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DESCRIPCIÓN

Evento de maíz MON 87411

Campo de la invención

La invención se refiere al evento de Zea mays transgénico MON 87411. El evento proporciona dos modos de acción 
para la resistencia a las infestaciones de gusanos de la raíz del maíz y la tolerancia al herbicida glifosato. La invención 5
también se refiere a plantas, partes de plantas, semillas de plantas, células vegetales, productos agrícolas y 
procedimientos relacionados con el evento MON 87411 y proporciona moléculas de nucleótidos que son únicas para 
el evento y se crearon en relación con la inserción de ADN transgénico en el genoma de una planta de Zea mays.

Antecedentes de la invención

El maíz (Zea mays) es un cultivo importante en muchas áreas del mundo y los procedimientos de biotecnología se 10
han aplicado a este cultivo para producir maíz con rasgos deseables. La expresión de un transgén de resistencia a 
insectos o tolerancia a herbicidas en una planta puede conferir los rasgos deseables de resistencia a insectos y / o 
tolerancia a herbicidas en la planta, pero la expresión de dichos transgenes puede estar influenciada por muchos 
factores diferentes, incluida la orientación y la composición de los casetes. impulsando la expresión de los genes 
individuales transferidos al cromosoma de la planta, y la ubicación cromosómica y el resultado genómico de la inserción 15
del transgén. Por ejemplo, puede haber variación en el nivel y el patrón de expresión transgénica entre eventos 
individuales que de otro modo son idénticos, excepto por el sitio de inserción cromosómica del transgén. También 
puede haber diferencias fenotípicas o agronómicas indeseables entre algunos eventos. Por lo tanto, a menudo es 
necesario producir y analizar una gran cantidad de eventos de transformación de plantas individuales para seleccionar 
un evento que tenga propiedades superiores en relación con el rasgo deseable y las características fenotípicas y 20
agrícolas óptimas necesarias para que sea adecuado para fines comerciales. Dicha selección a menudo requiere una 
caracterización molecular extensa, así como ensayos en invernadero y de campo con muchos eventos durante varios 
años, en múltiples ubicaciones y en diversas condiciones para que se pueda recolectar una cantidad significativa de 
datos agronómicos, fenotípicos y moleculares. Los datos y las observaciones resultantes deben ser analizados por 
equipos de científicos y agrónomos con el objetivo de seleccionar un evento comercialmente adecuado. Una vez 25
seleccionado, un evento de este tipo puede usarse para introducir el rasgo deseable en otros orígenes genéticos 
utilizando procedimientos de fitomejoramiento y, por lo tanto, producir diversas variedades de cultivos diferentes que 
contienen el rasgo deseable y se adaptan adecuadamente a las condiciones de crecimiento locales específicas.

Para producir una planta transgénica que contenga un único evento de transformación, una porción de una 
construcción de ADN recombinante se transfiere al genoma de una célula de maíz y la célula de maíz se cultiva 30
posteriormente en una planta. Una célula de maíz a la que se transfiere inicialmente el evento se regenera para 
producir la generación R0. La planta R0 y las plantas descendencia de la planta R0pueden probarse para detectar 
cualquier rasgo deseado, pero la efectividad del evento puede verse afectada por factores cis y / o trans relativos al 
sitio de integración en el evento de transformación. El fenotipo conferido por el evento también puede verse afectado 
por el tamaño y el diseño de la construcción de ADN, que pueden variar según la combinación de elementos genéticos 35
en un casete de expresión, el número de transgenes, el número de casetes de expresión y la configuración de dichos 
elementos y tales casetes. La identificación de un evento con rasgos deseables puede complicarse aún más por 
factores tales como el desarrollo de las plantas, los patrones diurnos, temporales o espaciales de la expresión del 
transgén; por factores extrínsecos, por ejemplo, las condiciones ambientales de crecimiento de la planta, la 
disponibilidad de agua, la disponibilidad de nitrógeno, el calor o el estrés. Así, la capacidad de obtener un evento que 40
confiera un conjunto deseable de rasgos fenotípicos no es fácilmente predecible.

El documento WO2005/059103 describe un evento transgénico que expresa los genes Cry3Bb y EPSPS.

Sumario de la invención

La presente invención proporciona una molécula de ADN recombinante, en la que la secuencia de nucleótidos de 
dicha molécula comprende una secuencia:45

(a) seleccionada del grupo que consiste en la SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 4, SEQ 
ID NO: 5, SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 10, SEQ ID NO: 21 y SEQ ID 
NO: 25; o
(b) una secuencia de nucleótidos completamente complementaria a (a); o
(c) una secuencia de nucleótidos que tiene al menos un 99 % de identidad con la SEQ ID NO: 1 o su 50
complementaria completa; o

en la que la presencia de dicha molécula de ADN es diagnóstica para la construcción comprendida dentro del ADN 
del evento de maíz MON 87411 en dicha muestra.

La presente invención proporciona además una molécula de ADN que comprende un segmento polinucleotídico de 
longitud suficiente para funcionar como una sonda de ADN que se hibrida en condiciones de hibridación rigurosas con 55
el ADN del evento de maíz MON 87411 o la construcción comprendida en el mismo en una muestra,
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en la que dicha sonda hibrida específicamente en dichas condiciones con uno o más segmentos de unión de 
diagnóstico para el evento de maíz MON 87411 o la construcción comprendida en el mismo como se establece en la 
SEQ ID NO: 1, y
en la que la detección de la hibridación de dicha sonda de ADN en dichas condiciones de hibridación es diagnóstica 
para el ADN del evento de maíz MON 87411 o la construcción comprendida en dicha muestra, y5
en la que la sonda comprende SEQ ID NO: 2 o la SEQ ID NO: 3.

En una realización relacionada, la presente invención proporciona un par de moléculas de ADN que comprenden 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 cada una un segmento de polinucleótido de longitud suficiente de 
los nucleótidos contiguos de la SEQ ID NO: 1 o SEQ ID NO: 2 o SEQ ID NO: 3 o SEQ ID NO: 4 para funcionar como 10
cebadores de ADN cuando se usan juntos en una reacción de amplificación con una muestra que contiene ADN del 
molde del evento de maíz MON 87411 para producir un amplicón diagnóstico para dicho ADN de evento de maíz MON 
87411 en dicha muestra, en el que el amplicón comprende la secuencia de nucleótidos seleccionada del grupo que 
consiste en SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 
7, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 10, SEQ ID NO: 21 y SEQ ID NO: 25.15

La presente invención también proporciona un procedimiento de detección dela presencia de un segmento de ADN 
diagnóstico de

(I) evento de maíz MON 87411 en una muestra, comprendiendo el procedimiento:

(a) poner en contacto dicha muestra con la molécula de ADN como se ha descrito anteriormente;
(b) someter dicha muestra y dicha molécula de ADN a condiciones de hibridación rigurosas; y20
(c) detectar la hibridación de dicha molécula de ADN con dicho segmento de ADN diagnóstico para el evento 
de maíz MON 87411,

en la que dicha etapa de detección es diagnóstica para la presencia de dicha molécula de evento de maíz MON 
87411 en dicha muestra; o
(II) evento de maíz MON 87411 en una muestra, comprendiendo el procedimiento:25

(a) poner en contacto dicha muestra con las moléculas de ADN como se ha descrito anteriormente;
(b) realizar una reacción de amplificación suficiente para producir un amplicón de ADN; y
(c) detectar la presencia de dicho amplicón de ADN en dicha reacción, en el que dicho amplicón de ADN 
comprende la secuencia de nucleótidos seleccionada del grupo que consiste en las SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 
2, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9, 30
SEQ ID NO: 10, SEQ ID NO: 21 y SEQ ID NO: 25,y en el que dicha detección de la presencia de dicho amplicón 
es diagnóstica para la presencia de ADN del evento MON 87411 de maíz en dicha muestra.

En una realización adicional, la presente invención proporciona una planta de maíz, semilla de maíz o parte de planta 
de maíz de la misma que comprende una molécula de polinucleótido recombinante que comprende la secuencia de 
nucleótidos de SEQ ID NO: 1.35

La presente invención también proporciona un producto básico de maíz que comprende una cantidad detectable de 
una molécula de ADN única para el evento MON 87411 o la construcción comprendida en el mismo, en el que dicha 
molécula comprende la molécula de ADN recombinante como se ha descrito anteriormente, en la que el producto 
básico de maíz se define adicionalmente como un producto básico seleccionado del grupo que consiste en semillas 
de maíz enteras o procesadas, alimento para animales que comprende maíz, aceite de maíz, sémola de maíz, harina 40
de maíz, copos de maíz, salvado de maíz, biomasa de maíz y productos combustibles producidos con maíz y partes 
de maíz.

De acuerdo con un aspecto adicional, la presente invención proporciona un procedimiento para producir una planta 
de maíz tolerante al herbicida de glifosato que comprende

(a) proporcionar la construcción de ADN de SEQ ID NO: 26;45
(b) introducir dicha construcción de ADN en una célula de planta de maíz mediante un procedimiento de 
transformación mediado por Agrobacterium;
(c) regenerar dicha célula de planta de maíz en plantas de maíz intactas; y
(d) seleccionar una planta de maíz que tolere la aplicación de glifosato y sea resistente a la infestación del gusano 
de la raíz del maíz, en el que la introducción de la construcción de ADN en la célula de la planta de maíz da como 50
resultado una secuencia seleccionada de las SEQ ID NO: 1-10, 21 y 25.

Las plantas de maíz obtenibles por estos procedimientos o una planta de descendencia, semilla o parte de planta de 
la misma también representan realizaciones preferidas de la presente invención.

Breve descripción de los dibujos

La figura 1 es una representación esquemática del inserto transgénico en el genoma del evento de maíz MON 55
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87411: [A] representa la SEQ ID NO: 1, que es la secuencia contigua del inserto de ADN transgénico integrado en 
el genoma del maíz LH244 y 5' y 3' del ADN genómico que flanquea el ADN insertado; [B] y [C] corresponden a 
las posiciones relativas de las SEQ ID NO: 2 y 3, que forman las secuencias de unión del transgén/ADN genómico 
en 5' y 3' del evento MON 87411, respectivamente; [D] representa la SEQ ID NO: 4, que es la secuencia del inserto 
de ADN transgénico integrado en el genoma que resulta en el evento MON 87411; [E] corresponde a las posiciones 5
relativas de la SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 6 y SEQ ID NO: 7, abarcando cada una la unión 5' entre los extremos 
terminales del ADN transgénico insertado y el ADN genómico flanqueante; [F] corresponde a las posiciones 
relativas de la SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9 y SEQ ID NO: 10, abarcando cada una la unión 3' entre los extremos 
terminales del ADN transgénico insertado y el ADN genómico flanqueante; [G], [H] e [I] representan, 
respectivamente, los tres casetes de expresión diferentes correspondientes a la construcción de ADN transgénico 10
insertada en el genoma de la planta de maíz que da como resultado el evento MON 87411; [J] y [K] representan 
cebadores oligonucleotídicos, sondas de oligonucleótidos y amplicones de ADN correspondientes a las uniones 
del evento MON 87411.
La Figura 2 ilustra once construcciones de ADN diferentes, (417, 416, 418, 419, 402, 403, 404, 423, 405, 406 y 
890) diseñadas para expresar hasta tres casetes distintos, incluyendo dos casetes protectores incorporados en la 15
planta (PIP), dirigidos al gusano de la raíz del maíz occidental (WCR) y un solo casete de tolerancia a herbicidas. 
Los dos casetes PIP incluyen (a) un casete de expresión para una repetición invertida Dv_Snf7o 240 unidades, y 
(b) un casete de expresión para una proteína Cry3Bb. Cada una de las construcciones representadas comprende 
estos casetes de expresión en orden y orientación variables. Las construcciones 405 y 406 no contienen casete 
de tolerancia a herbicidas y la construcción 890 comprende solo un casete de expresión único para una repetición 20
invertida Dv_Snf7o 240 unidades. Las tres construcciones comprenden un total de dieciséis elementos genéticos 
desde el borde izquierdo (LB) hasta el borde derecho (RB): [1] LB; [2] Ps.RbcS2-E9 3’ UTR; [3] Dv_Snf7o de 240 
unidades, gen de repetición invertida:; [4] Intrón DnaK de maíz; [5] líder 35S de CaMV; [6] promotor 35S de eCaMV; 
[7] promotor PIIG de maíz; [8] Líder Lhcb1 de trigo; [9] Intrón Act1 de arroz; [10] ORF de cry3Bb; [11] 3’ UTR Hsp17 
de trigo; [12] TubA de ratón (promotor, líder, intrón); [13] CTP; [14] CP4 EPSPS; [15] 3' UTR TubA de arroz; y [16] 25
RB.
La figura 3 [A] - [N] y [aa] - [mm] ilustran los elementos operablemente unidos y el genoma de maíz que flanquea 
y su posición entre sí, ya que se presentan dentro de la posición de inserción de ADN transgénico en el genoma 
del evento de maíz MON 87411. Las siguientes descripciones identifican la composición, la función y la posición 
para cada uno de los elementos como se establece en SEQ ID NO: 1.30

[A] La posición de nucleótido 1-500 como se establece en SEQ ID NO: 1 corresponde al ADN del genoma de 
maíz adyacente al ADN transgénico insertado en el evento de maíz MON 87411, que en este caso se asigna 
arbitrariamente como el extremo 5' del ADN insertado transgénico.
[B] La posición de nucleótido 807-1439 como se establece en la SEQ ID NO: 1 corresponde a la secuencia 
complementaria inversa de una subunidad pequeña E9 ribulosa bis fosfato carboxilasa en 3' de la terminación 35
de la transcripción de Pisum sativum y señal de poliadenilación.
[C] La posición de nucleótidos 1469-2098 como se establece en la SEQ ID NO: 1 corresponde a la secuencia 
complementaria inversa diseñada para expresarse como una molécula de ARN que se pliega en una estructura 
de horquilla ARNbc de 240 nucleótidos y 150 nucleótidos que está diseñada para apuntar a la supresión del 
ortólogo de especies de Diabrotica de un gen de levadura que codifica una proteína Snf7 cuando se proporciona 40
en la dieta de una especie de Diabrotica. Se proporciona un primer segmento de 240 nucleótidos 
correspondiente a una porción del gen ortólogo de snf7 de Diabrotica en la posición de nucleótidos 1469 - 1708 
como se establece en la SEQ ID NO: 1, un segundo segmento de 240 nucleótidos correspondiente a la 
complementaria inversa del primer segmento se establece en la posición de nucleótidos 1850-2098 como se 
establece en la SEQ ID NO: 1, y el primer y el segundo segmento están operablemente unidos por un 45
espaciador de 150 nucleótidos en el nucleótido posición 1709-1858 como se establece en la SEQ ID NO: 1.
[D] La posición de nucleótido 2135-2938 como se establece en SEQ ID NO: 1 corresponde a la secuencia 
complementaria inversa de un intrón derivado de un gen dnaK de Zea mays.
[E] La posición de nucleótidos 2839-3298 como se establece en la SEQ ID NO: 1 corresponde a la secuencia 
complementaria inversa de una secuencia del promotor 35S del virus del mosaico de la coliflor y una secuencia 50
líder en 5' sin traducir. Este promotor, la secuencia líder no traducida asociada, el elemento intrón [D] y el 
elemento de terminación de la transcripción y de poliadenilación [B] regulan la expresión del elemento [C] en 
las células de las plantas de maíz.
[F] La posición de nucleótidos 3586-4534 como se establece en SEQ ID NO: 1 corresponde a una secuencia 
promotora derivada de un gen de proteína inducida por impedancia física de Zea mays (Zm.PIIG). Este 55
promotor, la secuencia líder no traducida asociada [G], el elemento intrón [H] y el elemento de terminación de 
la transcripción y de poliadenilación [J] regulan la expresión del elemento [I]. Este promotor está orientado en 
relación con el promotor [E] de modo que cada promotor ([E] y [F]) generará una expresión divergente de sus 
elementos respectivos ([C] e [I]) (véanse las flechas de bloque en la Figura 2 donde las flechas son 
representativas de los respectivos promotores ([E] y [F]) en la dirección de expresión indicada desde el promotor 60
respectivo).
[G] La posición de nucleótidos 4541-4601 como se establece en SEQ ID NO: 1 corresponde a una secuencia 
líder en 5' no traducida derivada de un gen del complejo b1 de recogida de luz de Triticum aestivum (Ta.Lhcb1).
[H] La posición de nucleótidos 4618-5097 como se establece en SEQ ID NO: 1 corresponde a una secuencia 
intrónica derivada de un gen de actina-1 de Oryza sativa (Os.Act1).65
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[I] La posición de nucleótido 5107-7068 como se establece en SEQ ID NO: 1 corresponde a la secuencia de 
nucleótidos que codifica una proteína tóxica del gusano de la raíz del maíz Cry3Bb (cry3Bb). La proteína Cry3Bb 
codificada es pesticida cuando se proporciona en la dieta de una especie de Diabrotica (gusano de la raíz del 
maíz).
[J] La posición de nucleótido 7088-7297 como se establece en SEQ ID NO: 1 corresponde a la secuencia de 5
una terminación de transcripción y señal de poliadenilación de la proteína de choque térmico de Triticum 
aestivum 17 (HSP17).
[K] La posición de nucleótidos 7346-9526 como se establece en la SEQ ID NO: 1 corresponde a una secuencia 
contigua de promotor-líder-intrón derivada de un gen de alfa tubulina-3 de Oryza sativa (TubA-3). Este 
promotor, con el líder e intrón asociados, y la terminación de la transcripción y el elemento de poliadenilación 10
[M] regulan la expresión del elemento [L].
[L] La posición de nucleótidos 9531-11126 como se establece en SEQ ID NO: 1 corresponde a la secuencia de 
un péptido de dirección citoplasmática de Arabidopsis thaliana (CTP; de la posición de nucleótidos 9531-9758), 
y una secuencia de un EPSPS derivado de Agrobacterium CP4 (de la posición de nucleótidos 9759-11126). 
Cuando esta secuencia se transcribe y traduce en proteína en una célula de planta de maíz, el CTP está 15
operativamente unido al EPSPS. Cuando se expresa en células de plantas de maíz que comprenden el evento 
MON 87411, este CTP-EPSPS proporciona tolerancia al herbicida glifosato.
[M] La posición de nucleótidos 11134-11715 como se establece en la SEQ ID NO: 1 corresponde a la secuencia 
de una terminación de la transcripción del gen Oryza sativa alfa tubulina-3 (TubA-3) y la señal de 
poliadenilación.20
[N] La posición de nucleótido 11749-12248 como se establece en SEQ ID NO: 1 corresponde al ADN del 
genoma de maíz adyacente al ADN transgénico insertado en el evento de maíz MON 87411, que en este caso 
se asigna arbitrariamente como el extremo 3' del ADN insertado transgénico.

[aa] La posición de nucleótido 501-806 como se establece en la SEQ ID NO: 1 corresponde a la porción de 
la secuencia del borde izquierdo de octopina de Agrobacterium tumefaciens de la construcción 417 25
adyacente al genoma en el extremo 5 'asignado arbitrariamente del ADN transgénico insertado en el 
genoma del maíz para formar el evento MON 87411. El extremo 5' de [aa] como se establece en la SEQ ID 
NO: 1 está unida al extremo 3' del elemento [A] para formar la unión de ADN transgénico insertado en 
5'/genoma de maíz abarcado por la SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 7 y SEQ ID NO: 21. El 
extremo 3 'del elemento [aa] está unido al extremo 5' del elemento [B] para formar una unión única dentro 30
del ADN insertado transgénicamente que está englobada por la SEQ ID NO: 41.
[bb] La posición de nucleótidos 1440-1468 como se establece en la SEQ ID NO: 1 corresponde a una 
secuencia intermedia entre los elementos [B] y [C]. El extremo 5' de [kk] como se establece en SEQ ID NO: 
1 está unido al extremo 3' del elemento [K], y el extremo 3' del elemento [kk] está unido al extremo 5' del 
elemento [ C] para formar una unión única, abarcado por la SEQ ID NO: 42, dentro del ADN transgénico 35
insertado en el genoma del maíz para formar el evento MON 87411.
[cc] La posición de nucleótidos 2099-2134 como se establece en SEQ ID NO: 1 corresponde a una 
secuencia intermedia entre los elementos [C] y [D]. El extremo 5' de [cc] como se establece en SEQ ID NO: 
1 está unido al extremo 3' del elemento [C], y el extremo 3' del elemento [cc] está unido al extremo 5' del 
elemento [D] para formar una unión única, abarcado por la SEQ ID NO: 43, dentro del ADN transgénico 40
insertado en el genoma del maíz para formar el evento MON 87411.
[ee] La posición de nucleótido 3299-3585 como se establece en SEQ ID NO: 1 corresponde a una secuencia 
intermedia entre los elementos [E] y [F]. El extremo 5' de [ee] como se establece en SEQ ID NO: 1 está 
unido al extremo 3' del elemento [E], y el extremo 3' del elemento [ee] está unido al extremo 5' del elemento 
[ F] para formar una unión única, abarcado por la SEQ ID NO: 44, dentro del ADN transgénico insertado en 45
el genoma del maíz para formar el evento MON 87411.
[ff] La posición de nucleótido 4535-4540 como se establece en SEQ ID NO: 1 corresponde a una secuencia 
intermedia entre los elementos [F] y [G]. El extremo 5' de [ff] como se establece en SEQ ID NO: 1 está unido 
al extremo 3' del elemento [F], y el extremo 3' del elemento [ff] está unido al extremo 5' del elemento [G] 
para formar una unión única, abarcado por la SEQ ID NO: 45, dentro del ADN transgénico insertado en el 50
genoma del maíz para formar el evento MON 87411. [gg] La posición de nucleótido 4602-4617 como se 
establece en SEQ ID NO: 1 corresponde a una secuencia intermedia entre los elementos [G] y [H]. El 
extremo 5' de [gg] como se establece en SEQ ID NO: 1 está unido al extremo 3' del elemento [G], y el 
extremo 3' del elemento [gg] está unido al extremo 5' del elemento [H] para formar una unión única, 
abarcado por la SEQ ID NO: 46, dentro del ADN transgénico insertado en el genoma del maíz para formar 55
el evento MON 87411, pero que no es exclusivo del evento MON 87411.
[hh] La posición de nucleótido 5098-5106 como se establece en SEQ ID NO: 1 corresponde a una secuencia 
intermedia entre los elementos [H] e [I]. El extremo 5' de [hh] como se establece en SEQ ID NO: 1 está 
unido al extremo 3' del elemento [H], y el extremo 3' del elemento [hh] está unido al extremo 5' del elemento 
[H] para formar una unión única, abarcado por la SEQ ID NO: 47, dentro del ADN transgénico insertado en 60
el genoma del maíz para formar el evento MON 87411, pero que no es exclusivo del evento MON 87411.
[ii] La posición de nucleótido 7069-7087 como se establece en SEQ ID NO: 1 corresponde a una secuencia 
intermedia entre los elementos [I] y [J]. El extremo 5 'de [ii] como se establece en la SEQ ID NO: 1 está 
unido al extremo 3' del elemento
[I] y el extremo 3' del elemento [ii] está unido al extremo 5' del elemento [J] para formar una unión, abarcado 65
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por la SEQ ID NO: 48, dentro del ADN transgénico insertado en el genoma del maíz para formar el evento 
MON 87411, pero que no es exclusivo del evento MON 87411.
[jj] La posición de nucleótido 7298-7345 como se establece en SEQ ID NO: 1 corresponde a una secuencia 
intermedia entre los elementos [J] y [K]. El extremo 5' de [jj] como se establece en SEQ ID NO: 1 está unido 
al extremo 3' del elemento [J] y el extremo 3' del elemento [jj] está unido al extremo 5' del elemento [K] para 5
formar una unión, abarcado por la SEQ ID NO: 49, dentro del ADN transgénico insertado en el genoma del 
maíz para formar el evento MON 87411. [kk] La posición de nucleótido 9527-9530 como se establece en 
SEQ ID NO: 1 corresponde a una secuencia intermedia entre los elementos [K] y [L]. El extremo 5' de [kk] 
como se establece en SEQ ID NO: 1 está unido al extremo 3' del elemento [K], y el extremo 3' del elemento 
[kk] está unido al extremo 5' del elemento [L] para formar una unión única, abarcado por la SEQ ID NO: 50, 10
dentro del ADN transgénico insertado en el genoma del maíz para formar el evento MON 87411.
[ll] La posición de nucleótido 11127-11133 como se establece en SEQ ID NO: 1 corresponde a una 
secuencia intermedia entre los elementos [L] y [M]. El extremo 5' de [11] como se establece en SEQ ID NO: 
1 está unido al extremo 3' del elemento [L], y el extremo 3' del elemento [11] está unido al extremo 5' del 
elemento [M] para formar una unión única, abarcado por la SEQ ID NO: 51, dentro del ADN transgénico 15
insertado en el genoma del maíz para formar el evento MON 87411.
[mm] La posición de nucleótido 11716-11748 como se establece en la SEQ ID NO: 1 corresponde a la 
porción de la secuencia del borde izquierdo de nopalina de Agrobacterium tumefaciens de la construcción 
417 adyacente al genoma en el extremo 3 'asignado arbitrariamente del ADN transgénico insertado en el 
genoma del maíz para formar el evento MON 87411. El extremo 5' de [mm] como se establece en SEQ ID 20
NO: 1 está unido al extremo 3' del elemento [M], y el extremo 3' del elemento [mm] está unido al extremo 5' 
del elemento [N] para formar una unión única de ADN transgénico insertado/genoma de maíz abarcado por 
la SEQ ID NO: 52.

Figura 4 La ilustración de la orientación del casete para los vectores probados para mostrar una mayor eficacia de 
los promotores divergentes que impulsan la expresión de los agentes tóxicos del gusano de la raíz del maíz en 25
comparación con los vectores con una orientación en tándem de los promotores que impulsan la expresión de los 
agentes tóxicos del gusano de la raíz del maíz.

Breve descripción de las secuencias

SEQ ID NO: 1 es una secuencia de nucleótidos del evento MON 87411 y representa de 5’ a 3’, un segmento del 
ADN genómico 5' que flanquea (adyacente a) el ADN transgénico insertado (500 nucleótidos), el ADN transgénico 30
insertado (11.248 nucleótidos) y un segmento del ADN genómico 3' que flanquea (adyacente a) el ADN transgénico 
insertado (500 nucleótidos) en el evento MON 87411.
SEQ ID NO: 2 es una secuencia de unión de nucleótidos del evento MON 87411, y representa de 5' a 3', un 
segmento del ADN genómico '5 adyacente al ADN transgénico insertado (500 nucleótidos), y el remanente del 
borde del ADN transgénico insertado (263 nucleótidos) del evento MON 87411.35
SEQ ID NO: 3 es una secuencia de unión de nucleótidos del evento MON 87411, y representa de 5' a 3', el 
remanente de ADN transgénico insertado (15 nucleótidos) y un segmento del ADN genómico de 3' adyacente al 
ADN genómico insertado (500 nucleótidos) del evento MON 87411.
SEQ ID NO: 4 es una secuencia de nucleótidos del evento MON 87411 y representa el ADN genómico insertado 
(11248 nucleótidos) del evento MON 87411.40
SEQ ID NO: 5 es una secuencia de unión de nucleótidos del evento MON 87411, y representa de 5' a 3', un 
segmento del ADN genómico 5' adyacente al ADN transgénico insertado (50 nucleótidos), y el remanente del borde 
del ADN transgénico insertado (263 nucleótidos) del evento MON 87411.
SEQ ID NO: 6 es una secuencia de unión de nucleótidos del evento MON 87411, y representa de 5' a 3', un 
segmento del ADN genómico 5' adyacente al ADN transgénico insertado (110 nucleótidos), y el remanente del 45
borde del ADN transgénico insertado (263 nucleótidos) del evento MON 87411.
SEQ ID NO: 7 es una secuencia de unión de nucleótidos del evento MON 87411, y representa de 5' a 3', un 
segmento del ADN genómico 5' adyacente al ADN transgénico insertado (145 nucleótidos), y el remanente del
borde del ADN transgénico insertado (263 nucleótidos) del evento MON 87411.
SEQ ID NO: 8 es una secuencia de unión de nucleótidos del evento MON 87411, y representa de 5' a 3', un 50
segmento de ADN transgénico insertado (83 nucleótidos) y un segmento del ADN genómico de 3' adyacente al 
ADN genómico insertado (34 nucleótidos) del evento MON 87411.
SEQ ID NO: 9 es una secuencia de unión de nucleótidos del evento MON 87411, y representa de 5' a 3', un 
segmento de ADN transgénico insertado (83 nucleótidos) y un segmento del ADN genómico de 3' adyacente al 
ADN genómico insertado (90 nucleótidos) del evento MON 87411.55
SEQ ID NO: 10 es una secuencia de unión de nucleótidos del evento MON 87411, y representa de 5' a 3', un 
segmento de ADN transgénico insertado (83 nucleótidos) y un segmento del ADN genómico de 3' adyacente al 
ADN genómico insertado (255 nucleótidos) del evento MON 87411.
SEQ ID NO: 11 es una secuencia de nucleótidos de una secuencia de ADNc de Diabrotica virgifera virgifera
(gusano de la raíz del maíz occidental) que codifica una subunidad del complejo ESCRT-III que es ortóloga a la 60
levadura Snf7.
SEQ ID NO: 12 es una secuencia de nucleótidos que representa la cadena antisentido de un casete de expresión 
de ADN que incluye un gen recombinante diseñado para expresar una molécula de ARN repetida invertida. Los 
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segmentos de ADN repetidos invertidos corresponden a las posiciones 663 a 902 y a las posiciones 1292 a 1053. 
Las secuencias de ADN repetidas invertidas corresponden a la secuencia de nucleótidos de SEQ ID NO: 11 desde 
la posición de nucleótidos 151-390.
SEQ ID NO: 13 es una secuencia de ribonucleótidos transcrita desde el ADN como se establece en la SEQ ID NO: 
12.5
SEQ ID NO: 14 es una secuencia de nucleótidos que representa la cadena sentido de un casete de expresión de 
ADN que incluye un gen recombinante diseñado para codificar y expresar una proteína Cry3Bb tóxica del gusano 
de la raíz del maíz.
SEQ ID NO: 15 es una traducción de la secuencia de aminoácidos de un polinucleótido correspondiente a las 
posiciones 1522 - 3480 de la SEQ ID NO: 14 y que representa una proteína Cry3Bb tóxica del gusano de la raíz 10
del maíz.
SEQ ID NO: 16 es una secuencia de nucleótidos que representa la cadena de sentido de un casete de expresión 
de ADN que incluye un gen recombinante diseñado para codificar y expresar una proteína 5-enolpiruvilshikimato-
3-fosfato sintasa (EPSPS).
SEQ ID NO: 17 es una traducción de la secuencia de aminoácidos de un polinucleótido correspondiente a las 15
posiciones 2186 a 3781 de la SEQ ID NO: 16 y que representa una proteína EPSPS que exhibe insensibilidad al 
herbicida glifosato.
SEQ ID NO: 18 es una secuencia de nucleótidos de un oligonucleótido sintético denominado SQ27011, y es 
idéntica a la secuencia de nucleótidos correspondiente a las posiciones 462 - 490 de la SEQ ID NO: 1.
SEQ ID NO: 19 es una secuencia de nucleótidos de un oligonucleótido sintético denominado PB3552, y es idéntico 20
al complemento inverso de la secuencia de nucleótidos correspondiente a las posiciones 502 - 515 de la SEQ ID 
NO: 1. PB3552 puede marcarse en 5' con un resto de 6-carboxifluoresceína (6-FAM™) y marcarse en 3' con un 
resto inactivador para su uso en combinación con un par de cebadores de amplificación térmica, por ejemplo, 
SQ27011 y SQ9085, y capaz de usarse en el procedimiento de amplificación de ADN TAQMAN® para detectar la 
presencia de ADN del evento MON 87411 en una muestra biológica que contiene ADN del evento de maíz MON 25
87411.
SEQ ID NO: 20 es una secuencia de nucleótidos de un oligonucleótido sintético denominado SQ9085, y es idéntico 
al complemento inverso de la secuencia de nucleótidos correspondiente a las posiciones 516 - 541 de la SEQ ID 
NO: 1.
SEQ ID NO: 21 es una secuencia de nucleótidos del evento MON 87411, y corresponde a las posiciones 462 - 541 30
de la SEQ ID NO: 1. Se puede producir un amplicón que exhibe esta secuencia con un par de cebadores de 
amplificación térmica, por ejemplo, SQ27011 y SQ9085.
SEQ ID NO: 22 es una secuencia de nucleótidos de un oligonucleótido sintético denominado SQ27066, y es 
idéntica a la secuencia de nucleótidos correspondiente a las posiciones 11710 - 11728 de la SEQ ID NO: 1.
SEQ ID NO: 23 es una secuencia de nucleótidos de un oligonucleótido sintético denominado PB11300, y es 35
idéntica a la secuencia de nucleótidos correspondiente a las posiciones 11731 - 11755 de la SEQ ID NO: 1. 
PB11300 puede marcarse en 5' con un resto de 6-carboxifluoresceína (6-FAM™) y marcarse en 3' con un resto 
inactivador. Marcado de esta manera, PB11300 se puede usar en combinación con un par de cebadores de PCR, 
por ejemplo, SQ27066 y SQ26977, para detectar el evento MON 87411 en un ensayo TAQMAN®.
SEQ ID NO: 24 es una secuencia de nucleótidos de un oligonucleótido sintético denominado SQ26977, y es 40
idéntico al complemento inverso de la secuencia de nucleótidos correspondiente a las posiciones 11756 - 11784 
de la SEQ ID NO: 1.
SEQ ID NO: 25 es una secuencia de nucleótidos del evento MON 87411, y corresponde a las posiciones 11710 -
11784 de la SEQ ID NO: 1. Se puede amplificar un amplicón que exhibe esta secuencia con un par de cebadores, 
por ejemplo, SQ27066 y SQ26977, y es diagnóstico del evento MON 87411.45
SEQ ID NO: 26 es una secuencia de nucleótidos que representa la construcción de ADN # 417.
SEQ ID NO: 27 es una secuencia de nucleótidos que representa la construcción de ADN # 416.
SEQ ID NO: 28 es una secuencia de nucleótidos que representa la construcción de ADN # 418.
SEQ ID NO: 29 es una secuencia de nucleótidos que representa la construcción de ADN # 419.
SEQ ID NO: 30 es una secuencia de nucleótidos que representa la construcción de ADN # 402.50
SEQ ID NO: 31 es una secuencia de nucleótidos que representa la construcción de ADN # 403.
SEQ ID NO: 32 es una secuencia de nucleótidos que representa la construcción de ADN # 404.
SEQ ID NO: 33 es una secuencia de nucleótidos que representa la construcción de ADN # 423.
SEQ ID NO: 34 es una secuencia de nucleótidos que representa la construcción de ADN # 405.
SEQ ID NO: 35 es una secuencia de nucleótidos que representa la construcción de ADN # 406.55
SEQ ID NO: 36 es una secuencia de nucleótidos que representa la construcción de ADN # 890.
SEQ ID NO: 37 es una secuencia de nucleótidos de la planta de maíz LH244 que representa el alelo de tipo salvaje 
del evento MON 87411. Se puede producir un amplicón que exhibe esta secuencia de nucleótidos con un par de 
cebadores de PCR, por ejemplo, SQ27011 y SQ26977, y es diagnóstico del alelo de tipo salvaje del evento MON 
87411.60
SEQ ID NO: 38 es una secuencia de nucleótidos de un oligonucleótido sintético denominado SQ20221.
SEQ ID NO: 39 es una secuencia de nucleótidos de un oligonucleótido sintético denominado PB10065. PB10065 
puede marcarse en 5' con VIC™ ) y marcarse en 3' con un resto inactivador. Marcado de esta manera, PB10065 
se puede usar en combinación con un par de cebadores de PCR, por ejemplo, SQ10065 y SQ20222, para detectar 
la presencia de un segmento de un gen endógeno del maíz en un ensayo TAQMAN®.65
SEQ ID NO: 40 es una secuencia de nucleótidos de un oligonucleótido sintético denominado SQ20222.
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SEQ ID NO: 41-52 son secuencias de nucleótidos de las regiones de la SEQ ID NO: 1, donde cada SEQ ID NO: 
abarca una unión formada por la secuencia intermedia y los elementos del casete de expresión como se detalla 
en la breve descripción de la Figura 3.

Descripción detallada

Los inventores han identificado un evento de maíz transgénico MON 87411 que exhibe propiedades y rendimiento 5
superiores en comparación con las plantas de maíz transgénicas existentes. El evento de maíz MON 87411 contiene 
tres casetes de expresión operablemente unidos que confieren colectivamente los rasgos de resistencia al gusano de 
la raíz del maíz y la tolerancia al herbicida glifosato a las células de maíz, tejidos de maíz, semillas de maíz y plantas 
de maíz que contienen el evento transgénico MON 87411. El evento de maíz MON 87411 proporciona dos modos de 
acción contra las especies de plagas del gusano de la raíz del maíz (incluida Diabrotica spp., especialmente cuandola 10
plaga es Diabrotica virgifera virgifera (gusano de la raíz del maíz occidental, WCR), Diabrotica barberi (gusano de la 
raíz del maíz del norte, NCR), Diabrotica virgifera zeae (gusano de la raíz del maíz mexicano, MCR), Diabrotica 
balteata (gusano de la raíz del maíz brasileño (BZR) o complejo del gusano de la raíz del maíz brasileño (BCR) que 
consiste en Diabrotica viridula y Diabrotica speciosa), o Diabrotica undecimpunctata howardii (gusano de la raíz del 
maíz del sur, SCR). Se han referenciado otros eventos de maíz transgénico en la técnica que proporcionan diversas 15
realizaciones conferidas individualmente, tal como MON863 (que confiere el rasgo de resistencia a los gusanos de la 
raíz del maíz mediante la expresión de una proteína de toxina insecticida Cry3Bb), o eventos transgénicos del maíz 
que proporcionan dos o más rasgos como el evento de maíz MON88017 (que confiere el rasgo de resistencia a los 
gusanos de la raíz del maíz mediante la expresión de un La proteína de la toxina insecticida Cry3Bb y el rasgo de 
resistencia al herbicida glifosato mediante la expresión de un EPSPS insensible al glifosato) y el evento de maíz DAS 20
59122-7 (que confiere el rasgo de resistencia a los gusanos de raíz del maíz mediante la expresión de una toxina 
binaria PS149B1 de Bacillus thuringiensis, también conocida como Cry34 / Cry35, y el rasgo de tolerancia al herbicida 
glufosinato). Otra técnica desvela la combinación mediante la reproducción de los rasgos conferidos por los eventos 
de maíz MON88017 o DAS 59122-7 con un evento de maíz transgénico que confiere el rasgo de resistencia al gusano 
de la raíz del maíz resultante de la expresión de un ARNbc dirigido a la supresión de un gen del gusano de la raíz del 25
maíz esencial para el supervivencia de los gusanos de raíz (documento US 7,943,819). Inherentes a tales 
combinaciones están los problemas asociados con la necesidad de reproducir estos múltiples rasgos ubicados en 
múltiples loci diferentes y en múltiples cromosomas dentro del genoma del maíz juntos en una sola planta de maíz y 
mantener esos rasgos como híbridos en docenas, si no cientos de germoplasma de maíz diferente variedades. La 
solución para tales problemas sería incluir combinaciones de estos rasgos en un solo lugar. Los inventores del 30
presente documento proporcionan una de esas soluciones al problema en forma del evento de maíz MON 87411, que 
combina tres casetes de expresión unidos covalentemente en un solo locus dentro del genoma del maíz, estos casetes 
de expresión que confieren los rasgos de resistencia al gusano de la raíz del maíz y la tolerancia al herbicida glifosato 
a las células de maíz, tejidos de maíz, semillas de maíz y plantas de maíz que contienen el evento transgénico MON 
87411. El uso del evento de maíz MON 87411 brinda grandes beneficios a los productores de maíz: a) protección 35
contra pérdidas económicas debido a las larvas del gusano de la raíz del maíz al proporcionar dos modos diferentes 
de acción de resistencia al gusano de la raíz del maíz, y b) la capacidad de aplicar herbicidas agrícolas que contienen 
glifosato al cultivo de maíz para un control de amplio espectro de las malezas. Adicionalmente, los transgenes que 
codifican los rasgos tolerantes al gusano de la raíz del maíz y al glifosato están unidos en el mismo segmento de ADN 
y ocurren en un solo locus en el genoma de MON 87411, proporcionando una mejora de la eficiencia reproductiva y 40
permite el uso de marcadores moleculares para rastrear el inserto transgénico en las poblaciones reproductoras y su 
descendencia.

El evento de maíz MON 87411 se produjo mediante un procedimiento de transformación mediado por Agrobacterium
de una línea de maíz endogámica con la construcción del plásmido pMON120417. Esta construcción de plásmido 
contiene los casetes de expresión de plantas vinculados con los elementos genéticos reguladores necesarios para la 45
expresión en células de plantas de maíz de una proteína CP4 EPSPS, así como una proteína Cry3Bb y un ARNbc 
dirigido a la supresión de un gen esencial en las células de los gusanos de la raíz del maíz cuando se proporcionan 
células de maíz que contienen el evento de maíz MON 87411 en la dieta de dichos gusanos de la raíz del maíz. Las 
células de maíz se regeneraron en plantas de maíz intactas y se seleccionaron plantas individuales de la población de 
plantas que mostraron integridad de los casetes de expresión de plantas y resistencia al daño por alimentación de las 50
larvas de glifosato y gusanos de raíz de maíz. Una planta de maíz que contiene en su genoma los casetes de expresión 
de plantas unidos presentes en el evento de maíz MON 87411 es un aspecto de la presente invención.

El ADN plasmídico insertado en el genoma del evento de maíz MON 87411 se caracterizó por análisis moleculares 
detallados. Estos análisis incluyeron: el número de inserto (número de sitios de integración dentro del genoma del 
maíz), el número de copia (el número de copias del ADN-T dentro de un locus) y la integridad del ADN transgénico 55
insertado. La construcción del plásmido que contiene los tres casetes de expresión unidos insertados en el genoma 
del maíz que da lugar al evento MON 87411 contiene múltiples segmentos (secuencias de unión entre los elementos 
utilizados para construir o construir los varios casetes de expresión) que no se sabe que aparecen naturalmente en el 
genoma del maíz. ni en otros vectores o eventos transgénicos de maíz o de otro tipo (por ejemplo, secuencias como 
se establece en las SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 6, SEQ 60
ID NO: 7, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 10; SEQ ID NO: 12, SEQ ID NO: 14, SEQ ID NO: 16, SEQ ID 
NO: 21, SEQ ID NO: 25, SEQ ID NO: 41, SEQ ID NO: 42, SEQ ID NO: 43, SEQ ID NO: 44, SEQ ID NO: 45, SEQ ID 
NO: 49, SEQ ID NO: 50, SEQ ID NO: 51 y SEQ ID NO: 52). Además, el evento de transformación que dio lugar al ADN 
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transgénico insertado en el evento MON 87411 se caracteriza en el presente documento como una inserción en un 
solo locus en el genoma del maíz, dando como resultado dos nuevos loci o secuencias de unión entre el ADN insertado 
y el ADN del genoma del maíz (secuencias de unión adicionales) que son de longitud suficiente para ser únicos solo 
para un genoma de maíz que comprende el evento MON 87411. Estas secuencias de unión son útiles para detectar 
la presencia del evento de ADN MON 87411 en células de maíz, tejido, semillas y plantas o productos vegetales5
(productos básicos). Las sondas moleculares de ADN y los pares de cebadores se describen en el presente documento 
que se han desarrollado para su uso en la identificación de la presencia de estos diversos segmentos de unión en 
muestras biológicas que contienen o se sospecha que contienen células de maíz, semilla, partes de plantas o tejidos 
vegetales que contienen ADN del evento MON 87411. Los datos muestran que el evento MON 87411 contiene una 
única inserción de ADN-T con una copia del ADN transgénico insertado. En el evento MON 87411, no se han 10
identificado elementos adicionales del vector de transformación pMON120714 que no sean porciones de las regiones 
fronterizas izquierda y derecha de Agrobacterium tumefaciens utilizadas para la transferencia de ADN transgénico 
desde el plásmido de transformación de la planta al genoma del maíz. Por último, se realizaron amplificación térmica 
que produce amplicones diagnósticos específicos para la presencia de dicho ADN del evento MON 87411 en una 
muestra, y análisis de secuencia de ADN para determinar las uniones de genoma insertado en la planta asignadas 15
arbitrariamente en 5' y 3', confirmar la organización de los elementos dentro del inserto y determinar la secuencia 
completa de ADN del ADN transgénico insertado en el evento MON 87411 de la planta de maíz (SEQ ID NO: 1).

Se produjeron docenas de eventos transgénicos usando la construcción utilizada para producir el evento transgénico 
MON 87411, y se produjeron diferentes construcciones y se usaron para producir muchas docenas de otros eventos 
de maíz transgénico que se compararon con el MON 87411 y eventos similares. La eficacia de todos estos eventos 20
se probó para controlar los gusanos de la raíz del maíz en bioensayos de dieta en los que se proporcionaron tejidos 
transgénicos de eventos de plantas de maíz en la dieta de larvas de gusanos de la raíz del maíz. Se determinó que la 
orientación de la expresión de los dos casetes de expresión diferentes responsables de conferir los rasgos de 
resistencia al gusano de la raíz del maíz a los diversos eventos era crítica para la eficacia de los eventos en el control 
del gusano de la raíz del maíz cuando se proporcionaron las células del evento de maíz que expresaban estos rasgos 25
de resistencia. en la dieta de las larvas del gusano de la raíz del maíz. Dos promotores diferentes, CAMV e35S y 
Zm.PIIG, se observó que proporcionaban una eficacia sorprendente y superior de los eventos de maíz que contenían 
casetes de expresión que expresaban el protector del gusano de la raíz del maíz ARNbc del promotor e35S y la 
proteína tóxica del gusano de la raíz del maíz Cry3Bb de un promotor Zm.PIIG adyacente y divergente del promotor 
e35S. Cuando estos promotores estaban en esta orientación particular, se obtuvieron proporciones significativamente 30
mejoradas de eventos transgénicos que exhibían eficacia.

A menos que se indique lo contrario en el presente documento, los términos han de entenderse de acuerdo con la 
utilización convencional por los expertos habituales en la materia pertinente. También se pueden encontrar 
definiciones de términos comunes en biología molecular en Rieger y col., Glossary of Genetics: Classical and 
Molecular, 5ª edición, Springer-Verlag: Nueva York, 1991; y Lewin, Genes V, Oxford University Press: Nueva York, 35
1994. Tal como se usa en el presente documento, el término "maíz" significa Zea mays e incluye todas las variedades 
de plantas que pueden criarse con plantas de maíz que comprenden MON 87411. Tal como se usa en el presente 
documento, el término "que comprende" significa "que incluye pero no se limita a".

La presente invención proporciona plantas transgénicas que se han transformado con una construcción de ADN que 
contiene al menos tres casetes de expresión; un primer casete de expresión que expresa una cantidad tóxica del 40
gusano de la raíz del maíz de un ARNbc diseñado para suprimir un gen esencial del gusano de la raíz del maíz ortólogo 
a un gen snf7 de levadura, un segundo casete de expresión expresa cantidades tóxicas del gusano de la raíz del maíz 
de delta-endotoxina Cry3Bb, y un tercer casete de expresión que expresa una enzima de tolerancia al glifosato CP4 
EPSPS que es insensible a la inhibición del glifosato. Las plantas de maíz transformadas de acuerdo con los 
procedimientos y con la construcción de ADN desvelada en el presente documento son resistentes a CRW y tolerantes 45
a las aplicaciones del herbicida glifosato. Los rasgos agronómicos relacionados proporcionan facilidad para mantener 
estos rasgos juntos en una población reproductora y exhiben una mayor eficacia contra el gusano de la raíz del maíz 
que las plantas que contienen un solo gen de inhibición del gusano de la raíz del maíz o que contienen los mismos 
genes de inhibición del gusano de la raíz del maíz (Cry3Bb y ARNbc) que se combinan como una material de 
reproducción.50

Una "planta" transgénica se produce mediante la transformación de una célula vegetal con ADN heterólogo, es decir,
una construcción de ácido polinucleico que incluye un transgén de interés; regeneración de una población de plantas 
resultante de la inserción del transgén en el genoma de la célula vegetal y selección de una planta en particular 
caracterizada por la inserción en una ubicación concreta del genoma. El término "evento" se refiere a la plante 
transformante original y a la descendencia del transformante, que incluyen el ADN heterólogo. El término "evento" 55
también incluye la descendencia producida por un cruce sexual entre el evento y otra planta en la que la descendencia 
incluye el ADN heterólogo. Incluso después de varios retrocruzamientos con un padre recurrente, el ADN insertado y 
el ADN genómico flanqueante del evento parental transformado está presente en la descendencia del cruce en la 
misma ubicación cromosómica. El término "evento" también se refiere al ADN del transformante original que 
comprende el ADN insertado y la secuencia genómica flanqueante inmediatamente adyacente al ADN insertado, que 60
se esperaría que se transfiriera a una descendencia que recibe el ADN insertado, incluido el transgén de interés como 
resultado de un cruce sexual de una línea parental que incluye el ADN insertado (por ejemplo, el transformante original 
y la descendencia resultante de la autofecundación) y un línea parental que no contiene el ADN insertado. La presente 
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invención se refiere al evento transgénico, la planta de maíz que comprende MON 87411, la descendencia de la misma 
y a composiciones de ADN contenidas en la misma.

Una "sonda" es un ácido nucleico aislado al que está unido un marcador convencional detectable o molécula 
indicadora, por ejemplo, un isótopo radiactivo, ligando, agente quimioluminiscente o enzima. Dicha sonda es 
complementaria a una cadena de un ácido nucleico diana, en el caso de la presente invención, a una cadena de ADN 5
genómico de MON 87411 ya sea de una planta de MON 87411 o de una muestra que incluye ADN de MON 87411. 
Las sondas de acuerdo con la presente invención incluyen no solo ácidos desoxirribonucleicos o ribonucleicos, sino 
también poliamidas y otros materiales de sonda que se unen específicamente a una secuencia de ADN objetivo y 
pueden usarse para detectar la presencia de esa secuencia de ADN objetivo.

Los cebadores de ADN son ácidos polinucleicos aislados que se hibridan con una cadena de ADN objetivo 10
complementaria por hibridación de ácido nucleico para formar un híbrido entre el cebador y la cadena de ADN diana, 
a continuación se extienden a lo largo de la cadena de ADN objetivo mediante una polimerasa, por ejemplo, una ADN 
polimerasa. Un par de cebadores de ADN o un conjunto de cebadores de ADN de la presente invención se refieren a 
dos cebadores de ADN útiles para la amplificación de una secuencia de ácido nucleico objetivo, por ejemplo, mediante 
la reacción en cadena de la polimerasa (PCR) u otros procedimientos convencionales de amplificación de ácido 15
polinucleico.

Las sondas de ADN y los cebadores de ADN son generalmente de 11 polinucleótidos o más de longitud, a menudo 
de 18 polinucleótidos o más, 24 polinucleótidos o más o 30 polinucleótidos o más. Tales sondas y cebadores se 
seleccionan para que tengan la longitud suficiente para hibridar específicamente con una secuencia diana en 
condiciones de hibridación de alta rigurosidad. Preferentemente, las sondas y los cebadores de acuerdo con la 20
presente invención tienen una similitud de secuencia completa con la secuencia objetivo, aunque las sondas que 
difieren de la secuencia objetivo que retienen la capacidad de hibridar con las secuencias objetivo pueden diseñarse 
mediante procedimientos convencionales.

Los cebadores y las sondas basadosen el ADN genómico flanqueante y las secuencias de inserción desveladas en el 
presente documento pueden usarse para confirmar (y, si es necesario, para corregir) las secuencias de ADN 25
desveladas por procedimientos convencionales, por ejemplo, mediante re-clonación y secuenciación de tales 
moléculas de ADN.

Las sondas y cebadores de ácido nucleico de la presente invención hibridan en condiciones estrictas con una molécula 
de ADN diana. Cualquier procedimiento convencional de hibridación o amplificación de ácido nucleico se puede usar 
para identificar la presencia de ADN a partir de una planta transgénica en una muestra. La moléculas de ácido 30
polinucleico, también denominadas segmentos de ácido nucleico, o fragmentos de los mismos, son capaces de hibridar 
específicamente con otras moléculas de ácido nucleico en determinadas circunstancias. Tal como se usa en el 
presente documento, se dice que dos moléculas de ácido polinucleico son capaces de hibridar específicamente entre 
sí si las dos moléculas son capaces de formar una estructura de ácido nucleico bicatenario antiparalelo. Se dice que 
una molécula de ácido nucleico es la "complementaria" de otra molécula de ácido nucleico si exhiben una 35
complementariedad completa. Tal como se usa en el presente documento, se dice que las moléculas exhiben una 
"complementariedad completa" cuando cada nucleótido de una de las moléculas es complementario de un nucleótido 
de la otra. Se dice que dos moléculas son "mínimamente complementarias" si pueden hibridar entre sí con una 
estabilidad suficiente como para permitirles que permanezcan hibridadas entre sí en, al menos, condiciones de 
"rigurosidad baja". Análogamente, se dice que dos moléculas son "complementarias" si pueden hibridar entre sí con 40
una estabilidad suficiente como para que puedan permanecer hibridadas entre sí en condiciones convencionales de 
"rigurosidad alta". Las condiciones de rigurosidad convencionales se describen en Sambrook y col., 1989, y Haymes 
y col., en: Nucleic Acid Hybridization, A Practical Approach, IRL Press, Washington, DC (1985), Por lo tanto, se 
permiten desviaciones de la complementariedad completa, siempre que tales desviaciones no impidan por completo 
la capacidad de las moléculas para formar una estructura bicatenaria. Con el fin de que una molécula de ácido nucleico 45
sirva como cebador o sonda, solo tiene que ser suficientemente complementaria en su secuencia para poder formar 
una estructura bicatenaria estable en las concentraciones de disolvente y de sales concretas usadas.

Tal como se usa en el presente documento, una secuencia sustancialmente homóloga es una secuencia de ácido 
nucleico que hibridará específicamente con la complementaria de la secuencia de ácido nucleico con la que se está 
comparando en condiciones de rigurosidad alta. Las condiciones de rigurosidad apropiadas que promueven la 50
hibridación de ADN, por ejemplo, 6,0 x cloruro de sodio/citrato de sodio (SSC) a aproximadamente 45 ºC, seguido de 
un lavado de 2,0 x SSC a 50 ºC, son conocidas por los expertos en la técnica o pueden ser encontrado en Current 
Protocols in Molecular Biology, John Wiley & Sons, N.Y. (1989), 6.3.1-6.3.6. Por ejemplo, la concentración de sal en 
la etapa de lavado se puede seleccionar de una baja rigurosidad de aproximadamente 2,0 x SSC a 50 ºC a una 
rigurosidad alta de aproximadamente 0,2 x SSC a 50 ºC. Además, la temperatura en la etapa de lavado puede 55
aumentarse desde condiciones de baja rigurosidad a temperatura ambiente, aproximadamente 22 ºC, a condiciones 
de alta rigurosidad a aproximadamente 65 C. Tanto la temperatura como la sal pueden variar, o bien la temperatura o 
la concentración de sal pueden mantenerse constantes mientras se cambia la otra variable. En una realización 
preferida, un ácido polinucleico de la presente invención hibridará específicamente con una o más de las moléculas 
de ácido nucleico establecidas en las SEQ ID NO: 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 12, 14, 16, 21, 25 o sus complementarias 60
en condiciones moderadamente rigurosas,, por ejemplo a aproximadamente 2,0 x SSC y aproximadamente 65 °C. En 
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una realización particularmente preferida, un ácido nucleico de la presente invención hibridará específicamente con 
una o más de las moléculas de ácido nucleico establecidas en las SEQ ID NO: 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 12, 14, 16, 
21, 25 o complementarias de cualquiera de ellas en condiciones de rigurosidad alta. En un aspecto de la presente 
invención, una molécula marcadora de ácido nucleico preferida de la presente invención tiene la secuencia de ácido 
nucleico establecida en las SEQ ID NO: 1, o SEQ ID NO: 2 o SEQ ID NO: 3, o SEQ ID NO: 4, o SEQ ID NO: 5, o SEQ 5
ID NO: 6, o SEQ ID NO: 7, o SEQ ID NO: 8, o SEQ ID NO: 9, o SEQ ID NO: 10; o SEQ ID NO: 12 o SEQ ID NO: 14, 
o SEQ ID NO: 16, o SEQ ID NO: 21, o SEQ ID NO: 25 o complementarias de las mismas. La hibridación de la sonda 
a la molécula de ADN objetivo se puede detectar por cualquier número de procedimientos conocidos por los expertos 
en la materia, estos pueden incluir, aunque no de forma limitativa, marcadores fluorescentes, marcadores radioactivos, 
marcadores a base de anticuerpos y marcadores quimioluminiscentes.10

Con respecto a la amplificación de una secuencia de ácido nucleico objetivo (por ejemplo, mediante PCR) usando un 
par de cebadores de amplificación concretos, las "condiciones rigurosas" son condiciones que permiten que el par de 
cebadores hibride solo con la secuencia de ácido nucleico objetivo a la que se uniría un cebador que tiene la secuencia 
de tipo salvaje correspondiente (o su complementaria), y preferentemente, para producir un producto de amplificación 
único, el amplicón, en una reacción de amplificación térmica de ADN.15

La expresión "específico de (una secuencia diana)" indica que una sonda o cebador hibrida en condiciones de 
hibridación rigurosas únicamente con la secuencia diana en una muestra que comprende la secuencia diana.

Tal como se usa en el presente documento, "ADN amplificado" o "amplicón" se refiere al producto del procedimiento 
de amplificación de ácido polinucleico dirigido a una molécula de ácido polinucleico objetivo que es parte de un molde 
de ácido polinucleico. Por ejemplo, para determinar si una planta de maíz resultante de un cruce sexual contiene ADN 20
genómico de una planta transgénica de una planta de maíz que comprende MON 87411 de la presente invención, el 
ADN que se extrae de una muestra de tejido de planta de maíz puede someterse a un procedimiento de amplificación 
de ácido polinucleico usando un par de cebadores que incluye un cebador derivado de una secuencia de ADN en el 
genoma de una planta que comprende MON 87411 adyacente al sitio de inserción del ADN heterólogo insertado (ADN 
transgénico) y un segundo cebador derivado del ADN heterólogo insertado para producir un amplicón que es 25
diagnóstico de la presencia del ADN de la planta MON 87411. El amplicón de diagnóstico tiene una longitud y tiene 
una secuencia de ADN que también es diagnóstica para el ADN genómico de la planta, El amplicón puede variar en 
longitud desde la longitud combinada del par de cebadores más un par de bases nucleotídicas, preferentemente más 
aproximadamente cincuenta pares de bases nucleotídicas, más preferentemente más aproximadamente doscientos 
cincuenta pares de bases nucleotídicas, e incluso más preferentemente más aproximadamente cuatrocientos 30
cincuenta pares de bases nucleotídicas o más. Como alternativa, se puede derivar un par de cebadores de la 
secuencia genómica en ambos lados del ADN heterólogo insertado para producir un amplicón que incluya la secuencia 
completa de polinucleótidos insertada (por ejemplo, un cebador directo aislado de la porción genómica de la SEQ ID 
NO: 1 y un cebador inverso aislado de la porción genómica de la SEQ ID NO: 1 que amplifica una molécula de ADN 
que comprende una secuencia de unión identificada en el presente documento en el genoma del evento MON 87411). 35
Un miembro de un par de cebadores derivado de la secuencia genómica de la planta adyacente al ADN transgénico 
insertado se encuentra a una distancia de la secuencia de ADN insertada, esta distancia puede variar desde un par 
de bases nucleotídicas hasta aproximadamente veinte mil pares de bases nucleotídicas. El uso del término "amplicón" 
excluye específicamente dímeros de cebadores que se pueden formar en la reacción de amplificación térmica del 
ADN.40

La amplificación de ácido polinucleico puede lograrse mediante cualquiera de los diversos procedimientos de 
amplificación de ácido polinucleico conocidos en la técnica, incluyendo la reacción en cadena de la polimerasa (PCR). 
Los procedimientos de amplificación son conocidos en la técnica y se describen, entre otros, en las patentes de 
Estados Unidos n.º 4.683.195 y 4.683.202 y en los protocolos de PCR: A Guide to Methods and Applications, ed. Innis 
y col., Academic Press, San Diego, 1990. Se han desarrollado procedimientos de amplificación por PCR para amplificar 45
hasta 22 kb (kilobase) de ADN genómico y hasta 42 kb de ADN bacteriófago (Cheng y col., Proc. Natl. Acad. Sci. USA 
91:5695-5699, 1994). Estos procedimientos, además de otros procedimientos conocidos en la técnica de amplificación 
del ADN, se pueden usar en la práctica de la presente invención. La secuencia del inserto de ADN heterólogo o la 
secuencia de ADN genómico flanqueante del evento MON 87411 puede verificarse (y corregirse si es necesario) 
amplificando tales moléculas de ADN del evento MON 87411 que comprende semillas o plantas cultivadas a partir de 50
la semilla depositada en la ATCC que tiene el número de acceso. PTA-12669, usando cebadores derivados de las 
secuencias proporcionadas en el presente documento, seguido de secuenciación de ADN estándar del amplicón de 
PCR o fragmentos de ADN clonados del mismo.

Los kits de detección de ADN que se basan en procedimientos de amplificación de ADN contienen moléculas de 
cebador de ADN que hibridan específicamente con un ADN objetivo y amplifican un amplicón diagnóstico en las 55
condiciones de reacción apropiadas. El kit puede proporcionar un procedimiento de detección basado en gel de 
agarosa o cualquier número de procedimientos para detectar el amplicón diagnóstico que se conocen en la técnica. 
Un kit que contiene cebadores de ADN que son homólogos o complementarios a cualquier porción de la región 
genómica del maíz como se establece en SEQ ID NO: 1 y a cualquier porción del ADN transgénico insertado como se 
establece en la SEQ ID NO: 1 puede usarse en los procedimientos de la invención. Las moléculas de ADN útiles como 60
cebadores de ADN pueden seleccionarse de la secuencia de ADN transgénico / genómico desvelada de MON 87411 
(SEQ ID NO: 1) por los expertos en la técnica de amplificación de ADN.
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El amplicón diagnóstico producido mediante estos procedimientos se puede detectar mediante una pluralidad de 
técnicas. Uno de estos procedimientos es en Análisis Genético de un bit (Nikiforov, y col. Nucleic Acids Res. 22:4167-
4175, 1994), en el que se diseña un oligonucleótido de ADN que solapa tanto la secuencia de ADN genómica 
flanqueante adyacente como la secuencia de ADN insertada. El oligonucleótido se inmoviliza en pocillos de una placa 
de micropocillos. Después de la PCR de la región de interés (usando un cebador en la secuencia insertada y uno en 5
la secuencia genómica flanqueante adyacente), un producto de PCR monocatenario puede hibridar con el 
oligonucleótido inmovilizado y servir como molde para una reacción de extensión de base única usando una ADN 
polimerasa y didesoxinucleótido trifosfato (ddNTP) específicos para la siguiente base esperada. La lectura puede ser 
fluorescente o basarse en un ELISA. Una señal indica la presencia de la secuencia transgénica / genómica debido a 
una amplificación satisfactoria, hibridación y extensión de base única.10

Otro procedimiento es la técnica de pirosecuenciación descrita por Winge (Innov. Pharma. Tech. 00:18-24, 2000). En 
este procedimiento se diseña un oligonucleótido que solapa el ADN genómico adyacente y la unión del ADN del inserto. 
El oligonucleótido hibrida con un producto de PCR monocatenario de la región de interés (un cebador en la secuencia 
insertada y uno en la secuencia genómica flanqueante) y se incuba en presencia de una ADN polimerasa, ATP, 
sulfurilasa, luciferasa, apirasa, adenosina 5'-fosfosulfato y luciferina. Los DNTP se agregan individualmente y la 15
incorporación da como resultado una señal luminosa que se mide. Una señal luminosa indica la presencia de la 
secuencia transgénica / genómica debido a una amplificación satisfactoria, hibridación y extensión de una o varias 
bases.

La polarización de fluorescencia según lo descrito por Chen, y col., (Genome Res. 9:492-498, 1999) es un 
procedimiento que se puede usar para detectar el amplicón de la presente invención. Usando este procedimiento se 20
diseña un oligonucleótido que solapa la unión entre el ADN genómico flanqueante y el insertado. El oligonucleótido 
hibrida con un producto de PCR monocatenario de la región de interés (un cebador en el ADN insertado y uno en la 
secuencia de ADN genómico flanqueante) ) y se incuba en presencia de una ADN polimerasa y un ddNTP marcado 
con fluorescencia. La extensión de una sola base tiene como resultado la incorporación del ddNTP. La incorporación 
se puede medir como un cambio en la polarización usando un fluorímetro. Un cambio en la polarización indica la 25
presencia de la secuencia transgénica / genómica debido a una amplificación satisfactoria, hibridación y extensión de 
base única.

Taqman® (PE Applied Biosystems, Foster City, CA) se describe como un procedimiento de detección y cuantificación 
de la presencia de una secuencia de ADN y se entiende completamente en las instrucciones proporcionadas por el 
fabricante. En resumen, se diseña una sonda oligonucleotídica FRET que solapa la unión entre el ADN genómico 30
flanqueante y el insertado. La sonda FRET y los cebadores para PCR (un cebador en la secuencia de ADN insertada 
y uno en la secuencia genómica flanqueante) se ciclan en presencia de una polimerasa termoestable y Dntp. La 
hibridación de la sonda FRET tiene como resultado la escisión y liberación del resto fluorescente lejos del resto de 
inactivación en la sonda FRET. Una señal fluorescente indica la presencia de la secuencia transgénica / genómica 
debido a la amplificación e hibridación satisfactorias.35

Se han descrito balizas moleculares para su uso en la detección de secuencia, como se describe en Tyangi, y col. 
(Nature Biotech. 14: 303-308, 1996) Brevemente, se diseña una sonda oligonucleotídica FRET que solapa la unión 
entre el ADN genómico flanqueante y el insertado. La estructura única de la sonda FRET tiene como resultado que 
contiene una estructura secundaria que conserva los restos fluorescente y de inactivación muy cercanos. La sonda 
FRET y los cebadores para PCR (un cebador en la secuencia de ADN insertada y uno en la secuencia genómica 40
flanqueante) se ciclan en presencia de una polimerasa termoestable y Dntp. Después de la amplificación satisfactoria 
mediante PCR, la hibridación de la sonda FRET con la secuencia objetivo da como resultado la eliminación de la 
estructura secundaria de la sonda y la separación espacial de los restos fluorescentes y de inactivación. Se produce 
una señal fluorescente. Una señal fluorescente indica la presencia de la secuencia del inserto transgénico/flanqueante 
del transgén debido a un amplificación, hibridación satisfactorios.45

Los kits de detección de ADN pueden desarrollarse usando las composiciones desveladas en el presente documento 
y los procedimientos bien conocidos en la técnica de detección de ADN. Los kits son útiles para identificar el ADN del 
evento de maíz MON 87411 en una muestra y se pueden aplicar a los procedimientos para reproducir plantas de maíz 
que contienen ADN del MON 87411. Un kit contiene moléculas de ADN que son útiles como cebadores o sondas y 
que son homólogas o complementarias al menos a las porciones aplicables de SEQ ID NO: 1, como se describe en el 50
presente documento. Las moléculas de ADN pueden usarse en procedimientos de amplificación de ADN (PCR) o 
como sondas en procedimientos de hibridación de ácido polinucleico, es decir, análisis Southern, análisis Northern.

Las secuencias de unión pueden estar representadas por una secuencia del grupo que consiste en la SEQ ID NO: 2, 
SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 10; SEQ ID 
NO: 21, SEQ ID NO: 25, SEQ ID NO: 41, SEQ ID NO: 42, SEQ ID NO: 43, SEQ ID NO: 44, SEQ ID NO: 45, SEQ ID 55
NO: 49, SEQ ID NO: 50, SEQ ID NO: 51 y SEQ ID NO: 52. Por ejemplo, Las secuencias de unión pueden estar 
representadas arbitrariamente por las secuencias de nucleótidos proporcionadas como las SEQ ID NO: 5 y SEQ ID 
NO: 8. Como alternativa, Las secuencias de unión pueden estar representadas arbitrariamente por las secuencias de 
nucleótidos proporcionadas como las SEQ ID NO: 6 y SEQ ID NO: 9. Como alternativa, las secuencias de unión 
pueden estar representadas arbitrariamente por las secuencias de nucleótidos proporcionadas como las SEQ ID NO: 60
7 y SEQ ID NO: 10. Estos nucleótidos están unidos mediante un enlace fosfodiéster y en el evento de maíz MON 
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87411 están presentes como parte del genoma de la célula vegetal recombinante. La identificación de una o más SEQ 
ID NO: 1, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 8, 
SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 10, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 25, SEQ ID NO: 41, SEQ ID NO: 42, SEQ ID NO: 43, SEQ 
ID NO: 44, SEQ ID NO: 45, SEQ ID NO: 49, SEQ ID NO: 50, SEQ ID NO: 51 o SEQ ID NO: 52 en una muestra derivada 
de una planta de maíz, semilla o parte de la planta es determinante de que el ADN se obtuvo del evento de maíz MON 5
87411 y es diagnóstica de la presencia en una muestra que contiene ADN del evento de maíz MON 87411. Por lo 
tanto, la invención proporciona una molécula de ADN que contiene al menos una de las secuencias de nucleótidos 
proporcionadas como SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 6, 
SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 10, SEQ ID NO: 21, SEQ ID NO: 25. Cualquier segmento 
de ADN derivado del evento de maíz transgénico MON 87411 que sea suficiente para incluir al menos una de las 10
secuencias proporcionadas como SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO: 5, SEQ 
ID NO: 6, SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 10, SEQ ID NO: 21, SEQ ID NO: 25 están dentro 
del ámbito de la invención. Además, cualquier polinucleótido que comprenda una secuencia complementaria a 
cualquiera de las secuencias descritas en este párrafo está dentro del ámbito de la invención.

La invención proporciona moléculas de ADN de ejemplo que pueden usarse como cebadores o sondas para detectar 15
la presencia de ADN derivado de una planta de maíz que comprende el ADN del evento MON 87411 en una muestra. 
Tales cebadores o sondas son específicos para una secuencia de ácido nucleico diana y, como tales, son útiles para 
la identificación de la secuencia de ácido nucleico del evento de maíz MON 87411 mediante los procedimientos de la 
invención descritos en el presente documento.

Un cebador es típicamente un polinucleótido aislado altamente purificado que está diseñado para su uso en 20
procedimientos de unión o hibridación específicos que implican amplificación térmica. Se pueden usar un par de 
cebadores con ADN molde, tal como una muestra de ADN genómico de maíz, en una amplificación térmica, tal como 
la reacción en cadena de la polimerasa (PCR), para producir un amplicón, donde el amplicón producido a partir de 
dicha reacción tendría una secuencia de ADN correspondiente a la secuencia del ADN molde localizada entre los dos 
sitios donde los cebadores hibridaron con el molde. Tal como se usa en el presente documento, un "amplicón" es una 25
pieza o fragmento de ADN que se ha sintetizado mediante técnicas de amplificación. Un amplicón de la invención 
comprende al menos una de las secuencias proporcionadas como SEQ ID NO: 21 o SEQ ID NO: 25. Un cebador está 
típicamente diseñado para hibridar con una cadena de ADN diana complementaria para formar un híbrido entre el 
cebador y la hebra de ADN diana, y la presencia del cebador es un punto de reconocimiento por parte de una 
polimerasa para comenzar la extensión del cebador (es decir, la polimerización de nucleótidos adicionales en una 30
molécula de nucleótidos en alargamiento) utilizando como molde la cadena de ADN diana. Con pares de cebadores, 
como se usa en la invención, se pretende hacer referencia al uso de dos cebadores que se unen a cadenas opuestas 
de un segmento de nucleótidos bicatenario con el fin de amplificar linealmente el segmento de polinucleótidos entre 
las posiciones seleccionadas para la unión por los miembros individuales del par de cebadores, típicamente en una 
reacción de amplificación térmica u otros procedimientos convencionales de amplificación de ácido nucleico. Un par 35
de cebadores útil para esta aplicación debe comprender una primera molécula de ADN y una segunda molécula de 
ADN que es diferente de la primera molécula de ADN, y en la que ambas tienen una longitud suficiente de nucleótidos 
contiguos de una secuencia de ADN para funcionar como cebadores de ADN que, cuando se usan juntos en una 
reacción de amplificación térmica con molde de ADN derivado del evento de maíz MON 87411, para producir un 
diagnóstico de amplicón para el evento de maíz MON 87411 ADN en una muestra. Las moléculas de ADN de ejemplo 40
útiles como cebadores se proporcionan como SEQ ID NO: 18, SEQ ID NO: 20, SEQ ID NO: 22 o SEQ ID NO: 24.

Una "sonda" es un ácido nucleico aislado que es complementario a una cadena de un ácido nucleico diana. Las sondas 
incluyen no solo ácidos desoxirribonucleicos o ribonucleicos, sino también poliamidas y otros materiales de sonda que 
se unen específicamente a una secuencia de ADN objetivo y la detección de dicha unión puede ser útil en el 
diagnóstico, discriminación, determinación, detección o confirmación de la presencia de esa secuencia de ADN 45
objetivo en una muestra en particular. Una sonda puede estar unida a un marcador detectable convencional o molécula 
indicadora, por ejemplo, un isótopo radiactivo, ligando, agente quimioluminiscente o enzima. Ejemplos de moléculas 
de ADN útiles como sondas se proporcionan como la SEQ ID NO: 19 y la SEQ ID NO: 23.

Las sondas y los cebadores pueden tener identidad de secuencia completa con la secuencia objetivo, aunque los 
cebadores y las sondas que difieren de la secuencia objetivo que retienen la capacidad de hibridar, preferentemente, 50
con las secuencias objetivo pueden diseñarse mediante procedimientos convencionales. Con el fin de que una 
molécula de ácido nucleico sirva como cebador o sonda, solo tiene que ser suficientemente complementaria en su 
secuencia para poder formar una estructura bicatenaria estable en las concentraciones de disolvente y de sales 
concretas usadas. Se puede usar cualquier procedimiento convencional de hibridación o amplificación de ácido 
nucleico para identificar la presencia de ADN transgénico del evento de maíz MON 87411 en una muestra. Las sondas 55
y los cebadores tienen, generalmente, al menos aproximadamente 11 nucleótidos, al menos aproximadamente 18 
nucleótidos, al menos aproximadamente 24 nucleótidos o al menos aproximadamente 30 nucleótidos o más de 
longitud. Dichas sondas y cebadores hibridan específicamente con una secuencia de ADN objetivo en condiciones de 
hibridación rigurosas. Las condiciones de rigurosidad convencionales se describen en Sambrook y col., 1989, y 
Haymes y col., en: Nucleic Acid Hybridization, A Practical Approach, IRL Press, Washington, DC (1985).60

Se puede usar cualquiera de numerosos procedimientos bien conocidos por los expertos en la técnica para aislar y 
manipular una molécula de ADN, o un fragmento de la misma, desvelada en la invención, incluidos los procedimientos 
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de amplificación térmica. Las moléculas de ADN, o fragmentos de las mismas, también pueden obtenerse por otras 
técnicas tales como por síntesis directamente del fragmento por medios químicos, como se practica comúnmente 
utilizando un sintetizador de oligonucleótidos automatizado.

Por lo tanto, las moléculas de ADN y las secuencias de nucleótidos correspondientes proporcionadas en el presente 
documento son útiles para, entre otras cosas, identificar l evento de maíz MON 87411, seleccionar variedades de 5
plantas o híbridos que comprenden el evento de maíz MON 87411, detectar la presencia de ADN derivado del evento 
de maíz transgénico MON 87411 en una muestra y monitorizar las muestras para detectar la presencia y / o ausencia 
del evento de maíz MON 87411 o partes de plantas derivadas de plantas de maíz que comprenden el evento MON 
87411.

La invención proporciona plantas de maíz, descendencia, semillas, células vegetales, partes de plantas (tales como 10
polen, óvulo, espigas o tejido de seda, tejido de la panícula, tejido de la raíz, tejido del tallo y tejido de la hoja), y 
productos básicos. Estas plantas, descendencia, semillas, células vegetales, partes de plantas y productos básicos 
contienen una cantidad detectable de un polinucleótido de la invención, es decir, tal como un polinucleótido que tiene 
al menos una de las secuencias proporcionadas como SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 4, 
SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 10, SEQ ID NO: 12, SEQ ID 15
NO: 14, SEQ ID NO: 16, SEQ ID NO: 21, SEQ ID NO: 25. Las plantas, descendencia, semillas, células vegetales y 
partes la planta de la invención también pueden contener uno o más transgenes adicionales. Dicho transgén adicional 
puede ser cualquier secuencia de nucleótidos que codifique una proteína o molécula de ARN que confiera un rasgo 
deseable que incluya, aunque sin limitaciones, una mayor resistencia a los insectos, mayor eficiencia en el uso del 
agua, mayor función de rendimiento, mayor resistencia a la sequía, mayor calidad de la semilla, mejor calidad 20
nutricional y / o mayor tolerancia a los herbicidas, en el que el rasgo deseable se mide con respecto a una planta de 
maíz que carece de dicho transgén adicional.

La invención proporciona plantas de maíz, descendencia, semillas, células vegetales y partes de la planta, tal como 
polen, óvulo, espigas o tejido de seda, tejido de la panícula, tejido de la raíz o el tallo, y hojas derivadas de una planta 
de maíz transgénico que comprende el evento MON 87411. Una muestra representativa de semilla de maíz que 25
comprende el evento MON 87411 se ha depositada de acuerdo con el Tratado de Budapest con la Colección 
Americana de Cultivos Tipo (ATCC). El depositario de la ATCC ha asignado la designación de depósito de patente 
PTA-12669 al evento MON 87411 que comprende semilla.

La invención proporciona un microorganismo que comprende una molécula de ADN que tiene al menos una secuencia 
seleccionada del grupo que consiste en SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO: 5, 30
SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 10, SEQ ID NO: 12, SEQ ID NO: 14, SEQ 
ID NO: 16, SEQ ID NO: 21, SEQ ID NO: 25 presente en su genoma. Un ejemplo de tal microorganismo es una célula 
vegetal transgénica. Los microorganismos, tal como una célula vegetal de la invención, son útiles en muchas 
aplicaciones industriales, incluyendo, pero sin limitaciones: (i) utilizar como herramienta de investigación para 
investigación científica o investigación industrial; (ii) utilizar en cultivo para producir carbohidratos endógenos o 35
recombinantes, lípido, ácido nucleico o productos proteicos o moléculas pequeñas que pueden usarse para 
investigaciones científicas posteriores o como productos industriales; y (iii) usar con técnicas modernos de cultivo de 
tejidos vegetales para producir plantas transgénicas o cultivos de tejidos vegetales que luego puedan usarse para 
investigación o producción agrícola. La producción y el uso de microorganismos, tales como las células vegetales 
transgénicas, utilizan técnicas microbiológicas modernas y la intervención humana para producir un microorganismo 40
artificial único. En este procedimiento, el ADN recombinante se inserta en el genoma de una célula vegetal para crear 
una célula vegetal transgénica que es independiente y única respecto a las células vegetales naturales. Esta célula 
vegetal transgénica se puede cultivar de manera muy parecida a las bacterias y las células de levadura utilizando 
técnicas modernas de microbiología y puede existir en estado unicelular indiferenciado. La composición genética y el 
fenotipo nuevo o alterado de la célula vegetal transgénica es un efecto técnico creado por la integración del ADN 45
heterólogo en el genoma de la célula. Los microorganismos de la invención, tales como las células vegetales 
transgénicas, incluyen (i) procedimientos para producir células transgénicas integrando el ADN recombinante en el 
genoma de la célula y luego usando esta célula para derivar células adicionales que poseen el mismo ADN heterólogo; 
(ii) procedimientos de cultivo de células que contienen ADN recombinante utilizando técnicas modernas de 
microbiología; (iii) procedimientos para producir y purificar productos endógenos o recombinantes de carbohidratos, 50
lípidos, ácidos nucleicos o proteicos de células cultivadas; y (iv) procedimientos de uso de técnicas modernas de 
cultivo de tejidos vegetales con células vegetales transgénicas para producir plantas transgénicas o cultivos de tejidos 
vegetales transgénicos.

Las plantas de la invención pueden transmitir el evento ADN, incluyendo el transgén, a la descendencia. Tal como se 
usa en el presente documento, "descendencia" incluye cualquier planta, semilla, célula vegetal y / o parte de planta 55
regenerable que comprende el evento de ADN derivado de una planta ancestral y / o que comprende una molécula 
de ADN que tiene al menos una secuencia seleccionada del grupo que consiste en la SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 2, 
SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9, SEQ ID 
NO: 10, SEQ ID NO: 12, SEQ ID NO: 14, SEQ ID NO: 16, SEQ ID NO: 21, SEQ ID NO: 25; SEQ ID NO: 41, SEQ ID 
NO: 42, SEQ ID NO: 43, SEQ ID NO: 44, SEQ ID NO: 45, SEQ ID NO: 49, SEQ ID NO: 50, SEQ ID NO: 51 y SEQ ID 60
NO: 52. Las plantas, la descendencia y las semillas pueden ser homocigotas o heterocigotas para el transgén. La 
descendencia se puede cultivar a partir de semillas producidas por una planta que contiene un evento de maíz MON 
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87411 y / o de semillas producidas por una planta fertilizada con polen de una planta que contiene un evento de maíz 
MON 87411.

Las plantas de la descendencia pueden autopolinizarse (también conocidas como "autofecundación") para generar 
una verdadera línea de reproducción de plantas, es decir, plantas homocigotas para el transgén. La autofecundación 
de la descendencia adecuada puede producir plantas que son homocigotas para ambos genes exógenos añadidos.5

Como alternativa, las plantas de descendencia pueden cruzarse, por ejemplo, reproducirse con otra planta no 
relacionada, para producir una semilla o planta varietal o híbrida. La otra planta no relacionada puede ser transgénica 
o no transgénica. Por lo tanto, una semilla o planta varietal o híbrida se puede derivar cruzando un primer progenitor 
que carezca del ADN específico y único del evento de maíz MON 87411 con un segundo progenitor que comprenda 
el evento de maíz MON 87411, lo que da como resultado un híbrido que comprende el ADN específico y único del 10
evento de maíz MON 87411. Cada progenitor puede ser híbrido o endogámico / varietal, siempre y cuando el cruce o 
la reproducción den como resultado una planta o semilla de la invención, es decir, una semilla que tiene al menos un 
alelo que contiene el ADN del evento de maíz MON 87411 y / o una molécula de ADN que tiene al menos una 
secuencia seleccionada del grupo que consiste en la SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 4, 
SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 10, SEQ ID NO: 12, SEQ ID 15
NO: 14, SEQ ID NO: 16, SEQ ID NO: 21, SEQ ID NO: 25; SEQ ID NO: 41, SEQ ID NO: 42, SEQ ID NO: 43, SEQ ID 
NO: 44, SEQ ID NO: 45, SEQ ID NO: 49, SEQ ID NO: 50, SEQ ID NO: 51 y SEQ ID NO: 52. Por lo tanto, se pueden 
cruzar dos plantas transgénicas diferentes para producir descendencia híbrida que contenga dos genes exógenos 
añadidos que segregan de forma independiente. Por ejemplo, el evento de maíz MON 87411 que contiene resistencia 
a las infestaciones por el gusano de la raíz del maíz y tolerancia al glifosato se puede cruzar con diferentes plantas de 20
maíz transgénicas para producir una planta híbrida o endogámica que tiene las características de ambos progenitores 
transgénicos. Un ejemplo de esto sería un cruce del evento MON 87411 que contiene resistencia a las infestaciones 
de gusanos de la raíz del maíz y tolerancia al glifosato con una planta de maíz que tiene uno o más rasgos adicionales, 
tales como la tolerancia a los herbicidas y / o el control de insectos, lo que da como resultado una planta o semilla de 
la descendencia que es resistente a las infestaciones por los gusanos de la raíz del maíz y tolerante al glifosato y tiene 25
al menos uno o más rasgos adicionales. También se contempla el retrocruzamiento con una planta parental y el 
cruzamiento exogámico con una planta no transgénica, como es la propagación vegetativa. Pueden encontrarse 
descripciones de otros procedimientos reproductivos que se usan habitualmente para los diferentes rasgos y cultivos 
en uno de varias referencias, por ejemplo, Fehr, en Breeding Methods for Cultivar Development, Wilcox J. ed., 
American Society of Agronomy, Madison WI (1987).30

La invención proporciona una parte de planta que deriva de plantas de maíz que comprenden el evento MON 87411. 
Tal como se usa en el presente documento, una "parte de planta" hace referencia a cualquier parte de una planta que 
está compuesta por material derivado de una planta de maíz que comprende el evento MON 87411. Las partes de la 
planta incluyen, pero sin limitaciones, polen, óvulo, espiga o seda, panícula, tejido de la raíz o el tallo, fibras y hojas. 
Las partes de plantas pueden ser viables, no viables, regenerables y/o no regenerables.35

La invención proporciona un producto básico que deriva de plantas de maíz que comprenden el evento MON 87411 y 
que contiene una cantidad detectable de un ácido nucleico específico del evento MON 87411. Tal como se usa en el 
presente documento, un "producto básico" se refiere a cualquier composición o producto que contiene material 
derivado de una planta de maíz, semilla de maíz entera o procesada, una o más células vegetales y/o partes de planta 
que contienen el ADN del evento de maíz MON 87411. Los productos básicos pueden ser adquiridos por los 40
consumidores y pueden ser viables o no viables. Los productos básicos no viables incluye, aunque sin limitaciones, 
semillas de maíz no viables; semillas de maíz procesadas, partes de semilla de maíz y partes de planta de maíz; 
semillas de maíz y partes de planta de maíz procesadas para piensos o alimentos, aceite, sémola, harina, copos, 
salvado, biomasas y productos combustibles. Los productos básicos no viables incluyen, aunque sin limitaciones, 
semillas de maíz, plantas de maíz y células de plantas de maíz. Por lo tanto, las plantas de maíz que comprenden el 45
evento MON 87411 pueden usarse para fabricar cualquier producto básico típicamente adquirido del maíz. Cualquiera 
de estos productos básicos que se deriva de plantas de maíz que contienen ADN de evento MON 87411 de maíz que 
contiene al menos una cantidad detectable de una o más moléculas de ADN específicas y únicas, cuya presencia es 
determinativa del evento de maíz MON 87411 y específicamente pueden contener una cantidad detectable de un 
polinucleótido que comprende una molécula de ADN que tiene al menos una secuencia seleccionada del grupo que 50
consiste en la SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 6, SEQ ID 
NO: 7, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 10, SEQ ID NO: 12, SEQ ID NO: 14, SEQ ID NO: 16, SEQ ID NO: 
21, SEQ ID NO: 25; SEQ ID NO: 41, SEQ ID NO: 42, SEQ ID NO: 43, SEQ ID NO: 44, SEQ ID NO: 45, SEQ ID NO: 
49, SEQ ID NO: 50, SEQ ID NO: 51 y SEQ ID NO: 52. Se puede usar cualquier procedimiento de detección estándar 
para moléculas de nucleótidos, incluidos los procedimientos de detección desvelados en el presente documento. Un 55
producto básico está dentro del ámbito de la invención si hay una cantidad detectable de una molécula de ADN que 
tiene al menos una secuencia de diagnóstico seleccionada del grupo que consiste en la SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 
2, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9, SEQ ID 
NO: 10, SEQ ID NO: 12, SEQ ID NO: 14, SEQ ID NO: 16, SEQ ID NO: 21, SEQ ID NO: 25 en el producto básico.

Las plantas, descendencia, semillas, células vegetales, partes de plantas (tales como polen, óvulo, espiga o seda, 60
panícula, tejido de la raíz o el tallo, y hojas) y productos básicos de la invención son, por tanto, útiles para, entre otras
cosas, cultivar plantas con el fin de producir semillas y/o partes de plantas que comprenden el evento de maíz MON 
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87411 para fines agrícolas, produciendo una descendencia que comprende el evento de maíz MON 87411 con fines 
de reproducción e investigación de plantas, usar con técnicas microbiológicas para aplicaciones industriales y de 
investigación y la venta a los consumidores.

La invención proporciona procedimientos para controlar malas hierbas y procedimientos para producir plantas usando 
herbicida glifosato y el evento de maíz MON 87411. Se proporciona un procedimiento para controlar malas hierbas en 5
un campo y que consiste en sembrar la variedad que contiene el evento MON 87411 o plantas híbridas en un campo 
y aplicar una dosis herbicidamente eficaz de glifosato al campo con el fin de controlar las malas hierbas en el campo 
sin dañar las plantas que contienen MON 87411. Dicha aplicación del herbicida glifosato puede ser antes de la 
emergencia, es decir, cualquier momento después de sembrar la semilla que contiene MON 87411 y antes de que 
emerja las plantas que contienen MON 87411, o tras la emergencia, es decir, cualquier momento después de la 10
emergencia de las plantas que contienen MON 87411. También se proporciona otro procedimiento para controlar 
malas hierbas en el campo y que consiste en aplicar una dosis eficaz de herbicida glifosato para controlar las malas 
hierbas en un campo y, después, sembrar plantas de maíz que comprenden el evento MON 87411 en el campo. Dicha 
aplicación del herbicida glifosato sería antes de la siembra, es decir, antes de sembrar la semilla que contiene MON 
87411 y podría realizarse en cualquier momento antes de la siembra, incluyendo, aunque no de forma limitativa, 15
aproximadamente 14 días antes de la siembra a aproximadamente 1 día antes de la siembra. La invención también 
proporciona un procedimiento para producir semillas de maíz esencialmente libres de semillas de malas hierbas 
sembrando semillas de planta de maíz tolerante al glifosato que comprende MON 87411 en un campo, aplicar al 
campo una dosis eficaz posterior a la emergencia de herbicida glifosato suficiente para matar las malas hierbas y 
recoger la semilla del campo. Una dosis eficaz de herbicida de glifosato para su uso en el campo debe consistir en un 20
rango de aproximadamente 0,125 libras por acre a aproximadamente 6,4 libras por acre de glifosato durante una 
estación de crecimiento. En una realización, se aplica un total de aproximadamente 1,5 libras por acre de glifosato 
durante una estación de crecimiento. Se pueden usar múltiples aplicaciones de glifosato durante una estación de 
crecimiento, por ejemplo, dos aplicaciones (como una aplicación previa a la siembra y una aplicación posterior a la 
emergencia o una aplicación previa a la emergencia y una aplicación posterior a la emergencia) o tres aplicaciones 25
(como una aplicación previa a la siembra, una aplicación previa a la emergencia y una aplicación posterior a la 
emergencia).

Se proporcionan procedimientos para producir una planta de maíz tolerante a insectos y herbicidas que comprende 
las secuencias de ADN específicas y únicas para el evento MON 87411 de la invención. Las plantas transgénicas 
utilizadas en estos procedimientos pueden ser homocigotas o heterocigotas para el transgén. Las plantas de 30
descendencia producidas por estos procedimientos pueden ser plantas varietales o híbridas; pueden cultivarse a partir 
de semillas producidas por una planta que contiene un evento de maíz MON 87411 y / o de semillas producidas por 
una planta fertilizada con polen de una planta que contiene un evento de maíz MON 87411; y pueden ser homocigotas 
o heterocigotas para el transgén. Las plantas de la descendencia se pueden autopolinizar posteriormente para generar 
una verdadera línea de reproducción de plantas, es decir, plantas homocigotas para el transgén o, alternativamente, 35
pueden cruzarse, por ejemplo, reproducirse con otra planta no relacionada, para producir una semilla o planta varietal 
o híbrida.

Se proporcionan procedimientos para detectar la presencia de ADN derivado de una célula de maíz. tejido, semillas o 
plantas que comprenden el evento de maíz MON 87411 en una muestra. Un procedimiento consiste en (i) extraer una 
muestra de ADN de al menos una célula de maíz, tejido, semilla o planta, (ii) poner en contacto la muestra de ADN 40
con al menos un cebador que es capaz de producir una secuencia de ADN específica para el ADN del evento MON 
87411 en condiciones apropiadas para la secuenciación del ADN, (iii) realizar una reacción de secuenciación de ADN, 
y luego (iv) confirmar que la secuencia de nucleótidos comprende una secuencia de nucleótidos específica para el 
evento MON 87411, o la construcción comprendida en ella, tal como una seleccionada del grupo que consiste en SEQ 
ID NO: 1, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 8, 45
SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 10, SEQ ID NO: 12, SEQ ID NO: 14, SEQ ID NO: 16, SEQ ID NO: 21, SEQ ID NO: 25, 
SEQ ID NO: 41, SEQ ID NO: 42, SEQ ID NO: 43, SEQ ID NO: 44, SEQ ID NO: 45, SEQ ID NO: 49, SEQ ID NO: 50, 
SEQ ID NO: 51 y SEQ ID NO: 52. Otro procedimiento consiste en (i) extraer una muestra de ADN de al menos una 
célula de maíz, tejido, semilla o planta, (ii) poner en contacto la muestra de ADN con un par de cebadores que es 
capaz de producir un amplicón a partir del ADN del evento MON 87411 en condiciones apropiadas para la amplificación 50
del ADN, (iii) realizar una reacción de amplificación de ADN, y luego (iv) detectar la molécula de amplicón y / o confirmar 
que la secuencia de nucleótidos del amplicón comprende una secuencia de nucleótidos específica para el evento MON 
87411, tal como uno seleccionado del grupo que consiste en SEQ ID NO: 21 y SEQ ID NO: 25. El amplicón debe ser 
uno específico para el evento MON 87411, tal como un amplicón que comprende SEQ ID NO: 21 o SEQ ID NO: 25. 
La detección de una secuencia de nucleótidos específica del evento MON 87411 en el amplicón es determinante y/o 55
diagnóstica de la presencia del ADN específico del evento de maíz MON 87411 específico en la muestra. Un ejemplo 
de un par de cebadores que es capaz de producir un amplicón a partir del ADN del evento MON 87411 en condiciones 
apropiadas para la amplificación del ADN se proporciona como SEQ ID NO: 18, SEQ ID NO: 24, SEQ ID NO: 20 y 
SEQ ID NO: 22. Un experto en la técnica puede diseñar fácilmente otros pares de cebadores y produciría un amplicón 
que comprende la SEQ ID NO: 21 o la SEQ ID NO: 25, en el que dicho par de cebadores comprende al menos un 60
cebador dentro de la región genómica que flanquea el inserto y un segundo cebador dentro del inserto. Otro 
procedimiento para detectar la presencia de ADN derivado de una célula de maíz, tejido, semilla o planta que 
comprende el evento de maíz MON 87411 en una muestra consiste en (i) extraer una muestra de ADN de al menos 
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una célula de maíz, tejido, semilla o planta, (ii) poner en contacto la muestra de ADN con una sonda de ADN específica 
para el ADN del evento MON 87411, (iii) permitir que la sonda y la muestra de ADN hibriden bajo condiciones de 
hibridación rigurosas, y luego (iv) detectar la hibridación entre la sonda y la muestra de ADN objetivo. Se proporciona 
un ejemplo de la secuencia de una sonda de ADN que es específica del ADN del evento MON 87411 como SEQ ID 
NO: 19 o SEQ ID NO: 23. Un experto en la materia puede diseñar fácilmente otras sondas que comprenderían al 5
menos un fragmento de ADN genómico que flanquea el inserto y al menos un fragmento de ADN del inserto, tales 
como las secuencias proporcionadas en, aunque no de forma limitativa, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 5, 
SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 10, SEQ ID NO: 21 y SEQ ID NO: 25. La 
detección de la hibridación de la sonda a la muestra de ADN es diagnóstica de la presencia de ADN específico del 
evento de maíz MON 87411 en la muestra. La ausencia de hibridación es, como alternativa, diagnóstica de la ausencia 10
del ADN específico del evento MON 87411 en la muestra.

Se proporcionan kits de detección de ADN que son útiles para la identificación del ADN del evento MON 87411 en una 
muestra y también se pueden aplicar a procedimientos de cultivo de plantas de maíz que contienen el ADN del evento 
adecuado. Dichos kits contienen cebadores y / o sondas de ADN que comprenden fragmentos de SEQ ID NO: 1, SEQ 
ID NO: 2, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9, 15
SEQ ID NO: 10, SEQ ID NO: 12, SEQ ID NO: 14, SEQ ID NO: 16, SEQ ID NO: 21, SEQ ID NO: 25, SEQ ID NO: 41, 
SEQ ID NO: 42, SEQ ID NO: 43, SEQ ID NO: 44, SEQ ID NO: 45, SEQ ID NO: 49, SEQ ID NO: 50, SEQ ID NO: 51 y 
SEQ ID NO: 52. Un ejemplo de un kit de este tipo comprende al menos una molécula de ADN de longitud suficiente 
de nucleótidos contiguos de SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 
6, SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 10, SEQ ID NO: 12, SEQ ID NO: 14, SEQ ID NO: 16, 20
SEQ ID NO: 21, SEQ ID NO: 25, SEQ ID NO: 41, SEQ ID NO: 42, SEQ ID NO: 43, SEQ ID NO: 44, SEQ ID NO: 45, 
SEQ ID NO: 49, SEQ ID NO: 50, SEQ ID NO: 51 y SEQ ID NO: 52 para funcionar como una sonda de ADN útil para 
detectar la presencia y / o ausencia de ADN derivado de plantas de maíz transgénicas que comprenden el evento 
MON 87411 en una muestra. El ADN derivado de plantas de maíz transgénicas que comprende el evento MON 87411 
comprendería una molécula de ADN que tiene al menos una secuencia seleccionada del grupo que consiste en la 25
SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 7, SEQ ID 
NO: 8, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 10, SEQ ID NO: 12, SEQ ID NO: 14, SEQ ID NO: 16, SEQ ID NO: 21, SEQ ID NO: 
25, SEQ ID NO: 41, SEQ ID NO: 42, SEQ ID NO: 43, SEQ ID NO: 44, SEQ ID NO: 45, SEQ ID NO: 49, SEQ ID NO: 
50, SEQ ID NO: 51 y SEQ ID NO: 52. Se proporciona una molécula de ADN suficiente para su uso como sonda de 
ADN que es útil para determinar, detectar o diagnosticar la presencia y / o ausencia de ADN del evento de maíz MON 30
87411 en una muestra como SEQ ID NO: 19 y SEQ ID NO: 23. Un experto en la materia puede diseñar fácilmente 
otras sondas y deben comprender un número suficiente de ácidos nucleicos contiguos, incluyendo al menos 15, al 
menos un 16, al menos un 17, al menos un 18, al menos un 19, al menos un 20, al menos un 21, al menos un 22, al 
menos un 23, al menos un 24, al menos un 25, al menos un 26, al menos un 27, al menos un 28, al menos un 29, al 
menos un 30, al menos un 31, al menos un 32, al menos un 33, al menos un 34, al menos un 35, al menos un 36, al 35
menos un 37, al menos un 38, al menos 39, o al menos 40 nucleótidos contiguos de SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 2, 
SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9, SEQ ID 
NO: 10, SEQ ID NO: 12, SEQ ID NO: 14, SEQ ID NO: 16, SEQ ID NO: 21, SEQ ID NO: 25, SEQ ID NO: 41, SEQ ID 
NO: 42, SEQ ID NO: 43, SEQ ID NO: 44, SEQ ID NO: 45, SEQ ID NO: 49, SEQ ID NO: 50, SEQ ID NO: 51 y SEQ ID 
NO: 52 y ser lo suficientemente único para el ADN del evento de maíz MON 87411 para identificar el ADN derivado 40
del evento. Otro tipo de kit comprende un par de cebadores útil para producir un amplicón útil para detectar la presencia 
y / o ausencia de ADN derivado del evento de maíz transgénico MON 87411 en una muestra. Tal kit emplearía un 
procedimiento que comprende poner en contacto una muestra de ADN objetivo con un par de cebadores como se 
describe en el presente documento, a continuación, realiza runa reacción de amplificación de ácido nucleico suficiente 
para producir un amplicón que comprende una molécula de ADN que tiene al menos una secuencia seleccionada del 45
grupo que consiste en SEQ ID NO: 21 y SEQ ID NO: 25 y, después, detectar la presencia y/o ausencia del amplicón. 
Tal procedimiento también puede incluir secuenciar el amplicón o un fragmento del mismo, que sería determinante, 
es decir, diagnóstico, de la presencia de ADN específico del evento específico de maíz MON 87411en la muestra de 
ADN objetivo. Un experto en la materia puede diseñar fácilmente otros pares de cebadores y deben comprender un 
número suficiente de ácidos nucleicos contiguos, incluyendo al menos 15, al menos un 16, al menos un 17, al menos 50
un 18, al menos un 19, al menos un 20, al menos un 21, al menos un 22, al menos un 23, al menos un 24, al menos 
un 25, al menos un 26, al menos un 27, al menos un 28, al menos 29, o al menos 30 nucleótidos contiguos de 
secuencias proporcionadas en, pero sin limitaciones, la SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 5, 
SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9 o SEQ ID NO: 10, SEQ ID NO: 12, SEQ ID NO: 14, SEQ 
ID NO: 16, SEQ ID NO: 41, SEQ ID NO: 42, SEQ ID NO: 43, SEQ ID NO: 44, SEQ ID NO: 45, SEQ ID NO: 49, SEQ 55
ID NO: 50, SEQ ID NO: 51 y SEQ ID NO: 52 y ser lo suficientemente único para el ADN del evento de maíz MON 
87411 para identificar el ADN derivado del evento.

Los kits y procedimientos de detección son útiles para, entre otras cosas, identificar l evento de maíz MON 87411, 
seleccionar variedades de plantas o híbridos que comprenden el evento de maíz MON 87411, detectar la presencia 
de ADN derivado de las plantas de maíz transgénicas que comprenden el evento MON 87411 en una muestra y 60
monitorizar las muestras para detectar la presencia y / o ausencia de plantas de maíz que comprenden el evento MON 
87411 o partes de plantas derivadas de plantas de maíz que comprenden el evento MON 87411.

La secuencia del inserto de ADN heterólogo, las secuencias de unión o secuencias flanqueantes del evento de maíz 
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MON 87411 se pueden verificar (y corregir en caso necesario) mediante amplificación de dichas secuencias desde el 
evento usando los cebadores derivados de las secuencias proporcionadas en el presente documento, seguidas de 
secuenciación de ADN estándar del amplicón de o del ADN clonado.

Los ejemplos siguientes se incluyen para demostrar ejemplos de determinadas realizaciones preferidas de la 
invención.5

INFORMACIÓN DE LOS DEPÓSITOS

El 14 de marzo de 2012 se realizó un depósito de una muestra representativa de semilla de maíz que comprende el 
evento MON 87411, de acuerdo con el Tratado de Budapest con la Colección Americana de Cultivos Tipo (ATCC) que 
tiene la dirección en 10801 University Boulevard, Manassas, Virginia, Estados Unidos, código postal 20110 y número 
de acceso en la ATCC asignado PTA-12669. El acceso a los depósitos estará disponible durante la tramitación de la 10
solicitud ante el Comisionado de Patentes y Marcas Registradas y las personas que el Comisionado determine que 
tienen derecho a solicitarlos. Tras la emisión de la patente, todas las restricciones sobre la disponibilidad al público se 
eliminarán irrevocablemente. El depósito se mantendrá en el depositario durante un período de 30 años, o 5 años 
después de la última solicitud, o durante la vigencia de la patente, lo que sea más largo y se reemplazará según sea 
necesario durante ese período.15

Ejemplos

Ejemplo 1

Este ejemplo describe el diseño y la selección de una construcción designada 417 y la ingeniería y evaluación de 
diferentes construcciones de ADN. La Tabla 1 tabula estas construcciones de ADN por criterios de prueba y resultados.

Las construcciones de ADN se diseñaron para expresar un protector basado en plantas (PIP) basado en ARN en maíz, 20
dirigido al gusano de la raíz del maíz occidental (WCR). Las variaciones del transcrito de ARN se probaron para 
diferentes genes objetivo del WCR (Grupo 1), diferentes longitudes de ARN (Grupo 2), con o sin portador de ARN 
neutro (Grupo 2), diferentes estructuras secundarias (Grupo 4) y diferentes segmentos objetivo de Dv_Snf7o (Grupos 
2 y 3). También se probaron variaciones en múltiples transgenes, por ejemplo, el transcrito de ARN + una proteína 
activa de WCR (Grupos 3 y 5), y dos transcritos de ARN dirigidos a dos objetivos de WCR (Grupos 1 y 4). También se 25
probaron las variaciones en el número y la configuración de los casetes de expresión y los elementos utilizados (todos 
los grupos).

TABLA 1. Cuarenta y cinco construcciones de ADN se transformaron de manera estable en plantas de maíz. Se 
evaluaron las plantas de descendencia de múltiples eventos de transformación por construcción de ADN.

Construcción Grupo Criterios y resultados

043

1

• Inhibición probada de la actividad del WCR en plantas que expresan combinaciones 
apiladas de vectores de segmentos de ARN dirigidos a transcritos de 4 genes 
endógenos de WCR diferentes.
• La actividad del WCR se inhibió en plantas que expresaban un segmento de ARN 
dirigido al transcrito del gen Dv_Snf7o.

043

059

503

2

• Inhibición probada de la actividad del WCR en plantas que expresan varios tamaños 
de segmentos de ARN dirigidos al transcrito del gen Dv_Snf7o (desde uno de 27 
unidades hasta uno de 429 unidades) diseñados para expresarse como un ARN de 
repetición invertida (IR). También se probó un portador de IR neutro de 150 unidades 
que estaba incluido con y sin un dv_Snf7o de 27 unidades.

475

970

474

477

306
30
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(continuación)

Construcción Grupo Criterios y resultados

476

713
• Se observó una actividad óptima del WCR en plantas que expresaban segmentos 
objetivo Dv_Snf7o con una longitud igual o superior a 100 pares de bases.

868

3

• Inhibición probada de la actividad del WCR en plantas que expresan: (a) un 
Dv_Snf7o IR de 240 unidades y (b) un par de proteínas TIC809 y TIC810 que tienen 
actividad inhibidora del WCR; ambos bajo un casete de expresión en una 
construcción de ADN.

870

871

875

310

311

330
• Inhibición probada de la actividad del WCR en plantas que expresan: (a) el 
Dv_Snf7o IR de 240 unidades y (b) el par de proteínas TIC809 y TIC810 que tienen 
actividad inhibidora del WCR; cada uno unido de forma independiente y operativa a 
casetes de expresión separados en una construcción de ADN.

331

950

890

867

946
• Se analizaron estas combinaciones de proteínas IR + utilizando diferentes 
combinaciones de diferentes promotores y configuraciones de casetes de expresión.

878

823

879
• La expresión en plantas de Dv_Snf7o IR de 240 unidades inhibió la actividad del 
WCR en tales plantas, con o sin expresión del par de proteínas TIC809 y TIC810.

880

401

354

4

• Plantas de descendencia probadas de un cruce híbrido entre plantas que contienen 
eventos que albergan la construcción de ADN # 503 (un Dv_Snf7o IR de 429 
unidades) y plantas que comprenden el evento MON 88017 (Cry3Bb).

253
• Inhibición probada de la actividad del WCR en plantas que expresan un Dv_Snf7o 
IR de 150 o 240 unidades.

254
• Inhibición probada de la actividad del WCR en plantas que expresan: (a) Dv_Snf7o 
IR, y (b) vATPasa A IR.

255
• IR probadas frente a estructuras de ARN secundarias no IR para suprimir Dv_ 
Snf7o, vATPasa A y la

256 combinación

892
• La expresión en la planta del Dv_Snf7o IR de 240 unidades inhibió la actividad del 
WCR,, con o sin expresión del segmento de ARN DE LA vATPasa A.

365
• La inhibición del WCR fue mejor en la planta cuando Dv_Snf7o IR se expresó junto 
con Cry3Bb, en comparación con la expresión de Dv_Snf7o IR solo o Cry3Bb solo.

416

5

• Inhibición probada de la actividad del WCR en plantas que expresan tanto (a) 
Dv_Snf7o IR de 240 unidades como (b) la proteína Cry3Bb que tiene actividad 
pesticida de Diabrotica virgifera; cada transgén en casetes de expresión separados 
en una construcción de ADN.

417

418

419

423

402

403
• Se probaron diez construcciones de ADN que tienen combinaciones de diferentes 
promotores y combinaciones de diferentes configuraciones de casetes de expresión.

404

405

406 • Se seleccionó la construcción de ADN n.º 417.

Usando las construcciones de ADN del Grupo 2 como ejemplo, se diseñaron 7 construcciones de ADN para probar el 
direccionamiento de varias longitudes de Dv_Snf7o (desde 27 hasta 429 nt de longitud). Cada construcción de ADN 
se produjo, las células vegetales se transformaron, las plantas se obtuvieron y las endogamias se evaluaron en 
bioensayos de eficacia de la cámara de crecimiento. Los resultados mostraron una correlación entre la longitud del 
ARN repetido invertido (IR) y la actividad del WCR (Tabla 2, columnas (B) y (H)).5
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TABLA 2. Correlación entre la longitud del IR y la actividad del WCR.
(A) N.º de 
construcción 
de ADN

(B) Longitud 
del 
segmento de 
ARN de 
Dv_Snf7o 
(nt)

(C) N.º de 
embriones 
transformados

(D) N.º de 
embriones 
con brotes

(E) N.º de 
plantas 
R0 al 
suelo

(F) N.º de plantas 
R0 que se espera 
que alberguen un 
solo evento

(G) N.º de 
eventos 
avanzados 
para las 
pruebas en 
múltiples 
plantas

(H) 
¿Actividad 
del WCR 
en las 
plantas?

503 429 2085 433 308 233 78 +++++

475 150 230 57 45 39 23 +++++

970 27† 220 79 47 44 21 ++

474 27 230 81 51 49 23 -

477 50 220 50 36 31 23 ++

306 75 230 37 27 18 15 ++

476 100 220 53 40 33 22 ++++++

La columna (B) muestra las longitudes variables del ARN objetivo Dv_Snf7o diseñado para expresarse como una 
estructura secundaria de ARN repetido (IR) invertido en plantas de maíz. La columna (C) muestra el número de 
embriones de maíz que se transformaron. La columna (D) muestra el número de embriones de maíz que desarrollaron 
brotes. La columna (E) muestra el número de plantas de maíz regeneradas (designadas como generación R0) viables 5
en el suelo. La columna (F) muestra el número de plantas R0 que se espera alberguen una sola copia del inserto de 
ADN en el evento de transformación. La columna (G) muestra el número de plantas R0 que se esperaba que albergaran 
un solo evento de transformación y que produjeron suficiente semilla para el bioensayo de la cámara de crecimiento 
de múltiples plantas. La columna (H) muestra los resultados de los estudios de la cámara de crecimiento de la planta 
diseñados para evaluar la actividad del WCR. "+++++" indica que la RDR promedio fue menor que 0,5 RDR. "++" 10
indica que la RDR promedio estaba entre 0,5 RDR y 2,0 RDR. "-" indica que la RDR promedio fue menor que 2,0 RDR, 
lo que era comparable a los controles negativos en los estudios de eficacia en la cámara de crecimiento.

† el mismo 27 unidades que en la construcción de ADN n.º 474 pero incluido en un IR neutro de 150 unidades. Para 
evaluar la actividad del WCRC en plantas cultivadas en cámaras de crecimiento, Se cultivaron de 6 a 8 plantas por 
cada 10-20 eventos por construcción en macetas de turba. Las plantas se analizaron para detectar la presencia del 15
inserto de ADN y la expresión del transgén o los transgenes en los tejidos de las hojas y de las raíces. Las plantas 
que se confirmó que tenían expresión del transgén se trasplantaron luego a macetas más grandes infestadas con 
huevos del WCR. Las líneas de maíz no transgénicas LH59 y LH244 se incluyeron como controles negativos. Las 
plantas que contenían el evento MON 88017 (que expresa Cry3Bb) se incluyeron como controles positivos. El daño a 
la raíz de las plantas de maíz en crecimiento se evaluó después de 4 semanas. Las clasificaciones del daño a la raíz 20
(RDR) se evaluaron en una escala de tres puntos, siendo 0 RDR sin daño en la raíz y 3 RDR con el daño máximo de 
la raíz.

Los resultados del estudio guiaron el diseño de las construcciones de ADN del Grupo 5 para que contuvieran (a) un 
casete de expresión para un Dv_Snf7o IR de 240 unidades y (b) un casete de expresión para una proteína Cry3Bb 
(Figura 2). El Dv_Snf7o IR de 240 unidades se seleccionó porque (a) las plantas que expresan el Dv_Snf7o IR de 240 25
unidades idéntico tuvieron éxito repetidamente en la inhibición de la actividad del CRW (Grupos 2-4), (b) los segmentos 
mayores de 100 nt de longitud disminuyen la probabilidad de desarrollo de resistencia al WCR y (c) los segmentos 
mayores de 240 nt harían más difícil la transferencia intacta al genoma del maíz. Las construcciones de ADN se 
diseñaron para probar diferentes elementos genéticos reguladores en cada casete de expresión y diferentes 
configuraciones de cada casete de expresión en la construcción de ADN. Las construcciones de ADN del Grupo 5 30
también incluyeron construcciones con y sin casetes de expresión de tolerancia al glifosato; y una construcción de 
control del grupo 3 que expresaba solo el IR Dv_Snf7o de 240 unidades. Cada construcción de ADN se diseñó, las 
células vegetales se transformaron, las plantas se obtuvieron y las endogamias se evaluaron en bioensayos de eficacia 
de la cámara de crecimiento (Tabla 3) (C) a (H)).

35
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Tal como se muestra en la Tabla 3, columna (H), "+++++" describe construcciones de ADN que, en promedio, 
proporcionaron la expresión génica sostenida más alta a las plantas transgénicas durante su desarrollo, la mayor parte 
de la inhibición del WCR durante el desarrollo y la mayor parte de la inhibición del WCR en generaciones 
autofertilizadas e híbridas cruzadas. "++++" describe construcciones de ADN que, en promedio, proporcionaron 
inhibición del WCR a las plantas transgénicas pero menor expresión génica en comparación con las plantas "+++++". 5
"+++" describe construcciones de ADN que, en promedio, proporcionaron una inhibición del WCR más baja a las 
plantas transgénicas en comparación con las plantas "++++" y "+++++". Por lo tanto, la construcción de ADN n.º 417 
se avanzó para su posterior análisis. Esta construcción tiene dieciséis elementos genéticos organizados en tres 
casetes de expresión desde el borde izquierdo (LB) hasta el borde derecho (RB). La construcción se muestra en la 
Figura 2 y la secuencia dada en SEQ ID NO: 26. Los componentes del vector son los siguientes:10

[1 LB: Corresponde a la complementaria inversa de las posiciones 1 a 442 de la SEQ ID NO: 26. Este elemento 
representa la secuencia del borde izquierdo de octopina de Agrobacterium tumefaciens.
[2] Ps.RbcS2-E9 3’ UTR: Corresponde a la complementaria inversa de las posiciones 486 a 1118 de la SEQ ID 
NO: 26. Representa la región 3' no traducida (UTR) del transcrito del gen de la subunidad pequeña de la ribulosa 
1,5-bisfosfato carboxilasa E9 (rbcS-E9) de Pisum sativum (guisante).15
[3] Gen de repetición invertida Dv_Snf7o de 240 unidades: Corresponde a la complementaria inversa de las 
posiciones 1148 a 1777 de la SEQ ID NO: 26. Este gen transcribe ARN que contiene dos segmentos de 
ribonucleótidos de 240 unidades que se alinean de forma idéntica entre sí en forma de complementaria inversa, 
separados por un segmento neutro de 150 ribonucleótidos y que forman un ARN repetido invertido (IR). La 
secuencia del segmento de 240 pb se alinea con un gen ortólogo del WCR a la levadura Snf7.20
[4] Intrón DnaK de maíz: Corresponde a la complementaria inversa de las posiciones 1814 a 2617 de la SEQ ID 
NO: 26. Este elemento consiste en 10 nucleótidos del exón 1, intrón 1 y 11 nucleótidos del exón 2 del gen 70 de la 
proteína de choque térmico de Zea mays (maíz). Los 11 nucleótidos del exón 2 se modificaron para eliminar un 
resto iniciador de metionina.
[5] Líder 35 S del CaMV: Corresponde a la complementaria inversa de las posiciones 2618-2626 de la SEQ ID NO: 25
26. Representa la región 5' no traducida (UTR) del transcrito de ARN 35S del virus del mosaico de la coliflor (CaMV) 
que comienza en la posición +1 del inicio transcripcional del ARNm del gen.
[6] Promotor 35S del eCaMV: Corresponde a la complementaria inversa de las posiciones 2627-3238 de la SEQ 
ID NO: 26. Representa el promotor del ARN 35S del virus del mosaico de la coliflor (CaMV) que contiene una 
duplicación de la región de -90 a -350.30
[7] Promotor PIIG de maíz: Corresponde a las posiciones 3265 - 4213 de la SEQ ID NO: 26. Este elemento genético 
representa el promotor del gen de la proteína inducida por impedancia física (PIIG) de Zea mays.
[8] Líder Lhcb1 de trigo: Corresponde a las posiciones 4220 - 4280 de la SEQ ID NO: 26. Este elemento genético 
representa la región 5' no traducida (UTR) del gen del complejo de captación de luz b1 (Lhcb1) de Triticum aestivum
(trigo).35
[9] Intrón Act1 de arroz: Corresponde a las posiciones 4297 - 4776 de la SEQ ID NO: 26. Consiste en una secuencia 
contigua de 12 nucleótidos del exón 1, intrón 1 y 7 nucleótidos del exón 2 del gen de Actina 1 (Act1) de Oryza 
sativa (arroz).
[10] ORF de Cry3Bb: Corresponde a las posiciones 4786 - 6747 de la SEQ ID NO: 26. Representa la región de 
codificación de una proteína Cry3B pesticida de origen no natural diseñada para exhibir modificaciones H231R, 40
S311L, N313T, E317K y Q349R en comparación con el gen codificador de la proteína Bt Cry3Bb nativa. La 
secuencia de nucleótidos se alinea con la secuencia del gen cry3Bb contenida en el evento MON 88017.
[11] Hsp17 3’ UTR de trigo: Corresponde a las posiciones 6767 - 6976 de la SEQ ID NO: 26. Este elemento genético 
representa la 3’ UTR del gen de la proteína 17 de choque térmico (HSP17) de Triticum aestivum (trigo).
[12] TubA de ratón (promotor, líder, intrón): Corresponde a las posiciones 7025 - 9205 de la SEQ ID NO: 26. 45
Representa el promotor contiguo, líder, intrón y 4 nucleótidos del exón 2 del gen de la alfa tubulina (TubA-3) de 
Oryza sativa (arroz).
[13] CTP: Corresponde a las posiciones 9210 - 9437 de la SEQ ID NO: 26. Representa la región de codificación 
diseñada que codifica el CTP N-terminal de la 5-enolpiruvilshikimato-3-fosfato sintasa (EPSPS) de A. thaliana. Este 
elemento difiere del gen nativo (N.º de acceso de GenBank X06613) en el último codón GAG (ácido glutámico) por 50
modificación a TGC (cisteína).
[14] CP4 EPSPS: Corresponde a las posiciones 9438 - 10805 de la SEQ ID NO: 26. Representa la región de 
codificación diseñada del EPSPS de CP4 de Agrobacterium. Difiere del gen nativo de Agrobacterium en el segundo 
codón mediante modificación de la codificación de serina a CTT (leucina) y cuatro sustituciones silenciosas.
[15] TubA 3’ UTR de arroz: Corresponde a las posiciones 10813 - 11394 de la SEQ ID NO: 26. Representa la 55
región 3' no traducida (UTR) de un gen de la alfa tubulina (TubA-3) de Oryza sativa (arroz).
[16] RB: Corresponde a las posiciones 11413 - 11743 de la SEQ ID NO: 26. Representa la secuencia del borde 
derecho de nopalina de A. tumefaciens.

Ejemplo 2

Este ejemplo describe la transformación y selección del evento MON 87411 entre una pluralidad de eventos 60
transgénicos.

Los embriones se cortaron de los granos de la línea de maíz LH244 y se inoculó la construcción de ADN n.º 417 que 
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aloja Agrobacterium recombinante. Los embriones cocultivados se transfirieron a medios de selección y crecimiento 
para generar tejido de callos transgénico con brotes en desarrollo. Los brotes en desarrollo se transfirieron al medio 
de enraizamiento para el desarrollo en plántulas. Las plántulas se regeneraron en plantas R0 completas en el suelo. 
Las plantas R0 recuperadas de esta manera se seleccionaron para obtener una copia única del ADN de construcción 
introducido. Tal como se muestra en la Tabla 3, supuestos eventos de copia única se proporcionaron en 71 5
transformantes de R0 únicos. Cada transformante de R0 se colocó en condiciones de vivero para producir la semilla 
de la descendencia R1. Se avanzaron cuarenta y cuatro eventos. Al menos 8 semillas R1 producidas por cada una de 
las 44 plantas R0 se plantaron en el suelo y las plantas R1 se cultivaron para producir semillas R2. Se seleccionó una 
sola planta R1 por evento para continuar cada línea que contenía cada evento por separado y la semilla de la única 
planta R1 se acumuló para pruebas posteriores mediante (a) autofertilización (R3,4,..,N), y (b) fertilización cruzada con 10
otras líneas de maíz, por ejemplo, línea de maíz 93IDI3. Las plantas que representan eventos de la transformación de 
la construcción de ADN n.º 890 (fila 11 de la Tabla 3) también se regeneraron para servir como controles comparativos 
para ensayos de campo posteriores que se describen a continuación y en este ejemplo.

De los 44 eventos, se eligieron 25 eventos para proseguir basándose en un fenotipo que incluye la expresión de 
Cry3Bb. Las plantas R1 que representan estos 25 eventos se evaluaron adicionalmente para determinar la inhibición 15
del WCR en los procedimientos de eficacia de la cámara de crecimiento descritos en el Ejemplo 1 y para el número 
de copias de múltiples elementos genéticos del inserto de ADN. Se usaron posteriormente diecisiete eventos de los 
25 eventos, ya que cuatro eventos exhibieron más de una copia del elemento genético Ps.RbcS2-E9 3’ UTR y las 
plantas R1 que representan otros 4 eventos exhibieron clasificaciones del daño a la raíz superiores a 0,8 RDR.

Las plantas de descendencia que comprendían los 17 eventos restantes, es decir, "A", MON 87411 y "C" a "Q", se 20
analizaron adicionalmente en paralelo para determinar el rendimiento molecular y en el campo (véanse las Tablas 4 y 
5).

TABLA 4. Análisis molecular de 17 eventos de maíz transgénico que albergan inserto de ADN del vector de 
transformación de ADN n.º 417.

Evento
(A) 

Esqueleto 
ausente

(B) Inserto 
único y 

número de 
copia única

(C) 
Inserto 
intacto

(D) Expresión 
de la proteína 
Cry3Bb por 
encima del 

umbral

(E) Expresión de IR 
Dv_Snf7 o ARNbc 

por encima del 
umbral

(F) Sitio 
de 

inserción 
neutro

(G) Tamaño 
esperado 

del transcrito

A + + + + + + +
MON 
87411

+ + + + + + +

C + + + + + + +

D + + - + + + +

E + + + + + - ND

F + + + + + - ND

G + + + + + - ND

H + + ND ND ND ND ND

I + + ND ND ND ND ND

J + + ND ND ND ND ND

K + - ND ND ND ND ND

L - - ND ND ND ND ND

M - + ND ND ND ND ND

N - - ND ND ND ND ND

O - + ND ND ND ND ND

P - - ND ND ND ND ND

Q - - ND ND ND ND ND
"-" indica que el evento no cumplió los criterios moleculares del análisis molecular correspondiente. "+" indica que el 
evento cumplió los criterios moleculares del análisis molecular correspondiente. "ND" indica que los datos no estaban 
disponibles.

Los eventos se seleccionaron para detectar segmentos de ADN del esqueleto del vector de transformación de 25
Agrobacterium y para un número de copia único de todas las porciones del inserto de ADN deseado (Tabla 4, 
Columnas (A) y (B)). Siete eventos (MON 87411, A, C, D, E, F y G) se analizaron para determinar la secuencia del 
ADN insertado que es idéntica al vector de transformación n.º 417, con la excepción de las variaciones en el sitio de 
la muesca en los bordes izquierdo y derecho de Agrobacterium que se producen durante la inserción mediada por 
Agro, el evento D falló este análisis de secuencia (Tabla 4, Columna (C)). Estos 7 eventos también se evaluaron para 30
determinar la expresión sostenida de la planta de la proteína Cry3Bb y el ARN de IR Dv_Snf7o durante el desarrollo 
de la planta y varias generaciones, y los 7 eventos cumplieron los criterios de aprobación para la expresión sostenida 
de la planta (Tabla 4, Columna (D)). En cada uno de los 7 eventos se analizaron las características del sitio de inserción 
genómica (es decir, el sitio de inserción neutro), tal como el desplazamiento de ADN, las duplicaciones y la 
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repetitividad, la proximidad a un gen endógeno, la interrupción de un gen endógeno y la proximidad a QTL y los rasgos 
biotecnológicos, los eventos E, F y G fallaron este análisis (Tabla 4, Columna (F)). Se realizaron trasferencias Northern 
en tejidos vegetales que contenían eventos MON 87411, A, C y D para determinar si los tamaños esperados de los 
dos transcritos de ARN que codifican Cry3Bb, o que producen el ARN de IR Dv_Snf7o estaban presentes en el ARN 
de los eventos, y todos los eventos evaluados pasaron este criterio (Tabla 4, Columna (G)).5

Estos 17 eventos se evaluaron en ensayos de campo de agronomía, eficacia con insectos y eficacia de tolerancia al 
glifosato, los resultados se resumen en la Tabla 5. Los encabezados de la columna de la Tabla 5 describen el tipo de 
ensayo de campo ("Agronomía", "Insecto" o "Glifosato"), se enumeran los controles con los que se compararon / 
contrastaron los eventos y también se enumera la endogamia genética utilizada para generar el híbrido de eventos. 
Los ensayos de campo resumidos en las columnas (A) a (C) se plantaron un año natural antes de los ensayos de 10
campo resumidos en las columnas (D) a (H), y dos años antes de los ensayos de campo resumidos en la columna (I).
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Los eventos se compararon con los controles en cada ensayo de campo. Los datos para cada ensayo de campo se 
promediaron mediante parcelas replicadas en múltiples ubicaciones. LH244 es el control para la línea de 
transformación. El vector de ADN "n.º 890" se usó para producir eventos que expresan solamente el IR Dv_Snf7o de 
240 unidades. El evento comercial, MON 88017, que proporciona resistencia a los coleópteros y tolerancia al glifosato 
para las plantas de maíz se utilizó como control. "Rn endogámica"especifica la descendencia de generación N. Los 5
eventos híbridos evaluados en los ensayos de campo se cultivaron a partir de semillas cosechadas de un cruce con 
un progenitor del evento bajo evaluación (MON 87411, o A a Q), y un progenitor como se indica en la Tabla 5 (Columna 
C, G o H). Específicamente, en la Tabla 5, la columna R2 endogámica X 93IDI3 especifica que R2 endogámica del 
evento bajo evaluación se cruzó con la línea endogámica de maíz 93IDI3 para hacer la semilla híbrida. Análogamente, 
en la Tabla 5, columnas G y H, R4 endogámica X MON 89034 especifica que una descendencia R4 endogámica Del 10
evento bajo evaluación se cruzó con una planta que contenía el evento MON 89034 para producir la semilla híbrida. 
"ND" indica que los datos para este evento de prueba no estaban disponibles. "=" representa la equivalencia de rasgos 
en comparación con los controles. "-" representa una coincidencia de rasgo en comparación con los controles. "+" 
representa un aumento en el rendimiento en comparación con los controles. "RDR" es la clasificación del daño a la 
raíz. "‡" representa que los estudios contemporáneos de invernadero mostraron que el evento aplicable exhibía tipos 15
fenotípicos fuera de tipo en plantas cultivadas en el vivero. "†" representa que los estudios de invernadero 
contemporáneos mostraron que el evento aplicable no proporcionó eficacia contra el WCR.

Los ensayos de campo agronómicos se realizaron en múltiples localizaciones de Norteamérica y Sudamérica, los 
resultados se promediaron en todas las localizaciones, como se resume en la Tabla 5, columnas A, B, D e I. Para 
estos ensayos de campo agronómicos, los granos de maíz se plantaron en un diseño de bloques completos aleatorios 20
(RCB) en parcelas triplicadas por evento por ubicación. Cada parcela replicada consistió en 100 granos. El 
mantenimiento de prueba se diseñó para optimizar la producción de granos y eliminar la presión natural del WCR. Se 
recopilaron una o más de las siguientes clasificaciones de ensayo de campo agronómico estándar: unidades de grado 
al 50 % de desprendimiento (GDU), puntuación del agricultor (BR), vigor de las plántulas (SDV), encamado de tallos 
(STLC), encamado de raíces (RTLC), altura de la mazorca de plantas maduras (EHT), altura de la planta de plantas 25
maduras (PHT), humedad del grano (MST) y peso de prueba del grano (TWT), fueras de tipo fenotípico y rendimiento 
de grano. Se evaluaron tanto los eventos endogámicos como los híbridos y los resultados se resumen en la Tabla 5, 
columnas A, B, D e I. Se incluyeron controles apropiados en parcelas triplicadas por control por ubicación. Las 
clasificaciones se promediaron por parcela en todas las localizaciones. Los datos se sometieron a un análisis de la 
varianza y medias separadas en la diferencia menos significativa al nivel de probabilidad del 5 % (LSD (0,05)).30

En Los resultados delos ensayos de campo de la eficacia en insectos que incluyeron los análisis del daño por el WCR 
promediados en múltiples localizaciones de Norteamérica se resumen en la Tabla 5, columnas C y H. Para estos 
ensayos de campo de eficacia, los granos de maíz se plantaron en un diseño RCB en parcelas triplicadas por evento 
por ubicación; cada parcela replicada consistió en 25 granos. Los eventos de prueba se presentaron en plantas 
híbridas. Se incluyeron controles apropiados en parcelas triplicadas por control por ubicación. Cuando las parcelas de 35
maíz alcanzaron su etapa de crecimiento V2, 5 plantas por parcela se infestaron con huevos de WCR a razón de 3.330 
huevos por planta. Durante la etapa de crecimiento V10, las raíces de las 5 plantas infestadas por parcela se 
desenterraron, se lavaron y se evaluaron para determinar el daño a la alimentación en base a una clasificación del 
daño a la raíz (RDR) de 0 a 3, siendo 0 RDR sin daño en la raíz y 3 RDR con el daño máximo de la raíz. Las RDR 
para los eventos de prueba y las plantas de control se promediaron por planta en todas las parcelas en todas las 40
ubicaciones. Las plantas de control negativo de cada ensayo de campo de eficacia de insectos exhibieron RDR 
promedio respectivo de 1,7 y 1,5 RDR. Las comprobaciones comerciales de cada ensayo de campo de eficacia de 
insectos exhibieron RDR promedio respectivas de 0,25 y 0,20 RDR. Las plantas que contienen eventos de la 
construcción de ADN n.º 890 exhibieron un rango de RDR de aproximadamente 0,35 a 0,50 RDR. Los eventos de la 
construcción de ADN n.º417 proporcionaron consistentemente a las plantas clasificaciones promedio de RDR menores 45
que el umbral de daño económico de 0,25 RDR.

Los resultados de los ensayos de campo de eficacia que evalúan la tolerancia vegetativa a los tratamientos con 
herbicida glifosato se realizaron en múltiples ubicaciones en Norteamérica y se resumen en la Tabla 5, columnas F y 
G. Para estos ensayos de campo de eficacia, el régimen de aplicación de glifosato utilizado para el ensayo específico 
se presenta en la Tabla 6 (correspondiente a la Tabla 5, columna F) y la Tabla 7 (correspondiente a la Tabla 5, columna 50
G).

TABLA 6. Tratamientos de ensayo de campo del herbicida.

Tratamiento Tasa (lbs ae / A)
Calendario (por etapa de 
planta)

Glifosato 1,5 V2

Glifosato 1,5, 0,75, 0,75 V2, V8, V10

Glifosato 1,5, 1,125, 1,125 V2, V8, V10

"lbs ae" indica el equivalente en libras de ácido. "A" indica acre.
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TABLA 7. Tratamientos de ensayo de campo del herbicida.

Tratamiento Tasa (lbs ae / A) Calendario (por etapa de planta)

Sin tratar 0,0 n/d

Glifosato 1,5- 1,5 V4, V8

Glifosato 3,0- 3,0 V4, V8

Glifosato 4,5- 4,5 V4, V8

"lbs ae" indica el equivalente en libras de ácido. "A" indica acre.

Cada parcela de 100 plantas se clasificó según el daño al cultivo 7-10 días después del último rociado de cada 
tratamiento. Las clasificaciones de los daños en los cultivos incluyeron clorosis, malformación y menor altura promedia 
de la planta, todo lo cual indica menor tolerancia al herbicida glifosato. Cada parcela también se clasificó según la 
PHT, la EHT, los días hasta un 50 % de desprendimiento de polen (D50P), días hasta el 50% de emergencia de seda 5
(D50S), el TWT, el MST y el rendimiento. Los eventos se proporcionaron como plantas endogámicas y plantas híbridas 
y se compararon con el evento MON 88017. Los eventos "A", MON 87411, "D", "E" y "G" fueron equivalentes al evento 
MON 88017 en relación con el daño al cultivo, el PHT, la EHT, D50P, D50S, el TWT, la MST y las clasificaciones de 
rendimiento. Según estos resultados, junto con la importante ventaja de RDR del evento MON 87411 en comparación 
con otros eventos y con el evento comercial MON88017, se seleccionó el evento MON 87411.10

Ejemplo 3

Este ejemplo describe la caracterización molecular del evento MON 87411. Se tomó una muestra de tejido foliar de 
una planta MON 87411 (R0). La secuenciación del ADN genómico correspondiente al sitio de inserción transgénico en 
caso de que se obtuviera MON 87411 y no se observaron diferencias en comparación con la secuencia en el vector 
de transformación correspondiente al vector n.º 417.15

Las secuencias flanqueantes se mapearon a secuencias de referencia del genoma del maíz, incluyendo el genoma 
de referencia B73 de maíz (Ref B73). Se determinó que el evento MON 87411 estaba ubicado físicamente en el 
cromosoma 9. La secuencia flanqueante que termina en la unión del ADN del flanco izquierdo / inserto corresponde a 
la posición ZM_B73_CR09: 39261797. La secuencia flanqueante que termina en la unión de ADN del flanco derecho 
/ inserto corresponde a la posición ZM_B73_CR09: 39261915. Las secuencias flanqueantes para el evento MON 20
87411 se analizaron para detectar duplicaciones del genoma, repeticiones y genes endógenos. No se detectó ninguna.

El análisis de secuencia del ADN insertado en el evento MON 87411 confirmó que solo 263 nucleótidos del borde 
izquierdo de Agrobacterium (establecido arbitrariamente como el extremo 5' del inserto), y solo 15 nucleótidos del 
borde derecho Agrobacterium(establecido arbitrariamente como el extremo 3' del inserto) se retuvo en el ADN 
insertado en el sitio de inserción genómica del evento MON 87411.25

Se realizó un análisis comparativo de la secuencia genómica que flanquea al ADN insertado del evento MON 87411 y 
la región genómica correspondiente del sitio de inserción en el alelo de tipo salvaje de LH244. Este análisis determinó 
que un segmento de 118 pares de bases de ADN genómico LH244 fue desplazado por el ADN insertado del vector de 
transformación n.º 417 en el procedimiento de generación del evento MON 87411.

Ejemplo 430

Este ejemplo describe procedimientos que son útiles en la identificación de la presencia de ADN derivado del evento 
MO 87411 en una muestra de maíz. Se diseñaron un par de cebadores y una sonda con el fin de identificar la unión 
única formada entre el ADN genómico y el extremo 5' asignado arbitrariamente del ADN insertado del evento MON 
87411 (es decir, la unión izquierda) y abarcado en la SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO: 5, 
SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 7 o SEQ ID NO: 21. La secuencia del cebador directo oligonucleotídico SQ27011 (SEQ 35
ID NO: 18) es idéntica a la secuencia nucleotídica correspondiente a las posiciones 462 a 490 de SEQ ID NO: 1 y SEQ 
ID NO: 2, las posiciones 107 a 135 de la SEQ ID NO: 7, las posiciones 72 a 100 de la SEQ ID NO: 6, las posiciones 
12 a 40 de la SEQ ID NO: 5 y las posiciones 1 a 29 de la SEQ ID NO: 21. La secuencia del cebador inverso 
oligonucleotídico SQ9085 (SEQ ID NO: 20) es idéntica a la complementaria inversa de la secuencia nucleotídica 
correspondiente a las posiciones 516 a 541 de SEQ ID NO: 1 y SEQ ID NO: 2, las posiciones 161 a 186 de la SEQ ID 40
NO: 7, las posiciones 126 a 151 de la SEQ ID NO: 6, las posiciones 66 a 91 de la SEQ ID NO: 5, las posiciones 16 a 
41 de SEQ ID NO: 4 y las posiciones 55 a 80 de la SEQ ID NO: 21. La secuencia de la sonda oligonucleotídica PB3552 
(SEQ ID NO: 19) es idéntica a la complementaria inversa de la secuencia nucleotídica correspondiente a las posiciones 
502 a 515 de SEQ ID NO: 1 y SEQ ID NO: 2, las posiciones 147 a 160 de SEQ ID NO: 7, las posiciones 112 a 125 de 
la SEQ ID NO: 6, las posiciones 52 a 65 de la SEQ ID NO: 5, las posiciones 2 a 15 de la SEQ ID NO: 4 y las posiciones 45
41 a 54 de la SEQ ID NO: 21. Los cebadores para la PCR SQ27011 (SEQ ID NO: 18) and SQ9085 (SEQ ID NO: 20) 
amplifican un amplicón de 79 nucleótidos del ADN genómico/inserto único en la unión izquierda del evento MON 
87411. Este mismo par de cebadores con la sonda PB3552 (SEQ ID NO: 19), que se ha marcado con fluorescencia 
(es decir, un marcador fluorescente 6FAM™), se puede usar en el ensayo de PCR de punto final TaqMan® para 
identificar la presencia de ADN derivado del evento MON 87411 en una muestra.50

Se diseñaron un par de cebadores y una sonda con el fin de identificar la unión única formada entre el ADN genómico 
y el extremo 3' asignado arbitrariamente del ADN insertado del evento MON 87411 (es decir, la unión izquierda) y 
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abarcado en la SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 10 o SEQ ID 
NO: 25. La secuencia del cebador directo oligonucleotídico SQ27066 (SEQ ID NO: 22) es idéntica a la secuencia 
nucleotídica correspondiente a las posiciones 11710 a 11728 de la SEQ ID NO: 1, las posiciones 11210 a 11228 de 
la SEQ ID NO: 4, las posiciones 45 a 63 de la SEQ ID NO: 8, la SEQ ID NO: 9 y la SEQ ID NO: 10, y las posiciones 1 
a 19 de la SEQ ID NO: 25. La secuencia del cebador inverso oligonucleotídico SQ26977 (SEQ ID NO: 24) es idéntica 5
a la complementaria inversa de la secuencia nucleotídica correspondiente a las posiciones 11756 a 11784 de SEQ ID 
NO: 1, las posiciones 91 a 117 de la SEQ ID NO: 8, las posiciones 91 a 119 de la SEQ ID NO: 9 y la SEQ ID NO: 10, 
las posiciones 23 a 51 de la SEQ ID NO: 3 y las posiciones 47 a 75 de la SEQ ID NO: 25. La secuencia de la sonda 
oligonucleotídica PB11300 (SEQ ID NO: 23) es idéntica a la secuencia nucleotídica correspondiente a las posiciones 
11731 a 11755 de la SEQ ID NO: 1, las posiciones 11231 a 11248 de la SEQ ID NO: 4, las posiciones 66 a 90 de la 10
SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9 y SEQ ID NO: 10, las posiciones 1 a 22 de la SEQ ID NO: 3 y las posiciones 22 a 46 de 
la SEQ ID NO: 25. Los cebadores para la PCR SQ27066 (SEQ ID NO: 22) y SQ26977 (SEQ ID NO: 24) amplifican un 
amplicón de 75 nucleótidos del ADN genómico/inserto único en la unión izquierda del evento MON 87411. Este mismo 
par de cebadores con la sonda PB11300 (SEQ ID NO: 23), que se ha marcado con fluorescencia (es decir, un marcador 
fluorescente 6FAM™), se puede usar en el ensayo de PCR de punto final TaqMan® para identificar la presencia de 15
ADN derivado del evento MON 87411 en una muestra.

Además de SQ27011, SQ9085, PB3552, SQ27066, SQ26977 y PB11300, debería ser evidente para las personas 
expertas en la técnica que pueden diseñarse otros cebadores y / o sondas para amplificar y / o hibridar con las 
secuencias dentro de la SEQ ID NO: 1 que son únicas y útiles para detectar la presencia de ADN derivado del evento 
MON 87411 en una muestra.20

Según análisis moleculares y de secuencia, se desarrollaron ensayos de PCR para los ensayos de identificación de 
eventos para el evento MON 87411. Siguiendo las prácticas estándar de laboratorio de biología molecular, los 
parámetros de un ensayo de PCR estándar o un ensayo de PCR TaqMan® se optimizaron con cada conjunto de pares 
de cebadores y sondas (es decir, sondas marcadas con un marcador fluorescente, tal como 6FAM™) utilizadas para 
detectar la presencia de ADN derivado del evento MON 87411 en una muestra (SQ27011, SQ9085 y/o PB3552, o 25
SQ27066, SQ26977 y/o PB11300). Generalmente, los parámetros que se optimizaron incluyeron la concentración del 
cebador y de la sonda, la cantidad de molde de ADN y los parámetros de ciclado de amplificación por PCR. Un control 
para la reacción de PCR incluyó cebadores (SQ20221 (SEQ ID NO: 38) y SQ20222 (SEQ ID NO: 40)) y / o sonda 
(PB10065 (SEQ ID NO: 39)) (sonda marcada con un marcador fluorescente, tal como VIC™), que son específicos de 
un control interno, un gen de copia única en el genoma del maíz. Un experto en la materia sabrá cómo diseñar otros 30
cebadores de PCR específicos para un solo gen de copia en el genoma del maíz que se puede usar para amplificar 
un amplicón para usarlo como sonda de control interno o como control interno en un ensayo de PCR (por ejemplo, 
TaqMan®). El ADN se extrajo del tejido foliar para cada uno de los siguientes: [1] la muestra de hoja que se va a 
analizar; [2] el control negativo (ADN de maíz no transgénico); [3] el control negativo, agua, (no molde); y [4] el ADN 
de MON 87411 control positivo. La detección de los amplicones de un ensayo de PCR estándar sería la visualización 35
por electroforesis en gel de ADN, y para un ensayo de PCR TaqMan® por detección de fluorescencia.

Un ensayo de cigosidad es útil para determinar si una planta que comprende un evento es homocigota para el ADN 
del evento; que comprende el ADN exógeno en la misma ubicación en cada cromosoma de un par cromosómico; o 
heterocigoto para un evento de ADN, que comprende el ADN exógeno en solo un cromosoma de un par cromosómico; 
o es nula para el ADN del evento, que es de tipo salvaje. La cigosidad de una planta de maíz que contiene el evento 40
MON 87411 puede determinarse por amplificación térmica (PCR) o por procedimientos TaqMan® de punto final. Por 
ejemplo, para la amplificación por PCR, el par de cebadores SQ27011 (SEQ ID NO: 18) y SQ26977 (SEQ ID NO: 22) 
se hibridan dentro del ADN genómico que flanquea el inserto del evento MON 87411. Este par de cebadores generará 
un amplicón que tiene una longitud de 11323 nucleótidos cuando el ADN derivado del evento MON 87411 está 
presente en la muestra. Este mismo par de cebadores generará un amplicón que solo tiene aproximadamente 150 45
nucleótidos de largo cuando el ADN de maíz en la muestra no se deriva del evento MON 87411. En la electroforesis 
en gel del ADN, una sola banda de 11323 pb es indicativa de que el ADN en la muestra es de un evento homocigoto 
MON 87411, una sola banda de aproximadamente 150 pb es indicativa de que el ADN en la muestra no es de un 
evento MON 87411, y la presencia de una banda de 11323 pb y una banda de aproximadamente 150 pb es indicativo 
de que el ADN en la muestra es de una planta de maíz heterocigota para el evento MON 87411.50

Se puede desarrollar un ensayo TaqMan® para determinar la cigosidad de una planta de maíz que contiene el evento 
MON 87411. Para este ensayo, se diseñarían tres o cuatro cebadores y dos sondas donde [1] un primer par de 
cebadores y una primera sonda son específicos para detectar la presencia del ADN de evento MON 87411 en una 
muestra y [2] un segundo par de cebadores, diferente del primer par de cebadores, y una segunda sonda, diferente 
de la primera sonda, son específicos para detectar la presencia de ADN de maíz de tipo salvaje (es decir, muestra que 55
no contiene el evento MON 87411). En un ensayo TaqMan® o similar, una señal fluorescente solo de la primera sonda 
es indicativa y diagnóstica de una planta homocigota para el evento MON 87411; una señal fluorescente tanto de la 
primera sonda como de la segunda sonda es indicativa y diagnóstica de una planta heterocigota para el evento MON 
87411; y una señal fluorescente solo de la segunda sonda es indicativa y diagnóstica de una planta que es homocigota 
para el alelo de tipo salvaje (es decir, es nula para el evento MON 87411).60

Ejemplo 5
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Este ejemplo describe la protección superior de la planta que comprende el evento MON 87411 frente al daño del 
gusano de la raíz del maíz en comparación con los productos comerciales actuales (MON 88017 y DAS-59122-7) y 
las plantas de control negativo. Se realizaron ensayos de campo de eficacia comparando 135 plantas de cada evento 
MON 87411, MON 88017, DAS-59122-7 y los controles negativos. Se recogieron las clasificaciones de daño de la raíz 
(RDR) y el porcentaje de plantas con una RDR menor que el nivel de daño económico (0,25 RDR) se muestra en la 5
Tabla 8.

La Tabla 8 muestra que solo aproximadamente el 4 % de las plantas que contienen el evento MON 87411 exhibieron 
RDR mayores que el umbral económico de 0,25 RDR. En cambio, el 22 % de las plantas disponibles comercialmente 
que contienen MON 88017 exhibieron RDR mayores que el umbral económico de 0,25 RDR. Y, el 20 % de las plantas 
disponibles comercialmente que contienen DAS-59122-7 exhibieron RDR mayores que el umbral económico de 0,25 10
RDR. Y, el 96 % de las plantas de control negativo exhibieron RDR mayores que el umbral económico de 0,25 RDR. 
La conclusión de estos datos es que el evento MON 87411 es claramente superior a la hora de proporcionar protección 
contra el daño del gusano de la raíz del maíz en comparación con los productos comerciales MON 88071 y DAS-
59122-7, y un control negativo.

TABLA 8. Resultados del ensayo de campo de eficacia con el porcentaje aproximado de plantas que exhiben ≤ 0,25 15
RDR.

Ensayo probado Porcentaje aproximado de plantas que exhiben ≤ 0,25 RDR

evento MON 87411 96

MON 88017 78

DAS-59122-7 80

Plantas de control negativo 4

El ensayo incluyó 135 plantas para cada evento probado.

Se realizaron ensayos de eficacia en invernadero para evaluar el rendimiento del evento MON 87411 con una presión 
de infestación extrema del gusano de la raíz de maíz. En este ensayo se evaluaron los siguientes eventos: evento 
MON 87411, un evento de la transformación con el vector de ADN n.º 890 que expresa solo el ARNbc; MON 88017; 
DAS-59122-7; y el control negativo. Para estos ensayos de eficacia a alta presión, las plantas de maíz evaluadas se 20
cultivaron en macetas en un invernadero. La presión de infestación extrema se logró mediante la infestación secuencial 
de cada planta en maceta con aproximadamente 2.000 huevos del WCR por maceta en su etapa de crecimiento V2, 
y en 4 ocasiones adicionales que ocurren en intervalos de 1 a 1-1 / 2 semanas con aproximadamente 1.000 huevos 
de WCR por maceta por infestación para un total de aproximadamente 6.000 huevos de WCR añadidos a cada maceta. 
Las raíces de las plantas se extrajeron, se lavaron y se clasificaron según el RDR en su etapa de crecimiento de TV. 25
Las raíces de las trece plantas de control negativo (N = 13) exhibieron daño máximo a la raíz, o una RDR absoluta de 
3 RDR. Estos resultados ilustran que el evento MON 87411 es más superior a otros eventos de maíz disponibles para 
controlar el gusano de la raíz del maíz (Tabla 9).

TABLA 9. Clasificación de daño de la raíz (RDR) bajo alta presión de infestación del gusano de la raíz del maíz. (N = 
el número de plantas evaluadas).30

Evento RDR media Límites de confianza del 95 % inferior y superior
Control negativo (N = 13) 3,0 Absoluto

solo ARNbc (N = 11) 0,36 0,17/0,54

MON 88017 (N = 11) 2,1 1,8/2,4

DAS-59122-7 (N = 16) 0,29 0,17/0,42

MON 87411 (N = 13) 0,06 0,03/0,08

Una medida de la eficacia de los eventos transgénicos del gusano de la raíz del maíz es determinar la aparición de 
escarabajos adultos desde el suelo en macetas de plantas cultivadas en un invernadero. Para determinar la 
emergencia del escarabajo adulto del gusano de la raíz del maíz del suelo de plantas con el evento MON 87411 
cultivadas en macetas, se germinaron de 10 a 15 plantas en macetas que contenían tierra infestada con huevos del 
WCR, similar a lo descrito anteriormente. Durante el período de crecimiento, cada planta de maíz se cubrió con una 35
bolsa de malla para contener los escarabajos adultos emergentes.

Se hicieron recuentos de escarabajos adultos sobre el suelo a las 6, 12 y 18 semanas después de la emergencia de 
la planta y al final del ensayo se evaluaron las raíces para determinar la RDR. Las plantas que contenían el evento 
MON 87411 se compararon con las plantas de control negativo y otros eventos transgénicos protectores del gusano 
de la raíz del maíz. Los resultados fueron que se observó que emergieron significativamente menos escarabajos de 40
los suelos, en los que se habían sembrado plantas con el evento MON 87411 en comparación con otros eventos 
transgénicos protectores del gusano de la raíz del maíz, ilustrando las propiedades superiores del evento MON 87411 
para proteger contra el daño del gusano de la raíz del maíz.

Ejemplo 6

Este ejemplo ilustra que la orientación de expresión de dos promotores diferentes en una célula de maíz, cada 45
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expresión conductora de un agente tóxico diferente del gusano de la raíz del maíz, puede resultar en relaciones 
significativamente mejoradas de eventos transgénicos que exhiben eficacia cuando se proporcionan en la dieta de 
larvas de gusanos de raíz de maíz.

Las células de maíz se transformaron con uno de los cuatro vectores de transformación de plantas diferentes, 
pMON120417, pMON120434, pMON120416, o pMON120419, y se obtuvieron eventos transgénicos que se 5
regeneraron en plantas de maíz transgénicas.

Con referencia a la figura 4, todos los vectores de transformación de plantas contienen tres casetes de expresión 1,2 
y 3, limitados en un extremo por un borde izquierdo de Agrobacterium (LB), y en el extremo opuesto por un borde 
derecho de Agrobacterium (RB). Un ARNbc tóxico del gusano de la raíz del maíz se expresa a partir del casete 1 en 
los cuatro vectores desde un promotor mejorado del virus del mosaico de la coliflor 35S (e35S). Una proteína toxina 10
del gusano de la raíz del maíz, Cry3Bb, en los vectores pMON120417, pMON120434 se expresa desde el casete 2 
de un promotor Zm.PIIG. Una proteína toxina del gusano de la raíz del maíz, Cry3Bb, en los vectores pMON120416, 
pMON 120419 se expresa desde el casete 2 de un promotor Os.Rcc3. En los cuatro vectores, una proteína, que 
confiere tolerancia a herbicida glifosato, CTP-EPSPS CP4, se expresa desde el casete 3 de un promotor Os.TubA3. 
En los cuatro vectores, el casete 1 y el casete 3 están en la misma orientación relativa. Con referencia a la figura 4, 15
las flechas de bloque indican la dirección de la expresión del promotor en cada uno de los respectivos casetes.

La orientación relativa del casete 2 en los vectores pMON120417 y pMON120434 se invierte, como lo ilustran las 
flechas de bloque (Figura 4) que indican la dirección de expresión del promotor. La expresión de la proteína de la 
toxina del gusano de la raíz de maíz Cry3Bb en pMON120417 desde el casete 2 es divergente de la dirección de 
expresión del ARNbc tóxico del gusano de la raíz de maíz expresado desde el casete 1. La expresión de la proteína 20
de la toxina del gusano de la raíz de maíz Cry3Bb en pMON120434 desde el casete 2 tiene la misma orientación que 
la expresión del ARNbc tóxico del gusano de la raíz del maíz del casete 1.

La orientación relativa del casete 2 en los vectores pMON120416 y pMON120419 se invierte, como lo ilustran las 
flechas de bloque (Figura 4) que indican la dirección de expresión del promotor. La expresión de la proteína de la 
toxina del gusano de la raíz de maíz Cry3Bb en pMON120416 desde el casete 2 es divergente de la dirección de 25
expresión del ARNbc tóxico del gusano de la raíz de maíz expresado desde el casete 1. La expresión de la proteína 
de la toxina del gusano de la raíz de maíz Cry3Bb en pMON120419 desde el casete 2 tiene la misma orientación que 
la expresión del ARNbc tóxico del gusano de la raíz del maíz del casete 1.

Como se ve en la Tabla 10, cuando se proporcionó tejido de plantas de maíz transgénicas en la dieta de especies de 
Diabrotica de gusanos de raíz de maíz, las plantas generadas por transformación con la construcción pMON120417 o 30
pMON120416 (expresión divergente de los componentes tóxicos del gusano de la raíz del maíz) fueron más eficaces 
con respecto a la actividad pesticida en comparación con las plantas generadas por transformación con la construcción 
pMON120434 o pMON120419 (en tándem o con la misma orientación de expresión) (Tabla 10). La relación de eventos 
eficaces generados a partir de la transformación usando los vectores pMON120417 y pMON120416, en comparación 
con la proporción de eventos eficaces de los vectores pMON120416 y pMON120419, fue significativamente mayor 35
como lo muestran los datos en la Tabla 10. Por ejemplo, para eventos generados a partir del vector pMON120417 con 
la expresión dirigida por el promotor divergente de los componentes tóxicos del gusano de la raíz del maíz, 11 de 43 
eventos, o casi el 25 % de los eventos exhibieron un control eficaz del gusano de la raíz. En cambio, no se obtuvieron 
eventos eficaces para los eventos generados a partir del vector pMON120434 con la expresión dirigida por el promotor 
en la orientación en tándem de los componentes tóxicos del gusano de la raíz del maíz. Para eventos generados a 40
partir del vector pMON120416 con la expresión dirigida por el promotor divergente de los componentes tóxicos del 
gusano de la raíz del maíz, 17 de 27 eventos, o aproximadamente el 63 % de los eventos exhibieron un control eficaz 
del gusano de la raíz. En cambio, solo se obtuvieron aproximadamente un 18,5 % de eventos eficaces para eventos 
generados a partir del vector pMON 120419 con la expresión dirigida por el promotor en la orientación en tándem de 
los componentes tóxicos del gusano de la raíz del maíz. Estos datos demuestran el número significativamente 45
mejorado de eventos eficaces y mejores proporciones de eventos transgénicos que exhiben eficacia, cuando las 
plantas de maíz transgénicas se generan a partir de un vector de transformación de plantas con dos promotores 
diferentes, cada uno impulsando la expresión en direcciones divergentes de dos agentes tóxicos diferentes del gusano 
de la raíz del maíz, y las plantas de maíz transgénico se proporcionan en la dieta de las larvas de gusano de la raíz 
del maíz.50

Tabla 10. Resultados que muestran el número de eventos R0 y el número de eventos eficaces obtenidos de cuatro 
vectores de transformación de plantas.

Construcción N.º de eventos R0 N.º de eventos eficaces

pMON120417 43 11

pMON120434 8 0
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(continuación)

Construcción N.º de eventos R0 N.º de eventos eficaces

pMON120416 27 17

pMON120419 43 8

Ejemplo 7

Para producir plantas de maíz o partes de plantas que comprenden agronomía mejorada, propiedades insecticidas o 
herbicidas, las plantas de maíz que contienen el evento MON 87411 pueden cruzarse con plantas de maíz que 
contienen potencialmente cualquier otro evento de maíz o combinación de los mismos y los fenotipos se evaluaron 
para determinar las propiedades resultantes de las plantas de descendencia. Como ejemplo no limitante, MON 87411 5
se puede cruzar con plantas de maíz que incluyen una o más combinaciones, de las siguientes: DAS-59122-7; MIR604; 
MON 89034; MON 87411; MON 87427; TC1507; 5307; DAS-06275-8; BT176; BT11; y MIR162.

LISTADO DE SECUENCIAS

<110> Monsanto Technology LLC
Burns, Wen C10
Chay, Catherine A
Cloninger, Cheryl L
Deng, Mingqi
Flasinski, Stanislaw
Wu, Kunsheng15

<120> EVENTO DE MAÍZ MON 87411

<130> MONS:308WO

<140> Desconocido
<141> 08/05/2013

<150> 61/644.36820
<151> 08/05/2012

<160> 52

<170> PatentIn versión 3.5

<210> 1
<211> 1224825
<212> DNA
<213> Secuencia artificial

<220>
<223> es una secuencia de nucleótidos del evento MON 87411

<220>30
<221> misc_feature
<222> (1)..(500)
<223> representa el ADN genómico que flanquea el borde izquierdo del TDNA

<220>
<221> misc_feature35
<222> (501)..(11748)
<223> representa el TDNA

<220>
<221> promotor
<222> (2948)..(3559)40
<223> representa la secuencia complementaria nversa del promotor 35S del CaMV mejorado

<220>
<221> promotor
<222> (2948)..(4534)
<223> representa una región promotora divergente que promueve la transcripción bidireccional45

<220>
<221> promotor
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<222> (3586)..(4534)
<223> representa un promotor PIIG de maíz

<220>
<221> misc_feature
<222> (11749)..(12248)5
<223> representa el ADN genómico que flanquea el borde derecho del TDNA

<400> 1
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<210> 2
<211> 763
<212> DNA
<213> Secuencia artificial5

<220>
<223> es una secuencia de nucleótidos del evento MON 87411

<220>
<221> misc_feature
<222> (1)..(500)10
<223> representa el ADN genómico que flanquea el borde izquierdo del TDNA

<220>
<221> misc_feature
<222> (501)..(763)
<223> remanente del borde izquierdo15

<400> 2

E13787568
19-09-2019ES 2 746 748 T3

 



40

<210> 3
<211> 515
<212> DNA
<213> Secuencia artificial5

<220>
<223> es una secuencia de nucleótidos del evento MON 87411

<220>
<221> misc_feature
<222> (1)..(15)10
<223> remanente del borde derecho

<220>
<221> misc_feature
<222> (16)..(515)
<223> representa el ADN genómico que flanquea el borde derecho del TDNA15

<400> 3

<210> 4
<211> 11248
<212> DNA20
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<213> Secuencia artificial

<220>
<223> es una secuencia de nucleótidos del evento MON 87411, y representa el TDNA del evento MON 87411

<220>
<221> misc_feature5
<222> (1)..(263)
<223> remanente del borde izquierdo

<220>
<221> promotor
<222> (2086)..(4034)10
<223> Promotor PIIG de maíz

<220>
<221> promotor
<222> (2448)..(3059)
<223> representa la secuencia complementaria nversa del promotor 35S del CaMV mejorado15

<220>
<221> promotor
<222> (2448)..(4034)
<223> representa una región promotora divergente que promueve la transcripción bidireccional

<220>20
<221> misc_feature
<222> (11233)..(11248)
<223> remanente del borde derecho

<400> 4

25
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<210> 5
<211> 313
<212> DNA
<213> Secuencia artificial5

<220>
<223> es una secuencia de nucleótidos del evento MON 87411

<220>
<221> misc_feature
<222> (1)..(50)10
<223> representa el ADN genómico que flanquea el borde izquierdo del TDNA

<220>
<221> misc_feature
<222> (51)..(313)
<223> remanente del borde izquierdo15

<400> 5

<210> 6
<211> 373
<212> DNA20

E13787568
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<213> Secuencia artificial

<220>
<223> es una secuencia de nucleótidos del evento MON 87411

<220>
<221> misc_feature5
<222> (1)..(110)
<223> representa el ADN genómico que flanquea el borde izquierdo del TDNA

<220>
<221> misc_feature
<222> (111)..(373)10
<223> remanente del borde izquierdo

<400> 6

<210> 7
<211> 40815
<212> DNA
<213> Secuencia artificial

<220>
<223> es una secuencia de nucleótidos del evento MON 87411

<220>20
<221> misc_feature
<222> (1)..(145)
<223> representa el ADN genómico que flanquea el borde izquierdo del TDNA

<220>
<221> misc_feature25
<222> (146)..(408)
<223> remanente del borde izquierdo

<400> 7

<210> 830
<211> 117

E13787568
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<212> DNA
<213> Secuencia artificial

<220>
<223> es una secuencia de nucleótidos del evento MON 87411

<220>5
<221> misc_feature
<222> (69)..(83)
<223> remanente del borde derecho

<220>
<221> misc_feature10
<222> (84)..(117)
<223> representa el ADN genómico que flanquea el borde derecho del TDNA

<400> 8

<210> 915
<211> 173
<212> DNA
<213> Secuencia artificial

<220>
<223> es una secuencia de nucleótidos del evento MON 8741120

<220>
<221> misc_feature
<222> (69)..(83)
<223> remanente del borde derecho

<220>25
<221> misc_feature
<222> (84)..(173)
<223> representa el ADN genómico que flanquea el borde derecho del TDNA

<400> 9

30

<210> 10
<211> 338
<212> DNA
<213> Secuencia artificial

<220>35
<223> es una secuencia de nucleótidos del evento MON 87411

<220>
<221> misc_feature
<222> (69)..(83)
<223> remanente del borde derecho40

<220>
<221> misc_feature
<222> (84)..(338)
<223> representa el ADN genómico que flanquea el borde derecho del TDNA

<400> 1045

E13787568
19-09-2019ES 2 746 748 T3

 



50

<210> 11
<211> 663
<212> DNA
<213> Diabrotica virgifera virgifera5

<220>
<221> misc_feature
<222> (1)..(660)
<223> ORF de Dv_Snf7o que codifica una supuesta subunidad del complejo ESCRT-III de Diabrotica virgifera

<400> 1110

<210> 12
<211> 2753
<212> DNA
<213> Secuencia artificial15

<220>
<223> es una secuencia de nucleótidos que representa la cadena antisentido de un casete de expresión de ARN 
repetido invertido

<220>
<221> 3'UTR20
<222> (1)..(633)
<223> cadena antisentido de Ps.RbcS2-E9 3 'UTR

<220>
<221> misc_feature
<222> (663)..(902)25
<223> brazo Dv_Snf7o de repetición invertida

E13787568
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<220>
<221> misc_feature
<222> (903)..(1052)
<223> bucle de repetición invertida

<220>5
<221> misc_feature
<222> (1053)..(1292)
<223> brazo Dv_Snf7o de repetición invertida

<220>
<221> Intrón10
<222> (1329)..(2132)
<223> Cadena antisentido del intrón DnaK de maíz

<220>
<221> misc_feature
<222> (2133)..(2141)15
<223> cadena antisentido del líder 35S del CaMV

<220>
<221> promotor
<222> (2142)..(2753)
<223> representa la secuencia complementaria nversa del promotor 35S del CaMV mejorado20

<400> 12

E13787568
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<210> 13
<211> 240
<212> RNA
<213> Secuencia artificial5

<220>
<223> es una secuencia de ribonucleótidos que representa la repetición invertida del ARN de Dv_Snf7o

<400> 13

<210> 1410
<211> 3712
<212> DNA
<213> Secuencia artificial

<220>
<223> es una secuencia de nucleótidos que representa la cadena sentido de un casete de expresión de ADN que 15
incluye un gen recombinante diseñado para codificar y expresar una proteína Cry3Bb

<220>
<221> promotor
<222> (1)..(949)
<223> Promotor PIIG de maíz20

<220>
<221> misc_feature
<222> (956)..(1016)
<223> Cadena sentido del líder Lhcb1 de trigo

<220>25
<221> Intrón
<222> (1033)..(1512)
<223> Cadena de sentido del intrón Act1 de arroz

<220>
<221> CDS30
<222> (1522)..(3483)
<223> Cadena sentido del ORF de cry3B2

<220>

E13787568
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<221> 3'UTR
<222> (3503)..(3712)
<223> Cadena sentido de Hsp17 3' UTR de trigo

<400> 14

5

E13787568
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<210> 15
<211> 653
<212> PRT
<213> Secuencia artificial5

<220>
<223> Construcción sintética

<400> 15

E13787568
19-09-2019ES 2 746 748 T3

 



58

E13787568
19-09-2019ES 2 746 748 T3

 



59

E13787568
19-09-2019ES 2 746 748 T3

 



60

<210> 16
<211> 4370
<212> DNA
<213> Secuencia artificial5

<220>
<223> es una secuencia de nucleótidos que representa la cadena sentido de un casete de expresión de ADN que 
incluye un gen recombinante diseñado para codificar y expresar una proteína 5-enolpiruvilshikimato-3-fosfato 
sintasa (EPSPS)

<400> 1610

E13787568
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<210> 17
<211> 531
<212> PRT
<213> Secuencia artificial5

<220>
<223> es una traducción de secuencia de aminoácidos de las posiciones de nucleótidos 2186 a 3781 de la SEQ 
ID NO: 16

<220>
<221> misc_feature10
<222> (1)..(76)
<223> Péptido de tránsito de cloroplasto (CTP) de Arabidopsis thaliana (berro de Thale)

<220>
<221> misc_feature
<222> (77)..(531)15
<223> Gen de la 5-enolpiruvilshikimato-3-fosfato sintasa (EPSPS) de la cepa CP4 de Agrobacterium sp

<400> 17
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<210> 18
<211> 29
<212> DNA
<213> secuencia artificial5

<220>
<223> es una secuencia de nucleótidos de un oligonucleótido sintético y se conoce como SQ27011

<400> 18
aaggaaaata aaaaggcaaa acactaatg 29

<210> 1910
<211> 14
<212> DNA
<213> secuencia artificial

<220>
<223> es una secuencia de nucleótidos de un oligonucleótido sintético y se conoce como PB355215

<400> 19
ccggacatga agcc 14

<210> 20
<211> 26
<212> DNA20
<213> secuencia artificial

<220>
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<223> es una secuencia de nucleótidos de un oligonucleótido sintético y se conoce como SQ9085

<400> 20
actcattgct gatccatgta gatttc 26

<210> 21
<211> 805
<212> DNA
<213> secuencia artificial

<220>
<223> es una secuencia de nucleótidos del Evento MON 87411 correspondiente a las posiciones 462 a 541 de la 
SEQ ID NO: 110

<400> 21

<210> 22
<211> 19
<212> DNA15
<213> secuencia artificial

<220>
<223> es una secuencia de nucleótidos de un oligonucleótido sintético denominado SQ27066

<400> 22
acaccatcta gagcggccg 1920

<210> 23
<211> 25
<212> DNA
<213> secuencia artificial

<220>25
<223> es una secuencia de nucleótidos de un oligonucleótido sintético denominado PB11300

<400> 23
tttaaactat cagtgtttag agaat 25

<210> 24
<211> 2930
<212> DNA
<213> secuencia artificial

<220>
<223> es una secuencia de nucleótidos de un oligonucleótido sintético denominado SQ26977

<400> 2435
gggtagatta atacatctag aggtttgtg 29

<210> 25
<211> 75
<212> DNA
<213> secuencia artificial40

<220>
<223> es una secuencia de nucleótidos del Evento MON 87411 correspondiente a las posiciones 11710 a 11784 
de la SEQ ID NO: 1

<400> 25

45

<210> 26
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<211> 11743
<212> DNA
<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Construcción de ADN 4175

<220>
<221> promotor
<222> (2627)..(3238)
<223> representa la secuencia complementaria nversa del promotor 35S del CaMV mejorado

<220>10
<221> promotor
<222> (2627)..(4213)
<223> representa una región promotora divergente que promueve la transcripción bidireccional

<220>
<221> promotor15
<222> (3265)..(4213)
<223> Promotor PIIG de maíz

<400> 26
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<210> 27
<211> 12322
<212> DNA
<213> Secuencia artificial5
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<220>
<223> Construcción de ADN 416

<400> 27
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<210> 28
<211> 11787
<212> DNA
<213> Secuencia artificial5

<220>
<223> Construcción de ADN 418

<400> 28
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<210> 29
<211> 12322
<212> DNA
<213> Secuencia artificial5

<220>
<223> Construcción de ADN 419

<400> 29
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<210> 30
<211> 12797
<212> DNA
<213> Secuencia artificial5

<220>
<223> Construcción de ADN 402

<400> 30
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<210> 31
<211> 12218
<212> DNA
<213> Secuencia artificial5

<220>
<223> Construcción de ADN 403

<400> 31
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<210> 32
<211> 12797
<212> DNA
<213> Secuencia artificial5

<220>
<223> Construcción de ADN 404

<400> 32
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<210> 33
<211> 11906
<212> DNA
<213> Secuencia artificial5

<220>
<223> Construcción de ADN 423

<400> 33
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<210> 34
<211> 7158
<212> DNA
<213> Secuencia artificial5

<220>
<223> Construcción de ADN 405

<400> 34
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<210> 35
<211> 8208
<212> DNA
<213> Secuencia artificial5

<220>
<223> Construcción de ADN 406

<400> 35
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<210> 36
<211> 2632
<212> DNA
<213> Secuencia artificial5

<220>
<223> Construcción de ADN 890

<400> 36
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<210> 37
<211> 193
<212> DNA
<213> Zea mays5

<220>
<221> misc_feature
<223> representa un segmento del sitio de integración en el genoma del maíz LH244 en el que se insertó TDNA 
de la construcción de ADN n.º 417 para crear el Evento MON 87411
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<400> 37

<210> 38
<211> 28
<212> DNA5
<213> secuencia artificial

<220>
<223> es una secuencia de nucleótidos que representa un oligonucleótido sintético y se conoce como SQ20221

<400> 38
gttgctatgt actaacagaa ctgcatgt 2810

<210> 39
<211> 24
<212> DNA
<213> secuencia artificial

<220>15
<223> es una secuencia de nucleótidos que representa un oligonucleótido sintético y se conoce como PB10065

<400> 39
gccctatgac ttaccgagag ttca 24

<210> 40
<211> 2920
<212> DNA
<213> secuencia artificial

<220>
<223> es una secuencia de nucleótidos que representa un oligonucleótido sintético y se conoce como SQ20222

<400> 4025
ttgttgtgtg gctccattct gacttgtga 29

<210> 41
<211> 60
<212> DNA
<213> Secuencia artificial30

<220>
<223> es una secuencia de nucleótidos del evento MON 87411

<400> 41
gatgcggcca ccactcgagg tcgaggtacc gttgtcaatc aattggcaag tcataaaatg 60

<210> 4235
<211> 89
<212> DNA
<213> Secuencia artificial

<220>
<223> una secuencia de unión única dentro del inserto transgénico del evento MON 8741140

<400> 42

<210> 43
<211> 96
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<212> DNA
<213> Secuencia artificial

<220>
<223> una secuencia de unión única dentro del inserto transgénico del evento MON 8741'

<400> 435

<210> 44
<211> 347
<212> DNA
<213> Secuencia artificial10

<220>
<223> una secuencia de unión única dentro del inserto transgénico del evento MON 87411

<400> 44

<210> 4515
<211> 76
<212> DNA
<213> Secuencia artificial

<220>
<223> una secuencia de unión única dentro del inserto transgénico del evento MON 8741120

<400> 45

<210> 46
<211> 86
<212> DNA25
<213> Secuencia artificial

<220>
<223> una secuencia de unión dentro del inserto transgénico del evento MON 87411

<400> 46

30

<210> 47
<211> 79
<212> DNA
<213> Secuencia artificial
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<220>
<223> una secuencia de unión dentro del inserto transgénico del evento MON 87411

<400> 47

<210> 485
<211> 89
<212> DNA
<213> Secuencia artificial

<220>
<223> una secuencia de unión dentro del inserto transgénico del evento MON 8741110

<400> 48

<210> 49
<211> 108
<212> DNA15
<213> Secuencia artificial

<220>
<223> una secuencia de unión única dentro del inserto transgénico del evento MON 87411

<400> 49

20

<210> 50
<211> 104
<212> DNA
<213> Secuencia artificial

<220>25
<223> una secuencia de unión única dentro del inserto transgénico del evento MON 87411

<400> 50

<210> 51
<211> 10730
<212> DNA
<213> Secuencia artificial

<220>
<223> una secuencia de unión única dentro del inserto transgénico del evento MON 87411

<400> 5135

<210> 52
<211> 103
<212> DNA
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<213> Secuencia artificial

<220>
<223> es una secuencia de nucleótidos del evento MON 87411

<400> 52

5
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REIVINDICACIONES

1. Una molécula de ADN recombinante, en la que la secuencia de nucleótidos de dicha molécula comprende una 
secuencia:

(a) seleccionada del grupo que consiste en la SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 4, SEQ 
ID NO: 5, SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 10, SEQ ID NO: 21 y SEQ ID 5
NO: 25; o
(b) una secuencia de nucleótidos completamente complementaria a (a); o
(c) una secuencia de nucleótidos que tiene al menos un 99 % de identidad con la SEQ ID NO: 1 o su 
complementaria completa;

en la que la presencia de dicha molécula de ADN es diagnóstica para la construcción comprendida dentro del ADN 10
del evento de maíz MON 87411 en dicha muestra.

2. La molécula de ADN recombinante de la reivindicación 1, en la que

(i) dicha molécula de ADN es del evento de maíz MON 87411, una muestra representativa de semilla que 
comprende el evento de maíz MON 87411 que se depositó con el número de acceso ATCC PTA-12669; o
(ii) dicha muestra comprende una planta de maíz, célula vegetal de maíz, semilla de maíz, planta de descendencia 15
de maíz, parte de la planta de maíz o producto básico de maíz.

3. Una molécula de ADN que comprende un segmento de polinucleótido de longitud suficiente para funcionar como 
una sonda de ADN que hibrida en condiciones de hibridación rigurosas con el ADN del evento de maíz MON 87411 o 
la construcción comprendida en el mismo en una muestra,

en la que dicha sonda hibrida específicamente en dichas condiciones con uno o más segmentos de unión de 20
diagnóstico para el evento de maíz MON 87411 o la construcción comprendida en el mismo como se establece en 
la SEQ ID NO: 1, y
en la que la detección de la hibridación de dicha sonda de ADN en dichas condiciones de hibridación es diagnóstica 
para el ADN del evento de maíz MON 87411 o la construcción comprendida en dicha muestra, y en la que la sonda 
comprende la SEQ ID NO: 2 o la SEQ ID NO: 3.25

4. Un par de moléculas de ADN que comprenden

(I) 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 cada una un segmento de polinucleótido de longitud 
suficiente de los nucleótidos contiguos de la SEQ ID NO: 1 o SEQ ID NO: 2 o SEQ ID NO: 3 o SEQ ID NO: 4 para 
funcionar como cebadores de ADN cuando se usan juntos en una reacción de amplificación con una muestra que 30
contiene ADN del molde del evento de maíz MON 87411 para producir un amplicón diagnóstico para dicho ADN 
de evento de maíz MON 87411 en dicha muestra, en el que el amplicón comprende la secuencia de nucleótidos 
seleccionada del grupo que consiste en SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO: 
5, SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 10, SEQ ID NO: 21 y SEQ ID NO: 25.

5. Un procedimiento de detección de la presencia de un segmento de ADN diagnóstico de35

(I) evento de maíz MON 87411 en una muestra, comprendiendo el procedimiento:

(a) poner en contacto dicha muestra con la molécula de ADN de la reivindicación 3;
(b) someter dicha muestra y dicha molécula de ADN a condiciones de hibridación rigurosas; y
(c) detectar la hibridación de dicha molécula de ADN con dicho segmento de ADN diagnóstico para el evento 
de maíz MON 87411,40

en el que dicha etapa de detección es diagnóstica para la presencia de dicha molécula de evento de maíz MON 
87411 en dicha muestra; o
(II) evento de maíz MON 87411 en una muestra, comprendiendo el procedimiento:

(a) poner en contacto dicha muestra con el par de moléculas de ADN de la reivindicación 4 (1);
(b) realizar una reacción de amplificación suficiente para producir un amplicón de ADN; y45
(c) detectar la presencia de dicho amplicón de ADN en dicha reacción,

en el que dicho amplicón de ADN comprende la secuencia de nucleótidos seleccionada del grupo que consiste en 
las SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 7, 
SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 10, SEQ ID NO: 21 y SEQ ID NO: 25, y en el que dicha detección de 
la presencia de dicho amplicón es diagnóstica para la presencia de ADN del evento MON 87411 de maíz en dicha 50
muestra.

6. Una planta de maíz, semilla de maíz o parte de planta de maíz de la misma que comprende una molécula de 
polinucleótido recombinante que comprende la secuencia de nucleótidos de SEQ ID NO: 1.

ES 2 746 748 T3

 



136

7. La planta de maíz, semilla de maíz, o parte de la planta de maíz de la misma de la reivindicación 6, en la que
dicha planta de maíz comprende además un evento transgénico seleccionado del grupo que consiste en DAS-59122-
7; MON 89034; MON 88017; MIR604; MON 87427; TC1507; 5307; DAS-06275-8; BT176; BT11; y MIR162.

8. Un producto básico de maíz que comprende una cantidad detectable de una molécula de ADN única para el evento 
MON 87411 o la construcción comprendida en el mismo, en el que dicha molécula comprende la molécula de ADN 5
recombinante de la reivindicación 1, en el que el producto básico de maíz se define además como un producto básico
seleccionado del grupo que consiste en semillas de maíz enteras o procesadas, alimento para animales que 
comprende maíz, aceite de maíz, sémola de maíz, harina de maíz, copos de maíz, salvado de maíz, biomasa de maíz 
y productos combustibles producidos utilizando maíz y partes de maíz.

9. Un procedimiento de producción de una planta de maíz tolerante al herbicida glifosato que comprende10

(a) proporcionar la construcción de ADN de SEQ ID NO: 26;
(b) introducir dicha construcción de ADN en una célula vegetal de maíz mediante un procedimiento de 
transformación mediado por Agrobacterium;
(c) regenerar dicha célula vegetal de maíz en plantas de maíz intactas; y
(d) seleccionar una planta de maíz que tolere la aplicación de glifosato y sea resistente a la infestación del gusano 15
de la raíz del maíz, en el que la introducción de la construcción de ADN en la célula vegetal de maíz da como 
resultado una secuencia seleccionada de las SEQ ID NO: 1-10, 21 y 25.

10. Una planta de maíz obtenible por el procedimiento de la reivindicación 9 o una planta de descendencia, semilla o 
parte de planta de la misma que comprende la construcción de ADN de la SEQ ID NO: 26.20

11. Un material vegetal no vivo o un microorganismo que comprende una cantidad detectable de la molécula de ADN 
recombinante de la reivindicación 1, preferentemente dicho microorganismo se selecciona del grupo que consiste en 
una bacteria y una célula vegetal.
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