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La PCR tiempo real, ofrece la wventaja de monitorear la amplificacion mediante la cuanfificacion de

fluorescencia captada por el termociclado, para lo cual es indispensable contfar con la molecula molde lo mas
pura posible derivada del sistema del sistemma de extraccion ufilizado. La pureza del ADMN se determino
mediante diluciones 1:2 a las extracciones realizadas mediante el metodo modificado de CTAE. obteniendo
un MACT menor al criterio establecido se evaluaron los criterios de walidacion como repetibilidad

reproeducibilidad. robustez etc para determinar €l limite de deteccion en 0 05%._ v el limite de cuantificacion en

0 1% para el evento especifico MOMN-Z4E32-56 en miel.

1. INTRODUCCION
El Mexico es uno de los tres principales paises

productores v exportadores de miel al mundo (1).
Existe |la posibilidad de gue las abejas recolecten
polen geneticamente modificado (GM) v lo lleven al
panal donde se elabora la miel {(Z2), mcoporando

este ingrediente al producto. Esto podria provocar el
ciermre de |los canales comerciales para la
exportacion de miel. Por lo cual, el objetivo de este

trabajo fue wvalidar uwuna metodologia para la
extraccion de ADN genomico, la deteccion y la
cuantiicacion del evento MON-Z4F532-6 en miel

mediante gPE-

2. METODOLOGIA
e Jgeneraron mezclas para obtener diferentes

concentfraciones del evento MON-E4932-6. La
extraccion de ADN =se realizo mediante el metodo
CTAB modificado (3) v fimalmenie se estandarizo la
tecnica gPCRE. para determinar el limite de deteccion

v cuantificacion del evento MON-E4E32-6.

. RESULTADOS
La estandarizacion del proceso de extraccion de

ADM a pardir de polem de miel se realizo
cormmectamente de acuerdo al procedimiento
propuesto, posteriormente se estandanzo la

deteccion, identificacion v cuantificacion del evento
especifico MON-Z4E32-5 (3) en modo uniplex.

Wiezeias(%) | 10 [ 05 001 [ 005

| Deteccion (%) | 100 | 100] 100 | 100

Tabia 1. Limite de defeccion para el evento
especifico MON-EB4EF032-6

El limite de cuantificacion se establecio inferpolando

cada una de las mezclas generadas para el evento |
especifico MOM-E4E32-6 dentro de uwna curva
estandar (4).

Mezclas (%)
Cuantificacion
Fromedio .
Desviacion 097
estandar
LI (RS0 E) 0.024 014 DG A

e 15. 1

0. 1 4G
0

A05d | 0,025 G

Tahla 2. Limite de detfeccion del evento especifico
ATCOIN-AL 0326

*Para la mezcla al 0,05% es una extrapolacion y no
una interpolacion en la curva estandar.

4, CONCLUSIOMNES

La validacion de la extraccion de ADM genomico de
la miel se realizo satisfactoriamente.

El limite de deteccion para el evento especifico

MOMN-EB3E32-6 en la matnz de miel fue 0 05%: v
0.1%5 como limite de cuantificacion.
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