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2

DESCRIPCIÓN

Genes que proporcionan resistencia al oídio en Cucumis melo

La presente invención se refiere a plantas que comprenden un gen que confiere resistencia al oídio (también 
denominado mildiu pulverulento) y a semillas, embriones u otro de sus materiales de propagación.

El oídio es una de las principales enfermedades fúngicas conocidas en plantas pertenecientes a la familia Cucumis, 5
tal como Cucumis melo (melón), tanto en el campo como en invernadero.

Las enfermedades oídio son causadas generalmente por muchas especies diferentes de hongos del orden 
Erysiphales. La enfermedad se caracteriza por síntomas distintivos, tales como manchas blancas pulverulentas en 
las hojas y tallos. Generalmente, las hojas inferiores son las más afectadas, pero el moho puede aparecer en 
cualquier parte de la planta que se encuentre sobre el suelo. A medida que avanza la enfermedad, las manchas se 10
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, tal como el tallo e incluso los frutos.

Las hojas gravemente afectadas pueden llegar a secarse y hacerse quebradizas, o pueden marchitarse y morir. 
Debido a la infección, los frutos pueden ser de menor tamaño, en menor número, menos capaces de ser 
almacenados satisfactoriamente, escaldados por el sol, incompletamente maduros y con un mal sabor. También 15
puede predisponer a las plantas a ser más vulnerables a otros patógenos. Finalmente, la planta puede morir.

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

Panstruga, 2005, Plant Mol. Biol. 59: 485-500, describe nuevos dominios peptídicos conservados por comparación 20
de secuencias ortólogas dentro de familias multiproteínicas de plantas utilizando alineamientos de secuencias de 
proteínas MLO heptahélicas de Arabidopsis.

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

Teniendo en cuenta la importancia económica de las especies de plantas Cucumis, tal como el melón, existe una 25
necesidad continua en la técnica de proporcionar genes que confieran resistencia al oídio.

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

De acuerdo con la presente invención, este objeto, entre otros objetos, lo cumple un gen que confiere resistencia al 
oídio que comprende la planta de Cucumis melo como se define en la reivindicación 1 adjunta.30

Específicamente, este objeto de la presente invención, entre otros objetos, lo cumple un gen que confiere resistencia 
al oídio que comprende la planta Cucumis melo, en donde la secuencia de aminoácidos codificada por dicho gen 
que confiere resistencia es la SEQ ID No. 2 y en donde está alterado dicho gen que confiere resistencia.

La expresión “gen alterado que confiere resistencia” pretende indicar un gen que proporciona una susceptibilidad 
reducida, o incluso ausente, al oídio causado por hongos que se manifiestan por manchas pulverulentas en las hojas 35
y tallos, tales como hongos que pertenecen al orden Erysiphales, tales como Sphaerotheca fuliginea (renombrado 
recientemente: Podosphaera xanthii, también designado Oidium erysiphoides) y/o Erysiphe cichoracearum DC.

El gen alterado que confiere resistencia es un gen mutado. La mutación del gen puede a través de diferentes 
mecanismos dar lugar a una alteración. Por ejemplo, las mutaciones en proteínas que codifican secuencias de DNA
pueden conducir a proteínas mutadas, truncadas o no funcionales. Las mutaciones en las secuencias de DNA no 40
codificantes pueden causar empalme, traducción o tráfico de proteínas alternativos. Alternativamente, una mutación 
que da como resultado una actividad transcripcional alterada de un gen, que determina la cantidad de mRNA
disponible para la traducción a proteínas, puede dar como resultado niveles bajos, o ausencia, de proteínas. 
Además, la alteración de la función génica puede ser causada después de la traducción, es decir, a nivel de 
proteína.45

La alteración de acuerdo con la presente invención también se indica observando una resistencia al oídio en una 
planta de Cucumis melo que comprende un gen que se observa que está mutado a nivel de la proteína en 
comparación con la SEQ ID No. 2 proporcionada en la presente memoria o sin expresión de la SEQ ID No. 2. 
proporcionada en la presente memoria.

La alteración también se indica en la presente memoria como una proteína no funcional. Aunque la función del gen 50
de la presente invención aún no está identificada, una proteína no funcional se puede determinar fácilmente 
estableciendo la resistencia al oídio (no funcional) o la susceptibilidad al oídio (funcional) en una planta. Una planta 
con resistencia al oídio (no funcional) se indica por que comprende un gen que se observa que está mutado a nivel 
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de la proteína en comparación con la SEQ ID No. 2 proporcionada en la presente memoria o sin expresión de la 
SEQ ID No. 2 proporcionada en la presente memoria.

Las proteínas funcionales y no funcionales también se pueden determinar utilizando experimentos de 
complementación. Por ejemplo, la transformación de una planta de Cucumis melo resistente al oídio con el gen o 
proteína descritos dará lugar a una planta de Cucumis melo susceptible al oídio cuando el gen o la proteína sea5
funcional, mientras que la planta de Cucumis melo seguirá siendo resistente cuando el gen o la proteína sea no 
funcional.

De acuerdo con la presente invención, en la presente planta de Cucumis melo que comprende un gen que confiere 
resistencia al oídio, se proporciona resistencia al oídio cuando el gen está alterado. La alteración puede estar 
indicada por la ausencia o disminución de una proteína funcional, o no silente, identificada en la presente memoria10
como SEQ ID No. 2. En la técnica, se conocen muchos mecanismos que dan como resultado la alteración de un gen 
a nivel de la transcripción, traducción o proteína.

Por ejemplo, la alteración a nivel de la 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 están situadas generalmente en 5’, 3’, o dentro de la 15
secuencia codificadora representada por la SEQ ID No. 1. La alteración también puede ser provocada por una 
deleción, transposición o inserción en el gen.

La alteración a nivel de la traducción puede ser provocada por un codón de parada prematuro u otros mecanismos 
controladores de RNA -> proteína (tal como el empalme) o modificaciones postraduccionales que influyen, por 
ejemplo, en el plegamiento de proteínas o en el tráfico celular.20

La alteración a nivel de la proteína puede ser provocada por interacciones proteína-proteína truncadas, mal plegadas 
o alteradas.

Independientemente del mecanismo subyacente, la alteración de acuerdo con la presente invención está indicada
por una disminución o ausencia de una proteína funcional de acuerdo con la SEQ ID No. 2.

La alteración de acuerdo con la presente invención es provocada por una o más mutaciones en los presentes genes 25
que dan como resultado la ausencia de un producto de expresión de proteínas. Como se indica, estas mutaciones 
pueden causar una expresión defectuosa a nivel de la transcripción o la traducción.

La alteración de acuerdo con la presente invención es provocada también por una o más mutaciones en el presente 
gen lo que da como resultado un producto de expresión de proteínas no funcionales. Un producto de expresión de 
proteínas no funcionales puede ser causado, por ejemplo, por codones de parada prematuros, traducción o 30
procesamiento postraduccional incorrectos o por inserciones, deleciones o cambios de aminoácidos.

Se describe, utilizando métodos de biología molecular, una alteración realizada por el silenciamiento génico, por 
ejemplo, utilizando siRNA o desactivación. También se contemplan métodos basados en EMS u otros compuestos 
químicos mutagénicos capaces de cambiar aleatoriamente ácidos nucleicos en otros nucleótidos. La detección de 
dichas mutaciones implica generalmente análisis de curvas de fusión de alta sensibilidad o procedimientos TILLING 35
basados en la secuenciación de nucleótidos.

Se describen secuencias de nucleótidos y aminoácidos con una identidad de secuencias mayor del 70%, 
preferiblemente mayor del 80%, más preferiblemente mayor del 90% y más preferiblemente mayor del 95%, bien a 
nivel de nucleótidos o a nivel de aminoácidos.

La identidad de secuencias como se usa en la presente invención se define como el número de nucleótidos, o 40
aminoácidos, alineados consecutivos idénticos, en la longitud completa de las presentes secuencias dividido por el 
número de nucleótidos, o aminoácidos, de la longitud completa de las presentes secuencias y multiplicado por 100.

Por ejemplo, una secuencia con una identidad del 80% con la SEQ ID No. 1 comprende en la longitud total de 1713 
nucleótidos de la SEQ ID No. 1, 1370 o 1371 nucleótidos consecuentes alineados idénticos, es decir, 1370 o 
1371/1713 * 100 = 80%.45

La presente invención se refiere a plantas de Cucumis melo que comprenden en su genoma un gen alterado que 
confiere resistencia al oídio, es decir, plantas que no expresan una proteína funcional de la SEQ ID No. 2.

En general, y preferiblemente, las plantas de la presente invención serán homocigóticas para el presente gen 
alterado, es decir, que comprenderán dos genes alterados que confieren resistencia al oídio, en donde la secuencia 
de cDNA transcrita a partir de dicho gen que confiere resistencia es la SEQ ID No. 1.50

Teniendo en cuenta los beneficios de las plantas de la presente invención, es decir, que proporcionan resistencia al 
oídio en plantas de melón, la invención se refiere también a semillas, partes de plantas o material de propagación 
capaces de proporcionar las plantas de melón de la presente invención resistentes al oídio, cuyas semillas, partes de 
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plantas o material de propagación comprenden un gen alterado que confiere resistencia al oídio, en el que la 
secuencia de cDNA transcrita a partir de dicho gen que confiere resistencia es la SEQ ID No. 1.

Se describe el uso del gen de la presente invención que confiere resistencia al oídio o la secuencia aislada de 
aminoácidos de la presente invención para proporcionar plantas de melón (Cucumis melo) resistentes al oídio. Como 
se indicó, el presente uso se basa en la alteración, ya sea a nivel de expresión o de proteína, del gen descrito en la5
presente memoria que se puede determinar fácilmente por las secuencias de cDNA y de aminoácidos actualmente 
proporcionadas, opcionalmente en combinación con la determinación de la presencia o ausencia de resistencia al 
oídio y/o en combinación con ensayos de complementación.

La presente invención se describirá adicionalmente en el siguiente ejemplo. En el ejemplo, se hace referencia a 
figuras en las que:10

Figura 1: muestra los resultados del ensayo de complementación para 35S::CmKIP1_cDNA (denominado
35S::CmMlo1_cDNA) que dio como resultado una ganancia de función para la vía de susceptibilidad al 
oídio. Se muestra el porcentaje de superficie foliar enferma 12 días después de la inoculación para 
Arabidopsis WT (de tipo natural) y los mutantes Atmlo2/6 y Atmlo2/6/12, representando los datos la media 
± s.d. de 2 individuos. Para Atmlo2 + 35S::CmKIP1_cDNA, Atmlo2/6 + 35S::CmKIP1_cDNA y Atmlo2/6/12 15
+ 35S::CmKIP1_cDNA los datos representan la media ± s.d. de 4, 4 y 9 transformantes primarios 
respectivamente;

Figura 2: muestra los resultados del ensayo de complementación para 35S::CmKIP1_cDNA (denominado 
35S::CmMlo1_cDNA) que dio como resultado una ganancia de función para la vía de susceptibilidad al
oídio. El nivel de resistencia observado para los mutantes Atmlo2/6 y Atmlo2/6/12 y para los 20
transformantes primarios Atmlo2 + 35S::35S::CmKIP1_cDNA, Atmlo2/6 + 35S::35S::CmKIP1_cDNA y 
Atmlo2/6/12 + 35S::35S::CmKIP1_cDNA se presenta en comparación con el fenotipo de la Arabidopsis
WT (de tipo natural);

Figura 3: muestra la complementación de Atmlo2/6/12 con el 35S::CmKIP2_cDNA que da como resultado la 
ganancia de función para la vía de susceptibilidad al oídio. (A) Fenotipo de interacción susceptible de G.25
orontii en hojas de Columbia WT (de tipo natural); desarrollo de hifas transparentes y conidióforos. (B) 
Fenotipo de interacción resistente de G. orontii en hojas de Atmlo2/6/12; las esporas en la superficie foliar
han germinado, pero no se observa ningún desarrollo adicional. (C, D, E) Fenotipos de interacción 
intermedios observados en Atmlo2/6/12 después de la complementación con 35S::CmKIP2_cDNA; en 
algunos transformantes primarios las esporas germinadas no se desarrollan más (C), en otros 30
transformantes primarios se observa la germinación de esporas, se desarrollan hifas y se forman 
conidióforos (D, E).

Ejemplo   Complementación de plantas mutantes Atmlo de Arabidopsis thaliana

Material y métodos

Se clonó el cDNA de longitud completa de genes CmKIP de melón en pBINPLUS o vectores Gateway bajo el control 35
de un promotor 35S utilizando técnicas de clonación estándares.

Con el fin de analizar la función en planta de los genes identificados de resistencia al oídio de melón, por medio del 
Nottingham Arabidopsis Stock Centre (University of Nottingham, Sutton Bonington Campus, Loughborough, LE12 
5RD, Reino Unido, http://arabidopsis.info/), se obtuvieron semillas de la línea mutante ecotipo Columbia (Col) de 
Arabidopsis thaliana NACS ID N9707 (mutante sencillo mlo2-5), N9710 (mutante doble mlo2-5, mlo6-2) y N9715 40
(mutante triple mlo2-5, mlo6-2, mlo12-1).

Las semillas se cultivaron en tierra, se extrajo el DNA y se usaron ensayos de PCR con cebadores que flanqueaban 
las mutaciones (Tabla 1) para cribar plantas de 4 semanas para detectar la presencia de las mutaciones como se 
describe en The Arabidopsis Information Resource (TAIR), http://www.arabidopsis.org/index.jsp).

45
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Tabla 1: Pares de cebadores utilizados para identificar el gen WT (de tipo natural) frente al homólogo Mlo mutado 
en líneas mutantes de Arabidopsis (5’ a 3’).

Gen WT del par de cebadores Gen mutado del par de cebadores

Mlo2-5

Mlo6-2

Mlo12-1

Se usó el método de inmersión floral para transformar el ecotipo Columbia y los mutantes sencillo, doble y triple de 
Arabidopsis thaliana con construcciones que albergan los supuestos ortólogos Mlo de melón. Después de la 5
selección de las plantas transformantes en kanamicina, se realizaron análisis para identificar los fenotipos 
resistentes frente a susceptibles en la infección por oídio (Golovinomyces orontii).

El Dr. R. Panstruga (MPI, Colonia, Alemania) proporcionó amablemente hojas del ecotipo Columbia de Arabidopsis 
thaliana infectadas con Golovinomyces orontii. Para mantener un cultivo de Golovinomyces orontii que crezca de 
forma natural, se utilizaron hojas con Golovinomyces orontii esporulante cada 10-14 días para infectar por frotación 10
hojas recientes de ecotipo Columbia de Arabidopsis thaliana. Además, los mutantes mlo sencillo, doble y triple y sus
progenies, complementados con los genes candidatos Mlo de melón, se inocularon con Golovinomyces orontii 
esporulante con el fin de confirmar los niveles de susceptibilidad al oídio.

Resultados

Para confirmar la implicación predicha de los genes CmKIP identificados en la susceptibilidad al oídio, se expresaron 15
secuencias de cDNA de longitud completa de CmKIP1, CmKIP2, CmKIP3 y CmKIP4 en Arabidopsis usando el 
promotor 35S ubicuo. Además, también se expresó un fragmento genómico de longitud completa para CmKIP2
usando el promotor 35S.

Las construcciones 35S::CmKIP1_cDNA, 35S::CmKIP2_cDNA, 35S::CmKIP2_genómica, 35S::CmKIP3_cDNA y 
35S::CmKIP4_cDNA se transformaron en la línea mutante de Arabidopsis NACS ID N9707 (mutante sencillo mlo2-20
5), N9710 (mutante doble mlo2-5, mlo6-2) y N9715 (mutante triple mlo2-5, mlo6-2, mlo12-1). Además, para examinar 
los efectos epistásicos de la sobreexpresión de CmKIP en Arabidopsis, se transformaron también con la misma serie 
de construcciones plantas del tipo Columbia WT.

La Figura 1 y la Figura 2 muestran los resultados obtenidos para el ensayo de complementación para la
construcción 35S::KIP1_cDNA. El mutante Atmlo2 de Arabidopsis muestra una susceptibilidad reducida en 25
comparación con Columbia WT (Col-0) (datos no mostrados). El mutante doble Atmlo2/6 tiene una susceptibilidad 
incluso más reducida a Golovinomyces orontii. El mutante triple Atmlo2/6/12 es completamente resistente a la 
infección por Golovinomyces orontii.

Los transformantes primarios de Atmlo2/6/12 con las construcciones 35S::CmKIP1_cDNA retuvieron la 
susceptibilidad a la infección por Golovinomyces orontii a los niveles de susceptibilidad en comparación con el 30
mutante doble Atmlo2/6. La complementación del mutante doble Atmlo2/6 de Arabidopsis con la construcción 
35S::CmKIP1 dio como resultado plantas con niveles de infección por Golovinomyces orontii próximos a los de la 
planta natural (WT).

Se detectó un desarrollo rápido y fuerte del hongo que daba como resultado hifas esporulantes. La complementación 
del mutante triple Atmlo2/6/12 de Arabidopsis con la construcción 35S::CmKIP1_cDNA dio como resultado 35
infecciones por oídio claras y visibles en hojas inoculadas en la mayoría de los transformantes primarios analizados. 
La retención de la susceptibilidad a Golovinomyces orontii del mutante triple de Arabidopsis que había demostrado 
previamente ser totalmente resistente a Golovinomyces orontii indica que el gen CmKIP1 identificado es capaz de 
restablecer la vía de susceptibilidad al oídio en Arabidopsis. Con este resultado, los autores de la presente invención 
demostraron que era posible identificar CmKIP1, un gen funcional en la vía de susceptibilidad al oídio.40
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La Figura 3 muestra los resultados obtenidos en el ensayo de complementación para la construcción
35S::CmKIP2_cDNA. Los transformantes primarios de Atmlo2/6/12 con las construcciones 35S::CmKIP2_cDNA 
hacen que retengan en algunos casos los síntomas menores de susceptibilidad a la infección por Golovinomyces 
orontii. Sin embargo, esta susceptibilidad es difícil de detectar a simple vista y no todos los transformantes primarios 
muestran este fenotipo de susceptibilidad débil. Para estudiar con más detalle el desarrollo de Golovinomyces 5
orontii, se realizaron estudios microscópicos.

Se lavaron las hojas durante 48 horas en EtOH al 70% y se tiñeron con CBB. Con este cribado microscópico, se 
observó una clara diferencia entre la línea mutante Atmlo2/6/12 resistente al oídio y esta línea complementada con 
35S::CmKIP2_cDNA.

De las líneas complementadas analizadas, varias mostraron un claro desarrollo de hifas en las hojas, mientras que 10
todas las esporas en germinación en el mutante triple se detuvieron inmediatamente después de la penetración en 
las hojas. En las líneas complementadas con 35S::CmKIP2_cDNA se detectó un desarrollo claro de hifas lo que 
indica que el gen CmKIP2 es capaz de restablecer la vía de susceptibilidad al oídio en Arabidopsis.

Se observaron resultados comparables, es decir, complementación en Arabidopsis, para la construcción de 
sobreexpresión de CmKIP3.15

Tabla 2: secuencias de cDNA y aminoácidos

Identidad del gen del oídio Planta Tipo de secuencia SEQ ID No.

CmKIP1 Cucumis melo cDNA 1

aa 2

CmKIP2 Cucumis melo cDNA 3

aa 4

CmKIP3 Cucumis melo cDNA 5

aa 6

CmKIP4 Cucumis melo cDNA 7

aa 8

CmKIP6 Cucumis melo cDNA 9

aa 10

CmKIP7 Cucumis melo cDNA 11

aa 12

CmKIP9 Cucumis melo cDNA 13

aa 14
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Listado de secuencias

<110> ENZA ZADEN BEHEER B.V.
KEYGENE N.V.
Diergaarde, Paul Johan
van Enckevort, Leonora Johanna Gertruda5
Posthuma, Karin Ingeborg
Prins, Marnus Willem

<120> GENES QUE PROPORCIONAN RESISTENCIA AL OÍDIO DE LA FAMILIA CUCUMIS Y SU USO

<130> 4/2MI57/39p

<150> PCT/EP2011/05305310
<151> 11-03-2011

<160> 24

<170> BiSSAP 1.0

<210> 1
<211> 171315
<212> ADN
<213> Cucumis melo

<220>
<221> fuente
<222> 1..171320
<223> /tipo_mol="ADN"
/nota="CmKIP1 cADN"
/organismo="Cucumis melo"

<400> 1

25
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<210> 2
<211> 5705
<212> PRT
<213> Cucumis melo
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<220>
<221> FUENTE
<222> 1..570
<223> /tipo_mol="proteína”
/nota="CmKIP1 aa"5
/organismo="Cucumis melo"

<400> 2
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<210> 3
<211> 1704
<212> ADN5
<213> Cucumis melo

<220>
<221> fuente
<222> 1..1704
<223> /tipo_mol="ADN"10
/nota="CmKIP2 cADN"
/organismo="Cucumis melo"

<400> 3

15
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<210> 4
<211> 567
<212> PRT
<213> Cucumis melo5

<220>
<221> FUENTE
<222> 1..567
<223> /tipo_mol="proteína"
/nota="CmKIP2 aa"10
/organismo="Cucumis melo"

<400> 4
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<210> 5
<211> 1779
<212> ADN5
<213> Cucumis melo

<220>
<221> fuente
<222> 1..1779
<223> /tipo_mol="ADN"10
/nota="CmKIP3 cADN"
/organismo="Cucumis melo"
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<400> 5
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<210> 6
<211> 592
<212> PRT5
<213> Cucumis melo

<220>
<221> FUENTE
<222> 1..592
<223> /tipo_mol="proteína"10
/nota="CmKIP3 aa"
/organismo="Cucumis melo"

E12705863
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<400> 6

E12705863
17-12-2018ES 2 702 562 T3

 



17

<210> 7
<211> 1548
<212> ADN5
<213> Cucumis melo

<220>
<221> fuente
<222> 1..1548
<223> /tipo_mol="ADN"10
/nota="CmKIP4 cADN"
/organismo="Cucumis melo"

<400> 7

E12705863
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<210> 8
<211> 515
<212> PRT5
<213> Cucumis melo

<220>
<221> FUENTE
<222> 1..515
<223> /tipo_mol="proteína"10
/nota="CmKIP4 aa"
/organismo="Cucumis melo"

E12705863
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<400> 8
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<210> 9
<211> 1626
<212> ADN5
<213> Cucumis melo

<220>
<221> fuente
<222> 1..1626
<223> /tipo_mol="ADN"10
/nota="CmKIP6 cADN"
/organismo="Cucumis melo"

<400> 9

15
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<210> 10
<211> 5415
<212> PRT
<213> Cucumis melo

<220>
<221> FUENTE
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<222> 1..541
<223> /tipo_mol="proteína"
/nota="CMKIP6 aa"
/organismo="Cucumis melo"

<400> 105
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<210> 11
<211> 1716
<212> ADN5
<213> Cucumis melo

<220>
<221> fuente
<222> 1..1716
<223> /tipo_mol="ADN"10
/nota="CmKIP7 cADN"
/organismo="Cucumis melo"

<400> 11

15
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<210> 12
<211> 572
<212> PRT
<213> Cucumis melo5

<220>
<221> FUENTE
<222> 1..572
<223> /tipo_mol="proteína"
/nota="CmKIP7 aa"10
/organismo="Cucumis melo"

<400> 12
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<210> 13
<211> 1560
<212> ADN5
<213> Cucumis melo

<220>
<221> fuente
<222> 1..1560
<223> /tipo_mol="ADN"10
/nota="CmKIP9 cADN"
/organismo="Cucumis melo"
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<400> 13
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<210> 14
<211> 519
<212> PRT5
<213> Cucumis melo

<220>
<221> FUENTE
<222> 1..519
<223> /tipo_mol="proteína"10
/nota="CmKIP9 aa"
/organismo="Cucumis melo"

<400> 14

E12705863
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REIVINDICACIONES

1. Planta de Cucumis melo que comprende en su genoma un gen alterado que confiere resistencia al oídio, 
mostrándose la secuencia de aminoácidos codificada por dicho gen que confiere resistencia en la SEQ ID No. 2; 
donde

- dicha alteración es una o más mutaciones en dicho gen que da como resultado la ausencia de un producto de 5
expresión de proteínas; o

- dicha alteración es una o más mutaciones en dicho gen que da como resultado un producto de expresión de 
proteínas no funcional; y

en donde dicha alteración proporciona resistencia al oídio y dicha planta de Cucumis melo no se obtiene 
exclusivamente por un proceso esencialmente biológico.10

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

- dicha alteración es una o más mutaciones en dicho gen que da como resultado la ausencia de un producto de 
expresión de proteínas; o15

- dicha alteración es una o más mutaciones en dicho gen que da como resultado un producto de expresión de 
proteínas no funcional; y

en donde dicha alteración proporciona resistencia al oídio y dicha planta según la reivindicación 1 no se obtiene 
exclusivamente por un proceso esencialmente biológico.
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