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DESCRIPCIÓN

Genes que proporcionan resistencia al mildiú pulverulento en Cucumis Sativus

Campo de la invención

La presente invención se refiere a plantas que confieren resistencia al mildiú pulverulento que proporcionan genes y 
semillas, embriones u otros de sus materiales de propagación.5

El mildiú pulverulento (PM) es una de las principales enfermedades fúngicas conocidas en plantas que pertenecen a 
la familia Cucumis, como Cucumis sativus (pepino), tanto en el campo como en el invernadero.

Las enfermedades del mildiú pulverulento generalmente son causadas por muchas especies diferentes de hongos 
del orden Erysiphales. La enfermedad se caracteriza por síntomas distintivos, como manchas blancas en forma de 
polvo en las hojas y los tallos. En general, las hojas inferiores son las más afectadas, pero el moho puede aparecer 10
en cualquier parte de la planta que esté expuesta sobre el suelo. A medida que avanza la enfermedad, las manchas 
se hacen más grandes y más gruesas a medida que se forman grandes cantidades de esporas, y el moho se 
extiende hacia arriba y hacia abajo a lo largo de la planta, como el tallo e incluso los frutos.

Las hojas gravemente afectadas pueden volverse secas y quebradizas, o pueden marchitarse y morir. Debido a la 
infección, los frutos pueden ser más pequeñas en tamaño, menores en número, menos capaces de ser 15
almacenadas con éxito, escaldadas por el sol, maduradas de forma incompleta y de mal sabor. También puede 
predisponer a las plantas a ser más vulnerables a otros patógenos. Eventualmente, la planta puede morir.

El mildiú pulverulento, entre otros, puede ser causado por el hongo Sphaerotheca fuliginea (recientemente 
renombrado: Podosphaera xanthii también denominado Oidium erysiphoides) y/o Erysiphe cichoracearum DC 
(recientemente renombrado: Golovinomyces cichoracearum, también denominado Oidium chrysanthemi).20

Panstruga, 2005, Plant Mol. Biol. 59: 485-500, describe nuevos dominios peptídicos conservados por comparación 
de otólogos dentro de familias de múltiples proteínas vegetales utilizando alineamientos de secuencias de proteínas 
de MLO de Arabidopsis heptahélicas.

Panstruga, 2005, Biochem. Soc. Trans. 33: 389-393, describe proteínas MLO de plantas serpentinas como portales 
de entrada para hongos de mildiu pulverulento.25

Teniendo en cuenta la importancia económica de las especies de plantas de Cucumis, como el pepino, existe una 
necesidad continua en la técnica de proporcionar genes que proporcionen resistencia al mildiú pulverulento.

En vista de la necesidad anterior en la técnica, un objeto de la presente invención, entre otros objetos, es satisfacer 
esta necesidad.

Según la presente invención, este objeto, entre otros objetos, se cumple mediante un gen que confiere resistencia al 30
mildiú pulverulento que comprende la planta Cucumis sativus, como se define en la reivindicación 1 adjunta.

Específicamente, este objeto de la presente invención, entre otros objetos, se cumple mediante un gen que confiere 
resistencia al mildiú pulverulento que comprende la planta Cucumis sativus, en donde la secuencia de aminoácidos 
codificada por dicho gen que confiere resistencia es SEQ ID No. 2, y en el que dicho gen que confiere resistencia 
está deteriorado.35

El gen que confiere resistencia alterada pretende indicar un gen que proporciona una susceptibilidad reducida, o 
incluso ausente, al mildiú pulverulento causado por hongos indicados por manchas en forma de polvo en las hojas y 
tallos, tales como hongos que pertenecen al orden Erysiphales como Sphaerotheca fuliginea (recientemente 
renombrada: Podosphaera xanthii también designada como Oidium erysiphoides) y/o Erysiphe cichoracearum DC.

Los genes que confieren resistencia alterada son genes mutados. La mutación de los genes puede, a través de 40
diferentes mecanismos, dar lugar a un mal funcionamiento. Por ejemplo, las mutaciones en secuencias de ADN que 
codifican proteínas pueden conducir a proteínas mutadas, truncadas o no funcionales. Las mutaciones en las 
secuencias de ADN no codificantes pueden causar un empalme alterante, traducción o tráfico de proteínas.
Alternativamente, una mutación que resulta en una actividad transcripcional alterada de un gen, que determina la 
cantidad de ARNm disponible para la traducción a proteínas, puede dar como resultado niveles bajos o ausencia de 45
proteínas. Además, el deterioro de la función del gen puede ser causado después de la traducción, es decir, a nivel 
de proteína.

El deterioro, de acuerdo con la presente invención, también se indica mediante la observación de una resistencia al 
mildiú pulverulento en una planta de Cucumis sativus que comprende un gen que está mutado al nivel de la proteína 
en comparación con las SEQ ID NO. 2 proporcionadas en el presente documento o no se observa en este caso la 50
expresión de SEQ ID NO. 2.

El deterioro también se indica en este documento como una proteína no funcional. Aunque la función de los genes 
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presentes aún no está identificada, una proteína no funcional se puede determinar fácilmente estableciendo la 
resistencia al mildiú pulverulento (no funcional) o la susceptibilidad al mildiú pulverulento (funcional) en una planta.
Una planta de resistencia al mildiú pulverulento (no funcional) se indica al comprender un gen que está mutado al 
nivel de la proteína en comparación con la SEQ ID NO. 2 proporcionada en este documento o no se observa 
ninguna expresión de la SEQ ID NO. 2 proporcionada en este documento.5

Las proteínas funcionales y no funcionales también pueden determinarse mediante experimentos de 
complementación. Por ejemplo, la transformación de una planta de Cucumis sativus de mildiú pulverulento resistente 
con los genes o proteínas presentes dará como resultado una planta de Cucumis sativus susceptible de mildiu 
pulverulento cuando el gen o la proteína es funcional, mientras que la planta de Cucumis sativus seguirá siendo 
resistente cuando el gen o la proteína es no funcional.10

De acuerdo con la presente invención, en los presentes genes que confieren resistencia al mildiú pulverulento que 
comprenden resistencia al mildiú pulverulento de la planta de Cucumis sativus, cuando los genes presentes están 
deteriorados. La alteración puede indicarse por la ausencia o disminución de una proteína funcional o no silenciada 
identificada en este documento como SEQ ID Nº 2. En la técnica, se conocen muchos mecanismos que dan como 
resultado el deterioro de un gen en el nivel de transcripción, traducción o proteína.15

Por ejemplo, el deterioro en el nivel de transcripción puede ser el resultado de una o más mutaciones en las 
secuencias de regulación de la transcripción, tales como promotores, potenciadores y secuencias de iniciación, 
terminación o empalme de intrones. Estas secuencias generalmente se ubican en 5' de, 3' de, o dentro de la 
secuencia de codificación representada por la SEQ ID Nº 1. El deterioro también puede ser provisto por una 
eliminación, reordenamiento o inserción en los genes presentes.20

El deterioro a nivel de la traducción puede ser provocado por un codón de parada prematuro u otros mecanismos de 
control de ARN -> proteínas (como el empalme) o modificaciones postraduccionales que influyen, por ejemplo, en el 
plegamiento de proteínas o el tráfico celular.

El deterioro a nivel de la proteína puede ser provocado por interacciones proteína-proteína truncadas, mal plegadas 
o alteradas.25

Independientemente del mecanismo subyacente, el deterioro de acuerdo con la presente invención se indica 
mediante una disminución o ausencia de una proteína funcional de acuerdo con la SEQ ID Nº 2.

De acuerdo con la presente invención, el deterioro se proporciona mediante una o más mutaciones en los presentes 
genes dando como resultado la ausencia de un producto de expresión proteico. Como se indica, estas mutaciones 
pueden causar una expresión defectuosa en el nivel de transcripción o traducción.30

De acuerdo con la presente invención, el deterioro también está causado por una o más mutaciones en los 
presentes genes que dan como resultado un producto de expresión de proteínas no funcional. Un producto de 
expresión de proteínas no funcional puede, por ejemplo, ser causado por codones de parada prematuros, traducción 
incorrecta o procesamiento posterior a la traducción o por inserciones, deleciones o cambios de aminoácidos.

Usando métodos de biología molecular, se describe un deterioro logrado mediante el silenciamiento de genes, por 35
ejemplo, utilizando ARNsi o desactivación de los genes presentes. Los métodos basados en EMS u otros 
compuestos químicos mutagénicos capaces de cambiar aleatoriamente ácidos nucleicos en otros nucleótidos 
también se contemplan. La detección de tales mutaciones generalmente involucra análisis de curvas de fusión de 
alta sensibilidad o procedimientos TILLING basados en la secuenciación de nucleótidos.

Se describen secuencias de nucleótidos y aminoácidos con más del 70%, preferiblemente más del 80%, más 40
preferiblemente más del 90% y más preferiblemente más del 95% de identidad de secuencia a nivel de nucleótidos o 
al nivel de aminoácidos.

La identidad de secuencia, como se usa en este documento, se define como el número de nucleótidos alineados 
consecutivos idénticos, o aminoácidos, en toda la longitud de las presentes secuencias divididas por el número de 
nucleótidos, o aminoácidos, de la longitud completa de las presentes secuencias y multiplicadas por 100%.45

Por ejemplo, una secuencia con 80% de identidad con la SEQ ID Nº 1 comprende una longitud total de 1782
nucleótidos de la SEQ ID Nº 15 1426 nucleótidos consecutivos alineados idénticos, es decir, 1426/1782 * 100% = 
80%.

La presente invención se refiere a plantas de Cucumis sativus que comprenden en su genoma los genes que 
confieren resistencia al mildiú pulverulento deteriorados, es decir, plantas que no expresan una proteína funcional de50
SEQ ID Nº 2.

En general, y preferiblemente, las plantas presentes serán homocigotas para los genes deteriorados presentes, es 
decir, que comprenden dos genes que confieren resistencia al mildiú pulverulento deteriorados, en donde la 
secuencia de ADNc transcrita de dicho gen que confiere resistencia es SEQ ID Nº. 1.
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Teniendo en cuenta los beneficios de las plantas actuales, es decir, que proporcionan resistencia al mildiú 
pulverulento en plantas de pepino, la invención también se refiere a semillas, partes de plantas o material de 
propagación capaz de proporcionar las presentes plantas de pepino resistentes al mildiú pulverulento, cuyas 
semillas, partes de plantas o material de propagación comprenden un gen deteriorado que confiere resistencia al 
mildiú pulverulento, en donde la secuencia de ADNc transcrita de dicho gen que confiere resistencia es SEQ ID Nº 1.5

Se describe el uso de los presentes genes que confieren resistencia al mildiú pulverulento o las presentes 
secuencias de aminoácidos aisladas para proporcionar plantas de pepino resistentes al mildiú pulverulento (Cucumis 
sativus). Como se indicó, el presente uso se basa en el deterioro, ya sea a nivel de la expresión o de la proteína, de 
los genes descritos en el presente documento y se puede determinar fácilmente mediante las secuencias de 
aminoácidos y ADNc que se proporcionan actualmente, en combinación con la determinación de la presencia o 10
ausencia de la resistencia al mildiú pulverulento y/o en combinación con ensayos de complementación.

La presente invención se describirá adicionalmente en los ejemplos a continuación. En el ejemplo, se hace 
referencia a figuras en las que:

Figura 1: muestra los niveles de expresión relativos de CsKIP2 en una selección de germoplasma de pepino. Se 
agregan los valores promedio de expresión por grupo en ausencia (-) o presencia (+) de un transposón, incluidas las 15
barras de error de la desviación estándar. Los colores de las barras indican el gen de referencia utilizado para 
realizar los cálculos.

Figura 2: muestra fragmentos de ADN de CsKlP2 amplificados con los cebadores ID3 e ID4 y visualizados por 
electroforesis en gel (agarosa al 2%, 10v/cm, 40 minutos)

Figura 3: muestra la alineación de la secuencia de ADNc de las líneas con ausencia (cadena superior) y presencia 20
(cadena inferior) de un elemento tipo transposón en el ADN genómico de CsKIPZ. En este caso, una eliminación de 
72 pb es visible en el cDNA derivado de líneas con el elemento transposónico presente. Las posiciones de unión del 
cebador se muestran en negrita y en cursiva.

Figura 4: muestra una alineación de aminoácidos de los alelos CsKIP9 de moho pulverulento susceptibles y alelos 
CsKIP9 resistentes al moho pulverulento.25

Ejemplos

Ejemplo 1: Criba de germoplasma de pepino para la contribución de los niveles de expresión de CsKIPZ y variantes 
alélicas a la resistencia/susceptibilidad

Introducción

El deterioro del funcionamiento de los genes puede estar causado por diferentes mecanismos. Las mutaciones en 30
las secuencias de ADN que codifican proteínas pueden ser causantes de la pérdida de función de alelos o genes 
con un cambio en las características. Alternativamente, la actividad transcripcional alterada de un gen, que 
determina la cantidad de ARNm disponible para la traducción a proteínas, puede dar como resultado bajos niveles 
de proteínas disponibles. Además, el deterioro de la función del gen puede estar causado después de la traducción, 
es decir, a nivel de proteína.35

Los presentes ejemplos muestran que una mutación (supresión) en la secuencia de codificación de CsKIP2 
proporciona resistencia al moho pulverulento.

Material y métodos

Se seleccionaron un total de doce líneas de germoplasma de pepino que varían en los niveles de resistencia al 
mildiú pulverulento para el análisis. Las semillas fueron germinadas bajo condiciones estándar de invernadero. Los 40
hipocótilos se infectaron con un aislado local de mildiú pulverulento 7 días después de la siembra, seguido de una 
infección de la primera hoja verdadera 14 días después de la siembra. La evaluación de los fenotipos de reacción se 
realizó 28 días después de la siembra (21 y 14 días después de la infección por hipocótilos) y los fenotipos se 
puntuaron en una escala de 1-9, donde 1 es completamente susceptible y 9 es completamente resistente.

El material de las plantas infectadas se recolectó para el posterior aislamiento del ARN de acuerdo con los 45
procedimientos estándar (Plant de ARN de Machery - Nagel). El aislamiento del ARN fue seguido por la síntesis de 
ADNc utilizando un cebador estándar Oligo-dT combinado con una transcriptasa inversa (Finnzimas) con 1 µg de 
entrada de ARN total.

Los niveles de expresión de CsKIP2 se determinaron con un par de cebadores de PCR específicos de CSKIP2
(tabla 1, 1Dl 1D2) amplificando un fragmento de ADN del exón 5 al exón 7 con un tamaño específico para el ADNc, 50
muy diferente del tamaño del producto derivado del ADN genómico. Además, los fragmentos de control que 
funcionan como referencia interna se amplificaron a partir de tres genes de mantenimiento diferentes, es decir, 
Factor de alargamiento 1-alfa (EF-1, ortólogo de A. thaliana At1g07920.1), Proteína Fosfatasa 2a subunidad a2 
(PDF2, ortólogo de A. thaliana At3g25800.1) y dominio de Helicasa que contiene proteína 1 (HELl, ortólogo de A. 
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thaliana Atlg58050.1).

Para la detección específica en tiempo real de dsADN durante la amplificación por PCR, se añadió LCGreen (Idaho 
Technologies) a la mezcla de reacción de PCR a una concentración de 0,5 x. Los cálculos se realizaron utilizando el 
método ΔΔCt.

Para la detección de variantes alélicas con CsKIP2, se seleccionó una región específica en el cADN. Se sospecha 5
que esta región alberga un elemento tipo transposón (exón 11 transposón). Se usaron cebadores (tabla 1, ID3 ID4) 
diseñados para amplificar específicamente el exón 9 (parcial), 10 y 11 (parcial) de CsKIP2 para la detección de este 
fragmento.

Tabla 1. Cebadores PCR específicos de CsKIP2

10

Resultados

Se realizó una selección de 12 líneas de germoplasma de la prueba de enfermedad de mildiú pulverulento para los 
estudios de expresión posteriores y la detección de la variación alélica de CsKIP2. La presencia o ausencia de un 
transposón como elemento sospechoso de ser el factor causante de la resistencia al mildiú pulverulento en el ADN 
genómico se realizó antes de comenzar los estudios de expresión para investigar su efecto sobre la expresión.15

La expresión de CsKIP2 en materiales de hoja derivados de las plantas seleccionadas se determinó en función de 
los genes de control. Los resultados no muestran ningún efecto general de expresión basado en los datos obtenidos. 
En promedio, los niveles de expresión observados son similares (Figura 1).

Después de determinar los niveles de expresión, se investigó la variación alélica en el elemento tipo transposón. El 
fragmento amplificado con los cebadores ID3 e ID4 produjo un fragmento variable de tamaño 199 pb o 127 pb 20
(Figura 2). El fragmento más pequeño se encontró estrictamente en plantas resistentes y se correlaciona con la 
presencia del transposón en el ADN genómico.

Se encontró que la secuencia de los fragmentos era muy similar, excepto por una eliminación de 72 pb en el exón 
11, centrada alrededor de la posición original del transposón en el ADN genómico (figura 3).

Conclusiones25

El análisis de expresión de CsKIP2 en materiales de hoja de plantas de pepino infectadas se llevó a cabo con el fin 
de evaluar la participación de la expresión génica en la resistencia. En promedio, los niveles de expresión fueron 
similares en plantas resistentes y susceptibles.

La presencia de un elemento tipo transposón encontrado en el exón 11 del gen CsKIP2 en el ADN genómico 
también se encontró que no se correlacionaba con los niveles de expresión de CsKIP2.30

Se encontró que la presencia del elemento tipo transposón en el ADN genómico estaba relacionada con la 
resistencia de las plantas al mildiú pulverulento. Las plantas resistentes con el elemento tipo transposón en el ADN 
genómico mostraron una eliminación de 72 pb en el exón 11 en el ADNc, en comparación con las plantas 
susceptibles.

Aparentemente, el mecanismo responsable del correcto empalme del ARN (es decir, la separación de los exones de 35
los intrones), empalma el elemento tipo transposón del ARN, junto con una parte (es decir, 72 pb) de la secuencia de 
codificación. Después de la traducción de ARNm a proteína, el ARNm de deleción de 72 pb se resuelve en una 
proteína con una deleción de 24 aminoácidos. Se cree que el producto de la proteína de eliminación de residuos de 
24 aminoácidos (es decir, CsKIP2 de plantas resistentes) ha perdido su función como factor huésped.

Ejemplo 2: Cribado de germoplasma de pepino para la contribución de las variantes alélicas CsKIP9 frente a la 40
resistencia/susceptibilidad. 

Se determinó la secuencia de ADNc de CsKIP9 de 5 plantas de pepino. La Tabla 2 a continuación resume la planta 
probada y su resistencia al mildiú pulverulento.
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Tabla 2. Plantas de pepino usadas para la secuenciación de ADNc de CsKIP9

Planta de pepino Resistencia al mildiú pulverulento

OK561 -

OK537 -

OK619 -

OK123 -

OK563 -

Las secuencias de aminoácidos codificadas por los cDNA se alinearon como se muestra en la Figura 4. Se encontró 
una sustitución de aminoácido de la asparagina (N) por ácido aspártico (D) (LEEN a LEED) en la posición 284 de 
CsKIP9 (SEQ ID No. 2) para correlacionarse con la resistencia al mildiu pulverulento observado.5

Ejemplo 3: Planta de pepino resistente al moho pulverulento sin función CsKIP9.

Se determinó la secuencia de cDNA CsKIP9 de una planta de pepino resistente al mildiú pulverulento y se definió 
una subestación de aminoácidos en el exón 3. Específicamente, la secuencia de codificación de los primeros 
aminoácidos del exón 3 (posiciones 61 a 63 de la SEQ ID Nº 2) de CsKIP9 funcional son ácido glutámico (E) -
leucina (L) - metionina (M) [ELM]. Sin embargo, en la planta de pepino resistente al mildiú pulverulento identificada, 10
esta secuencia se mutó a alanina (A) - treonina (T) - isoleucina (I) [ATI], lo que indica que esta sustitución en CsKIP9 
se correlaciona con la resistencia al mildiú pulverulento observada.

La resistencia al mildiú pulverulento que proporciona los genes identificados en este documento se resume en la 
tabla 3 a continuación. Las secuencias de ADNc y aminoácidos proporcionadas son los genes resistentes al mildiú 
pulverulento en su forma funcional, es decir, que proporcionan resistencia al mildiú pulverulento cuando se 15
deterioran al nivel de la proteína, tal como por mutación, o al nivel de expresión.

Tabla 3. Secuencias de ADNc y de aminoácidos de los presentes genes

Identidad del gen Planta Tipo de secuencia SEQ ID NO.

CsKIP9 Cucumis sativus cADN 1 

aa 2 

CsKIP2 Cucumis sativus cADN 3 

aa 4 

CsKIP1 Cucumis sativus cADN 5 

aa 6 

CsKIP3 Cucumis sativus cADN 7 

aa 8 

CsKIP4 Cucumis sativus cADN 9 

aa 10 

CsKIP5 Cucumis sativus cADN 11 

aa 12 

CsKIP6 Cucumis sativus cADN 13 

aa 14

CsKIP7 Cucumis sativus cADN 15 

aa 16

CsKIP8 Cucumis sativus cADN 17 

aa 18

CsKIP10 Cucumis sativus cADN 19 

aa 20

CsKIP11 Cucumis sativus cADN 21

aa 22

E12704427
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Listado de secuencias

<110> Enza Zaden Beheer B.V. DIERGAARDE, Paul Johan VAN ENCKEVORT, Leonora Johanna Gertruda 
POSTHUMA, Karin Ingeborg PRINS, Marinus Willem Keygene N.V.

<120> GENES QUE PROPORCIONAN RESISTENCIA AL MILDIÚ PULVERULENTO EN CUCUMIS SATIVUS

<130> 4/2MF77/31P5

<160> 23

<170> BiSSAP 1.0

<210> 1
<211> 1782
<212> ADN10
<213> Cucumis sativus

<220>
<221> fuente
<222> 1..1782
<223> /tipo_mol="ADN" /nota="cADN CsKIP9" /organismo="Cucumis sativus"15

<400> 1
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<210> 2
<211> 593
<212> PRT
<213> Cucumis sativus5

<220>
<221> FUENTE
<222> 1..593
<223> /tipo_mol="proteína" /nota="proteína CSKIP9" /organismo="Cucumis sativus"

<400> 210
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<210> 3
<211> 1725
<212> ADN
<213> Cucumis sativus5

<220>
<221> fuente
<222> 1..1725
<223> /tipo_mol="ADN" /nota="cADN CsKIP2" /organismo="Cucumis sativus"

<400> 310
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<210> 4
<211> 5745
<212> PRT
<213> Cucumis sativus

<220>
<221> FUENTE
<222> 1..57410
<223> /tipo_mol="proteína" /nota="proteína CsKIP2" /organismo="Cucumis sativus"

<400> 4
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<210> 5
<211> 1749
<212> ADN
<213> Cucumis sativus5

<220>
<221> fuente
<222> 1..1749
<223> /tipo_mol="ADN" /nota="cADN CsKIP1" /organismo="Cucumis sativus"

<400> 510
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<210> 6
<211> 582
<212> PRT
<213> Cucumis sativus5

<220>
<221> FUENTE
<222> 1..582
<223> /tipo_mol="proteína" /nota="proteína CsKIP1" /organismo="Cucumis sativus"

<400> 610
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<210> 7
<211> 1551
<212> ADN
<213> Cucumis sativus5

<220>
<221> fuente
<222> 1..1551
<223> /tipo_mol="ADN" /nota="cADN CsKIP3" /organismo="Cucumis sativus"

<400> 710
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<210> 8
<211> 516
<212> PRT
<213> Cucumis sativus5

<220>
<221> FUENTE
<222> 1..516
<223> /tipo_mol="proteína" /nota="proteína CsKIP3" /organismo="Cucumis sativus"

<400> 810
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<210> 9
<211> 1641
<212> ADN
<213> Cucumis sativus5

<220>
<221> fuente
<222> 1..1641
<223> /tipo_mol="ADN" /nota="cADN CsKIP4" /organismo="Cucumis sativus"

<400> 910
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<210> 10
<211> 546
<212> PRT
<213> Cucumis sativus5

<220>
<221> FUENTE
<222> 1..546
<223> /tipo_mol="proteína" /nota="proetin CsKIP4" /organismo="Cucumis sativus"

<400> 1010
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<210> 11
<211> 1638
<212> ADN
<213> Cucumis sativus5

<220>
<221> fuente
<222> 1..1638
<223> /tipo_mol="ADN" /nota="cADN CsKIP5" /organismo="Cucumis sativus"

<400> 1110
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<210> 12
<211> 545
<212> PRT
<213> Cucumis sativus5

<220>
<221> FUENTE
<222> 1..545
<223> /tipo_mol="proteína" /nota="proteína CsKIP5" /organismo="Cucumis sativus"

<400> 1210

E12704427
16-11-2018ES 2 698 002 T3

 



22

<210> 13
<211> 1872
<212> ADN
<213> Cucumis sativus5

<220>
<221> fuente
<222> 1..1872
<223> /tipo_mol="ADN" /nota="cADN CsKIP6" /organismo="Cucumis sativus"

<400> 1310
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<210> 14
<211> 6235
<212> PRT
<213> Cucumis sativus

<220>
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<221> FUENTE
<222> 1..623
<223> /tipo_mol="proteína" /nota="proteína CsKIP6" /organismo="Cucumis sativus"

<400> 14

5
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<210> 15
<211> 1662
<212> ADN
<213> Cucumis sativus5

<220>
<221> fuente
<222> 1..1662
<223> /tipo_mol="ADN" /nota="cADN CsKIP15" /organismo="Cucumis sativus"

<400> 1510
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<210> 16
<211> 553
<212> PRT
<213> Cucumis sativus5

<220>
<221> FUENTE
<222> 1..553
<223> /tipo_mol="proteína" /nota="proetin CsKIP7" /organismo="Cucumis sativus"

<400> 1610
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<210> 17
<211> 1587
<212> ADN
<213> Cucumis sativus5

<220>
<221> fuente
<222> 1..1587
<223> /tipo_mol="ADN" /nota="cADN CsKIP8" /organismo="Cucumis sativus"

<400> 1710

E12704427
16-11-2018ES 2 698 002 T3

 



29

<210> 18
<211> 528
<212> PRT
<213> Cucumis sativus5

<220>
<221> FUENTE
<222> 1..528
<223> /tipo_mol="proteína" /nota="CsKIP8" /organismo="Cucumis sativus"

<400> 1810
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<210> 19
<211> 1707
<212> ADN
<213> Cucumis sativus5

<220>
<221> fuente
<222> 1..1707
<223> /tipo_mol="ADN" /nota="cADN CsKIP10" /organismo="Cucumis sativus"

<400> 1910
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<210> 20
<211> 568
<212> PRT
<213> Cucumis sativus5

<220>
<221> FUENTE
<222> 1..568
<223> /tipo_mol="proteína" /nota="proteína CsKIP10" /organismo="Cucumis sativus"

<400> 2010
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<210> 21
<211> 1671
<212> ADN
<213> Cucumis sativus5

<220>
<221> fuente
<222> 1..1671
<223> /tipo_mol="ADN" /nota="cADN CsKIP11" /organismo="Cucumis sativus"

<400> 2110
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<210> 22
<211> 556
<212> PRT
<213> Cucumis sativus5

<220>
<221> FUENTE
<222> 1..556
<223> /tipo_mol="proteína" /nota="proteína CsKIP11" /organismo="Cucumis sativus"

<400> 2210
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<210> 23
<211> 20
<212> ADN
<213> secuencias artificiales5

<220>
<221> fuente
<222> 1..20
<223> /tipo_mol="ADN" /nota="primer ID1" /organismo="secuencias artificiales"

10
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REIVINDICACIONES

1. Planta de Cucumis sativus que comprende en su genoma un gen que confiere resistencia al mildiú pulverulento
deteriorado; la secuencia de aminoácidos codificada por dicho gen que confiere resistencia se muestra en la SEQ ID
Nº 2; donde:

- dicho deterioro es una o más mutaciones en dicho gen que resulta en la ausencia de un producto de expresión de 5
proteína; o

- dicho deterioro es una o más mutaciones en dicho gen que resulta en un producto de expresión de proteínas no 
funcional; y 

en el que dicha deficiencia proporciona resistencia al mildiú pulverulento y dicha planta de Cucumis sativus no se 
obtiene exclusivamente por un proceso esencialmente biológico.10

2. Semillas, partes de planta o material de propagación de una planta de acuerdo con la reivindicación 1, que 
comprende en su genoma un gen que confiere resistencia al mildiu pulverulento deteriorado; la secuencia de 
aminoácidos codificada por dicho gen que confiere resistencia se muestra en la SEQ ID Nº 2; donde

- dicho deterioro es una o más mutaciones en dicho gen que resulta en la ausencia de un producto de expresión de 
proteína; o15

- dicho deterioro es una o más mutaciones en dicho gen que resulta en un producto de expresión de proteínas no 
funcional; y 

en el que dicho deterioro proporciona resistencia al mildiú pulverulento.
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