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Introducción. México es uno de los tres principales 
países que producen y exportan miel al mundo (1). La 
exigencia de controles para la exportación de productos 
relacionados con miel a la Unión Europea es cada vez 
más rigurosa. Existe la posibilidad de que las abejas 
recolecten polen genéticamente modificado (GM) y lo 
lleven al panal donde se elabora la miel (2), incorporando 
este ingrediente al producto. Esto pudiera ocasionar que 
se cierren los canales comerciales para la exportación de 
miel debido a la presencia de polen GM. Por ello, es 
necesario implementar una metodología confiable y veraz 
para el análisis de secuencias GM en este producto.   
El objetivo del presente trabajo fue validar una 
metodología para la extracción de ADN genómico, la 
detección de secuencias GM y la cuantificación del 
evento MON-Ø4Ø32-6 en miel mediante PCR en tiempo 
real (qPCR). 
 
Metodología. La estrategia experimental utilizada fue la 
realización de mezclas de harinas GM de soya con el 
evento MON-Ø4Ø32-6 y harina convencional de soya 
para obtener diferentes porcentajes (3). Se obtuvieron  
harinas con diferentes concentraciones del evento MON-
Ø4Ø32-6, las cuales se agregaron a muestras de mieles 
caracterizadas previamente como libres de secuencias 
GM. La extracción de ADN se realizó mediante el método 
modificado de CTAB (4). Finalmente, se estandarizó la 
técnica de qPCR para conocer los límites de detección y 
cuantificación del evento MON-Ø4Ø32-6.  
 
Resultados.  
La estandarización de la extracción de ADN de polen de 
miel se realizó satisfactoriamente mediante el protocolo 
propuesto. Los ensayos de amplificación de diversos 
elementos de referencia (t-RNA, actina y genes 
endógenos) en las muestras de miel permitieron 
demostrar la confiabilidad del protocolo. Posteriormente, 
se estandarizó la detección de secuencias GM (P35S y t-
NOS) de manera confiable. El límite de detección se 
estableció mediante la existencia de amplificación para el 
evento específico MON-Ø4Ø32-6 para cada una de las 
mezclas generadas. 
 

 % Mezcla 1.0 0.5 0.1 0.05 

% Detección 100 100 100 100 
Tabla 1. Límite de detección para el evento específico MON-Ø4Ø32-6.  

El límite de cuantificación se estableció mediante la 
interpolación de cada una de las mezclas generadas para 
el evento específico MON-Ø4Ø32-6 dentro de una curva 
estándar (5).  
 

% Mezcla 1.0 0.5 0.1 0.05 

Cuantificación Si Si Si ** 

Promedio 1.15 0.59 0.11 0.048 

S 0.0978 0.0586 0.0255 0.0810 

U (RSDID) 0.0244 0.0146 0.0063 0.0202 

U combinada UC 18.100 18.100 18.100 18.100 
Tabla 2. Límite de cuantificación para el evento específico MON-
Ø4Ø32-6.  
 

** El resultado para la mezcla de 0.05% es una extrapolación y 

no una interpolación debido a que ésta sale de los puntos de la 
curva estándar. 

 
Conclusiones.  
Se realizó la validación de extracción de ADN genómico 
de miel. 
El ADN obtenido de la aplicación del protocolo de 
extracción es confiable para los ensayos de detección de 
secuencias GM 
El límite de detección para el evento específico MON-
Ø4Ø32-6 en la matriz de miel fue 0.05%.   
El límite de cuantificación para el evento específico MON-
Ø4Ø32-6 en la matriz de miel fue 0.1% 
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