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(57) Resumo: PLANTA E SEMENTE DE MILHO QUE CORRESPONDEM AO EVENTO
TRANSGÊNICO MON89034 E MÉTODOS PARA DETECÇÃO E USO DAS MESMAS. A presente
invenção refere-se a um evento de milho transgênico MON89034, e células, sementes, e plantas
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uma amostra, sondas e iniciadores para o uso na detecção das sequências de nucleotídeo que são
diagnóstico para a presença do dito evento de milho em uma amostra, cultivar as sementes de tal
evento de milho para plantas de milho, e procriar para produzir plantas de milho compreendendo o DNA
diagnóstico para o evento de milho.



Segue-se folha 1a 

 Relatório Descritivo da Patente de Invenção para "MOLÉCULAS 

DE DNA DO EVENTO TRANSGÊNICO MON89034, MÉTODOS PARA  DE-

TECÇÃO DO REFERIDO EVENTO, PRODUÇÃO DE PLANTAS TRAN S-

GÊNICAS COMPREENDENDO O MESMO, DETERMINAR SUA ZIGOS I-

DADE, PROTEGER UMA PLANTA DE MILHO DA INFESTAÇÃO DE  IN-5 

SETOS, BEM COMO PAR DE MOLÉCULAS DE DNA E KIT DE DE TEC-

ÇÃO DE DNA". 

REFERÊNCIA AOS PEDIDOS DE PATENTE RELACIONADOS 

 Este pedido reivindica o benefício de prioridade para o Pedido 

de Patente Provisório US Nº 60/808.834 depositado em 26 de maio de  10 

2006. 

Campo da Invenção 

 A presente invenção refere-se ao evento de milho transgênico 

MON89034 e partes de planta e semente do mesmo. O evento exibe resis-

tência à infestação de insetos dos insetos na ordem Lepidópteros.  15 

A invenção também refere-se aos métodos para usar plantas e sementes 

compreendendo DNA que é diagnóstico para a presença do evento transgê-

nico quando sondado para a presença de sequências de nucleotídeo que 

são únicas para o evento transgênico, e aos métodos para detectar a pre-

sença do dito evento de milho em uma amostra biológica detectando  20 

sequências de nucleotídeo específicas que são únicas para o evento trans-

gênico. A invenção fornece sequências de nucleotídeo que são únicas para 

o evento. 

Antecedentes da Invenção 

 Esta invenção refere-se à variedade transgênica resistente a 25 

Lepidópteros de planta de milho (Zea mays) referida aqui como evento 

MON89034, e às sequências de DNA únicas presentes que, quando detec-

tadas em qualquer amostra ou variedade de milho, são diagnóstico para a 

presença do evento de planta de milho transgênica MON89034 naquela 

amostra ou variedade, e também refere-se à detecção da região de inserção 30 

do transgene/genômica em milho MON89034, e plantas da progênie e se-

mentes derivadas destas. 
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Segue-se folha 2 

1a

 O evento de planta de milho MON89034 é particularmente resis-

tente a insetos na família de Lepidópteros tais como lagarta-militar  

(Spodoptera frugiperda), broca-do-colmo européia (Ostrinia nubilalis),
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REIVINDICAÇÕES 

1. Molécula de DNA, caracterizada pelo fato de que compre-

ende uma sequência de nucleotídeo de SEQ ID Nº:3, SEQ ID Nº:4, SEQ 

ID Nº:5 ou o complemento da mesma. 

2. Molécula de DNA, de acordo com a reivindicação 1, carac-5 

terizada pelo fato de que compreende a sequência de nucleotídeo de 

SEQ ID Nº: 5 ou complemento da mesma. 

3. Molécula de DNA, de acordo com a reivindicação 1 ou 2, 

caracterizada pelo fato de que está inserida no DNA genômico de uma 

planta, semente ou célula de milho. 10 

 4. Método para produzir uma planta de milho resistente a in-

seto, caracterizado pelo fato de que compreende: 

 (a) cruzar a planta de milho transgênica compreendendo 

uma molécula de DNA compreendendo a sequência de nucleotídeo de 

SEQ ID Nº: 5 com outra planta de milho; 15 

 (b) obter pelo menos uma planta de progênie derivada do 

cruzamento de (a), e  

 (c) selecionar a progênie que compreende a sequência de 

nucleotídeo de SEQ ID Nº: 5, sendo que a referida progênie é uma 

planta de milho resistente a inseto. 20 

 5. Método, de acordo com a reivindicação 4, caracterizado 

pelo fato de que a referida etapa de selecionar (c) inclui submeter a re-

ferida pelo menos uma planta progênie obtida de (b) a uma reação de 

amplificação de ácido nucléico, sendo que a progênie que produz um 

amplicon compreendendo pelo menos uma sequência de nucleotídeos 25 

de SEQ ID Nº:1 ou SEQ ID Nº:2 é selecionada, ou submeter a referida 

pelo menos uma planta progênie obtida de (b) a uma reação de hibrida-

ção de ácido nucléico, sendo que uma progênie que hibrida a uma 

sonda que hibrida sob condições rigorosas com uma ou mais sequên-

cias de DNA selecionadas de SEQ ID Nº:1 e SEQ ID Nº:2, é selecio-30 

nada. 

 6. Método de produzir uma planta de milho resistente a 
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inseto, caracterizado pelo fato de que compreende: 

 (a) transformar uma célula de planta de milho com uma mo-

lécula de DNA compreendendo a sequência de nucleotídeos de SEQ ID 

NO:5; e 

 (b) regenerar uma planta de milho da referida célula transfor-5 

mada, em que a referida planta de milho compreende a referida molé-

cula de DNA e é resistente a inseto. 

 7. Método para proteger uma planta de milho da infestação 

de insetos, caracterizado pelo fato de que compreende fornecer na dieta 

de uma peste de lepidóptero uma quantidade inseticidamente eficaz de 10 

célula(s) ou tecido(s) da planta de milho transgênica ou partes da 

mesma, como definida na reivindicação 4 ou 6. 

 8. Método de acordo com a reivindicação 7, caracterizado 

pelo fato de que a referida peste de lepidóptero é selecionada do grupo 

que consiste em lagarta-militar (Spodoptera frugiperda), broca-do-colmo 15 

européia (Ostrinia nubialis), lagarta-da-espiga (Helicoverpa zea), broca-

do-colmo (Diatraea grandiosella) e lagarta-rosca (Agrotis ipsilon). 

 9. Par de moléculas de DNA, caracterizado pelo fato de que 

compreende: uma primeira molécula de DNA e uma segunda molécula 

de DNA,  20 

 sendo que a referida primeira molécula de DNA compreende 

11 ou mais nucleotídeos contíguos de qualquer porção da região do 

transgene de SEQ ID Nº:3 ou SEQ ID Nº:5, ou complemento das mes-

mas, e a referida segunda molécula de DNA compreende um compri-

mento similar de uma região de flanqueamento 5' de DNA genômico de 25 

milho de SEQ ID Nº:3 ou complemento da mesma, 

 sendo que a região do transgene corresponde aproximada-

mente às posições de nucleotídeo 2060-11305 de SEQ ID Nº:5, e 

 sendo que a região de flanqueamento 5' de DNA genômico 

corresponde aproximadamente às posições de nucleotídeo 1-2060 de 30 

SEQ ID Nºs:3 ou 5. 

 10. Par de moléculas de DNA, de acordo com a reivindicação 
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9, caracterizado pelo fato de que a referida primeira molécula de DNA 

compreende pelo menos 15 nucleotídeos contíguos complementares à 

porção de DNA heterólogo inserido de SEQ ID Nº: 5, e sendo que a 

referida segunda molécula de DNA compreende pelo menos 15 nucleo-

tídeos contíguos da porção do genoma de milho de SEQ ID Nº: 3. 5 

 11. Par de moléculas de DNA, caracterizado pelo fato de que 

compreende: uma primeira molécula de DNA e uma segunda molécula 

de DNA,  

 sendo que a referida primeira molécula de DNA compreende 

11 ou mais nucleotídeos contíguos de qualquer porção da região do 10 

transgene de SEQ ID Nº: 4 ou SEQ ID Nº: 5, ou complemento da 

mesma, e a referida segunda molécula de DNA compreende um com-

primento similar de uma região de flanqueamento 3' de DNA genômico 

de milho de SEQ ID Nº: 4 ou complemento da mesma, 

 sendo que a região do transgene corresponde aproximada-15 

mente às posições de nucleotídeo 2060-11305 de SEQ ID Nº:5, e 

 sendo que a região de flanqueamento 3' de DNA genômico 

corresponde aproximadamente às posições de nucleotídeo 10-914 de 

SEQ ID Nº:4, ou posições 11305-12208 de SEQ ID Nº:5. 

 12. Par de moléculas de DNA de acordo com a reivindicação 20 

11, caracterizado pelo fato de que a referida primeira molécula de DNA 

compreende pelo menos 15 nucleotídeos contíguos da porção de DNA 

heterólogo inserido de SEQ ID Nº: 5, e sendo que a referida segunda 

molécula de DNA compreende pelo menos 15 nucleotídeos contíguos 

complementares à porção do genoma de milho de SEQ ID Nº: 4. 25 

 13. Par de moléculas de DNA, de acordo com qualquer uma 

das reivindicações 9 a 12, caracterizado pelo fato de que a referida pri-

meira molécula de DNA compreende a SEQ ID Nº: 6 e a referida se-

gunda molécula de DNA compreende a SEQ ID Nº: 7. 

 14. Método para detectar a presença de uma molécula de 30 

DNA selecionada do grupo que consiste em SEQ ID Nº: 3, SEQ ID Nº: 

4 e SEQ ID Nº: 5 em uma amostra biológica, o método caracterizado 
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pelo fato de que compreende: 

 (a) contatar a referida amostra biológica com um par de ini-

ciadores, como definido em qualquer uma das reivindicações 9 a 13; 

 (b) fornecer uma condição de reação de amplificação do 

ácido nucléico; 5 

 (c) executar a referida reação de amplificação de ácido nu-

cléico, assim produzindo uma molécula amplicon do DNA; e 

 (d) detectar a referida molécula amplicon do DNA, sendo que 

a detecção de um amplicon compreende pelo menos uma de SEQ ID 

Nº: 1, SEQ ID Nº: 2 e complemento do mesmo é indicativo da presença 10 

da referida molécula de DNA na referida amostra biológica. 

 15. Método, de acordo com a reivindicação 14, caracterizado 

pelo fato de que a referida amostra biológica é uma amostra de DNA 

extraída de uma planta de milho. 

 16. Método para detectar a presença de uma molécula de 15 

DNA selecionada do grupo que consiste em SEQ ID Nº: 3, SEQ ID Nº: 

4 e SEQ ID Nº: 5 em uma amostra biológica, caracterizado pelo fato de 

que compreende: 

 (a) contatar a referida amostra com uma sonda que hibrida 

sob condições rigorosas com a referida molécula de DNA e não hibrida 20 

sob condições rigorosas com uma amostra biológica não contendo a 

referida molécula de DNA; 

 (b) submeter a referida amostra biológica e sonda de DNA a 

condições de hibridação rigorosas; e 

 (c) detectar hibridação da referida sonda de DNA com a re-25 

ferida amostra biológica, sendo que a detecção da hibridação é indica-

tiva da presença da referida molécula de DNA na referida amostra bio-

lógica. 

 17. Método, de acordo com a reivindicação 16, caracterizado 

pelo fato de que a referida amostra biológica é amostra de DNA extraída 30 

de uma planta de milho. 

 18. Método, de acordo com a reivindicação 16 ou 17, 
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caracterizado pelo fato de que a referida sonda de DNA compreende a 

SEQ ID Nº: 1 ou SEQ ID Nº: 2 ou complemento das mesmas. 

 19. Método, de acordo com qualquer uma das reivindicações 

16 a 18, caracterizado pelo fato de que a referida sonda de DNA é mar-

cada com pelo menos um fluoróforo. 5 

 20. Método, de acordo com a reivindicação 14 ou 16, carac-

terizado pelo fato de que a referida amostra biológica é selecionada do 

grupo que consiste em fubá, óleo de milho, bolo de milho, semente de 

milho, gérmen de milho, amido de milho, farinha de milho, pólen de mi-

lho, seda de milho, água de maceração de milho, malte de milho, açúcar 10 

de milho, xarope de milho, margarina produzida do óleo de milho, sóli-

dos de produtos perecíveis de destiladores (DDGS), cosméticos e 

agente espessante. 

 21. Kit de detecção de DNA, caracterizado pelo fato de que 

compreende:  15 

 (a) uma sonda de DNA compreendendo SEQ ID NO:1, SEQ 

ID NO:2, ou complemento das mesmas; ou 

 (b) um par de iniciadores, como definido em qualquer uma 

das reivindicações 9 a 13. 

 22. Kit de detecção de DNA, de acordo com a reivindicação 20 

21, caracterizado pelo fato de que a referida pelo menos uma molécula 

de DNA é a SEQ ID Nº: 1, SEQ ID Nº: 2 ou complemento das mesmas. 

 23. Método para determinar a zigosidade de DNA de uma 

planta de milho compreendendo evento de milho MON89034 em uma 

amostra biológica, caracterizado pelo fato de que compreende: 25 

 (a) contatar a referida amostra com um conjunto de iniciado-

res compreendendo a SEQ ID Nº: 6, SEQ ID Nº: 7, e SEQ ID Nº: 10, 

que (1) quando usados em uma reação de amplificação de ácido nu-

cléico compreendendo evento de milho MON89034 produzem um pri-

meiro amplicon que é diagnóstico para o DNA evento de milho 30 

MON89034, e (2) quando usados em uma reação de amplificação de 

ácido nucléico compreendendo DNA de milho genômico diferente do 
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DNA de MON89034 produzem um segundo amplicon que é diagnóstico 

para DNA de milho genômico diferente do DNA de MON89034; 

 (b) executar uma reação de amplificação de ácido nucléico; 

e 

 (c) detectar os amplicons então produzidos, em que a detec-5 

ção da presença de ambos amplicons indica que a referida amostra é 

heterozigota para DNA de evento de milho MON89034, em que a de-

tecção para apenas o primeiro amplicon indica que a referida amostra é 

homozigota para DNA de evento de milho MON89034. 

 24. Método, de acordo com a reivindicação 23, caracterizado 10 

pelo fato de que o referido conjunto de iniciadores também é usado em 

conjunto com SEQ ID Nº: 14 e SEQ ID Nº: 15. 
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