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RESUMEN: Una gran cantidad de plantas genéticamente modificadas (GM) han sido aprobadas para
su cultivo en e @mbito mundial, luego de haber pasado por rigurosos controles de seguridad alimentaria
y ambiental. El establecimiento de una metodologia disponible, validada y econdmica, parala deteccion
y cuantificacién del contenido de organismos genéticamente modificados (OGM) en alimentos se ha
convertido en una necesidad evidente. Los métodos basados en lareaccion en cadena de la polimerasa
(PCR), resultan de gran utilidad. En € presente articulo se describe €l estatus metodolégico para la
deteccion de OGM en la cadena alimenticia, haciendo énfasis particular en la utilidad delareaccion en
cadena dela polimerasa.

(Palabras clave: organismos genéticamente modificados (OGM); reaccion en cadena de la polimerasa)

DETECTION OF GENETICALLY MODIFIED ORGANISMS (GMOs) IN THE FOOD
CHAIN

ABSTRACT: A great amount of genetically modified (GM) plants has been approved for their culture
wor ld-wide after going through rigorousfood biosafety and environmental controls. The establishment
of suitable, validated and economical methodology for the detection and quantification of content in
food and feed has become an evident necessity. Polymerase chain reaction (PCR) based methods are
very powerful for thisarea. In the present review, the methodological statusfor the detection of GMOs
in the nutritional chain isdescribed, making particular emphasisin the utility of the polymerase chain
reaction.
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INTRODUCCION cambiable entre plantas, animales, bacterias y otros

organismos. La llamada tecnologia del ADN
recombinante permite combinar fragmentos de la
molécula de ADN de dos o més fuentes diferentes o
de regiones diferentes del genoma. El proceso de

Desde tiempos inmemorables los seres humanos
han modificado el entorno que los rodea y han selec-
cionado caracteristicas valiosas de diferentes plan-
tas y animales. Los métodos convencionales de me-  modificar el ADN de un organismo o de transferirlo de
joramiento de plantas y animales, a través de laferti-  un organismo a otro, mediante la ingenieria genética,
lizacion cruzada y la seleccion, han permitido desa- nos lleva a obtener plantas, animales o
rrollar variedades, con grupos de caracteristicas par- microorganismos genéticamente modificados (18).

ticulares (18).

En las Ultimas tres décadas, los investigadores han
descubierto que el ADN puede ser modificado o inter-

La historia del desarrollo de la ingenieria genética
en plantas se inicia en 1983 con las primeras modifi-
caciones de células vegetales. En 1984 se producen
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las primeras plantas transgénicas y en el 1986 se rea-
lizan las primeras pruebas de campo y se desarrollan
plantas resistentes a virus. En 1988 se desarrollan
plantas resistentes a plagas (insectos) y a herbicidas,
en 1989 se trabaja en la maduracion de los frutos y ya
para 1990 hay mas de 100 pruebas experimentales
en el campo, obteniéndose en 1995 los primeros pro-
ductos comerciales (18).

La era de los denominados «alimentos
transgénicos» para el consumo humano directo, se
inicié el 18 de mayo de 1994, cuando la Food and
Drug Administration (FDA) de Estados Unidos autori-
z6 la comercializacién del primer alimento con un gen
«extrafio», el tomate «Flavr-Savr», con maduracion
retardada, obtenido por la empresa Calgene (28).

Esta tecnologia ha generado controversias en
cuanto a como controlar y regular la introduccién de
los OGM en los diferentes mercados del mundo, exis-
tiendo los siguientes instrumentos internacionales
relacionados con este tema:

- Convenio sobre Diversidad Bioldgica: En 1992, en
la Cumbre de la tierra de Rio de Janeiro, se firmé
este convenio.

- Protocolo de Cartagena: la elaboracién y firma de
este protocolo estaba prevista desde el origen de la
firma del convenio sobre Diversidad Biolégica.

La palabra “transgénico” proviene de “trans” (cru-
zar de un lugar a otro) y “génico” (referido a los genes),
o sea, es todo aquel organismo que tiene incorpora-
do un gen extrafio. Es decir, los OGM son organis-
mos, cuyo material genético ha sido modificado de
una manera gue no acaece en el apareamiento o
recombinacion natural, por la introduccién de genes
de otras especies (16, 28).

A grandes rasgos, una planta genéticamente mo-
dificada es aquella a cuyo genoma se han incorpora-
do uno o mas transgenes mediante ingenieria
genética. Estos transgenes poseen una secuencia
nucleotidica especifica y se expresan generando una
proteina nueva en el organismo, lo cual le va a confe-
rir un nuevo fenotipo a la planta (1). En cualquiera de
estos tres niveles, ADN, proteinas o fenotipico, es
posible hacer un analisis para determinar cualitativa
o cuantitativamente la presencia de una modificacion
genética (24).

Durante el afio 2000 los paises que cultivaron
mayor cantidad de plantas genéticamente modifica-
das fueron: Estados Unidos, Argentina, Canada, y
China. Otros paises como Sudéafrica, Australia, Ru-
mania, México, Bulgaria, Espafa, Alemania, Francia
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y Uruguay, también lo hicieron, pero en menor esca-
la. Para ese mismo afo, los cultivos que se sembra-
ron en mayor proporcién fueron soya (59%), maiz
(23%), algodoén (12%), y canola (6%). En su gran
mayoria los caracteres insertados en estos cultivos
corresponden a tolerancia a herbicidas y resistencia
a plagas (18).

De acuerdo a las estadisticas del Servicio Interna-
cional para la adquisicion de Aplicaciones de la
Agrobiotecnologia (ISAAA), el area global de planta-
ciones de semillas genéticamente modificadas ha cre-
cido 47 veces desde 1996, siendo el area global de
estas semillas en el 2004, de 81 millones de hecta-
reas, cultivados por 8.25 millones de campesinos en
17 paises (http://www.eximbankagro.com).

Una gran cantidad de plantas genéticamente mo-
dificadas han sido aprobadas para su cultivo en el
ambito mundial, luego de haber pasado por rigurosos
controles de seguridad alimentaria y ambiental. Sin
embargo, algunos mercados, en particular la Unién
Europea, tienen estrictos requerimientos para su eti-
guetado. La normativa de etiquetado que rige desde
el 2004, establece el etiquetado obligatorio de los ali-
mentos derivados de un OGM, independientemente
de la detectabilidad de ADN o proteinas y s6lo admite
la presencia accidental de hasta un 0.9% de OGM
aprobado o de un 0.5%, en el caso de eventos ain no
aprobados pero con un dictamen de Bioseguridad fa-
vorable (24) y valores de 0.3-0.5-0.7% para semillas.
Este limite de 0.9% tiene como objetivo excluir la pre-
sencia accidental de ingredientes transgénicos en ali-
mentos convencionales debido a una contaminacion
involuntaria (http://revista.consumer.es/web/es/
20021001 /actualidad/analisis1/52487).

Deteccion de OGMs.

El aprovechamiento en campo de los beneficios
de la biotecnologia vegetal implicé inmediatamente la
necesidad de implementar procedimientos de campo
y laboratorio para poder discriminar mercaderias con-
teniendo un nivel de OGM superior a un umbral de-
terminado, de aquellas que estaban por debajo. Con
el paso del tiempo se ha avanzado sensiblemente en
una serie de aspectos que han hecho evolucionar en
este sentido (5, 24):

- Se han desarrollado protocolos de purificacion de
ADN y de PCR para aplicar a gran escala.

- Los métodos de PCR han evolucionado hacia técni-
cas cuantitativas (PCR en Tiempo Real).

- Se han desarrollado técnicas inmunolégicas y jue-
gos diagnosticos especificos de facil aplicacion.



- Existe mas informacion molecular sobre los eventos
y los cebadores especificos correspondientes.

- Se han desarrollado y aplicado programas de
trazabilidad e identidad preservada para la caracte-
ristica "genéticamente modificado™.

- Se discuten protocolos y materiales de referen-
cia a nivel de normas de CODEX Alimentario, 1SO
(Internacional Standards Organization) e ISTA (Inter-
nacional Seed Testing Asociation), entre otras.

La deteccion de OGMs o derivados de OGMs pue-
de ser realizada detectando una molécula (ADN, ARN
o proteina) que esté asociada especificamente o de-
rivada de una modificacion genética de interés (25).

Sin embargo, la mayoria de los métodos no estan
dirigidos a detectar proteinas o ARN. Esto tiene va-
rias razones:

1. EI ADN puede ser purificado y multiplicado en mi-
llones de copias en pocas horas, mediante la PCR.

2. La multiplicacién del ARN y proteinas es un proce-
so més complicado y lento.

3. EIADN es una molécula muy estable, mientras que
el ARN es inestable.

4. La estabilidad de una proteina varia y depende del
tipo de proteina.

5. Normalmente existe una correlacion linear entre la
cantidad de OGM y ADN, si el ADN genéticamente
modificado es nuclear, pero no, si este es
extranuclear.

6. Normalmente no existe esta correlacion entre la
cantidad de OGM y proteina/ARN.

7. La modificacion genética se realiza a nivel de ADN
y hasta el presente, el ADN modificado
genéticamente es nuclear en todos los OGM co-
mercializados.

Los protocolos analiticos son muy sensibles, ya
que detectan un gen en decenas de miles de genes
del genoma, o una nueva proteina entre varios miles
de proteinas. Actualmente, los protocolos pueden
detectar un evento o grupo de eventos en un cultivo
en particular, pero ninguno puede detectar en un Uni-
Co ensayo todos los eventos, por eso ho se puede
asegurar que una muestra esté libre de OGM, sélo se
puede asegurar que esté libre de los eventos para los
cuales se hayan realizado los analisis pertinentes (24).

La base de cada tipo de tecnologia de deteccion
de OGM es buscar la diferencia entre la variedad no
modificada y la planta transgénica. Existen tres
metodologias para detectar modificaciones genéticas
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en los cultivos tales como soya, algodén, maiz, etc.
Una es mediante la diferenciacion fenotipica. La otra
es a nivel de proteinas por técnicas inmunolégicas
(tiras reactivas o ELISA), las cuales detectan la pre-
sencia de proteinas especificas, por la unién especi-
fica entre el antigeno expresado y el anticuerpo blan-
co. El otro método esta basado en la deteccion a ni-
vel de ADN, mediante PCR. Estos dos ultimos méto-
dos muestran la ausencia o presencia de un OGM en
la muestra, pero también pueden dar alguna indica-
cion de cantidad (porcentaje) en una muestra tratada
(7, 10).

Deteccidn fenotipica.

Por lo general, las plantas genéticamente modifi-
cadas que se encuentran actualmente en campo pre-
sentan la caracteristica de resistencia a herbicida y/o
a insectos. La evaluacion de la resistencia a insectos
de una planta se realiza mediante ensayos bioldgicos
complejos y de larga duracion, por eso, esta no es
una alternativa practica para el analisis de granos. Sin
embargo, la resistencia a herbicidas si puede ser eva-
luada mediante ensayos sencillos en laboratorio y en
campo (24), pudiendo observarse los resultados de
la evaluacion de la diferencia fenotipica entre una plan-
ta genéticamente modificada resistente a herbicida y
la planta natural.

Métodos basados en la deteccién del ADN intro-
ducido.

Reaccion en cadena de la polimerasa (PCR):
La PCR permite la amplificacion de un fragmento de
ADN de interés con una alta sensibilidad y especifici-
dad. Fragmentos de ADN con una longitud de 100pb
hasta 1000pb son amplificados con la ayuda de una
enzima polimerasa y dos cebadores. A través de una
serie de ciclos térmicos diferenciales la enzima ayuda
a la replicacion y amplificacion exponencial de la se-
cuencia flanqueada por los cebadores (Fig. 1). Final-
mente el fragmento amplificado esta sujeto a un gel
estéandar de electroforesis, cuya presencia puede ser
detectada basada en la determinacion de su talla (3).

El blanco mas prometedor para el analisis del
material transgénico es el ADN insertado. Esta molé-
cula es mucho mas estable que las proteinas y esta
presente en las mismas concentraciones en todo el
OGM. Aunque es imposible detectar a moléculas in-
dividuales de ADN, estas pueden ser amplificadas
usando la técnica de la PCR. Este método permite la
amplificacion de secuencias especificas del ADN en
pocas horas, facilitando el andlisis cualitativo y cuan-
titativo de dichas secuencias por medio de técnicas
de laboratorio comunes (http://www.bio.davidson.edu).
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FIGURA 1. Uso delareaccion en cadenade lapolimerasa (PCR) en ladeteccion de OGMs./ Use of the polymerase chain

reaction (PCR) in the GMOs detection.

Cada estrategia basada en la deteccién por PCR
depende de un conocimiento detallado de la secuen-
cia del ADN transgénico y de la estructura molecular
del OGM, con el objetivo de seleccionar los cebadores
apropiados (20). Varios ingredientes de alimentos,
modificados genéticamente, han sido analizados uti-
lizando PCR: soya (17); trigo (2); canola 'y papa (12);
arroz y papaya (27); alfalfa (6); maiz, aztcar de remo-
lacha y tomate (26).

El ADN que ha sido introducido en el cultivo
transgénico contiene tres elementos: El promotor, el
gen que confiere el nuevo rasgo de interés agronémi-
co y la sefal de paro de este gen. La PCR puede
usarse para detectar a cualquiera de estos elemen-
tos, siempre y cuando el cebador utilizado (cuya se-
cuencia se disefia a partir de una secuencia conocida
de los elementos indicados) sea complementario a
las secuencias buscadas (Fig. 1). El primer ciclo de la
PCR “fabrica” asi la secuencia deseada. Los ciclos
subsecuentes multiplican esta secuencia. Los frag-
mentos de ADN amplificados son separados en un
gel por tamafio, el cual se tifie con un compuesto que
fluoresce cuando se expone a la luz ultravioleta, lo
gue permite visualizar a los fragmentos de DNA obte-
nidos (http://www.bio.davidson.edu, http://people.
ne.mediaone.net).
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El procedimiento de la PCR se aplica
rutinariamente en el caso de alimentos no procesa-
dos, en los que el material genético se encuentra in-
tacto. Su seleccién se fundamenta en su extrema sen-
sibilidad que, bajo condiciones experimentales opti-
mas, permite la amplificacion de mas de un billén de
copias de la secuencia deseada a partir de una sola
copia del ADN original (Tabla 1). En ocasiones su uso
se puede ver limitado en el caso de los alimentos pro-
cesados, donde es méas dificil aislar cantidades sufi-
cientes del ADN intacto y donde el material
genéticamente modificado de distintas variedades
pudiera encontrarse mezclado entre si. Los resulta-
dos de esta prueba se estima que son confiables en
un 99.9% de los casos sometidos (http://
www.bio.davidson.edu).

Existen tres factores esenciales que determinan
el éxito del método de deteccion de OGM mediante
PCR. Estos son la cantidad de ADN extraido, la cali-
dad, la cual se relaciona con la cantidad de dafio que
ha sufrido el ADN durante los pasos de procesamien-
to del alimento, antes de la purificacion y la pureza, la
cual refleja la cantidad de contaminantes purificados
con el ADN (8).

Una extraccion optimizada del ADN resulta funda-
mental para asegurar la presencia y calidad del mate-



73

TABLA 1. Caracteristicas generales del PCR en la deteccion de OGMs (8)./ General characteristics of the PCRin the

GMOs detection (8)
Ventajas Alta sensibilidad.
Cualquier tipo de tejido puede ser analizado, pues todas las células de la planta poseen €l mismo
ADN.
Proporciona relativa cuantificacion.
L os métodos se pueden disefiar en €l laboratorio, siempre que la secuencia esté disponible.
Desventajas Consumo de tiempo en la preparacion de las muestras.
El ensayo total consume de 1 a2 dias.
Més caros que |os métodos de deteccion de proteinas.
Los costos del equipamiento resultan de moderados a caros. termociclador e insumos de
electroforesis.
Los insumos de PCR deben ser almacenados a4°C.
Susceptibilidad ainhibidores que pueden estar presentes en los alimentos.
Garantiade calidad requerida parareducir a minimo el riesgo de contaminacién cruzada.
Limitaciones No hay método de PCR que detecte todo los OGM.
La utilidad para un rango de materiales debe tener aseguradala calidad y cantidad requerida.
Se requieren habilidades técnicas.
rial a amplificar por PCR (Fig. 2) (Tabla 1). Este as- cesado. En adicién el método de purificacion de ADN
pecto resulta particularmente importante en el anali- utilizado debe remover todas las sustancias
sis de alimentos que han sido altamente procesados, inhibidoras presentes en la muestra (8).

pues el ADN puede degradarse durante el procesa- ) o o
miento, particularmente por tratamiento térmico en ~ Metodos cuantitativos utilizando PCR.

presencia de agua, por lo que la cantidad de frag- En principio la cuantificacién basada en PCR pue-
mentos que aun contienen el blanco de interés infac-  de ser desarrollada después de la culminacion del
to, puede decrecer a medida que el alimento es pro-  PCR (anélisis del punto final), mediante el llamado

Homogenizacion de la muestra

v

Extraccién del ADN

v

Chequeo del ADN de la planta por PCR

|
v v

ADN de la planta presente ADN delaplanta no detectable

v

Screening por PCR

|
v v

OGM presente No OGM presente

v

| dentificacién de OGM |

v

Cuantificacién de OGM FIGURA 2. Organigrama de andlisis de un OGM por PCR./

Organizational chart of GMO analysis by PCR.
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PCR cuantitativo (19) o durante el PCR (analisis en
tiempo real) que analiza la cantidad de producto sin-
tetizado durante la PCR, estimado directamente por
la medida de la fluorescencia en la reaccion de PCR
(23, 13).

Con la introduccién de la legislacién sobre el man-
dato de marcaje de productos alimenticios que con-
tengan OGMs se ha incrementado la demanda de la-
boratorios de testaje que desarrollen o adopten mé-
todos cuantitativos de deteccion. A partir de los es-
fuerzos realizados para lograr el etiquetado de los ali-
mentos genéticamente modificados, como ingredien-
tes de los alimentos, los métodos de deteccion cuan-
titativa, tales como PCR cuantitativo (QC-PCR) y PCR
en tiempo real (Real-Time PCR) se aplican en los la-
boratorios oficiales de control de alimentos (11). Aun-
gue los OGMs aprobados para el consumo humano
han sido analizados con pruebas cientificas riguro-
sas y han sido fuertemente juzgados; el etiquetado
permite que los consumidores tengan la opcién de
seleccionar el alimento que deseen (1).

Detecciéon inmunolégica.

Los OGMs estan caracterizados por un genoma
alterado, el cual puede llevar a la expresion de una
nueva proteina; por lo tanto, los alimentos modifica-
dos genéticamente pueden ser identificados detec-
tando la presencia de la nueva proteina expresada,
codificada por el material genético (15).

Los ensayos inmunoldgicos para la deteccion de
OGM, basicamente se desarrollan con dos formatos:
las tiras reactivas o strips de flujo lateral y el ELISA
(ensayo de inmunodeteccion ligado a enzima).

Flujo lateral o lateral flow

En este formato se relinen todos los reactivos en
un soporte solido y mediante el flujo por capilaridad
de la muestra en solucion se logra determinar la pre-
sencia o0 ausencia de una determinada proteina (ana-
lisis cualitativo). Este formato se ha aplicado
exitosamente para la deteccion de un sinnimero de
moléculas de importancia en el diagndstico veterina-
rio y humano. El resultado de estas tiras es cualitativo
(positivo 0 negativo) y la sensibilidad (o limite de de-
teccién) oscila entre 0.5% y 2% para determinados
eventos y de 0.1% y 0.3% para otros (24).

En la Fgura 3 se puede observar el esquema de la
banda de flujo lateral. El anticuerpo de captura esta
unido directamente a uno de los extremos de la ban-
da, mientras que el anticuerpo detector se encuentra
sobre el extremo opuesto (seco, pero no unido de
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manera directa a la superficie de la banda). En este
ultimo extremo se adiciona la muestra de interés, la
cual fluye junto con el anticuerpo detector en la direc-
cién contraria. Si la proteina transgénica, a la cual
reconoce de manera especifica el anticuerpo de cap-
tura, se encuentra presente, los tres elementos reac-
cionan entre si (el anticuerpo de captura con la pro-
teina de interés y con el anticuerpo detector) forman-
dose una banda colorida donde el anticuerpo detec-
tor se acumula. Si no es asi, s6lo reacciona el anti-
cuerpo de captura con el anticuerpo detector, en una
region mas alejada, indicando que la prueba fue rea-
lizada correctamente (22, 24).

Zona de absorcién B

Lineacontrol ———»

Anticuerpo inmovilizado —*
Flujo

Membranadenylon —p»

Sitio del anticuerpo marcado

Solucién nroblema

FIGURA 3. Esguema de la tira de flujo lateral./ Lateral
flow strip schedule.

A pesar de ser un ensayo cualitativo, los resulta-
dos se pueden hacer a partir de calculos estadisticos
para determinar la probabilidad de que la muestra ten-
ga un contenido de granos genéticamente modifica-
dos (GM), inferior a un determinado valor para un ni-
vel de confianza dado. Para esto, es imprescindible
conocer la sensibilidad del strip expresada en granos
GM/granos no GM y trabajar con submuestras que
no excedan este nimero para evitar resultados fal-
sos negativos (http://www.acpa.org).

Obviamente la gran ventaja de esta metodologia
de andlisis radica en su simplicidad y rapidez (Tabla
2), por eso se le utiliza en campo como control inicial
en la conformacion de conjuntos, que luego seran
analizados por algiin método cuantitativo, 0 como pri-
mer control a la entrada de un proceso o industria
(http://www.acpa.org).




TABLA 2. Caracteristicas de las tiras de flujo lateral (22;14;21;1)./ Characteristics of lateral flow strips (22;14;21;1)

Propdésito

Proporcionar una prueba rapida para la deteccion de rasgos genéticamente modificados.

Ventajas

Minima preparacion de las muestras.

Resultados rgpidos (5-10 minutos).
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Cualitativo.

Relativamente barato.

Disponible.

Lastiras pueden ser amacenadas a temperatura ambiente antes de su uso.

Fé&cil de desarrollar con minimo de entrenamiento.

NoO se requiere equipamiento caro.

Util para testaje en campo.

Desventajas

No muy sensible (~1% de proteina genéticamente modificada).

Carencia de disponibilidad de anticuerpos relevantes.

Desarrollo de anticuerpos apropiados puede tomar mas de un afo.

Limitaciones

Limitado auno o a pequefio nimero de rasgos por prueba.

No son evento especifico

Algunos OGM modificados no expresan a niveles detectables la proteina blanco.

Sblo disponible para un nimero limitado de OGM.

Mas Util paramaterial crudo o entero, ho procesado.

Ensayo de inmunodeteccién ligado a enzima
(ELISA).

El método de ELISA se fundamenta en el uso de
anticuerpos especificos para capturar a la proteina
de interés (Figura 4). Este procedimiento es capaz de
discriminar proteinas especificas presentes en el pro-
ducto bajo analisis, de entre cientos de proteinas dis-
tintas presentes en la misma muestra. El método de
ELISA es extremadamente sensible, versatil y cuanti-
tativo. En general, este procedimiento, incluye el uso
de anticuerpos que se unen de manera especifica a
las proteinas de interés (llamados anticuerpos prima-
rios), por ejemplo a aquellas que son sintetizadas
como resultado de la introduccién del nuevo ADN (lla-
madas proteinas transgénicas). Una reaccién
colorimétrica o fluorimétrica desencadenada por un
segundo anticuerpo (o anticuerpo secundario) permi-
te visualizar y medir la cantidad de la proteina de inte-
rés. El resultado se compara con la sefial emitida por
concentraciones conocidas de la misma proteina, por
lo que el ensayo no solo es cualitativo, si no también
cuantitativo. Una restriccion para el uso de pruebas
de ELISA en la deteccion de proteinas transgénicas
es la desnaturalizacion de estas durante el procesa-
miento del alimento. Los resultados de esta prueba
se estima que son confiables en un 95% de los casos
sometidos (4). Todos los ELISA detectan un rasgo
genéticamente modificado, pero no todos los rasgos
pueden ser detectados o diferenciados por un ELISA
(Tabla 3) (8).

Comparacion de las técnicas de deteccion de pro-
teinas y deteccién de ADN.

Las principales diferencias entre los métodos de
deteccion de proteinas (ELISA), los cuales son prefe-
ridos en los Estados Unidos y las técnicas basadas
en el ADN (PCR), las cuales son preferidas en Euro-
pa, se resumen en la Tabla 4.

¢, Como detectar OGMs en el futuro?

En un futuro cercano seran muchos los eventos
aprobados y liberados en el mundo. En diversos
ambitos se esta discutiendo la posibilidad de introdu-
cir secuencias no codificantes en el genoma de las
plantas junto con los genes de interés de una modifi-
cacion genética, para generar blancos de deteccion
universales frente a la diversidad de eventos que ha-
bra en el futuro (24).

Frente a esta perspectiva de diversidad de modifi-
cacion genética y tan heterogénea mundialmente, la
nueva tecnologia de los microchips, microarrays o
micromatrices, podria permitir detectar y cuantificar
en un solo ensayo la presencia de cientos o miles de
secuencias.

A grandes rasgos, un microchip es un soporte so-
lido de pequefio tamafio, en el cual se han fijado pun-
tos ordenados y microscépicos de secuencias de sim-
ple cadena conocidas. Estas secuencias tienen la
capacidad de hibridar con su ADN complementario, y
si este esta marcado con un fluoréforo, el punto de la
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TABLA 3. Caracteristicas de los métodos ELISA en la deteccion de OGM (22; 14; 21; 1)./ Characteristics of ELISA
methods in the GMOs detection (22; 14; 21, 1)

Propésito Identificar y semicuantificar una proteina especifica relacionada a un rasgo genéticamente
modificado.
Ventajas M oderada preparacion de la muestra.

Ensayo relativamente rapido (2-4 horas incluyendo |la preparacion de la muestra).

Cualitativo o semicuantitativo.

Costo relativamente bajo o medio.

Ensayo de formato robusto y simple.

Conveniente y rentable para el andlisis de numerosas muestras.

Econdmicamente comparado con los métodos de deteccion de ADN.

Se requiere menos habilidad que para los métodos de deteccion de ADN.

Equipamiento més barato que para los métodos de deteccion de ADN.

Desventajas Menos sensible que |os métodos de deteccién de ADN.

L os juegos diagnosticos son almacenados a 4°C.

Costo moderado del equipamiento que requiere un lector de placas de ELISA.

Falta de disponibilidad de anticuerpos relevantes.

La cuantificacién puede ser cuestionable, ya que puede estar influenciada por factores
externos como €l clima, las condiciones del suelo y la disponibilidad de nutrientes.

El desarrollo de anticuerpos apropiados puede demorar de meses hasta afios.

Pueden existir falsos positivos, debido a contaminaciones cruzadas con otros componentes de
la muestra analizada.

Limitaciones L as pruebas ELISA no son evento especifico.

Lasensibilidad esde — 0.5 a 1% de OGM.

Algunos OGMs no expresan niveles detectables de la proteina blanco y otros expresan la
proteina de forma muy limitada o no la expresan en todas las partes de |a planta.

L os juegos comerciales estan disponibles para un nimero limitado de OGMs.

La produccion de anticuerpos es lentay dificil.

Lamayoriade los ELISA detecta una sola proteina cada uno.

Mas Util para material crudo o entero, no procesado. No siempre Util para material procesado,
debido ala desnaturalizacion de las proteinas por €l calor.

Conveniente para detectar el flujo del gen en cosechas convencionales de la misma especie,
pero la proteina puede ser expresada en una forma modificada o no ser expresada en todos, si
la construccion se realizé en una especie de planta diferente.
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TABLA 4. Principales diferencias de |os ensayos basados en la deteccion de ADN y en la deteccion de proteinas (9)./
Main differences of the tests based on the DNA and protein detection (9)

Caracteristicas ADN (PCR) Proteina (ELISA/L ateral flow)
Sensibilidad Alta Media
Sensibilidad a la contaminacion Alta Baja
Complejidad Alta Media/Baja
Velocidad Media Media/Alta
Marcadores universales Si No
Flexibilidad en el disefio Si No
Disponibilidad de los marcadores Si Baja (anticuerpos)
Automatizacion Si Si/No
Cuantificacion Si/No Si/No
Extension A todo Material no procesado
Rasgos A todo Plantas tolerantes a herbicidas y protegidas de los
insectos
Precio Alto Bajo
Robustez Alta Media
Confiabilidad Alta Media
Identificacion Posible No posible

micromatriz quedard marcado. Luego de la hibrida-
cion con la muestra de ADN marcado, un aparato de
barrido especial realiza la lectura punto por punto, iden-
tificando los puntos marcados y por lo tanto las se-
cuencias que estan presentes en la muestra bajo ana-
lisis.

Finalmente hay que mencionar que los materiales
genéticamente modificados que no mantengan una
equivalencia sustancial con los materiales tradiciona-
les, por definicidn, van a ser segregados e identifica-
dos de acuerdo a la nueva caracteristica de valor y
seran producidos y etiquetados de manera tal que se
asegure su pureza, calidad y su valor de uso diferen-
cial.
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