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Introducción. Una tercera parte del maíz sembrado en 1998 en 
USA fueron plantas genéticamente modificadas y dentro de 10 
años éstas representarán el 75% de los principales cultivos. 
Esto ha traído consigo una serie de preocupaciones dentro de la 
industria de los alimentos procesados por conocer si sus 
materias primas o parte de ellas tienen origen en organismos 
genéticamente modificados (OGMs). Una de las tecnologías 
mas efectivas para la detección y caracterización de las 
secuencias de DNA introducidas a plantas transgénicas ha sido 
la Reacción en Cadena de la Polimerasa (PCR). Varias 
secuencias de DNA pueden ser detectadas considerando los 
genes introducidos a estas plantas. Estas secuencias pueden ser 
clasificadas en tres categorías: a) secuencias que regulan la 
expresión del transgen (promotor 35S y terminador Tnos), b) 
marcadores genéticos que confieren resistencia a algún 
antibiótico y c) los transgenes per se, siendo los mas 
ampliamente utilizados aquellos que confieren resistencia a 
herbicidas o insectos (1). Por esta razón se ha venido 
estableciendo en nuestro laboratorio el análisis de posibles 
OGM para diversos alimentos de origen vegetal. 
 
Metodología. En el caso del maíz, el análisis comprende la 
detección del gen de la zeína, como testigo positivo en las 
muestras de maíz, el gen de la lectina para soya y el promotor 
35S para detectar la presencia de transgénicos, ya que éste ha 
sido ampliamente utilizado principalmente en la generación de 
las mismas. El método inmunológico ELISA también fue 
evaluado en la detección de OGMs (2). Las muestras 
analizadas fueron: harina (H), grano (G)  tortilla (T). 
 
Resultados y Discusión. En muestras de grano y harina fueron 
detectados materiales contaminados con OGM, al menos en un 
porcentaje del 0.1 %,  ya que este es el mínimo detectable por 
nuestro sistema molecular de análisis (PCR). En cambio, en el 
DNA extraído de tortillas no fue posible detectarlo o estas no 
provenían de materiales contaminados. La expresión de la 
proteína del BT si fue posible detectarla en harina positiva y en 
mezclas de un 10 % como mínimo, lo cual corresponde a 
aproximadamente a 4 ng de proteína/ml de extracto.  
   
 

 

 
 
Fig. 1. Análisis por PCR del DNA extraído de muestras de 
grano (G), harina (H) y tortillas (T). (M); marcador, (CI) 
control interno, (-) control negativo, (C+) control positivo. 
 
Conclusiones.  1.- Hemos establecido dos métodos en el CBG 
para determinar la presencia de OGM, uno basado en PCR, y el 
otro en ELISA. Exíste una diferencia de 100 veces en sus 
niveles de detección, siendo el de mayor sensibilidad el  
análisis mediante PCR.  
2.- Para mantener un alto grado de sensibilidad de los análisis 
(0.1% en 400 ng de DNA),  se recomienda realizar la PCR para 
el promotor 35S . El método utilizado para detectar los 
Organismos Genéticamente Modificados es el sistema oficial 
de detección para OGMs. 
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