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RESUMEN

El objetivo fue detectar la presencia de organismos vivos modificados (OVM) en maiz (Zea mays), de las
variedades nativas “chullpi” y “morado”, vendidos a granel en los mercados de Lima Sur. Se realizé un muestreo
en 30 mercados (60 muestras). Se emplearon tiras inmunocromatograficas (QuickComb®) para un tamizaje de
proteinas transgénicas y se confirmaron los resultados con PCR en tiempo real (rt-PCR) para detectar el
Promotor-35S y Terminador-NOS. Como resultado, las pruebas QuickComb® detectaron nueve (9) proteinas
transgénicas en ambos tipos de maiz. Sin embargo, todos los resultados de rt-PCR fueron negativos para las
secuencias P-35S y T-NOS. Se concluye que los positivos en las tiras reactivas pueden ser falsos positivos,
probablemente causados por contaminacién cruzada superficial en el maiz “chullpi” y por interferencia no
especifica (posiblemente por antocianinas) en el maiz “morado”. El estudio subraya la necesidad de
confirmacién molecular para la vigilancia de OVM en granos de maices nativos.

Palabras clave: OVM; maiz nativo; falsos positivos; PCR en tiempo real; bioseguridad.

ABSTRACT

The objective was to detect the presence of living modified organisms (LMOs) in “chullpi” and “morado” native
landraces of maize (Zea mays) sold in bulk in markets in Southern Lima. Sampling was conducted in 30 markets
(60 samples). Immunochromatographic strips (QuickComb®) were used for screening transgenic proteins, and
the results were confirmed with real-time PCR (rt-PCR) to detect the 35S Promoter and NOS Terminator. As a
result, the QuickComb® tests detected nine (9) transgenic proteins in both types of maize. However, all RT-PCR
results were negative for the P-35S and T-NOS sequences. It is concluded that the positive results on the reagent
strips may be false positives, probably caused by surface cross-contamination in the “chullpi” maize and by non-
specific interference (possibly from anthocyanins) in the “morado” maize. The study underscores the need for
molecular confirmation for LMO surveillance in grain native maize landraces.
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INTRODUCCION

El Perd es un centro de diversificaciéon primaria y
de domesticacion secundaria del maiz (Zea
mays L.), albergando una vasta agrobiodiversidad
que es pilar de la seguridad alimentaria y de la
cultura andina (Salvador-Reyes & Clerici, 2020). La
preservacion de esta riqueza genética frente a la
potencial introgresiéon de Organismos Vivos
Modificados (OVM) es una prioridad nacional
(MINAM, 2018) no solo por el riesgo de la pérdida
del recurso biolégico per se, sino por la potencial
vulnerabilidad de la especie frente al cambio
climatico (Zheng et al,, 2024). Variedades nativas
como el maiz “chullpi” y el maiz “morado”,
comercializadas ampliamente en mercados locales,
son vulnerables a la coexistencia y eventual flujo
genético con maices transgénicos, lo que
representa riesgos ecoldgicos, econdémicos y
sociales que deben ser evaluados, tal como lo
establece el Protocolo de Cartagena sobre
Seguridad de la Biotecnologia del Convenio sobre la
Diversidad Bioldgica (Cartagena, 2020).

En respuesta a esta amenaza, el marco legal
peruano ha establecido mecanismos de
bioseguridad. El mas significativo es la Ley N.2
29811, extendida por la Ley N.2 31111 (Congreso
de la Republica del Pert, 2021), que establece una
moratoria al ingreso y producciéon de OVM con fines
de cultivo en el territorio nacional hasta el afio
2035. Esta medida de precaucién busca fortalecer
las capacidades nacionales de investigaciéon y
bioseguridad antes de tomar decisiones sobre la
liberaciéon de estos organismos. Esta norma
establece un sistema de control de las
importaciones y monitoreos en campo para
detectar el ingreso o liberacidon ilegal de OVM en el
ambiente. Pero, a pesar de esta restriccion, se
tienen reportes formales de ingresos clandestinos
de semillas modificadas a los campos de cultivo del
territorio nacional, que podria transformarse en un
problema invisibilizado requiriéndose de la
atencién gubernamental, a pesar de los beneficios
del cultivo indicados en la literatura (Naqvi et al,,
2011).

Paralelamente, el Cédigo de Proteccién y Defensa
del Consumidor peruano (Ley N.2 29571)
(Congreso de la Republica del Pert, 2010), estipula
el derecho de los consumidores a ser informados
sobre el contenido de los alimentos, que se
encuentra a disposicién de compra, incluyendo la
presencia de componentes OVM. No obstante, la
efectividad de estas regulaciones depende de un
monitoreo constante y fiable en los mercados, un
desafio logistico y técnico, especialmente, si se
considera la posible presencia de OVM en
productos importados o procesados que pueden
entrar en contacto con granos nativos (Vergaray et
al., 2023).

Precisamente, para la deteccién de OVM en campo
o mercados, se suelen emplear métodos de
tamizaje rapido, como las tiras reactivas de flujo
lateral (un tipo de prueba inmunocromatografica),
que detectan proteinas transgénicas especificas
(Envirologix & Biotecndmica, 2019) y, si bien son
herramientas econémicas e inmediatas, su

fiabilidad en matrices complejas son todavia una
preocupacién pues existe el riesgo de obtener
falsos positivos debido a probables reacciones
cruzadas no especificas o por la deteccién de
contaminacién superficial (polvo de grano
transgénico), en lugar de una modificacidn genética
real en el grano nativo analizado (Zhang et al,
2023), o escape de transgenes de cultivos
hospedantes a parientes silvestres o variedades
locales (Stewart, 2005).

El objetivo de este estudio fue detectar la presencia
de OVM en maiz “chullpi” y “morado” de mercados
de Lima Sur, evaluando criticamente Ia
concordancia entre los resultados de las tiras de
flujo lateral (Quick Comb®) y la confirmacién
molecular por rt-PCR. La relevancia de este estudio
radica en la revelacién de la inconsistencia de la
reciprocidad de los resultados positivos de los
métodos de tamizaje de las proteinas con la no
deteccién de las secuencias transgénicas de esas
proteinas en los granos de maiz evaluados, lo que
podria ser una evidencia practica que permita
replantear los métodos de monitoreo que brinden
mayor fiabilidad en los resultados, subrayando la
necesidad de usar métodos moleculares para la
vigilancia de la bioseguridad en el Pert.

La literatura proporciona informacion acerca de
novedosos procedimientos para la deteccién de
proteinas transgénicas en cultivos de maiz, aunque
la especificidad de su determinacién reduce el
espectro de detecciéon. Asi se han ensayado
inmunosensores para detectar proteinas CrylAb
que inmoviliza anticuerpos policlonales anti-
Cry1Ab de manera covalente midiéndose mediante
cuantificacion del voltaje ciclico y espectroscopia
de impedancia electroquimica obteniéndose
resultados muy precisos en la deteccidon proteica
(Freitas et al,, 2016), lo que resulta prometedor en
contextos europeos, en donde también se
proponen biosensores con nanotecnologia para la
deteccién de transcriptomas de plantas (Kumar et
al, 2010; Kumar & Arora, 2020). No obstante,
ambas tecnologias ain son muy costosas para
nuestro pafs.

Por otra parte, en la bisqueda de métodos de
deteccién mas econdémicos y efectivos, se encontrd
un ensayo de deteccién amplia de las familias de
proteinas Cryl y Cry2 basado en el modelo de
sandwich receptor-anticuerpo empleando HaCad-
TBR como moléculas de captura y anticuerpos
monoclonales como anticuerpos detectores. Estos
métodos se validaron en cultivos de arroz y maiz en
donde también dieron resultados positivos (Shen
et al,, 2024) siendo mucho mas econdmico para su
aplicacién en campo. Coincidiendo con métodos de
imagen espectral y machine learning en semillas de
arroz que contenian los genes Cry1Ab y Cry1Ac que
resulté ser un método econdémico y sobre todo
efectivo en la deteccion de estos genes (Zhang et al.,
2023)

Los estudios indican que no siempre hay coheren-
cia entre los resultados de deteccién de proteinas
transgénicas con la informacién detectada de las
secuencias gendémicas que las expresan. Ante esto



T. A. Tinoco Calizaya et al. (2026). Manglar 23(1): 13-21 15

existe la probabilidad de que la cantidad o niimero
de copias de las secuencia transgénicas no sean
suficientes para la amplificacion y posterior
secuenciamiento, por lo que podria optarse por el
empleo de otras metodologias como la espectro-
metria cercana al infrarrojo (Cicero Ribeiro et al.,

2024). Sin embargo, sefialan la imperiosidad de la
realizacion de exdmenes de eficacia de la deteccion,
estableciendo estrategias de identificacion y
confirmacion en contraste con los falsos positivos y
la desapariciéon de los genes marcadores (Ahmed,
2002).

METODOLOGIA

Disefio del estudio y recoleccion de muestras
Se realizé un estudio cuantitativo, con disefio no
experimental de corte transversal, entre mayo y
julio de 2024. Se seleccionaron 30 mercados de
abastos mediante un muestreo intencional en seis
distritos de Lima Sur, Pert: Lurin, Villa Maria del
Triunfo (VMT), San Juan de Miraflores (SJM),
Santiago de Surco, Villa el Salvador (VES) y
Chorrillos. La seleccion se basé en el Censo
Nacional de Mercados de Abastos 2016 (INEI,
2017) y criterios de inclusién como ser mercados
mixtos o minoristas de alta afluencia. Se colectaron
un total de 60 muestras (Aprox. 1 kg por muestra),
correspondiendo a 30 muestras de maiz “chullpi”
(Zea mays L.) y 30 de maiz “morado” (Zea mays L.),
adquiridas a granel directamente de los puestos de
venta.

Prueba de tamizaje (Inmunocromatografia)

Se utiliz6 el kit inmunocromatografico
QuickComb® (Envirologix Inc.,, EE. UU.) para la
detecciéon  cualitativa de nueve proteinas
transgénicas: CrylAb, CP4EPSPS, Cry3Bb, CrylF,
PAT /bar, Cry34, mCry3A, Cry2Ay Vip3A. El analisis
se realiz6 en el laboratorio de evaluacién ambiental
y diversidad biolégica (EVADIB) de la Universidad
Nacional Tecnolégica de Lima Sur (UNTELS)
siguiendo el protocolo del fabricante
(Biotecnémica & Envirologix 2019).

Para cada una de las 60 muestras, se prepardé un
extracto moliendo 200 g de grano (Molino Marca
Oster, Modelo BVSTBMH23-053) y afiadiendo agua
bidestilada en una proporcion de 1:1.5
(peso/volumen). Debido a la diferencia en la
textura del grano, el maiz “chullpi” se procesé con
un molino (Molino Marca Oster, Modelo
BVSTBMH23-053) y el maiz “morado” con una
licuadora (Oster®, Modelo ActiveSense - 2081365
/ BLSTTDGNBG) por un intervalo de 2 minutos. Las
tiras reactivas se sumergieron en el extracto y los

resultados se interpretaron visualmente tras 5
minutos.

Prueba de confirmacion (PCR en tiempo real)
Las 60 muestras fueron agrupadas en siete
conglomerados (5 de maiz “chullpi” y 2 de maiz
“morado”), definidos por el tipo de maiz y el
resultado (positivo/negativo) obtenido en la
prueba de tamizaje. Estos conglomerados fueron
analizados en el Laboratorio de Deteccién de OVM
del Instituto Nacional de Innovacién Agraria
(INIA), acreditado bajo la norma NTP-ISO/IEC
17025. Se realizé la extraccion de ADN y la
detecciéon de secuencias transgénicas mediante
PCR en tiempo real (rt-PCR). La prueba se centré en
la detecciéon de los elementos reguladores mas
comunes en OVM comerciales: el promotor P-35S
(del Virus del Mosaico de la Coliflor) y el
terminador T-NOS (de Agrobacterium
tumefaciens). El andlisis incluy6 los controles de
calidad respectivos (control positivo, control
negativo y control de extraccién) para validar cada
corrida.

Anadlisis de datos

Todos los andlisis estadisticos y la generacion de
figuras se realizaron en el entorno de
programacion R v.4.5.1. Para evaluar la asociaciéon
entre el tipo de maiz (Chullpi/Morado) y la
frecuencia de detecciéon de cada proteina en el
tamizaje, se utilizé la Prueba Exacta de Fisher,
método preferido sobre Chi-cuadrado para tablas
de contingencia con conteos bajos o nulos. Se aplicé
un Analisis de Cluster Jerarquico (método de enlace
"complete”, distancia "binary") para visualizar el
agrupamiento de las proteinas detectadas.
Finalmente, se realiz6 una Inferencia Bayesiana
Binomial, utilizando un prior no informativo
(Beta(1,1)), para estimar la distribucién posterior
de la tasa de incidencia de los resultados positivos

RESULTADOS Y DISCUSION

Deteccion por tamizaje
(Inmunocromatografia)

El tamizaje preliminar de las 60 muestras mediante
tiras de flujo lateral (QuickComb®) arrojé una alta
frecuencia de resultados positivos. En total, 11 de
30 (36,7%) muestras de maiz “chullpi” y 15 de 30
(50%) muestras de maiz “morado” reaccionaron
positivamente a una o mas de las nueve proteinas
transgénicas evaluadas.

La distribucién de las proteinas detectadas varid
significativamente entre los dos tipos de maiz
(Tabla 1).

Tabla 1
Frecuencia de deteccion (%) de proteinas transgénicas en
muestras de maiz mediante inmunocromatografia

Proteina Porcentaje de Positivo
detectada Maiz Chullpi Maiz Morado
Cry1Ab 30,0 36,7
CP4EPSPS 6,7 10,0
Cry3Bb 13,3 0,0
Cry1F 36,7 16,7
PAT /bar 36,7 0,0
Cry34 0,0 0,0
mCry3A 26,7 6,7
Cry2A 3,3 0,0

Vip3A 33 50,0




T. A. Tinoco Calizaya et al. (2026). Manglar 23(1): 13-21 16

En el maiz “chullpi”, las proteinas con mayor
incidencia fueron PAT/bar (n=11, 36,7%) y Cry1F
(n=11, 36,7%), seguidas de Cry1lAb (n=9, 30%) y
mCry3A (n=8, 26,7%). En contraste, el maiz
“morado” mostré una reaccién dominante a la
proteina Vip3A (n=15, 50%), seguida de CrylAb
(n=11, 36,7%) (Figura 1). La proteina Cry34 no fue
detectada en ninguna muestra.

Confirmacion por PCR en Tiempo Real

En marcado contraste con los resultados del
tamizaje, el analisis molecular confirmatorio arrojé
resultados uniformemente negativos. Todas las 60
muestras, analizadas en 7 conglomerados (5 de
Chullpi, 2 de Morado), resultaron negativas para la
deteccion de las secuencias reguladoras P-35S y T-
NOS (Tabla 2).
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Figura 1.Porcentaje de muestras positivas (%) para cada proteina transgénica detectada por inmunocromatografia,
comparando maiz Chullpi (n = 30) y maiz Morado (n = 30).

Tabla 2
Confirmacién molecular (rt-PCR) para las secuencias P-35S y T-NOS en 7 conglomerados de muestras
N° Peso

Conglomerado Maiz LR total (g)

Resultado Resultado
preliminar PCR

@ Jorge Chavez - Santiago de Surco
Chullpi ® ATECA - VM.T

@ Flores de Villa - S.J.M

® Cooperativa - V.M.T

@ Cristo de Pachacamilla - V.E.S

@ Santa Leonor - V. E.S.

@ San Pedro- LURIN

@ Sefior de Muruhuay - Santiago de Surco

@ Trébol- Santiago de Surco

@ San Pedro - Chorrillos

® Ciudad de Dios- S.].M

® 1 de Abril - SJ.M

® Umamarca - S.J.M

® Modelo- S.J.M

® Amazonas - S.J.M

@ San Roque - Santiago de Surco

@ Villa Sur - V.E.S

® Unicachi - V.E.S

@ Virgen de Cocharcas - V.E.S

® 5 de Junio - V.E.S 800 Negativo Negativo

@ San Martin - Chorrillos

@ Kiwi - Chorrillos

@ Mach - Chorrillos

® Las Palmas - V.M.T

® Plaza Micaela - V.M.T

@ Virgen de Lourdes - V.M.T

@ Santa Teresita - V.M.T

@ Virgen de las Mercedes - Lurin

@ Villa Alejandro - Lurin

@ San Roque - Surco Amazonas - S.].M

® 5 deJunio-V.ES

® San Martin - Chorrillos

7 Morado @ Villa Alejandro - Lurin 800 Positivo Negativo
@ Santa Teresita - V.M.T

800 Positivo Negativo

2 Chullpi 800 Positivo Negativo

3 Chullpi 800 Negativo Negativo

4 Chullpi

5 Chullpi 800 Negativo Negativo

6 Morado 810 Negativo Negativo
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Todos los ensayos de rt-PCR fueron validados por
la correcta amplificacion de los controles positivos
internos, confirmando que la ausencia de detecciéon
en las muestras no se debié a inhibicién de la
reaccion (Figura 2).

Analisis estadistico

Dado que la confirmacién por PCR establecié que
los granos no posefan las secuencias transgénicas,
los resultados positivos de las tiras se analizaron
como eventos de "falso positivo" para caracterizar
su patrén.

1. Asociacion de proteinas por tipo de maiz

El andlisis de asociacién (Prueba Exacta de Fisher)
sobre los resultados del tamizaje (Tabla 3) reveld
una fuerte correlacién entre el tipo de maiz y el
perfil de proteinas falsamente detectadas. La
deteccion de PAT/bar (p < 0,001) y mCry3A (p =
0,042) estuvo significativamente asociada al maiz
“chullpi”. La deteccion de Vip3A (p < 0,001) estuvo

asociada casi exclusivamente al maiz “morado”. Las
proteinas CrylAb, CP4EPSPS y Cry1F no mostra-
ron una asociacion estadisticamente significativa
con un tipo de maiz especifico.

2. Agrupamiento de proteinas detectadas
(dendrogramas)

El andlisis de cluster jerarquico visualiza cémo se
agruparon las proteinas detectadas en las muestras
positivas.

Maiz “chullpi” (Figura 3): Se observd una fuerte
agrupacion (baja distancia) entre las proteinas
Cry3Bb y mCry34, indicando que tendian a
aparecer juntas. Las proteinas PAT/bar y CrylF
también formaron un cluster.

Maiz “morado” (Figura 4):Las proteinas
detectadas formaron dos grupos principales. El
primero incluyé a CrylAb y Vip3A (las mas
comunes), y el segundo a CrylF, mCry3A y
CP4EPSPS.
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Figura 2. Grafico de amplificacién de rt-PCR representativo para la deteccién del promotor P-35S en el Conglomerado 1
(Chullpi). Se muestra la curva del control positivo (C+) y la ausencia de amplificacién en la muestra (lineas planas), validando
el resultado negativo.

Tabla 3
Resultados de la Prueba Exacta de Fisher para la asociacién entre el tipo de maiz y la deteccién de proteinas (falsos positivos)
mediante inmunocromatografia. Se muestra el valor p, el odds ratio estimado y el intervalo de confianza (IC) del 95%

Proteina p-value Odds ratio estimate Conf. low Conf. high
Cry1Ab 0,42197538 0,56592333 0,1679858 1,8358714
CP4EPSPS 1 0,64756924 0,05040313 6,12000841
Cry3Bb 0,11239964 - 0,68915348 -
CrylF 0,23259847 2,46187765 0,63979112 10,7574426
PAT bar 0,00079701 - 2,88282373 -
Cry34 1 0 0 -
mCry3A 0,04190012 5,83198722 1,05050672 61,0680573
Cry2A 1 - 0,02564066 -
Vip3A 0,00037167 0,07477878 0,00734211 0,38639959




T. A. Tinoco Calizaya et al. (2026). Manglar 23(1): 13-21 18

@ _
o
© _
T © |
—_
@©
S b
(1] ~—
2 o 7 >
m O
o™
% o (%] <
0 o 5]
° | 4 5
Q
o w £
o'—.Q < <
< ™ o
— Q. O
> >
&}

Figura 3. Dendrograma del Andlisis de Cluster Jerarquico para las proteinas detectadas en maiz Morado (n=30). (Distancia:
binary, Método: complete).
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Figura 4. Dendrograma del Analisis de Cluster Jerarquico para las proteinas detectadas en maiz Chullpi (n=30). (Distancia:
binary, Método: complete).

e ParamCry3A en maiz “chullpi” (k=8, n=30), la

3. Inferencia de Incidencia Bayesiana media posterior fue de 26,7%, con un IC 95%

El analisis Bayesiano estimo la tasa de incidencia de entre 12,8% y 43,4% (Figura 5C).

los falsos positivos mas significativos. El hallazgo principal de este estudio es la total

e Para Vip3A en maiz “morado” (k=15, n=30), la discrepancia entre el tamizaje por inmunocro-
tasa de incidencia posterior media se estimé en matografia y la confirmacién molecular. Mientras
50,0%, con un intervalo creible (IC) del 95% que las tiras rapidas (QuickComb®) arrojaron una
entre 33,5% y 66,5% (Figura 5A). alta tasa de detecciéon (36.7% en maiz Chullpi y

e Para PAT/bar en maiz “chullpi” (k=11, n=30), la 50% en maiz Morado), el anélisis confirmatorio por
media posterior fue de 36,7%, con un IC 95% rt-PCR resulté 100% negativo para las secuencias
entre 20,8% y 54,3% (Figura 5B). transgénicas P-35S y T-NOS.
Vip3A en Maiz Morado B PAT/bar en Maiz Chullpi c mCry3A en Maiz Chullpi

k (positivos) = 15, n {muestras) = 30. Prior: Beta(1,1) K (positivos) = 11, n (muestras) = 30. Prior: Beta(1,1) k (positivos) = 8, n (muestras) = 30. Prior: Beta(1,1)
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Figura 5. Distribuciones de probabilidad posterior (Inferencia Bayesiana) para la tasa de incidencia de falsos positivos en las
proteinas mas significativas. (A) Vip3A en maiz “morado” (k=15), (B) PAT/bar en maiz “chullpi” (k=11), y (C) mCry3A en maiz
“chullpi” (k=8).
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Esto lleva a asumir que, probablemente, todos los
resultados positivos de las tiras sean falsos
positivos. La discusiéon se centra en explicar las
causas probables de esta discrepancia y sus
profundas implicaciones para la bioseguridad en el
Pert.

En el maiz Chullpi, los posibles falsos positivos se
caracterizaron por un patrén de multiples
proteinas (Cry1Ab, Cry1F, PAT/bar, mCry3A, etc.).
Sosteniendo que, muy probablemente estos
resultados no se deban a un error del kit, sino a
la deteccién de contaminacion cruzada superficial,
que ocurre desde el proceso de comercializacién y
transporte del maiz hasta los mercados de abastos.
Las tiras QuickComb® son extremadamente
sensibles y detectan la proteina transgénica, no el
ADN del grano (Envirologix & Biotecnémica, 2019).
La metodologia de PCR, en cambio, incluyé el
lavado externo de los granos antes de la extraccidon
de ADN. Por lo tanto, es plausible que las tiras
detectaran polvo o residuos de proteina
transgénica adheridos a la superficie del grano
nativo, mientras que el grano en si mismo no era
transgénico.

Esta hipotesis es consistente con el contexto de
comercializacién. Los granos se venden a granel en
mercados donde el acopio, transporte y
almacenamiento pueden facilitar la mezcla con
polvo de maiz transgénico importado. Esta idea se
ve reforzada por otros estudios, quienes,
analizaron productos procesados e importados en
Lima, confirmando mediante rt-PCR la presencia de
OVM (Méndez & Vergaray, 2023). Nuestro estudio
complementa ese hallazgo, sugiriendo que, aunque
el grano nativo (Chullpi) esta limpio, el riesgo de
contaminacion en la cadena de suministro es real y
suficiente para generar resultados erréneos en
pruebas de tamizaje sensibles. El patréon en el maiz
“morado” fue notablemente diferente. Los posibles
falsos positivos estuvieron dominados casi
exclusivamente por la proteina Vip3A (50% de las
muestras) y, en menor medida, Cry1Ab (36.7%). El
analisis estadistico (Prueba de Fisher, Tabla 3)
confirmé una asociacién extremadamente fuerte
entre el maiz “morado” y la deteccién de Vip3A.

Se propone que esto se deba a una interferencia de
matriz no especifica. El maiz “morado” se
caracteriza por su alta concentraciéon de
antocianinas, el pigmento que le da su color
caracteristico (Bhushan et al,, 2024). Es altamente
probable que estos compuestos polifendlicos, o una
alta concentracidn de proteinas endégenas en esta
variedad, interfieran con los anticuerpos
monoclonales de la tira reactiva de Vip3A,
provocando una reaccién cruzada o una "linea
fantasma" que se interpreta como positiva. Este es
un hallazgo metodolégico critico, ya que sugiere
que el kit QuickComb®, aunque validado para maiz
amarillo industrial, no seria fiable para variedades
nativas altamente pigmentadas sin una validaciéon
especifica. Esta hipétesis de interferencia por
antocianinas, aunque fuertemente sugerida por los
datos, requeriria una confirmaciéon bioquimica
especifica.

Aunque los resultados de PCR fueron concluyentes,
este estudio tiene limitaciones. Primero, el
muestreo se restringié a mercados de Lima Sur; se
requieren estudios en zonas de cultivo y otros
mercados para una representatividad nacional.
Segundo, el andlisis de rt-PCR se centr6 en las
secuencias P-35S y T-NOS; aunque cubren la gran
mayoria de OVM comerciales, no se puede
descartar la existencia tedrica de eventos
transgénicos con otros elementos reguladores,
pues los OVM generalmente controlan sus
transgenes a través de promotores constitutivos
muy fuertes, pero que, en la expresion genética se
ven influenciados por una gran cantidad de
factores que aun no se han estudiado
detalladamente en cultivos de maiz (Baké et al,
2013).

Por otra parte, el potencial de deteccién proteico de
los inmunoensayos muestra fortalezas importantes
por la gran cobertura de proteinas detectables y
por la capacidad de contraste con métodos mas
precisos a nivel de laboratorio. No obstante para
obtenerse una mayor precision en la deteccién es
importante disponer de proteinas patentadas que
actiien como estandares durante el desarrollo de
las pruebas, lo que podra garantizar un
rendimiento  uniforme en las  pruebas
implementadas en campo, validandose la
variabilidad de la sensibilidad de las pruebas en
diversos cultivos (Stave, 1999), condiciones que en
el Pert auin no se implementan.

Asimismo, la recomendacién de los monitoreos de
proteinas expresadas en cultivos no solo deberian
centrarse en algunas reconocidas sino que deberia
ampliarse a andlisis protedmicos porque quepa la
probabilidad de la expresién de rutas bioquimicas
potencialmente dafiadas que contribuirian en la
diferenciaciéon fenotipica proteica (Mercer &
Wainwright, 2008; Varunjikar et al, 2023),
pudiéndose detectar tempranamente y minimizar
el impacto en los cultivos nativos y reducir la
segregacion genética en éstos, asi en n casi 30 afios
de comercializacién de cultivos GM, no existe
evidencia de que las proteinas introducidas hayan
causado alergias alimentarias en humanos (Ladics
& Silvanovich, 2026).

Asumiendo que los resultados de rt-PCR en granos
nativos sean verdaderamente negativos seria, en
primera instancia, una noticia positiva. Sugiriendo
que, a nivel de grano comercializado en Lima Sur, la
Ley N231111 estaria siendo efectiva y no se detecta
un flujo genético de OVM hacia estas variedades.
Sin embargo, la alta tasa de probables falsos
positivos de las tiras de tamizaje genera una seria
advertencia para los programas de vigilancia y
bioseguridad. Un monitoreo basado inicamente en
estas tiras habria generado una lamentable falsa
alarma, declarando errOneamente una
contaminaciéon masiva de OVM en variedades
nativas. Esto subraya la absoluta necesidad de que
todo resultado positivo de un tamizaje
inmunocromatografico sea confirmado mediante
métodos moleculares (rt-PCR), tal como lo realizan
laboratorios acreditados (Singh et al.,, 2025).
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No obstante, este desafio no es exclusivo de Peru,
pues para el caso de Bolivia, la implementacién de
normativas de bioseguridad (como el Protocolo de
Cartagena) requiere no solo un marco legal, sino
también herramientas de diagnéstico validadas y
fiables (Cartagena, 2020). Nuestros hallazgos

demuestran que la aplicacién directa de
herramientas de diagndstico importadas a nuestra
biodiversidad nativa (maices pigmentados)
pueden fallar, y refuerza la necesidad de establecer
protocolos de monitoreo adaptados a nuestra
realidad.

CONCLUSIONES

El andlisis de 60 muestras de maiz “chullpi” y
“morado” de mercados de Lima Sur confirmé la
ausencia de OVM en los granos, ya que no se
detectaron secuencias transgénicas reguladoras
(Promotor-35S y Terminador-NOS) mediante rt-
PCR. Este resultado contrasta marcadamente con el
tamizaje  por inmunocromatografia  (tiras
QuickComb®), el cual mostré una alta frecuencia
de deteccidn (36,7% en Chullpi, 50% en Morado)
que se concluyen como falsos positivos.

El patrén de estos falsos positivos difirié
significativamente por variedad: en maiz chullpi”,
la detecciéon de multiples proteinas sugiere una

contaminacién cruzada superficial con polvo de
grano transgénico; mientras que, en maiz
“morado”, la fuerte asociacién con la proteina
Vip3A indicaria una probable interferencia de
matriz causada por antocianinas.

Este estudio demostré que los métodos de tamizaje
rapido por inmunocromatografia no son fiables
para la vigilancia de OVM en maices nativos
pigmentados o comercializados a granel. Se
concluye que la confirmacién molecular mediante
rt-PCR es indispensable para la vigilancia de la
bioseguridad en el Perd, a fin de evitar diagnésticos
erréneos.
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