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EVENTO DE ALGODÓN TRANSGÉNICO MON 88701 Y SUS MÉTODOS 
DE USO 

 

REFERENCIA CRUZADA CON SOLICITUDES RELACIONADAS 

Esta solicitud reivindica la prioridad de la Solicitud de Patente 5 

Provisoria de los Estados Unidos No. 61/469,118, presentada el 30 de marzo 

de 2011, incorporada a la presente como referencia en su totalidad.  

INCORPORACIÓN DEL LISTADO DE SECUENCIAS 

El listado de secuencias contenido en el archivo denominado 

“MONS302US.txt”, de 21 kilobytes (medida de Microsoft Windows®)  y fue 10 

creado el 9 de marzo de 2012, se adjunta a la presente en formato de copia 

electrónica y se incorpora a la presente a modo de referencia. 

CAMPO DE LA INVENCIÓN 

La presente invención se refiere al evento transgénico Gossypium 

hirsutum  MON 88701. El evento exhibe tolerancia a los herbicidas dicamba y 15 

glufosinato. La invención también se refiere a plantas, partes de planta, 

semillas de planta, células de planta, productos agrícolas, y métodos 

relacionados con el evento   MON 88701 y proporciona moléculas de 

nucleótidos que son únicas al evento y que fueron creadas en conexión con 

la inserción de ADN transgénico en el genoma de la planta  Gossypium 20 

hirsutu. 

ANTECEDENTES DE LA INVENCIÓN 

El algodón  (Gossypium hirsutum) es un cultivo importante en diversas 

áreas del mundo, y se han aplicado a este cultivo los métodos de 

biotecnología a fin de producir algodón con características deseadas. Una 25 

característica deseada es la tolerancia a los herbicidas. La expresión de un 

transgén con tolerancia a los herbicidas en una planta puede otorgar la 

característica deseada de la tolerancia al herbicida a la planta pero la 

expresión del transgén puede estar influenciada por la localización 

cromosómica y el resultado genómico de la inserción del transgén. Por 30 

ejemplo, se ha observado que en las plantas existe por lo general una 

variación en el nivel y patrón de expresión del transgén dentro de los eventos 
227.283 
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individuales que difieren en el sitio de inserción cromosómico del transgén 

pero que de lo contrario son  idénticos. También pueden existir diferencias 

agronómicas o fenotípicas no deseables y/o deseables entre eventos. Debido 

a esto, es por lo general necesario producir y analizar una gran cantidad de 

eventos de transformación de plantas individuales a fin de seleccionar un 5 

evento que tenga tanto las características deseadas como las características 

fenotípicas y agrícolas óptimas necesarias para que puedan comercializarse. 

Dicha selección requiere por lo general pruebas en campos e invernaderos 

con varios eventos durante múltiples años, en distintos lugares, y bajo una 

variedad de condiciones de modo que se pueda obtener una cantidad 10 

significativa de datos moleculares, fenotípicos y agrícolas. Las observaciones 

y los datos obtenidos, deben ser luego analizados por un grupo de científicos 

y agrónomos con el fin de seleccionar un evento que sea comercialmente 

adecuado. Dicho evento, una vez seleccionado, debe ser luego utilizado para 

introgresar las características deseadas en otros antecedentes genéticos 15 

utilizando métodos de fitomejoramiento de plantas y por lo tanto producir una 

cantidad de diferentes variedades de cultivo que contienen las características 

deseadas y que se adaptan en forma adecuada a condiciones de crecimiento 

locales específicas.  

SÍNTESIS DE LA INVENCIÓN 20 

La invención proporciona plantas de algodón transgénicas que 

comprenden el evento  MON 88701, que exhiben una tolerancia 

comercialmente aceptable a las aplicaciones de herbicidas de dicamba y 

glufosinato , que tienen una muestra de semilla representativa  presentada 

en la American Type Culture Collection  (ATCC® por sus siglas en inglés, 25 

Colección Americana de Cultivos Tipo) bajo la Designación de Depósito de 

Patente PTA-11754. La invención también proporciona moléculas de ADN 

novedosas relacionadas con el evento de algodón MON 88701 y métodos 

para usar estas moléculas. La invención también proporciona semillas, 

progenie, partes de planta, células, productos de consumo, de las plantas de 30 

algodón que utilizan el evento MON 88701. La invención también proporciona 

métodos para el uso del evento de algodón MON 88701 y métodos para 
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producir algodón que sea tolerante tanto a los herbicidas de dicamba como a 

los de glufosinato. 

 La invención proporciona moléculas de ADN recombinantes 

relacionadas con el evento de algodón MON 88701. Estas moléculas de ADN 

recombinantes pueden comprender moléculas nucleotídicas que poseen una 5 

secuencia  nucleótida que representa una región del ADN genómico que 

flanquea la inserción transgénica, y/o una región de la inserción transgénica, 

y/o una secuencia contigua de cualquiera de estas regiones tal como una 

región de la unión entre la inserción transgénica y el ADN genómico 

flanqueante del evento de algodón MON 88701. La invención también 10 

proporciona moléculas de ADN útiles como  cebadores y sondas  

diagnósticas para el evento de algodón MON 88701 y amplicones 

diagnósticos para la presencia del evento de algodón MON 88701. También 

se divulgan  plantas de algodón, células de plantas, partes de plantas, 

productos de consumo, progenie, y semillas que comprenden estas 15 

moléculas.    

La invención proporciona métodos, composiciones, y kits, útiles para 

detectar la presencia y/o ausencia de ADN derivado del evento de algodón 

MON 88701 y por lo tanto la presencia y/o ausencia del evento. La invención 

proporciona un método para la detección de MON 88701 contactando una 20 

muestra que comprende ADN con un juego se cebadores que al utilizarse en 

una reacción  de amplificación de ácido nucléico con ADN genómico de una 

planta de algodón o semilla que comprende el evento MON 88701, produce 

un diagnóstico de ADN amplificado para el evento de algodón MON 88701 

provocando una reacción de amplificación de ácido nucléico, de ese modo 25 

produciendo en ADN amplificado, y detecta la presencia y/o ausencia del 

ADN amplificado. La invención también proporciona un método para la 

detección de MON 88701 contactando una muestra que comprende ADN con 

una sonda que al utilizarse en una reacción de hibridación con ADN del 

evento de algodón MON 88701 se hibrida a una molécula de ADN específica 30 

para el evento de algodón MON 88701, provocando una reacción de 

hibridación, y detectando la hibridación de la sonda de la molécula de ADN. 
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También se proporcionan kits que comprenden los métodos y composiciones 

de la invención útiles para detectar la presencia de ADN derivada del evento 

de algodón MON 88701.   

La invención proporciona una planta de algodón, semilla, célula de 

planta, planta descendiente, parte de planta, o producto de consumo 5 

derivado de una planta, célula de planta, o semilla que comprende el evento 

de algodón MON 88701. La invención también proporciona una planta de 

algodón, semilla, célula de planta, planta descendiente, parte de planta, o 

producto de consumo que comprende una molécula de ADN recombinante 

que comprende una secuencia nucleótida seleccionada del grupo que que 10 

consiste en  SEQ ID NO: 1-10, y complementos y fragmentos de los mismos. 

La invención también proporciona una planta de algodón, semilla, célula de 

planta, planta descendiente, parte de planta, o producto de consumo 

derivados de la planta o semilla que comprende el evento de algodón MON 

88701 y que comprende una molécula de ADN recombinante que produce 15 

una molécula de ADN amplificada que comprende una secuencia 

seleccionada de SEQ ID NO: 1-10 en un método de amplificación de ADN.  

La invención proporciona un método para controlar malezas en un 

campo sembrando plantas de algodón que comprenden el evento MON 

88701 y luego aplicar una dosis efectiva de dicamba, glufosinato, o 20 

herbicidas de dicamba y glufosinato capaces de controlar las malezas sin 

dañar el evento de algodón MON 88701 que contiene las plantas. La 

invención también proporciona un método para controlar malezas en un 

campo  aplicando una dosis efectiva de al menos dicamba, glufosinato, o  

herbicidas de dicamba y glufosinato para controlar malezas en un campo y 25 

luego sembrar plantas de algodón que comprenden el evento MON 88701 en 

el campo. La invención también proporciona un método para producir 

semillas de algodón o pelusa de algodón esencialmente libres de semillas de 

malezas sembrando semillas de una planta de algodón tolerante al dicamba 

y al glufosinato que comprenden MON 88701 en un campo, aplicando al 30 

campo una dosis efectiva post emergencia de al menos dicamba, glufosinato, 
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o herbicidas dicamba y glufosinato suficientes para eliminar la especies de 

malezas, y cosechar la semilla o pelusa de algodón del campo.    

La invención proporciona métodos para producir una planta de 

algodón y/o semilla que tolere la aplicación de herbicidas de dicamba y 

glufosinato cruzando sexualmente un evento de algodón MON 88701 que 5 

contiene una planta que comprende una secuencia seleccionada de SEQ ID 

NO: 1-10 con una segunda planta de algodón, produciendo por lo tanto 

semilla, haciendo crecer la semilla para producir plantas descendientes, 

tratando las plantas descendientes con dicamba y/o glufosinato y 

seleccionando una planta descendiente que sea tolerante tanto al dicamba 10 

como al glufosinato. Los métodos también pueden incluir  la autofecundación 

de la planta descendiente seleccionada para producir una pluralidad de 

plantas descendientes de segunda generación y seleccionar de estas una 

planta tolerante al dicamba y al glufosinato. Los métodos también pueden 

incluir cruzar sexualmente la planta descendiente seleccionada con otra 15 

planta de algodón para producir la semilla, haciendo crecer la semilla para 

producir una segunda generación de plantas descendientes, tratando la 

segunda generación de plantas descendientes con dicamba y/o glufosinato, y 

seleccionando una planta descendiente de segunda generación que sea 

tolerante al dicamba y al glufosinato.  La invención proporciona métodos para 20 

producir una planta de algodón y/o semilla que tolere la aplicación de 

herbicidas de dicamba y glufosinato autofecundando una planta de algodón 

tolerante al dicamba y glufosinato que comprende el evento MON 88701 que 

comprende una secuencia seleccionada de  SEQ ID NO: 1-10, produciendo 

por lo tanto semilla, haciendo  crecer la semilla para producir plantas 25 

descendientes, tratando las plantas descendientes con dicamba y/o 

glufosinato; y seleccionando una planta descendiente que sea tolerante al 

dicamba y/o glufosinato. La invención proporciona métodos para determinar 

la cigocidad de un evento de algodón MON 88701 que contiene una planta o 

semilla que comprende contactar una muestra de ADN de algodón con un 30 

juego de cebadores que comprenden  SEQ ID NO: 11, 12, y 14 y un juego de 

sonda que comprende SEQ ID NO: 13 y 15; luego llevar a cabo una reacción 
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de amplificación del ácido nucléico con la muestra, juego de cebadores y 

juego de sondas; luego detectar en la reacción de amplificación del ácido 

nucleico una primera señal fluorescente que es diagnóstica para el evento 

MON 88701 y una segunda señal fluorescente diferente de la primera señal 

fluorescente y que es diagnóstica para el ADN genómico del algodón nativo 5 

que corresponde al sitio de  inserción del transgén del evento MON 88701;  y 

analizar la presencia y/o ausencia de la primera señal fluorescente y de la 

segunda señal fluorescente en la reacción de amplificación de ácido nucleico 

en donde la presencia de ambas señales fluorescentes indican que la 

muestra es heterocigótica para el evento MON 88701 y la presencia de 10 

solamente la primera señal fluorescente indica que la muestra es homocigota 

para el evento MON 88701. La invención también proporciona una planta de 

algodón, semilla, célula de planta o parte de planta que comprende genes de 

tolerancia al dicamba y glufosinato mapeados en el cromosoma A08 en la 

posición del mapa de 19.3cM y limitado por NG0207927 en la posición del 15 

mapa de 18,6cM a la izquierda y por NG0207529 en la posición del mapa de 

20,0 cM a la derecha, y métodos para usar el mismo. Lo que precede y otros 

aspectos de la invención serán más evidentes a partir de la siguiente 

descripción detallada.  

BREVE DESCRIPCIÓN DE LOS DIBUJOS 20 

La Figura 1 representa la organización del inserto transgénico en el 

genoma de una planta de algodón que comprende el evento MO 88701. [A] 

corresponde a la posición relativa de SEQ ID NO: 1; [A’]  corresponde a la 

posición relativa de SEQ ID NO: 3; [A’’]  corresponde a la posición relativa de 

SEQ ID NO: 5; [B]  corresponde a la posición relativa de SEQ ID NO: 2; [B’] 25 

corresponde a la posición relativa de SEQ ID NO: 4; [B’’] corresponde a la 

posición relativa de  SEQ ID NO: 6; [C] corresponde a la posición relativa de 

SEQ ID NO: 7; [D] corresponde a la posición relativa de SEQ ID NO: 8; [E] 

corresponde a la posición relativa de SEQ ID NO: 9; [F] corresponde a la 

posición relativa de SEQ ID NO: 10;  SQ21654 y SQ23205 corresponden a la 30 

posición relativa de cebadores utilizados para identificar el evento de algodón 

MON 88701. 
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La Figura 2 muestra dos años de datos de la prueba de campo de 

rendimiento agronómico expresados como libras de semilla de algodón por 

acre. 

La Figura 3 muestra primer año de datos de la prueba de rendimiento 

de campo  expresados como libras de semilla de algodón por acre. 5 

La Figura 4 muestra segundo año de datos de la prueba de 

rendimiento de campo  expresados como libras de semilla de algodón por 

acre con cantidades mayores ya sea de herbicida de dicamba (4.A.) o 

glufosinato (4.B.). 

La Figura 5 muestra el porcentaje de manchas necróticas que ocurren 10 

con mayores cantidades ya sea de dicamba (5.A) o glufosinato (5.B.)  

La Figura 6 muestra datos de prueba de rendimiento del campo como 

libras de semillas de algodón por acre del régimen de rociado para el evento 

MON 88701. 

La Figura 7 muestra plantas que comprenden el evento MON 88701 15 

versus plantas no transgénicas Coker 130 rociadas con dicamba y 

glufosinato en el campo. Las aplicaciones de herbicida fueron 1 lb de 

dicamba (2X) en pre; 1 lb de glufosinato (2X) en 2-hoja; 1 lb de dicamba en 

5-hoja; y 1 lb de glufosinato en 8 hoja. 

BREVE DESCRIPCIÓN DE LAS SECUENCIAS 20 

SEQ ID NO: 1 es una secuencia de veinte nucleótidos que representa 

la región 5’ de unión  del ADN genómico del algodón y el casete de expresión 

transgénico integrado.  SEQ ID NO: 1 está posicionado en SEQ ID NO: 10 en 

la posición nucleótida 1117-1136. 

SEQ ID NO: 2 es una secuencia de veinte nucleótidos que representa 25 

la región 3’  de unión del ADN genómico del algodón y el casete de expresión 

transgénico integrado.  SEQ ID NO: 2 está posicionado en SEQ ID NO: 10 en 

la posición nucleótida 5222-5241.   

SEQ ID NO: 3 es una secuencia de sesenta nucleótidos que 

representa la región 5’ de unión del ADN genómico del algodón y el casete 30 

de expresión transgénico integrado.   
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SEQ ID NO: 4 es una secuencia de sesenta nucleótidos que 

representa la región 3’ de unión  del ADN genómico del algodón y el casete 

de expresión transgénico integrado.   

SEQ ID NO: 5 es una secuencia de cien nucleótidos que representa la 

región 5’ de unión  del ADN genómico del algodón y el casete de expresión 5 

transgénico integrado.   

SEQ ID NO: 6 es una secuencia de cien nucleótidos que representa la 

región 3’ de unión  del ADN genómico del algodón y el casete de expresión 

transgénico integrado.   

SEQ ID NO: 7 es la secuencia 5’ que flanquea  el ADN insertado de 10 

MON 88701 hasta e incluyendo una porción del casete de expresión 

transgénico integrado.   

SEQ ID NO: 8 es la secuencia 3’ que flanquea  el ADN insertado de 

MON 88701 hasta e incluyendo una porción del casete de expresión 

transgénico integrado.   15 

SEQ ID NO: 9 es la secuencia del casete de expresión transgénico 

integrado.   

SEQ ID NO: 10  es la secuencia  nucleótida  contigua de la secuencia 

5’ que flanquea el ADN insertado (SEQ ID NO: 7), el casete de expresión 

transgénico integrado (SEQ ID NO: 9), y la secuencia 3’ que flanquea el ADN 20 

insertado  (SEQ ID NO: 8).  SEQ ID NO: 10 incluye SEQ ID NO: 1-9.   

SEQ ID NO: 11 es la secuencia de un cebador denominado Cebador 

SQ21654 y utilizado para identificar el evento de algodón MON 88701. Es 

complementario al casete de expresión insertado en la región cercana al 

borde 3’ de la inserción del transgén. Un amplicón PCR producido por un 25 

ensayo de TAQMAN® (PE Applied Biosystems, Foster City, CA) utilizando la 

combinación de cebadores  SQ21654 y SQ23205 (SEQ ID NO: 12) es un 

resultado positivo para la presencia del evento MON 88701. Este juego de 

cebadores también puede ser utilizado para identificar un evento  MON 

88701 en un ensayo de cigocidad.  30 

SEQ ID NO: 12 es la secuencia de un cebador denominado Cebador 

SQ23205 y utilizado para identificar el evento de algodón MON 88701. Es 
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complementario a la región 3’ que flanquea el casete de expresión insertado 

y cercano al borde de inserción del transgén de ADN. Un amplicón PCR 

producido por un ensayo de TAQMAN® (PE Applied Biosystems, Foster City, 

CA) utilizando la combinación de cebadores  SQ21654 (SEQ ID NO: 11) y  

SQ23205   es un resultado positivo para la presencia del evento MON 88701. 5 

Esto también es el cebador utilizado para identificar el evento MON 88701 y 

tipo salvaje con un ensayo de cigocidad.  

SEQ ID NO: 13 es la secuencia de una sonda denominada Sonda 

PB10280 y utilizada para identificar el evento de algodón MON 88701. Es 

complementario a la región del casete de expresión insertado y adyacente a 10 

la unión 3’ del ADN genómico. Esta sonda es un oligonucleótido sintético 

rotulado 6-FAM™. La liberación de una señal fluorescente en una reacción 

de amplificación utilizando cebadores SQ21654 y  SQ23205 (SEQ ID NO: 11-

12) en combinación con la sonda rotulada 6-FAM™ PB10280 es diagnóstica 

del evento MON 88701 en un ensayo TAQMAN®. PB10280 también es la 15 

sonda utilizada para identificar el evento MON 88701 en un ensayo de 

cigocidad.  

SEQ ID NO: 14 es la secuencia de un cebador denominado Cebador 

SQ23901 y utilizado para identificar un alelo de algodón de tipo salvaje en un 

ensayo de cigocidad MON 88701.  20 

SEQ ID NO: 15 es la secuencia de una sonda rotulada VIC ™ 

denominada Sonda PB10631 y utilizada para identificar un alelo de algodón 

de tipo salvaje.      

DESCRIPCIÓN DETALLADA 

Se proporcionan las siguientes definiciones y métodos para definir 25 

mejor la invención y guiar aquellos expertos en la técnica en la práctica de la 

invención. A menos que se observe lo contrario, los términos deben 

entenderse de acuerdo con el uso convencional por aquellos expertos en la 

técnica relevante. 

La invención proporciona un evento de algodón transgénico MON 30 

88701 que exhibe una tolerancia comercialmente aceptable a las 

aplicaciones de herbicidas de dicamba y glufosinato. El evento comprende 
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una única inserción del ADN transgénico en el cromosoma/genoma del 

germoplasma del algodón. Un “evento” se produce por: (i) la transformación 

de una célula de la planta con un constructo de ácido nucléico que incluye un 

transgén de interés, (ii) regeneración de una población de plantas que 

resulta de la inserción del transgén en el genoma de la planta, y (iii) 5 

selección de una planta particular que se caracteriza por la inserción del 

transgén en un lugar particular en el genoma de la planta. 

El término “evento” se refiere a una molécula de ADN que comprende 

el ADN insertado y el ADN genómico flanqueante del algodón 

inmediatamente adyacente a cualquiera de los dos lados del ADN insertado. 10 

Esta molécula de ADN es creada insertando el ADN transgénico en el 

genoma de la planta de algodón, es decir mediante el acto de 

transformación. Esta molécula de ADN comprende por lo tanto una 

secuencia nucleótida  que es específica al evento y que es única para el 

genoma de la planta de algodón en la cual el ADN transgénico ha sido 15 

insertado, en que esta secuencia  nucleótida  contiene tanto la secuencia de 

una región particular del ADN genómico del algodón como del inserto de 

ADN transgénico. La disposición del ADN insertado en el evento de algodón 

MON 88701 con relación al ADN genómico circundante de la planta de 

algodón  es por lo tanto específica y única para el evento de algodón MON 20 

88701. Esta molécula de ADN es también una parte integral del cromosoma 

de algodón del evento MON 88701 que contiene plantas y como tal, es 

estática en la planta y puede traspasarse a la progenie de la planta.   

La presente invención también proporciona el transformante original 

que incluye el transgén insertado en el sitio particular en el genoma de la 25 

planta y progenie del transformante que incluye el transgén insertado en el 

sitio particular en el genoma de la planta. Tal progenie se puede llevar a 

cabo a través del cruzamiento sexual entre el transformante, o su progenie, y 

otra planta. Esta otra planta puede ser una planta transgénica que 

comprende la misma o diferente planta transgénica y/o no transgénica, tal 30 

como una de diferente variedad. Aun después  de un retrocruzamiento 

repetido a un progenitor recurrente, el ADN insertado y el ADN flanqueante 
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del progenitor transformado está presente en la progenie del cruce en el 

mismo sitio genómico. 

Tal como se utiliza en la presente, el término “algodón” significa 

Gossypium hirsutum  e incluye todas las variedades de plantas que se 

pueden fitomejorar con algodón, incluyendo especies de algodón salvaje así 5 

como también aquellas plantas que pertenecen a Gossypium que permiten el 

fitomejoramiento entre especies  

El evento MON 88701 comprende un casete de expresión transgénico 

integrado que brinda tolerancia a las aplicaciones de herbicidas de dicamba y 

glufosinato a la planta de algodón. “Dicamba” se refiere a ácido 3,6-dicloro-2-10 

metoxibenzoico. El dicamba es un herbicida auxinico sintético útil para 

controlar las malezas de hojas anchas. Las plantas de algodón fueron 

transformadas con un gen  (dmo) de Stenotrophomonas maltophilia que 

codifica el dicamba mono oxigenasa (DMO, por sus siglas en inglés). El DMO 

es una enzima que cataliza la desactivación del dicamba a través de una 15 

reacción de O-demetilación al compuesto no herbicida ácido 3,5-

diclorosalisílico. “Glufosinato” se refiere a ácido de 2-amino-4-

(hidroximetilfosfonil)butanoico. El glufosinato es un herbicida organofosforado 

útil para controlar un amplio espectro de gramíneas estacionales y perennes 

y malezas de hoja ancha. Las plantas de algodón se transformaron con  un 20 

gen de Resistencia a Bialafos (bar) de Streptomyces hygroscopicus que 

codifica  fosfinotricin acetil  transferasa (PAT, por sus sigas en inglés). PAT 

es una enzima que cataliza la acetización y por ende la inactivación de 

glufosinato. 

Tal como se utiliza en la presente, el término “recombinante” se refiere 25 

a una forma de ADN y/o proteína y/o un organismo que no se encuentra 

normalmente en la naturaleza y que por lo tanto fue creado mediante la 

intervención humana. Dicha intervención humana, puede producir una 

molécula de ADN recombinante y/o una planta recombinante.  Tal como se 

utiliza en la presente, una “molécula de ADN recombinante” es una molécula 30 

de ADN que comprende una combinación de moléculas de ADN que no se 

llevaría a cabo en la naturaleza y que es el resultado de la intervención 
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humana, por ejemplo, una molécula de ADN que está comprendida por una 

combinación de al menos dos moléculas de ADN heterólogas entre sí, y/o 

una molécula de ADN que es artificialmente sintetizada y comprende una 

secuencia de polinucleótidos que se desvía de la secuencia de 

polinucleótidos que existirían normalmente en la naturaleza, y/o una molécula 5 

de ADN que comprende un transgén artificialmente incorporado en el ADN 

genómico de la célula huésped y el ADN flanqueado asociado del genoma de 

la célula huésped. Un ejemplo de una molécula de ADN recombinante es una 

molécula de ADN que se describe en la presente que surge de la inserción 

del transgén en el ADN genómico del algodón, que puede resultar en la 10 

expresión de un ARN recombinante y/o molécula de proteína en ese 

organismo. Tal como se utiliza en la presente, una “planta recombinante” es 

una planta que no existiría normalmente en la naturaleza, que es el resultado 

de la intervención humana, y que contiene un transgén y/o una molécula de 

ADN heteróloga incorporada en su genoma. Como resultado de tal alteración 15 

genómica, la planta recombinante es marcadamente diferente de la planta de 

tipo salvaje relacionada. Un ejemplo de una planta de algodón recombinante 

es una planta de algodón que se describe en la presente invención que 

comprende el evento MON 88701.   

Como se utiliza en la presente, el término “transgén” se refiere a una 20 

molécula de nucleótidos artificialmente incorporada en el genoma de la célula 

huésped. Dicho transgén puede ser heterólogo a la célula huésped. El 

término “planta transgénica” se refiere a una planta que comprende dicho 

transgén.  

Como se utiliza en la presente, el término “heterólogo” se refiere a una 25 

primera molécula que no se encuentra normalmente en combinación con una 

segunda molécula en la naturaleza. Por ejemplo, una molécula puede ser 

derivada de una primera especie e insertada en el genoma de una segunda 

especie. La molécula sería por lo tanto heteróloga al huésped y 

artificialmente incorporada a un genoma de una célula huésped. 30 

Como se utiliza en la presente, el término “quimérico” se refiere a una 

única molécula de ADN producida al fusionar una primera molécula de ADN 
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con una segunda molécula de ADN, en donde ni la primera ni la segunda 

molécula de ADN se encontrarían normalmente en esa configuración, es 

decir, fusionada con la otra. La molécula de ADN quimérica es por lo tanto 

una nueva molécula de ADN que no se encontraría de otro modo 

normalmente en la naturaleza.  5 

La invención proporciona moléculas de ADN y sus correspondientes 

secuencias de nucleótidos. Como se utiliza en la presente, el término “ADN”  

“molécula de ADN”, “molécula de nucleótidos” se refiere a una molécula de 

ADN de origen genómico o sintético, es decir, un polímero de bases 

deoxiribonucleótidas o una molécula polinucleótida, que se lee desde el 10 

extremo 5’ (corriente arriba) hasta el extremo 3’ (corriente abajo). Como se 

utiliza en la presente, el término “secuencia de ADN”, “secuencia  nucleótida ” 

o “secuencia de polinucleótidos” se refiere a la secuencia  nucleótida  de una 

molécula de ADN. La nomenclatura utilizada en la presente es la que es 

requerida según el Título 37 del Código de Normas Federales de los Estados 15 

Unidos § 1.822 y establecida en las tablas WIPO Standard ST.25 (1998), 

Apéndice 2, Tablas 1 y 3. Convencionalmente, las secuencias de nucleótidos 

de la invención proporcionados como  SEQ ID NOs: 1-10 y sus fragmentos 

se divulgan con referencia solamente a una cepa de dos cepas de 

secuencias de nucleótidos suplementarios. Por implicación, las secuencias 20 

complementarias (es decir, las secuencias de la cepa complementaria), 

también denominadas en la técnica como las secuencias complementarias 

reversas, están dentro del alcance de la invención e intentan expresamente 

estar dentro del alcance  del tema reivindicado.  

La secuencia  nucleótida  correspondiente a la secuencia  nucleótida  25 

completa del ADN transgénico insertado y segmentos sustanciales del ADN 

genómico del algodón que flanquea cualquier extremo del ADN transgénico 

insertado está proporcionado en la presente como SEQ ID NO: 10. Una 

subsección de esto es el ADN transgénico insertado proporcionado como 

SEQ ID NO: 9.   La secuencia  nucleótida  del ADN genómico del algodón 30 

físicamente unido por el enlace fosfodiéster del bono y flanqueando por lo 

tanto el extremo 5’ del ADN transgénico insertado se establece tal como se 
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ilustra en la Figura 1 y se proporciona como  SEQ ID NO: 1, 3, 5, y 7. La 

secuencia de nucleótidos del ADN genómico del algodón  físicamente unido 

por el enlace fosfodiéster del bono y flanqueando por lo tanto el extremo 3’ 

del ADN transgénico insertado se establece tal como se ilustra en la Figura 1 

y se proporciona como  SEQ ID NO: 2, 4, 6, y 8.  5 

El evento de algodón MON 88701 comprende además dos regiones, 

una que abarca la ubicación 5’ y una que abarca la ubicación 3’ en donde el 

ADN transgénico está insertado en el ADN genómico, denominado en la 

presente unión 5’ y 3’, respectivamente.  Una “secuencia de unión” o “región 

de unión” se refiere a la secuencia de ADN y/o molécula de ADN 10 

correspondiente que abarca el ADN transgénico insertado y el ADN 

genómico adyacente flanqueante. Las secuencias de unión pueden estar 

arbitrariamente representadas por las secuencias de nucleótidos 

proporcionadas como SEQ ID NO: 1 y SEQ ID NO: 2, cada una 

representando 10 nucleótidos del ADN genómico flanqueante adyacente a y 15 

contiguo a 10 nucleótidos del Inserto de ADN. De manera alternativa, las 

secuencias de unión pueden representarse arbitrariamente por las dos 

secuencias de nucleótidos 60 provistas como SEQ ID NO: 3 y SEQ ID NO: 4, 

cada una representando 30 nucleótidos del ADN genómico flanqueante 

adyacente a y contiguo a 30 nucleótidos del inserto de ADN.    De manera 20 

alternativa, las secuencias de unión pueden representarse arbitrariamente 

por las dos secuencias de nucleótidos 100 provistas como SEQ ID NO: 5 y 

SEQ ID NO: 6, cada una representando 50 nucleótidos del ADN genómico 

flanqueante adyacente a y contiguo a 50 nucleótidos del inserto de ADN.    

Estos nucleótidos están conectados por una unión de fosfodiéster y en el 25 

evento de algodón MON 88701 están presente como parte del genoma. La 

identificación de una o más de SEQ ID NO: 1-10 en una muestra derivada de 

una planta de algodón, semilla, o parte de planta  determina que se obtuvo el 

ADN de un evento de algodón MON 88701 y que es diagnóstica para la 

presencia en una muestra de ADN del evento de algodón MON 88701. La 30 

invención por lo tanto proporciona una molécula de ADN que contiene al 

menos una de las secuencias de nucleótidos proporcionada como SEQ ID 
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NO: 1-10.  Cualquier segmento de ADN derivado del evento transgénico de 

algodón MON 88701 que es suficiente para incluir al menos una de las 

secuencias proporcionadas como  SEQ ID NO: 1-10 está dentro del alcance 

de la invención. Además, cualquier polinucleótido que comprende una 

secuencia complementaria a cualquiera de las secuencias descritas dentro 5 

de éste párrafo, está dentro del alcance de la invención. La Figura 1 ilustra el 

ordenamiento de SEQ ID NO: 1-9 relativo a SEQ ID NO: 10 ordenados de 5’ 

a 3’. 

La invención proporciona moléculas de ADN ejemplares que pueden 

ser utilizadas tanto como cebadores o como sondas  para diagnosticar la 10 

presencia de ADN derivado de una planta de algodón que comprende el 

evento MON 88701 en una muestra. Dichos cebadores o sondas son 

específicos para una secuencia de ácido nucléico diana y como tales son 

útiles para la identificación de la secuencia de ácido nucléico del evento de 

algodón MON 88701 por los métodos de la invención descrita en la presente. 15 

Un “cebador” es típicamente un polinucleótido aislado, altamente 

purificado que se utiliza en métodos específicos de alineamiento o de 

hibridación que conllevan amplificación termal. Un par de cebadores puede 

ser utilizado con un ADN templado, en una amplificación térmica, tal como 

una reacción en cadena de la polimerasa (PCR, por sus siglas en Inglés) 20 

para producir un amplicón, en donde el amplicón producido a partir de dicha 

reacción tendría una secuencia de ADN  correspondiente a la secuencia del 

ADN templado ubicado entre los dos sitios en donde los cebadores se 

hibridan al templado. Tal como se utiliza en la presente, un “amplicón” es una 

pieza o fragmento de ADN que ha sido sintetizado utilizando técnicas de 25 

amplificación. Un amplicón de la invención comprende al menos una de las 

secuencias proporcionadas como SEQ ID NO: 1-10.  Un cebador está 

típicamente diseñado para hibridarse a una cepa de ADN diana 

complementaria para formar un hibrido entre el cebador y la cepa  de ADN 

diana, y la presencia del cebador es un punto de reconocimiento por una 30 

polimerasa para comenzar la extensión del cebador (es decir polimerización 

de nucleótidos adicionales en una molécula de nucleótidos prolongada) 
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utilizando como templado las cepas de ADN diana. Los pares de cebadores, 

tal como se utilizan en la invención, pretenden referirse al uso de dos 

cebadores que unen cepas opuestas de un segmento de nucleótidos de dos 

cepas a fin de amplificar linealmente el segmento de polinucleótidos entre las 

posiciones dirigidas para la unión por los miembros individuales del par de 5 

cebadores, principalmente en una reacción de amplificación termal u otros 

métodos de amplificación del ácido nucleico convencionales. Las moléculas 

ejemplares de ADN útiles como cebadores están provistas como SEQ ID NO: 

11-12.  El par de cebadores provisto como SEQ ID NO: 11 y SEQ ID NO: 12 

son útiles como una primera molécula de ADN y una segunda molécula de 10 

ADN que es diferente de la primera molécula de ADN, y ambas son de 

suficiente longitud cada una de nucleótidos contiguos de  SEQ ID NO: 10 

como para funcionar como cebadores de ADN, cuando se los utiliza en 

conjunto en una reacción de amplificación termal con un ADN templado 

derivado del evento de algodón MON 88701 para producir un amplicón 15 

diagnóstico  para el ADN del evento de algodón MON 88701 en una muestra. 

Una “sonda” es un ácido nucléico aislado que es complementario a 

cepa de ácido nucleico diana. Las sondas de acuerdo con la invención no 

solamente incluyen ácidos deoxiribonucléicos o ribonucléicos pero también 

poliamidas y otros materiales de sonda que se unen específicamente a una 20 

secuencia de ADN diana y la detección de tal unión puede ser útil para 

diagnosticar, discriminar, determinar, o confirmar la presencia de aquella 

secuencia de ADN diana en una muestra particular. Una sonda puede estar 

unida a una etiqueta detectable convencional o molécula reportera, por 

ejemplo un isótopo radioactivo, ligando, agente quimioluminiscente, o 25 

enzima. Una molécula de ADN ejemplar útil como sonda se provee como 

SEQ ID NO: 13.   

Las sondas y los cebadores de acuerdo con la invención pueden tener 

identidad de secuencia completa con la secuencia diana, aunque los 

cebadores y las sondas difieren de la secuencia diana que retiene la 30 

habilidad de hibridar  preferencialmente las secuencias diana pueden ser 

diseñadas por métodos convencionales. Para que una molécula de ácido 
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nucleico pueda servir como cebador o sonda solo necesita ser 

suficientemente complementaria en secuencia para poder formar una 

estructura de dos cepas bajo el solvente particular y las concentraciones de 

sal empleadas. Cualquier hibridación de ácido nucleico convencional o 

método de amplificación pueden ser utilizados para identificar la presencia 5 

de ADN transgénico del evento de algodón MON 88701 en una muestra. Las 

sondas y los cebadores tienen por lo general al menos 11 nucleótidos, al 

menos aproximadamente 18 nucleótidos, al menos aproximadamente 24 

nucleótidos, o al menos aproximadamente 30 nucleótidos o más de longitud. 

Tales sondas y cebadores hibridan específicamente una secuencia de ADN 10 

diana bajo condiciones de hibridación rigurosas. Las condiciones rigurosas 

convencionales se describen en Sambrook et al., 1989, y por Haymes et al., 

In: Nucleic Acid Hybridization, A Practical Approach, IRL Press, Washington, 

DC (1985).  Como se utiliza en la presente, dos moléculas de ácido nucléico 

son capaces de hibridarse específicamente si las dos moléculas son 15 

capaces de formar una estructura de ácido nucleico antiparalela, de dos 

cepas. Una molécula de ácido nucléico es el “complemento” de otra 

molécula de ácido nucléico si exhiben una  complementariedad completa. 

Como se utiliza en la presente, dos moléculas exhiben “complementariedad 

completa” si cuando están alineadas cada nucleótido de la primera molécula 20 

es complementario a cada nucleótido de la segunda molécula. Dos 

moléculas son “mínimamente complementarias” si se pueden hibridar entre 

sí con una estabilidad suficiente como para permitir que permanezcan 

alineadas entre sí bajo al menos condiciones de “bajo rigor”.  De modo 

similar, las moléculas son “complementarias” si pueden hibridarse entre sí 25 

con una estabilidad suficiente para permitir que permanezcan alineadas 

entre sí bajo condiciones de “alto rigor”. Por lo tanto se permiten 

desviaciones de complementariedad completa, siempre y cuando estas 

deviaciones no impidan por completo que las moléculas formen una 

estructura de dos cepas. 30 

Tal como se utiliza en la presente, el término “aislada” se refiere al 

menos parcialmente a separar una molécula de otras moléculas 
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normalmente asociadas a ella con su estado nativo o natural. En una 

realización, el término “aislada” se refiere a una molécula de ADN que está al 

menos parcialmente separada de los ácidos nucléicos que normalmente 

flanquean la molécula de ADN en su estado nativo o natural. Por lo tanto, las 

moléculas de ADN fusionadas a secuencias reguladoras o de codificación 5 

con las cuales no están normalmente asociadas, por ejemplo como el 

resultado de técnicas recombinantes, en la presente se consideran aisladas. 

Dichas moléculas se consideran aisladas aun cuando están integradas al 

cromosoma de una célula huésped o presentes en una solución de ácido 

nucléico con otras moléculas de ADN. 10 

Cualquier método bien conocido por aquellos expertos en el arte 

puede ser utilizado para aislar y manipular una molécula de ADN, o 

fragmento del mismo, divulgados en la invención. Por ejemplo, la tecnología 

PCR (reacción en cadena de la polimerasa) se puede utilizar para ampliar  

una molécula de ADN iniciadora y/o producir variantes de la molécula 15 

original. Las moléculas de ADN, o sus fragmentos, también se pueden 

obtener por medio de otras técnicas tales como sintetizar directamente el 

fragmento a través de medios químicos, como se hace generalmente 

utilizando un sintetizador de oligonucleótidos automatizado. 

Las moléculas de ADN y sus correspondientes secuencias de 20 

nucleótidos proporcionados en la presente invención son por lo tanto útiles, 

entre otras cosas, para identificar el evento de algodón MON 88701, 

seleccionar variedades de plantas o híbridos que comprenden el evento de 

algodón MON 88701, detectar la presencia de ADN derivado del evento de 

algodón transgénico MON 88701 en una muestra, y monitorear las muestras 25 

para la presencia y/o ausencia del evento de algodón MON 88701 o partes 

de plantas derivadas de plantas de algodón que comprenden el evento MON 

88701.  

La invención proporciona plantas de algodón, progenie, semillas, 

células de planta, partes de planta (tales como polen, ovulo,  vaina, tejido de 30 

flores, tejido de raíz, tejido de tallo, y tejido de hoja), y productos de 

consumo. Estas plantas, progenie, semillas, células de plantas, partes de 
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plantas, y productos de consumo contienen una cantidad detectable de un 

polinucleótido de la invención, es decir, tal como un polinucleótido que tiene 

al menos una de las secuencias provistas como SEQ ID NO: 1-10. Plantas, 

progenie, semillas, células de plantas y partes de plantas de la invención 

también pueden contener uno o más transgenes adicionales. Dicho transgén 5 

puede ser cualquier secuencia  nucleótida  que codifica una proteína o 

molécula de ARN que proporciona un rasgo deseado incluyendo, pero sin 

limitarse a, resistencia a los insectos mejorada, incremento en la eficiencia 

del uso del agua, rendimiento mejorado, resistencia a la sequía mejorada, 

calidad de la semilla mejorada, calidad de nutrición mejorada, y/o tolerancia 10 

mejorada a lo herbicidas, en donde se mide la característica deseada con 

respecto a una planta de algodón que no posee dicho transgén adicional. 

La invención proporciona plantas de algodón, progenie, semillas, 

células de planta, y partes de plantas, tales como polen, ovulo,  vaina, flor, 

tejido de raíz o tallo, y hojas derivados de plantas de algodón transgénicas 15 

que comprenden el evento MON 88701. Una muestra representativa de 

semilla de algodón que comprende el evento MON 88701 ha sido presentado 

de acuerdo con el Tratado de Budapest en la American Type Culture 

Collection (ATCC® por sus siglas en inglés, Colección de Cultivos Tipo de 

EEUU). El depósito ATCC ha asignado la Designación de Depósito de 20 

Patente PTA-11754 al evento MON 88701 que comprende semilla. 

La invención proporciona un microorganismo que comprende una 

molécula de ADN que tiene al menos una secuencia seleccionada SEQ ID 

NO: 1-10  presente en su genoma. Un ejemplo de dicho microorganismo es 

una célula de planta transgénica. Los microorganismo, tales como células de 25 

plantas de la invención, son útiles en muchas aplicaciones industriales, 

incluyendo pero sin limitarse a: (i) uso de una herramienta de investigación 

para investigaciones científicas o investigaciones industriales; (ii) uso en 

cultivo para producir carbohidratos endógenos o recombinantes, lípidos, 

ácidos nucleicos, o productos de proteínas o pequeñas moléculas que se 30 

pueden utilizar para investigaciones científicas posteriores o como productos 

industriales: y (iii) uso de técnicas de cultivo de un tejido de planta modernas 
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para producir plantas transgénicas o cultivos de tejidos de plantas que 

pueden ser luego utilizados para investigaciones agrícolas o producción..  La 

producción y el uso de microorganismos tales como las células de plantas 

transgénicas utiliza técnicas de microbiología modernas e intervención 

humana para producir un microorganismo único, hecho por el hombre. En 5 

este proceso, el ADN recombinante se inserta en el genoma de la célula de 

la planta para crear una célula de planta transgénica que está separada y es 

única de las células de plantas de origen natural. Esta célula de planta 

transgénica puede luego ser cultivada como una bacteria y  células de 

levadura utilizando técnicas de microbiología modernas y pueden existir en 10 

un estado unicelular, no diferenciado. La nueva composición genética de la 

célula de la planta nueva y fenotipo es un efecto técnico creado por la 

integración del ADN heterólogo en el genoma de la célula. Otro aspecto de la 

invención es un método de uso de un microorganismo de la invención. 

Métodos para usar microorganismos de la invención, tales como células de 15 

plantas transgénicas, que incluyen (i) métodos para producir células 

transgénicas integrando ADN recombinante en el genoma de la célula y 

luego utilizando esta célula para obtener células adicionales que poseen el 

mismo ADN heterólogo; (ii) métodos para cultivar células que contienen ADN 

recombinante utilizando técnicas de microbiología modernas: (iii) métodos 20 

para producir y purificar carbohidrato endógeno o recombinante, lípido, ácido 

nucléico, o productos de proteínas de células cultivadas; y (iv) métodos para 

utilizar técnicas de cultivo de tejido de plantas modernas con células de 

planta transgénica  para producir plantas transgénicas o cultivos de tejido de 

plantas transgénicas. 25 

Las plantas de la invención pueden también atravesar el evento de 

ADN, incluyendo el transgén, hasta la descendencia. Tal como se utiliza en la 

presente, “progenie” incluye cualquier planta, semilla, célula de planta, y/o 

partes de plantas regenerativas que comprenden el evento de ADN derivado 

de una planta ancestral y/o que comprende una molécula de ADN que tiene 30 

al menos una secuencia seleccionada de  SEQ ID NO: 1-10. Plantas, 

progenie, y semillas, pueden ser homocigotas o heterocigotas para el 
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transgén. La progenie puede ser recolectada de las semillas producidas por 

un evento de algodón MON 88701 que contiene plantas y/o de semillas 

producidas por una planta fertilizada con polen de un evento de algodón 

MON 88701 que contiene plantas.   

Las plantas descendientes pueden ser plantas autopolonizadas 5 

(también conocidas como “autofecundantes”) para generar una verdadera 

línea de fitomejoramiento de plantas, es decir, plantas homocigotas para el 

transgén.  La progenie de autofecundación adecuada puede producir plantas 

que son homocigotas para ambos genes exógenos agregados. 

De manera alternativa, las plantas descendientes  pueden cruzarse, 10 

por ejemplo, con otra planta sin parentesco, para producir una planta o 

semilla de distinta variedad o híbrida. La otra planta sin parentesco puede ser 

transgénica o no transgénica.    Una planta o semilla de distinta variedad o 

híbrida de la invención puede por lo tanto obtenerse cruzando un primer 

progenitor que está desprovisto del ADN específico y único del evento de 15 

algodón MON 88701 con un segundo progenitor que comprende el evento de 

algodón MON 88701, que da como resultado un híbrido que comprende el 

ADN único y específico del evento de algodón MON 88701. Cada progenitor 

puede ser un híbrido o un endogámico/de distinta variedad, siempre y 

cuando el cruzamiento o resultados de fitomejoramiento de una planta o 20 

semilla de la invención, es decir, una semilla que posee al menos un alelo 

que contiene el ADN del evento de  algodón MON 88701 y/o una molécula de 

ADN que tiene al menos una secuencia seleccionada de SEQ ID NO: 1-10. 

Dos plantas transgénicas diferentes, pueden por lo tanto cruzarse para 

producir descendencia híbrida que contienen dos genes independientemente 25 

endógenos, segregadores, agregados. Por ejemplo, MON 88701 que 

contiene algodón tolerante al dicamba y glufosinato puede cruzarse con otras 

plantas de algodón transgénicas para producir una planta que tiene las 

características de ambos progenitores transgénicos. Un ejemplo de esto 

sería un cruzamiento de MON 88701 que contiene algodón tolerante al 30 

dicamba y glufosinato con una planta que tiene una o más características 

adicionales tales como tolerancia al herbicida (ejemplo evento de algodón 
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MON 1445 o evento de algodón MON 88913) y/o control de insectos (por 

ejemplo evento de algodón MON 15985, MON 757, o MON 531), dando 

como resultado una planta descendiente o semilla que es tolerante al 

dicamba y al glufosinato y que tiene al menos una o más características 

adicionales. El retrocruzamiento a una planta progenitora y el cruzamiento 5 

exogámico con una planta no transgénica también están contemplados, 

como una propagación vegetativa. Descripciones de otros métodos de 

fitomejoramiento que se usan por lo general para diferentes  rasgos y cultivos 

se pueden encontrar en una de diversas referencias, por ejemplo,  Fehr, in 

Breeding Methods for Cultivar Development, Wilcox J. ed., American Society 10 

of Agronomy, Madison WI (1987). 

La invención proporciona una parte de planta que es derivada de 

plantas de algodón que comprende el evento MON 88701. Tal como se 

utiliza en la presente, una “parte de planta” se refiere a cualquier parte de 

una planta que está comprendida de material derivado de una planta de 15 

algodón que comprende el evento MON 88701. Las partes de plantas 

incluyen pero sin limitarse a, polen, óvulo, vaina, flor, tejido de raíz o tallo, 

fibras, y hojas. Las partes de plantas pueden ser  viables, no viables, 

regeneradoras, y/o no regeneradoras. 

La invención proporciona un producto de consumo que está derivado 20 

de pantas de algodón que comprenden el evento MON 88701. Tal como se 

utiliza en la presente, un “producto de consumo” se refiere a cualquier 

composición o producto que está comprendido de material derivado de un 

evento de algodón MON 88701 que contiene planta, semilla, célula de planta, 

o parte de planta. Los productos de consumo pueden ser comercializados a 25 

consumidores y pueden ser viables o no viables. Los productos de consumo 

no viables incluyen pero no se limitan a semillas no viables; semillas 

procesadas, partes de semilla y partes de planta; pelusas de algodón, partes 

de semilla y planta procesadas para alimentación o alimentos, aceite, fibra, 

papel, biomasas, y combustibles. Los productos de consumo viables incluyen 30 

pero no se limitan a semillas, plantas, y células de plantas.  Las plantas de 

algodón que comprenden el evento MON 88701 pueden entonces ser 
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utilizadas para elaborar cualquier producto de consumo típicamente adquirido 

del algodón. Este producto de consumo que está derivado de plantas de 

algodón que comprende el evento MON 88701 puede contener al menos una 

cantidad detectable del ADN específico y único correspondiente al evento de 

algodón MON 88701, y puede contener específicamente una cantidad 5 

detectable de un polinucleótido que comprende una molécula de ADN que 

tiene al menos una secuencia seleccionada de SEQ ID NO: 1-10. Cualquier 

método estándar de detección para moléculas de nucleótidos puede ser 

utilizado, incluyendo métodos de detección que se divulgan en la presente 

invención. Un producto de consumo está dentro del alcance de la invención 10 

si existe cualquier cantidad detectable de molécula de ADN que tiene al 

menos una secuencia seleccionada de  SEQ ID NO: 1-10 en el producto de 

consumo. 

Las plantas, progenie, semillas, células de planta, partes de planta (tal 

como polen, óvulo, vainas, flor, tejido de raíz o tallo, y hojas), y productos de 15 

consumo de la invención son por lo tanto útiles para, entre otras cosas, 

cultivar plantas a fin de producir semilla y/o partes de planta que comprenden 

el evento de algodón MON 88701 para fines agrícolas, produciendo progenie 

que comprende el evento de algodón MON 88701 para el fitomejoramiento 

de la planta y  fines de  investigación, uso con técnicas microbiológicas para 20 

aplicaciones  de investigación e industriales, y venta a consumidores.  

La invención proporciona métodos para controlar malezas y métodos 

para producir plantas utilizando herbicidas de dicamba y glufosinato y evento 

de algodón MON 88701. Se proporciona un método para controlar malezas 

en un campo y consiste en plantar un evento de algodón MON 88701 que 25 

contiene plantas varietales o híbridas en un campo y aplicar una dosis 

herbicídicamente efectiva de dicamba o glufosinato o dicamba y glufosinato 

al campo a fin de controlar malezas en el campo sin dañar el MON 88701 

que contiene plantas.  Dicha aplicación de dicamba o glufosinato o herbicidas 

de dicamba y glufosinato pueden ser pre emergencia, es decir, en cualquier 30 

momento después de que el MON 88701 que contiene semilla es plantado y 

antes de que el MON 88701 que contiene plantas emerja, o post emergencia, 
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es decir, en cualquier momento después de que el MON 88701 que contiene 

plantas emerja. También se proporciona otro método para controlar malezas 

en un campo y consiste en aplicar una dosis efectiva de dicamba o 

glufosinato o herbicidas de dicamba y glufosinato para controlar malezas en 

un campo y luego plantar plantas de algodón que comprenden el evento 5 

MON 88701 en el campo. Dicha aplicación de dicamba o glufosinato o 

herbicidas de dicamba y glufosinato  sería pre plantación, es decir, antes de 

que se plante el MON 88701 que contiene semillas, y podría llevarse a cabo 

en cualquier momento pre plantación incluyendo, pero sin limitarse a, 

aproximadamente 14 días pre plantación y aproximadamente 1 día pre 10 

plantación. La invención también proporciona un método para producir 

semillas de algodón o pelusa de algodón esencialmente libre de semillas de 

maleza plantando semillas de plantas de algodón tolerantes al dicamba y 

glufosinato que comprenden MON 88701 en un campo, aplicando una dosis 

post emergencia de dicamba o glufosinato o herbicidas de dicamba y 15 

glufosinato suficientes para combatir la maleza en el campo, y cosechar 

semillas o pelusas de algodón del campo. Una dosis herbicídicamente 

efectiva de dicamba para uso en el campo debería consistir en un rango de 

aproximadamente 0,0023 kilos (0,005 libras) por acre (0,40 hectáreas) a 

aproximadamente 7,25 Kg (16 libras) por acre de dicamba durante una 20 

temporada de crecimiento. En una realización, un total de aproximadamente 

0,23 kilos (0,5 libras) por acre a aproximadamente  0,90 kg (2 libras) por acre 

de dicamba se aplica durante la temporada de crecimiento. Se pueden 

utilizar múltiples aplicaciones de dicamba durante el período de crecimiento, 

por ejemplo, dos aplicaciones (tales como una aplicación pre plantación y 25 

una aplicación post emergencia o una aplicación pre emergencia, y una 

aplicación post emergencia) o tres aplicaciones (tales como una aplicación 

pre plantación, una aplicación pre emergencia, y una aplicación post 

emergencia). Una dosis herbicídicamente efectiva de glufosinato para uso en 

el campo debería consistir de un rango de aproximadamente 0,0023 kilos 30 

(0,005 libras)  por acre a aproximadamente 7,25 Kg (16 libras)  por acre de 

glufosinato durante el período de crecimiento. En una realización, se aplica 
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un total de aproximadamente 0,23 kilos (0,5 libras) por acre a 

aproximadamente  0,72 kg ( 1,59 libras) por acre  de glufosinato durante el 

periodo de crecimiento. Se pueden utilizar múltiples aplicaciones de 

glufosinato durante un período de crecimiento, por ejemplo, dos aplicaciones 

(tales como una aplicación pre plantación y una aplicación post emergencia o 5 

una aplicación pre emergencia y un aplicación post emergencia) o tres 

aplicaciones (tales como una aplicación pre plantación y una aplicación pre 

emergencia, y una aplicación post emergencia o tres aplicaciones post 

emergencia).    

Se proporcionan métodos para producir una planta de algodón 10 

tolerante al herbicida que comprende las secuencias de ADN específicas y 

únicas al evento MON 88701 de la invención. Las plantas transgénicas 

utilizadas en estos métodos pueden ser homocigotas o heterocigotas para el 

transgén. Las plantas descendientes producidas por estos métodos pueden 

ser plantas varietales o hibridas; se pueden cultivar de semillas producidas 15 

por una planta que contiene un evento de algodón MON 88701 y/o de 

semillas producidas por una planta fertilizada con polen de una planta que 

contiene un evento de algodón MON 88701; y pueden ser homocigotas o 

heterocigotas para el transgén. Las plantas descendientes pueden ser 

posteriormente, autopolonizadas para generar una verdadera línea de 20 

fitomejoramiento de plantas, es decir, plantas homocigotas para el transgén, 

o pueden de manera alternativa autocruzarse, por ejemplo, por ejemplo 

fitomejorarse  con otra planta  sin parentesco para producir una semilla de 

distinta variedad o hibrida o planta.  

Una planta de algodón que tolera la aplicación de herbicidas de 25 

dicamba y glufosinato se puede producir cruzando sexualmente un evento 

MON 88701 que contiene una planta que comprende una molécula de ADN 

que tiene al menos una secuencia seleccionada de SEQ ID NO: 1-10 con 

otra planta de algodón y por lo tanto producir semilla, que luego crece en 

plantas descendientes.  Estas plantas descendientes pueden luego ser 30 

tratadas con herbicidas de dicamba y/o glufosinato para seleccionar plantas 

descendientes que son tolerantes a los herbicidas de dicamba y glufosinato. 
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De manera alternativa, estas plantas descendientes pueden ser analizadas 

utilizando métodos de diagnostico para seleccionar plantas descendientes 

que contienen el evento ADN MON 88701.    La otra planta utilizada en el 

cruce puede ser o no ser tolerante a los herbicidas de dicamba y glufosinato 

y pueden ser o no ser transgénicas. La planta descendiente y/o semilla 5 

producida puede de distinta variedad o semilla híbrida. Al utilizar este 

método, el paso de cruzar sexualmente una planta con otra planta, es decir 

colonización cruzada, se puede llevar a cabo o facilitar a través de la 

intervención humana, por ejemplo: con la mano de obra humana, 

recolectando el polen de una planta y contactando ese polen con el estilo o 10 

estigma de una segunda planta; mediante la mano de obra humana y/o 

acciones eliminando, destruyendo, o cubriendo el estambre o anteras de una 

planta (por ejemplo mediante el despenachado o aplicación de un 

gametocida químico) de modo que se previene la autopolinización y 

polinización cruzada debería llevarse a cabo como para que se lleve a cabo 15 

la fertilización; mediante la colocación por el hombre de insectos 

polinizadores en una posición para “polinización directa” (por ejemplo 

colocando colmenas en huertas o campos o poniendo plantas en jaulas con 

insectos polinizadores); mediante la intervención del hombre para la apertura 

o removiendo partes de la flor para permitir el emplazamiento o contacto de 20 

polen en el estilo o estigma (por ejemplo en la soja que naturalmente tiene 

flores que entorpecen o evitan la polinización cruzada, haciendo que sean 

naturalmente autopolinizadores sin  intervención humana);  mediante el 

emplazamiento selectivo de las plantas (por ejemplo plantando plantas 

intencionalmente en proximidad polinizadora); y/o aplicando químicos para 25 

acelerar el florecimiento o para fomentar la receptividad (del estigma para el 

polen). 

Una planta de algodón que tolera la aplicación de herbicidas de 

dicamba y glufosinato se puede producir autofecundando un evento MON 

88701 que contiene una planta que comprende una molécula de ADN que 30 

tiene al menos una secuencia seleccionada de SEQ ID NO: 1-10 y por lo 

tanto producir semilla, que luego crece en plantas descendientes. Estas 
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plantas descendientes pueden luego ser tratadas con herbicidas de dicamba 

y glufosinato para seleccionar plantas descendientes que son tolerantes a los 

herbicidas de dicamba y glufosinato. De manera alternativa, estas plantas 

descendientes pueden ser analizadas utilizando métodos de diagnostico para 

seleccionar plantas descendientes que contienen el evento ADN MON 5 

88701. Al utilizar este método, el paso de cruzar sexualmente una planta con 

la misma, es decir autopolinización o autofecundación, se puede llevar a 

cabo o facilitar a través de la intervención humana, por ejemplo: con 

intervención humana recolectando el polen de la planta y contactando este 

polen con el estilo o estigma de la misma  planta y luego previniendo 10 

opcionalmente la fertilización de la planta; mediante la intervención humana 

y/o acciones eliminando, destruyendo, o cubriendo el estambre o anteras de 

otras plantas cercanas (por ejemplo mediante el despenachado o aplicación 

de un gametocida químico) de modo que se previene la polinización cruzada 

y la autopolinización debería llevarse a cabo como para que se lleve a cabo 15 

la fertilización; mediante la intervención del hombre para colocar insectos 

polinizadores en una posición para “polinización directa” (por ejemplo 

colocando una planta en jaula sola con insectos polinizadores); mediante la 

manipulación humana de la flor o sus partes para permitir la autopolinización; 

mediante el emplazamiento selectivo de las plantas (por ejemplo plantando 20 

intencionalmente plantas más lejos que la proximidad polinizadora); y/o 

aplicando químicos para acelerar el florecimiento o para fomentar la 

receptividad (del estigma para el polen). 

Las plantas de algodón descendientes abarcadas por estos métodos y 

producidas utilizando estos métodos serán diferentes de otras plantas de 25 

algodón, por ejemplo porque la plantas de algodón descendientes y semillas: 

son recombinantes y como tal creadas por el hombre; son tolerantes a los 

herbicidas de dicamba y glufosinato; contienen al menos un alelo que 

consiste en el ADN transgénico de la invención; y/o contienen una cantidad 

detectable de molécula de ADN que comprende al menos una secuencia 30 

seleccionada de SEQ ID NO: 1-10.  Se puede seleccionar una semilla de una 

planta descendiente individual, y, mientras la semilla comprenda una 
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molécula de ADN que tenga al menos una secuencia seleccionada de SEQ 

ID NO: 1-10,  estará dentro del alcance de la invención. 

En la práctica de la invención, se pueden cruzar dos plantas 

transgénicas diferentes para producir descendencia híbrida que contiene dos 

genes heterólogos que se segregan independientemente. La 5 

autofecundación de progenies adecuadas puede producir plantas que son 

homocigotas para ambos genes. También se contempla el retrocruzamiento 

a una planta progenitora y el cruzamiento exogámico con una planta no 

transgénica, como es la propagación vegetativa. Se pueden encontrar 

descripciones y otros métodos que son frecuentemente utilizados para 10 

diferentes características y cultivos en una de diversas referencias, e.g., 

Fehr, in Breeding Methods for Cultivar Development, Wilcox J. ed., American 

Society of Agronomy, Madison WI (1987). 

Las plantas y semillas utilizadas en los métodos divulgados en la 

presente invención también pueden contener uno o más transgenes 15 

adicionales. Dicho transgén puede ser una secuencia nucleótida que codifica 

una proteína o molécula de ARN que proporciona una característica deseada 

incluyendo pero sin limitarse a resistencia a insectos mejorada, eficiencia 

mejorada del uso de agua, rendimiento mejorado, resistencia a la sequía 

mejorada, calidad de las semillas mejorada, calidad de nutrición mejorada, 20 

y/o tolerancia al herbicida mejorada, en donde la característica deseada se 

mide con respecto a una planta de algodón que no posee dicho transgén 

adicional.  

Los métodos de la invención son por lo tanto útiles para, entre otras 

cosas, controlar las malezas en un campo mientras las plantas crecen con el 25 

propósito de producir semillas y/o partes de planta que comprenden el evento 

de algodón MON 88701 para fines agrícolas o de investigación, 

seleccionando progenies que comprenden en evento de algodón MON 88701 

para el fitomejoramiento de plantas o para fines de investigación, y producir 

plantas progenitoras y semillas que comprenden el evento de algodón MON 30 

88701. 
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Las plantas, progenie, semillas, células de planta, partes de planta (tal 

como polen, óvulo, vainas, flor, tejido de raíz o tallo, y hojas), y productos de 

consumo de la invención pueden ser evaluados para composición de ADN, 

expresión de gen, y/o expresión de proteína. Dicha evaluación puede llevarse 

a cabo utilizando cualquier método estándar como PCR, northern blotting,  5 

southern analysis, western blotting, inmunoprecipitación, y ELISA o utilizando 

los métodos de detección y/o kits de detección proporcionados en la presente 

invención. 

Se proporcionan métodos para detectar la presencia de ADN derivado 

de una célula de algodón, tejido, semilla, o planta que comprende el evento 10 

de algodón MON 88701 en una muestra. Un método consiste en (i) extraer 

una muestra de ADN de al menos una célula de algodón, tejido, semilla, o 

planta, (ii) poner en contacto la muestra de ADN con al menos un cebador 

que es capaz de producir una secuencia de ADN específica al evento de 

ADN MON 88701 bajo condiciones adecuadas para el secuenciamiento de 15 

ADN, (iii) realizar una reacción de secuenciamiento de ADN, y luego (iv) 

confirmar que la secuencia  nucleótida  comprende una secuencia  nucleótida  

específica para el evento MON 88701, tal como la que se seleccionó para el 

grupo que consiste de  SEQ ID NO: 1-10.  Otro método consiste en (i) extraer 

una muestra de ADN de al menos una célula de algodón, tejido, semilla, o 20 

planta, (ii) poner en contacto la muestra de ADN con un par de cebadores 

que es capaz de producir un amplicón para el evento de ADN MON 88701 

bajo condiciones adecuadas para la amplificación de ADN, (iii) realizar una 

reacción de amplificación de ADN, y luego (iv) detectar la molécula de 

amplicón y /o confirmar que la secuencia  nucleótida  del amplicón 25 

comprende una secuencia  nucleótida  específica para el evento MON 88701, 

tal como la que se seleccionó para el grupo que consiste de  SEQ ID NO: 1-

10.  El amplicón debería ser específico para el evento MON 88701, tal como 

un amplicón que comprende SEQ ID NO: 1 o SEQ ID NO: 2. La detección de 

una secuencia de nucleótidos específica para el evento MON 88701 en el 30 

amplicón es determinante y/o diagnóstica para la presencia de ADN 

específico del evento de algodón MON 88701 en la muestra. Se proporciona 
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un ejemplo de un par de cebadores que es capaz de producir un amplicón 

para el evento de ADN MON 88701 bajo condiciones adecuadas para la 

amplificación de ADN como SEQ ID NO: 11-12  Otro par de cebadores puede 

ser diseñado de inmediato por un experto en el arte  y comprenderá al menos 

un fragmento de SEQ ID NO: 10.  Otro método para detectar la presencia de 5 

ADN derivado de una célula de algodón, tejido, semilla, o planta que 

comprende el evento de algodón MON 88701 en una muestra consiste en (i) 

extraer una muestra de ADN de al menos una célula de algodón, tejido, 

semilla, o planta, (ii) poner en contacto la muestra de ADN con una sonda de 

ADN específica para el evento de ADN MON 88701, (iii) permitir que la sonda 10 

y la muestra de ADN hibriden bajo condiciones de hibridación astringentes, y 

luego (iv) detectar la hibridación entre la sonda y la muestra de ADN diana. 

Un ejemplo de la secuencia de sonda de ADN  que es específica para el 

evento de  ADN MON 88701 se proporciona como SEQ ID NO: 13.   Otras 

sondas pueden ser diseñadas por un experto en la técnica  y comprenderían 15 

al menos un fragmento de   SEQ ID NO: 10.  La detección de la hibridación 

de la sonda a la muestra de ADN es diagnóstica  para la presencia del 

evento de algodón específico de ADN MON 88701 en la muestra. La 

ausencia de hibridación es alternativamente diagnóstica de la ausencia del 

evento de algodón específico de ADN MON 88701 en la muestra.  20 

Se proporciona la detección de kits de ADN que son útiles para la 

identificación del evento de algodón de ADN MON 88701 en una muestra y 

puede aplicarse a métodos para el fitomejoramiento de las  plantas de 

algodón que contienen el evento de ADN adecuado.   Dichos kits contienen 

cebadores y/o sondas que comprenden fragmentos de SEQ ID NO: 1-10.  Un 25 

ejemplo de dicho kit comprende al menos una molécula de ADN de longitud 

suficiente de nucleótidos adyacentes de SEQ ID NO: 10  que funcionan como 

una sonda de ADN útil para detectar la presencia y/o ausencia de ADN 

derivado de plantas de algodón transgénicas que comprenden el evento 

MON 88701 en una muestra. El ADN derivado de plantas de algodón 30 

transgénicas que comprenden el evento MON 88701  comprenderá una 

molécula de ADN que tiene al menos una secuencia seleccionada de SEQ ID 
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NO: 1-10.  Se proporciona una molécula de ADN suficiente para utilizar como 

una sonda de ADN que es útil para determinar, detectar, o diagnosticar la 

presencia y/o ausencia del evento de algodón de ADN MON 88701 en una 

muestra se proporciona como SEQ ID NO: 13 Otras sondas pueden ser 

diseñadas por un experto en la técnica y deberían comprender al menos 15 5 

nucleótidos adyacentes de SEQ ID NO: 10 y ser lo suficientemente únicos 

para el evento de algodón de ADN MON 88701 a fin de identificar el ADN 

derivado del evento. Otro tipo de kit comprende un par de cebadores útiles 

para producir un amplicón útil para detectar la presencia y/o ausencia de 

ADN derivado del evento de algodón transgénico MON 88701 en una 10 

muestra. Dicho kit empleará un método que comprende contactar una 

muestra de ADN diana con un par de cebadores tal como se describe en la 

presente, luego realizar una reacción de amplificación de ácido nucléico 

suficiente para producir un amplicón que comprende una molécula de ADN 

que tiene al menos una secuencia seleccionada de SEQ ID NO: 1-10, y luego 15 

detectar la presencia y/o ausencia del amplicón. Dicho método también 

puede incluir secuenciar el amplicón o un fragmento del mismo, que sería 

determinante, es decir, diagnóstico para, la presencia del evento de algodón 

específico de ADN MON 88701  en la muestra de ADN diana. Otro para de 

cebadores puede ser diseñado por un experto en la técnica y debería 20 

comprender al menos 15 nucleótidos contiguos de SEQ ID NO: 10 y ser lo 

suficientemente único al ADN MON 88701 del evento de algodón a fin de 

identificar el ADN derivado del evento.  

La amplificación del ácido nucleico se puede llevar a cabo mediante 

cualquiera de los diversos métodos de amplificación de ácido nucléico 25 

conocidos en el arte, incluyendo métodos de amplificación térmica. Muchas 

técnicas son conocidas en el arte para detectar, cuantificar, y/o secuenciar el 

amplicón producido por estos métodos. Una técnica ejemplar útil en la 

práctica de esta invención es  TAQMAN® (PE Applied Biosystems, Foster 

City, CA). 30 

Los kits y métodos de detección de la invención son útiles para, entre 

otras cosas, identificar el evento de algodón MON 88701, seleccionar 
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variedades de plantas o híbridos que comprenden el evento de algodón MON 

88701, detectar la presencia de ADN derivado de las plantas de algodón 

transgénicas que comprenden el evento de algodón MON 88701 en una 

muestra, y monitorear muestras para la presencia y/o ausencia de plantas de 

algodón que comprenden el evento MON 88701 o partes de plantas 5 

derivadas de plantas de algodón que comprenden el evento MON 88701. 

La secuencia de inserto de ADN heterólogo, secuencias de unión, o 

secuencias de flanqueo del evento de algodón MON 88701 se pueden 

verificar (y corregir si fuere necesario) amplificando dichas secuencias del 

evento utilizando cebadores derivados de secuencias proporcionadas en la 10 

presente invención seguido del secuenciamiento de ADN estándar del 

amplicón o del ADN clonado.  

Tal como se utiliza en la presente, el término “que comprende” 

significa “que incluye pero que no se limita a”. 

Se incluyen los siguientes ejemplos para demostrar ejemplos de 15 

ciertas realizaciones preferidas de la invención. Los expertos en la técnica 

apreciarán que las técnicas divulgadas en los ejemplos que preceden 

representan enfoques que los inventores han descubierto que funcionan bien 

en la práctica de la invención, y por lo tanto se  puede  considerar que 

constituyen ejemplos de modos preferidos para su práctica. Sin embargo, los 20 

expertos en la técnica deberían, a la luz de la presente invención, apreciar 

que se pueden hacer diversos cambios en realizaciones específicas que se 

divulgan y aun así obtener un resultado similar sin alejarse del espíritu y 

alcance de la invención.    

EJEMPLOS 25 

Ejemplo 1: Transformación de Algodón y selección de evento 

MON 88701  

Este ejemplo describe la producción, análisis, y selección del evento 

MON 88701.  En resumen es la producción y análisis de miles de plantas 

individuales a lo largo de múltiples años mediante la evaluación molecular 30 
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rigurosa, fenotípica, y de campo que se requiera para la última selección del 

evento comercial, el evento MON 88701.   

El evento comercial MON 88701 de algodón transgénico tolerante a 

glufosinato y dicamba se creó a través de la transformación mediada por 

Agrobacterium del tejido hipocótilo del algodón utilizando un vector de 5 

transformación de planta que comprende el casete de expresión que se 

ilustra en la Figura 1.  Los métodos para transformar el algodón son 

conocidos en el arte.  Para producir el evento MON 88701, se utilizó material 

de algodón Coker 130 (Asgrow, St Louis, MO) para transformación de planta.  

Las células de algodón se transformaron y se regeneraron en plantas de 10 

algodón intactas. Las plantas enraizadas con características fenotípicas 

normales fueron seleccionadas y transferidas a la tierra para crecimiento y 

evaluación posterior. 

Las plantas R0 fueron transferidas a la tierra y sometidas a la 

evaluación selectiva de herbicidas en proporciones de campos de 1X o 2X 15 

(es decir, 0,5 o 1,0 lb/acre de ingrediente activo) tanto de dicamba como de 

glufosinato.  Posteriormente, las plantas R0 que contenían solamente un 

único casete de expresión T-ADN fueron identificados y seleccionados.  El 

casete de expresión T-ADN contiene el promotor del Peanut chlorotic streak 

virus (PClSV) con una región  potenciadora duplicada (P-PClSV.FLt-enh); 20 

ligado operativamente a un ADN principal que proviene del transcripto de 

ARN del Tobacco etch virus (L-TEV); ligado operativamente a una molécula 

de ADN que codifica un péptido de tránsito del cloroplasto N-terminal de 5-

enolpiruvilshikimato-3-fosfato sintasa (EPSPS) de Arabidopsis thaliana (TS-

CTP2); ligado operativamente a una molécula de ADN que codifica dicamba 25 

mono-oxigenasa (DMO) de Stenotrophomonas maltophilia; ligado 

operativamente a una molécula de ADN 3’ UTR que proviene del gen E6 de 

proteína de fibra de algodón sea-island (T-Gb.E6-3b); ligado operativamente 

al promotor del transcripto de ARN potenciado 35S (con una región 

potenciadora duplicada) del mosaic virus (P-CaMV.35S-enh); ligado 30 

operativamente a un ADN principal que proviene de la región 5 no traducida 

del gen de la proteína de choque térmico 70 (HSP70) de Petunia x hybrida 
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(L-Ph.DnaK); ligado operativamente al gen de Resistencia a Bialaphos (bar) 

de Streptomyces hygroscopicus que codifica una fosfinotricin acetil 

transferasa (PAT) (CR-Sh.bar); ligado operativamente a una región 3’ no 

traducida del gen de nopalina sintasa (NOS) (que dirige la poliadenilación de 

ARNm) de Agrobacterium tumefaciens (T-AGRtu.nos).   5 

El evento MON 88701 fue seleccionado entre aproximadamente 151 

eventos transgénicos individuales en base a su combinación superior de 

características fenotípicas (que incluye tolerancia a nivel comercial tanto a 

herbicidas dicamba como glufosinato), características moleculares (que se 

determinó usando un análisis de perfil molecular comprehensivo), y 10 

asociación de haplotipos.  La selección del evento MON 88701 de entre los 

151 eventos transgénicos originales fue un proceso de muchos años que 

requirió análisis de datos en cada etapa.  Se procesaron dos ondas de 

eventos de transformación a fin de permitir un número más grande de 

eventos a partir de los cuales elegir el evento comercial final.  La Tabla 1 15 

proporciona una síntesis de cada tipo de análisis con el número de eventos 

seleccionado y avanzado  para cada paso de selección de evento. El estudio 

de la eficacia de la prueba de campo de Puerto Rico para la Onda 2 precedió 

la primera prueba de campo de los Estados Unidos. 
 20 

Tabla 1 

Paso de Análisis de Estudio 

Selectivo de Evento  Onda 1 Onda 2 

R0 – Análisis de Calidad de 

Transformación  48 103 

R0 – Análisis de Eficacia de 

Herbicida 26 57 

R1 – Producción de Semilla 

Agronómica  9 26 

R1 - Análisis de Eficacia de 

Herbicida 9 23 

Primera Prueba de Campo de 

Estados Unidos 8 10 

Análisis Molecular Preliminar 4 19 
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Estudio selectivo de Eficacia 

de Prueba de Campo de 

Puerto Rico  3 17 

Segunda Prueba de Campo de 

los Estados Unidos 2 n/d 

Análisis Molecular Detallado 1 6 

 

Los 151 eventos R0 transgénicos originales fueron analizados usando 

una combinación de técnicas analíticas (Análisis de Calidad de 

Transformación que incluye TaqMan y/o análisis PCR) y Análisis de Eficacia 

de Herbicida R0 (aerosol de herbicida). Las plantas que contenían el evento 5 

seleccionado R0 fueron luego auto–fertilizadas para producir la semilla R1, y 

32 de los eventos se avanzaron luego para el Análisis de Eficacia de 

Herbicida R1.    

El análisis molecular detallado se finalizó sobre los eventos que 

pasaron las pruebas de campo de eficacia y agronómicas.  Los análisis por 10 

Northern blot se utilizaron para confirmar que los transcriptos de ARN 

mensajero dmo y bar estaban presentes en muestras preparadas a partir de 

semillas de los eventos evaluados.  El análisis por Western blot se llevó a 

cabo para confirmar que una única banda de proteína DMO y PAT estaba 

presente en muestras preparadas a partir de tejido de hojas de los eventos 15 

evaluados. La secuenciación N-terminal de la proteína PAT aislada 

purificada, mostró la secuencia de aminoácidos esperada en la terminal N de 

la proteína PAT.  La secuenciación N-terminal de la proteína DMO aislada 

purificada mostró 9 aminoácidos de la CTP (TS-CTP2) presentes en la 

terminal N de la proteína DMO. 20 

La evaluación de campo agronómica constó de eventos de sembrado 

pareados de isolina positiva e isolina negativa (que contienen el casete 

transgén y que carece del casete transgén, respectivamente) uno al lado del 

otro  con dos hileras de Coker 130 de tipo salvaje (no-transgénico) por 

parcela.  Se mantuvieron las parcelas libres de malezas y sin insectos 25 

usando programas de control convencionales para la duración del ensayo.  

Los datos recolectados incluyeron fecha de sembrado, conteos de postura, 
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altura de la planta, número de nódulos, diferencias agronómicas/fenotípicas 

brutas, muestras de cápsula de algodón, fecha de la cosecha, y rendimiento.  

Los conteos de postura para cada parcela se tomaron a los 10 días después 

del sembrado (DAP, siglas para days after planting) y nuevamente a los 20 

DAP.  Las cotiledóneas que habían salido completamente de la tierra fueron 5 

consideradas “emergentes”.  Cualquier diferencia observada en la densidad 

de la planta, es decir crostas, germinación pobre, pérdida debido a crostas, 

depuración, etc., fueron observadas.  Las posturas finales tuvieron 10 plantas 

por metro en promedio.  Las mediciones de altura de la planta se tomaron a 

la primera flor más dos semanas (FF2).  Las mediciones promedio de altura 10 

de la planta (cm) de cinco plantas por parcela fueron registradas. Sobre las 

mismas plantas que se utilizaron para las mediciones de altura de las 

plantas, se realizó el conteo del número de nódulos (cotiledón es nódulo 0).  

Cualquier diferencia agronómica bruta se registró, tal como morfología de las 

hojas, hábito de ramificación, color de la hoja, tiempo para floración, patrón 15 

de fructificación, etc.  Las muestras de cápsulas se cosecharon de forma 

aleatoria a partir de primera posición de cápsulas 50  (solamente semilla de 

algodón) desde el medio de las plantas (notas 8-12).  Las muestras de 

cápsulas se usaron para calcular la fracción de pelusa y calidad de la fibra. 

Para determinaciones del rendimiento, las parcelas fueron desfoliadas y se 20 

usó un abridor de cápsulas (con etefon, es decir PREP) antes de la cosecha.  

Las parcelas se cosecharon y se registraron como libras por parcela de 

semillas de algodón y se expresaron como libras por acre de semillas de 

algodón.  No hubo diferencia de rendimiento significativa entre eventos de 

isolina positiva, los eventos de isolina negativos pareados, y algodón Coker 25 

130 de tipo salvaje para dos años de pruebas de campo agronómicas (Figura 

2). 

En el año 1, la evaluación de eficacia se llevó a cabo con ocho 

eventos comparados con Coker 130 de tipo salvaje, no-transgénico.  Para 

esta evaluación, las parcelas pareadas fueron rociadas con dicamba 30 

(Clarity®, BASF, Research Triangle Park, NC) y glufosinato (Ignite®, Bayer 

CropScience, Research Triangle Park, NC) o se dejaron sin rociar.  Las 
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parcelas se mantuvieron libres de malezas y de insectos usando programas 

de control convencionales para la duración del ensayo.  Todos los 

tratamientos con herbicidas se representan como libras de ingrediente activo 

por acre (lb/A). Para las parcelas que fueron rociadas, se realizaron las 

siguientes aplicaciones: se aplicó dicamba pre–emergencia a 1 lb/A seguido 5 

por glufosinato aplicado 1,09 lb/A en la etapa de 2 nódulos, seguido por 

dicamba aplicado a 1 lb/A en la etapa de 5 nódulos, seguido por glufosinato 

aplicado a 1,09 lb/A en la etapa de 8 nódulos, seguido por dicamba aplicado 

a 1 lb/A en la etapa de 12 nódulos.  Ni dicamba ni glufosinato se aplicaron 

con tensioactivos, aditivos fertilizantes, u otro adyuvante. Se tomaron las 10 

calificaciones de lesiones en las siguientes etapas, que fueron 

inmediatamente anteriores a la siguiente aplicación de herbicida asignada:  

en la etapa del algodón de 2 nódulos, se tomó la actividad de calificación de 

acuerdo a epinastia porcentual (daño por dicamba) y lesión total porcentual, 

con foco en la epinastia; en la etapa de 5 nódulos, se tomó la actividad de 15 

calificación de acuerdo a epinastia porcentual, quemado o necrosis 

porcentual (lesión por glufosinato) y lesión total porcentual, con foco en la 

necrosis; en la etapa de 8 nódulos, se tomó la clasificación de actividad de 

acuerdo a epinastia porcentual, quemado o necrosis porcentual, y lesión total 

porcentual, con foco en epinastia; en la etapa de 12 nódulos, se tomó la 20 

clasificación de actividad de acuerdo a epinastia porcentual, quemado o 

necrosis porcentual y lesión total porcentual, con foco en necrosis; en la 

etapa media de floración, se tomó la clasificación de actividad de acuerdo a 

epinastia porcentual, quemado o necrosis porcentual y lesión total 

porcentual, con foco en epinastia; y para etapa tardía de floración, se tomó la 25 

clasificación de actividad de acuerdo a epinastia porcentual, quemado o 

necrosis porcentual  y lesión total porcentual.  Se recolectaron datos 

agronómicos adicionales en estas pruebas de campo de eficacia que incluye: 

fecha de plantación, conteo de conteos de postura (tomados a los 7 y 14 

DAP), diferencias agronómicas/fenotípicas brutas, fecha de cosecha, y 30 

rendimiento.  Las clasificaciones de lesiones utilizaron escalas porcentuales 

de ciencias de las malezas estándares donde 0% significa sin lesión del 
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cultivo y 100% significa muerte del cultivo total.  Las clasificaciones 

realizadas para lesiones por dicamba se denominan como epinastia y 

aparecen como torceduras, malformación en el crecimiento.  Las 

clasificaciones realizadas para lesión por glufosinato se denominan como 

quemado o necrosis y aparecen como clorosis y o necrosis.  Para 5 

determinaciones de rendimiento, las parcelas fueron desfoliadas y se usó un 

abridor de cápsulas (con etefon, es decir PREP) antes de la cosecha.  Las 

parcelas fueron cosechadas y se registraron los rendimientos como 

lbs/parcela de semilla de algodón y se expresaron como lb/acre de semilla de 

algodón.  Las diferencias agronómicas/fenotípicas fueron perfil de 10 

fructificación de notedin como normal o como no usual.  No hubo diferencia 

significativa en rendimiento de semillas de algodón entre eventos pareados 

rociados y no rociados en comparación con Coker 130 de tipo salvaje sin 

rociar (Figura 3). El Coker 130 de tipo salvaje no sobrevivió el régimen de 

rociado (Figura 7). 15 

En el año 2, la evaluación de eficacia se llevó a cabo con doce 

eventos comprados con Coker 130 de tipo salvaje, no transgénico.  Para esta 

evaluación, las parcelas pareadas fueron tanto rociadas como no rociadas.  

Las parcelas se mantuvieron libres de malezas y de insectos usando 

programas de control convencionales para la duración del ensayo.  Para las 20 

parcelas que fueron rociadas, se llevó a cabo las siguientes aplicaciones de 

tratamiento (1) 0,5 lb/A dicamba se aplicó PRE, Temprano POST, Medio 

POST y Tardío POST; (2) 1 lb/A dicamba se aplicó PRE, Temprano POST, 

Medio POST y Tardío POST; (3) 2 lb/A dicamba se aplicó PRE, Temprano 

POST, Medio POST y Tardío POST; (4) 0,5 lb/A glufosinato se aplicó 25 

Temprano POST, Medio POST y Tardío POST: (5) 1 lb/A glufosinato se 

aplicó Temprano POST, Medio POST y Tardío POST: 6) 2 lb/A glufosinato se 

aplicó Temprano POST, Medio POST y Tardío POST; y 7) Control (sin 

rociar).  Pre–emergencia (PRE) se define como inmediatamente después de 

la siembra del algodón (dentro de las 24 horas); Temprano POST como 30 

algodón de 2 nódulos; Medio POST como algodón de 8 nódulos; y Tardío 

POST como algodón de 14 nódulos.  Para estas pruebas de campo de 
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eficacia, hubo tres parcelas compuestas completamente de algodón de tipo 

salvaje (Coker 130). En cada momento post-emergencia (Temprano, Medio, 

Tardío), una mitad de la parcela se roció con la proporción de 1X (0,5 lb/A) 

de dicamba y una mitad de la misma parcela se roció con la proporción 1X 

(0,5 lb/A) de glufosinato.  Cada una de las tres parcelas recibieron rociado de 5 

dicamba y glufosinato en una de las aplicaciones de rociado en el momento 

post-emergencia (Temprano, Medio, Tardío).   

El protocolo de rociado consistió en los herbicidas aplicados a razón 

de 37,85 litros (10 galones) por acre de volumen de agua utilizando la 

siguiente configuración de rociado (que está dentro de las medias utilizadas 10 

para la mayoría de las investigaciones científicas sobre la maleza). Se 

utilizaron puntas de rociado planas extendidas XR TeeJet®   con un ángulo 

de rociado de 80 grados   (TeeJet Technologies, Wheaton, IL).  Había 2 

boquillas por hilera (boquillas espaciadas en 15’’ para 30’’ hileras, 19’’ para 

38’’ hileras y 20’’ para 40’’ hileras). El tamaño de la boquilla dependió de la 15 

velocidad de rociado y del espaciado de la boquilla; sin embargo, el tamaño 

de la boquilla se seleccionó para lograr una presión de rociado de 25 a 35 

PSI. La altura del aguilón se ajustó para permitir una superposición de 

rociado de 50% (que se lleva acabo aproximadamente a 30’’por encima del 

cultivo).   20 

En cada momento de la clasificación, se registraron la siguientes 

observaciones: 1) necrosis porcentual o quemado en las hojas más 

afectadas. 2) necrosis porcentual o quemado en   la base total de la planta; 

3) epistanía; y 4) cualquier otro daño relevante que se haya observado. Se 

tomaron las clasificaciones durante cuatro días después de cada aplicación 25 

inmediatamente antes de las aplicaciones subsiguientes. El tiempo del 

esquema de clasificación y objetivo fueron los siguientes: 1) 4-7 días post-

emergencia y nuevamente  inmediatamente antes del rociado de 2 nódulos 

para controlar efectos de preemergencia de rociado de dicamba.  2) 4 días 

después del rociado de 2 nódulos y nuevamente inmediatamente antes del 30 

rociado de 8 nódulos para determinar la clasificación del rociado de 2 

nódulos; 3) 4 días  después del rociado de 8 nódulos y nuevamente 
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inmediatamente antes del rociado de 14 nódulos para determinar la 

clasificación del rociado de 8 nódulos; 4); 4 días después del rociado de 14 

nódulos y nuevamente 10 días después del rociado de 14 nódulos  para 

determinar la clasificación del rociado de 14 nódulos; y 5) corte para 

determinar la clasificación de la temporada tardía del efecto neto de todos los 5 

rociadores.  Las clasificaciones de lesión utilizaron escalas porcentuales de 

ciencias de las malezas estándares donde 0% significa sin lesión del cultivo y 

100% significa muerte del cultivo total.  Las clasificaciones realizadas para 

lesiones provocadas por el dicamba se denominan como epinastia y 

aparecen como curvaturas, malformación en el crecimiento.  Las 10 

clasificaciones realizadas para lesiones provocadas por el glufosinato se 

denominan como quemado o necrosis y aparecen como clorosis y o necrosis.  

Para determinaciones de rendimiento, las parcelas fueron desfoliadas y se 

usó un abridor de cápsulas (con etefon, es decir PREP) antes de la cosecha. 

Las parcelas fueron cosechadas y se registraron los rendimientos como 15 

lbs/parcela de semilla de algodón y se expresaron como lb/acre de semilla de 

algodón.  El Coker 130 de tipo salvaje no sobrevivió el rociado de herbicida y 

por lo tanto no se registró rendimiento para las parcelas de Coker 130. Como 

se observa en la figura 4.A, el rendimiento fue prácticamente el mismo para 

las plantas que comprenden el evento MON 88701 con clasificaciones de 20 

aplicación mayores para el herbicida dicamba. Como se observa en la Figura 

4.B, el rendimiento fue prácticamente el mismo para las plantas que 

comprenden el evento MON 88701 con clasificaciones de aplicación mayores 

para el  herbicida de glufosinato.  Para las clasificaciones de la lesión, la 

Figura 5.A muestra un porcentaje de lesión mayor para las plantas que 25 

comprenden el evento MON 88701 con clasificaciones de aplicación mayores 

de dicamba. La Figura 5.B muestra un porcentaje de lesión mayor para las 

plantas que comprenden el evento MON 88701 con clasificaciones de 

aplicación mayores de glufosinato. 

En el año 3, la evaluación de eficacia del campo de evento MON 30 

88701 fue conducida para estudiar la clasificación y el tiempo de aplicación 

del dicamba y/o glufosinato. Las parcelas se mantuvieron libres de malezas y 
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de insectos usando programas de control convencionales para la duración 

del ensayo. El tratamiento y tiempo de aplicación se detallan en la Tabla 2. Ni 

dicamba ni glufosinato se aplicaron con tensioactivos, aditivos fertilizantes, u 

otro adyuvante. El protocolo de rociado  fue como se describió para el 

ensayo de la evaluación de eficacia del campo del año 2. La clasificación de 5 

la postura de la planta, clasificación de la lesión visual (porcentaje de 

epinastía, porcentaje de necrosis), altura de la planta y número de nódulo, 

muestra de cápsulas 50, y determinación del rendimiento se describieron 

previamente para ensayos de eficacia  y agronómicos del campo. 
Tabla 2 10 

Tratamiento 

Proporción     

(lb ai/A) 

Momento de la Aplicación  

1 a 3 

Nódulos 

5 a 7 

nódulos 

10 a 12 

nódulos 

15 a 18 

nódulos 

1 0,5 Dicamba Glufosinato Dicamba Glufosinato 

2 1 Dicamba Glufosinato Dicamba Glufosinato 

3 0,5 Glufosinato Dicamba Glufosinato Dicamba 

4 1 Glufosinato Dicamba Glufosinato Dicamba 

5 0,25* 

Mezcla en 

Tanque 

Mezcla en 
Tanque 

Mezcla en 
Tanque 

Mezcla en 
Tanque 

6 0,5* 

Mezcla en 

Tanque 

Mezcla en 
Tanque 

Mezcla en 
Tanque 

Mezcla en 
Tanque 

7 1* 

Mezcla en 

Tanque 

Mezcla en 
Tanque 

Mezcla en 
Tanque 

Mezcla en 
Tanque 

8 0,5 Dicamba Dicamba Dicamba Dicamba 

9 1 Dicamba Dicamba Dicamba Dicamba 

10 0,5 Glufosinato Glufosinato Glufosinato Glufosinato 

11 1 Glufosinato Glufosinato Glufosinato Glufosinato 

12 - Control - - - 

*Con mezclas en Tanques, la proporción es la que se utilizó para los 

herbicidas individuales:  0,25 = 0.25 lb/A dicamba + 0,25 lb /A glufosinato 

 

Apareció un leve obstáculo de rendimiento cuando el dicamba y el 

glufosinato se mezclaron en un tanque y se aplicaron cuatro veces durante la 

estación a razón de 1 lb/acre cada uno (Figura 6). Para todos los otros 

régimenes de tratamiento, no hubo pérdida de rendimiento de las plantas que 15 
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comprendían el evento MON 88701 cuando se rociaron con dicamba, 

glufosinato, o dicamba y glufosinato (Figura 6).  

 

Ejemplo 2: caracterización de las secuencias de ADN MON 88701 

Este ejemplo describe la caracterización molecular del evento MON 5 

88701. El ADN insertado en el genoma de las plantas de algodón que 

comprende MON 88701 y la secuencia genómica que flanquea esta inserción 

fueron caracterizados mediante análisis molecular detallados. Estos análisis 

incluyeron: la secuencia del inserto, la cantidad  de inserto (cantidad de sitios 

de integración dentro del genoma de algodón), cantidad de copias (cantidad 10 

de copias del ADN transgénico dentro del sitio), la integridad del casete del 

gen insertado, las secuencias flanqueantes, y la asociación de la inserción 

con regiones haplotipas del genoma de algodón.  

Se utilizaron sondas moleculares de ADN que incluyeron la región de 

codificación intacta y sus elementos regulatorios respectivos, las secuencias 15 

de promotores, nitrones, y poliadenilación de los casetes de expresión de la 

planta. El análisis mostró que MON 88701 contenía una sola inserción ADN 

transgénico con una copia del casete de expresión. La PCR inversa  y los 

análisis de secuencia de ADN se llevaron a cabo para determinar las uniones 

del genoma inserto a la planta 5’ y 3´,  confirmar la organización de los 20 

elementos dentro del inserto (Figura 1), y determinar la secuencia de ADN 

completa del inserto en plantas de algodón que comprende el evento MON 

88701 (denominado en la presente SEQ ID NO: 9). Es una aspecto de la 

invención una planta de algodón que comprende en su genoma elementos 

genéticos del transgén  unido ilustrados en la Figura 1 y es resistente a los 25 

herbicidas de dicamba y glufosinato en un aspecto de la invención. 

Las secuencias que flanquean la inserción de ADN transgénico en 

MON 88701 fueron determinadas utilizando PCR inversa tal como se 

describe en  Ochman et al., 1990 (PCR Protocols: A guide to Methods and 

Applications, Academic Press, Inc.) y/o técnicas de paseo cromosómico. El 30 

ADN genómico de la planta fue aislado  tanto de Coker 130 como de la líneas 

de algodón transgénico que crecen bajo condiciones de invernadero 
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estándar.  Aproximadamente 0,2 gramos de tejido de hojas jóvenes se 

liofilizaron y potenciaron mediante el agregado de varias pequeñas perlas de 

metal seguido de agitación vigorosa.  Se lavó el tejido dos veces con 5mL de 

metanol al 100% seguido de un lavado con 5mL de metanol al 50% para 

eliminar los compuestos  fenólicos que interfieren.  Se extrajo el ADN con la 5 

adición de 7 mL de extracción de buffer de CTAB (100 mM Tris pH 8,0, 1,4 M 

NaCl, 20 mM EDTA, 2 % p/v bromuro de hexadeciltrimetilamonio, 1 % p/v 

polivinilpirrolidona, 1% p/v poli(vinilpolipirrolidona), 0,07% de beta-

mercaptoetanol, 1 mM DTT).  Se incubaron muestras a 65°C durante 45 min 

para lisar completamente las células luego, hilar durante 5 min a 3000g para 10 

eliminar el desecho insoluble. Se extrajo el sobrenadante con 7 mL de 

cloroformo-alcohol isoamil 24:1, se hiló a 3000 g durante 5 min para separar 

las fases, y se extrajo el ADN de la fase acuosa en un tubo fresco con el 

agregado de 6 mL de isopropanol. Los pellets de ADN se lavaron con 6 mL 

de etanol al 70%  para remover la sal, y los pellets se dejaron secar al aire. 15 

Los pellets de ADN se resuspendieron en  10 mM Tris pH 8,0 que contienen 

0,5 ug/mL  DNase-libre RNase y se inclubaron a 37°C 1 hora. Siguiendo el 

tratamiento, se cuantificó el ADN utilizando Quant-iT™ PicoGreen®  (Sondas 

moleculares, Inc. Eugene, OR).  Este método puede ser modificado por un 

experto en la técnica para extraer el ADN de cualquier tejido de algodón. Se 20 

digirió una alícuota de ADN con endonucleasas de restricción seleccionadas 

en base al análisis de restricción del transgén de ADN.  Después de la auto 

ligación de los fragmentos de restricción, el PCR se llevó a cabo utilizando 

cebadores diseñados a partir de la secuencia del ADN transgénico que 

amplificaría las secuencias que se extienden desde los extremos 5’ y 3’ del 25 

transgén de ADN. Los productos de PCR se separaron con electroforesis en 

geles de agarosa  y se purificaron utilizando un kit en gel para purificación 

QIAGEN  (Qiagen, Valencia, CA).    Los siguientes productos de ADN se 

secuenciaron utilizando directamente los protocolos de secuenciamiento de 

ADN estándares. La secuencia flanqueante 5’ que se extiende en el borde 30 

derecho de la secuencia del ADN transgénico del casete de expresión se 

presenta como SEQ ID NO: 7 ([C], véase Figura 1).  La secuencia 
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flanqueante 3’ que se extiende en el borde izquierdo de la secuencia del ADN 

transgénico del casete de expresión se presenta como SEQ ID NO: 8 ([D], 

véase Figura 1). La porción del casete de expresión del ADN transgénico que 

fue totalmente integrado en el ADN genómico Coker se presenta como   SEQ 

ID NO: 9 ([E], véase Figura 1).    5 

Las secuencias de moléculas de ADN aisladas  se compararon con la 

secuencia del ADN transgénico para identificar la secuencia flanqueante y el 

fragmento del ADN transgénico co aislado. La confirmación de la presencia 

del casete de expresión se logró por PCR con los cebadores diseñados en 

base a los datos de la secuencia flanqueante deducida y la secuencia del 10 

ADN transgénico conocida.  La secuencia de tipo salvaje que corresponde a 

la misma región en la cual se integró el ADN transgénico en la línea 

transformada se aisló utilizando cebadores diseñados para secuencias 

flanqueantes en MON 88701.Las reacciones de PCR se llevaron a cabo 

utilizando la Mezcla Maestro Universal para PCR de alta fidelidad  Phusion® 15 

con buffer HF (New England Biolabs, Ipswich, MA).  Las secuencias 

flanqueantes de ADN en MON 88701 y la secuencia de Coker de tipo salvaje 

se analizaron utilizando nucleótidos múltiples y base se datos de proteínas. 

Esta información fue utilizada para examinar la relación del transgén con el 

genoma de la planta y para lograr la integridad del sitio de inserción.  La 20 

secuencia flanqueante y las secuencias del tipo salvaje se utilizaron para 

diseñar los cebadores para los análisis del punto neutro  TAQMAN®  

utilizados para identificar los eventos. Los ensayos de cigocidad se 

desarrollaron utilizando esta información.   

El casete del transgén de tolerancia al glufosinato y dicamba fue 25 

mapeado en plantas de algodón que comprenden el evento MON 88701 en 

el cromosoma A08 en la posición del mapa 19,3 cM y bordeado por 

NG0207927 en la posición del mapa de 18,6 cM a la izquierda y por 

NG0207529 en la posición del mapa de 20,0 cM a la derecha. 
 30 

Ejemplo 3: Análisis del punto neutro  TAQMAN® del evento específico 
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Este ejemplo describe un método de amplificación térmica del punto 

neutro  TAQMAN® del evento específico desarrollado para identificar el 

evento MON 88701 en una muestra. Los ejemplos de condiciones útiles con 

el método de punto neutro TAQMAN® específico del evento MON 88701 son 

los siguientes: Paso 1: 18 megohm de agua ajustado a un volumen final de 5 

10 μl. Paso 2: 5,0 μl  de Mezcla Maestro Universal 2X (dNTPs, enzima, 

buffer) a una concentración final de 1X. Paso 3:  0,5 μl Evento Cebador-1 

(SQ21654) y Evento Cebador-2 (SQ23205).  Mezcla (resuspendida en 18 

megohm de agua a una concentración de 20 uM para cada cebador) a 1,0 

μM de concentración final (por ejemplo en un tubo microcentrifugo, debería 10 

agregarse lo siguiente para lograr 500 μl a una concentración final de 20 uM:  

100 μl de Cebador SQ21654  a una concentración de 100 μM; 100 μl de 

Cebador SQ23205 a una concentración de 100 μM; 300 μl de 18 megohm de 

agua).  Paso 4:  0,2 μl Evento 6-FAMTM MGB Sonda PB10280 (resuspendido 

en 18 megohm de agua  a una concentración de 10 μM a 0,2 μM 15 

concentración final.  Paso 5:  0,5 μl Cebador-1 de Control Interno y Mezcla 

de Cebador-2 de Control Interno  (resuspendido en 18 megohm de agua  a 

una concentración de 20 µM para cada cebador) a 1,0 μM concentración 

final.   Paso 6:  0,2 μl Control Interno Sonda VIC ™ a 0,2 μM concentración 

final (resuspendido en 18 megohm de agua a una concentración de 10 µM)  20 

Paso 7: 3,0 μl de ADN extraído (templado) para cada muestra con uno de lo 

siguiente que comprende 1. Muestras de hoja a ser analizadas; 2. Control 

Negativo (ADN no transgénico); 3. Control de agua negativo (no templado); 

4. Control Positivo ADN MON 88701. Paso 8: Condiciones de Termociclado 

de la siguiente forma: Un ciclo a 50°C durante 2 minutos; un ciclo a 95°C 25 

durante 10 minutos;  Diez ciclos de 95°C durante 15 segundos luego 64°C 

durante 1 minuto con -1°C/ciclo; Treinta ciclos de 95°C durante 15 segundos 

luego 54°C durante 1 minuto, de 10 a 20 ciclos adicionales opcionales (95°C 

durante 15 segundos luego 64°C durante 1 minuto (-1°C/ciclo) pueden 

proporcionar separación de población diferente durante el análisis de punto 30 

neutro TaqMan®; Ciclo final de 10°C. 
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Los cebadores de ADN utilizados en el análisis del punto neutro son 

cebadores  SQ21654 (SEQ ID NO: 11),  SQ23205 (SEQ ID NO: 12), y la 

sonda rotulada 6-FAMTM PB10280 (SEQ ID NO: 13). 6-FAM™ es un producto 

de teñido fluorescente de Applied Biosystems (Foster City, CA) unido a la 

sonda de ADN. Para las sondas TAQMAN® MGB™  la actividad exonucleasa 5 

5’ de la Taq ADN polimerasa     se adhiere a la sonda de un extremo 5’, entre 

el fluoróforo y el  inhibidor. Cuando se hibrida a la cepa de ADN diana, el 

inhibidor y el fluorófono se separan lo suficientemente para producir una 

señal fluorescente, emitiendo de ese modo fluorescencia.  SQ21654 (SEQ ID 

NO: 11) y SQ23205 (SEQ ID NO: 12) cuando se utilizan con estos métodos 10 

de reacción con PB10280 (SEQ ID NO: 13) produce un amplicón de ADN 

que se utiliza para diagnosticar el evento de ADN MON 88701. Los controles 

para este análisis deberían incluir un control positivo del algodón que 

contiene el evento de ADN MON 88701, y un control negativo para e algodón 

no transgénico, y un control negativo que no contiene ADN templado. 15 

Adicionalmente, un control para la reacción de PCR incluye Cebadores de 

Control Interno y una Sonda de Control Interno, específicos para un gen de 

copia única en el genoma Gossypium. Un experto en la técnica sabrá cómo 

diseñar cebadores específicos para un gen de copia única en el genoma 

Gossypium. Se optimizan estos ensayos para utilizar ya sea con Biosistemas 20 

Aplicados del Sistema PCR  9700 GeneAmp®  (que funciona a su máxima 

velocidad) o un termociclador MJ Research PTC-225 DNA Engine. Otros 

métodos y aparatos conocidos por los expertos en la técnica que producen 

amplicones para identificar el evento de ADN MON 88701 están dentro de   

la técnica del arte. 25 

Las plantas RO que demuestran la presencia del casete de expresión 

se dejaron desarrollar en plantas totalmente maduras y se cosechó la semilla 

de estas. Las sondas basadas en la secuencia del casete de expresión se 

utilizaron para determinar el número de copia del casete de expresión 

transgénico en las plantas R1 utilizando una combinación del análisis 30 

Southern en el  punto neutro  TAQMAN®. 
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 Un ensayo de cigocidad es útil para determinar si una planta que 

comprende un evento es homocigota para el evento de ADN;   es decir que 

comprende el ADN exógeno en el mismo sitio en cada cromosoma de un par 

de cromosomas; o heterocigota para un evento de ADN, es decir que 

comprende el ADN exógeno en solamente un cromosoma de un par de 5 

cromosomas; o es nulo para el evento de ADN, que es del tipo salvaje.  El 

método de amplificación térmica del punto neutro TAQMAN® también fue 

utilizado para desarrollar ensayos de cigocidad para el evento MON 88701. 

Este ejemplo describe un método de amplificación térmica del punto neutro 

TAQMAN® específico del evento desarrollado para determinar la cigocidad 10 

del evento MON 88701 en una muestra. Para este ensayo, se empleó un 

ensayo de tres cebadores en donde el cebador SQ21654 hibrida y se 

extiende específicamente desde  la unión 3’ del ADN exógeno insertado y el 

ADN genómico, el cebador SQ23205 hibrida y se extiende específicamente 

desde el  ADN que flanquea el lado 3’ del ADN exógeno insertado, y el 15 

cebador SQ23901 hibrida y se extiende específicamente desde el ADN 

genómico en el cual se integró el ADN exógeno insertado. Los tres 

cebadores son diagnósticos para el evento. En este ejemplo, el cebador 

SQ21654 y el cebador SQ23205  y la sonda de oligonucleótidos rotulada 6-

FAM™ PB10280 son diagnósticos cuando existe una copia del ADN exógeno 20 

insertado. En este ejemplo, SQ23205 y el cebador SQ23901 y la sonda de 

oligonucleótidos rotulada VIC™ PB10631 son diagnósticos cuando no existe 

una copia de ADN exógeno presente en el ADN genómico, es decir, del tipo 

salvaje. Cuando los tres cebadores y las dos sondas se mezclan en una 

reacción de PCR con ADN extraído de una planta homocigota para el evento 25 

MON 88701, existe una señal fluorescente solamente para   la sonda de 

oligonucleótidos rotulada 6-FAM™ PB10280   que es indicativa de y 

diagnóstica para una planta heterocigota para el evento MON 88701. Cuando 

los tres cebadores y las dos sondas se mezclan en una reacción de PCR con 

ADN extraído de una planta heterocigota para el evento MON 88701, existe 30 

una señal fluorescente para la sonda de oligonucleótidos rotulada 6-FAM™ 

PB10280   y para la sonda de oligonucleótidos rotulada VIC™ PB10631 que 
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es indicativa de y diagnóstica para una planta homocigota para el evento 

MON 88701.  Cuando los tres cebadores y las dos sondas se mezclan en 

una reacción de PCR con ADN extraído de una planta que es nula para el 

evento MON 88701 (es decir del tipo salvaje), existe una señal fluorescente 

solamente para  la sonda de oligonucleótidos rotulada VIC™ PB10631 que 5 

es indicativa de y diagnóstica para una planta homocigota para el evento 

MON 88701, es decir del tipo salvaje. Los ejemplos de condiciones útiles con 

este método son los siguientes. Paso 1: 18 megohm de agua ajustado a un 

volumen final de 10 μl. Paso 2: 5,0 μl  de Mezcla Maestro Universal 2X 

(Applied Biosystems cat # 4304437; dNTPs, enzima, buffer) a una 10 

concentración final de 1X. Paso 3: 0,5 μl de cebadores de Cigocidad 

SQ21654; SQ23205 y SQ23901 (resuspendidos en 18 megohm de agua a 

una concentración de 20 μM para cada cebador) a una concentración final de  

1,0 μM. Paso 4: 0,2 μl Cebador 6-FAM™ PB10280  (resuspendido en 18 

megohm de agua a una concentración de 10 μM) a una concentración final 15 

de 0,2 μM. Paso 5: 0,2 μl Cebador VIC™ PB10631 (resuspendidos en 18 

megohm de agua a una concentración de 10 μM) a una concentración final 

de 0,2 μM.  Paso 6: 3,0 μl  de ADN extraído (templado) para cada muestra 

con uno cada uno de los siguientes comprende 1. Muestras de hojas a ser 

analizadas (4-5 ng/ul de ADN genómico diluido en agua); 2. Control Negativo 20 

(ADN de algodón no transgénico; 5 ng/ul diluido en agua); 3.  Control de 

agua negativo (sin templado; solución en la cual se re suspendió el ADN); 4 

Control Positivo de ADN genómico MON 88701 de muestras heterocigotas 

conocidas (5 ng/ul  diluido en agua); 5.4. Control positivo del ADN genómico 

MON 88701 de muestras homocigotas conocidas (5ng/ul diluido en agua)  25 

Paso 7: mezclar suavemente. Paso 8: Condiciones de Termociclado cuando 

se utiliza Biosistemas Aplicados GeneAmp® PCR Sistema 9700 (funciona a 

su máxima velocidad) o ciclado térmico MJ Research DNA Motor PTC-225 

de la siguiente manera: Un ciclo a 50°C durante 2 minutos; un ciclo a 95°C 

durante 10 minutos;  Diez ciclos de (95°C durante 15 segundos luego 64°C 30 

durante 1 minuto (-1°C/ciclo); Treinta ciclos de (95°C durante 15 segundos 

luego 54°C durante 1 minuto); de 10 a 20 ciclos opcionales adicionales (95°C 
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durante 15 segundos luego 64°C durante 1 minuto (-1°C/ciclo) pueden 

proporcionar separación de población diferente durante el análisis de punto 

neutro TaqMan®; 1 ciclo a 10°C.  

 

Ejemplo 4: Identificación del evento MON 88701 en cualquier actividad 5 

de fitomejoramiento  

Este ejemplo describe cómo se puede identificar el evento MON 

88701 dentro de la progenie de cualquier actividad de fitomejoramiento del 

algodón. Los pares de cebadores del evento de ADN se utilizan para producir 

un amplicón diagnóstico para el evento del agadón MON 88701.   Un 10 

amplicón diagnóstico para MON 88701 comprende al menos una de las 

secuencias proporcionadas como SEQ ID NO: 1-10. Los pares de cebadores 

del evento que producirán un amplicón diagnostico para MON 88701 incluyen 

pares de cebadores en base a las secuencias de flanqueo y el casete de 

expresión insertado. Por   ejemplo, para producir un amplicón diagnostico en 15 

el cual se encuentra un SEQ ID NO: 1  se debería diseñar un cebador directo 

en base a la porción de la secuencia genómica flanqueante de SEQ ID NO: 7  

y un cebador inverso en base a la secuencia de ADN del casete de expresión 

insertado con los cebadores de longitud suficiente de nucleótidos contiguos 

para hibridar específicamente el evento de ADN. Para producir un amplicón 20 

diagnostico en el cual se encuentra un SEQ ID NO: 2  se debería diseñar un 

cebador directo en base a la secuencia de ADN del casete de expresión 

insertado y un cebador inverso en base a la porción genómica de la 

secuencia flanqueante de SEQ ID NO: 8 con los cebadores de longitud 

suficiente de nucleótidos contiguos para hibridar específicamente el evento 25 

de ADN. A los efectos prácticos, se debería diseñar cebadores que producen 

amplicones de un rango de tamaño limitado, por ejemplo, entre 100 y 1000 

bases. Los amplicones de tamaño más pequeño (longitud de polinucleótido 

más corta) son en general mas confiables producidos con reacciones de 

PCR, permiten ciclos de tiempo más cortos, y se pueden separar fácilmente y 30 

visualizar en geles de agarosa o adaptados para usar en los análisis del 

punto neutro  tipo TAQMAN®.  Los amplicones más pequeños se pueden 
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producir y detectar mediante métodos conocidos en el arte de detección del 

amplicón de ADN. Además, los amplicones producidos que utilizan los pares 

de cebadores se pueden clonar en vectores, propagar, aislar, y secuenciar, o 

se pueden secuenciar directamente con métodos bien establecidos en la 

técnica. Cualquier par de cebadores es útil en un método de amplificación de 5 

ADN para producir un amplicón diagnóstico para MON 88701 o plantas que 

comprenden  MONS 88701 o su progenie es un aspecto de la invención.  Un 

ejemplo de las condiciones para este análisis se ilustra en el ejemplo 3. 

Un análisis para el evento MON 88701 que contiene la muestra del 

tejido de planta debería incluir un control de tejido positivo de una planta que 10 

comprende el evento MON 88701, un control negativo de una planta de 

algodón no contiene el evento MON  88701 (por ejemplo, pero sin limitarse a 

Coker) y un control negativo que no contiene ADN de algodón genómico. Un 

para de cebadores que amplificará una molécula de ADN de algodón 

endógena servirá como control interno para las condiciones de amplificación 15 

del ADN.  Las secuencias de cebadores adicionales se pueden seleccionar 

de  SEQ ID NO: 10 por los expertos en la técnica de los métodos de 

amplificación de ADN, y condiciones seleccionadas para la producción de un 

amplicón por los métodos ilustrados en el Ejemplo 3 pueden diferir, pero 

resultan en un amplicón diagnóstico para el evento de ADN MON 88701. Los 20 

kits de detección de ADN contienen al menos un cebador de ADN de longitud 

suficiente de nucleótidos contiguos derivados de SEQ ID NO: 10, que cuando 

se utilizan en métodos de amplificación de ADN produce un amplicón 

diagnóstico para MON 88701 es un aspecto de la invención. 

Se ha realizado un depósito de una muestra representativa de semilla 25 

de algodón que comprende el evento MON 88701 de acuerdo con el Tratado 

de Budapest en la Colección de Cultivo Tipo de EEUU (American Type 

Culture Collection (ATCC)) con domicilio en 10801 University Boulevard, 

Manassas, Virginia USA, Código Postal 20110. La Designación de Depósito 

de Patente ATCC (número de acceso) para semillas que comprenden el 30 

evento MON 88701 es  PTA-11754 y la fecha de depósito fue el  17 de marzo 

de 2011. El acceso a los depósitos estará disponible durante el curso de la 
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solicitud al Comisario de Patentes y Marcas y personas  designadas por el 

Comisario que serán designadas para ello a petición. Se mantendrá este 

depósito  en el depositario por un período de 30 años, o 5 años después de 

la última solicitud, o durante la vida efectiva de la Patente, lo que sea más 

largo, y será reemplazado si fuere necesario durante ese período.   5 

Habiendo ilustrado y descrito los principios de la invención, resultará 

evidente para los expertos en la técnica que la invención puede ser 

modificada en cuanto a su disposición y detalles sin alejarse de dichos 

principios. Reivindicamos todas las modificaciones que están dentro del 

espíritu y alcance de las reivindicaciones adjuntas.  10 
 
 
 
 
 15 
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REIVINDICACIONES 

 

 1. Una molécula de ADN recombinante que comprende una secuencia  

nucleótida  seleccionada del grupo que consiste de SEQ ID NO: 1-10, y 

complementos de los mismos.   5 

 2.  La molécula de ADN recombinante de la reivindicación 1 que se 

forma por la inserción de una molécula de ácido nucléico heteróloga en el 

ADN genómico de una planta de algodón o célula. 

 3.  La molécula de ADN recombinante de la reivindicación 1, en donde 

dicha molécula de ADN es derivada de una planta de algodón transgénica 10 

que comprende el evento MON 88701, una muestra representativa de una 

semilla que comprende el evento de algodón MON 88701 que ha sido 

depositada en la ATCC No. de Acceso PTA-11754. 

 4.  La molécula de ADN recombinante de la reivindicación 1, en donde 

dicha molécula de ADN está en una planta de algodón, célula de planta, 15 

semilla, parte de planta, o producto de consumo. 

 5.  La molécula de ADN recombinante de la reivindicación 1, en donde 

dicha molécula de ADN es un amplicón diagnóstico para la presencia de 

ADN derivado del evento MON 88701. 

 6.  Una sonda de ADN que comprende una secuencia  nucleótida  de 20 

longitud suficiente de nucleótidos contiguos de  SEQ ID NO: 10, o un 

complemento del mismo, para funcionar como una sonda de ADN que hibrida 

bajo condiciones de hibridación rigurosas con una molécula de ADN que 

comprende una secuencia de  nucleótidos seleccionada del grupo que 

consiste de SEQ ID NO: 1-10 y no hibrida bajo condiciones rigurosas de 25 

hibridación con una molécula de ADN que no comprende una secuencia  

nucleótida  seleccionada del grupo que consiste de SEQ ID NO: 1-10. 

 7.  Un par de moléculas de ADN que comprende una primera molécula 

de ADN y una segunda molécula de ADN diferente de la primera molécula de 

ADN, en donde dicha primera y segunda moléculas de ADN comprenden 30 

cada una, una secuencia  nucleótida  de longitud suficiente de nucleótidos 

contiguos de SEQ ID NO: 10, o un complemento del mismo, para funcionar 
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como cebadores de ADN cuando se utilizan juntos en una reacción de 

amplificación con ADN derivado del evento MON 88701 para producir un 

amplicón diagnóstico para el evento de algodón de ADN MON 88701 en una 

muestra. 

 8.  Un método para detectar la presencia de una molécula de ADN 5 

derivada de una planta de algodón que comprende el evento MON 88701 en 

una muestra, dicho método comprende: 

a) contactar dicha muestra con la sonda de ADN de la reivindicación 6; 

b) someter dicha muestra y dicha sonda de ADN a condiciones de 

hibridación rigurosas; y 10 

c) detectar la hibridación de dicha sonda de ADN a una molécula de ADN 

en dicha muestra, en donde la hibridación de dicha sonda de ADN a 

dicha molécula de ADN indica la presencia de una molécula de ADN 

derivada de un evento de algodón MON 88701 en dicha muestra. 

 9.  Un método para detectar la presencia de una molécula de ADN 15 

derivada de una planta de algodón que comprende el evento MON 88701 en 

una muestra, dicho método comprende:  

a) contactar dicha muestra con el par de moléculas de ADN de la 

reivindicación 7; 

b) llevar a cabo una reacción de amplificación suficiente para producir un 20 

amplicón de ADN que comprende una secuencia seleccionada del 

grupo que consiste de SEQ ID NO: 1-10,  y complementos de los 

mismos; y 

c) detectar la presencia de dicho amplicón de ADN en dicha reacción, en 

donde la presencia de dicho amplicón de ADN en dicha reacción 25 

indica la presencia de una molécula de ADN derivada de una planta 

de algodón que comprende el evento MON 88701 en dicha muestra.  

 10.  Un kit de detección de ADN que comprende al menos una 

molécula de ADN que comprende una secuencia  nucleótida  de longitud 

suficiente de nucleótidos contiguos de SEQ ID NO: 10, y sus complementos, 30 

para funcionar como una sonda o cebador de ADN específico para detectar 

la presencia de ADN derivado de una planta de algodón que comprende el 
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evento MON 88701, en donde la detección de dicho ADN es diagnóstica para 

la presencia del evento de ADN MON 88701 en una muestra. 

 11.  Una planta de algodón recombinante, semilla, célula, o parte de 

planta de la misma que comprende la molécula de ADN recombinante de la 

reivindicación 1. 5 

 12.  La planta de algodón recombinante, semilla, célula, o parte de 

planta de la misma de la reivindicación 11, en donde dicha planta, semilla, o 

parte de planta de la misma es tolerante al tratamiento con herbicidas de 

dicamba y glufosinato. 

 13.  La planta de algodón recombinante, semilla, célula, o parte de 10 

planta de la misma de la reivindicación 11, el genoma del cual produce un 

amplicón que comprende una molécula de ADN seleccionada del grupo que 

consiste de SEQ ID NO: 1-10, y sus complementos, cuando se ensayan en 

un método de amplificación de ADN. 

 14.  Una planta de algodón, semilla, célula o parte de la misma que 15 

comprende el evento MON 88701, una muestra representativa de la semilla 

que comprende el evento MON 88701 qua ha sido depositado bajo la ATCC 

No de acceso PTA-11754. 

 15. La planta de algodón, semilla, célula o parte de la misma de la 

reivindicación 14, en donde dicha planta de algodón o semilla es un híbrido 20 

que tiene al menos un progenitor que comprende el evento de algodón MON 

88701. 

 16.  Un material de planta no viviente que comprende la molécula de 

ADN recombinante de la reivindicación 1. 

 17.  Un microorganismo que comprende la molécula de ADN 25 

recombinante de la reivindicación 1. 

 18.  El microorganismo de la reivindicación 17, en donde dicho 

microorganismo es una célula de planta. 

 19.  Un producto de consumo que comprende la molécula de ADN 

recombinante de la reivindicación 1. 30 

 20.  Un método para controlar malezas en un campo que comprende 

plantar plantas de algodón que comprenden el evento MON 88701 en un 
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campo y aplicar una dosis efectiva de dicamba o glufosinato o herbicidas de 

dicamba y glufosinato para controlar malezas en dicho campo sin dañar 

dichas plantas de algodón que comprenden el evento MON 88701. 

 21. El método de la reivindicación 20, en donde dicha dosis efectiva de 

herbicida de dicamba es un total de aproximadamente 0,0023 kg (0,005 5 

libras) por acre a aproximadamente 7,25 kg (16 libras) por acre de herbicida 

de dicamba durante la temporada de crecimiento. 

 22. El método de la reivindicación 20, en donde dicha dosis efectiva de 

herbicida de dicamba es un total de aproximadamente 0,23 kg (0,5 libras) por 

acre a aproximadamente 0,90 kg (2 libras) por acre de herbicida de dicamba 10 

durante la temporada de crecimiento. 

 23. El método de la reivindicación 20, en donde dicha dosis efectiva de 

herbicida de glufosinato es un total de aproximadamente 0,023 (0,005 libras) 

por acre a aproximadamente 7,25 kg (16 libras) por acre de herbicida de 

glufosinato durante la temporada de crecimiento. 15 

 24. El método de la reivindicación 20, en donde dicha dosis efectiva de 

herbicida de glufosinato es un total de aproximadamente 0,03 (0,5 libras) por 

acre a aproximadamente 0,72 kg (1,59 libras) por acre de herbicida de 

glufosinato durante la temporada de crecimiento. 

 25.  Un método para controlar malezas en un campo que comprende 20 

aplicar una dosis efectiva de dicamba o glufosinato o herbicida de dicamba y 

glufosinato para controlar malezas en un campo y luego plantar plantas de 

algodón que comprende el evento MON 88701 en dicho campo. 

 26. El método de la reivindicación 25, en donde dicha dosis efectiva de 

herbicida de dicamba es de aproximadamente 0,023 kg (0,005 libras) a 25 

aproximadamente 7,25 kg (16 libras) por acre y dichas plantas de algodón 

plantadas que comprenden el evento MON 88701  está dentro de los 14 días 

de dicha aplicación de dosis efectiva de herbicida de dicamba. 

 27. Un método para producir semillas de algodón o pelusa de algodón 

esencialmente libres de semillas de maleza, dicho método comprende: 30 

a) plantar semillas que comprenden el evento de algodón MON 88701 

en un campo; 
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b) aplicar una dosis efectiva de dicamba o glufosinato o herbicida de 

dicamba y glufosinato a dicho campo para eliminar las malezas en dicho 

campo sin dañar las plantas de algodón que comprenden el evento MON 

88701; y 

c) cosechar la semilla de algodón o pelusa de algodón de dicho 5 

campo. 

 28.  Un método para producir una planta de algodón que tolera la 

aplicación de herbicida de dicamba y glufosinato que comprende: 

a) cruzar sexualmente una planta de algodón transgénica que 

comprende el evento MON 88701 que comprende una molécula de 10 

nucleótidos que tiene una secuencia  nucleótida  seleccionada del grupo que 

consiste de  SEQ ID NO: 1-8, y sus complementos, con una segunda planta 

de algodón; 

b) recolectar la semilla producida por dicho cruzamiento; 

c) cultivar dicha semilla para producir una pluralidad de plantas 15 

descendientes; 

d) tratar dicha pluralidad de plantas descendientes con dicamba o 

glufosinato o dicamba y glufosinato; y 

e) seleccionar una planta descendiente que sea tolerante al dicamba y 

glufosinato. 20 

 29.  Un método para producir una planta de algodón que tolera la 

aplicación del herbicida de dicamba y glufosinato que comprende 

a) autofecundar una planta de algodón transgénica que comprende el 

evento MON 88701 que comprende una molécula de nucleótidos que tiene 

una secuencia  nucleótida  seleccionada del grupo que consiste de SEQ ID 25 

NO: 1-8, y sus complementos; 

b) recolectar la semilla producida de dicha autofecundación; 

c) cultivar dicha semilla para producir una pluralidad de plantas  

descendientes; 

d) tratar dicha pluralidad de plantas descendientes con dicamba o 30 

glufosinato o dicamba y glufosinato; y 
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e) seleccionar una planta descendiente que sea tolerante al dicamba y 

glufosinato. 

 30. Un método para determinar la cigocidad de una planta de algodón 

o semilla que comprende el evento MON 88701 que comprende: 

a) contactar una muestra que comprende el ADN de algodón con un 5 

juego de cebadores y un juego de sondas que 

i) cuando se usan con una reacción de amplificación de ácido nucléico 

con el evento de ADN MON 88701, produce un primer amplicón que es 

diagnóstico para el evento MON 88701; y 

ii) cuando se usan con una reacción de amplificación de ácido nucléico 10 

con el ADN genómico otro que el evento de ADN MON 88701, produce un 

segundo  amplicón que es diagnóstico nativo para el ADN genómico otro que 

el evento MON 88701; 

b) llevar a cabo una reacción de amplificación de ácido nucléico con dicha 

muestra, juego de cebadores, y juego de sonda; 15 

c) detectar en dicha reacción de amplificación de ácido nucléico una 

primera señal fluorescente que es diagnóstica para el evento MON 88701 y 

una segunda señal fluorescente diferente de dicha primera señal fluorescente 

y diagnóstica para el ADN genómico de algodón nativo que corresponde al 

sitio de inserción del transgén del evento MON 88701; y  20 

d) Analizar la presencia o ausencia de dicha primera señal fluorescente y 

dicha segunda señal fluorescente en dicha reacción de amplificación de 

ácido nucleico, en donde la presencia de ambas señales fluorescentes indica 

que dicha muestra es heterocigota para el evento MON 88701 y la presencia 

de solo dicha primera señal fluorescente indica que dicha muestra es 25 

homocigota para el evento MON 88701. 

 31. El método de la reivindicación 30, en donde el juego de cebadores 

comprende SEQ ID NO: 11, SEQ ID NO: 12 y SEQ ID NO: 14. 

 32. El método de la reivindicación 30, en donde el juego de sondas 

comprende SEQ ID NO: 13 y SEQ ID NO: 15.  30 

 33. Una región haplotipa de algodón que comprende el evento MON 

88701 y mapeada en el cromosoma A08 en la posición del mapa de 19,3 cM 
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y bordeada por NG0207927 en la posición del mapa de 18,6 cM a la 

izquierda y por NG0207529 en la posición del mapa a la derecha. 
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RESUMEN 

 

La invención proporciona el evento de algodón MON 88701, y plantas, 

células de plantas, semillas, partes de plantas, y productos de consumo que 

comprenden el evento MON 88701. La invención también proporciona 5 

polinucleótidos específicos para el evento MON 88701 y plantas, células de 

plantas, semillas, partes de planta, y productos de consumo que 

comprenden polinucleótidos específicos para el evento MON 88701. La 

invención también proporciona métodos relacionados con el evento MON 

88701. 10 
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<110>  Monsanto Technology LLc 
       Brinker, Ronald  J 
       Burns, Wen   C 5 
       Feng, Paul  C.C. 
       Kendig, John  A 
       LeClere, Sherry 
       Lutke, Jennifer Lynn 
       Malven, Marianne 10 
  
<120>  EVENTO DE ALGODÓN TRANSGÉNICO MON 88701 Y SUS 
MÉTODOS DE USO 
 
<130>  MONS:302US 15 
 
<140>  Desconocido 
<141>  2011-03-09 
 
<150>  61/469,118 20 
<151>  2011-03-30 
 
<160>  15     
 
<170>  Versión PatentIn 3.5 25 
 
<210>  1 
<211>  20 
<212>  ADN 
<213>  Secuencia Artificial  30 
 
<220> 
<223>  Secuencia de ADN artificial que comprende la secuencia de algodón  
       genómica y la secuencia transgénica 
 35 
<400>  1 
taggacatat tctcttaagg                                                   20 
 
 
<210>  2 40 
<211>  20 
<212>  ADN 
<213>  Secuencia artificial  
 
<220> 45 
<223>  Secuencia de ADN artificial que comprende la secuencia de algodón   
       genómica y la secuencia transgénica  
 
<400>  2 
acatgaagcc ttaattcaat                                                   20 50 
 
 
<210>  3 
<211>  60 
<212>  ADN 55 
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<213>  Secuencia artificial 
 
<220> 
<223>  Secuencia de ADN artificial que comprende la secuencia de algodón   
       genómica y la secuencia transgénica 5 
 
<400>  3 
aaccttattt atataaaaat taggacatat tctcttaagg tagccaaagc ccgggcttaa       60 
 
 10 
<210>  4 
<211>  60 
<212>  ADN 
<213>  Secuencia artificial 
 15 
<220> 
<223>  Secuencia de ADN artificial que comprende la secuencia de algodón   
       genómica y la secuencia transgénica 
 
<400>  4 20 
gatccatgta gatttcccgg acatgaagcc ttaattcaat attggctcta gaacataact       60 
 
 
<210>  5 
<211>  100 25 
<212>  ADN 
<213>  Secuencia artificial 
 
<220> 
<223>  Secuencia de ADN artificial que comprende la secuencia de algodón  30 
       genómica y la secuencia transgénica 
 
 
<400>  5 
gttacaagaa catccttgat aaccttattt atataaaaat taggacatat tctcttaagg       60 35 
 
tagccaaagc ccgggcttaa ttaaggcgcg ccggccaagt                            100 
 
 
<210>  6 40 
<211>  100 
<212>  ADN 
<213>  Secuencia artificial 
 
<220> 45 
<223>  Secuencia de ADN artificial que comprende la secuencia de algodón   
       genómica y la secuencia transgénica 
 
 
<400>  6 50 
tgaccatcat actcattgct gatccatgta gatttcccgg acatgaagcc ttaattcaat       60 
 
attggctcta gaacataact tgtttaacac taaatataag                            100 
 
 55 
<210>  7 
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<211>  1176 
<212>  ADN 
<213>  Secuencia artificial 
 
<220> 5 
<223>  Secuencia de ADN artificial que comprende la secuencia de algodón  
       genómica y la secuencia transgénica 
 
<400>  7 
cattatataa aaagaaaaat tttaaatata aaaaaaatat attaaaacag tgaatcaaca       60 10 
 
atcatgtctc ttaaaatgaa aaaaattatc atttaaaatt tttaattaat aaaagtaaaa      120 
 
tgaaattaaa acattttacc tgactttaac agtatagata attcaaaagt aaatatgatt      180 
 15 
tcttctgatt tttcaaaaca aatttagaga ttataaatgc cattcgtcga tcattttgac      240 
 
acgaaagatt taagaaaagc aaatgtaacc tttgacatga tgagcataat cacttcaaat      300 
 
agtatttttt tttatttcca acgtcaatat attgaaatat ttttttatag aataaactat      360 20 
 
agcaattttt gccatgatgg ttcaacttat accactatcc ttaaccaata tatttttgtt      420 
 
tagacattag gagttaagtc tgatgtcgga tgttttgttc cttatttatt caggtgtttt      480 
 25 
ataattttac ttatgaaaga ggttggtttt tctcaatgca tttctaatat catatataca      540 
 
cattgattga gcaaaaaaaa aaaaaactat cctcaaccaa tgtagaagtg agttggttgc      600 
 
atgatctttt atttgaattt tcaatattga aaaaactaaa accacatgtc ttaatccatc      660 30 
 
gtaataatac tgctattatt tgaaaagttg atagcaaata ttacaataga aaatgtagat      720 
 
ctataagaag aaagtatagc tatgtgaaat ctcatataac taatggtatg attaatgttg      780 
 35 
attatattca aagtgttgat aatctcacat attctttgac aaaagcttta gttagagaaa      840 
 
aaaatatgga tagtaataat gaggataaga ctaaagcctg aacaataata aaaatcaata      900 
 
ataaggatac tttacataat gattagagat cccaaaaatt agattcaaaa ggaaaaatga      960 40 
 
atacatattt aaaaaatctc tcttttcggt ataatgaatg tatgtataac aataatagaa     1020 
 
gttgagtata actatactct taatgaggtc cataactagt ttgagtgaaa tgcagagtta     1080 
 45 
caagaacatc cttgataacc ttatttatat aaaaattagg acatattctc ttaaggtagc     1140 
 
caaagcccgg gcttaattaa ggcgcgccgg ccaagt                               1176 
 
 50 
<210>  8 
<211>  1188 
<212>  ADN 
<213>  Secuencia artificial 
 55 
<220> 
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<223>  Secuencia de ADN artificial que comprende la secuencia de algodón  
       genómica y la secuencia transgénica 
 
<400>  8 
tgaccatcat actcattgct gatccatgta gatttcccgg acatgaagcc ttaattcaat       60 5 
 
attggctcta gaacataact tgtttaacac taaatataag tttatgccat tgacatatgt      120 
 
ataatgcata actttctatc ttcacttgaa aagagagatt tactttcttc aaaatgtttg      180 
 10 
tgtattaatt tagaagattt aaaccacgag acttgaagat tttaagatat cgatagattc      240 
 
aagtacactt tcgcatatat tttatgttct taatgatttg acatgataaa actcggttta      300 
 
tttagtttta tattataatt ttatgattgt aacacttaat tgataatgac atgatcaact      360 15 
 
attaatttga caaaatcaaa agaaatagaa accgactttt cattttatgt ttagaatgaa      420 
 
aaattcagtg tctaatttag atgagtcaaa tatttattca taattaggtc aggaatatac      480 
 20 
ttaattactt gggtaaccaa aattggagtt tgattttcaa taattagatc aagttagtgt      540 
 
tttaattact tataagaaaa ttttaatacc caaattacta atcaaatcta ttagaataaa      600 
 
attagatgaa gatagaaaaa ttagctaata tatttaatga aaatttaatt ctaggtattt      660 25 
 
actattgatt gattattctt tttgttagag ttatgtgacc tgaatcccgt ttgatctgat      720 
 
ctgaaaagtt cgacgtacaa ttcatttgtc aaataaataa aataaagagg caaaatagga      780 
 30 
gatctgtata ggactatatt tcttcaatta aacattgatt ctaaaagggt tgtttaatcc      840 
 
ttaaaatgcg tgtagtcgaa aacctcttgt attgtgattt tttaatatta gtgaatttct      900 
 
cctcttctgt ccgtgatatt tcccgataag ggtttttcaa ataaaacttg tgtattctta      960 35 
 
tttttctttc ttattgtttt acgatccttc ctattgccat tatcgaagta tagtataaca     1020 
 
cttttaaatc ttttaaaaat tatattatca attattttta taagttaaaa gaatataagt     1080 
 40 
tacaaataat aatttttata ccatttatca cgaaatatat acttgcgggt acgatatttg     1140 
 
tccacaaacc cttaacctcg tgttgagttg tgaacttcag ctatataa                  1188 
 
 45 
<210>  9 
<211>  4105 
<212>  ADN 
<213>  Secuencia artificial 
 50 
<220> 
<223>  Secuencia de ADN artificial que comprende la secuencia transgénica 
 
<400>  9 
tctcttaagg tagccaaagc ccgggcttaa ttaaggcgcg ccggccaagt cggccgcggc       60 55 
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cgcgttaaca agcttctgca gaattcgtca acgagatctt gagccaatca aagaggagtg      120 
 
atgtagacct aaagcaataa tggagccatg acgtaagggc ttacgcccat acgaaataat      180 
 
taaaggctga tgtgacctgt cggtctctca gaacctttac tttttatgtt tggcgtgtat      240 5 
 
ttttaaattt ccacggcaat gacgatgtga cccaacgaga tcttgagcca atcaaagagg      300 
 
agtgatgtag acctaaagca ataatggagc catgacgtaa gggcttacgc ccatacgaaa      360 
 10 
taattaaagg ctgatgtgac ctgtcggtct ctcagaacct ttacttttta tatttggcgt      420 
 
gtatttttaa atttccacgg caatgacgat gtgacctgtg catccgcttt gcctataaat      480 
 
aagttttagt ttgtattgat cgacacggtc gagaagacac ggccattcta gttctcaaca      540 15 
 
caacatatac aaaacaaacg aatctcaagc aatcaagcat tctacttcta ttgcagcaat      600 
 
ttaaatcatt tcttttaaag caaaagcaat tttctgaaaa ttttcaccat ttacgaacga      660 
 20 
tagccatggc gcaagttagc agaatctgca atggtgtgca gaacccatct cttatctcca      720 
 
atctctcgaa atccagtcaa cgcaaatctc ccttatcggt ttctctgaag acgcagcagc      780 
 
atccacgagc ttatccgatt tcgtcgtcgt ggggattgaa gaagagtggg atgacgttaa      840 25 
 
ttggctctga gcttcgtcct cttaaggtca tgtcttctgt ttccacggcg tgcatgctca      900 
 
ctttcgttag aaacgcttgg tacgttgctg cacttcctga ggagttgagc gagaagcctc      960 
 30 
taggaagaac tatcctcgat actccactag ctctctatcg tcaacctgac ggagttgtcg     1020 
 
ctgccctgct tgatatttgt ccgcatcgct tcgctccgtt gagtgacggt attctagtca     1080 
 
acggacatct ccagtgtcca tatcacggtc tggaatttga cggaggtggc cagtgtgtcc     1140 35 
 
acaacccgca cggcaacgga gcccgccctg cttctctgaa cgtgcgatca ttccctgtcg     1200 
 
tggaaagaga cgcattgatc tggatctggc ctggagatcc agcactcgca gatcccggtg     1260 
 40 
ctatccctga ctttgggtgt cgtgttgatc cagcttaccg tactgtcgga ggttacggtc     1320 
 
acgtggactg caactacaag ctccttgtgg ataacctcat ggatcttgga cacgctcagt     1380 
 
acgtgcaccg cgctaacgcc caaacagacg ccttcgatag acttgagcgt gaggtgatcg     45 
1440 
 
ttggcgacgg cgagatccag gcgctcatga agatccctgg tggcacaccc tcagttctca     1500 
 
tggctaagtt cttgcgtggt gctaacacac cagttgacgc ctggaacgac atccggtgga     1560 50 
 
ataaggtgtc ggctatgctg aacttcatcg cggtcgcgcc ggaagggacg ccgaaggagc     
1620 
 
agtcaatcca ctcccgagga acccatatcc ttactcctga gaccgaggca agctgccatt     1680 55 
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acttcttcgg tagttcccgc aacttcggta tagacgatcc agagatggac ggtgttctca     1740 
 
ggagctggca agctcaagcc ctggtgaagg aggacaaagt ggtcgttgaa gctatcgaaa     
1800 
 5 
ggcggagggc ttacgtcgaa gcgaacggga tcagacccgc catgttgtcc tgcgacgagg     
1860 
 
cagccgtcag ggtatccagg gagattgaga agctcgaaca actagaagcg gcgtgaggat     
1920 10 
 
ccactagtaa cggccgccag tgtgctggaa ttcgcccttg aattcaggcc tgatcacctg     1980 
 
tcgtacagta tttctacatt tgatgtgtga tttgtgaaga acatcaaaca aaacaagcac     2040 
 15 
tggctttaat atgatgataa gtattatggt aattaattaa ttggcaaaaa caacaatgaa     2100 
 
gctaaaattt tatttattga gccttgcggt taatttcttg tgatgatctt tttttttatt     2160 
 
ttctaattat atatagtttc ctttgctttg aaatgctaaa ggtttgagag agttatgctc     2220 20 
 
tttttttctt cctctttctt ttttaacttt atcatacaaa ttttgaataa aaatgtgagt     2280 
 
acattgagct ctctgcaggt ccgattgaga cttttcaaca aagggtaata tccggaaacc     2340 
 25 
tcctcggatt ccattgccca gctatctgtc actttattgt gaagatagtg gaaaaggaag     2400 
 
gtggctccta caaatgccat cattgcgata aaggaaaggc catcgttgaa gatgcctctg     2460 
 
ccgacagtgg tcccaaagat ggacccccac ccacgaggag catcgtggaa aaagaagacg     30 
2520 
 
ttccaaccac gtcttcaaag caagtggatt gatgtgatgg tccgattgag acttttcaac     2580 
 
aaagggtaat atccggaaac ctcctcggat tccattgccc agctatctgt cactttattg     2640 35 
 
tgaagatagt ggaaaaggaa ggtggctcct acaaatgcca tcattgcgat aaaggaaagg     
2700 
 
ccatcgttga agatgcctct gccgacagtg gtcccaaaga tggaccccca cccacgagga     40 
2760 
 
gcatcgtgga aaaagaagac gttccaacca cgtcttcaaa gcaagtggat tgatgtgata     2820 
 
tctccactga cgtaagggat gacgcacaat cccactatcc ttcgcaagac ccttcctcta     2880 45 
 
tataaggaag ttcatttcat ttggagaggc ctcagaaaaa tttgctacat tgtttcacaa     2940 
 
acttcaaata ttattcattt atttgtcagc tttcaaactc tttgtttctt gtttgttgat     3000 
 50 
tgagaatagg atccatgagc ccagaacgac gcccggccga catccgccgt gccaccgagg     
3060 
 
cggacatgcc ggcggtctgc accatcgtca accactacat cgagacaagc acggtcaact     
3120 55 
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tccgtaccga gccgcaggaa ccgcaggagt ggacggacga cctcgtccgt ctgcgggagc     
3180 
 
gctatccctg gctcgtcgcc gaggtggacg gcgaggtcgc cggcatcgcc tacgcgggcc     
3240 5 
 
cctggaaggc acgcaacgcc tacgactgga cggccgagtc gaccgtgtac gtctcccccc     
3300 
 
gccaccagcg gacgggactg ggctccacgc tctacaccca cctgctgaag tccctggagg     10 
3360 
 
cacagggctt caagagcgtg gtcgctgtca tcgggctgcc caacgacccg agcgtgcgca     
3420 
 15 
tgcacgaggc gctcggatat gccccccgcg gcatgctgcg ggcggccggc ttcaagcacg     
3480 
 
ggaactggca tgacgtgggt ttctggcagc tggacttcag cctgccggta ccgccccgtc     3540 
 20 
cggtcctgcc cgtcaccgag atctgagaat tgatcgttca aacatttggc aataaagttt     3600 
 
cttaagattg aatcctgttg ccggtcttgc gatgattatc atataatttc tgttgaatta     3660 
 
cgttaagcat gtaataatta acatgtaatg catgacgtta tttatgagat gggtttttat     3720 25 
 
gattagagtc ccgcaattat acatttaata cgcgatagaa aacaaaatat agcgcgcaaa     3780 
 
ctaggataaa ttatcgcgcg cggtgtcatc tatgttacta gatcctcgag tggaggcctc     3840 
 30 
atcctcatct aagcccccat ttggacgtga atgtagacac gtcgaaataa agatttccga     3900 
 
attagaataa tttgtttatt gctttcgcct ataaatacga cggatcgtaa tttgtcgttt     3960 
 
tatcaaaatg tactttcatt ttataataac gctgcggaca tctacatttt tgaattgaaa     4020 35 
 
aaaaattggt aattactctt tctttttctc catattgacc atcatactca ttgctgatcc     4080 
 
atgtagattt cccggacatg aagcc                                           4105 
 40 
 
<210>  10 
<211>  6369 
<212>  ADN 
<213>  Secuencia artificial 45 
 
<220> 
<223>  Secuencia de ADN artificial que comprende la secuencia de algodón  
       genómica y la secuencia transgénica 
 50 
<400>  10 
cattatataa aaagaaaaat tttaaatata aaaaaaatat attaaaacag tgaatcaaca       60 
 
atcatgtctc ttaaaatgaa aaaaattatc atttaaaatt tttaattaat aaaagtaaaa      120 
 55 
tgaaattaaa acattttacc tgactttaac agtatagata attcaaaagt aaatatgatt      180 
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tcttctgatt tttcaaaaca aatttagaga ttataaatgc cattcgtcga tcattttgac      240 
 
acgaaagatt taagaaaagc aaatgtaacc tttgacatga tgagcataat cacttcaaat      300 
 5 
agtatttttt tttatttcca acgtcaatat attgaaatat ttttttatag aataaactat      360 
 
agcaattttt gccatgatgg ttcaacttat accactatcc ttaaccaata tatttttgtt      420 
 
tagacattag gagttaagtc tgatgtcgga tgttttgttc cttatttatt caggtgtttt      480 10 
 
ataattttac ttatgaaaga ggttggtttt tctcaatgca tttctaatat catatataca      540 
 
cattgattga gcaaaaaaaa aaaaaactat cctcaaccaa tgtagaagtg agttggttgc      600 
 15 
atgatctttt atttgaattt tcaatattga aaaaactaaa accacatgtc ttaatccatc      660 
 
gtaataatac tgctattatt tgaaaagttg atagcaaata ttacaataga aaatgtagat      720 
 
ctataagaag aaagtatagc tatgtgaaat ctcatataac taatggtatg attaatgttg      780 20 
 
attatattca aagtgttgat aatctcacat attctttgac aaaagcttta gttagagaaa      840 
 
aaaatatgga tagtaataat gaggataaga ctaaagcctg aacaataata aaaatcaata      900 
 25 
ataaggatac tttacataat gattagagat cccaaaaatt agattcaaaa ggaaaaatga      960 
 
atacatattt aaaaaatctc tcttttcggt ataatgaatg tatgtataac aataatagaa     1020 
 
gttgagtata actatactct taatgaggtc cataactagt ttgagtgaaa tgcagagtta     1080 30 
 
caagaacatc cttgataacc ttatttatat aaaaattagg acatattctc ttaaggtagc     1140 
 
caaagcccgg gcttaattaa ggcgcgccgg ccaagtcggc cgcggccgcg ttaacaagct     
1200 35 
 
tctgcagaat tcgtcaacga gatcttgagc caatcaaaga ggagtgatgt agacctaaag     1260 
 
caataatgga gccatgacgt aagggcttac gcccatacga aataattaaa ggctgatgtg     1320 
 40 
acctgtcggt ctctcagaac ctttactttt tatgtttggc gtgtattttt aaatttccac     1380 
 
ggcaatgacg atgtgaccca acgagatctt gagccaatca aagaggagtg atgtagacct     
1440 
 45 
aaagcaataa tggagccatg acgtaagggc ttacgcccat acgaaataat taaaggctga     
1500 
 
tgtgacctgt cggtctctca gaacctttac tttttatatt tggcgtgtat ttttaaattt     1560 
 50 
ccacggcaat gacgatgtga cctgtgcatc cgctttgcct ataaataagt tttagtttgt     1620 
 
attgatcgac acggtcgaga agacacggcc attctagttc tcaacacaac atatacaaaa     1680 
 
caaacgaatc tcaagcaatc aagcattcta cttctattgc agcaatttaa atcatttctt     1740 55 
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ttaaagcaaa agcaattttc tgaaaatttt caccatttac gaacgatagc catggcgcaa     1800 
 
gttagcagaa tctgcaatgg tgtgcagaac ccatctctta tctccaatct ctcgaaatcc     1860 
 
agtcaacgca aatctccctt atcggtttct ctgaagacgc agcagcatcc acgagcttat     1920 5 
 
ccgatttcgt cgtcgtgggg attgaagaag agtgggatga cgttaattgg ctctgagctt     1980 
 
cgtcctctta aggtcatgtc ttctgtttcc acggcgtgca tgctcacttt cgttagaaac     2040 
 10 
gcttggtacg ttgctgcact tcctgaggag ttgagcgaga agcctctagg aagaactatc     2100 
 
ctcgatactc cactagctct ctatcgtcaa cctgacggag ttgtcgctgc cctgcttgat     2160 
 
atttgtccgc atcgcttcgc tccgttgagt gacggtattc tagtcaacgg acatctccag     2220 15 
 
tgtccatatc acggtctgga atttgacgga ggtggccagt gtgtccacaa cccgcacggc     2280 
 
aacggagccc gccctgcttc tctgaacgtg cgatcattcc ctgtcgtgga aagagacgca     2340 
 20 
ttgatctgga tctggcctgg agatccagca ctcgcagatc ccggtgctat ccctgacttt     2400 
 
gggtgtcgtg ttgatccagc ttaccgtact gtcggaggtt acggtcacgt ggactgcaac     2460 
 
tacaagctcc ttgtggataa cctcatggat cttggacacg ctcagtacgt gcaccgcgct     2520 25 
 
aacgcccaaa cagacgcctt cgatagactt gagcgtgagg tgatcgttgg cgacggcgag     
2580 
 
atccaggcgc tcatgaagat ccctggtggc acaccctcag ttctcatggc taagttcttg     2640 30 
 
cgtggtgcta acacaccagt tgacgcctgg aacgacatcc ggtggaataa ggtgtcggct     2700 
 
atgctgaact tcatcgcggt cgcgccggaa gggacgccga aggagcagtc aatccactcc     
2760 35 
 
cgaggaaccc atatccttac tcctgagacc gaggcaagct gccattactt cttcggtagt     2820 
 
tcccgcaact tcggtataga cgatccagag atggacggtg ttctcaggag ctggcaagct     2880 
 40 
caagccctgg tgaaggagga caaagtggtc gttgaagcta tcgaaaggcg gagggcttac     
2940 
 
gtcgaagcga acgggatcag acccgccatg ttgtcctgcg acgaggcagc cgtcagggta     
3000 45 
 
tccagggaga ttgagaagct cgaacaacta gaagcggcgt gaggatccac tagtaacggc     
3060 
 
cgccagtgtg ctggaattcg cccttgaatt caggcctgat cacctgtcgt acagtatttc     3120 50 
 
tacatttgat gtgtgatttg tgaagaacat caaacaaaac aagcactggc tttaatatga     3180 
 
tgataagtat tatggtaatt aattaattgg caaaaacaac aatgaagcta aaattttatt     3240 
 55 
tattgagcct tgcggttaat ttcttgtgat gatctttttt tttattttct aattatatat     3300 
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agtttccttt gctttgaaat gctaaaggtt tgagagagtt atgctctttt tttcttcctc     3360 
 
tttctttttt aactttatca tacaaatttt gaataaaaat gtgagtacat tgagctctct     3420 
 5 
gcaggtccga ttgagacttt tcaacaaagg gtaatatccg gaaacctcct cggattccat     3480 
 
tgcccagcta tctgtcactt tattgtgaag atagtggaaa aggaaggtgg ctcctacaaa     3540 
 
tgccatcatt gcgataaagg aaaggccatc gttgaagatg cctctgccga cagtggtccc     3600 10 
 
aaagatggac ccccacccac gaggagcatc gtggaaaaag aagacgttcc aaccacgtct     
3660 
 
tcaaagcaag tggattgatg tgatggtccg attgagactt ttcaacaaag ggtaatatcc     3720 15 
 
ggaaacctcc tcggattcca ttgcccagct atctgtcact ttattgtgaa gatagtggaa     3780 
 
aaggaaggtg gctcctacaa atgccatcat tgcgataaag gaaaggccat cgttgaagat     3840 
 20 
gcctctgccg acagtggtcc caaagatgga cccccaccca cgaggagcat cgtggaaaaa     
3900 
 
gaagacgttc caaccacgtc ttcaaagcaa gtggattgat gtgatatctc cactgacgta     3960 
 25 
agggatgacg cacaatccca ctatccttcg caagaccctt cctctatata aggaagttca     4020 
 
tttcatttgg agaggcctca gaaaaatttg ctacattgtt tcacaaactt caaatattat     4080 
 
tcatttattt gtcagctttc aaactctttg tttcttgttt gttgattgag aataggatcc     4140 30 
 
atgagcccag aacgacgccc ggccgacatc cgccgtgcca ccgaggcgga catgccggcg     
4200 
 
gtctgcacca tcgtcaacca ctacatcgag acaagcacgg tcaacttccg taccgagccg     4260 35 
 
caggaaccgc aggagtggac ggacgacctc gtccgtctgc gggagcgcta tccctggctc     
4320 
 
gtcgccgagg tggacggcga ggtcgccggc atcgcctacg cgggcccctg gaaggcacgc     40 
4380 
 
aacgcctacg actggacggc cgagtcgacc gtgtacgtct ccccccgcca ccagcggacg     
4440 
 45 
ggactgggct ccacgctcta cacccacctg ctgaagtccc tggaggcaca gggcttcaag     4500 
 
agcgtggtcg ctgtcatcgg gctgcccaac gacccgagcg tgcgcatgca cgaggcgctc     
4560 
 50 
ggatatgccc cccgcggcat gctgcgggcg gccggcttca agcacgggaa ctggcatgac     
4620 
 
gtgggtttct ggcagctgga cttcagcctg ccggtaccgc cccgtccggt cctgcccgtc     4680 
 55 
accgagatct gagaattgat cgttcaaaca tttggcaata aagtttctta agattgaatc     4740 
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ctgttgccgg tcttgcgatg attatcatat aatttctgtt gaattacgtt aagcatgtaa      4800 
 
taattaacat gtaatgcatg acgttattta tgagatgggt ttttatgatt agagtcccgc     4860 
 5 
aattatacat ttaatacgcg atagaaaaca aaatatagcg cgcaaactag gataaattat   4920 
 
cgcgcgcggt gtcatctatg ttactagatc ctcgagtgga ggcctcatcc tcatctaagc     4980 
 
ccccatttgg acgtgaatgt agacacgtcg aaataaagat ttccgaatta gaataatttg     5040 10 
 
tttattgctt tcgcctataa atacgacgga tcgtaatttg tcgttttatc aaaatgtact      5100 
 
ttcattttat aataacgctg cggacatcta catttttgaa ttgaaaaaaa attggtaatt      5160 
 15 
actctttctt tttctccata ttgaccatca tactcattgc tgatccatgt agatttcccg      5220 
 
gacatgaagc cttaattcaa tattggctct agaacataac ttgtttaaca ctaaatataa     5280 
 
gtttatgcca ttgacatatg tataatgcat aactttctat cttcacttga aaagagagat     5340 20 
 
ttactttctt caaaatgttt gtgtattaat ttagaagatt taaaccacga gacttgaaga     5400 
 
ttttaagata tcgatagatt caagtacact ttcgcatata ttttatgttc ttaatgattt     5460 
 25 
gacatgataa aactcggttt atttagtttt atattataat tttatgattg taacacttaa     5520 
 
ttgataatga catgatcaac tattaatttg acaaaatcaa aagaaataga aaccgacttt     5580 
 
tcattttatg tttagaatga aaaattcagt gtctaattta gatgagtcaa atatttattc     5640 30 
 
ataattaggt caggaatata cttaattact tgggtaacca aaattggagt ttgattttca     5700 
 
ataattagat caagttagtg ttttaattac ttataagaaa attttaatac ccaaattact     5760 
 35 
aatcaaatct attagaataa aattagatga agatagaaaa attagctaat atatttaatg     5820 
 
aaaatttaat tctaggtatt tactattgat tgattattct ttttgttaga gttatgtgac     5880 
 
ctgaatcccg tttgatctga tctgaaaagt tcgacgtaca attcatttgt caaataaata     5940 40 
 
aaataaagag gcaaaatagg agatctgtat aggactatat ttcttcaatt aaacattgat     6000 
 
tctaaaaggg ttgtttaatc cttaaaatgc gtgtagtcga aaacctcttg tattgtgatt     6060 
 45 
ttttaatatt agtgaatttc tcctcttctg tccgtgatat ttcccgataa gggtttttca     6120 
 
aataaaactt gtgtattctt atttttcttt cttattgttt tacgatcctt cctattgcca     6180 
 
ttatcgaagt atagtataac acttttaaat cttttaaaaa ttatattatc aattattttt     6240 50 
 
ataagttaaa agaatataag ttacaaataa taatttttat accatttatc acgaaatata     6300 
 
tacttgcggg tacgatattt gtccacaaac ccttaacctc gtgttgagtt gtgaacttca     6360 
 55 
gctatataa                                                             6369 
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<210>  11 
<211>  24 
<212>  ADN 5 
<213>  Secuencia artificial 
 
<220> 
<223>  Cebador PCR de oligonucleótidos químicamente sintetizados 
 10 
<400>  11 
gaccatcata ctcattgctg atcc                                              24 
 
 
<210>  12 15 
<211>  31 
<212>  ADN 
<213>  Secuencia artificial 
 
<220> 20 
<223>  Cebador PCR de oligonucleótidos químicamente sintetizados 
 
<400>  12 
gtgttaaaca agttatgttc tagagccaat a                                      31 
 25 
 
<210>  13 
<211>  19 
<212>  ADN 
<213>  Secuencia artificial 30 
 
<220> 
<223>  Sonda PCR de oligonucleótidos químicamente sintetizados 
 
<400>  13 35 
tagatttccc ggacatgaa                                                    19 
 
 
<210>  14 
<211>  29 40 
<212>  ADN 
<213>  Secuencia artificial 
 
<220> 
<223>  Cebador PCR de oligonucleótidos químicamente sintetizados 45 
<400>  14 
gaaatctatg tgtttgacac aatacacag                                         29 
 
 
<210>  15 50 
<211>  16 
<212>  ADN 
<213>  Secuencia artificial 
 
<220> 55 
<223>  Sonda PCR de oligonucleótidos químicamente sintetizados 
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<400>  15 
ttccccaaag aagcct                                                       16 

 

 5 



REIVINDICACIONES 

 

 1. Una molécula de ADN recombinante que comprende una secuencia  

nucleótida  seleccionada del grupo que consiste de SEQ ID NO: 1-10, y 

complementos de los mismos.   5 

 2.  La molécula de ADN recombinante de la reivindicación 1 que se forma 

por la inserción de una molécula de ácido nucléico heteróloga en el ADN 

genómico de una planta de algodón o célula. 

 3.  La molécula de ADN recombinante de la reivindicación 1, en donde 

dicha molécula de ADN es derivada de una planta de algodón transgénica que 10 

comprende el evento MON 88701, una muestra representativa de una semilla que 

comprende el evento de algodón MON 88701 que ha sido depositada en la ATCC 

No. de Acceso PTA-11754. 

 4.  La molécula de ADN recombinante de la reivindicación 1, en donde 

dicha molécula de ADN está en una planta de algodón, célula de planta, semilla, 15 

parte de planta, o producto de consumo. 

 5.  La molécula de ADN recombinante de la reivindicación 1, en donde 

dicha molécula de ADN es un amplicón diagnóstico para la presencia de ADN 

derivado del evento MON 88701. 

 6.  Una sonda de ADN que comprende una secuencia  nucleótida  de 20 

longitud suficiente de nucleótidos contiguos de  SEQ ID NO: 10, o un 

complemento del mismo, para funcionar como una sonda de ADN que hibrida bajo 

condiciones de hibridación rigurosas con una molécula de ADN que comprende 

una secuencia de  nucleótidos seleccionada del grupo que consiste de SEQ ID 

NO: 1-10 y no hibrida bajo condiciones rigurosas de hibridación con una molécula 25 

de ADN que no comprende una secuencia  nucleótida  seleccionada del grupo que 

consiste de SEQ ID NO: 1-10. 

 7.  Un par de moléculas de ADN que comprende una primera molécula de 

ADN y una segunda molécula de ADN diferente de la primera molécula de ADN, 

en donde dicha primera y segunda moléculas de ADN comprenden cada una, una 30 

secuencia  nucleótida  de longitud suficiente de nucleótidos contiguos de SEQ ID 

NO: 10, o un complemento del mismo, para funcionar como cebadores de ADN 



cuando se utilizan juntos en una reacción de amplificación con ADN derivado del 

evento MON 88701 para producir un amplicón diagnóstico para el evento de 

algodón de ADN MON 88701 en una muestra. 

 8.  Un método para detectar la presencia de una molécula de ADN derivada 

de una planta de algodón que comprende el evento MON 88701 en una muestra, 5 

dicho método comprende: 

a) contactar dicha muestra con la sonda de ADN de la reivindicación 6; 

b) someter dicha muestra y dicha sonda de ADN a condiciones de hibridación 

rigurosas; y 

c) detectar la hibridación de dicha sonda de ADN a una molécula de ADN en 10 

dicha muestra, en donde la hibridación de dicha sonda de ADN a dicha 

molécula de ADN indica la presencia de una molécula de ADN derivada de 

un evento de algodón MON 88701 en dicha muestra. 

 9.  Un método para detectar la presencia de una molécula de ADN derivada 

de una planta de algodón que comprende el evento MON 88701 en una muestra, 15 

dicho método comprende:  

a) contactar dicha muestra con el par de moléculas de ADN de la 

reivindicación 7; 

b) llevar a cabo una reacción de amplificación suficiente para producir un 

amplicón de ADN que comprende una secuencia seleccionada del grupo 20 

que consiste de SEQ ID NO: 1-10,  y complementos de los mismos; y 

c) detectar la presencia de dicho amplicón de ADN en dicha reacción, en 

donde la presencia de dicho amplicón de ADN en dicha reacción indica la 

presencia de una molécula de ADN derivada de una planta de algodón que 

comprende el evento MON 88701 en dicha muestra.  25 

 10.  Un kit de detección de ADN que comprende al menos una molécula de 

ADN que comprende una secuencia  nucleótida  de longitud suficiente de 

nucleótidos contiguos de SEQ ID NO: 10, y sus complementos, para funcionar 

como una sonda o cebador de ADN específico para detectar la presencia de ADN 

derivado de una planta de algodón que comprende el evento MON 88701, en 30 

donde la detección de dicho ADN es diagnóstica para la presencia del evento de 

ADN MON 88701 en una muestra. 



 11.  Una planta de algodón recombinante, semilla, célula, o parte de planta 

de la misma que comprende la molécula de ADN recombinante de la 

reivindicación 1. 

 12.  La planta de algodón recombinante, semilla, célula, o parte de planta 

de la misma de la reivindicación 11, en donde dicha planta, semilla, o parte de 5 

planta de la misma es tolerante al tratamiento con herbicidas de dicamba y 

glufosinato. 

 13.  La planta de algodón recombinante, semilla, célula, o parte de planta 

de la misma de la reivindicación 11, el genoma del cual produce un amplicón que 

comprende una molécula de ADN seleccionada del grupo que consiste de SEQ ID 10 

NO: 1-10, y sus complementos, cuando se ensayan en un método de amplificación 

de ADN. 

 14.  Una planta de algodón, semilla, célula o parte de la misma que 

comprende el evento MON 88701, una muestra representativa de la semilla que 

comprende el evento MON 88701 qua ha sido depositado bajo la ATCC No de 15 

acceso PTA-11754. 

 15. La planta de algodón, semilla, célula o parte de la misma de la 

reivindicación 14, en donde dicha planta de algodón o semilla es un híbrido que 

tiene al menos un progenitor que comprende el evento de algodón MON 88701. 

 16.  Un material de planta no viviente que comprende la molécula de ADN 20 

recombinante de la reivindicación 1. 

 17.  Un microorganismo que comprende la molécula de ADN recombinante 

de la reivindicación 1. 

 18.  El microorganismo de la reivindicación 17, en donde dicho 

microorganismo es una célula de planta. 25 

 19.  Un producto de consumo que comprende la molécula de ADN 

recombinante de la reivindicación 1. 

 20.  Un método para controlar malezas en un campo que comprende 

plantar plantas de algodón que comprenden el evento MON 88701 en un campo y 

aplicar una dosis efectiva de dicamba o glufosinato o herbicidas de dicamba y 30 

glufosinato para controlar malezas en dicho campo sin dañar dichas plantas de 

algodón que comprenden el evento MON 88701. 



 21. El método de la reivindicación 20, en donde dicha dosis efectiva de 

herbicida de dicamba es un total de aproximadamente 0,0023 kg (0,005 libras) por 

acre a aproximadamente 7,25 kg (16 libras) por acre de herbicida de dicamba 

durante la temporada de crecimiento. 

 22. El método de la reivindicación 20, en donde dicha dosis efectiva de 5 

herbicida de dicamba es un total de aproximadamente 0,23 kg (0,5 libras) por acre 

a aproximadamente 0,90 kg (2 libras) por acre de herbicida de dicamba durante la 

temporada de crecimiento. 

 23. El método de la reivindicación 20, en donde dicha dosis efectiva de 

herbicida de glufosinato es un total de aproximadamente 0,023 (0,005 libras) por 10 

acre a aproximadamente 7,25 kg (16 libras) por acre de herbicida de glufosinato 

durante la temporada de crecimiento. 

 24. El método de la reivindicación 20, en donde dicha dosis efectiva de 

herbicida de glufosinato es un total de aproximadamente 0,03 (0,5 libras) por acre 

a aproximadamente 0,72 kg (1,59 libras) por acre de herbicida de glufosinato 15 

durante la temporada de crecimiento. 

 25.  Un método para controlar malezas en un campo que comprende aplicar 

una dosis efectiva de dicamba o glufosinato o herbicida de dicamba y glufosinato 

para controlar malezas en un campo y luego plantar plantas de algodón que 

comprende el evento MON 88701 en dicho campo. 20 

 26. El método de la reivindicación 25, en donde dicha dosis efectiva de 

herbicida de dicamba es de aproximadamente 0,023 kg (0,005 libras) a 

aproximadamente 7,25 kg (16 libras) por acre y dichas plantas de algodón 

plantadas que comprenden el evento MON 88701  está dentro de los 14 días de 

dicha aplicación de dosis efectiva de herbicida de dicamba. 25 

 27. Un método para producir semillas de algodón o pelusa de algodón 

esencialmente libres de semillas de maleza, dicho método comprende: 

a) plantar semillas que comprenden el evento de algodón MON 88701 en 

un campo; 

b) aplicar una dosis efectiva de dicamba o glufosinato o herbicida de 30 

dicamba y glufosinato a dicho campo para eliminar las malezas en dicho campo 

sin dañar las plantas de algodón que comprenden el evento MON 88701; y 



c) cosechar la semilla de algodón o pelusa de algodón de dicho campo. 

 28.  Un método para producir una planta de algodón que tolera la aplicación 

de herbicida de dicamba y glufosinato que comprende: 

a) cruzar sexualmente una planta de algodón transgénica que comprende el 

evento MON 88701 que comprende una molécula de nucleótidos que tiene una 5 

secuencia  nucleótida  seleccionada del grupo que consiste de  SEQ ID NO: 1-8, y 

sus complementos, con una segunda planta de algodón; 

b) recolectar la semilla producida por dicho cruzamiento; 

c) cultivar dicha semilla para producir una pluralidad de plantas 

descendientes; 10 

d) tratar dicha pluralidad de plantas descendientes con dicamba o 

glufosinato o dicamba y glufosinato; y 

e) seleccionar una planta descendiente que sea tolerante al dicamba y 

glufosinato. 

 29.  Un método para producir una planta de algodón que tolera la aplicación 15 

del herbicida de dicamba y glufosinato que comprende 

a) autofecundar una planta de algodón transgénica que comprende el 

evento MON 88701 que comprende una molécula de nucleótidos que tiene una 

secuencia  nucleótida  seleccionada del grupo que consiste de SEQ ID NO: 1-8, y 

sus complementos; 20 

b) recolectar la semilla producida de dicha autofecundación; 

c) cultivar dicha semilla para producir una pluralidad de plantas  

descendientes; 

d) tratar dicha pluralidad de plantas descendientes con dicamba o 

glufosinato o dicamba y glufosinato; y 25 

e) seleccionar una planta descendiente que sea tolerante al dicamba y 

glufosinato. 

 30. Un método para determinar la cigocidad de una planta de algodón o 

semilla que comprende el evento MON 88701 que comprende: 

a) contactar una muestra que comprende el ADN de algodón con un juego 30 

de cebadores y un juego de sondas que 



i) cuando se usan con una reacción de amplificación de ácido nucléico con el 

evento de ADN MON 88701, produce un primer amplicón que es diagnóstico para 

el evento MON 88701; y 

ii) cuando se usan con una reacción de amplificación de ácido nucléico con el 

ADN genómico otro que el evento de ADN MON 88701, produce un segundo  5 

amplicón que es diagnóstico nativo para el ADN genómico otro que el evento MON 

88701; 

b) llevar a cabo una reacción de amplificación de ácido nucléico con dicha 

muestra, juego de cebadores, y juego de sonda; 

c) detectar en dicha reacción de amplificación de ácido nucléico una primera 10 

señal fluorescente que es diagnóstica para el evento MON 88701 y una segunda 

señal fluorescente diferente de dicha primera señal fluorescente y diagnóstica para 

el ADN genómico de algodón nativo que corresponde al sitio de inserción del 

transgén del evento MON 88701; y  

d) Analizar la presencia o ausencia de dicha primera señal fluorescente y dicha 15 

segunda señal fluorescente en dicha reacción de amplificación de ácido nucleico, 

en donde la presencia de ambas señales fluorescentes indica que dicha muestra 

es heterocigota para el evento MON 88701 y la presencia de solo dicha primera 

señal fluorescente indica que dicha muestra es homocigota para el evento MON 

88701. 20 

 31. El método de la reivindicación 30, en donde el juego de cebadores 

comprende SEQ ID NO: 11, SEQ ID NO: 12 y SEQ ID NO: 14. 

 32. El método de la reivindicación 30, en donde el juego de sondas 

comprende SEQ ID NO: 13 y SEQ ID NO: 15.  

 33. Una región haplotipa de algodón que comprende el evento MON 88701 25 

y mapeada en el cromosoma A08 en la posición del mapa de 19,3 cM y bordeada 

por NG0207927 en la posición del mapa de 18,6 cM a la izquierda y por 

NG0207529 en la posición del mapa a la derecha. 
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<213>  Secuencia artificial 
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<213>  Secuencia artificial 
 
<220> 
<223>  Secuencia de ADN artificial que comprende la secuencia de algodón   
       genómica y la secuencia transgénica 
 
<400>  4 
gatccatgta gatttcccgg acatgaagcc ttaattcaat attggctcta gaacataact       60 
 
 
<210>  5 
<211>  100 
<212>  ADN 
<213>  Secuencia artificial 
 
<220> 
<223>  Secuencia de ADN artificial que comprende la secuencia de algodón  
       genómica y la secuencia transgénica 
 
 
<400>  5 
gttacaagaa catccttgat aaccttattt atataaaaat taggacatat tctcttaagg       60 
 
tagccaaagc ccgggcttaa ttaaggcgcg ccggccaagt                            100 
 



 
<210>  6 
<211>  100 
<212>  ADN 
<213>  Secuencia artificial 
 
<220> 
<223>  Secuencia de ADN artificial que comprende la secuencia de algodón   
       genómica y la secuencia transgénica 
 
 
<400>  6 
tgaccatcat actcattgct gatccatgta gatttcccgg acatgaagcc ttaattcaat       60 
 
attggctcta gaacataact tgtttaacac taaatataag                            100 
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<211>  1176 
<212>  ADN 
<213>  Secuencia artificial 
 
<220> 
<223>  Secuencia de ADN artificial que comprende la secuencia de algodón  
       genómica y la secuencia transgénica 
 
<400>  7 
cattatataa aaagaaaaat tttaaatata aaaaaaatat attaaaacag tgaatcaaca       60 
 
atcatgtctc ttaaaatgaa aaaaattatc atttaaaatt tttaattaat aaaagtaaaa      120 
 
tgaaattaaa acattttacc tgactttaac agtatagata attcaaaagt aaatatgatt      180 
 
tcttctgatt tttcaaaaca aatttagaga ttataaatgc cattcgtcga tcattttgac      240 
 
acgaaagatt taagaaaagc aaatgtaacc tttgacatga tgagcataat cacttcaaat      300 
 
agtatttttt tttatttcca acgtcaatat attgaaatat ttttttatag aataaactat      360 
 
agcaattttt gccatgatgg ttcaacttat accactatcc ttaaccaata tatttttgtt      420 
 
tagacattag gagttaagtc tgatgtcgga tgttttgttc cttatttatt caggtgtttt      480 
 
ataattttac ttatgaaaga ggttggtttt tctcaatgca tttctaatat catatataca      540 
 
cattgattga gcaaaaaaaa aaaaaactat cctcaaccaa tgtagaagtg agttggttgc      600 
 



atgatctttt atttgaattt tcaatattga aaaaactaaa accacatgtc ttaatccatc      660 
 
gtaataatac tgctattatt tgaaaagttg atagcaaata ttacaataga aaatgtagat      720 
 
ctataagaag aaagtatagc tatgtgaaat ctcatataac taatggtatg attaatgttg      780 
 
attatattca aagtgttgat aatctcacat attctttgac aaaagcttta gttagagaaa      840 
 
aaaatatgga tagtaataat gaggataaga ctaaagcctg aacaataata aaaatcaata      900 
 
ataaggatac tttacataat gattagagat cccaaaaatt agattcaaaa ggaaaaatga      960 
 
atacatattt aaaaaatctc tcttttcggt ataatgaatg tatgtataac aataatagaa     1020 
 
gttgagtata actatactct taatgaggtc cataactagt ttgagtgaaa tgcagagtta     1080 
 
caagaacatc cttgataacc ttatttatat aaaaattagg acatattctc ttaaggtagc     1140 
 
caaagcccgg gcttaattaa ggcgcgccgg ccaagt                               1176 
 
 
<210>  8 
<211>  1188 
<212>  ADN 
<213>  Secuencia artificial 
 
<220> 
<223>  Secuencia de ADN artificial que comprende la secuencia de algodón  
       genómica y la secuencia transgénica 
 
<400>  8 
tgaccatcat actcattgct gatccatgta gatttcccgg acatgaagcc ttaattcaat       60 
 
attggctcta gaacataact tgtttaacac taaatataag tttatgccat tgacatatgt      120 
 
ataatgcata actttctatc ttcacttgaa aagagagatt tactttcttc aaaatgtttg      180 
 
tgtattaatt tagaagattt aaaccacgag acttgaagat tttaagatat cgatagattc      240 
 
aagtacactt tcgcatatat tttatgttct taatgatttg acatgataaa actcggttta      300 
 
tttagtttta tattataatt ttatgattgt aacacttaat tgataatgac atgatcaact      360 
 
attaatttga caaaatcaaa agaaatagaa accgactttt cattttatgt ttagaatgaa      420 
 
aaattcagtg tctaatttag atgagtcaaa tatttattca taattaggtc aggaatatac      480 
 



ttaattactt gggtaaccaa aattggagtt tgattttcaa taattagatc aagttagtgt      540 
 
tttaattact tataagaaaa ttttaatacc caaattacta atcaaatcta ttagaataaa      600 
 
attagatgaa gatagaaaaa ttagctaata tatttaatga aaatttaatt ctaggtattt      660 
 
actattgatt gattattctt tttgttagag ttatgtgacc tgaatcccgt ttgatctgat      720 
 
ctgaaaagtt cgacgtacaa ttcatttgtc aaataaataa aataaagagg caaaatagga      780 
 
gatctgtata ggactatatt tcttcaatta aacattgatt ctaaaagggt tgtttaatcc      840 
 
ttaaaatgcg tgtagtcgaa aacctcttgt attgtgattt tttaatatta gtgaatttct      900 
 
cctcttctgt ccgtgatatt tcccgataag ggtttttcaa ataaaacttg tgtattctta      960 
 
tttttctttc ttattgtttt acgatccttc ctattgccat tatcgaagta tagtataaca     1020 
 
cttttaaatc ttttaaaaat tatattatca attattttta taagttaaaa gaatataagt     1080 
 
tacaaataat aatttttata ccatttatca cgaaatatat acttgcgggt acgatatttg     1140 
 
tccacaaacc cttaacctcg tgttgagttg tgaacttcag ctatataa                  1188 
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<212>  ADN 
<213>  Secuencia artificial 
 
<220> 
<223>  Secuencia de ADN artificial que comprende la secuencia transgénica 
 
<400>  9 
tctcttaagg tagccaaagc ccgggcttaa ttaaggcgcg ccggccaagt cggccgcggc       60 
 
cgcgttaaca agcttctgca gaattcgtca acgagatctt gagccaatca aagaggagtg      120 
 
atgtagacct aaagcaataa tggagccatg acgtaagggc ttacgcccat acgaaataat      180 
 
taaaggctga tgtgacctgt cggtctctca gaacctttac tttttatgtt tggcgtgtat      240 
 
ttttaaattt ccacggcaat gacgatgtga cccaacgaga tcttgagcca atcaaagagg      300 
 
agtgatgtag acctaaagca ataatggagc catgacgtaa gggcttacgc ccatacgaaa      360 
 
taattaaagg ctgatgtgac ctgtcggtct ctcagaacct ttacttttta tatttggcgt      420 



 
gtatttttaa atttccacgg caatgacgat gtgacctgtg catccgcttt gcctataaat      480 
 
aagttttagt ttgtattgat cgacacggtc gagaagacac ggccattcta gttctcaaca      540 
 
caacatatac aaaacaaacg aatctcaagc aatcaagcat tctacttcta ttgcagcaat      600 
 
ttaaatcatt tcttttaaag caaaagcaat tttctgaaaa ttttcaccat ttacgaacga      660 
 
tagccatggc gcaagttagc agaatctgca atggtgtgca gaacccatct cttatctcca      720 
 
atctctcgaa atccagtcaa cgcaaatctc ccttatcggt ttctctgaag acgcagcagc      780 
 
atccacgagc ttatccgatt tcgtcgtcgt ggggattgaa gaagagtggg atgacgttaa      840 
 
ttggctctga gcttcgtcct cttaaggtca tgtcttctgt ttccacggcg tgcatgctca      900 
 
ctttcgttag aaacgcttgg tacgttgctg cacttcctga ggagttgagc gagaagcctc      960 
 
taggaagaac tatcctcgat actccactag ctctctatcg tcaacctgac ggagttgtcg     1020 
 
ctgccctgct tgatatttgt ccgcatcgct tcgctccgtt gagtgacggt attctagtca     1080 
 
acggacatct ccagtgtcca tatcacggtc tggaatttga cggaggtggc cagtgtgtcc     1140 
 
acaacccgca cggcaacgga gcccgccctg cttctctgaa cgtgcgatca ttccctgtcg     1200 
 
tggaaagaga cgcattgatc tggatctggc ctggagatcc agcactcgca gatcccggtg     1260 
 
ctatccctga ctttgggtgt cgtgttgatc cagcttaccg tactgtcgga ggttacggtc     1320 
 
acgtggactg caactacaag ctccttgtgg ataacctcat ggatcttgga cacgctcagt     1380 
 
acgtgcaccg cgctaacgcc caaacagacg ccttcgatag acttgagcgt gaggtgatcg     1440 
 
ttggcgacgg cgagatccag gcgctcatga agatccctgg tggcacaccc tcagttctca     1500 
 
tggctaagtt cttgcgtggt gctaacacac cagttgacgc ctggaacgac atccggtgga     1560 
 
ataaggtgtc ggctatgctg aacttcatcg cggtcgcgcc ggaagggacg ccgaaggagc     1620 
 
agtcaatcca ctcccgagga acccatatcc ttactcctga gaccgaggca agctgccatt     1680 
 
acttcttcgg tagttcccgc aacttcggta tagacgatcc agagatggac ggtgttctca     1740 
 
ggagctggca agctcaagcc ctggtgaagg aggacaaagt ggtcgttgaa gctatcgaaa     1800 
 



ggcggagggc ttacgtcgaa gcgaacggga tcagacccgc catgttgtcc tgcgacgagg     1860 
 
cagccgtcag ggtatccagg gagattgaga agctcgaaca actagaagcg gcgtgaggat     1920 
 
ccactagtaa cggccgccag tgtgctggaa ttcgcccttg aattcaggcc tgatcacctg     1980 
 
tcgtacagta tttctacatt tgatgtgtga tttgtgaaga acatcaaaca aaacaagcac     2040 
 
tggctttaat atgatgataa gtattatggt aattaattaa ttggcaaaaa caacaatgaa     2100 
 
gctaaaattt tatttattga gccttgcggt taatttcttg tgatgatctt tttttttatt     2160 
 
ttctaattat atatagtttc ctttgctttg aaatgctaaa ggtttgagag agttatgctc     2220 
 
tttttttctt cctctttctt ttttaacttt atcatacaaa ttttgaataa aaatgtgagt     2280 
 
acattgagct ctctgcaggt ccgattgaga cttttcaaca aagggtaata tccggaaacc     2340 
 
tcctcggatt ccattgccca gctatctgtc actttattgt gaagatagtg gaaaaggaag     2400 
 
gtggctccta caaatgccat cattgcgata aaggaaaggc catcgttgaa gatgcctctg     2460 
 
ccgacagtgg tcccaaagat ggacccccac ccacgaggag catcgtggaa aaagaagacg     2520 
 
ttccaaccac gtcttcaaag caagtggatt gatgtgatgg tccgattgag acttttcaac     2580 
 
aaagggtaat atccggaaac ctcctcggat tccattgccc agctatctgt cactttattg     2640 
 
tgaagatagt ggaaaaggaa ggtggctcct acaaatgcca tcattgcgat aaaggaaagg     2700 
 
ccatcgttga agatgcctct gccgacagtg gtcccaaaga tggaccccca cccacgagga     2760 
 
gcatcgtgga aaaagaagac gttccaacca cgtcttcaaa gcaagtggat tgatgtgata     2820 
 
tctccactga cgtaagggat gacgcacaat cccactatcc ttcgcaagac ccttcctcta     2880 
 
tataaggaag ttcatttcat ttggagaggc ctcagaaaaa tttgctacat tgtttcacaa     2940 
 
acttcaaata ttattcattt atttgtcagc tttcaaactc tttgtttctt gtttgttgat     3000 
 
tgagaatagg atccatgagc ccagaacgac gcccggccga catccgccgt gccaccgagg     3060 
 
cggacatgcc ggcggtctgc accatcgtca accactacat cgagacaagc acggtcaact     3120 
 
tccgtaccga gccgcaggaa ccgcaggagt ggacggacga cctcgtccgt ctgcgggagc     3180 
 
gctatccctg gctcgtcgcc gaggtggacg gcgaggtcgc cggcatcgcc tacgcgggcc     3240 



 
cctggaaggc acgcaacgcc tacgactgga cggccgagtc gaccgtgtac gtctcccccc     3300 
 
gccaccagcg gacgggactg ggctccacgc tctacaccca cctgctgaag tccctggagg     3360 
 
cacagggctt caagagcgtg gtcgctgtca tcgggctgcc caacgacccg agcgtgcgca     3420 
 
tgcacgaggc gctcggatat gccccccgcg gcatgctgcg ggcggccggc ttcaagcacg     3480 
 
ggaactggca tgacgtgggt ttctggcagc tggacttcag cctgccggta ccgccccgtc     3540 
 
cggtcctgcc cgtcaccgag atctgagaat tgatcgttca aacatttggc aataaagttt     3600 
 
cttaagattg aatcctgttg ccggtcttgc gatgattatc atataatttc tgttgaatta     3660 
 
cgttaagcat gtaataatta acatgtaatg catgacgtta tttatgagat gggtttttat     3720 
 
gattagagtc ccgcaattat acatttaata cgcgatagaa aacaaaatat agcgcgcaaa     3780 
 
ctaggataaa ttatcgcgcg cggtgtcatc tatgttacta gatcctcgag tggaggcctc     3840 
 
atcctcatct aagcccccat ttggacgtga atgtagacac gtcgaaataa agatttccga     3900 
 
attagaataa tttgtttatt gctttcgcct ataaatacga cggatcgtaa tttgtcgttt     3960 
 
tatcaaaatg tactttcatt ttataataac gctgcggaca tctacatttt tgaattgaaa     4020 
 
aaaaattggt aattactctt tctttttctc catattgacc atcatactca ttgctgatcc     4080 
 
atgtagattt cccggacatg aagcc                                           4105 
 
 
<210>  10 
<211>  6369 
<212>  ADN 
<213>  Secuencia artificial 
 
<220> 
<223>  Secuencia de ADN artificial que comprende la secuencia de algodón  
       genómica y la secuencia transgénica 
 
<400>  10 
cattatataa aaagaaaaat tttaaatata aaaaaaatat attaaaacag tgaatcaaca       60 
 
atcatgtctc ttaaaatgaa aaaaattatc atttaaaatt tttaattaat aaaagtaaaa      120 
 
tgaaattaaa acattttacc tgactttaac agtatagata attcaaaagt aaatatgatt      180 



 
tcttctgatt tttcaaaaca aatttagaga ttataaatgc cattcgtcga tcattttgac      240 
 
acgaaagatt taagaaaagc aaatgtaacc tttgacatga tgagcataat cacttcaaat      300 
 
agtatttttt tttatttcca acgtcaatat attgaaatat ttttttatag aataaactat      360 
 
agcaattttt gccatgatgg ttcaacttat accactatcc ttaaccaata tatttttgtt      420 
 
tagacattag gagttaagtc tgatgtcgga tgttttgttc cttatttatt caggtgtttt      480 
 
ataattttac ttatgaaaga ggttggtttt tctcaatgca tttctaatat catatataca      540 
 
cattgattga gcaaaaaaaa aaaaaactat cctcaaccaa tgtagaagtg agttggttgc      600 
 
atgatctttt atttgaattt tcaatattga aaaaactaaa accacatgtc ttaatccatc      660 
 
gtaataatac tgctattatt tgaaaagttg atagcaaata ttacaataga aaatgtagat      720 
 
ctataagaag aaagtatagc tatgtgaaat ctcatataac taatggtatg attaatgttg      780 
 
attatattca aagtgttgat aatctcacat attctttgac aaaagcttta gttagagaaa      840 
 
aaaatatgga tagtaataat gaggataaga ctaaagcctg aacaataata aaaatcaata      900 
 
ataaggatac tttacataat gattagagat cccaaaaatt agattcaaaa ggaaaaatga      960 
 
atacatattt aaaaaatctc tcttttcggt ataatgaatg tatgtataac aataatagaa     1020 
 
gttgagtata actatactct taatgaggtc cataactagt ttgagtgaaa tgcagagtta     1080 
 
caagaacatc cttgataacc ttatttatat aaaaattagg acatattctc ttaaggtagc     1140 
 
caaagcccgg gcttaattaa ggcgcgccgg ccaagtcggc cgcggccgcg ttaacaagct     1200 
 
tctgcagaat tcgtcaacga gatcttgagc caatcaaaga ggagtgatgt agacctaaag     1260 
 
caataatgga gccatgacgt aagggcttac gcccatacga aataattaaa ggctgatgtg     1320 
 
acctgtcggt ctctcagaac ctttactttt tatgtttggc gtgtattttt aaatttccac     1380 
 
ggcaatgacg atgtgaccca acgagatctt gagccaatca aagaggagtg atgtagacct     1440 
 
aaagcaataa tggagccatg acgtaagggc ttacgcccat acgaaataat taaaggctga     1500 
 
tgtgacctgt cggtctctca gaacctttac tttttatatt tggcgtgtat ttttaaattt     1560 
 



ccacggcaat gacgatgtga cctgtgcatc cgctttgcct ataaataagt tttagtttgt     1620 
 
attgatcgac acggtcgaga agacacggcc attctagttc tcaacacaac atatacaaaa     1680 
 
caaacgaatc tcaagcaatc aagcattcta cttctattgc agcaatttaa atcatttctt     1740 
 
ttaaagcaaa agcaattttc tgaaaatttt caccatttac gaacgatagc catggcgcaa     1800 
 
gttagcagaa tctgcaatgg tgtgcagaac ccatctctta tctccaatct ctcgaaatcc     1860 
 
agtcaacgca aatctccctt atcggtttct ctgaagacgc agcagcatcc acgagcttat     1920 
 
ccgatttcgt cgtcgtgggg attgaagaag agtgggatga cgttaattgg ctctgagctt     1980 
 
cgtcctctta aggtcatgtc ttctgtttcc acggcgtgca tgctcacttt cgttagaaac     2040 
 
gcttggtacg ttgctgcact tcctgaggag ttgagcgaga agcctctagg aagaactatc     2100 
 
ctcgatactc cactagctct ctatcgtcaa cctgacggag ttgtcgctgc cctgcttgat     2160 
 
atttgtccgc atcgcttcgc tccgttgagt gacggtattc tagtcaacgg acatctccag     2220 
 
tgtccatatc acggtctgga atttgacgga ggtggccagt gtgtccacaa cccgcacggc     2280 
 
aacggagccc gccctgcttc tctgaacgtg cgatcattcc ctgtcgtgga aagagacgca     2340 
 
ttgatctgga tctggcctgg agatccagca ctcgcagatc ccggtgctat ccctgacttt     2400 
 
gggtgtcgtg ttgatccagc ttaccgtact gtcggaggtt acggtcacgt ggactgcaac     2460 
 
tacaagctcc ttgtggataa cctcatggat cttggacacg ctcagtacgt gcaccgcgct     2520 
 
aacgcccaaa cagacgcctt cgatagactt gagcgtgagg tgatcgttgg cgacggcgag     2580 
 
atccaggcgc tcatgaagat ccctggtggc acaccctcag ttctcatggc taagttcttg     2640 
 
cgtggtgcta acacaccagt tgacgcctgg aacgacatcc ggtggaataa ggtgtcggct     2700 
 
atgctgaact tcatcgcggt cgcgccggaa gggacgccga aggagcagtc aatccactcc     2760 
 
cgaggaaccc atatccttac tcctgagacc gaggcaagct gccattactt cttcggtagt     2820 
 
tcccgcaact tcggtataga cgatccagag atggacggtg ttctcaggag ctggcaagct     2880 
 
caagccctgg tgaaggagga caaagtggtc gttgaagcta tcgaaaggcg gagggcttac     2940 
 
gtcgaagcga acgggatcag acccgccatg ttgtcctgcg acgaggcagc cgtcagggta     3000 



 
tccagggaga ttgagaagct cgaacaacta gaagcggcgt gaggatccac tagtaacggc     3060 
 
cgccagtgtg ctggaattcg cccttgaatt caggcctgat cacctgtcgt acagtatttc     3120 
 
tacatttgat gtgtgatttg tgaagaacat caaacaaaac aagcactggc tttaatatga     3180 
 
tgataagtat tatggtaatt aattaattgg caaaaacaac aatgaagcta aaattttatt     3240 
 
tattgagcct tgcggttaat ttcttgtgat gatctttttt tttattttct aattatatat     3300 
 
agtttccttt gctttgaaat gctaaaggtt tgagagagtt atgctctttt tttcttcctc     3360 
 
tttctttttt aactttatca tacaaatttt gaataaaaat gtgagtacat tgagctctct     3420 
 
gcaggtccga ttgagacttt tcaacaaagg gtaatatccg gaaacctcct cggattccat     3480 
 
tgcccagcta tctgtcactt tattgtgaag atagtggaaa aggaaggtgg ctcctacaaa     3540 
 
tgccatcatt gcgataaagg aaaggccatc gttgaagatg cctctgccga cagtggtccc     3600 
 
aaagatggac ccccacccac gaggagcatc gtggaaaaag aagacgttcc aaccacgtct     3660 
 
tcaaagcaag tggattgatg tgatggtccg attgagactt ttcaacaaag ggtaatatcc     3720 
 
ggaaacctcc tcggattcca ttgcccagct atctgtcact ttattgtgaa gatagtggaa     3780 
 
aaggaaggtg gctcctacaa atgccatcat tgcgataaag gaaaggccat cgttgaagat     3840 
 
gcctctgccg acagtggtcc caaagatgga cccccaccca cgaggagcat cgtggaaaaa     3900 
 
gaagacgttc caaccacgtc ttcaaagcaa gtggattgat gtgatatctc cactgacgta     3960 
 
agggatgacg cacaatccca ctatccttcg caagaccctt cctctatata aggaagttca     4020 
 
tttcatttgg agaggcctca gaaaaatttg ctacattgtt tcacaaactt caaatattat     4080 
 
tcatttattt gtcagctttc aaactctttg tttcttgttt gttgattgag aataggatcc     4140 
 
atgagcccag aacgacgccc ggccgacatc cgccgtgcca ccgaggcgga catgccggcg     4200 
 
gtctgcacca tcgtcaacca ctacatcgag acaagcacgg tcaacttccg taccgagccg     4260 
 
caggaaccgc aggagtggac ggacgacctc gtccgtctgc gggagcgcta tccctggctc     4320 
 
gtcgccgagg tggacggcga ggtcgccggc atcgcctacg cgggcccctg gaaggcacgc     4380 
 



aacgcctacg actggacggc cgagtcgacc gtgtacgtct ccccccgcca ccagcggacg     4440 
 
ggactgggct ccacgctcta cacccacctg ctgaagtccc tggaggcaca gggcttcaag     4500 
 
agcgtggtcg ctgtcatcgg gctgcccaac gacccgagcg tgcgcatgca cgaggcgctc     4560 
 
ggatatgccc cccgcggcat gctgcgggcg gccggcttca agcacgggaa ctggcatgac     4620 
 
gtgggtttct ggcagctgga cttcagcctg ccggtaccgc cccgtccggt cctgcccgtc     4680 
 
accgagatct gagaattgat cgttcaaaca tttggcaata aagtttctta agattgaatc     4740 
 
ctgttgccgg tcttgcgatg attatcatat aatttctgtt gaattacgtt aagcatgtaa     4800 
 
taattaacat gtaatgcatg acgttattta tgagatgggt ttttatgatt agagtcccgc     4860 
 
aattatacat ttaatacgcg atagaaaaca aaatatagcg cgcaaactag gataaattat     4920 
 
cgcgcgcggt gtcatctatg ttactagatc ctcgagtgga ggcctcatcc tcatctaagc     4980 
 
ccccatttgg acgtgaatgt agacacgtcg aaataaagat ttccgaatta gaataatttg     5040 
 
tttattgctt tcgcctataa atacgacgga tcgtaatttg tcgttttatc aaaatgtact     5100 
 
ttcattttat aataacgctg cggacatcta catttttgaa ttgaaaaaaa attggtaatt     5160 
 
actctttctt tttctccata ttgaccatca tactcattgc tgatccatgt agatttcccg     5220 
 
gacatgaagc cttaattcaa tattggctct agaacataac ttgtttaaca ctaaatataa     5280 
 
gtttatgcca ttgacatatg tataatgcat aactttctat cttcacttga aaagagagat     5340 
 
ttactttctt caaaatgttt gtgtattaat ttagaagatt taaaccacga gacttgaaga     5400 
 
ttttaagata tcgatagatt caagtacact ttcgcatata ttttatgttc ttaatgattt     5460 
 
gacatgataa aactcggttt atttagtttt atattataat tttatgattg taacacttaa     5520 
 
ttgataatga catgatcaac tattaatttg acaaaatcaa aagaaataga aaccgacttt     5580 
 
tcattttatg tttagaatga aaaattcagt gtctaattta gatgagtcaa atatttattc     5640 
 
ataattaggt caggaatata cttaattact tgggtaacca aaattggagt ttgattttca     5700 
 
ataattagat caagttagtg ttttaattac ttataagaaa attttaatac ccaaattact     5760 
 
aatcaaatct attagaataa aattagatga agatagaaaa attagctaat atatttaatg     5820 



 
aaaatttaat tctaggtatt tactattgat tgattattct ttttgttaga gttatgtgac     5880 
 
ctgaatcccg tttgatctga tctgaaaagt tcgacgtaca attcatttgt caaataaata     5940 
 
aaataaagag gcaaaatagg agatctgtat aggactatat ttcttcaatt aaacattgat     6000 
 
tctaaaaggg ttgtttaatc cttaaaatgc gtgtagtcga aaacctcttg tattgtgatt     6060 
 
ttttaatatt agtgaatttc tcctcttctg tccgtgatat ttcccgataa gggtttttca     6120 
 
aataaaactt gtgtattctt atttttcttt cttattgttt tacgatcctt cctattgcca     6180 
 
ttatcgaagt atagtataac acttttaaat cttttaaaaa ttatattatc aattattttt     6240 
 
ataagttaaa agaatataag ttacaaataa taatttttat accatttatc acgaaatata     6300 
 
tacttgcggg tacgatattt gtccacaaac ccttaacctc gtgttgagtt gtgaacttca     6360 
 
gctatataa                                                             6369 
 
 
<210>  11 
<211>  24 
<212>  ADN 
<213>  Secuencia artificial 
 
<220> 
<223>  Cebador PCR de oligonucleótidos químicamente sintetizados 
 
<400>  11 
gaccatcata ctcattgctg atcc                                              24 
 
 
<210>  12 
<211>  31 
<212>  ADN 
<213>  Secuencia artificial 
 
<220> 
<223>  Cebador PCR de oligonucleótidos químicamente sintetizados 
 
<400>  12 
gtgttaaaca agttatgttc tagagccaat a                                      31 
 
 
<210>  13 



<211>  19 
<212>  ADN 
<213>  Secuencia artificial 
 
<220> 
<223>  Sonda PCR de oligonucleótidos químicamente sintetizados 
 
<400>  13 
tagatttccc ggacatgaa                                                    19 
 
 
<210>  14 
<211>  29 
<212>  ADN 
<213>  Secuencia artificial 
 
<220> 
<223>  Cebador PCR de oligonucleótidos químicamente sintetizados 
<400>  14 
gaaatctatg tgtttgacac aatacacag                                         29 
 
 
<210>  15 
<211>  16 
<212>  ADN 
<213>  Secuencia artificial 
 
<220> 
<223>  Sonda PCR de oligonucleótidos químicamente sintetizados 
 
<400>  15 
ttccccaaag aagcct                                                       16 
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Traducción 
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CERTIFICADO DE DEPÓSITO RESTRINGIDO AL TRATADO DE  
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FORMULARIO INTERNACIONAL 

RECEPCIÓN EN EL CASO DE UN DEPÓSITO ORIGINAL EXPEDIDO 

DE CONFORMIDAD CON LA NORMA 7.3 Y DECLARACIÓN DE 10 

VIABILIDAD EXPEDIDO DE CONFORMIDAD CON LA NORMA 10.2 

La Colección Americana de Cultivos Tipo (ATCC®) ha recibido su 

depósito de semilla/ cepa(s)/ cepas(s) en relación con la presentación de 

una solicitud de patente. La siguiente información se suministra para 

cumplir con los requisitos de la Oficina de Patentes.  15 

Andy Kending 

Monsanto 

700 Chesterfield fairway West 

Chesterfield, MO 63017 
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Fecha de la recepción de las semillas/cepa(s) por la ATCC®: 17 de 
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Designación de depósito 
de patente ATCC®: 
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Semillas de algodón DGT 
con evento transgénico: 

MON88701 
 

PTA-11754 100 paquetes/24 
semillas en cada 

paquete 

    

 La ATCC entiende que: 

1. El depósito de estas semillas/cepa(s) no le concede a ATCC® 

una licencia, ya sea expresa o implícita, para infringir la patente, y 

nuestra liberación de estas semillas/cepa(s) a otros no les concede 

una licencia, ya sea expresa o implícita, para infringir la patente. 5 

2. Si el depósito muere o se destruye durante el plazo efectivo de 

la patente, será su responsabilidad sustituirlo con material viable. 

También es su responsabilidad suministrar una cantidad suficiente 

para la distribución durante el plazo del depósito. La ATCC® 

distribuirá y mantendrá el material por 30 años o por 5 años luego 10 

de la solicitud de depósito más reciente, lo que sea más largo. Los 

Estados Unidos y muchos otros países son signatarios del Tratado 

de Budapest. 

Antes de la emisión de una patente estadounidense, la ATCC® acuerda, 

en consideración de un costo de servicio por única vez, no distribuir estas 15 

semillas/cepa(s) ni cualquier información relacionada con las mismas o 

con su depósito salvo instrucción del depositante u oficina de patentes 

correspondiente. Luego de la emisión de la patente correspondiente, 

somos responsables de liberar las semillas/cepa(s) quedando las mismas 

disponibles para su distribución al público sin restricción alguna. Les 20 
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Ref.: Caso No. 57447 
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RESUMEN 

 

La invención proporciona el evento de algodón MON 88701, y plantas, 

células de plantas, semillas, partes de plantas, y productos de consumo que 

comprenden el evento MON 88701. La invención también proporciona 5 

polinucleótidos específicos para el evento MON 88701 y plantas, células de 

plantas, semillas, partes de planta, y productos de consumo que comprenden 

polinucleótidos específicos para el evento MON 88701. La invención también 

proporciona métodos relacionados con el evento MON 88701. 
 10 




