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Introduccién. En el mercado se encuentra una variedad de plantas
modificadas genéticamente MG), que han sido aprobadas para cultivo
comercial, como los tomates de maduracién retardada, algodon resistente a
insectos y tolerante a herbicidas, soya tolerante a herbicidas y maiz
resistente a insectos. En México, como en otros paises, se discute aun la
inocuidad, la reglamentacién y el etiquetado e identificacion de los
alimentos que se producen con los cultivos MG. En nuestro pais se cultivan
a nivel semi-comercial algodén y soya MG. No se cultiva maiz MG por
razones ecologicas, debido al impacto sobre las variedades criollas
mexicanas de un posible escape de genes a través de polen (1). El maiz
importado por las cuotas del TLC proviene de los EEUU, que no segrega
los granos MG, por lo que resulta importante identificarlos, asi como a los
alimentos derivados de éstos. Nos interesa desarrollar métodos especificos,
sensibles y précticos para detectar transgenes, con particular interés en los
productos nixtamalizados; éstos serdn Utiles para algunas empresas
nacionales que exportan a paises de la Unién Europea, en donde se exige
un etiquetado y un valor menor al 1% de ingredientes MG. EI método de
eleccion para la deteccion rapida de estos transgenes es la reacciéon en
cadena de polimerasa (PCR) con cebadores dirigidos contra secuencias del
promotor y terminador del transgén. Un primer obstaculo para la
aplicacion general de este método es la obtencién del ADN molde. Por lo
que el objetivo de este trabajo consiste en desarrollar un sistema de
extraccion de ADN de calidad apropiada a partir de granos de maiz y de
alimentos derivados para posteriormente detectar un gen endégeno y asi
verificar la calidad del ADN extraido. Asi mismo, se realizaron pruebas
con sondas especificas para detectar secuencias transgénicas.

Metodologia. Método para extraer ADN de granos individuales de maiz: el
embrion se extrajo manualmente, se pulverizé con N, liquido y el ADN se

extrajo utilizando el reactivo DNAzolO (GIBCO-BRL) seglin un método
modificado al descrito por el fabricante. Extraccion de ADN de alimentos
derivados de maiz: éstos se secaron y se pulverizaron dentro de un tubo
Eppendorf (aprox. 30-40 mg) y el ADN se extrajo con el reactivo

DNAzolO. La cantidad de ADN extraida fue muy baja y no se pudo
observar en un gel teflido con bromuro de etidio. Sin embargo, se
comprob6 la presencia y la integridad parcial del ADN al amplificar por
PCR un fragmento del gen RPA-1 (Replication protein-A de maiz) de 300

pb.

Resultados y Discusion. Utilizando la metodol ogia descrita se
logré extraer ADN de los siguientes productos: frituras de
maiz, maiz dulce enlatado, maiz orgénico enlatado, fécula de
maiz, tostada de maiz, asi como de tortillas obtenidas de
distintas fuentes. A partir del ADN extraido de todas las
muestras de maiz se pudo amplificar el fragmento de ADN de
300 pb usado como estandar interno. (Fig. 1).
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Fig. 1. Amplificacion del fragmento de 300 pb del gen RPA-1 de maiz usando ADN aislado de: 40 mg de
frituras de maiz (Carril 1); 100 mg de frituras de maiz (Carril 2); 40 mg de harina de maiz Carril 4); 40
mg de tortilla (carril 5). En el carril 3 se cargd marcador de tamafio, (escalera de 100 pb) y el carril 6 el
producto de reaccion de PCR en ausencia de molde, como control negativo.

Conclusiones. Este método de extraccién permitié obtener, a partir de una
pequefia cantidad de muestra o de una sola semilla de maiz, ADN en
cantidad y calidad suficiente para amplificar productos de por lo menos
300pb. Este método se puede emplear para la deteccién de secuencias
comunes en los transgenes como son el promotor (195 pb), la sefial de
terminacion (180 pb) o secuencias especificas de algun transgén en
particular.
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