologia
se han aplicado a este cultivo para producir soja con rasgos deseables. Uno de estos rasgos deseables es la
tolerancia a los herbicidas. La expresion de un transgén de tolerancia a herbicida en una planta puede conferir el
rasgo deseable de tolerancia a herbicida en la planta, pero la expresion del transgén puede estar influenciada por la
ubicacion cromosomica y el resultado gendmico de la insercidon transgénica. Por ejemplo, se ha observado en
plantas que a menudo hay variacion en el nivel y el patrén de expresion transgénica entre eventos individuales que
difieren en el sitio de insercion cromosémica del transgén, pero que de otro modo son idénticos. También pueden
existir diferencias fenotipicas o agrondmicas indeseables y/o deseables entre los eventos. Debido a esto, a menudo
es necesario producir y analizar un gran niumero de eventos de transformacion de plantas individuales para
seleccionar un evento que tenga tanto el rasgo deseable como las caracteristicas fenotipicas y agricolas 6ptimas
necesarias para hacerlo adecuado para fines comerciales. Dicha seleccion a menudo requiere ensayos de
invernadero y de campo con muchos eventos a lo largo de multiples afios, en ubicaciones multiples y bajo una
variedad de condiciones para que se pueda recolectar una cantidad significativa de datos agronémicos, fenotipicos y
moleculares. Los datos y observaciones resultantes deben luego ser analizados por equipos de cientificos y
agronomos con el objetivo de seleccionar un evento comercialmente adecuado. Tal evento, una vez seleccionado,
puede ser utilizado para introgresar el rasgo deseado en otros contextos genéticos usando procedimientos de cultivo
de plantas, y asi producir una cantidad de diferentes variedades de cultivos que contienen el rasgo deseado y se
adaptan adecuadamente a condiciones de crecimiento locales especificas.

Sumario de la invenciéon

La presente invencién proporciona una molécula de ADN recombinante que comprende una molécula de nucleétido
que comprende la secuencia de nucleétidos de la SEQ ID NO: 6.

La presente invencién proporciona ademas una molécula de ADN que comprende una molécula de nucleétidos que
tiene una secuencia de nucledtidos de longitud suficiente de la secuencia de nucleétidos contigua de SEQ ID NO: 6,
para funcionar como una sonda de ADN que hibrida en condiciones de hibridacién rigurosas con una molécula de
ADN que comprende una secuencia de nucleétidos seleccionada de las SEQ ID NO: 1-4 y 6-8 y no hibrida bajo las
condiciones de hibridacion rigurosas con una molécula de ADN que no comprende una secuencia de nucleétidos
seleccionada de las SEQ ID NO: 1-4 y 6-8.

En una realizacion relacionada, la presente invencion proporciona un par de moléculas de ADN que consisten en
una primera molécula de ADN y una segunda molécula de ADN diferente de la primera molécula de ADN, en las que
dichas primera y segunda moléculas de ADN comprenden una molécula de nucleétido cada una que tiene un
secuencia de nucleodtido de longitud suficiente de nucleétidos contiguos de la SEQ ID NO: 6, para funcionar como
cebadores de ADN cuando se usan juntos en una reaccion de amplificacion con ADN derivado del evento MON
87708 para producir un amplicon diagnéstico de ADN de evento de soja MON 87708 en una muestra.

Las realizaciones alternativas de la invencién proporcionan un procedimiento de deteccion de la presencia de una
molécula de ADN derivada del evento de soja MON 87708 en una muestra, comprendiendo dicho procedimiento:

(M

(a) poner en contacto una muestra con la sonda de ADN como se describié anteriormente;

(b) someter dicha muestra y dicha sonda de ADN a condiciones de hibridacion rigurosas; y

(c) detectar la hibridaciéon de dicha sonda de ADN con una molécula de ADN en dicha muestra, en la que la
hibridacién de dicha sonda de ADN con dicha molécula de ADN indica la presencia de una molécula de ADN
derivada del evento de soja MON 87708 en dicha muestra; o

(I

(a) poner en contacto una muestra con el par de moléculas de ADN como se describid anteriormente;
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(b) realizar una reaccion de amplificacion suficiente para producir un amplicon de ADN que comprende una
secuencia seleccionada del grupo que consiste en la SEQ ID NO: 1-8; y

(c) detectar la presencia de dicho amplicon de ADN en dicha reaccion, en el que la presencia de dicho
amplicon de ADN en dicha reaccion indica la presencia de una molécula de ADN derivada del evento de soja
MON 87708 en dicha muestra.

Segun un aspecto adicional, la invencion también proporciona un kit de deteccién de ADN que comprende un par de
moléculas de ADN como se describié anteriormente y/o una molécula de ADN como se describi6é anteriormente,
para funcionar como cebadores o sondas de ADN especificas para detectar la presencia de ADN derivado del
evento de soja MON 87708, en el que la deteccion de dicho ADN es diagnéstica para la presencia de dicho ADN de
evento MON 87708 en una muestra.

En un aspecto particularmente preferente, la invencién proporciona una planta, semilla, célula o parte de planta de
soja recombinante que comprende una molécula de nucleétido que tiene una secuencia de nucledtidos que
comprende la SEQ ID NO: 6, en la que dicha planta, semilla, célula o planta parte de la misma es tolerante al
tratamiento con el herbicida dicamba, en el que se ha depositado una muestra representativa de la planta con el
numero de acceso ATCC PTA-9670.

En un aspecto relacionado, la invencién proporciona un procedimiento de control de malas hierbas en un campo que
comprende.

(i) sembrar plantas de soja como se describié anteriormente en un campo y aplicar una dosis efectiva de
herbicida dicamba para controlar malas hierbas en dicho campo sin dafiar a dicha planta de soja que
comprende el evento MON 87708; o

(i) aplicar una dosis efectiva de herbicida dicamba para controlar malas hierbas en un campo y luego plantar
plantas de soja como se describe anteriormente en dicho campo

La invencion también proporciona un procedimiento de produccidon de semilla de soja esencialmente libre de
semillas de especies de malas hierbas téxicas, comprendiendo dicho procedimiento:

(a) plantar semillas de plantas de soja como se describié anteriormente en un campo;

(b) aplicar una dosis efectiva de un herbicida dicamba a dicho campo para matar malas hierbas téxicas en dicho
campo sin dafiar a dichas plantas de soja que comprenden el evento MON 87708; y

(c) cosechar semilla de soja de dicho campo.

Descripcion de las figuras

La Figura 1 ilustra la organizacion del inserto transgénico en el genoma del evento de soja MON 87708; [A]
corresponde a la posicion relativa de la SEQ ID NO: 1, que esta a sesenta nucledtidos de la unién entre el ADN
gendémico de la soja y la porcion 5 del ADN del inserto transgénico; [A’] corresponde a la posicion relativa de la SEQ
ID NO: 7, que esta a cien nucleétidos de la union entre el ADN gendémico de la semilla de soja y la porcién 5 del
ADN del inserto transgénico; [B] corresponde a la posicion relativa de la SEQ ID NO: 2, que esta a sesenta
nucleodtidos de la unién entre el ADN gendmico de la semilla de soja y la porcion 3’ del ADN del inserto transgénico;
[B’] corresponde a la posicion relativa de la SEQ ID NO: 8, que esta a cien nucledtidos de la unién entre el ADN
gendmico de la semilla de soja y la porcion 3' del ADN del inserto transgénico; [C] corresponde a la posicion relativa
de la SEQ ID NO: 3, que es la secuencia del genoma de la soja que flanquea el extremo 5’ arbitrariamente asignado
/designado del casete de expresion integrado en el genoma en el evento MON 87708; [D] corresponde a la posicion
relativa de la SEQ ID NO: 4, que es la secuencia del genoma de la soja que flanquea el extremo 3’ arbitrariamente
asignado/designado del casete de expresion integrado en el genoma en el evento MON 87708; [E] representa los
diversos elementos que comprenden la SEQ ID NO: 5 y es la secuencia del casete de expresion insertado en el
genoma del evento MON 87708; y [F] representa la secuencia contigua (proporcionada como SEQ ID NO: 6) que
comprende, como se representa en la figura de izquierda a derecha, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 5y SEQ ID NO: 4,
en la cual SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 7 y SEQ ID NO: 8 estan incluidos, ya que estas secuencias
estan presentes en el genoma en el evento MON 87708.

Breve descripcion de las secuencias

La SEQ ID NO: 1 es una secuencia de sesenta nucleétidos que representa la union 5’ entre el ADN gendémico
de la soja y el casete de expresion transgénica integrado. La SEQ ID NO: 1 se posiciona en SEQ ID NO: 6 en
la posicion de nucleétido 1097-1156.

La SEQ ID NO: 2 es una secuencia de sesenta nucleétidos que representa la union 3’ entre el ADN gendémico
de la soja y el casete de expresion transgénica integrado. La SEQ ID NO: 2 se posiciona en la SEQ ID NO: 6
en la posicion de nucleétido 4100-4159.

La SEQ ID NO: 3 es la secuencia 5’ que flanquea el ADN insertado del evento de soja MON 87708 hasta e
incluyendo una region de insercion de ADN transgénico.

La SEQ ID NO: 4 es la secuencia 3’ que flanquea el ADN insertado del evento de soja MON 87708 hasta e
incluyendo una region de insercion de ADN transgénico.
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La SEQ ID NO: 5 es la secuencia del casete de expresién transgénico integrado.

La SEQ ID NO: 6 es la secuencia de nucleétidos que representa el contigo de la secuencia 5’ que flanquea el
ADN insertado del evento de soja MON 87708 (SEQ ID NO: 3), la secuencia del ADN insertado (SEQ ID NO:
5) y el Secuencia 3’ que flanquea el ADN insertado del evento de soja MON 87708 (SEQ ID NO: 4) e incluye
SEQID NO: 1, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 7 y SEQ ID NO: 8.

La SEQ ID NO: 7 es una secuencia de cien nucleétidos que representa la union 5 entre el ADN genémico de
la soja y el casete de expresion transgénica integrado.

La SEQ ID NO: 8 es una secuencia de cien nucleétidos que representa la union 3’ entre el ADN genémico de
la soja y el casete de expresion transgénica integrado.

La SEQ ID NO: 9 es la secuencia de un cebador al que se hace referencia como Cebador SQ13570 y se usa
para identificar el evento de soja MON 87708. Es complementario al casete de expresion insertado en la
region proxima al limite de insercién del transgén 3’. Un amplicon de PCR producido a partir de un ensayo
TAQMAN® (PE Applied Biosystems, Foster City, CA) usando la combinacion de los cebadores SQ13570 y
SQ13571 (SEQ ID NO: 10) es un resultado positivo para la presencia del evento MON 87708.

La SEQ ID NO: 10 es la secuencia de un cebador al que se hace referencia como Cebador SQ13571 y se
usa para identificar el evento de soja MON 87708. Es complementario a una region 3’ que flanquea el casete
de expresion insertado y cerca del limite de insercion del ADN transgénico. Un amplicén de PCR producido a
partir de un ensayo TAQMAN® (PE Applied Biosystems, Foster City, CA) usando la combinacion de los
cebadores SQ13570 (SEQ ID NO: 9) y SQ13571 es un resultado positivo para la presencia del evento MON
87708.

La SEQ ID NO: 11 es la secuencia de una sonda denominada Sonda PB4655 y se usa para identificar el
evento de soja MON 87708. Es complementario a una regidon que abarca la unién 3’ del casete de expresion
insertado y el ADN gendmico. Esta sonda es un oligonucleétido sintético marcado con 6-FAM™. La liberacion
de una sefial fluorescente en una reaccién de amplificacion usando los cebadores SQ13570 y SQ13571
(SEQ ID NO: 9-10) en combinacion con la sonda marcada con 6-FAM ™ PB4655 es diagnostica del evento
MON 87708 en un ensayo TAQMAN®.

La SEQ ID NO: 12 es la secuencia de un cebador al que se hace referencia como Cebador SQ20632 y se
usa para identificar la cigocidad del evento MON 87708.

La SEQ ID NO: 13 es la secuencia de un cebador a la que se hace referencia como Cebador SQ20636 y se
usa para identificar el haba salvaje tipo salvaje y la cigosidad del evento MON 87708.

La SEQ ID NO: 14 es la secuencia de un cebador al que se hace referencia como Cebador SQ20637 y se
usa para identificar la cigosidad de haba salvaje tipo salvaje.

La SEQ ID NO: 15 es la secuencia de una sonda denominada Sonda PB10130 y se usa para un ensayo de
cigosidad de eventos MON 87708.

La SEQ ID NO: 16 es la secuencia de una sonda denominada Sonda PB10131 y se usa para un ensayo de
cigosidad de haba salvaje tipo salvaje.

Descripcion detallada

Se proporcionan las siguientes definiciones y procedimientos para definir mejor la invenciéon y para guiar a los
expertos en la técnica en la practica de la invenciéon. A menos que se indique lo contrario, los términos deben
entenderse segun el uso convencional por parte de los expertos en la materia relevante.

La invencién proporciona un evento de soja transgénico MON 87708 que exhibe tolerancia comercialmente
aceptable a las aplicaciones de herbicida dicamba. El evento comprende una sola insercion de ADN transgénico en
el cromosoma/genoma del germoplasma de soja. Un “evento” se produce por: (i) transformacion de una célula de
planta con un constructo de acido nucleico que incluye un transgén de interés, (ii) regeneracion de una poblacion de
plantas resultante de la insercion del transgén en el genoma de la planta, y (iii) la seleccién de una planta particular
caracterizada por la insercion del transgén en una ubicacion particular en el genoma de la planta. El término “evento”
se refiere al transformante original que incluye el transgén insertado en la ubicacién particular en el genoma de la
planta. El término “evento” también se refiere a la progenie del transformante que incluye el transgén insertado en la
ubicacién particular en el genoma de la planta. Dicha progenie puede producirse por un cruzamiento sexual entre el
transformante, o su progenie, y otra planta. Dicha otra planta puede ser una planta transgénica que comprende el
mismo o diferente transgén y/o una planta no transgénica, tal como una de una variedad diferente.

Incluso después del retrocruzamiento repetido a un progenitor recurrente, el ADN insertado y el ADN flanqueante del
progenitor transformado estan presentes en la progenie de la cruza en la misma ubicacion gendmica.

Como se usa en la presente memoria, el término “soja” significa Glycine max e incluye todas las variedades de
plantas que pueden reproducirse con soja, incluidas especies de soja salvaje, asi como aquellas plantas que
pertenecen a Glycine que permiten la reproduccion entre especies.

El término “evento” también se refiere a una molécula de ADN del transformante original que comprende el ADN
insertado y el ADN gendmico de soja flanqueante inmediatamente adyacente a cada lado del ADN insertado. Esta
molécula de ADN se crea mediante el acto de insertar el ADN transgénico en el genoma de la planta de soja, es
decir, mediante el acto de transformacion.
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Por lo tanto, esta molécula de ADN comprende una secuencia de nucleétidos que es especifica para el evento y
Unica para el genoma de la planta de soja en la que se ha insertado el ADN transgénico, ya que esta secuencia de
nucledtidos contiene la secuencia de una region particular de ADN genémico de soja y del inserto de ADN
transgénico. La disposicion del ADN insertado en el evento de soja MON 87708 en relacion con el ADN del genoma
de la planta de soja circundante es especifica y Unica para el evento de soja MON 87708. Esta molécula de ADN
también es una parte integral del cromosoma de soja del evento MON 87708 y como tal es estatico en la planta y
puede transmitirse a la progenie de la planta.

El evento MON 87708 comprende un transgén que confiere tolerancia a aplicaciones de herbicida dicamba a la
planta de soja. “Dicamba” se refiere al acido 3,6-dicloro-2-metoxibenzoico. Dicamba es un herbicida de auxina
sintético util para controlar malas hierbas de hoja ancha. Las plantas de soja se transformaron con dicamba mono-
oxigenasa (DMO), una enzima clonada de Stenotrophomonas maltophilia que se encuentra comunmente en la
rizosfera del suelo. Dicamba mono-oxigenasa es una enzima que cataliza la desactivacion de dicamba a través de
una reaccion de O-desmetilacién al compuesto no herbicida acido 3,5-diclorosalicilico. En algunas areas del mundo,
las semillas de especies de malas hierbas toxicas pueden contaminar las semillas de soja cosechadas que pueden
afectar la salud y la nutricién de los animales alimentados con los productos basicos contaminados de soja. Estas
plantas pueden eliminarse de un campo de soja mediante tratamiento con un herbicida dicamba. Los miembros de
este grupo de malas hierbas tdxicas incluyen Cardaria spp, Heliotropium spp, Centaurea spp., Senecio spp.,
Crotalaria spp., Solanum spp., Xanthium spp., Amsinckia spp., Cassia spp., Sesbania spp., Datura spp., Ricinus
spp., Argemone spp., Corchorus spp., Impomoea spp. y Echium spp.

Como se usa en la presente memoria, el término “recombinante” se refiere a una forma de ADN y/o proteina y/o un
organismo que normalmente no se encontraria en la naturaleza y, como tal, se cre6 mediante intervencién humana.
Tal intervencién humana puede producir una molécula de ADN recombinante y/o una planta recombinante. Como se
usa en la presente memoria, una “molécula de ADN recombinante” es una molécula de ADN que comprende una
combinacion de moléculas de ADN que no se producirian juntas y es el resultado de la intervencion humana, por
ejemplo, una molécula de ADN compuesta de al menos dos ADN moléculas heterdlogas entre si, y/o una molécula
de ADN que se sintetiza artificialmente y comprende una secuencia de polinucleétidos que se desvia de la
secuencia de polinucleétidos que normalmente existiria en la naturaleza, y/o una molécula de ADN que comprende
un transgén incorporado artificialmente en una célula huésped ADN gendémico y el ADN flanqueante asociado del
genoma de la célula huésped. Un ejemplo de una molécula de ADN recombinante es una molécula de ADN descrita
aqui que resulta de la insercion del transgén en el ADN gendmico de la soja, que finalmente puede dar como
resultado la expresion de una molécula de proteina y/o ARN recombinante en ese organismo. Como se usa en este
documento, una “planta recombinante” es una planta que normalmente no existiria en la naturaleza, es el resultado
de la intervencion humana, y contiene una molécula de ADN transgénica y/o heterdloga incorporada en su genoma.
Como resultado de tal alteraciéon genémica, la planta recombinante es claramente diferente de la planta tipo salvaje
relacionada. Un ejemplo de una planta recombinante es una planta de soja descrita aqui como Evento MON 87708.
Como se usa en este documento, el término “transgén” se refiere a una molécula de nucledtido incorporada
artificialmente en el genoma de una célula huésped. Tal transgén puede ser heterélogo a la célula huésped. El
término “planta transgénica” se refiere a una planta que comprende dicho transgén.

Como se usa en este documento, el término “heterdlogo” se refiere a una primera molécula que normalmente no se
encuentra en combinacion con una segunda molécula en la naturaleza. Por ejemplo, una molécula puede derivarse
de una primera especie e insertarse en el genoma de una segunda especie. La molécula seria asi heterdloga al
huésped y se incorporaria artificialmente en el genoma de la célula huésped.

Como se usa en este documento, el término “quimérico” se refiere a una molécula de ADN uUnica producida
fusionando una primera molécula de ADN a una segunda molécula de ADN, donde ni la primera ni la segunda
molécula de ADN se encontrarian normalmente en esa configuracion, es decir, fusionadas una a la otra. La molécula
de ADN quimérico es, por lo tanto, una nueva molécula de ADN que normalmente no se encuentra en la naturaleza.

La invencion proporciona moléculas de ADN y sus secuencias de nucleétidos correspondientes. Como se usa en
este documento, el término “ADN”, “molécula de ADN”, “molécula de nucleétido” se refiere a una molécula de ADN
de origen gendémico o sintético, es decir, un polimero de bases de desoxirribonucledtidos o una molécula de
polinucledtido, leida del 5’ (corriente arriba) termina en el extremo 3’ (corriente abajo). Como se usa en la presente
memoria, el término “secuencia de ADN”, “secuencia de nucleétidos” o “secuencia de polinucleétidos” se refiere a la
secuencia de nucledtidos de una molécula de ADN. La nomenclatura utilizada en este documento es la exigida por
el Titulo 37 del Codigo de Reglamentos Federales de los EE.UU. § 1.822 y se establece en los cuadros de la Norma
ST.25 (1998), Apéndice 2, Cuadros 1y 3. Por convencion, las secuencias de nucledétidos proporcionadas como SEQ
ID NO: 1-8 y sus fragmentos se describen con referencia a solo una cadena de las dos cadenas de secuencia de
nucledtidos complementarias. Por convencion, las secuencias complementarias (es decir, las secuencias de la

cadena complementaria), también se denominan en la técnica como secuencias complementarias inversas.

La secuencia de nucledtidos que corresponde a la secuencia de nucleoétidos completa del ADN transgénico

insertado y segmentos sustanciales del ADN del genoma de soja que flanquea cualquier extremo del ADN

transgénico insertado se proporciona en la presente como SEQ ID NO: 6. Una subseccion de este es el inserto ADN
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transgénico proporcionado como SEQ ID NO: 5. La secuencia de nucledtidos del ADN del genoma de soja
fisicamente unida mediante enlace fosfodiéster a, y por lo tanto flanqueando, el extremo 5’ del ADN transgénico
insertado se expone como se muestra en la SEQ ID NO: 3. La secuencia de nucledtidos del ADN del genoma de
soja unido fisicamente mediante enlace fosfodiéster con y, por lo tanto, flanqueando el extremo 3’ del ADN
transgénico insertado se expone como se muestra en la SEQ ID NO: 4.

El evento de soja MON 87708 comprende ademas dos regiones, una que abarca la ubicacion 5’ y una que abarca la
ubicacion 3' donde el ADN transgénico se inserta en el ADN genémico, denominado aqui la union 5 y 3,
respectivamente. Una “secuencia de unién” o “regiéon de union” se refiere a la secuencia de ADN y/o a la
correspondiente molécula de ADN que abarca el ADN transgénico insertado y el ADN gendmico flanqueante
adyacente. Las secuencias de unidén se pueden representar arbitrariamente con las dos secuencias de 60
nucledtidos proporcionadas como SEQ ID NO: 1 y SEQ ID NO: 2, representando cada una 30 nucleétidos del ADN
gendémico flanqueante adyacente y contiguo con 30 nucleétidos del inserto de ADN. Alternativamente, las
secuencias de unién se pueden representarse arbitrariamente con las dos secuencias de 100 nucledtidos
proporcionadas como SEQ ID NO: 7 y SEQ ID NO: 8, representando cada una 50 nucleétidos del ADN gendémico
flanqueante adyacente y contiguo con 50 nucledtidos del inserto de ADN. Estos nucledtidos estan conectados
mediante un enlace fosfodiéster y en el caso de la soja MON 87708 estan presentes como parte del genoma. En
lasoja, la identificaciéon de una o mas de SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 7 y SEQ ID NO: 8 en una
muestra derivada de una planta, semilla o parte de una planta de soja es determinante de que el ADN se obtuvo del
evento de soja MON 87708 y es diagndstica de la presencia en una muestra de ADN del evento de soja MON
87708. Se describe aqui una molécula de ADN que contiene al menos la secuencia de nucleétidos como se expone
en la SEQ ID NO 1, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 7 y/o SEQ ID NO: 8. Se describe cualquier sesgmento de ADN
derivado del evento de soja transgénica MON 87708 que es suficiente para incluir SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 2,
SEQ ID NO: 7, y/o SEQ ID NO: 8. Ademas, también se describe cualquier polinucleétido que comprenda una
secuencia complementaria a cualquiera de las secuencias descritas en este parrafo. La Figura 1 ilustra la
disposicion fisica de SEQ ID NO: 1-5y 7-8 con respecto a SEQ ID NO: 6 dispuesta desde 5" a 3.

La invencién proporciona moléculas de ADN ilustrativas que pueden usarse como cebadores o sondas para
diagnosticar la presencia de ADN derivado del evento de la planta de soja MON 87708 en una muestra. Dichos
cebadores o sondas son especificos para una secuencia de acido nucleico diana y, como tales, son utiles para la
identificacion de la secuencia de acido nucleico MON 87708 del evento de soja mediante los procedimientos de la
invencion descritos en este documento.

Un “cebador” es tipicamente un polinucledtido aislado altamente purificado que esta disefiado para uso en
procedimientos de hibridacion o hibridacion especificos que implican amplificacién térmica. Se puede usar un par de
cebadores con ADN molde, como una muestra de ADN gendmico de soja, en una amplificacion térmica, como la
reaccion en cadena de la polimerasa (PCR), para producir un amplicon, donde el amplicon producido a partir de
dicha reaccién tendria una secuencia de ADN correspondiente a la secuencia del ADN molde situado entre los dos
sitios donde los cebadores hibridaron con la molde. Como se usa en este documento, un “amplicén” es una pieza o
fragmento de ADN que se ha sintetizado usando técnicas de amplificacion. Un amplicon comprende al menos las
SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 7, y/o SEQ ID NO: 8. Un cebador se disefa tipicamente para hibridar con
una cadena de ADN diana complementaria para formar un hibrido entre el cebador y la cadena de ADN diana, y la
presencia del cebador es un punto de reconocimiento por una polimerasa para comenzar la extension del cebador
(es decir, polimerizacion de nucleétidos adicionales en una molécula de nucleétido de extension) usando como
molde la cadena de ADN diana. Los pares de cebadores, como se usan en la invencion, pretenden referirse al uso
de dos cebadores que se unen a cadenas opuestas de un segmento de nucledtidos bicatenario con el fin de
amplificar linealmente el segmento de polinucledtidos entre las posiciones dirigidas a unirse por los miembros
individuales del par de cebadores, tipicamente en una reaccién de amplificacion térmica u otros procedimientos de
amplificacion de acidos nucleicos convencionales. Las moléculas de ADN ejemplares utiles como cebadores se
proporcionan como SEQ ID NO: 9-10. El par de cebadores proporcionado como SEQ ID NO: 9y SEQ ID NO: 10 son
Utiles como una primera molécula de ADN y una segunda molécula de ADN que es diferente de la primera molécula
de ADN, y ambas tienen suficiente longitud de nucleétidos contiguos de cualquiera de las SEQ ID NO: 4, SEQ ID
NO: 5 o SEQ ID NO: 6 para funcionar como cebadores de ADN que, cuando se usan juntos en una reaccion de
amplificacion térmica con ADN molde derivado del evento de soja MON 87708, producen un amplicén que
comprende la SEQ ID NO: 2.

Una “sonda” es un acido nucleico aislado que es complementario a una cadena de un acido nucleico diana. Las
sondas segun la invencion incluyen no solo acidos desoxirribonucleicos o ribonucleicos sino también poliamidas y
otros materiales de sonda que se unen especificamente a una secuencia de ADN diana y la deteccion de tal unién
puede ser util para diagnosticar, discriminar, determinar o confirmar la presencia de esa secuencia de ADN diana en
una muestra particular. Se puede unir una sonda a una etiqueta detectable convencional o molécula indicadora, por
ejemplo, un isétopo radiactivo, ligando, agente quimioluminiscente o enzima. Se proporciona una molécula de ADN
ejemplar util como sonda como SEQ ID NO: 11.

Las sondas y cebadores segun la invencion pueden tener una identidad de secuencia completa con la secuencia
diana, aunque los cebadores y las sondas que difieren de la secuencia diana que retienen la capacidad de hibridar
preferentemente con las secuencias diana se pueden disefiar por procedimientos convencionales. Para que una
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molécula de acido nucleico sirva como cebador o sonda, solo necesita ser suficientemente complementaria en
secuencia para poder formar una estructura bicatenaria estable bajo el disolvente particular y las concentraciones de
sal empleadas. Se puede utilizar cualquier procedimiento convencional de hibridacién o amplificacién de acidos
nucleicos para identificar la presencia de ADN transgénico del evento de soja MON 87708 en una muestra. Las
sondas y los cebadores son generalmente al menos aproximadamente 11 nucledtidos, al menos aproximadamente
18 nucledtidos, al menos aproximadamente 24 nucleétidos, o al menos aproximadamente 30 nucleétidos o mas de
longitud. Dichas sondas y cebadores se hibridan especificamente con una secuencia de ADN diana en condiciones
de hibridacion rigurosas. Las condiciones de rigurosidad convencionales estan descritas por Sambrook et al., 1989,
y por Haymes et al., En: Nucleic Acid Hybridization, A Practical Approach, IRL Press, Washington, DC (1985). Como
se usa en la presente memoria, dos moléculas de acido nucleico son capaces de hibridarse especificamente entre si
si las dos moléculas son capaces de formar una estructura bicatenaria antiparalela de acido nucleico. Una molécula
de acido nucleico es el “complemento” de otra molécula de acido nucleico si exhiben complementariedad completa.
Como se usa en este documento, las moléculas exhiben “complementariedad completa” cuando cada nucleétido de
una de las moléculas es complementario a un nucleétido de la otra. Dos moléculas son “minimamente
complementarias” si pueden hibridarse entre si con suficiente estabilidad para permitir que permanezcan apareadas
entre si en al menos condiciones convencionales de “baja rigurosidad”. De manera similar, las moléculas son
“complementarias” si pueden hibridarse entre si con suficiente estabilidad para permitir que se mantengan unidas
entre si en condiciones convencionales de “alta rigurosidad”. Por lo tanto, se permiten las desviaciones de la
complementariedad completa, a condicion de que tales desviaciones no impidan por completo la capacidad de las
moléculas para formar una estructura bicatenaria.

Como se usa en la presente memoria, el término “aislado” se refiere a separar al menos parcialmente una molécula
de otras moléculas normalmente asociadas con ella en su estado nativo o natural. En una realizacion, el término
“aislado” se refiere a una molécula de ADN que esta al menos parcialmente separada de los acidos nucleicos que
normalmente flanquean la molécula de ADN en su estado nativo o natural. Por lo tanto, las moléculas de ADN
fusionadas a secuencias reguladoras o codificantes con las que normalmente no estan asociadas, por ejemplo como
resultado de técnicas recombinantes, se consideran aisladas en este documento. Dichas moléculas se consideran
aisladas incluso cuando se integran en el cromosoma de una célula huésped o estan presentes en una solucion de
acido nucleico con otras moléculas de ADN.

Se puede usar cualquier numero de procedimientos bien conocidos por los expertos en la técnica para aislar y
manipular una molécula de ADN, o fragmento de la misma, divulgada en la invencién. Por ejemplo, la tecnologia de
PCR (reaccion en cadena de la polimerasa) puede usarse para amplificar una molécula de ADN de partida particular
y/o para producir variantes de la molécula original. Las moléculas de ADN, o fragmentos de las mismas, también se
pueden obtener mediante otras técnicas tales como sintetizar directamente el fragmento por medios quimicos, como
se practica comunmente usando un sintetizador de oligonucleétidos automatizado.

Las moléculas de ADN vy las secuencias de nucleétidos correspondientes proporcionadas en la presente son Uutiles,
entre otras cosas, para identificar el evento de soja MON 87708, seleccionando variedades de plantas o hibridos que
comprenden el evento de soja MON 87708, detectando la presencia de ADN derivado del evento de soja
transgénica MON 87708 en una muestra, y el control de muestras para la presencia y/o ausencia del evento de soja
MON 87708 o partes de plantas derivadas del evento de soja MON 87708.

La invencion proporciona plantas de soja, progenie, semillas, células de plantas, partes de plantas (tales como
polen, 6vulo, vaina, tejido de flores, tejido de raiz, tejido de tallo y tejido de hojas). También se describen aqui
productos basicos. Estas plantas, progenie, semillas, células de planta, partes de plantas y productos basicos
contienen una cantidad detectable de un polinucleétido descrito en la presente memoria, es decir, tal como un
polinucleétido que tiene al menos una de las secuencias proporcionadas como SEQ ID NO: 1-8. Las plantas, la
progenie, las semillas, las células de plantas y las partes de plantas de la invencién también pueden contener uno o
mas transgenes adicionales. Dicho transgén puede ser cualquier secuencia de nucleétidos que codifica una proteina
o molécula de ARN que confiere un rasgo deseable que incluye, pero no se limita a una mayor resistencia a los
insectos, mayor eficacia de uso de agua, mayor rendimiento, mayor resistencia a la sequia, calidad de semilla
mejorada, calidad nutricional mejorada y/o aumento de la tolerancia al herbicida, en el que se mide el rasgo
deseable con respecto a una planta de soja que carece de dicho transgén adicional.

La invencion proporciona plantas de soja, progenie, semillas, células de planta y partes de plantas tales como polen,
o6vulo, vaina, flor, tejido de raiz o tallo, y hojas derivadas de un evento de planta de soja transgénica MON 87708.
Una muestra representativa de la semilla del evento de soja MON 87708 se ha depositado de acuerdo con el
Tratado de Budapest con el fin de permitir la invencion. El repositorio seleccionado para recibir el depdsito es
American Type Culture Collection (ATCC) que tiene una direccion en 10801 University Boulevard, Manassas,
Virginia, EE. UU., Cadigo postal 20110. El repositorio de ATCC ha asignado el numero de acceso PTA-9670 a la
semilla del evento MON 87708.

Se puede producir un microorganismo que comprende una molécula de ADN que tiene las SEQ ID NO: 1y SEQ ID
NO: 2 presentes en su genoma. Un ejemplo de dicho microorganismo es una célula de planta transgénica. Los
microorganismos, tales como una célula de planta de la invencion, son utiles en muchas aplicaciones industriales,
que incluyen pero no se limitan a: (i) usar como herramienta de investigacion para investigacion cientifica o
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investigacion industrial; (ii) uso en cultivo para producir carbohidratos endégenos o recombinantes, lipidos, acidos
nucleicos o productos proteinicos o moléculas pequefias que pueden usarse para investigaciones cientificas
posteriores o como productos industriales; y (iii) utilizar con técnicas modernas de cultivo de tejidos de plantas para
producir plantas transgénicas o cultivos de tejidos de plantas que luego puedan usarse para investigacion o
produccion agricola. La produccion y el uso de microorganismos tales como células de plantas transgénicas utiliza
técnicas microbioldégicas modernas e intervencion humana para producir un microorganismo unico creado por el
hombre. En este procedimiento, el ADN recombinante se inserta en el genoma de una célula de planta para crear
una célula de planta transgénica que es separada y Unica de las células de planta naturales. Esta célula de planta
transgénica puede cultivarse luego de forma similar a las células de bacterias y levaduras usando técnicas de
microbiologia moderna y puede existir en un estado unicelular no diferenciado. La composicién genética y el fenotipo
de la nueva célula de la planta es un efecto técnico creado por la integracion del ADN heterdlogo en el genoma de la
célula.

Los procedimientos para usar microorganismos, tales como células de planta transgénicas, incluyen (i)
procedimientos de produccion de células transgénicas integrando ADN recombinante en el genoma de la célula y
luego usando esta célula para derivar células adicionales que poseen el mismo ADN heterélogo; (ii) procedimientos
de cultivo de células que contienen ADN recombinante usando técnicas modernas de microbiologia; (iii)
procedimientos de produccion y purificacion de productos de carbohidratos enddgenos o recombinantes, lipidos,
acidos nucleicos o proteina de células cultivadas; y (iv) procedimientos para usar técnicas modernas de cultivo de
tejidos de plantas con células de plantas transgénicas para producir plantas transgénicas o cultivos de tejidos
vegetales transgénicos.

Las plantas de la invencion pueden transmitir ADN del evento, incluyendo el transgén, a la progenie. Como se usa
en la presente memoria, “progenie” incluye cualquier planta, semilla, célula de planta y/o parte de planta regenerable
que comprende el ADN del evento derivado de una planta antecesora y/o un polinucleétido que tiene al menos una
de las secuencias proporcionadas como SEQ ID NO: 1 y SEQ ID NO: 2. Las plantas, la progenie y las semillas
pueden ser homocigoéticas o heterocigoticas para el transgén. La progenie puede cultivarse a partir de semillas
producidas por una planta de evento de soja MON 87708 y/o a partir de semillas producidas por una planta
fertilizada con polen de una planta de evento de soja MON 87708.

Las plantas de progenie pueden autopolinizarse (también conocidas como “autofecundacion”) para generar una
linea de plantas genéticamente pura, es decir, plantas homocigéticas para el transgén. La autofecundacioén de la
progenie apropiada puede producir plantas que son homocigoéticas para ambos genes exdgenos afiadidos.

Alternativamente, las plantas de la progenie pueden cruzarse externamente, por ejemplo, cruzarse con otra planta
no relacionada, para producir una semilla o planta varietal o hibrida. La otra planta no relacionada puede ser
transgénica o no transgénica. Por lo tanto, una semilla o planta varietal o hibrida puede derivarse cruzando un
primer progenitor que carece del ADN especifico y unico del evento de soja MON 87708 con un segundo progenitor
que comprende el evento de soja MON 87708, dando como resultado un hibrido que comprende el ADN especifico y
Unico del evento de soja MON 87708. Cada progenitor puede ser un hibrido o linea endogamica/varietal, siempre
que la cruza o reproducciéon como resultado una planta o semilla de la invencion, es decir, una semilla que tenga al
menos un alelo que contenga el ADN especifico y Unico del evento de soja MON 87708 y/o SEQ ID NO: 1y SEQ ID
NO: 2. De este modo, dos plantas transgénicas diferentes se pueden aparear para producir una descendencia
hibrida que contiene dos genes exdgenos afiadidos, que se segregan en forma independiente. Por ejemplo, lasoja
tolerante a dicamba MON 87708 se puede cruzar con otra planta de soja transgénica para producir una planta que
tenga las caracteristicas de ambos progenitores transgénicos. Un ejemplo de esto seria una cruza de soja tolerante
a dicamba MON 87708 con una planta que tiene uno o mas rasgos adicionales tales como tolerancia a herbicida
(por ejemplo, evento de soja 40-3-2 o evento de soja MON89788 (Publicaciéon de Solicitud de Patente de EE.UU.
Num. 20060282915) ), control de insectos (p. €j., el evento de soja MON87701 (Publicacion de Solicitud de Patente
de EE.UU. Num. 20090130071)), y/u otros rasgos deseables (por ejemplo, composicion de aceite mejorada tal como
el evento de soja MON87769 (Publicacion de Patente PCT W02009102873)), dando como resultado una planta de
progenie o semilla que es tolerante a dicamba y tiene uno o mas rasgos adicionales. Los herbicidas para los que se
ha demostrado tolerancia a plantas transgénicas y el procedimiento de la invencién se pueden aplicar incluyen, pero
no se limitan a: herbicidas de glifosato, glufosinato, sulfonilureas, imidazolinonas, bromoxinilo, delapon,
ciclohexanodiona, inhibidores de protoporfirindgeno oxidasa y isoxasflutol. Las moléculas de nucledtidos que
codifican proteinas implicadas en la tolerancia a herbicidas son conocidas en la técnica e incluyen, pero no se limitan
a, una molécula de nucleétido que codifica: 5-enolpiruvilshikimato-3-fosfato sintasa tolerante al glifosato (EPSPS)
(véase, por ejemplo, patentes de EE.UU. 5,627,061; 5,633,435; 6,040,497; 5.094.945; 5,804,425; 6.248.876;
7,183,110; RE39,247); glifosato oxidorreductasa (GOX) (ver, por ejemplo, patentes de EE.UU. Num. 5.776.760);
glifosato-n-acetiltransferasa (GAT); una acetolactato sintasa tolerante a herbicidas (ALS, también conocida como
acetohidroxiacido sintasa (AHAS)) para tolerancia a sulfonilureas, imidazolinonas, triazolopirimidinas, pirimidinil
oxibenzoatos, sulfonilamino carbonil triazolinonas, y/o heteroaril éteres; una acetil coenzima A carboxilasa tolerante
a herbicidas (ACCase) o R-24-diclorofenoxipropionato dioxigenasa (rdpA) para tolerancia a un
ariloxifenoxipropionato (AOPP) (como haloxifop, quizalofop, diclorofop y diclofop); una proteina de desintoxicacion tal
como una 2,4-D dioxigenasa (tfdA), R-2,4-diclorofenoxipropionato dioxigenasa (rdpA), AriloxiAlcanoato Dioxigenasa
(AAD) y/o S-2,4-diclorprop dioxigenasa (sdpA) para la tolerancia a herbicidas de auxina sintéticos; una bromoxinil
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nitrilasa (Bxn) para la tolerancia a Bromoxinilo (véase, por ejemplo, la Patente de EE.UU. Num. 4.810.648); una
fitoeno desaturasa (crtl) para la tolerancia a norflurazon; la resistencia a bialafos (bar) o la proteina de fosfinotricina
acetiltransferasa (PAT) (véase, por ejemplo, patentes de EE.UU. Num. 5,646,024 y 5,276,268) para tolerancia a
glufosinato y bialafos; y una proteina para tolerancia a herbicidas tricetona (mezotriona, tembotriona, topromezona,
isoxazol) como 4-Hidroxifenilpyruvato Dioxigenasa tolerante (HPPD), un desintoxicante de citocromo P450, o un
bypass de la via HPPD como HPP oxidasa (HPPO) de Artbrobacter globiformis y 4-HPA 1-hidroxilasa (HPAH) y
NADH oxidorreductasa (HPAC) de Pseudomonas acidovorans.

También se contemplan el retrocruzamiento a una planta progenitora y el cruzamiento externo con una planta no
transgénica, como es la propagacion vegetativa. Las descripciones de otros procedimientos de reproduccién que se
usan comunmente para diferentes caracteristicas y cultivos se pueden encontrar en una de varias referencias, por
ejemplo, Fehr, en los procedimientos de reproduccién para el desarrollo de cultivares, Wilcox J. ed., Sociedad
Americana de Agronomia, Madison WI (1987).

La invencién proporciona una parte de planta que se deriva del evento de soja MON 87708. Como se usa en la
presente memoria, una “parte de planta” se refiere a cualquier parte de una planta que esta compuesta de material
derivado de una planta de evento de soja MON 87708. Las partes de la planta incluyen, pero no se limitan a, polen,
6vulo, vaina, flor, tejido de raiz o tallo, fibras y hojas. Las partes de la planta pueden ser viables, no viables,
regenerables y/o no regenerables. También se describe aqui un producto basico que se deriva del evento de soja
MON 87708. Como se usa en la presente memoria, un “producto basico” se refiere a cualquier composiciéon o
producto que se compone de material derivado de un cultivo, semilla, célula de planta, o parte de la planta de soja
MON 87708. Los productos basicos pueden venderse a los consumidores y pueden ser viables o inviables. Los
productos basicos no viables incluyen, pero no se limitan a semillas y granos no viables; semillas procesadas, partes
de semillas y partes de plantas; tejido vegetal deshidratado, tejido vegetal congelado y tejido vegetal procesado;
semillas y partes de plantas procesadas para la alimentacion animal para el consumo de animales terrestres y/o
acuaticos, aceite, harina, harina, copos, salvado, fibra, leche, queso, papel, crema, vino y cualquier otro alimento
para consumo humano; y biomasas y productos de combustible. Los productos basicos viables incluyen, entre otros,
semillas y células de planta. El evento de soja MON 87708 puede por lo tanto usarse para fabricar cualquier
producto basico tipicamente adquirido de soja. Cualquiera de tales productos basicos que se deriva del evento de
soja MON 87708 puede contener al menos una cantidad detectable del ADN especifico y Unico correspondiente al
evento de soja MON 87708, y especificamente puede contener una cantidad detectable de un polinucleétido que
contiene al menos 15 nucledtidos contiguos de SEQ ID NO: 1 o SEQ ID NO: 2. Se puede usar cualquier
procedimiento estandar de deteccién para moléculas de nucleétidos, que incluye procedimientos de deteccion
descritos en esta memoria. Un producto basico esta dentro del alcance del descrito aqui si hay alguna cantidad
detectable de SEQ ID NO: 1 o SEQ ID NO: 2 en el producto basico.

Las plantas, la progenie, las semillas, las células de planta, las partes de plantas (tales como polen, 6vulo, vaina,
flor, tejido de raiz o tallo y hojas) y productos basicos son por lo tanto utiles para, entre otras cosas, cultivar plantas
para el propésito de producir semillas y/o partes de plantas del evento de soja MON 87708 para fines agricolas,
produciendo la progenie del evento de soja MON 87708 para fines de cultivo e investigacion de plantas, uso con
técnicas microbioldgicas para aplicaciones industriales y de investigacion, y venta a

La invencién proporciona procedimientos de control de malas hierbas y procedimientos de produccion de plantas
usando el herbicida dicamba y el evento de soja MON 87708. Se proporciona un procedimiento de control de malas
hierbas en un campo y consiste en plantar plantas varietales o hibridas de soja MON 87708 en un campo y aplicar
una dosis herbicidamente efectiva de dicamba al campo con el propésito de controlar malas hierbas en el campo sin
danar las plantas MON 87708. Dicha aplicacion de herbicida dicamba puede ser anterior a la emeregencia, es decir,
en cualquier momento después de plantar la semilla de MON 87708 y antes de que emerjan las plantas MON 87708,
o postemergencia, es decir, en cualquier momento después de que emerjan las plantas MON 87708. También se
proporciona otro procedimiento de control de malas hierbas en un campo y consiste en aplicar una dosis efectiva de
herbicida dicamba para controlar malas hierbas en un campo y luego sembrar el evento de soja MON 87708 en el
campo. Dicha aplicacién de herbicida dicamba seria de presiembra, es decir, antes de plantar la semilla de MON
87708, y podria hacerse en cualquier momento antes de plantar, que incluye, pero no se limita a, aproximadamente
14 dias antes de la siembra hasta aproximadamente 1 dia antes de la siembra. La invencién también proporciona un
procedimiento de produccién de semilla de soja esencialmente libre de semillas de especies de malas hierbas
toxicas plantando semillas de una variedad de soja tolerante a dicamba MON 87708 en un campo, aplicando una
dosis efectiva posterior al brote de herbicida dicamba suficiente para matar la especie de mala hierba téxica al
campo, y cosechando la semilla del campo. Una dosis herbicidamente efectiva de dicamba para uso en el campo
debe consistir en un intervalo de aproximadamente 0,0056 kg/ha a aproximadamente 8,96 kg por hectarea durante
una temporada de crecimiento. Se pueden usar mdultiples aplicaciones de dicamba durante una temporada de
crecimiento, por ejemplo, dos aplicaciones (como una aplicacion de pre-siembra y una aplicacion de pos-emergencia
o una aplicaciéon de pre-emergencia y pos-emergencia) o tres aplicaciones (como una aplicacion pre-siembra,
aplicacion de pre-emergencia y aplicacion pos-emergencia).

Se proporcionan procedimientos de producciéon de una planta de soja tolerante a herbicidas que comprende las
secuencias de ADN especificas y unicas del evento transgénico MON 87708 de la invencién. Las plantas
transgénicas utilizadas en estos procedimientos pueden ser homocigotas o heterocigotas para el transgén. Las
plantas de progenie producidas por estos procedimientos pueden ser plantas varietales o hibridas; pueden cultivarse
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a partir de semillas producidas por una planta de evento de soja MON 87708 y/o a partir de semillas producidas por
una planta fertilizada con polen de una planta de evento de soja MON 87708; y pueden ser homocigotas o
heterocigotas para el transgén. Las plantas de la progenie posteriormente pueden ser auto-polinizadas para generar
una verdadera linea de reproduccion de las plantas, es decir, plantas homocigotas para el transgén, o
alternativamente puede cruzarse externamente, por ejemplo, reproducido con otra planta relacionada, para producir
un varietal o una semilla hibrida o planta.

Una planta de soja que tolera la aplicacion de herbicida dicamba puede ser producida por cruzamiento sexual de
una planta del evento MON 87708 que comprende una molécula de nucleétidos que comprende la secuencia de
SEQ ID NO: 1y SEQ ID NO: 2 con otra planta de soja y producir de este modo las semillas, que luego se cultivan en
plantas de progenie. Estas plantas de progenie se pueden tratar luego con herbicida dicamba para seleccionar
plantas de progenie que sean tolerantes al herbicida dicamba. Alternativamente, estas plantas de progenie se
pueden analizar usando procedimientos de diagndstico para seleccionar plantas de progenie que contengan el ADN
de evento MON 87708. La otra planta utilizada en el cruzamiento puede o no ser tolerante al herbicida dicamba y
puede o no ser transgénica. La progenie de la planta y/o semilla producida puede ser semilla varietal o hibrida. Al
poner en practica este procedimiento, la etapa de cruzar sexualmente una planta con otra planta, es decir, polinizar
en forma cruzada, puede lograrse o facilitarse mediante la intervencion del hombre, por ejemplo: recolectando por la
mano del hombre el polen de una planta y poniendo en contacto este polen con el estilo o estigma de una segunda
planta; eliminando, destruyendo o cubriendo por la mano o accidon del hombre el estambre o las anteras de una
planta (por ejemplo, despanojado o mediante la aplicacion de un gametocida quimico) de modo de evitar la
autopolinizacion natural y que pueda producirse la polinizacion cruzada para que ocurra la fertilizacion; mediante la
colocacién por accion del hombre de insectos polinizadores en una posicion para “polinizacion dirigida” (por ejemplo,
colocando colmenas en huertos o campos o enjaulando plantas con insectos polinizadores); mediante la apertura o
eliminacién de partes de la flor por accién del hombre para permitir la colocacién o el contacto del polen extrafio con
el estilo o el estigma (p. €j., en la soya, que naturalmente tiene flores que dificultan o impiden la polinizacién cruzada,
lo que las convierte en autopolinizadores naturales sin intervencion del hombre); mediante la colocacion selectiva de
plantas (por ejemplo, plantando plantas intencionalmente en proximidad de polinizacién); y/o mediante la aplicacion
de productos quimicos para precipitar la floracion o para fomentar la receptividad (del estigma para el polen).

Una planta de soja que tolera la aplicacion de herbicida dicamba se puede producir autopolinizando una planta de
evento MON 87708 que comprende una molécula de nucleétido que comprende la secuencia de SEQ ID NO: 1y
SEQ ID NO: 2 y produce semilla, que luego se cultiva en plantas de progenie. Estas plantas de progenie se pueden
tratar luego con herbicida dicamba para seleccionar plantas de progenie que sean tolerantes al herbicida dicamba.
Alternativamente, estas plantas de progenie se pueden analizar usando procedimientos de diagndstico para
seleccionar plantas de progenie que contengan el ADN de evento MON 87708. Al poner en practica este
procedimiento, la etapa de cruzar sexualmente una planta consigo misma, es decir, por autopolinizacién o
autofecundacion, puede lograrse o facilitarse mediante intervencion del hombre, por ejemplo: recogiendo mediante
la mano del hombre el polen de la planta y poniendo este polen en contacto con la planta. estilo o estigma de la
misma planta y luego, opcionalmente, previniendo una mayor fertilizacién de la planta; eliminando, destruyendo o
cubriendo por la mano o accion del hombre el estambre o anteras de otras plantas cercanas (p. €j., despanojado o
mediante la aplicacion de un gametocida quimico) de modo de evitar la autopolinizacién natural y que pueda
producirse la polinizaciéon cruzada para que ocurra la fertilizacion; mediante la colocacion humana de insectos
polinizadores en una posicién para “polinizacion dirigida” (por ejemplo, enjaulando una planta sola con insectos
polinizadores); por manipulacion humana de la flor o sus partes para permitir la autopolinizacion; mediante la
colocacion selectiva de plantas (por ejemplo, plantando plantas intencionadamente mas alla de la proximidad de la
polinizacién); y/o mediante la aplicacion de productos quimicos para precipitar la floracion o para fomentar la
receptividad (del estigma para el polen).

Las plantas y semillas de soja de la progenie abarcadas por estos procedimientos y producidas mediante el uso de
estos procedimientos seran distintas de otras plantas de soja, por ejemplo porque las plantas y semillas de soja de la
progenie son recombinantes y, como tales, creadas por intervenciéon humana; son tolerantes a los herbicidas
dicamba; contienen al menos un alelo que consiste en el ADN transgénico descrito en esta memoria; y/o contienen
una cantidad detectable de una secuencia de polinucleétidos seleccionada del grupo que consiste en SEQ ID NO: 1
y SEQ ID NO: 2. Una semilla puede seleccionarse de una planta de progenie individual, y siempre que la semilla
comprenda SEQ ID NO: 1 y SEQ ID NO: 2, estara dentro del alcance de lo descrito aqui. Al poner en practica la
invencion, se pueden cruzar dos plantas transgénicas diferentes para producir descendientes hibridos que contienen
dos genes heterdlogos que se segregan de forma independiente. La autofecundacion de la progenie apropiada
puede producir plantas que son homocigotas para ambos genes. También se contemplan el retrocruzamiento a una
planta parental y el cruzamiento externo con una planta no transgénica, al igual que la propagacién vegetativa. Las
descripciones de otros procedimientos que se usan comunmente para diferentes rasgos y cultivos se pueden
encontrar en una de varias referencias, por ejemplo, Fehr, en Breeding Methods for Cultivar Development, Wilcox J.
ed., American Society of Agronomy, Madison WI (1987).

Las plantas y semillas usadas en los procedimientos descritos en la presente también pueden contener uno o mas
transgenes adicionales. Dicho transgén puede ser cualquier secuencia de nucledtidos que codifica una proteina o
molécula de ARN que confiere un rasgo deseable que incluye, pero no se limita a una mayor resistencia a los
insectos, mayor eficacia de uso de agua, mayor rendimiento, mayor resistencia a la sequia, calidad de semilla
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mejorada, calidad nutricional mejorada y/o aumento de la tolerancia al herbicida, en el que se mide el rasgo
deseable con respecto a una planta de soja que carece de dicho transgén adicional.

Los procedimientos de la invencion son por lo tanto Utiles para, entre otras cosas, controlar malas hierbas en un
campo mientras se cultivan plantas con el fin de producir semillas y/o partes de plantas del evento de soja MON
87708 para fines agricolas o de investigacion, seleccionando para progenie del evento de soja MON 87708 para el
cultivo de plantas o fines de investigacion, y la produccién de plantas de progenie y semillas del evento de soja MON
87708.

Las plantas, progenie, semillas, células de planta, partes de plantas (tales como polen, évulo, vaina, flor, tejido de
raiz o tallo y hojas) y productos basicos de la invencion se pueden evaluar para determinar la composicion del ADN,
la expresion génica y/o expresion de proteina. Dicha evaluacion se puede realizar usando cualquier procedimiento
estandar tal como PCR, transferencia Northern, analisis Southern, transferencia Western, inmunoprecipitacion y
ELISA o usando los procedimientos de deteccion y/o los kits de deteccion proporcionados en esta memoria.

Se proporcionan procedimientos de deteccion de la presencia de ADN derivado de una célula, tejido, semilla o
planta de soja, del evento de soja MON 87708 en una muestra. Un procedimiento consiste en (i) extraer una muestra
de ADN de al menos una célula, tejido, semilla o planta de soja, (ii) poner en contacto la muestra de ADN con un par
de cebadores capaz de producir un amplicén a partir del ADN del evento MON 87708 bajo condiciones adecuadas
para la amplificacién de ADN, (iii) realizar una reaccion de amplificacion de ADN, y luego (iv) detectar la molécula de
amplicon y/o confirmar que la secuencia de nucledtidos del amplicon comprende una secuencia de nucleétidos
especifica para el evento MON 87708, tal como una seleccionada del grupo que consiste en la SEQ ID NO: 1-8. El
amplicon deberia ser uno que sea especifico para el evento MON 87708, tal como un amplicon que comprenda SEQ
ID NO: 1 0 SEQ ID NO: 2. La deteccion de una secuencia de nucledtidos especifica para el evento MON 87708 en el
amplicon es determinante y/o diagnoéstico de la presencia del ADN especifico del evento de soja MON 87708 en la
muestra. Un ejemplo de un par de cebadores que es capaz de producir un amplicén a partir del ADN del evento
MON 87708 en condiciones apropiadas para la amplificacion del ADN se proporciona como SEQ ID NO: 10-11.
Otros pares de cebadores pueden ser facilmente disefiados por un experto en la técnica y comprenderian al menos
un fragmento de la SEQ ID NO: 6. Otro procedimiento de deteccion de la presencia de ADN derivado de una célula,
tejido, semilla o planta de soja del evento de soja MON 87708 en una muestra consiste en (i) extraer una muestra de
ADN de al menos una célula, tejido, semilla o planta de soja, (ii) poner en contacto la muestra de ADN con una
sonda de ADN especifica para el ADN del evento MON 87708 (iii ) permitir que la sonda y la muestra de ADN se
hibriden en condiciones de hibridacion rigurosas, y luego (iv) detectar la hibridacion entre la sonda y la muestra de
ADN diana. Un ejemplo de la secuencia de una sonda de ADN que es especifica para el ADN del evento MON
87708 se proporciona como SEQ ID NO: 11. El experto en la técnica puede disefiar faciimente otras sondas que
pueden comprender al menos un fragmento de la SEQ ID NO: 6. La deteccion de la hibridaciéon de la sonda a la
muestra de ADN es diagnostica de la presencia de ADN especifico del evento de soja MON 87708 en la muestra. La
ausencia de hibridacion es alternativamente diagnoéstica de la ausencia de ADN especifico del evento de soja MON
87708 en la muestra.

Se proporcionan kits de deteccion de ADN que son Utiles para la identificacion del ADN del evento de soja MON
87708 en una muestra y también se pueden aplicar a procedimientos para el cultivo de plantas de soja que
contienen el ADN del evento apropiado. Dichos kits contienen cebadores y/o sondas de ADN que comprenden
fragmentos de SEQ ID NO: 1-8. Un ejemplo de tal kit comprende al menos una molécula de ADN de longitud
suficiente de nucledtidos contiguos de la SEQ ID NO: 6 para funcionar como una sonda de ADN (util para detectar la
presencia y/o ausencia de ADN derivado del evento de soja transgénica MON 87708 en una muestra. EI ADN
derivado del evento de soja transgénica MON 87708 comprenderia SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 7 y/o
SEQ ID NO: 8. Se proporciona una molécula de ADN suficiente para usar como sonda de ADN que es util para
determinar, detectar o diagnosticar la presencia y/o ausencia de ADN de evento de soja, el ADN de MON 87708 se
proporciona como SEQ ID NO: 11. Un experto en la técnica puede disefar faciimente otras sondas y deben
comprender al menos 15 nucledtidos contiguos de la SEQ ID NO: 6 y ser suficientemente Unicos para el ADN de
evento de soja MON 87708 con el fin de identificar el ADN derivado del evento. Otro tipo de kit comprende un par de
cebadores util para producir un amplicon util para detectar la presencia y/o ausencia de ADN derivado del evento de
soja transgénica MON 87708 en una muestra. Tal kit emplearia un procedimiento que comprende poner en contacto
una muestra de ADN diana con un par de cebadores como se describe aqui, luego realizar una reaccion de
amplificacién de acido nucleico suficiente para producir un amplicon que comprende la SEQ ID NO 1, SEQ ID NO 2,
SEQ ID NO: 7, y/o SEQ ID NO: 8, y luego detectar la presencia y/o ausencia del amplicon. Tal procedimiento
también puede incluir secuenciar el amplicon o un fragmento del mismo, lo que seria determinante, es decir,
diagndstico para la presencia del ADN especifico del evento de soja MON 87708 en la muestra de ADN diana. Los
expertos en la técnica pueden disefiar faciimente otros pares de cebadores y deben comprender al menos 15
nucleotidos contiguos de SEQ ID NO: 6 y ser suficientemente unicos para el ADN de MON 87708 del evento de soja
con el fin de identificar el ADN derivado del evento.

La amplificacién de acidos nucleicos puede realizarse mediante cualquiera de los diversos procedimientos de
amplificacion de acido nucleico conocidos en la técnica, que incluyen procedimientos de amplificacion térmica. Se
conocen muchas técnicas en la practica de detectar, cuantificar y/o secuenciar el amplicén producido por estos
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procedimientos. Una técnica ejemplar util en la practica de esta invencién es TAQMAN® (PE Applied Biosystems,
Foster City, CA).

Los kits y procedimientos de deteccion de la invencion son Utiles para, entre otras cosas, identificar el evento de soja
MON 87708, seleccionar variedades vegetales o hibridos que comprenden el evento de soja MON 87708, detectar la
presencia de ADN derivado del evento de soja transgénico MON 87708 en una muestra, y muestras de control para
la presencia y/o ausencia del evento de soja MON 87708 o partes de plantas derivadas del evento de soja MON
87708.

La secuencia del inserto de ADN heterdlogo, secuencias de unién o secuencias flanqueantes del evento de soja
MON 87708 (con muestras de semilla representativas depositadas como ATCC PTA-9670) puede verificarse (y
corregirse si es necesario) amplificando tales secuencias del evento utilizando cebadores derivados de las
secuencias proporcionadas en esta memoria seguido de secuenciacion de ADN estandar del amplicon o del ADN
clonado.

Ejemplos
Ejemplo 1: Transformacién de seleccion de eventos de soja A3525 y MON 87708

La planta de soja MON 87708 se produjo por transformacion de soja mediada por Agrobacterium. Las células de
soja se transformaron y se regeneraron en plantas de soja intactas y las plantas individuales se seleccionaron de la
poblacion de plantas que mostraron integridad del casete de expresion de la planta y resistencia a dicamba. De esta
poblacién, se selecciond y caracterizé el evento de la planta de soja MON 87708.

La planta transgénica MON 87708 de soja tolerante a dicamba se desarrollé6 mediante transformaciéon mediada por

Agrobacterium de tejido de meristema de soja utilizando el vector de transformacion PV-GMHT4355. El
procedimiento se describié en la patente de EE.UU. Num. 6.384.301, que permite la generacion de plantas
transformadas sin utilizacion de callo. Brevemente, se extirparon tejidos de meristema de los embriones de semillas
de soja A3525 germinadas (Asgrow, St Louis, MO). Después del cocultivo con Agrobacterium portador del vector, los
meristemos se colocaron en medio de seleccion que contenia glifosato (Monsanto, St Louis, MO), sal disddica de
carbenicilina, sal sodica de cefotaxima y mezcla de sal disédica de ticarcilina/clavulanato de potasio para inhibir el
crecimiento de las células de planta no transformadas y exceso de Agrobacterium. Los meristemos se colocaron
luego en medios propicios para el desarrollo de brotes y raices. Las plantas enraizadas con caracteristicas
fenotipicas normales se seleccionaron y se transfirieron al suelo para su crecimiento y posterior evaluacion.

Las plantas RO generadas a través de la transformacion anterior se transfirieron a la tierra para el crecimiento y
luego se autofecundaron para producir la semilla R1. Durante la autofecundacion posterior de las plantas RO para
producir la generacion R1, se separaron las inserciones no unidas de T-ADN | (casete de expresion dmo) y T-ADN Il
(casete de expresion cp4 epsps). Se aplicd una dosis no letal de glifosato a las plantas R1. Las plantas con lesiones
menores se seleccionaron para analisis adicionales, mientras que las plantas que no mostraban lesién, es decir, que
contenian T-ADN Il (casete de expresion cp4 epsps) se eliminaron del desarrollo posterior. Posteriormente, se
identificaron las plantas RO que contienen solo un tnico inserto de T-ADN | (es decir, casete del gen dmo).

El casete de expresion de T-ADN | comprendia el promotor del virus de la estria clorética crénica del mani (PC1SV)
con una region potenciadora duplicada (P-PC1SV.FLt-enh); operativamente unido a un lider de ADN derivado del
transcrito de ARN del virus del grabado del tabaco (L-TEV); operativamente unido a una molécula de ADN que
codifica un péptido de transito de cloroplastos N-terminal a partir de la subunidad pequefia de ribulosa 1,5-bisfosfato
carboxilasa (SSU) de Pisum sativum (TS-RbcS-3C); operativamente unido a parte de la proteina madura de la
subunidad pequefa de ribulosa 1,5-bisfosfato carboxilasa (SSU) de Pisum sativum (CR-RbcS-3C); operativamente
ligado a una molécula de ADN que codifica una dicamba monooxigenasa (DMO) de Stenotrophomonas maltophilia
(Pseudomonas maltophilia fue el nombre original de la fuente del gen DMO. Este organismo fuente se reclasifico
posteriormente primero como Xanthomonas maltophilia y luego como Stenotrophomonas maltophilia);
operativamente unido a una molécula de ADN 3’ UTR derivada del gen de la subunidad pequefia de la ribulosa 1,5-
bisfosfato carboxilasa de Pisum sativum (TPs RbcS2-E9). Las plantas se seleccionaron mediante una combinacion
de técnicas analiticas, que incluyen TagMan, analisis por PCR y pulverizacion con herbicida. El evento MON 87708
se selecciond entre aproximadamente 2.400 eventos transgénicos individuales basados en sus caracteristicas
fenotipicas superiores, un analisis de perfil molecular completo y su asociacion de haplotipos deseable. El evento
MON 87708 se cruzé luego con el evento MON 89788 (tolerante al glifosato). La progenie de este cruza se trato con
dicamba (Clarity®, BASF, Research Triangle Park, NC), glifosato (Roundup WeatherMAX®, Monsanto Co., St Louis,
MO), o una combinacién de dicamba y glifosato. Los tratamientos se realizaron antes de la planta, después de la
planta en la etapa de crecimiento vegetativo 3 (V3), y después de la planta en la etapa de reproduccién 1 (R1). Las
plantas tratadas se puntuaron para el porcentaje de inhibicion del crecimiento a los 14 dias después del tratamiento
(DAT) para el tratamiento con herbicida previo a la planta, 3 DAT para el tratamiento post-emergencia en la etapa
VE y 3 DAT post-emergencia en la etapa R1. El (los) herbicida (s) se aplicaron a diversas velocidades por acre,
como se muestra en la Tabla 1. Las mediciones de inhibicién porcentual representan un promedio de las
repeticiones.
12
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Tabla 1: Prueba de tolerancia de Dicamba y/o Roundup WeatherMAX® con MON89788 x MON 87708

- % de inhibicion a 14 DAT % de inhibicion a 3 % de inhibicion a 3
Herbicida (a.e. Tasa gm/ha (Ib/a)) 0 PRE TDAT POST (V3) TDAT POST (R1)
Sin tratamiento/Sin herbicida 0,0 0,0 0,0
Roundup WeatherMAX® (3364 00 00 00
(3.0)) ’ ’ ’
Clarity® (2244 (2.0)) 0,0 10,0 20,0
Clarity®561 (0.5) y Roundup
WeatherMAX® (841 (0.75)) 0.0 5.0 100
Clarity® (1120 (1.0)) y Roundup
WeatherMAX® (1682 (1.5)) 0.0 7.5 12,5
Clarity® (2244 (2.0)) y Roundup
WeatherMAX® (3364 (3.0)) 0.0 22,5 25,0

El transgén de tolerancia a dicamba se maped en el evento de soja MON 87708 al grupo de unién 9
aproximadamente en la posicion 143.5 del mapa. La ventana de haplotipos asociada 19743 y 19767 no tiene ningun
efecto sobre el rendimiento, la madurez, la altura o el volcado. La informaciéon de asociacion de haplotipos se

proporciona en la Tabla 2, donde GM_A92205 indica el evento MON 87708.

Tabla 2: Asociacion de haplotipos LG9, Pos 143.5

Evento | Ventana de ID de Rendimiento | Maduracién | Altura | Volcado | Secuenciadel| Grupo de
haplotipo haplotipo haplotipo vinculaciéon

GM_ 19743 1573355 0,00 -0,03 0,06 10,04 CGCTG

A92205

GM_ 19743 1573357 0,00 0,07 0,03 |-0,04 CGCTA 9
A92205

GM_  [19743 1573371 |0,00 -0,09 -0,41 10,09 CCCTG 9
A92205

GM_ 19743 1573373 [0,00 -0,20 -0,01 |-0,03 TG*GG 9
A92205

GM_ 19743 1573374 [0,00 -0,08 -0,07 10,05 TG*GA 9
A92205

GM_  [19743 1573375 |0,00 -0,15 0,05 10,04 CCCTA 9
A92205

GM_ 19743 1573376 |0,00 -0,45 -0,14 10,00 TC*GG 9
A92205

GM_ 19743 1573486 |0,00 0,00 -0,03 10,00 TACGGTC |9
A92205

GM_  [19743 1573493 |0,00 0,00 022 10,00 AACAATT |9
A92205

GM_  [19767 1573494  |0,00 0,00 0,03 0,00 TACAATC (9
A92205

GM_  [19767 1573495 |0,00 0,00 0,07 10,00 TGAAACC |9
A92205

GM_ 19767 1573497 [0,00 0,00 0,41 10,00 TACGGTT |9
A92205

GM_  [19767 1573499  |0,00 0,00 -0.01 10,00 TGAAACT |9
A92205

GM_  [19767 1573500 |0,00 0,00 0,06 10,00 TGAGACC |9
A92205
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GM_  [19767 1573502 |0,00 0,00 -0,07 10,00 AACAATC |9
A92205
GM_  [19767 1573503 |0,00 0,00 0,08 10,00 AACGATC |9
A92205
GM_  [19767 1573504 |0,00 0,00 0,07 10,00 TACAGTC |9
A92205
GM_  [19767 1573506 | 0,00 0,00 -0,03 10,00 AACGATT |9
A92205
GM_ 19767 1573507 | 0,00 0,00 0,20 0,00 TGAAATT 9
A92205

Ejemplo 2: Caracterizacion de las secuencias de ADN de MON 87708

El ADN insertado en el genoma de la planta de soja MON 87708 y la secuencia flanqueante se caracterizaron por
analisis moleculares detallados. Estos analisis incluyeron: la secuencia insertada, el nimero de inserciéon (nimero de
sitios de integracion dentro del genoma de la soja), el numero de copias (nimero de copias del ADN transgénico
dentro de un locus), la integridad del casete del gen insertado, las secuencias flanqueantes y la asociacion de la
insercion con las regiones de haplotipos del genoma de la soja.

Se usaron sondas de ADN molecular que incluian la region de codificacion intacta y sus respectivos elementos
reguladores, los promotores, intrones y secuencias de poliadenilacion de los casetes de expresion de plantas. El
analisis mostré que MON 87708 contiene una inserciéon de ADN transgén Unico con una copia del casete de
expresion. Se realizaron analisis de secuencia de ADN y PCR inversa para determinar las uniones del genoma
inserto a planta 5 y 3', confirmar la organizacién de los elementos dentro del inserto (Figura 1) y determinar la
secuencia de ADN completa del inserto en la planta de soja MON 87708 (proporcionado aqui como SEQ ID NO: 5).
Una planta de soja que comprende en su genoma los elementos genéticos transgénicos unidos mostrados en la
Figura 1y es resistente a dicamba es un aspecto de la invencion.

Las secuencias que flanquean la insercion de ADN transgénico en MON 87708 se determinaron usando PCR
inversa como se describe en Ochman et al., 1990 (PCR Protocols: A Guide to Methods and Applications, Academic
Press, Inc.) y/o técnicas de caminado del genoma. EI ADN gendmico de la planta se aislé tanto de A3525 como de
lineas de soja transgénica a partir de tejido cultivado en condiciones de invernadero estandares. Aproximadamente 1
gramo de tejido foliar joven se combind con nitrégeno liquido y se molid hasta obtener un polvo fino usando un
mortero y un pilon. EI ADN se extrajo utilizando un kit de extraccién de ADN genémico Nucleon™ PhytoPure™
(RPN8511, Amersham, Piscataway, NJ) de acuerdo con el protocolo del fabricante. Después de la etapa de
precipitacion final, el ADN se resuspendi6 en 0,5 ml de TE (TrissHCI 10 mM, pH 8,0, EDTA 1 mM). Este
procedimiento puede ser modificado por un experto en la técnica para extraer ADN de cualquier tejido de semilla de
soja, que incluye, pero no se limita a semillas. Se digiri6 una alicuota de ADN con endonucleasas de restriccion
seleccionadas basandose en el analisis de restriccion del ADN transgénico. Después del autoligamiento de los
fragmentos de restriccion, la PCR se realiz6 usando cebadores disefiados a partir de la secuencia de ADN del
transgén que amplificarian las secuencias que se extendian desde los extremos 5’ y 3' del ADN transgénico. Los
productos de PCR se separaron mediante electroforesis en gel de agarosa y se purificaron usando un kit de
purificacion de gel QIAGEN (Qiagen, Valencia, CA).

Los productos de ADN posteriores se secuenciaron directamente usando protocolos de secuenciacion de ADN
estandar. La secuencia flanqueante 5’ que se extiende dentro de la secuencia del limite derecho del ADN del
transgén del casete de expresion se presenta como la SEQ ID NO: 3 ([C], véase la Figura 1). La secuencia
flanqueante 3’ que se extiende hasta la secuencia del borde izquierdo del ADN transgénico del casete de expresion
se presenta como SEQ ID NO: 4 ([D], véase la Figura 1). La porcion del ADN del casete de expresion que estaba
completamente integrada en el ADN gendmico de A3525 se presenta como la SEQ ID NO: 5 ([E], véase la Figura 1).
Se compararon secuencias de moléculas de ADN aisladas con la secuencia de ADN transgénica para identificar la
secuencia flanqueante y el fragmento de ADN transgénico co-aislado. La confirmacion de la presencia del casete de
expresion se logré6 mediante PCR con cebadores disefiados basandose en los datos de la secuencia flanqueante
deducida y la secuencia de ADN transgénica conocida. La secuencia de tipo salvaje correspondiente a la misma
region en la que se integré el ADN transgénico en la linea transformada se aislé usando cebadores disefiados a
partir de las secuencias flanqueantes en MON 87708. Las reacciones de PCR se realizaron usando el sistema de
amplificacion Elongase® (Invitrogen, Carlsbad, CA) Las secuencias de ADN flanqueantes en MON 87708 y la
secuencia de tipo salvaje A3525 se analizaron contra multiples bases de datos de nucleétidos y proteinas. Esta
informacion se utilizd para examinar la relaciéon del transgén con el genoma de la planta y buscar la integridad del
sitio de insercion. La secuencia flanqueante y las secuencias de tipo salvaje se usaron para disefiar cebadores para
los ensayos de punto final TAQMAN® usados para identificar los eventos. Los ensayos de cigosidad se
desarrollaron usando esta informacion.
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Ejemplo 3: Ensayos TAQMAN® de punto final especificos de evento.

Este ejemplo describe un procedimiento de amplificacion térmica TAQMAN® de punto final especifico del evento
desarrollado para identificar el evento MON 87708 en una muestra. Ejemplos de condiciones utiles con el evento
MON 87708 El procedimiento especifico de punto final TAQMAN® es el siguiente: Etapa 1: agua de 18 megaohmios
ajustada a un volumen final de 10 yl Etapa 2: 5,0 pyl de 2X Universal Master Mix (dNTPs, enzima, tampodn) a 1X
concentracion final. Etapa 3: 0,5 pl del Cebador-1 del Evento de (SQ13570) y mezcla de Cebador-2 del Evento
(SQ13571) (resuspendido en agua de 18 megaohmios a una concentracion de 20 uM para cada cebador) a una
concentracion final de 1,0 uM (por ejemplo, en un tubo de microcentrifuga, se debe afiadir lo siguiente para alcanzar
500 pl en una concentracion final de 20 uM: 100 pl de Cebador SQ13570 (SEQ ID NO: 9) a una concentracion de
100 uM; 100 pl de Cebador SQ13571 (SEQ ID NO: 10) a una concentracion de 100 yM; 300 pl de agua de 18
megaohmios). Etapa 4: Se afiadieron 0,2 ul de sonda PB4655 del Evento 6-FAM™ MGB (resuspendida en agua a
18 megohmios a una concentracion de 10 uM (SEQ ID NO: 11) a una concentracion final de 0,2 uM Etapa 5: 0,5 pl
de mezcla de Control interno de Cebador-1 y Control interno de Cebador-2 (resuspendida en agua de 18
megaohmios a una concentracion de 20 uM para cada cebador) a una concentracion final de 1,0 uM Etapa 6: 0,2 pl
de Control Interno de Sonda VIC™ a una concentracion final de 0,2 uM (resuspendida en agua de 18 megaohmios a
concentracion de 10 pM) Etapa 7: 3,0 pyl de ADN extraido (molde) para cada muestra con una de cada una de las
siguientes, que comprende 1. Muestras de hojas para analizar, 2. Control negativo (ADN no transgénico), 3. Control
negativo del agua (sin molde) 4. Control positivo de ADN de MON 87708. Etapa 8: Condiciones de termociclador de
la siguiente manera: un ciclo a 50°C durante 2 minutos; Un ciclo a 95°C durante 10 minutos; Diez ciclos de 95°C
durante 15 segundos, luego 64°C durante 1 minuto con -1°C/ciclo; Treinta ciclos de 95°C durante 15 segundos y
luego 54°C 1 minuto; ciclo final de 10 °C.

Los cebadores de ADN utilizados en el ensayo del punto final son los cebadores SQ13570 (SEQ ID NO: 9),
SQ13571 (SEQ ID NO: 10) y la sonda marcada con 6-FAM ™ PB4655 (SEQ ID NO: 11). 6-FAM ™ es un producto
de colorante fluorescente de Applied Biosystems (Foster City, CA) unido a la sonda de ADN. Para las sondas
TAQMAN® MGB™, la actividad 5'exonucleasa de la Taqg ADN polimerasa escinde la sonda desde el extremo 5,
entre el fluoréforo y el inactivador. Cuando se hibrida con la cadena de ADN diana, el inactivador y el fluoréforo se
separan lo suficiente como para producir una sefial fluorescente, liberando asi la fluorescencia. SQ13570 (SEQ ID
NO: 9) y SQ13571 (SEQ ID NO: 10) cuando se usan con estos procedimientos de reaccion con PB4655 (SEQ ID
NO: 11) producen un amplicon de ADN que es diagndstico para el ADN del evento MON 87708. Los controles para
este analisis deben incluir un control positivo de soja que contiene el ADN del evento MON 87708, un control
negativo de la soja no transgénica y un control negativo que no contiene molde de ADN. Ademas, un control para la
reaccion de PCR incluye cebadores de control interno y una sonda de control interno, especifica para un gen de
copia unica en el genoma de la glicina. Un experto en la materia sabra cémo disefiar cebadores especificos para un
gen de copia uUnica en el genoma de glicina. Estos ensayos estan optimizados para su uso ya sea con un sistema de
PCR Applied Biosystems GeneAmp® 9700 (funcionando a velocidad maxima) o con un termociclador MTC
Research DNA Engine PTC-225. Otros procedimientos y aparatos conocidos por los expertos en la materia que
producen amplicones que identifican el evento ADN de MON 87708 estan dentro de la experiencia en la técnica.

Se permitié que las plantas RO que demostraban la presencia del casete de expresién se desarrollaran en plantas
completamente maduras. Las sondas disefiadas basadas en las secuencias del casete transgénico de tolerancia a
dicamba se usaron para sondear transferencias Southern para determinar el ligamiento. Las plantas RO también se
evaluaron para el numero de copias del casete de expresién usando una combinacion de analisis Southern y
TAQMAN® de punto final.

Un ensayo de zigosidad es util para determinar si una planta que comprende un evento es homocigético para el
ADN del evento; que comprende el ADN exdgeno en la misma ubicacion en cada cromosoma de un par
cromosomico; o heterocigotico para un ADN de evento, que comprende el ADN exdgeno en solo un cromosoma de
un par cromosoémico; o es nulo para el evento ADN, que es de tipo salvaje. El procedimiento de amplificacion térmica
TAQMAN® de punto final también se usé para desarrollar ensayos de zigosidad para el evento MON 87708. Este
ejemplo describe un procedimiento de amplificacion térmica TAQMAN® de punto final especifico del evento
desarrollado para determinar la cigosidad del evento MON 87708 en una muestra. Para este ensayo, se empled un
ensayo de tres cebadores en el que el cebador SQ20632 (SEQ ID NO: 12) hibrida y se extiende especificamente
desde la union 3’ del ADN exdgeno y ADN genomico insertado, el cebador SQ20636 (SEQ ID NO: 13) se hibrida y
se extiende especificamente del ADN que flanquea el lado 3’ del ADN exdgeno insertado, y el cebador SQ20637
(SEQ ID NO: 14) se hibrida y se extiende especificamente desde el ADN gendmico al que se integré el ADN
exogeno insertado. Los tres iniciadores son diagnoésticos para el evento. En este ejemplo, el cebador SQ20636 (SEQ
ID NO: 13) y el cebador SQ20632 (SEQ ID NO: 12) y la sonda de oligonucleétido marcada con 6-FAM™ PB10130
(SEQ ID NO: 15) son diagndsticos cuando hay una copia del inserto de ADN exdgeno. En este ejemplo, SQ20636
(SEQ ID NO: 13) y el cebador SQ20637 (SEQ ID NO: 14) y la sonda de oligonucledtido marcada con VIC™
PB10131 (SEQ ID NO: 16) son diagnésticos cuando no hay copia del ADN exdgeno insertado presente en el ADN
gendmico, es decir, de tipo salvaje. Cuando los tres cebadores y las dos sondas se mezclan juntos en una reaccion
de PCR con ADN extraido de una planta homocigética para el evento MON 87708, hay una sefal fluorescente solo
de la sonda de oligonucledtido marcada con 6-FAM™ PB10130 (SEQ ID NO: 15) que es indicativo de y diagnostica
una planta homocigética para el evento MON 87708. Cuando los tres cebadores y las dos sondas se mezclan en
una reaccion de PCR con ADN extraido de una planta heterocigética para el evento MON 87708, hay una sefial
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fluorescente tanto de la sonda de oligonucleétido marcada con 6-FAM™ PB10130 (SEQ ID NO: 15) como de la
sonda de oligonucleétido marcada con VIC™ PB10131 (SEQ ID NO: 16) que es indicativa de una planta
heterocigota y diagndstica para el evento MON 87708. Cuando los tres cebadores y dos las sondas se mezclan
juntas en una reaccion de PCR con ADN extraido de una planta que es nulo para el evento MON 87708 (es decir, de
tipo silvestre), hay una sefal fluorescente de solo la sonda de oligonucleétido marcada con VIC™ PB10131 (SEQ ID
NO: 16) que es indicativa y diagndstica de una planta nula para el evento MON 87708, es decir, de tipo salvaje.
Ejemplos de condiciones utiles con este procedimiento son los siguientes. Etapa 1: agua de 18 megaohmios
ajustada a un volumen final de 10 pl. Etapa 2: 5,0 yl de 2X Universal Master Mix (Applied Biosystems cat # 4304437,
dNTPs, enzima, buffer) hasta una concentracion final 1X. Etapa 3: 0,5 yl de Cebadores de cigosidad SQ20632,
SQ20636, SQ20637 (resuspendidos en agua de 18 megaohmios a una concentracion de 20 uM para cada cebador)
hasta una concentracion final de 1,0 yM. Etapa 4: 0,2 uyl de sonda 6-FAM™ PB10130 (SEQ ID NO: 15)
(resuspendida en agua de 18 megaohmios a una concentracion de 10 yM) a una concentracion final de 0,2 yM.
Etapa 5: 0,2 pl de sonda VIC™ PB10131 (SEQ ID NO: 16) (resuspendida en agua de 18 megaohmios a una
concentracion de 10 uM) a una concentracion final de 0,2 uM. Etapa 6: 3,0 yl de ADN extraido (molde) para cada
muestra con uno de cada uno de los siguientes que comprenden 1. Muestras de hojas a analizar (4-80 ng de ADN
gendmico diluido en agua); 2. Control negativo (ADN de soja no transgénico, 4 ng diluido en agua); 3. Control
negativo del agua (sin molde, solucion en la que se resuspendié el ADN); 4. ADN gendmico de control positivo MON
87708 a partir de un evento heterocigético conocido (4 ng diluido en agua); 5. 4. ADN gendémico de control positivo
MON 87708 a partir de un evento homocigético conocido (4 ng diluido en agua). Etapa 7: mezclar suavemente.
Etapa 8: La condiciones de termociclador cuando se utiliza Applied Biosystems GeneAmp® PCR System 9700
(funcionamiento a velocidad maxima) o el termociclador MTC Research DNA Engine PTC-225 son las siguientes: un
ciclo a 50 °C durante 2 minutos; un ciclo a 95 °C durante 10 minutos; diez ciclos de (95 °C durante 15 segundos y
luego 64 °C durante 1 minuto (-1°C/ciclo); treinta ciclos de (95 °C durante 15 segundos y luego 54 °C durante 1
minuto); opcional adicional de 10 a 20 ciclos (95°C durante 15 segundos y luego 64 °C durante 1 minuto (-1°C/ciclo)
pueden proporcionar una separacion de poblacién mas distintiva durante el analisis con TagMan® de punto final; un
ciclo de mantenimiento a 10°C.

Ejemplo 4: Identificacion de evento MON 87708 en cualquier actividad de reproduccion de MON 87708

El siguiente ejemplo describe como se puede identificar el evento MON 87708 dentro de la progenie de cualquier
actividad de reproduccién usando el evento de soja MON 87708.

Se usan pares de cebadores de eventos de ADN para producir un amplicon diagnéstico para el evento de soja MON
87708. Un amplicon diagndstico para MON 87708 comprende al menos una secuencia de unién, proporcionada
como SEQ ID NO: 1 0 SEQ ID NO: 2 0 SEQ ID NO: 7 o SEQ ID NO: 8. Los pares de cebadores de eventos que
produciran un amplicon de diagnéstico para MON 87708 incluyen pares de cebadores basados en las secuencias
flanqueantes y el casete de expresion insertado. Para adquirir un amplicon de diagndstico en el que se encuentra la
SEQ ID NO: 1, se disefiaria una molécula de cebador directo basada en SEQ ID NO: 3 de las bases 1 a 1126 y una
molécula de cebador inversa basada en la secuencia de ADN de casete de expresion insertada (SEQ ID NO: 5 de
las posiciones 1 a 3003) en el que las moléculas de cebador tienen una longitud suficiente de nucledtidos contiguos
para hibridar especificamente con SEQ ID NO: 3 y SEQ ID NO: 5. Adquirir un amplicon de diagnoéstico en el que
SEQ ID NO: 2 es encontrado, se disefiaria una molécula de cebador directo basada en la secuencia de ADN del
casete de expresion insertado (SEQ ID NO: 5 de las posiciones 1 a 3003) y una molécula cebador inversa basada
en la secuencia flanqueante 3’ (SEQ ID NO: 4 de bases 131 a 1947), en la que las moléculas cebadores tienen
suficiente longitud de nucleétidos contiguos para hibridar especificamente a SEQ ID NO: 4 y SEQ ID NO: 5. A
efectos practicos, se deben disefiar cebadores que produzcan amplicones de un intervalo de tamario limitado, por
ejemplo, entre 100 y 1000 bases. Los amplicones de tamafio mas pequefio (longitud de polinucledtido mas corta) en
general se producen de manera mas fiable en reacciones de PCR, permiten tiempos de ciclo mas cortos y pueden
separarse facilmente y visualizarse en geles de agarosa o adaptarse para su uso en ensayos de TAQMAN® de
punto final . Los amplicones mas pequefios se pueden producir y detectar mediante procedimientos conocidos en la
técnica de deteccion de amplicones de ADN. Ademas, los amplicones producidos usando los pares de cebadores se
pueden clonar en vectores, propagar, aislar y secuenciar o se pueden secuenciar directamente con procedimientos
bien establecidos en la técnica. Cualquier par de cebadores derivado de la combinacion de SEQ ID NO: 3y SEQ ID
NO: 5 o la combinacion de SEQ ID NO: 4 y SEQ ID NO: 5 que son utiles en un procedimiento de amplificacion de
ADN para producir un amplicon diagnéstico para MON 87708 o su progenie es un aspecto de la invencion. Cualquier
molécula Unica de cebador de polinucledtido de ADN aislada que comprenda al menos 11 nucleétidos contiguos de
SEQ ID NO: 3, o su complemento que sea util en un procedimiento de amplificacion de ADN para producir un
amplicon diagnostico de MON 87708 o su progenie, es un aspecto de la invencion. Cualquier molécula de cebador
de polinucledtido de ADN aislado que comprenda al menos 11 nucledtidos contiguos de SEQ ID NO: 4, o su
complemento que sea util en un procedimiento de amplificacion de ADN para producir un amplicon diagndstico de
MON 87708 o su progenie es un aspecto de la invencion. Cualquier molécula de cebador de polinucleétido de ADN
aislado que comprenda al menos 11 nucleétidos contiguos de SEQ ID NO: 5, o su complemento que sea util en un
procedimiento de amplificacion de ADN para producir un amplicén diagnéstico de MON 87708 o su progenie es un
aspecto de la invencion.
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Un ejemplo de las condiciones de amplificacion para este analisis se ilustra en el Ejemplo 3. Sin embargo, cualquier
modificacion de estos procedimientos o el uso de cebadores de ADN homadlogos o complementarios a SEQ ID NO: 3
o SEQ ID NO: 4 o secuencias de ADN de los elementos genéticos contenidos en la insercion de transgén (SEQ ID
NO: 5) de MON 87708 que producen un amplicon diagndstico para MON 87708 estan dentro de la técnica. Un
amplicon de diagnostico comprende una molécula de ADN homdloga o complementaria a al menos un ADN
transgénico/de unién gendémica (SEQ ID NO: 1 o SEQ ID NO: 2 o SEQ ID NO: 7 o SEQ ID NO: 8), o una parte
sustancial de la misma.

Un analisis para la muestra de tejido de planta de evento MON 87708 debe incluir un control de tejido positivo del
evento MON 87708, un control negativo de una planta de soja que no es el evento MON 87708 (por ejemplo, pero
no limitado a A3525) y un control negativo que no contiene ADN gendmico de soja. Un par de cebadores que
amplificara una molécula de ADN de soja enddgena servirda como un control interno para las condiciones de
amplificacion del ADN. Secuencias de cebador adicionales se pueden seleccionar de SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 4
o SEQ ID NO: 5 por los expertos en la técnica de los procedimientos de amplificacion de ADN, y las condiciones
seleccionadas para la producciéon de un amplicén por los procedimientos mostrados en el ejemplo 3 puede diferir,
pero dar como resultado un amplicon diagnostico para el ADN del evento MON 87708. El uso de estas secuencias
de cebador de ADN con modificaciones a los procedimientos del Ejemplo 3 esta dentro del alcance de la invencion.
El amplicén producido por al menos una secuencia de cebador de ADN derivada de SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 4, o
SEQ ID NO: 5 que es diagnostico para MON 87708 es un aspecto de la invencion.

Los kits de deteccion de ADN contienen al menos un cebador de ADN de suficiente longitud de nucleétidos
contiguos derivados de SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 4, o SEQ ID NO: 5, que cuando se usa en un procedimiento de
amplificacion de ADN produce un amplicon diagndstico para MON 87708 o su progenie es un aspecto de la
invencion. Una planta de soja MON 87708, parte de planta, célula de planta, semilla o producto basico que producira
un amplicon diagndstico para MON 87708 cuando se ensaya en un procedimiento de amplificacion de ADN es un
aspecto de la invencién. El ensayo para el amplicon MON 87708 puede realizarse usando un sistema Applied
Biosystems GeneAmp® PCR System 9700 (funcionamiento a velocidad maxima) o el termociclador MJ Research
DNA Engine PTC-225 o cualquier otro sistema de amplificacion que pueda usarse para producir un amplicon
diagndstico de MON 87708 como se muestra en el Ejemplo 3.

Un depdsito de una muestra representativa de la semilla de evento de soja MON 87708 descrita anteriormente y
descrita en las reivindicaciones se ha realizado segin el Tratado de Budapest con la American Type Culture
Collection (ATCC), 10801 University Boulevard, Manassas, VA. 20110. EI numero de acceso de ATCC para este
depodsito es PTA-9670. El depdsito se mantendra en el depdsito durante un periodo de 30 afios, o 5 afios después
de la ultima solicitud, o durante la vigencia de la patente, el que sea mayor, y se reemplazara seguin sea necesario
durante ese periodo.

LISTADO DE SECUENCIAS

<110> Monsanto Technology LLC
Brinker, Ronald J

Burns, Wen C.

Feng, Paul C.C.

Gupta, Anju

Hoi, Soi-Wai

Malven, Marianne

Wu, Kunsheng

<120> Evento transgénico de soja MON 87708 y procedimientos de uso del mismo
<130> 38-21(55544)0000

<140> US #Hi/#HHt, #iHt
<141> 2010-##-##

<150> 61/243,227
<151>2009-09-17

<160> 16

<170> Version de patentado 3.5
<210> 1

<211>60

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
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<223> Molécula de ADN quimérico de ADN gendmico de soja y ADN transgénico

<400> 1
ttgatctcca tgagccattt agtctcacct tcaaacactg atagtttaaa ctgaaggcgg 60

<210> 2

<211> 60

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Molécula de ADN quimérico de ADN gendmico de soja y ADN transgénico

<400> 2
tcattgctga tccatgtaga tttcccggac tttagctcaa aatgcatgta tttattageg 60

<210> 3

<211> 1300

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Molécula de ADN quimérico de ADN gendmico de soja y ADN transgénico

<400> 3

gtacaaataa aactttatect gtacattteg ttagttaaat tatattttgt
gttcctttaa attaaaatct aaaaactaac tttaccgtaa agaaatatge
accaaataaa attttgacaa gagtttaagt tttatattat gattcttaag

tcattataat ttataaaaat aaataaattg ataattatat gctatatcaa

18

ccatcaaatt
attcatgtat
gaaatcatta

tttatgattt

60

120

180

240
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gatgagtatg
gcecectgttet
tgttaggate
agtaaaatta
cattcacatt
aaaatctgac
gtatattata
agttgatcta
ttggggaata
gacaaatgtt
cgtcaaaata
tttatagaga
tgcatgeatg
tgccaggaaa
ttatccgatt
tttaaactga
gcetegagegyg
atggagccat

<210> 4
<211> 1947
<212> ADN

tatgttttaa
caceccteaca
gtegtettet
taaatagaaa
gtaattecttt
atagtatatg
aacttgagtt
aaagtaagtt
tetttagtgt
ggtttttgta
tgaataaaag
ggtttgeaat
aaaataaatt
gettagatet
tgageattga
aggcgggaaa

cegeagatet

gacgtaaggg

<213> Secuencia artificial

<220>
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atgegagatt
cctgctcagt
tttgcaataa
atttagttgt
tacattatta
tttagattaa
tggtataata
gaaggatacc
aaacaaaaag
ataatcattt
ttaaactett
ttctgagtte
taagaggtaa
ccatgageat
tetecatgag
cgacaatctg
tgagccaatce

cttacgcceca

ctgecgeegt
gtgaacttta
aaaattttca
aaaatttgaa
tttattacct
aatttgtaaa
ttttttateca
aaagggtaat
ccttataaat
taaatatgaa
aaattattga
tcaataactg
catttgaagt
ccacgagett
ccatttagte
atcccecatca
aaagaggagt

tacgaaataa

tcgatatagt
aaagggactt
tctgtttaaa
atataaattt
aattataaat
tgtaagtttg
tcagactttg
ctaaacatge
tatcatgteca
caacaggatt
tcataggttt
atgattaaat
ctcacettea
atccacgage
tcacctteaa
agctagette

gatgtagace

<223> Molécula de ADN quimérico de ADN gendmico de soja y ADN transgénico

<400> 4

19

tagcagtaga
tgttgacaaa
acgtttttat
aattagaatg
tatcaacaat
aattaaaaaa
gtataatatg
atgagaaatg
tactatatat
ttetttttac
gcaatttttt
gcgcategtt
tgtecgggge
atccacgage
acactgatag
tgcaggtcect

taaageaata

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1300



atgtacttte
ggtaattact
ttteeeggac
gttctcatea
aagcaatgaa
ggacagttet
gcatttgtea
cagtgcacat

tcatgeccatt

attttataat
ctttettttt
tttagctecaa
taatattgtg
gtatatagtg
gagattgatt
tacaaaaagg
cttetgecaga

agtttgagat

ES2675311 T3

aacgctgegg
ctececatattg
aatgcatgta
acaaaaatat
gatgcaatgt
ggcttcatgg
tggaccatat
atgtgtaggt

tgaacttaaa

acatctacat
accatcatac
tttattagcg
agctaggaaa
ctetatatat
ccctacggtyg
tcatgttatg
taaccttatt

atctttaatce

20

ttttgaattg
tcattgcetga
ttetgtettt
gctttecatg
tcactagteg
catctattac
taaaaacaaa
acacttgatt

aagatcttag

aaaaaaaatt
tccatgtaga
tcgttaattt
catattttgt
agaaaattge
cattgtettt
caaaatcacg
aagttaagtg

atatggaaaa

60

120

180

240

300

360

420

480

540



10

aattgtaatt
ttaataacat
tttgacacgt
agggaaagaa
cttatettge
attattcate
atgtgagaga
aatgatattg
aagggttttg
cacgtggcac
ctgaatagtg
agactattgc
ggtattatta
tccatgccac
aatataagtt
tataattcca
accatcaaat
ggcagaaact
tttacagaat
taaaataaag
ttcatgttgg
ataatttctg
taaattaatt

aaaatcatta

<210>5
<211> 3003
<212> ADN

ccattaaaga
aataatttga
gaaggggaca
agaatttgca
ttaaaatttg
aaagatcgat
tccaagatca
gggaaggtga
tgatttgtge
aagtcacttg
gttcttatte
agtgttatta
tatactaata
tgaagtctga
tgtatattta
tgattccttg
caagcaaaga
ggtaattttt
atctgcaaaa
tatttaattt
atcgaatatt
atcttataag
ttatataatt

tcaagtgaat

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> Inserto transgénico

<400> 5

ES2675311 T3

taataagatt
agaaaaaaag
ctatgaaage
cttaattage
cttattgtgt
ctccaacctg
gaattctgga
aaaatatgta
ataagaatct
cagccaaaga
taatctcatc
atatcttaat
tacaattctg
aaccacattg
tatttcatat
attatcggag
tatggatgga
tcttecaactg
ccttgtgttg
caccataact
aaagatgtca
tcaaaataaa
aagatagatc

atgeaac

tttggataga
taagggtcat
aaattacttt
actattttca
tattattatt
ccaggaaatc
aggtagtgcet
gtactagtac
ttttgcattt
acctttctgt
aatatctaat
gatagactat
cattttccac
gcagattttg
ttttttagta
aatgatgtga
atgcetttaa
aatgectatge
gagatcttac
tttaagatga
catctaatga
tcatgtaaat

caatgtgaac

21

aattaattat
aatcatacta
tggttcectaa
aaattattat
attattgtta
cgctgatttg
gactaccaag
ttctactaca
gtctgtaage
gaccaattat
tacctagtga
tgcagcagac
acttttcecce
ctatctagaa
catttttatt
tatgcaaacc
tggaaagatt
agtatgcagce
ctattgaata
tgttaaaatg
tactatgata
ataaattaat

tectaagacea

caattttaca
accagagtaa
aggttaggca
gtttectttte
tgcatgatca
tttgecttececa
gtagcaaaat
aaatttcaaa
ttgaaaatta
gttcecctgag
atatactact
agaaattaca
tgcccatget
attaaataac
ttgcacactc
acgagttaga
aattcaaagg
agatctttca
atgatatagg
atctatgeaa
aaaataaagt
tetettetta

tgcatatata

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1947



ES2675311 T3

tcaaacactg atagtttaaa ctgaaggegg gaaacgacaa tcetgatccce atcaagetag
cttctgecagg tectgetega geggecgecag atcttgagec aatcaaagag gagtgatgta
gacctaaagc aataatggag ccatgacgta agggcttacg cccatacgaa ataattaaag

gctgatgtga cctgteggte tcectcagaace tttacttttt atgtttggeg tgtattttta

22

60

120

180

240



aatttccacg
tgtagaccta
aaaggctgat
tttaaatttce
ttagtttgta
ttctcaacac
tgcagcaatt
tacgaacgat
cctectagggg
tcccagtgag
agtgcatgca
caccattgac
cggcgctgec
tcgegctcta
gcttegegee
ggctggaatt
cggctteget
gtcececggega
atcccgecta
tcgacaacct
acgccttcga
tgaagattcc
cccecgtega
tcgeggtgge
tcctgaccce
gcatcgacga
aggaggacaa
gcatcecgece
agaagcttga
ggtttcgatec
tcgacaacgt

gagtttgagt

gcaatgacga
aagcaataat
gtgacctgte
cacggcaatg
ttgatcgaca
aacatataca
taaatcattt
agccatggct
gcaatcegec
gaaggtcaac
ggtgtggcct
gagagattcc
cgaggaactg
ccgccagecc
gctgagecgac
cgatggcggce
caacgtcege
tceggegetg
tcggaccgte
gatggacctc
ccggctggag
cggcggcacg
cgcttggaac
gccggaagge
cgagacggag
tccggagatg
ggtecgtegtce
ggcgatgcetg
gcagctcgaa
ggctegectg
tcgtcaagtt

attatggeat

ES2675311 T3

tgtgacccaa
ggagccatga
ggtctctcag
acgatgtgac
cggtcgagaa
aaacaaacga
cttttaaagc
tctatgatat
gcaatggectce
actgacatta
ccaattggaa
cgggccatgg
tccgaaaage
gacggtgtgg
ggcatcctceg
gggcagtgcg
tccttececgg
gcecgatceetg
ggcggctatg
ggccacgcce
cgcgaggtga
ccgagcgtge
gacatccgcet
accccgaagg
gcgagctgee
gacggcgtge
gaggcgatcg
tcgtgcgacg
gccgectgaa
tcceggegat
caatgcatca

tgggaaaact

cgagatcttg
cgtaagggct
aacctttact
ctgtgcatcc
gacacggcca
atctcaagca
aaaagcaatt
cctettecge
cattcggegg
ctteccattac
agaagaagtt
ccaccttegt
cgctcggeeg
tcgeggeget
tcaacggcca
tccataacce
tggtggagcg
gggcgatcece
ggcatgtcga
aatatgtcca
tcgteggega
tgatggccaa
ggaacaaggt
agcagagcat
attatttett
tgcgcagctg
agcgcecgecg
aagccgcagt
ccggcttatg
attctagagce
gtttecattge

gtttttettg
23

agccaatcaa
tacgcccata
ttttatattt
gctttgecta
taagcttgga
atcaagcatt
ttctgaaaat
tgtgacaaca
cctcaaatcece
aagcaatggt
tgagactctt
ccgcaatgec
gacgattctc
gctcgacatc
tctccaatge
gcacggcaat
cgacgcgcetg
cgacttecgge
ctgcaactac
tcgcgccaac
cggtgagata
gttcectgege
gagcgcgatg
ccactcgege
cggctecteg
gcaggctcag
cgectatgte
ccgtgtcage
ctgcacgggce
tttegttegt
gcacacacca

taccatttgt

agaggagtga
cgaaataatt
ggcgtgtatt
taaataagtt
tcctegagaa
ctacttctat
tttcaccatt
gtcagcegtg
atgactggat
ggaagagtaa
tcctatttge
tggtatgtgg
gacacaccgc
tgtcegcacce
ccctatcacg
ggcgccegec
atctggatct
tgcegegteg
aagctgctgg
gcccagaccg
caggcgctga
ggcgccaata
ctcaacttca
ggtacccata
cgcaattteg
gcgetggtca
gaggcgaatg
cgcgagatcg
ggggeggggce
atcatcggtt
gaatcctact

tgtgettgta

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2040

2100

2160



10

atttactgtg
agagttaatg
tcttatttgt
taaaaatgtg
gtagttgtac
tgcaaatgtt
ttatgtaatt
ctcatggatt
gattgacaac
ggctgcagga
ccececatttgg
tttattgett
ttecattttat
actctttctt
gac

<210>6
<211> 5946
<212> DNA

ttttttatte
aatgatatgg
tgtgtgttga
tcaaatcgtg
cattatgctt
actgaataca
ttccagaatce
tgtagttgag
atgcatcaat
attcgatatc
acgtgaatgt
tcgectataa
aataacgctg

tttctccata

<213> Secuencia artificial

<220>

ES2675311 T3

ggtttteget
tcecttttgtt
atttgaaatt
gcctctaatg
attcactagg
agtatgtcct
cttgtcagat
tatgaaaata
cgcggeeget
aagctttgge
agacacgtcg
atacgacgga
cggacatcta

ttgaccatca

atcgaactgt
cattctcaaa
ataagagata
accgaagtta
caacaaatat
cttgtgtttt
tctaatecatt
ttttttaatg
ctagaactag
gcgcecaaate
aaataaagat
tcgtaatttg
catttttgaa

tactcattge

gaaatggaaa
ttaatattat
tgcaaacatt
atatgaggag
attttcagac
agacatttat
gctttataat
cattttatga
tggatcceccece
gtgaagttte
ttcegaatta
togttttate
ttgaaaaaaa

tgatccatgt

<223> Molécula de ADN quimérico de ADN gendmico de soja y ADN transgénico

<400> 6

24

tggatggaga
ttgtttttte
ttgttttgag
taaaacactt
ctagaaaagce
gaactttecet
tatagttata
cttgccaatt
cctttaaggg
tcatctaage
gaataatttg
aaaatgtact
attggtaatt

agatttceccg

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2700

2760

2820

2880

2940

3000

3003



gtacaaataa
gttcctttaa
accaaataaa
tcattataat
gatgagtatg
gecetgttet
tgttaggate
agtaaaatta
cattcacatt
aaaatctgac
gtatattata
agttgatcta

ttggggaata

aactttatcet
attaaaatect
attttgacaa
ttataaaaat
tatgttttaa
cacccteaca
gtcgtettet
taaatagaaa
gtaattettt
atagtatatg
aacttgagtt
aaagtaagtt

tectttagtgt

ES2675311 T3

gtacattteg
aaaaactaac
gagtttaagt
aaataaattg
atgegagatt
cctgeteagt
tttgcaataa
atttagttgt
tacattatta
tttagattaa
tggtataata
gaaggatacce

aaacaaaaag

ttagttaaat
tttaccgtaa
tttatattat
ataattatat
ctgecgeegt
gtgaacttta
aaaattttca
aaaatttgaa
tttattacct
aatttgtaaa
ttttttatea
aaagggtaat

ccttataaat

25

tatattttgt
agaaatatge
gattecttaag
gctatatcaa
tcgatatagt
aaagggactt
tctgtttaaa
atataaattt
aattataaat
tgtaagtttyg
tcagactttg
ctaaacatgce

tatcatgteca

ccatcaaatt
attcatgtat
gaaatcatta
tttatgattt
tagcagtaga
tgttgacaaa
acgtttttat
aattagaatg
tatcaacaat
aattaaaaaa
gtataatatg
atgagaaatg

tactatatat

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780



gacaaatgtt
cgtcaaaata
tttatagaga
tgcatgcatg
tgccaggaaa
ttatcegatt
tttaaactga
gctcgagegg
atggagccat
tcggtctcte
tgacgatgtg
aataatggag
cctgteggte
gcaatgacga
tcgacacggt
tatacaaaac
tcatttettt
atggcttceta
tccgecgeaa
gtcaacactg
tggcctccaa
gattcceggg
gaactgtccg
cagcccgacg
agcgacggca
ggcggeggge
gtcegetect
gcgetggecg
accgtcggeg
gacctcggcee
ctggagcgeg

ggcacgccga

ggtttttgta
tgaataaaag
ggtttgcaat
aaaataaatt
gcttagatct
tgagcattga
aggcgggaaa
ccgcagatct
gacgtaaggg
agaaccttta
acccaacgag
ccatgacgta
tctcagaacce
tgtgacctgt
cgagaagaca
aaacgaatct
taaagcaaaa
tgatatcctce
tggctccatt
acattacttc
ttggaaagaa
ccatggccac
aaaagccgct
gtgtggtcge
tcctegtcaa
agtgcgtcca
tceceggtggt
atcctgggge
gctatgggca
acgcccaata
aggtgatcgt

gcgtgetgat

ES2675311 T3

ataatcattt
ttaaactctt
ttctgagttc
taagaggtaa
ccatgagcat
tctccatgag
cgacaatctg
tgagccaatc
cttacgececa
ctttttatgt
atcttgagcc
agggcttacg
tttacttttt
gcatccgcett
cggccataag
caagcaatca
gcaattttct
ttecegetgtg
cggeggecte
cattacaagc
gaagtttgag
cttegteege
cggccggacg
ggcgctgcete
cggccatctce
taacccgcac
ggagcgegac
gatcccegac
tgtcgactge
tgtccatcge
cggcgacggt

ggccaagtte

taaatatgaa
aaattattga
tcaataactg
catttgaagt
ccacgagctt
ccatttagtc
atccccatca
aaagaggagt
tacgaaataa
ttggecgtgta
aatcaaagag
cccatacgaa
atatttggeg
tgcctataaa
cttggatcct
agcattctac
gaaaattttc
acaacagtca
aaatccatga
aatggtggaa
actctttect
aatgcctggt
attctcgaca
gacatctgte
caatgcccct
ggcaatggcg
gcgetgatet
ttcggctgece
aactacaagc
gccaacgccce
gagatacagg

ctgegeggeg
26

caacaggatt
tcataggttt
atgattaaat
ctcacctteca
atccacgagc
tcaccttcaa
agctagcttc
gatgtagacc
ttaaaggctg
tttttaaatt
gagtgatgta
ataattaaag
tgtattttta
taagttttag
cgagaattct
ttctattgea
accatttacg
gecegtgecte
ctggattcce
gagtaaagtg
atttgccacc
atgtggcggce
caccgctecge
cgcaccgett
atcacgggct
cccgeeeggce
ggatctgtec
gcgtegatcce
tgctggtcga
agaccgacgc
cgctgatgaa

ccaatacccece

ttectttttac
gcaatttttt
gcgcategtt
tgtccgggge
atccacgagce
acactgatag
tgcaggtcct
taaagcaata
atgtgacctg
tccacggcaa
gacctaaagc
gctgatgtga
aatttccacg
tttgtattga
caacacaaca
gcaatttaaa
aacgatagcc
tagggggcaa
agtgaggaag
catgcaggtg
attgacgaga
gctgcccgag
gctctaccge
cgcgcegetg
ggaattcgat
ttcgctcaac
cggcgatcecg
cgcctategg
caacctgatg
cttcgaccgg
gattccegge

cgtegacget

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2700



tggaacgaca
gaaggcaccc
acggaggcga
gagatggacg
gtcgtcgagg
atgctgtegt
ctcgaageceqg
cgcctgtece
caagttcaat
tggcattggg
ttatteggtt
atatggtecct
tgttgaattt
atcgtggect
atgcttattc
aatacaagta
agaatccttg
gttgagtatg
atcaatcgcg
gatatcaage
gaatgtagac
ctataaatac
acgctgcecgga
tccatattga
atgcatgtat
caaaaatata
atgcaatgtc
gcttcatgge
ggaccatatt
tgtgtaggtt
gaacttaaaa
aataagattt

gaaaaaaagt

tcecgetggaa
cgaaggagca
gctgccatta
gcgtgetgeg
cgatcgagcg
gcgacgaagce
cctgaacegg
ggcgatatte
gcatcagttt
aaaactgttt
ttegetateg
tttgttcatt
gaaattataa
ctaatgaccg
actaggcaac
tgtcctettg
tcagattcta
aaaatatttt
gccgetetag
tttggegege
acgtcgaaat
gacggatcgt
catctacatt
ccatcatact
ttattagcgt
gctaggaaag
tctatatatt
cctacggtge
catgttatgt
aaccttatta
tctttaatca
ttggatagaa

aagggtcata

ES2675311 T3

caaggtgagc
gagcatccac
tttettegge
cagctggcag
ccgecegegece
cgcagteegt
cttatgctge
tagagctttce
cattgcgeac
ttecttgtace
aactgtgaaa
ctcaaattaa
gagatatgca
aagttaatat
aaatatattt
tgttttagac
atcattgett
ttaatgcatt
aactagtgga
caaatcgtga
aaagatttcc
aatttgtegt
tttgaattga
cattgctgat
tectgtetttt
ctttecatge
cactagtcga
atctattacc
aaaaacaaac
cacttgatta
agatcttaga
attaattatc

atcatactaa

gcgatgetca
tcgegeggta
tecctegegea
gctcaggege
tatgtcgagg
gtcageccgeg
acgggcgggyg
gttcgtatca
acaccagaat
atttgttgtg
tggaaatgga
tattatttgt
aacattttgt
gaggagtaaa
tcagacctag
atttatgaac
tataattata
ttatgacttg
tccceeccett
agtttctcecat
gaattagaat
tttatcaaaa
aaaaaaattg
ccatgtagat
cgttaatttg
atattttgta
gaaaattgcg
attgtctttg
aaaatcacge
agttaagtgt
tatggaaaaa
aattttacat

ccagagtaat
27

acttcatcege
cccatatccet
attteggeat
tggtcaagga
cgaatggcat
agatcgagaa
cggggeggtt
tcggtttega
cctactgagt
cttgtaattt
tggagaagag
tttttetett
tttgagtaaa
acacttgtag
aaaagctgca
tttcctttat
gttatactca
ccaattgatt
taagggggcet
ctaagccece
aatttgttta
tgtactttca
gtaattacte
ttcceggact
ttctcatcat
agcaatgaag
gacagttctg
catttgtcat
agtgcacatc
catgecatta
attgtaattc
taataacata

ttgacacgtg

ggtggcgecg
gaccccecgag
cgacgatccyg
ggacaaggtc
ccgececggeg
gcttgagecag
tecgategget
caacgttegt
ttgagtatta
actgtgtttt
ttaatgaatg
atttgttgtg
aatgtgtcaa
ttgtaccatt
aatgttactg
gtaattttece
tggatttgta
gacaacatgce
gcaggaatte
atttggacgt
ttgctttege
ttttataata
tttettttte
ttagctcaaa
aatattgtga
tatatagtgg
agattgattg
acaaaaaggt
ttctgecagaa
gtttgagatt
cattaaagat
ataatttgaa

aaggggacac

2760

2820

2880

2940

3000

3060

3120

3180

3240

3300

3360

3420

3480

3540

3600

3660

3720

3780

3840

3900

3960

4020

4080

4140

4200

4260

4320

4380

4440

4500

4560

4620

4680



10

15

tatgaaagca
ttaattagca
ttattgtgtt
tccaacctge
aattectggaa
aaatatgtag
taagaatctt
agccaaagaa
aatctcatca
tatcttaatg
acaattctgce
accacattgg
atttcatatt
ttateggaga
atggatggaa
cttcaactga
cttgtgttgg
accataactt
aagatgtcac
caaaataaat
agatagatcc

tgcaac

<210>7
<211> 100
<212> ADN

aattactttt
ctattttcaa
attattatta
caggaaatcc
ggtagtgctg
tactagtact
tttgcatttg
cctttctgtg
atatctaatt
atagactatt
attttccaca
cagattttge
tttttagtac
atgatgtgat
tgcctttaat
atgctatgca
agatcttace
ttaagatgat
atctaatgat
catgtaaata

aatgtgaact

<213> Secuencia artificial

<220>

ES2675311 T3

ggttcctaaa
aattattatg
ttattgttat
gctgatttgt
actaccaagg
tctactacaa
tctgtaagcet
accaattatg
acctagtgaa
gcagcagaca
cttttecececect
tatctagaaa
atttttattt
atgcaaacca
ggaaagatta
gtatgcagca
tattgaataa
gttaaaatga
actatgataa
taaattaatt

ctaagaccat

ggttaggcaa
tttcttttece
gcatgatcaa
ttgcttcecaa
tagcaaaata
aatttcaaaa
tgaaaattac
ttccetgage
tatactacta
gaaattacag
gcccatgett
ttaaataaca
tgcacactct
cgagttagaa
attcaaaggg
gatctttcat
tgatataggt
tetatgeaat
aaataaagta
ctcttettat

gcatatataa

gggaaagaaa
ttatcttgct
ttattcatca
tgtgagagat
atgatattgg
agggttttgt
acgtggcaca
tgaatagtgg
gactattgca
gtattattat
ccatgccact
atataagttt
ataattccat
ccatcaaatc
gcagaaactg
ttacagaata
aaaataaagt
tcatgttgga
taatttctga
aaattaattt

aaatcattat

<223> Molécula de ADN quimérico de ADN gendmico de soja y ADN transgénico

<400> 7

gagcttatce gatttgageca ttgatctcca tgagecattt agtcetcacct tcaaacactg

atagtttaaa ctgaaggegg gaaacgacaa tctgatccece

<210> 8

<211> 100

28

gaatttgecac
taaaatttgc
aagatcgatc
ccaagatcag
ggaaggtgaa
gatttgtgca
agtcacttgc
ttcttattcet
gtgttattaa
atactaatat
gaagtctgaa
gtatatttat
gattcecttga
aagcaaagat
gtaatttttt
tctgcaaaac
atttaattte
tcgaatatta
tcttataagt
tatataatta

caagtgaata

4740

4800

4860

4920

4980

5040

5100

5160

5220

5280

5340

5400

5460

5520

5580

5640

5700

5760

5820

5880

5940

5946
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<212> ADN
<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Molécula de ADN quimérico de ADN gendémico de soja y ADN transgénico

<400> 8
ctccatattg accatcatac tcattgetga tccatgtaga tttecceggac tttagetcaa

aatgcatgta tttattageg ttctgtcttt tcegttaattt

<210>9

<211> 27

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Cebador para PCR de oligonucledtidos sintetizado quimicamente

<400> 9
ttttctccat attgaccatc atactca 27

<210> 10

<211> 28

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Cebador para PCR de oligonucledtidos sintetizado quimicamente

<400> 10
agacagaacg ctaataaata catgcatt 28

<210> 11

<211>18

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Cebador para PCR de oligonucledtidos sintetizado quimicamente

<400> 11
ttcccggact ttagctca 18

<210> 12

<211> 22

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Cebador para PCR de oligonucledtidos sintetizado quimicamente

<400> 12
gatttcccgg actttagctcaa 22

<210> 13

<211> 30

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

29
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<220>
<223> Cebador para PCR de oligonucledtidos sintetizado quimicamente

<400> 13
tcacaatatt atgatgagaa caaattaacg 30

<210> 14

<211> 25

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Cebador para PCR de oligonucleétidos sintetizado quimicamente

<400> 14
gcccctaatg gatttttaac ttttc 25

<210> 15

<211> 22

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Cebador para PCR de oligonucledtidos sintetizado quimicamente

<400> 15
atgcatgtat ttattagcgt tc 22

<210> 16

<211> 18

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Cebador para PCR de oligonucledtidos sintetizado quimicamente

<400> 16
acatgtgtga ctacttct 18
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REIVINDICACIONES

. Una molécula de ADN recombinante que comprende una molécula de nucleétido que comprende la secuencia de

nucledtidos de la SEQ ID NO: 6.

. Una molécula de ADN que comprende una molécula de nucleétidos que tiene una secuencia de nucleétidos de

longitud suficiente de la secuencia de nucleétidos contigua de SEQ ID NO: 6, para funcionar como una sonda de
ADN que hibrida en condiciones de hibridacion rigurosas con una molécula de ADN que comprende una
secuencia de nucledtidos seleccionada de las SEQ ID NO: 1-4 y 6-8 y no se hibrida bajo las condiciones de
hibridacion rigurosas con una molécula de ADN que no comprende una secuencia de nucleétidos seleccionada
de las SEQ ID NO: 1-4 y 6-8.

. Un par de moléculas de ADN que consisten en una primera molécula de ADN y una segunda molécula de ADN

diferente de la primera molécula de ADN, en el que dichas primera y segunda moléculas de ADN comprenden
una molécula de nucledtido que tiene una secuencia de nucleotidos de suficiente longitud de nucleétidos
contiguos de SEQ ID NO: 6, para que funcionen como cebadores de ADN cuando se usan juntos en una
reaccion de amplificacion con ADN derivado del evento MON 87708 para producir un amplicon diagnoéstico para
el ADN del evento MON 87708 de soja en una muestra.

. Un procedimiento de deteccion de la presencia de una molécula de ADN derivada del evento de soja MON

87708 en una muestra, comprendiendo dicho procedimiento:

(1

(a) poner en contacto una muestra con la sonda de ADN de la reivindicacion 2;

(b) someter dicha muestra y dicha sonda de ADN a condiciones de hibridacion rigurosas; y

(c) detectar la hibridacion de dicha sonda de ADN a una molécula de ADN en dicha muestra, en el que la
hibridacién de dicha sonda de ADN con dicha molécula de ADN indica la presencia de una molécula de ADN
derivada del evento de soja MON 87708 en dicha muestra; o

(I

(a) poner en contacto una muestra con el par de moléculas de ADN de la reivindicacion 3;

(b) realizar una reaccion de amplificacion suficiente para producir un amplicon de ADN que comprende una
secuencia seleccionada del grupo que consiste en SEQ ID NO: 1-8; y

(c) detectar la presencia de dicho amplicon de ADN en dicha reaccion, en el que la presencia de dicho
amplicon de ADN en dicha reaccion indica la presencia de una molécula de ADN derivada del evento de soja
MON 87708 en dicha muestra.

. Un equipo de deteccion de ADN que comprende un par de moléculas de ADN de la reivindicacion 3 y/o una

molécula de ADN de la reivindicacién 2, para funcionar como cebadores o sonda de ADN especificos para
detectar la presencia de ADN derivado del evento de soja MON 87708, en el que la deteccion de dicho ADN es
diagndstico de la presencia de dicho evento ADN de MON 87708 en una muestra.

. Una planta, semilla, célula o parte de planta de soja recombinante que comprende una molécula de nucleétido

que tiene una secuencia de nucleétidos que comprende la SEQ ID NO: 6, en la que dicha planta, semilla, célula
o parte de la planta de la misma es tolerante al tratamiento con herbicida dicamba, en la que una muestra
representativa de la planta ha sido depositada bajo el nimero de acceso ATCC PTA-9670.

. La planta o semilla de soja de la reivindicacion 6, en la que dicha planta o semilla de soja es un hibrido que tiene

al menos un progenitor que comprende el evento de soja MON 87708.

. Un procedimiento de control de malas hierbas en un campo que comprende

(i) plantar plantas de soja segun la reivindicacion 6 o 7 en un campo y aplicar una dosis efectiva de herbicida
dicamba para controlar malas hierbas en dicho campo sin dafar a dicha planta de soja que comprende el
evento MON 87708; o

(i) aplicar una dosis efectiva de herbicida dicamba para controlar malas hierbas en un campo y luego plantar
plantas de soja segun la reivindicacion 6 o 7 en dicho campo.

. El procedimiento de la reivindicacion 8, en el que

(i) dicha dosis efectiva de herbicida dicamba es de aproximadamente 0,0056 kg a aproximadamente 8,96 kg
por hectarea; o
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(i) dicha dosis efectiva de herbicida dicamba es de aproximadamente 0,0056 kg a aproximadamente 8,96 kg
por hectarea y dicha siembra de plantas de soja que comprende el evento MON 87708 esta dentro de los 14
dias de dicha aplicacién de una dosis efectiva del herbicida dicamba.

10. Un procedimiento de produccion de semilla de soja esencialmente libre de semillas de especies de malas hierbas
téxicas, comprendiendo dicho procedimiento:

(a) plantar semillas de plantas de soja segun la reivindicaciéon 6 o 7 en un campo;

(b) aplicar una dosis efectiva de un herbicida dicamba a dicho campo para matar malas hierbas toxicas en
dicho campo sin dafar a dichas plantas de soja que comprenden el evento MON 87708; y

(c) cosechar semilla de soja de dicho campo.

11. El procedimiento de la reivindicacién 10, en el que dichas semillas de especies de malas hierbas toxicas se
seleccionan de Cardaria spp., Heliotropium spp., Centaurea spp., Senecio spp., Crotalaria spp., Solanum spp.,
Xanthium spp., Amsinckia spp., Cassia spp., Sesbania spp., Datura spp., Ricinus spp., Argemone spp.,
Corchorus spp., Impomoea spp. y Echium spp.

12. Una planta de soja que tolera la aplicacion de herbicida dicamba segun la reivindicacién 6 o 7, en la que la planta
se puede obtener mediante un procedimiento que comprende:

(a) plantas de soja transgénicas de cruzamiento sexual que comprenden el evento MON 87708 que
comprende una molécula de nucleétido que tiene una secuencia de nucleétidos seleccionada de las SEQ ID
NO: 1-4 y 6-8, en la que se ha depositado una muestra representativa de la planta bajo el nimero de acceso
ATCC PTA -9670, con una segunda planta de soja;

(b) recoger la semilla producida a partir de dicho cruzamiento;

(c) cultivar dicha semilla para producir una pluralidad de plantas de progenie;

(d) tratar dicha pluralidad de plantas de progenie con dicamba; y

(e) seleccionar una planta de progenie que sea tolerante a dicamba

13. Una planta de soja que tolera la aplicacion de herbicida dicamba de acuerdo con la reivindicaciéon 6 o 7, en la que
dicha planta se puede obtener mediante un procedimiento que comprende:
(a) autofecundacion de una planta del evento MON 87708 de soja transgénica que comprende una molécula
de nucledtido que tiene una secuencia de nucleétidos seleccionada de las SEQ ID NO: 1-4 y 6-8, en la que se
ha depositado una muestra representativa de la planta bajo el nimero de acceso ATCC PTA- 9670;
(b) recoger la semilla producida a partir de dicha autofecundacion;
(c) cultivar dicha semilla para producir una pluralidad de plantas de progenie;
(d) tratar dicha pluralidad de plantas de progenie con dicamba; y
(e) seleccionar una planta de progenie tolerante a dicamba
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