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DESCRIPCION
Plantas de meldn con resistencia al virus asociado al amarilleamiento del melén (MYaV)

Campo de la invencién

La presente invencion se refiere al campo de la mejora genética vegetal, en particular a la mejora genética de melones.
Se desvela el locus genético que confiere resistencia al virus asociado al amarilleamiento del melon (MYaV, forma
siglada del inglés: Melon Yellowing associated Virus) como se encuentra en accesiones de melon silvestre o en
parientes silvestres del meldn, y plantas de melén cultivadas que comprenden dicho locus genético (o una parte que
confiere resistencia del mismo), que confiere a dichas plantas resistencia a MYaV. Ademas, se desvelan semillas a
partir de las cuales tales plantas se pueden cultivar, partes de plantas, células, tejidos u érganos de tales plantas, y
procedimientos de mejora genética para transferir el locus de resistencia a MYaV, o parte que confiere resistencia del
mismo, a otras plantas o células vegetales de meldn cultivado, especialmente a plantas de melon susceptibles al
MYaV. Se proporcionan marcadores moleculares con los que dicho locus genético puede identificarse en plantas y
células vegetales, y/o transferirse a otras plantas o células vegetales de melon. Como la resistencia a MYaV presente
en el locus genético es dominante, las plantas y/o células vegetales resistentes al MYaV pueden comprender el locus
genético en forma homocigoética o heterocigotica.

Antecedentes de la invencion

Desde 1999, se informé que una nueva enfermedad que provoca sintomas descritos como "amarilleamiento de plantas
de melon" provocaba darios en el noreste de Brasil, que es la region donde tiene lugar mas del 90 % de la produccion
brasilefia de melodn. Los sintomas son el moteado y el amarilleamiento de las hojas y se observan principalmente en
las hojas mas antiguas (Nagata y col. 2003, Plant Pathology 52, 797). El virus que provoco esta enfermedad se
denomind tentativamente virus asociado al amarilleamiento del melén (MYaV) (Nagata y col.,2003, citado
anteriormente y Nagata y col., 2005, Arch. Virology Vol. 150(2):379-87). En 2007, la deteccion serologica (utilizando
un anticuerpo policlonal desarrollado para la deteccion de MYaV, (véase Avila y col. 2008 Trop. Plant Pathol. v.33 n.3
Brasilia mayo/jun. de 2008) reveld que un gran porcentaje de plantas de meldn sintomaticas estaban infectadas con
MYaV (Lima y col. Hortic. Bras. vol. 27 n.° 4 Brasilia oct./dic. de 2009). La regién mas afectada fue el estado de Rio
Grande do Norte, en Mossoro, con el 96,3 % de los melones infectados. De forma interesante, las concentraciones de
virus fueron mayores en extractos preparados a partir de tallos de plantas sintomaticas que a partir de hojas.

Los sintomas tipicos de la enfermedad aparecen como moteado y amarilleamiento en las hojas, principalmente de las
hojas mas antiguas, de forma similar a un trastorno nutricional (ver Nagata y col.,2003, citado anteriormente y la Fig.
1 de Nagata y col. 2010, Journal of General Plant Pathology Volumen 76, N.° 4, pagina 268-272). En el tejido foliar
infectado que muestra sintomas amarillentos, se pueden observar por microscopia electrénica particulas de virus
filamentosas de 600-700 nm de longitud.

El virus que se encuentra en las plantas con los sintomas de amarilleamiento de la enfermedad se transmite de unas
plantas de melén a otras mediante la mosca blanca (Bemisia tabaci biotipo B). Ademas, se puede utilizar el injerto
para transmitir el virus a otras plantas de melén o a Cucumis anguria (pepino silvestre). Mediante microscopia
electrdnica, se observaron en hojas infectadas particulas filamentosas largas de tipo Carlavirus y cuerpos de inclusion,
lo que sugirio la presencia de un virus del género Cartavirus (Nagata y col. 2003, Plant Pathol 52:797). Nagata y col.
2005 (citado anteriormente) secuenciaron dos genes, la proteina de la cubierta (ORF-A) y un marco de lectura abierto
mas (ORF-B), véase el numero de referencia de GenBank AY373028. Como el virus del moteado leve del caupi
(CPMMV, forma siglada del inglés Cowpea mild mottle virus) era la Unica especie de carlavirus conocida por ser
transmitida por la mosca blanca, se esperaba que las propiedades genéticas y serolégicas del MYaV fueran similares
a las de CPMMV. Sin embargo, el MYaV no reacciond de forma cruzada en un ensayo de inmunounién puntual con
anticuerpos del CPMMV (Nagata y col. 2003, citado anteriormente), y los datos de secuencia gendmica mostraron que
la proteina de la cubierta (PC) del CPMMV no estaba estrechamente relacionada con la del MYaV (Nagata y col. 2005,
citado anteriormente).

Inicialmente, no estaba claro si incluir al MYaV dentro del género Carlavirus o si debia ser un nuevo género en la
familia Flexiviridae (Nagata y col. 2005, citado anteriormente). Sin embargo, en un estudio reciente (Nagata y col.
2010, citado anteriormente), se estima que se clond y secuenci6 el 40 % (aproximadamente 3,1 kb) del genoma del
MYaV y, basandose en estos datos, los autores sugieren que el virus es una especie nueva dentro del género
Carlavirus y sugieren cambiar el nombre de este virus a virus del amarilleamiento del melén (MYV). La secuencia de
3,1 kb contenia 5 marcos de lectura abiertos (ORF), que codifican tres proteinas de bloque génico triple (Triple Gene
Block) (TGB1, TGB2 y TGB3), la proteina de la cubierta (PC) y la supuesta proteina de unién a acido nucleico (NABP,
forma siglada de nucleic acid binding protein), véase el nimero de referencia de GenBank AB510477. La secuencia
de la proteina de la cubierta (PC) en este estudio tenia una identidad de secuencia del 93 % con la secuencia de ORF-
A (AY373028).

Como no hay disponibles plantas con resistencia contra el virus, una estrategia desarrollada para limitar la infeccion
por MYaV es cubrir todo el campo con una capa de tela no tejida hilada desde la germinacion hasta la floracion, para
prevenir la transmision del virus por la mosca blanca. Sin embargo, las plantas se volvieron sensibles a los minadores
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de hojas (Liriomisa spp.), lo que se convirtié en una produccion de fruta muy dafiada de forma generalizada (Nagata
y col. 2010, citado anteriormente).

En el presente documento se desvelan fuentes de resistencia a MYaV y una region genética que comprende el locus
de resistencia o una parte del mismo, que confieren resistencia frente al MYaV. Ademas, se desvelan plantas de melén
cultivadas (Cucumis melo L.) y células, tejidos, frutas y otras partes de tales plantas que comprenden en su genoma
un locus que confiere resistencia a MYaV (o una parte que confiere resistencia del mismo), ya sea en forma
homocigoética o heterocigética, mediante lo cual las plantas de melén son resistentes frente al MYaV. Ademas, se
desvelan semillas a partir de las cuales se pueden cultivar plantas de melén resistentes al MYaV.

En un aspecto se proporcionan marcadores moleculares, que pueden utilizarse para detectar la presencia y/o transferir
el locus que confiere resistencia a MYaV, o una parte que confiere resistencia del mismo, en/dentro de plantas o
células vegetales de Cucumis melo L. Uno o mas de los marcadores pueden, por tanto, utilizarse, por ejemplo, para
transferir el locus de resistencia, o una parte que confiere resistencia del mismo, a plantas de melén que sean
susceptibles al MYaV. En una divulgacion, el locus de resistencia, o parte que confiere resistencia del mismo, es el
locus en el cromosoma 6 que se encuentra en las semillas depositadas con el nimero de referencia NCIMB 41966 o
NCIMB 41969. En una divulgacién adicional en el presente documento, el locus de resistencia o parte que confiere
resistencia del mismo es el locus en el cromosoma 6, o una parte que confiere resistencia del mismo, como se
encuentra en otras plantas de meldn silvestre o parientes silvestres del melén.

Se pueden utilizar también uno o mas de los marcadores ligados, o asociados con, el locus de resistencia a MYaV, o
parte que confiere resistencia del mismo, para identificar nuevas fuentes de resistencia a MYaV, tal como otras
accesiones silvestres de Cucumis melo o parientes silvestres del melén que comprenden un locus de resistencia a
MYaV en el cromosoma 6, y para transferir (introgresar) el locus de resistencia, o una parte que confiere resistencia a
MYaV del mismo, de tales accesiones a plantas de meldn cultivadas. La resistencia a MYaV que confiere el locus del
rasgo cuantitativo (QTL, forma siglada de quantitative trait locus) en el cromosoma 6 (equivalente al grupo de
ligamiento VI de la ICuGl (forma siglada de International Cucurbit Genomics Initiative: Iniciativa internacional de
gendémica de cucurbitaceas), o GL VI) fue nombrada MYaVe6.1.

El documento EP1962578B1 describe un QTL de resistencia al CYSDV (forma siglada de cucurbit yellow stunting
disorder virus: virus del amarilleo y enanismo de las cucurbitaceas) de PI313970 en un grupo de ligamiento, designado
arbitrariamente como GL6, y reivindica plantas de meldn que comprenden una introgresion de PI1313970, cuya
introgresion comprende un QTL de resistencia a CYSDV ligado a al menos un marcador ubicado en el cromosoma
equivalente al grupo de ligamiento (GL) 6 de la accesion de melon PI313970. Debe tenerse en cuenta que en el
documento EP1962578B1, el GL6 nombrado de manera arbitraria es el GL VI de la ICuGI de melén, pero corresponde
al Grupo de Ligamiento V (GL V) de la ICuGI. En un aspecto, la planta desvelada en el presente documento, es decir,
una planta de Cucumis melo cultivada que comprende una resistencia frente al virus asociado al amarilleamiento del
meldén (MYaV), en la que dicha resistencia es conferida por un fragmento de introgresion en el cromosoma 6 en forma
homocigotica o heterocigética, y en la que dicho fragmento de introgresion es de una planta silvestre de la especie
Cucumis melo, no comprende el QTL de resistencia al CYSDV como se describe en el documento EP1962578B1. En
otro aspecto, la planta desvelada en el presente documento, es decir, una planta de Cucumis melo cultivada que
comprende una resistencia frente al virus asociado al amarilleamiento del melén (MYaV), en la que dicha resistencia
es conferida por un fragmento de introgresion en el cromosoma 6 en forma homocigética o heterocigética, y en la que
dicho fragmento de introgresion es de una planta silvestre de la especie Cucumis melo, no comprende los marcadores
E11/M49-239, como se define en el parrafo [0037] del documento EP 1962578 B1. En otro aspecto mas, la planta
desvelada en el presente documento no comprende los marcadores E11/M54-156, E14/M54-152, E14/M51-210,
E14/M51-083, E11/M49-239, E11/M54-169, E14/M50-262, E11/M57-278, E11/M54-163 y/o E11/M49-072 como se
define en el parrafo [0040] del documento EP1962578 B1. En aun otro aspecto, la planta desvelada en el presente
documento no comprende los marcadores E11/M54-156, E14/M54-152, E14/M51-210, E14/M51-083, E11/M49-239,
E11/M64-169, E14/M60-262, E11/M67-278, E11/M64-163 y/o E11/M49-072 como se define en el parrafo [0013] del
documento EP 1962578 B1. Los pasajes citados del documento EP1962578B1 se adjuntan en el presente documento
como referencia. En otro aspecto mas, las plantas desveladas en el presente documento, es decir, una planta de
Cucumis melo cultivada que comprende una resistencia frente al virus asociado al amarilleamiento del melén (MYaV),
en la que dicha resistencia es conferida por un fragmento de introgresion en el cromosoma 6 en forma homocigética
o heterocigética, y en la que dicho fragmento de introgresion es de una planta silvestre de la especie Cucumis melo,
no tienen un fenotipo de CYSDV (es decir, no son resistentes al CYSCV).

Definiciones generales

El articulo indefinido "a" o "una" no excluye la posibilidad de que esté presente mas de uno de los elementos, a menos
que el contexto precise claramente que haya uno y solo uno de los elementos. Por tanto, el articulo indefinido "un" o
"una" habitualmente significa "al menos uno o una".

Como se usa en el presente documento, el término "planta” incluye la planta completa o cualquiera de sus partes o
derivados de la misma, tales como 6rganos vegetales (por ejemplo, érganos de almacenamiento cosechados o no
cosechados, tubérculos, frutos, hojas, semillas, etc.), células vegetales, protoplastos vegetales, cultivos de células o
tejidos vegetales a partir de los que pueden regenerarse plantas, callos de plantas, agrupaciones de células vegetales,
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y células vegetales que estan intactas en plantas o partes de plantas, tales como los embriones, polen, évulos, ovarios,
frutos (por ejemplo, tejidos u érganos cosechados, tales como melones cosechados o partes de los mismos), flores,
hojas, semillas, tubérculos, bulbos, plantas reproducidas de forma clonal, raices, rizomas, tallos, puntas de raices y
similares. Ademas, se incluye cualquier fase del desarrollo, tal como las plantulas, inmadura y madura, etc. Cuando
se hace referencia a "semillas de una planta", estas se refieren a semillas de las cuales se puede cultivar la planta o
a semillas producidas en la planta, después de la autofecundacion o la fecundacion cruzada.

"Variedad vegetal" es un grupo de plantas dentro del mismo taxén botanico del grado mas bajo conocido, que
(independientemente de si se cumplen o no las condiciones para el reconocimiento de los derechos del obtentor de
plantas) puede definirse en funcion de la expresion de caracteristicas que son el resultado de un determinado genotipo
0 una combinacién de genotipos, puede distinguirse de cualquier otro grupo de plantas por la expresién de al menos
una de esas caracteristicas, y puede considerarse como una entidad, debido a que se pueden multiplicar sin ningin
cambio. Por lo tanto, la expresion "variedad vegetal" no puede utilizarse para indicar un grupo de plantas, incluso si
son del mismo tipo, si todas se caracterizan por la presencia de uno o dos locus o genes (o caracteristicas fenotipicas
debidas a estos locus o genes especificos), pero que de lo contrario pueden diferir enormemente entre si en lo que
respecta a los otros locus o genes.

"F1, F2, F3, etc." se refiere a las generaciones relacionadas consecutivas después de un cruce entre dos plantas
parentales o lineas parentales. Las plantas cultivadas a partir de las semillas producidas al cruzar dos plantas o lineas
se llama generacion F1. La autofecundacion de las plantas F1 da como resultado la generacion F2, etc.

La planta "hibrida F1" (o semilla hibrida F1) es la generacion obtenida al cruzar dos lineas parentales endogamicas.
Por tanto, las semillas hibridas F1 son semillas a partir de las cuales crecen las plantas hibridas F1. Los hibridos F1
son mas vigorosos y de mayor rendimiento, debido a la heterosis.

El término "alelo (o alelos)" significa cualquiera de una o mas formas alternativas de un gen en un locus particular,
alelos que se relacionan todos con un rasgo o caracteristica en un locus especifico. En una célula diploide de un
organismo, los alelos de un gen dado se emplazan en una ubicacidon especifica, o locus (plural, locus) en un
cromosoma. En cada cromosoma del par de cromosomas homologos esta presente un alelo. Una especie de planta
diploide puede comprender una gran cantidad de alelos distintos en un locus particular. Estos pueden ser alelos
idénticos del gen (homocigético) o dos alelos distintos (heterocigotico). Por tanto, por ejemplo, en el presente
documento se puede hacer referencia a un alelo de MYaV del locus de resistencia a MYaV MYaV6.1.

El término "gen" significa una secuencia de ADN (gendmica) que comprende una region (region transcrita), que se
transcribe en una molécula de ARN mensajero (ARNm) en una célula y una region reguladora unida operativamente
(por ejemplo, un promotor). Los distintos alelos de un gen son, por tanto, distintas formas alternativas del gen, que
pueden estar en forma de, por ejemplo, diferencias en uno o mas nucleétidos de la secuencia de ADN gendmico (por
ejemplo, en la secuencia del promotor, las secuencias exonicas, la secuencias intronicas, etc.), de la secuencia del
ARNmM y/o de aminoacidos de la proteina codificada.

El término "locus" (plural, locus) significa un lugar o lugares especificos o un sitio en un cromosoma donde, por ejemplo,
se encuentra un gen o marcador genético. El locus de resistencia a MYaV (o locus que confiere resistencia MYaV) es,
por tanto, la ubicacion en el genoma del melén, donde se encuentra el gen de resistencia a MYaV. En el meldn
cultivado, el locus de resistencia a MYaV se encuentra en el cromosoma 6 (utilizando la nomenclatura de la ICuGlI
para cromosomas o grupos de ligamiento, es decir, el GLVI) y preferentemente introgresa en el genoma del melén
cultivado (es decir, en el cromosoma 6 o GLVI) a partir de accesiones de meldn silvestre, tales como (pero sin
limitacién) las dos accesiones de meldn silvestre depositadas con los nimeros de referencia NCIMB 41966 y
NCIMB41969, o a partir de otros melones silvestres o parientes silvestres del meldn que se pueden cruzar con C. melo
y de cuyos cruces se puede producir una descendencia fértil.

Un "locus de rasgo cuantitativo" o "QTL" es un locus cromosémico que codifica uno o mas alelos que afectan la
expresividad de un fenotipo distribuido de forma continua (cuantitativo). La resistencia a MYaV que confiere el locus
de rasgo cuantitativo se denomina en el presente documento MYaVé.1.

"ICuGlI" (forma siglada del inglés International Cucurbit Genomics Initiative) se refiere a Iniciativa Internacional de los
Genomas de las cucurbitaceas, que publica mapas genéticos de, por ejemplo, Cucumis melo (http://www.icugi.org/cgi-
bin/cmap/map_set_info?species_acc=CM). La versién actual del mapa genémico de C. melo es del 4 de marzo de
2012 y el mapa del cromosoma 6 se denomina ICuGI_VI (o GL VI, o Grupo de Ligamiento VI), y contiene 124
marcadores (11 AFLP, 1 ISSR, 19 RAPD, 17 RFLP, 31 SNP, 45 marcadores SSR) en un grupo de ligamiento que
abarca de 0,00 a 98,00 cM. En el presente documento, cromosoma 6 de melén y GL VI se usan indistintamente.

La "distancia genética" entre locus (por ejemplo, entre marcadores moleculares y/o entre marcadores fenotipicos) en
el mismo cromosoma se mide por la frecuencia de entrecruzamiento o frecuencia de recombinacion (FR) y se indica
en centimorgans (cM). Un cM corresponde a una frecuencia de recombinacién del 1 %. Si no se pueden encontrar
recombinantes, la FR es cero y los locus estan extremadamente juntos fisicamente o son idénticos. Cuanto mas
separados estan dos locus, mayor es la FR.

La "distancia fisica" entre locus (por ejemplo, entre marcadores moleculares y/o entre marcadores fenotipicos) en el
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mismo cromosoma es la distancia fisica real expresada en pares de bases (pb), kilo pares de bases (kb) o mega pares
de bases (Mb). C. melo tiene un tamafio total del genoma haploide de aproximadamente 450 Mb, dividido en 12 pares
de cromosomas, véase Garcia-Mas y col., PNAS 2 de julio de 2012, p1-6 y Gonzales y col. 2010, BMC Genomics
11:339, p1-13.

"Fragmento de introgresion" o "segmento de introgresion" o "regiéon de introgresion" se refiere a un fragmento de
cromosoma (o parte o region del cromosoma) que se ha introducido en otra planta de la misma especie o de una
especie relacionada mediante técnicas de cruzamiento o técnicas tradicionales de mejora genética, tales como el
retrocruzamiento, es decir, el fragmento introgresado es el resultado de procedimientos de mejora genética a los que
se hace referencia mediante el verbo "introgresar" (tal como retrocruzamiento). En el meldn, las accesiones de melon
silvestre o parientes silvestres del melon se utilizan a menudo para introgresar fragmentos del genoma silvestre en el
genoma del melon cultivado, Cucumis melo. Dicha planta de meldn cultivada tiene, por tanto, un "genoma de C. melo”
cultivado, pero comprende en el genoma un fragmento de un meldn silvestre o de un pariente silvestre del meldn, por
ejemplo, un fragmento de introgresion de un genoma de Cucumis silvestre relacionado, tal como Cucumis melo ssp.
agrestis, C. melo ssp. melo, C. melo ssp. acidulous, C. callosus, C. trigonus, C. picrocarpus, u otro melon silvestre o
pariente silvestre del melén. Se entiende que la expresion "fragmento de introgresion” nunca incluye un cromosoma
completo, sino solo una parte de un cromosoma. El fragmento de introgresion puede ser grande, por ejemplo, incluso
la mitad de un cromosoma, pero preferentemente es mas pequefio, tal como de aproximadamente 15 Mb o menos, tal
como de aproximadamente 10 Mb o menos, de aproximadamente 9 Mb o menos, de aproximadamente 8 Mb o menos,
de aproximadamente 7 Mb o menos, de aproximadamente 6 Mb o menos, de aproximadamente 5 Mb o menos, de
aproximadamente 4 Mb o menos, de aproximadamente 3 Mb o menos, de aproximadamente 2 Mb o menos, de
aproximadamente 1 Mb (equivalente a 1.000.000 pares de bases) o menos, o de aproximadamente 0,5 Mb
(equivalente a 500.000 pares de bases) o menos, tal como de aproximadamente 200.000 pb (equivalente a 200 kilo
pares de bases) o menos, de aproximadamente 100.000 pb (100 kb) o menos, de aproximadamente 50.000 pb (50 kb)
0 menos, aproximadamente 25.000 pb (25 kb) o menos.

El "alelo de MYaV" se refiere a un alelo que confiere resistencia a MYaV que se encuentra en el locus que confiere
resistencia a MYaV MYaV6.1, o en la parte del locus que confiere resistencia, introgresado en el meldn cultivado (en
el cromosoma 6 de C. melo cultivado), procedente de un melon silvestre o pariente silvestre del melén, por ejemplo,
de plantas de las cuales se deposité una muestra representativa de semillas con el nimero de referencia NCIMB
41966 o NCIMB 41969. La expresion "alelo de MYaV", por tanto, también abarca los alelos de MYaV que se pueden
obtener de otras accesiones de Cucumis resistentes a MYaV, tal como alelos ortélogos de MYaV (véase mas abajo).
Cuando estan presentes uno o dos alelos de MYaV en el locus que confiere resistencia a MYaV en el genoma (es
decir, en forma heterocigética u homocigética), la planta es resistente al MYaV, es decir, tiene un fenotipo de
resistencia MYaV. En la planta de melén cultivada que carece del fragmento de introgresion, el alelo de C. melo
encontrado en el mismo locus en el cromosoma 6 se denomina en el presente documento alelo "myav" alelo (o alelo
susceptible a MYaV). Como la resistencia es dominante, las plantas myav/myav muestran un fenotipo susceptible al
MYaV, mientras que las plantas MYaV/myav y las plantas MYaV/MYaV son plantas que poseen el fenotipo resistente
al MYaV conferido por el alelo MYaV (es decir, son resistentes al MYaV).

"alelos ortélogos de MYaV" u "ortélogos de MYaV", u "ortélogos para MYaV " son alelos de genes de resistencia a
MYaV presentes en otros parientes silvestres del meldn, en los cromosomas ortdlogos 6. Dichos alelos ortélogos
pueden, por tanto, encontrarse en el cromosoma 6 ortélogo de parientes silvestres de C. melo, tales como C. callosus,
C. trigonus, C. picrocarpus y otros, y son transferibles, por introgresion, al cromosoma 6 de C. melo.

Un "fenotipo de resistencia MYaV" o "resistencia a MYaV", o "plantas resistentes al MYaV", se refiere a la resistencia
frente al MYaV conferida por el alelo MYaV (o por el alelo ortélogo de MaYV) cuando esta presente en el genoma de
C. melo en dos copias (en forma homocigoética). El fenotipo de resistencia MYaV y la presencia del alelo MYaV y/u
ortélogos de MYaV puede analizarse utilizando el "ensayo de resistencia MYaV" y/o ensayos de marcadores de MYaV.

Un "ensayo de resistencia a MYaV" puede llevarse a cabo de distintas maneras, ya sea por injerto o, preferentemente,
como prueba de campo, como también se describe en otra parte en el presente documento. Preferentemente, se
utiliza un ensayo de campo una zona de alta incidencia natural de Bemisia tabaci biotipo B, que porta el MYaV, tal
como el noreste de Brasil u otras zonas donde hay una alta incidencia de enfermedad por el MYaV (es decir, un area
infestada por MYaV). Una planta de un genotipo particular se considera resistente al MYaV si la puntuacion promedio
de resistencia a la enfermedad de una pluralidad de plantas (al menos 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10 o mas, preferentemente en
al menos dos o tres repeticiones) de ese genotipo es significativamente mayor en comparacion con los controles
susceptibles (plantas que carecen de un fragmento de introgresion que comprende un alelo MYaV o un ortélogo de
MYaV, tales como las variedades de melén Galia Amaregal F1 (Nunhems) o Glory (Origene Seeds); o las variedades
de meldn Piel de Sapo Medellin (Nunhems) o Sancho (Syngenta)), cuando se cultiva en el mismo entorno. Por tanto,
por ejemplo, las plantas de melén de una linea que comprende la introgresion del locus que confiere resistencia a
MYaV, o una parte que confiere resistencia del mismo, en forma heterocigética u homocigota, se pueden cultivar junto
con plantas de melén de control adecuadas (especialmente plantas de melén susceptibles a MYaV) en un campo
abierto en el noreste de Brasil y, cuando todas las plantas de los controles susceptibles muestren sintomas claros de
amarilleamiento (véase la Figura 2) todas las plantas se fenotipan en una escala de resistencia a la enfermedad de 1
(hojas totalmente amarillas, es decir, las hojas en el primer 1/3 de la planta son el 100 % amarillas) a 9 (hojas
totalmente verdes; las hojas en el primer 1/3 de la planta son el 100 % verdes), por lo que 2 = aproximadamente el
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81 % al 99 % del area foliar en el primer 1/3 de la planta es amarilla, 3 = aproximadamente el 65 % al 80 % del area
foliar en el primer 1/3 de la planta es amarilla, 4 = aproximadamente el 49 % al 64 % del area foliar en el primer 1/3 de
la planta es amarilla, 5 = aproximadamente el 33 % al 48 % del area foliar en el primer 1/3 de la planta es amarilla, 6
= aproximadamente el 17 % al 32 % del area foliar en el primer 1/3 de la planta es amarilla, 7 = hasta aproximadamente
el 17 % del area foliar en el primer 1/3 de la planta es amarilla, 8 = unas pocas hojas en el primer 1/3 de la planta
comienzan a mostrar sombras/moteado amarillo. El primer 1/3 de la planta se refiere a las hojas mas antiguas en la
zona del primer 1/3 de la planta, determinada a partir del sistema principal del tallo/radicular de la planta y como se
observa en la Figura 2 (rectangulo negro). Las hojas mas jovenes de las matas, mas hacia la punta de las matas, no
se fenotipan, dado que estas son generalmente verdes en el momento del fenotipado y se vuelven amarillas, solo en
las plantas susceptibles, después de varios dias mas, por ejemplo, 7-10 dias después (aunque ya contengan el virus
en el momento del fenotipado). Las plantas con una puntuacién promedio de resistencia a la enfermedad que es
significativamente mas alta que la puntuacion promedio de la enfermedad de los controles susceptibles, por ejemplo,
una puntuacién promedio de al menos 3,0, preferentemente de al menos 4,0, mas preferentemente de al menos 5,0,
de al menos 6,0, de al menos 7,0, de al menos 8,0, muy preferentemente de 9,0, son en el presente documento plantas
resistentes a MYaV o plantas que tienen una resistencia a MYaV.

El "ensayo de marcadores de MYaV" es un ensayo de marcadores moleculares que se puede utilizar para probar si
en el cromosoma 6 de C. melo una introgresion de un melén silvestre, o pariente silvestre del melén que comprende
el alelo de MYaV esta presente en el genoma (o si en el melon silvestre o los parientes silvestres del melon
comprenden la region que comprende QTL MYaV6.1 en su genoma), mediante la determinacién del genotipo de los
marcadores de SNP mME15090 y/o mME12135, y/o cualquier marcador especifico del genoma de melén silvestre o
pariente silvestre del melon entre los marcadores de SNP mMEmMME 15090 y mME12135, y opcionalmente también A)
de uno o mas marcadores seleccionados del grupo mME40332, mME28908, mME36531, mME9692, mMES50656, o
cualquier marcador especifico del genoma de C. melo silvestre o pariente silvestre del melon entre mME1509 y
mME50656, o B) de uno o mas marcadores seleccionados del grupo mME21377, mME36533, mE13585, o cualquiera
especifico del genoma de C. melo silvestre o pariente silvestre del melén entre mME21377 y mME13585.

"Meldn" o "meldn almizclefio" se refiere en el presente documento a plantas de la especie Cucumis melo. Los melones
o 'melones almizclefios', Cucumis melo, se pueden clasificar en: C. melo cantalupensis, C. melo inodorous 'y C. melo
reticulatus. Los C. melo cantalupensis también se denominan cantalupos y son principalmente de forma redonda con
estrias prominentes y casi sin reticulado. La mayoria tiene una pulpa naranja y dulce, y habitualmente son muy
fragantes. En contraste con el melén europeo, el "cantalupo” norteamericano no es de este tipo, pero pertenecen a los
melones almizclefios verdaderos. Los C. melo inodorous (o melones de invierno) se pueden subdividir en distintos
tipos, tal como el melén Honeydew, Piel de sapo, melén Sugar, meldn japonés, etc. C. melo reticulatus es el meldn
almizclefio verdadero, que tiene una piel reticulada (con forma de red) e incluye melones Galia, melones Sharlyn y el
cantalupo norteamericano.

"Meldn cultivado" se refiere a plantas de Cucumis melo, es decir, variedades, lineas reproductivas o cultivares de la
especie C. melo, cultivados por los seres humanos y que tienen buenas caracteristicas agronémicas, especialmente,
producen frutos comestibles y comercializables de buen tamafio, calidad y uniformidad; preferentemente tales plantas
no son "plantas silvestres", es decir, plantas que generalmente tienen rendimientos mucho peores y caracteristicas
agronémicas peores que las plantas cultivadas y, por ejemplo, crecen naturalmente en poblaciones silvestres. Las
"plantas silvestres" incluyen, por ejemplo, ecotipos, lineas de PI (forma siglada de Plant Introduction: introduccion
vegetal), variedades autdctonas o accesiones silvestres o parientes silvestres de una especie.

El meldn y los parientes silvestres del meldn es/son diploides y tiene/tienen 12 pares de cromosomas homologos,
numerados del 1 al 12. "Cromosoma 6 de melon" se refiere al cromosoma 6 de C. melo, como se conoce en la técnica
y como se denomina en la nomenclatura de la ICuGl. El "cromosoma 6 ortélogo" se refiere al cromosoma 6 de parientes
silvestres del meldn, partes de cual pueden introgresarse en el cromosoma 6 del melén cultivado.

"Meldn silvestre" incluye plantas silvestres de la especie Cucumis melo, por ejemplo, C. melo ssp agrestis, C. melo
ssp. melo, C. melo var. texanus, C. melo var. acidulous, semillas depositadas con el NCIMB 41966, el NCIMB 41969,
y otras accesiones de C. melo silvestre, como, por ejemplo, variedades autdctonas o accesiones Pl que se encuentran
en http://www.ars-grin.gov u otras colecciones de semillas. Las semillas depositadas con el NCIMB 41966 se
obtuvieron de la coleccion ARS-GRIN y tienen la denominacion de origen 'India’. Las semillas depositadas con el
NCIMB 41969 se obtuvieron de Espafa y tienen como origen Uzbekistan.

Los "parientes silvestres del meldn" incluyen plantas silvestres de otras especies de Cucumis, pero que se pueden
cruzar con Cucumis melo para producir descendencia fértil (opcionalmente, con la ayuda de rescate de embriones,
potenciacién dependiente de temperatura del crecimiento del tubo polinico o técnicas similares para superar las
barreras reproductivas) y de las cuales se pueden obtener fragmentos de cromosomas y transferirlos a Cucumis melo
(ya sea por cruces interespecificos con C. melo o a través de cruces con una especie que actua de puente). Ejemplos
de parientes silvestres del melén son C. anguria, C. metuliferus, Cucumis callosus, Cucumis trigonus, Cucumis
ficifolius, C. picocarpus, C. zeyheri, C. africanus, C. meeusei, C. prophetarum, C. hystrix, C. queenslandicus, y otras
especies de Cucumis (véase, por ejemplo, Sebastian y col. 2010, PNAS Vol. 107, n.° 32, 14269-14273).

"Promedio" se refiere en el presente documento a la media aritmética.
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Un "cromosoma recombinante" se refiere a un cromosoma que tiene una nueva composicion genética que surge a
través del cruce entre cromosomas homologos, por ejemplo, un "cromosoma 6 recombinante”, es decir, un cromosoma
6 que no esta presente en ninguna de las plantas parentales y que surgié a través de un raro evento de
entrecruzamiento entre cromosomas homologos de un par de cromosomas 6. En el presente documento, por ejemplo,
se proporciona un cromosoma 6 recombinante de melén que comprende un locus que confiere resistencia a MYaV, o
una parte que confiere resistencia del mismo (que comprende un alelo de resistencia MYaV).

La expresion "técnicas de mejora genética tradicionales" abarca en el presente documento el cruce, retrocruzamiento,
autofecundacién, seleccion, produccién de haploides dobles, rescate de embriones, fusion de protoplastos, seleccion
asistida por marcador, mejora genética por mutacion, etc., tal como conoce el obtentor de plantas (es decir,
procedimientos que no son procedimientos de modificacion genética/transformacién/transgénicos), mediante los
cuales, por ejemplo, se puede obtener, identificar y/o transferir un cromosoma 6 recombinante.

"Retrocruzamiento” se refiere a un procedimiento de mejora genética mediante el cual un rasgo (Unico), tal como la
resistencia a MYaV, puede transferirse desde un acervo genético inferior (por ejemplo, un melon silvestre o un pariente
silvestre del meldn; también denominado "donante") a un acervo genético superior (también denominado "parental
recurrente"), por ejemplo, un melén cultivado. Una descendencia de un cruce (por ejemplo, una planta F1 obtenida
cruzando un meldn silvestre resistente a MYaV con un melén cultivado susceptible a MYaV; o una planta F2 o una
planta F3, etc., obtenida de la autofecundacién de F1) se "retrocruza" con el parental con el acervo genético superior,
por ejemplo, con el parental cultivado, susceptible a MYaV. Después de repetidos retrocruces, el rasgo del acervo
genético inferior se habra incorporado al acervo genético superior.

La "seleccion asistida por marcadores" o "SAM" es un procedimiento de uso de la presencia de marcadores
moleculares, que estan genéticamente ligados a un locus particular o a una regiéon cromosomica particular (por
ejemplo, fragmento de introgresién), para seleccionar plantas por la presencia del locus o region especifica (fragmento
de introgresion). Por ejemplo, un marcador molecular genéticamente ligado a un locus de resistencia a MYaV, puede
utilizarse para detectar y/o seleccionar plantas de melén que comprendan el locus de resistencia a MYaV. Cuanto mas
cerca esté el ligamiento genético del marcador molecular con el locus (por ejemplo, aproximadamente 7 cM, 6 cM,
5¢cM, 4 cM, 3 cM, 2 cM, 1 cM, 0,5 cM o menos), menos probable es que el marcador se disocie del locus mediante
recombinacion meiotica.

La "puntuacion LOD" (logaritmo (en base 10) de probabilidades) se refiere a una prueba estadistica que se utiliza a
menudo para el analisis de ligamiento en poblaciones animales y vegetales. La puntuacion LOD compara la
probabilidad de obtener los datos de la prueba si los dos locus (locus de marcadores moleculares y/o un locus de un
rasgo fenotipico) estan en efecto ligados, a la probabilidad de observar los mismos datos al azar. Las puntuaciones
LOD positivas favorecen la presencia de un ligamiento y una puntuacion LOD mayor a 3,0 se considera prueba de
ligamiento. Una puntuacion LOD de +3 indica una probabilidad de 1000 a 1 de que el ligamiento observado no se
produjo al azar.

"Propagacion vegetativa", "reproduccion vegetativa" o "propagacion clonal" se utilizan indistintamente en el presente
documento y significan el procedimiento de tomar parte de una planta y permitir que esa parte de la planta forme al
menos raices, donde parte de la planta, por ejemplo, se define como o se obtiene de (por ejemplo, cortando) la hoja,
polen, embrién, cotileddn, hipocétilo, células, protoplastos, célula meristematica, raiz, punta de la raiz, pistilo, antera,
flor, punta de brotes, brote, tallo, fruto, peciolo, etc. Cuando una planta entera se regenera por propagacion vegetativa,
también se denomina propagacion vegetativa.

"Cultivo celular" o "cultivo de tejidos" se refiere al cultivo in vitro de células o tejidos de una planta.

"Regeneracion" se refiere al desarrollo de una planta a partir de un cultivo celular o un cultivo de tejidos, o de
propagacion vegetativa.

"Transgén" o "gen quimérico" se refiere a un locus genético que comprende una secuencia de ADN, tal como un gen
recombinante o un cromosoma recombinante o parte del mismo, que se ha introducido en el genoma de una planta
de melén por transformacion, tal como transformacion mediada por Agrobacterium. Una planta que comprende un
transgén integrado de manera estable en su genoma se denomina "planta transgénica". Un transgén o una planta
transgénica también puede contener un cromosoma recombinante completo o parte de un cromosoma recombinante,
por ejemplo, la parte que comprende el alelo de MYaV, introducido en el genoma por transformacion.

Una "secuencia de acido nucleico aislada" o "ADN aislado" se refiere a una secuencia de acido nucleico que ya no se
encuentra en el entorno natural del que se aisld, por ejemplo, la secuencia de acido nucleico en una célula
hospedadora bacteriana o en el genoma nuclear o plastidico de la planta.

Una "célula hospedadora" o una "célula hospedadora recombinante" o "célula transformada" son términos que se
refieren a una nueva célula (u organismo) individual que surge como resultado de haber introducido en dicha célula al
menos una molécula de acido nucleico. La célula hospedadora es preferentemente una célula vegetal o una célula
bacteriana. La célula hospedadora puede contener el acido nucleico como una molécula replicativa extracromosémica
(episémica), o comprender el acido nucleico integrado en el genoma nuclear o plastidico de la célula hospedadora, o
como un cromosoma introducido, por ejemplo, minicromosoma.
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Descripcion detallada de la invenciéon

La presente invencién desvela una planta Cucumis melo cultivada que comprende resistencia frente al virus asociado
al amarilleamiento del melén (MYaV). En particular, la resistencia es conferida por un fragmento de introgresion en el
cromosoma 6 del meldn, en el que dicho fragmento de introgresion procede de una planta silvestre de la especie
Cucumis melo o de un pariente silvestre del meldn.

Los presentes inventores cruzaron dos accesiones distintas de C. melo, semillas representativas que se depositaron
con el NCIMB 41966 y NCIMB 41969, con una linea reproductiva de melon susceptible a MYaV y con una variedad
de melon susceptible, respectivamente, y llevo a cabo el mapeo de QTL, basandose en datos de fenotipado obtenidos
de campos infestados por MYaV cerca de Mossoro (Rio Grande do Norte, Brasil).

Sorprendentemente, en ambas poblaciones de mapeo, se encontré en el cromosoma 6 del melén un QTL altamente
significativo para la resistencia a MYaV, lo que indic6 que distintas accesiones de Cucumis melo silvestre comprenden
un locus de resistencia a MYaV en el cromosoma 6, que se transfirié a C. melo cultivado y confirié resistencia a MYaV
a la planta de melén cultivada. En las dos poblaciones de mapeo, el QTL, que se llamé MYaV6.1, explico el 32,6 % y
el 91,7 % de la variacion fenotipica observada para la resistencia a MYaV y, por lo tanto, es muy significativa.

Debe tenerse en cuenta que cuando se hace referencia en el presente documento a un (un) QTL (MYaV6.71) o a un
locus que confiere resistencia a MYaV (o una parte que confiere resistencia del mismo) en el cromosoma 6 del genoma
de C. melo, puede ser que en el cromosoma 6 haya en realidad dos (o mas) QTL ligados entre si, ya que la puntuacion
LOD tiene dos picos en ambas poblaciones de mapeo (véase la Figura 1). Por lo tanto, la referencia a un QTL o a un
locus abarca la posibilidad de que haya dos (o mas) QTL o dos (0 mas) locus acoplados entre si en el cromosoma 6.
Igualmente, en el presente documento la referencia a un fragmento de introgresion en el cromosoma 6 que tiene un
QTL o un locus que confiere resistencia a MYaV (o una parte que confiere resistencia del mismo) abarca que el
fragmento de introgresion comprenda todos los locus que confieren resistencia, o en casos de fragmentos de
introgresion mas pequefios, al menos una region de introgresion lo suficientemente grande (con uno, dos o mas QTL)
como para que el fragmento de introgresion confiera resistencia a MYaV cuando el fragmento de introgresion esta en
forma heterocigotica u homocigética en el genoma de C. melo. Por tanto, en caso de fragmentos de introgresion mas
pequerios, el fragmento de introgresion comprende preferentemente al menos el QTL principal (es decir, el mayor de
los dos picos del LOD en la Figura 1).

Por tanto, en un aspecto, se descubrié que esta presente en el cromosoma 6 de los melones silvestres un locus de
rasgo cuantitativo (QTL MYaV®6.1) que confiere resistencia a MYaV y que este QTL, cuando se transfiere (introgresa)
a una variedad o linea reproductiva de meldn cultivado susceptible a MYaV, y cuando esta presente en forma
heterocigética u homocigoética, confiere resistencia a MYaV a la planta de meldn cultivada. EI QTL, o el fragmento de
introgresion que comprende el QTL (que comprende el alelo de resistencia a MYaV) es, por tanto, dominante, es decir,
es suficiente tener el fragmento de introgresion en uno de los cromosomas 6 (un cromosoma 6 recombinante), mientras
que el cromosoma 6 homologo del par puede ser un cromosoma 6 (no recombinante) de C. melo cultivado que carece
del fragmento de introgresion.

Aunque las fuentes actuales de introgresiones de alelos de resistencia a MYaV son dos fuentes silvestres (NCIMB
41966 y NCIMB 41969, de India y Uzbekistan, respectivamente), probablemente hay otras accesiones de Cucumis
silvestres que comprenden alelos de MYaV o alelos ortdlogos de MYaV en el mismo locus en el cromosoma 6. Dichos
alelos de MYaV o alelos ortélogos de MYaV también se pueden identificar e introgresar en C. melo cultivado como se
describe en el presente documento, para generar una planta de C. melo cultivada que comprenda un genoma de C.
melo y un cromosoma 6 recombinante, por lo que el cromosoma 6 recombinante comprende un fragmento de
introgresion de especies de Cucumis silvestre, que confiere un fenotipo de resistencia a MYaV al cultivo a la planta de
C. melo cultivada cuando esta presente en forma homocigética o heterocigética.

Las accesiones de melones silvestres y parientes silvestres del melén, tales como accesiones obtenibles de la
coleccion del USDA National Plant Germplasm System u otras colecciones de semillas, pueden cribarse en cuanto a
la resistencia a MYaV utilizando ensayos fenotipicos y/o de marcadores de MYaV, y las accesiones resistentes pueden
cruzarse con una planta de Cucumis melo que carezca de resistencia a MYaV. Después, la generacion F2 (o una
generacion posterior, tal como la F3 o una generacién de retrocruzamiento) puede cribarse en cuanto a plantas
recombinantes que tengan el fenotipo de resistencia MYaV y/o el fragmento de introgresion o una parte del mismo,
utilizando los ensayos de marcadores moleculares descritos en el presente documento.

Plantas, semillas y partes de planta desveladas en la invencion

Por tanto, en una primera divulgacién se proporciona una planta de Cucumis melo cultivada que comprende resistencia
frente al virus asociado al amarilleamiento del melén (MYaV).

La presencia de un fenotipo de resistencia MYaV se puede determinar utilizando el ensayo de resistencia a MYaV,
por el cual las plantas se criban en cuanto a la resistencia en condiciones naturales de campo en una o mas zonas
donde la incidencia del MYaV sea alta, tal como el noreste de Brasil. Las plantas desveladas de acuerdo con la
invencion tienen resistencia a MYaV si su puntuacion promedio de la enfermedad, en una escala de 9 = hojas
totalmente verdes (en el primer 1/3 de la planta) a 1 = hojas totalmente amarillas (en el primer 1/3 de la planta), es
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significativamente mas alta que la puntuacion promedio de la enfermedad de las variedades susceptibles a MYaV,
cuando se cultivan en las mismas condiciones ambientales. La puntuacién promedio de la enfermedad de las plantas
de meldn cultivadas resistentes a MYaV es, en una realizaciéon, de al menos 3, preferentemente de al menos 4, en
una escala de 1 = hojas totalmente amarillas a 9 = hojas totalmente verdes, cuando se cultivan en el campo en el
noreste de Brasil, o en cualquier otro campo donde la incidencia del MYaV sea alta. En otra realizacion, la puntuacion
promedio de la enfermedad es al menos de 5, 6, 7, 8 0 9. Se puede ver si la incidencia del MYaV es alta debido a los
sintomas graves de amarilleamiento (puntacion de la enfermedad promedio = 1) que se desarrollan en las plantas de
control susceptibles, tales como los cultivares Sancho, Amaregal u otros. Alternativamente o ademas, se pueden
determinar los niveles de virus MYaV en el tejido de meldén, por ejemplo, utilizando anticuerpos policlonales
desarrollados para la deteccion de MYaV.

Las puntuaciones de la enfermedad promedio se calculan preferentemente basandose en al menos cuatro plantas de
una linea o variedad, preferentemente al menos 5, 10, 15, 20 o mas plantas cultivadas en las mismas condiciones
ambientales.

La resistencia frente al MYaV es conferida por un fragmento de introgresion en el cromosoma 6, en el que el fragmento
de introgresion procede de un genoma de meldn silvestre o de un pariente silvestre del melén. El fragmento de
introgresion comprende el locus del rasgo cuantitativo (QTL) denominado en el presente documento MYaVé.1, locus
que a su vez comprende un alelo de resistencia MYaV, o un alelo de resistencia ortélogo de MYaV, del gen de
resistencia a MYaV.

Las plantas de melén cultivadas desveladas en el presente documento, por tanto, tienen un cromosoma 6
recombinante, que comprende un fragmento de introgresiéon de un cromosoma 6 de meldn silvestre o de un
cromosoma 6 ortélogo de un pariente silvestre del melon.

Como la resistencia es dominante, el fenotipo de resistencia se observa cuando el alelo de resistencia esta en forma
heterocigética u homocigética, las plantas de melén cultivadas desveladas en el presente documento tienen el
fragmento de introgresion o la parte que confiere resistencia del mismo, en el cromosoma 6 en forma heterocigética u
homocigética.

El fragmento de introgresion puede proceder de (o procede de), o es obtenible de (o se obtiene de) una planta silvestre
de la especie Cucumis melo, que comprende el QTL de MYaV (MYaVé6.1) en el cromosoma 6. Como alternativa, el
fragmento de introgresion puede proceder de (o procede de), o es obtenible de (o se obtiene de) un pariente silvestre
de Cucumis melo, que se puede cruzar con Cucumis melo (opcionalmente utilizando técnicas de rescate de embriones
u otras, para ayudar a la produccion de una descendencia viable), para que el fragmento del cromosoma 6 ortélogo
pueda introgresarse en el cromosoma 6 de C. melo, especialmente C. melo cultivado.

En una divulgacion especifica, el fragmento de introgresion que comprende el locus de resistencia a MYaV puede
proceder de (o procede de) o es obtenible de (o se obtiene de) plantas de C. melo silvestre, de las que se ha depositado
una muestra representativa de semillas con el nimero de referencia NCIMB 41966 o NCIMB41969. En un aspecto, la
invencion desvela una planta de C. melo cultivada que comprende resistencia frente a MYaV, en la que la resistencia
es conferida por un fragmento de introgresion en el cromosoma 6 del meldn, en el que dicho fragmento de introgresion
(que confiere dicha resistencia a MYaV) procede (o se puede obtener de) un cruce de una planta cuyas semillas se
depositaron con el numero de referencia NCIMB 41966 o NCIMB41969 con una planta de melén cultivada. Ambas
accesiones de C. melo silvestre tienen un fenotipo de resistencia a MYaV, con una puntuacién de la enfermedad
promedio de 9,0 (las hojas permanecen verdes), en comparacién con una puntacion de la enfermedad promedio por
debajo de 2,0, o por debajo de 1,5, para las variedades susceptibles de meldn, tales como Amaregal F1. El fragmento
de introgresion también puede proceder (o procede de) otras plantas de C. melo silvestres u otros parientes silvestres
del meldn, que tengan una puntaciéon de la enfermedad por MYaV promedio de al menos 7, preferentemente de al
menos 8, mas preferentemente de 9, como, por ejemplo, se determina en el ensayo de resistencia a MYaV.

Otra divulgacion se refiere a una planta desvelada en el presente documento, es decir, una planta de Cucumis melo
cultivada que comprende resistencia frente al virus asociado al amarilleamiento del melén (MYaV), en la que dicha
resistencia es conferida por un fragmento de introgresion en el cromosoma 6 en forma homocigética o heterocigética,
y en la que dicho fragmento de introgresion procede de una planta silvestre de la especie Cucumis melo, en la que el
fragmento de introgresion es idéntico al fragmento que confiere resistencia a MYaV en el cromosoma 6 como esta
presente en las semillas depositadas con el nimero NCIMB 41966, NCIMB 41969, NCIMB 42113 o NCIMB 42198.

El experto en la materia es capaz de identificar e introgresar el QTL MYaV6.1 que comprende la regién encontrada en
otras accesiones de meldn silvestre u otros parientes silvestres del melén, en C. melo cultivado como se explicara
mas adelante. El experto en la materia también puede identificar otros marcadores moleculares ligados a (asociados
con) el QTL, que pueden utilizarse para identificar la presencia de un fragmento de introgresion de otros melones
silvestres o parientes silvestres del melén en el cromosoma 6 de C. melo. Se descubrié que dos de los marcadores
moleculares proporcionados en el presente documento estan asociados con el QTL de resistencia a MYaV, cuando el
fragmento de introgresion se obtuvo de dos fuentes silvestres distintas. Estos dos marcadores también pueden estar
ligados a (asociados con) la resistencia a MYaV en el cromosoma 6, o en los cromosomas 6 ortélogos y, por tanto,
pueden ser Utiles para obtener el QTL de distintas fuentes. Como alternativa, el experto en la materia puede identificar
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otros marcadores moleculares utilizando procedimientos conocidos.

En una realizacion, la presencia del fragmento de introgresion, o la region del cromosoma 6 (o regién del cromosoma
6 ortologo), que comprende el locus de resistencia a MYaV, es detectable mediante un ensayo de marcadores
moleculares que detecta al menos uno, preferentemente al menos los siguientes dos marcadores de polimorfismo
mononucleotidico (SNP):

a) el genotipo CC o AC para el marcador de SNP mME15090 en el nucledtido 71 de la SEQ ID NO: 1 (o la SEQ ID
NO: 9);

b) el genotipo AA o AG para el marcador de SNP mME12135 en el nucleétido 71 de la SEQ ID NO: 3 (o la SEQ ID
NO: 10).

Como se menciono, se descubrié que estos dos marcadores de SNP estan genéticamente ligados a (o asociados con)
el fragmento de introgresion en el cromosoma 6 que comprende el QTL MYaVé.1 en ambas poblaciones de mapeo,
es decir, en plantas que comprenden el QTL de resistencia de dos accesiones de meldn silvestre distintas.

Por tanto, en un aspecto desvelado en el presente documento, las plantas resistentes al MYaV desveladas en el
presente documento comprenden al menos una Citosina (C) (es decir, el genotipo CC o AC) en lugar de dos Adeninas
(AA) en el nucledtido 71 de la SEQ ID NO: 1 (o la SEQ ID NO: 9) (denominado marcador de SNP mME15090) y/o
comprenden al menos una Adenina (A) (es decir, el genotipo AA o AG) en lugar de dos Guaninas (GG) en el nucleétido
71 dela SEQ ID NO: 3 (o la SEQ ID NO: 10) (denominado marcador de SNP mME12135). Genotipo de SNP se refiere
a dos nucleodtidos, y a secuencias gendmicas que comprenden uno de estos dos nucleétidos, uno en cada cromosoma
6. Entonces, una planta que tiene un genotipo CC para mME15090 tiene un nucledtido (C) idéntico en ambos
cromosomas, mientras que una planta que tiene un genotipo AC para mME15090 tiene un cromosoma con una A en
el nucleodtido 71 de la SEQ ID NO: 1 y un cromosoma con una C en el nucleétido 71 de la SEQ ID NO: 1.

En una realizacion adicional, el fragmento de introgresion, o la regiéon del cromosoma 6 (o region del cromosoma 6
ortélogo), que comprende el locus de resistencia a MYaV, es detectable mediante un ensayo de marcadores
moleculares que detecta adicionalmente al menos uno, dos, tres, cuatro, cinco, seis, siete, o los ocho marcadores de
polimorfismo mononucleotidico (SNP) seleccionados del grupo que consiste en:

a) el genotipo GG o AG para el marcador de SNP mME40332 en la SEQ ID NO: 2;
b) el genotipo TT o AT para el marcador de SNP mME28908 en la SEQ ID NO: 4;
c) el genotipo TT para el marcador de SNP mME36531 en la SEQ ID NO: 5;

d) el genotipo AA o AT para el marcador de SNP mME9692 en la SEQ ID NO: 6;
e) el genotipo CC o CT para el marcador de SNP mME50656 en la SEQ ID NO: 7;
f) el genotipo AA o AG para el marcador de SNP mME21377 en la SEQ ID NO: 8;
g) el genotipo TT o GT para el marcador de SNP mME36533 en la SEQ ID NO: 11;
h) el genotipo TT o CT para el marcador de SNP mME13585 en la SEQ ID NO: 12.

Por tanto, la planta de meldn resistente a MYaV desvelada en el presente documento comprende adicionalmente al
menos una Guanina (G) (es decir, el genotipo GG o AG) en lugar de dos Adeninas (AA) en el nucledtido 71 de la SEQ
ID NO: 2 (denominado marcador de SNP mME40332), y/o al menos una Timina (T) (es decir, el genotipo TT 0 AT) en
lugar de dos Adeninas (AA) en el nucledtido 71 de la SEQ ID NO: 4 (denominado marcador de SNP mME28908), y/o
dos Timinas (TT ) (es decir, el genotipo TT) en lugar de dos Citosinas (CC) o en lugar de CT en el nucledtido 71 de la
SEQ ID NO: 5 (denominado marcador de SNP mME36531), y/o al menos una Adenina (A) es decir, el genotipo AA o
AT) en lugar de dos Timinas (TT) en el nucleétido 71 de la SEQ ID NO: 6 (denominado marcador de SNP mME9692),
y/o al menos una Citosina (C) (es decir, el genotipo CC o CT) en lugar de dos Timinas (TT) en el nucleétido 71 de la
SEQ ID NO: 7 (denominado marcador de SNP mME50656), y/o al menos una Adenina (A) es decir, el genotipo AA o
AG) en lugar de dos Guaninas (GG) en el nucledtido 71 de la SEQ ID NO: 8 (denominado marcador de SNP
mME21377), y/o al menos una Timina (T) (es decir, el genotipo TT o GT) en lugar de dos Guaninas (GG) en el
nucleotido 71 de la SEQ ID NO: 11 (denominado marcador de SNP mME36533), y/o al menos una Timina (T) (es
decir, el genotipo TT o CT) en lugar de dos Citosinas (CC) en el nucledtido 71 de la SEQ ID NO: 12 (denominado
marcador de SNP mME13585).

En un aspecto, el fragmento de introgresion, o la regiéon del cromosoma 6 (o regiéon del cromosoma 6 ortélogo), que
comprende el locus de resistencia a MYaV, que es detectable mediante los marcadores anteriores, procede de una
planta silvestre de la especie Cucumis melo, y en un