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Introduccion. En la deteccién de organismos
geneticamente modificados la técnica mas
utilizada es PCR (Reaccion en Cadena de la
Polimerasa) simple, que permite copiar un
segmento especifico del genoma (Bobadilla y
Gamba, 1996). Con la PCR simple solo es
posible detectar 1 evento a la vez, la deteccion de
dos 0 mas secuencias involucra el aumento de la
cantidad de reactivos y la posibilidad de error al
realizar las reacciones por separado. Una
alternativa es la deteccion simultanea de
diferentes genes por la PCR multiple donde el
principal desafio es el evitar la formacion de
dimeros de iniciadores (Chou, 1992). El presente
trabajo tiene como objetivo la adaptacion de la
técnica PCR para la deteccidon simultanea de 3
secuencias transgénicas

Metodologia. Se utilizo el tejido transgenico de
plantulas de maiz, soya y algoddn. La
optimizacién de la PCR multiple se realizo
utilizando diferentes concentraciones de MgCl,
(3.37, 0.73, 1.10, y 1.47mM ) y de temperaturas
de acoplamiento (de 55.1°C a 70.2°C), las
condiciones de PCR fueron, 35 ciclos de 3 etapas
cada uno, la etapa de desaturalizacién a 94°C
durante un minuto, y la etapa de elongacion a
72°C por un minuto. Se adapto la tecnica de PCR
multiple para la deteccion simultanea de tres
genes transgenicos cry 1AB, epsps ,y als
(Cuadro 1). Con el software FastPCR, se evaluo
la formacion de dimeros entre iniciadores.

Resultados y discusién. De los 18 iniciadores
evaluados con el software FastPCR, solo se
presentaron 3 combinaciones de interacciones
entre iniciadores, las cuales fueron evitadas para
mejores resultados; de esta forma se logro la
amplificacion de 3 segmentos transgénicos en
una misma reaccion (Figura 1). La concentracion
del MgCl, optima fue de 1.47mM vy la
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temperatura de acoplamiento Optima para tres
pares de iniciadores fue de 63.3°C.
Conclusiones. La optimizacion de la técnica de
PCR multiple para la deteccion simultanea de 3
genes resulto en una deteccion eficiente y
especifica, ademas de que se realiza en un menor
tiempo y a un costo mas bajo.
Cuadro 1. Genes y secuencias de iniciadores
utilizados en el presente estudio.
Geno Secuencia del iniciador
secuencia
als F-5’-gggttacgcacgcgccaccgg-3’
R-5’-ggctgatcccagtcaggtate-3’
cry lab F-5’-accatcaacagccgctacaacgacc-3’
R-5’-tggggaacaggctcacgatgtccag-3’
epsps F-5’-tggcgceccaaagcettgcatgge-3°
R-5’-ccccaagttcctaaatcttcaagt-3’
- 397pb
< 356pb
184nb

Figura 1. PCR mudltiple (tres eventos) A, B, Cy
D muestras de maiz, E, F ,G y H muestras de
soya. M marcador molecular 100pb. C, D, E, Fy
H amplificacion de los eventos crylAb (184pb),
epsps (356pb) y als (397pb).
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