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【手続補正書】
【提出日】平成30年10月9日(2018.10.9)
【手続補正１】
【補正対象書類名】特許請求の範囲
【補正対象項目名】全文
【補正方法】変更
【補正の内容】
【特許請求の範囲】
【請求項１】
　６番染色体上に野生キュウリまたはキュウリの近縁野生種に由来する移入断片をホモ接
合型またはヘテロ接合型で含んでなる栽培キュウリ変種サティウス（ｓａｔｉｖｕｓ）植
物体であって、前記移入断片によってキュウリ果実収量が増加しており、前記移入断片が
、ＮＣＩＭＢ４２２６２として寄託された種子から栽培された栽培植物体を栽培キュウリ
植物と交配することにより得ることができるものであり、６番染色体上の前記移入断片が
、
ａ）配列番号１２内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１２のＡＧ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
ｂ）配列番号１３内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１３のＡＧ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
ｃ）配列番号１４内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１４のＡＧ遺伝型またはＧＧ遺伝型、
ｄ）配列番号１５内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１５のＣＴ遺伝型またはＴＴ遺伝型、
ｅ）配列番号１６内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１６のＡＧ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
ｆ）配列番号１７内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１７のＣＴ遺伝型またはＴＴ遺伝型、
ｇ）配列番号１８内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１８のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
ｈ）配列番号１９内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１９のＡＣ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
ｉ）配列番号２０内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２０のＡＣ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
ｊ）配列番号２１内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２１のＡＧ遺伝型またはＧＧ遺伝型、
ｋ）配列番号２２内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２２のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
ｌ）配列番号２３内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２３のＡＧ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
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ｍ）配列番号２４内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２４のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
ｎ）配列番号２５内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２５のＡＧ遺伝型またはＧＧ遺伝型、
ｏ）配列番号２６内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２６のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
ｐ）配列番号２７内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２７のＡＧ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
ｑ）配列番号２８内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２８のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
ｒ）配列番号２９内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２９のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
ｓ）配列番号３０内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿３０のＧＴ遺伝型またはＴＴ遺伝型、
からなる群より選択されるマーカーのうちの少なくとも１個のマーカー、好ましくは少な
くとも２個または３個のマーカーを検出する分子マーカーアッセイによって検出可能であ
る、植物体。
【請求項２】
　前記のキュウリ果実収量の増加が、同じ環境下で栽培されたときの前記移入断片を持っ
ていない遺伝的対照系統と比較して、前記移入断片を含んでなる前記植物系統の有意に高
い植物体当たりの平均果実数（ＦｒＰＰ）、および／または同じ環境下で栽培されたとき
の前記移入断片を持っていない遺伝的対照系統と比較して、前記移入断片を含んでなる前
記植物系統の有意に高い植物体当たりの平均果実重量（ＧｒＰＰ）として表現型の上で表
される、請求項１に記載の植物体。
【請求項３】
　６番染色体上の前記移入断片が、
ａ）配列番号１２内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１２のＡＧ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
ｂ）配列番号１３内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１３のＡＧ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
ｃ）配列番号１４内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１４のＡＧ遺伝型またはＧＧ遺伝型、
ｄ）配列番号１５内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１５のＣＴ遺伝型またはＴＴ遺伝型、
ｅ）配列番号１６内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１６のＡＧ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
ｆ）配列番号１７内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１７のＣＴ遺伝型またはＴＴ遺伝型、
ｇ）配列番号１８内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１８のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
ｈ）配列番号１９内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１９のＡＣ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
ｉ）配列番号２０内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２０のＡＣ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
ｊ）配列番号２１内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２１のＡＧ遺伝型またはＧＧ遺伝型、
ｋ）配列番号２２内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２２のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
ｌ）配列番号２３内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２３のＡＧ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
ｍ）配列番号２４内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２４のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
ｎ）配列番号２５内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２５のＡＧ遺伝型またはＧＧ遺伝型、
ｏ）配列番号２６内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２６のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
ｐ）配列番号２７内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２７のＡＧ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
ｑ）配列番号２８内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２８のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
ｒ）配列番号２９内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２９のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
ｓ）配列番号３０内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿３０のＧＴ遺伝型またはＴＴ遺伝型、
からなる群より選択されるマーカーのうちの少なくとも３個のマーカーを検出する分子マ
ーカーアッセイによって検出可能である、請求項１または２に記載の植物体。
【請求項４】
　２番染色体上に移入断片をホモ接合型またはヘテロ接合型でさらに含んでなり、前記移
入断片によってキュウリ果実収量が増加し、且つ、前記移入断片が、
ａ）配列番号１内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０１のＡＧ遺伝型またはＧＧ遺伝型、
ｂ）配列番号２内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０２のＡＧ遺伝型またはＧＧ遺伝型、
ｃ）配列番号３内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０３のＡＧ遺伝型またはＧＧ遺伝型、
ｄ）配列番号４内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０４のＧＴ遺伝型またはＧＧ遺伝型、
ｅ）配列番号５内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０５のＡＣ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
ｆ）配列番号６内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０６のＣＴ遺伝型またはＴＴ遺伝型、
ｇ）配列番号７内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０７のＡＧ遺伝型またはＧＧ遺伝型、
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ｈ）配列番号８内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０８のＣＴ遺伝型またはＴＴ遺伝型、
ｉ）配列番号９内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０９のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
ｊ）配列番号１０内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１０のＧＴ遺伝型またはＧＧ遺伝型、
ｋ）配列番号１１内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１１のＡＧ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
からなる群より選択されるマーカーのうちの少なくとも１個のマーカー、好ましくは少な
くとも２個または３個のマーカーを検出する分子マーカーアッセイによって検出可能であ
る、請求項１～３のいずれか一項に記載の植物体。
【請求項５】
　６番染色体上の前記移入断片が、
ａ）配列番号１２内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１２のＡＧ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
ｂ）配列番号１３内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１３のＡＧ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
ｃ）配列番号１４内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１４のＡＧ遺伝型またはＧＧ遺伝型、
ｄ）配列番号１５内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１５のＣＴ遺伝型またはＴＴ遺伝型、
ｅ）配列番号１６内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１６のＡＧ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
ｆ）配列番号１７内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１７のＣＴ遺伝型またはＴＴ遺伝型、
ｇ）配列番号１８内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１８のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
ｈ）配列番号１９内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１９のＡＣ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
ｉ）配列番号２０内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２０のＡＣ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
ｊ）配列番号２１内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２１のＡＧ遺伝型またはＧＧ遺伝型、
ｋ）配列番号２２内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２２のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
ｌ）配列番号２３内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２３のＡＧ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
ｍ）配列番号２４内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２４のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
ｎ）配列番号２５内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２５のＡＧ遺伝型またはＧＧ遺伝型、
ｏ）配列番号２６内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２６のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
ｐ）配列番号２７内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２７のＡＧ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
ｑ）配列番号２８内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２８のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
ｒ）配列番号２９内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２９のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
および
ｓ）配列番号３０内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿３０のＧＴ遺伝型またはＴＴ遺伝型
からなる群より選択される少なくとも２連続、３連続、または４連続のマーカーを検出す
る分子マーカーアッセイによって検出可能である、請求項１～４のいずれか一項に記載の
植物体。
【請求項６】
　２番染色体上の前記移入断片が、
ａ）配列番号１内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０１のＡＧ遺伝型またはＧＧ遺伝型、
ｂ）配列番号２内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０２のＡＧ遺伝型またはＧＧ遺伝型、
ｃ）配列番号３内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０３のＡＧ遺伝型またはＧＧ遺伝型、
ｄ）配列番号４内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０４のＧＴ遺伝型またはＧＧ遺伝型、
ｅ）配列番号５内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０５のＡＣ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
ｆ）配列番号６内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０６のＣＴ遺伝型またはＴＴ遺伝型、
ｇ）配列番号７内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０７のＡＧ遺伝型またはＧＧ遺伝型、
ｈ）配列番号８内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０８のＣＴ遺伝型またはＴＴ遺伝型、
ｉ）配列番号９内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０９のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
ｊ）配列番号１０内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１０のＧＴ遺伝型またはＧＧ遺伝型、
ｋ）配列番号１１内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１１のＡＧ遺伝型またはＡＡ遺伝型
からなる群より選択される少なくとも２連続、３連続、または４連続のマーカーを検出す
る分子マーカーアッセイによって検出可能である、請求項４または５に記載の植物体。
【請求項７】
　前記マーカーのうちの少なくとも１個、２個、または３個のマーカーが、
‐配列番号１２内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１２のＡＧ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
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‐配列番号１３内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１３のＡＧ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
‐配列番号１８内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１８のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
‐配列番号１９内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１９のＡＣ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
‐配列番号２０内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２０のＡＣ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
‐配列番号２１内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２１のＡＧ遺伝型またはＧＧ遺伝型、
‐配列番号２２内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２２のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
‐配列番号２３内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２３のＡＧ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
‐配列番号２４内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２４のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
‐配列番号２５内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２５のＡＧ遺伝型またはＧＧ遺伝型、
‐配列番号２６内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２６のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
‐配列番号２８内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２８のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
‐配列番号３０内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿３０のＧＴ遺伝型またはＴＴ遺伝型
からなる群より選択されて検出される、請求項１～６のいずれか一項に記載の植物体。
【請求項８】
　前記少なくとも１個、２個、または３個のマーカーが、
‐配列番号１３内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１３のＡＧ遺伝型またはＡＡ遺伝型、
‐配列番号１８内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１８のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
‐配列番号２８内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２８のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型
からなる群より選択される、請求項１～７のいずれか一項に記載の植物体。
【請求項９】
　少なくとも１個、２個、または３個のマーカーが、
ａ）配列番号２内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０２のＡＧ遺伝型またはＧＧ遺伝型、
ｂ）配列番号５内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０５のＡＣ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
ｃ）配列番号７内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０７のＡＧ遺伝型またはＧＧ遺伝型、
ｄ）配列番号９内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０９のＣＴ遺伝型またはＣＣ遺伝型、お
よび
ｅ）配列番号１０内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１０のＧＴ遺伝型またはＧＧ遺伝型
からなる群より選択されて検出される、請求項４～８のいずれか一項に記載の植物体。
【請求項１０】
　少なくとも次のマーカー：
‐配列番号６内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０６のＣＴ遺伝型またはＴＴ遺伝型
が検出される、請求項４～９のいずれか一項に記載の植物体。
【請求項１１】
　次のマーカー：
‐配列番号５内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０５のＡＣ遺伝型またはＣＣ遺伝型、
‐配列番号７内の一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０７のＡＧ遺伝型またはＧＧ遺伝型
のうちのさらに少なくとも１つが検出される、請求項１０に記載の植物体。
【請求項１２】
　前記植物体が次のキュウリ品種：ピクルス型キュウリ、スライス型キュウリ、長形キュ
ウリ、短形キュウリ、ヨーロッパ温室型キュウリ、ベイトアルファ型キュウリ、東洋つる
棚型キュウリ、アジア型キュウリのうちの１つである、請求項１～１１のいずれか一項に
記載の植物体。
【請求項１３】
　前記植物体が単交配Ｆ１雑種または純系である、請求項１～１２のいずれか一項に記載
の植物体。
【請求項１４】
　前記植物体が一斉機械収穫に適している、請求項１～１３のいずれか一項に記載の植物
体。
【請求項１５】
　前記植物体が野生キュウリ植物または在来種ではない、または前記植物体がユーラシア
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型キュウリ群、東アジア型キュウリ群またはシーシュアンバンナ型キュウリ群の栽培キュ
ウリである、請求項１～１４のいずれか一項に記載の植物体。
【請求項１６】
　前記植物体が受粉せずに種なし果実をつける、請求項１～１５のいずれか一項に記載の
植物体。
【請求項１７】
　前記植物体が主に雌性型または完全に雌性型である、請求項１～１６のいずれか一項に
記載の植物体。
【請求項１８】
　前記植物体がつけた果実の形態学的特徴に関して前記植物体が均一である、請求項１～
１７のいずれか一項に記載の植物体。
【請求項１９】
　前記植物体が食用できるほど成熟したときに少なくとも１０ｃｍの平均果実長および／
または２以上である果実の直径に対する長さの比率を有する果実をつける、請求項１～１
８のいずれか一項に記載の植物体。
【請求項２０】
　６番染色体上の前記移入断片が、受託番号ＮＣＩＭＢ４２２６２として寄託された種子
の６番染色体上に見られる断片またはそれより短い断片である、請求項１～１９のいずれ
か一項に記載の植物体。
【請求項２１】
　６番染色体上の前記移入断片のサイズが、１０Ｍｂ以下、好ましくは８Ｍｂ以下、より
好ましくは３Ｍｂ以下である、請求項１～２０のいずれか一項に記載の植物体。
【請求項２２】
　前記移入断片のサイズが、少なくとも０．５Ｍｂまたは少なくとも１Ｍｂである、請求
項２１に記載の植物体。
【請求項２３】
　前記植物体が無限伸育型キュウリである、請求項１～２２のいずれか一項に記載の植物
体。
【請求項２４】
　請求項１～２３のいずれか一項に記載の植物体が育ち得る、種子。
【請求項２５】
　請求項１～２４のいずれか一項に記載の植物体から収穫される、キュウリ果実。
【請求項２６】
　前記果実が食用に適した収穫時に苦味を持たない、請求項２５に記載の果実。
【請求項２７】
　前記果実が食用に適した収穫時に薄い果皮を有する、請求項２５または２６に記載の果
実。
【請求項２８】
　少なくとも１本の組換え６番染色体であって、野生キュウリ植物またはキュウリの近縁
野生種に由来する移入断片を含んでなり、該移入断片が果実収量を増加させるＱＴＬを備
えるものである前記組換え６番染色体を含んでなる、請求項１～２７のいずれか一項に記
載の植物体または種子の植物細胞、組織、または植物部分。
【請求項２９】
　野生キュウリ植物またはキュウリの近縁野生種に由来する移入断片であって、果実収量
を増加させるアレルを備える前記移入断片を含んでなる組換え６番染色体の、増加した果
実収量を有するキュウリ品種を育種するための使用であって、前記組換え６番染色体が、
受託番号ＮＣＩＭＢ４２２６２として寄託された種子に見られるような組換え６番染色体
であるか、またはこの組換え６番染色体に由来するものである、使用。
【請求項３０】
　移入断片を持っていない遺伝的対照キュウリ植物体と比較して果実収量を増加させる移
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入断片を６番染色体上に含んでなる栽培キュウリ植物体を作製するための、受託番号ＮＣ
ＩＭＢ４２２６２として寄託された種子またはそれらの子孫に見られる前記６番染色体の
使用。
【請求項３１】
　増加した果実収量を含んでなる栽培キュウリ植物体を作製するための、受託番号ＮＣＩ
ＭＢ４２２６２として寄託された種子またはそれらの子孫から栽培された植物体の使用で
あって、前記果実収量の増加が前記植物体または子孫の６番染色体から得られた移入断片
によって付与される、使用。
【請求項３２】
　６番染色体上の移入断片であって、ＮＣＩＭＢ４２２６２に見られるようなものである
前記移入断片、または該移入断片に由来する、より短い断片である前記移入断片を含んで
なる栽培キュウリ変種サティウス（ｓａｔｉｖｕｓ）植物体を特定するための方法であっ
て、
ａ）栽培キュウリ変種サティウス（ｓａｔｉｖｕｓ）植物体の集団を提供すること、
ｂ）次のものからなる群より選択される少なくとも１個のＳＮＰマーカーを検出する分子
マーカーアッセイを使用して前記集団をスクリーニングすること：
　６番染色体上の前記移入断片を検出するためのＳＮＰ＿１２～ＳＮＰ＿３０、
ｃ）次のものを含んでなる植物体を特定および／または選抜すること：
　ｉ）６番染色体上の前記移入断片を検出するためのＳＮＰ＿１２～ＳＮＰ＿３０のＳＮ
Ｐマーカーのうちの少なくとも１個のマーカー、または
　ｉｉ）６番染色体上の前記移入断片を検出するためのＳＮＰ＿１２～ＳＮＰ＿３０より
選択される少なくとも２連続、３連続、または４連続のマーカー、または
　ｉｉｉ）６番染色体上の前記移入断片を検出するためのＳＮＰ＿１２、ＳＮＰ＿１３、
ＳＮＰ＿１８～ＳＮＰ＿２６、ＳＮＰ＿２８およびＳＮＰ＿３０からなる群より選択され
る少なくとも１個、２個、または３個のマーカー、または
　ｉｖ）６番染色体上の前記移入断片を検出するためのＳＮＰ＿１３、ＳＮＰ＿１８およ
びＳＮＰ＿２８より選択される少なくとも１個、２個、または３個のマーカー
を含んでなる、方法。
【請求項３３】
　果実収量を増加させる移入断片を含んでなるキュウリＦ１雑種植物体を作製するための
方法であって、
ａ）収量を増加させるアレルを備える移入断片であって、ＮＣＩＭＢ４２２６２にある通
りである前記移入断片、またはより短い断片である前記移入断片を有する組換え６番染色
体をホモ接合型で含んでなる第１純系キュウリ植物体を提供すること、
ｂ）第２純系キュウリ植物体を提供すること、
ｃ）（ａ）の前記キュウリ植物体を（ｂ）の前記キュウリ植物体と交配すること、
ｄ）前記交配に由来するＦ１雑種の種子を収集すること
を含んでなる、方法。
【請求項３４】
　ＮＣＩＭＢ４２２６２の子孫を作製するための方法であって、
ａ）受託番号ＮＣＩＭＢ４２２６２として寄託された種子から植物体を栽培すること、
ｂ）子孫種子を作製するために前記植物体を１回以上自殖させること、または前記植物体
を別のキュウリ植物体と１回以上交配すること、
ｃ）次のものからなる群より選択される少なくとも１個のＳＮＰマーカーを検出する分子
マーカーアッセイを用いて前記子孫種子または前記種子から栽培された植物体または前記
種子もしくは植物体の部分をスクリーニングすること：
　６番染色体上の前記移入断片を検出するためのＳＮＰ＿１２～ＳＮＰ＿３０；
ｄ）次のものを含んでなる子孫植物体を特定および／または選抜すること：
　ｉ）６番染色体上の前記移入断片を検出するためのＳＮＰ＿１２～ＳＮＰ＿３０のＳＮ
Ｐマーカーのうちの少なくとも１個のマーカー、または
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　ｉｉ）６番染色体上の前記移入断片を検出するためのＳＮＰ＿１２～ＳＮＰ＿３０より
選択される少なくとも２連続、３連続、または４連続のマーカー、または
　ｉｉｉ）６番染色体上の前記移入断片を検出するためのＳＮＰ＿１２、ＳＮＰ＿１３、
ＳＮＰ＿１８～ＳＮＰ＿２６、ＳＮＰ＿２８およびＳＮＰ＿３０からなる群より選択され
る少なくとも１個、２個、または３個のマーカー、または
　ｉｖ）６番染色体上の前記移入断片を検出するためのＳＮＰ＿１３、ＳＮＰ＿１８およ
びＳＮＰ＿２８より選択される少なくとも１個、２個、または３個のマーカー
を含んでなる、方法。
【請求項３５】
　請求項３４に記載の方法によって作製された子孫植物体。
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