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RESUMEN

Se sabe que el maiz nativo de México estd contaminado por transgenes,
pero no se conoce si esos transgenes dafan a la planta de este cultivo, por lo
que hace falta investigacion al respecto. El presente documento proporciona
algunas ideas sobre el problema, desarrolladas con base en la bibliografia, que
indican los riesgos para la planta de maiz nativo si se cultivan comercialmente
transgénicos en México. Durante la transformacion cada uno de varios
transgenes se insertan al azar en loci del mismo o de diferente cromosoma,
creando hibridos distintos; ademas, se usa cultivo de tejidos, con lo que se
inducen mutaciones génicas y cromosémicas (variacion somaclonal) que se
transmiten juntos con el transgén. La siembra de estos hibridos en el pais
ocasionaria un flujo masivo de distintos transgenes a las diversas razas
de maiz nativo mediante la polinizacion. Esta dispersién de transgenes
ocasionaria un incremento constante y cada vez mas intenso de transgenes,
imposibles de eliminar, y de mutantes mediante el proceso de cruzamiento y
de recombinacion meidtica y daria lugar a dos tipos de dispersion: a) transgén
individual gendmico, y b) agrupaciones de transgenes ligados en serie. Con el
surgimiento de la epigenética, ahora se conoce el silenciamiento de genes y
una de sus causas, la homologia, se propicia con el incremento de transgenes
con el consecuente dafio a las plantas, ya que permite la homocigosis de
recesivos letales e inviabilidad de individuos. Esto ocurriria en cada generacion
de cultivo y las poblaciones irian degradandose y perdiendo capacidad
productiva y reproductiva hasta sucumbir. México quedaria practicamente sin
maiz nativo y tendria que importar y cultivar transgénicos para producir el
grano requerido por el consumo nacional; con ello, se afectaria a la tradicional
cocina mexicana. La mejor y quizas Unica forma de evitar este final es no
sembrar absolutamente ningln maiz transgénico en México.

Palabras clave: Acumulacién de transgenes, flujo génico, genes
enddgenos, maiz nativo, maiz transgénico, mutaciones génicas y
cromosomicas, silenciamiento de transgenes.

SUMMARY

It is known that Mexican native maize is contaminated by transgenes, but
it is not known whether these transgenes damage the plants of this crop; thus,
research is needed in this regard. This document provides some ideas on the
problem, developed on the basis of literature, which indicate the risks for native
maize if transgenics are grown commercially in Mexico. During transformation
each of several transgenes are inserted randomly into loci on the same or on
a different chromosome, creating different hybrids; in addition, tissue culture
is used, thereby inducing gene and chromosomal mutations (somaclonal
variation) that are transmitted along with the transgene. Planting these
hybrids in the country might cause a massive flow of different transgenes

Recibido: 11 de julio de 2021
Aceptado: 25 de julio de 2021

to the various races of native maize through pollination. This transgene
dispersion would cause a constant and increasingly intense accumulation
of transgenes, imposible to eliminate, and of mutants through the process
of crossing and meiotic recombination and would give raise to two types of
dispersion: a) genomic individual transgene, and b) clusters of serially-linked
transgenes. With the emergence of epigenetics, gene silencing is now known,
and one of its causes, homology, is favored by the increase in transgenes,
with the consequent damage to plants, since it allows homozygosity of lethal
recessive alleles and non-viability of individuals. This would occur in each
crop generation and populations would gradually degrade and lose productive
and reproductive capacity until they succumb. Mexico would be left with
practically no native maize and it would have to import and grow transgenic
crops to produce the grain required for national consumption; with this, the
traditional Mexican cuisine would be affected. The best and perhaps the only
way to prevent this outcome is to plant absolutely no transgenic maize in
Mexico.

Index words: Gene and chromosomal mutations, gene flow, native
maize, transgene accumulation, transgene silencing, transgenic
maize.

INTRODUCCION

En el afio 2001 Quist y Chapela encontraron evidencia
de que las poblaciones de maiz en el norte de Oaxaca
estaban contaminadas con transgenes. Al principio no se
les dio crédito, pero nuevos estudios en el mismo sitio y
en otras regiones de México han confirmado la veracidad
de esa informacion (Alvarez-Buylla y Pifieyro, 2013; De
Ita 2012; Mercer y Weinwrite, 2008; Pifieyro-Nelson et al.,
2009a; Serratos-Hernandez et al., 2007; Turrent-Fernandez
et al., 2009); sin embargo, estos hallazgos no aportan
evidencia acerca de cambios fenotipicos dafiinos para las
plantas del maiz nativo. Siendo esto asi, proyectar futuros
experimentos para conocer posibles inconvenientes del
flujo genético de los transgenes al maiz nativo seria dificil
en cuanto a la definicién de objetivos y metodologia a
sequir.

Ante esta situacion, en el presente documento se hace
una revision de literatura sobre el tema, y ha sido posible
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desarrollar algunas ideas, hipotéticas por el momento, que
pueden servir de base para su posterior corroboracion
experimental. El objetivo del presente articulo es proponer
tales ideas hipotéticas en el sentido de que introducir
maiz transgénico como cultivo comercial a México no
sélo dafiaria al maiz nativo, sino que ese dafno tenderia a
ser acumulativo, lo que podria llevar a este cultivo a una
condicion de improductividad progresiva tal que, con el
tiempo, las poblaciones de maiz nativo se asemejarian a
las de una especie en extincion.

Dinamismo del maiz en México

Aunado a la diversificacion racial primordial (Kato, 1984;
Kato et al., 2009; McClintock, 1978; McClintock et al., 1981),
se conoce que la distribucion del maiz en México es muy
amplia, por lo que la variacién se incrementé produciendo
no sélo la diversidad dentro de cada raza sino también
entre razas mediante poblaciones intermedias entre ellas.
El mecanismo de este proceso de diversificacion es el
siguiente: a) los productores mexicanos tradicionales
acostumbran sembrar en sus parcelas diversas variedades,
inclusive de varias razas, como un seguro contra las
variaciones ambientales; b) ellos también mueven la
semilla del maiz mediante intercambio entre comunidades
por venta o donaciones. Este movimiento de semilla
muchas veces se lleva a cabo a grandes distancias; por
ejemplo, cuando los agricultores viajan y visitan ferias
agricolas o mercados locales, cada vez que encuentran
semilla de maiz que les llama la atencion, llevan muestras
a sus lugares de origen con el objeto de probarlas en sus
terrenos. Esto ocasiona cruzamientos con sus variedades
locales, que con frecuencia resultan en combinaciones
favorables, los comienzan a adoptar y siguen cultivandolos
junto con sus variedades locales. Asi, el germoplasma
del maiz estad constantemente en proceso de hibridacion
y seleccion; es decir, de evolucion (Bellon y Brush,1994;
Louette, 1996; Louette et al. 1997; Louette y Smale, 2000).

Diferencias entre maiz transgénico y nativo

Como es de esperar, por ser el maiz nativo una especie
tipicamente alégama, sus poblaciones contienen una
gran cantidad de genes recesivos que son letales o que
expresan una viabilidad variable. Usualmente las lineas
endogamicas de poblaciones nativas ya probadas se
transforman en transgénicas vy, de esta manera, son las
gue se usan para la produccion de hibridos transgénicos
comerciales, que ahora poseen genes (transgenes) que
les dan ventajas adicionales como resistencia a plagas
y herbicidas especiales, que actualmente se cultivan en
grandes extensiones en muchos paises del mundo. De
esta manera, todo el maiz transgénico comercial que
existe se encuentra en un genoma de maiz del cual se han
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eliminado los alelos recesivos letales de muchos genes.
Esta gran diferencia entre el maiz transgénico y el nativo
implica que no seria igual observar el comportamiento
de los transgenes en campos sembrados con hibridos
transgénicos y tradicionales; por ejemplo, de los Estados
Unidos de Norteamérica donde ya no se cultivan las
variedades de maiz nativo que existieron en épocas
pasadas y prosperaron por las etnias que poblaban esos
territorios. Enlos dos casos, aun cuando hay contaminacion
entre ellos, no hay consecuencias posteriores, ya que
cada afio se hacen siembras con semilla nueva y toda la
contaminacion se canaliza al mercado, tanto de la cosecha
de transgénicos como de la no transgénica.

La situacion es completamente diferente en México,
donde la mayoria del maiz es nativo (excepto los hibridos
convencionales que se han sembrado en las Ultimas
décadas)y existe unagranvariacion genética, seguramente
con gran cantidad de genes recesivos con letalidad
variable, que se encuentran en condicién heterocigdtica.
Por otro lado, la constante creacién, aunque en frecuencias
muy bajas, de mutaciones genéticas espontaneas,
generalmente recesivas, permite que se substituyan las
variantes alélicas que se van perdiendo por homocigosis
inducida por el proceso natural de alogamia y, de esta
manera, se mantiene la gran variaciéon fenotipica racial y
varietal del maiz en México (Acosta-D.,, et al., 2014, Aragon
et al.,, 2006; Hernandez y Alanis, 1970; Herrera et al., 2004,
Ortega, 2003; Ortega et al.,, 1991; Ortega y Sanchez, 1989;
Preciado y Montes, 2011; Sanchez et al., 2000; Rocandio et
al, 2014; Wellhausen et al., 1957).

Los hibridos convencionales que se siembran en México
no constituyen un problema porque desde el punto de vista
genético no contienen genes extrafios (actualmente sélo
genes tipo Cry, introducidos en los llamados variedades Bt
de resistencia a insectos o genes EPSPS CP4, introducidos
en las variedades llamadas RR, que confieren resistencia
a glifosato), genes que provienen de otros organismos
de distintas especies, géneros, familias y aun grupos
taxondmicos superiores y transferidos al genoma de maiz,
gue solamente esta conformado por el complejo genético
que tradicionalmente posee la especie.

Estas diferencias son las que hacen que la introgresién
con transgenes podria presentar riesgos de afectacion a las
poblaciones de maiz nativo en caso de permitir la entrada
libre de maiz transgénico como cultivo comercial en México.
Existen evidencias de que las poblaciones de maiz nativo
se encuentran contaminadas con transgenes, empezando
con el trabajo de Quist y Chapela (2001) y seguido por otros
como los de Bellon y Berthaud (2004), Serratos et al. (2004,
2007), Mercer y Weinwright (2008), Dyer et al. (2009) y
Pifleyro-Nelson et al. (2009b), entre otros.
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TRANSGENESIS: PROCESO DE TRANSFORMACION
Cultivo de tejidos y variacion somaclonal

En los cultivos de células y tejidos en medios artificiales,
de los cuales se regeneran plantulas en diferentes especies
(una clase de reproduccion vegetativa), las plantulas
pueden tener una morfologia normal. o aparentemente
normal, pero generalmente muestran lo que se denomina
como variacion somaclonal; es decir, contienen una gran
variacion de modificaciones epigenéticas, muchas de
ellas transmisibles a generaciones posteriores, y que con
frecuenciasemantienenenesasgeneraciones;sinembargo,
también pueden presentar anormalidades morfoldgicas y
reproductivas como son plantas deformes, semillas que
no germinan o que si lo hacen mueren durante diferentes
etapas de crecimiento, esterilidad, silenciamiento de
genes, etc. Las mutaciones pueden ser ocasionadas por
diversas causas como: a) debido a que los componentes
de los medios de cultivo como sales, azlcares, minerales,
hormonas, aminoacidos, etc., funcionan como factores
mutagénicos; b) el pH de los medios también es
importante para causar modificaciones genéticas; ¢)
otro factor que es importante es la heterocromatina, que
generalmente se duplica tardiamente, y la division celular
ocurre mas temprano, lo que ocasiona la formacion de
puentes y fragmentos acéntricos y, como consecuencia,
resultan nuevas uniones cromosémicas que conducen a
la formacion de aberraciones cromosoémicas; d) aun mas,
hay la posibilidad de formacion de estas aberraciones por
la reactivaciéon de transposones, que estan silenciados,
por ejemplo en los nudos cromosdmicos en maiz, que
causan rompimientos cromosomicos y por ende dichas
aberraciones; y e) la reactivacion de transposones vy
retrotransposones también pueden acarrear diversas
mutaciones génicas (D'Amato, 1991; Duncan, 1997; Hang
y Bregitzer, 1993; Jain, 2001, Kaeppler et al., 1998; 2000;
Kohli et al,, 2010; Latham et al., 2006; Lee y Phyllips, 1988;
McClintock, 1951; 1980; 1984; Mehlo et al., 2000; Sala et al.,
2000; Stelpflug et al., 2014).

Proceso de transformacion

Un transgén es un gen que se inserta en el genoma de un
organismo y que proviene de otro completamente distinto,
de cualquier nivel taxonémico, microorganismo, planta
o animal, incluyendo al humano. Un organismo con un
transgén es un organismo transgénico. Los dos métodos
mas usados de inserciéon de transgenes se describen en
sequida:

Método de Agrobacterium tumefaciens

Este es el método bioldgico de transferencia (Darbani et
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al., 2008). El plasmido Ti es desarmado; es decir, contiene
los genes vir incapacitados para inducir los tumores que
usualmente produce Agrobacterium, que se obtiene de
poblaciones de esta bacteria en las que existe en baja
frecuencia. Lo primero que es necesario hacer es integrar el
gen de interés (ADN de transferencia, o T-DNA en inglés) en
Agrobacterium tumefaciens y esta bacteria, asi modificada,
es la que se usa para integrar el ADN de transferencia a las
células de la planta hospedera. EI ADN de transferencia
se construye dentro de un plasmido Ti desarmado de la
bacteria y consta del gen de interés, su promotor y su
terminador, los cuales estan limitados por dos segmentos
de ADN de 25 pb cada uno, los bordes derecho e izquierdo;
actualmente, el gen de seleccion se localiza en otro
plasmido Ti de Agrobacterium, independiente del de ADN
de transferencia, con el fin de facilitar la eliminacion del gen
de seleccion por segregacion meidtica una vez obtenida la
planta transgénica y a esto se le llama sistema binario de
transformacién. Obtenido el vector ADN de transferencia,
se procede a integrarlo al cromosoma de Agrobacterium
mediante co-cultivo de la bacteria y el vector de ADN. Se
infecta el cultivo del tejido de la planta (se ha encontrado
que el cultivo mas efectivo es el de células de embriones
en suspension, en el caso de maiz, porque producen
mas células embriogénicas y se recuperan mas plantas
transformadas) y las células hospederas lesionadas por la
bacteria producen sefiales, generalmente fenoles y ciertos
azUcares, que llegan al ADN de transferencia y se inicia
la siguiente etapa. En esta etapa el ADN de transferencia
interactua con los diversos genes viry es transportado a la
célula de la planta para ser introducido en ella. Las células
embriogénicas al ser lesionadas por la bacteria producen
sefales, que al ser recibidas por VirA y VirG, inducen la
asociacion del ADN de transferencia con VirD1 y VirD2, y
éstas provocan el rompimiento de la hebra T; éste se cubre
de moléculas proteicas especificas de varios vir formando
el complejo-T que evita la desintegracion de la hebra de
transferencia hasta llegar al nucleo de la célula receptora,
donde ocurre la integracion de la hebra de transferencia
al cromosoma de la planta (Azpiroz-Leeman y Feldman,
1997, Gould et al. 1997; Hellens y Muilineaux, 2000; Ishida
et al., 1996; Tinland, 1996; Yadava et al., 2017; Zambryski,
1988;1992)

Método de biobalistica

Este método es de transformacién de tipo fisico, no
bioldgico (Darbani et al., 2008), consiste en lanzar a
grandes velocidades el gen de interés hacia las células
gue se quieren transformar. En este trabajo se incluye el
método del protoplasto porque la via de transporte del gen
de interés a las células por transformar es el biobalisico.
El ADN puede ser la molécula del gen de interés o éste
forma parte de un plasmido vector. En el primer caso
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hay desventajas, el equipo necesario es costoso, ocurre
fragmentaciony reorganizacion del ADN introducido, mayor
numero de integracion de lo introducido y co-integracion
entre el gene de interés y partes del plasmido vector. EI ADN
de transferencia, ya sea en forma de pldsmido vector o solo,
se coloca en la superficie de particulas de tungsteno o de
oroy éstas se lanzan a gran velocidad, mediante aparatos
especiales, hacia las células en cultivo de la planta que se
desea transformar; asi, el ADN de transferencia atraviesa
paredes (excepto cuando las células receptoras son
protoplastos) y membranas celulares (incluidas las
nucleares que son dobles) hasta entrar en contacto con el
genoma al que se integra, lograndose la transformacion. El
proceso de transformacion asi descrito luce muy sencillo
y simple; sin embargo, es mucho mas complejo porque
deben tomarse en consideracion diversos aspectos
como los siguientes para tener éxito: a) la velocidad de
lanzamiento de las particulas tiene efectos variables en la
produccion de plantas transgénicas; b) el metal debe ser
quimicamente inerte para evitar reacciones adversas con
el ADN o componentes celulares y se permita una optima
disociacion del metal-ADN una vez que las particulas
cubiertas entren a la célula por transformar; el tungsteno y
el oro son los mas usados; c) el tamafio de las particulas
es muy importante en la variacion de penetracion a través
de paredes y membranas celulares que debe ser no letal; y
d) factores bioldgicos como la naturaleza de los explantes
y las condiciones pre- y post-bombardeo de los cultivos
celulares (Birch y Franks, 1991; Chrystou, 1992; Gordon-
Kamm et al., 1990; Hansen y Chilton 1996; Kemper et al.,
1996; Klein et al.,, 1989; Register Ill et al., 1994; Songstadt
etal, 1996).

Una vez lograda la transformacion, las células se
transfieren a un medio que contiene el antibidtico o la
proteina de seleccion (e.g. canamicina, herbicida, etc.) y las
gue sobrevivan seran las que han sido transformadas; es
decir, las que contienen transgenes en sus cromosomas.
Ahora, estas células transformadas se cultivan en medios
que inducen la regeneracion de nuevas plantulas, las
gue mediante técnicas moleculares especiales (PCR
y Southern blot) se identifiguen como aquellas que
solamente contengan un transgén en sus células. Algunas
de estas plantas seran las que posteriormente formen
las lineas que servirdan en la formacion de los hibridos
que lleguen a las siembras comerciales. Las diferentes
lineas asi seleccionadas, aun cuando contengan un solo
transgén, es muy probable que éste se encuentre insertado
en distintos loci en el genoma de las lineas; es decir, los
transgenes se insertan al azar en los cromosomas del
genoma, independientemente del método usado para la
transformacion (Hernandez et al., 2003).

La insercion de un transgén en el genoma de la planta
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de maiz inevitablemente desorganiza la secuencia del
ADN gendmico al separar a los genes entre los cuales
ocurre la insercion. Asi, el mismo transgén puede quedar
insertado en los cromosomas de la siguiente manera: en
una linea puede estar localizado en un locus del brazo
corto, otra linea puede tenerlo en un locus del brazo largo,
y en una tercera linea el transgén podria estar localizado
en el brazo largo del mismo cromosoma, pero en un locus
distal o proximal con respecto al de la segunda linea, etc.
La misma situacion ocurriria si el transgén se insertara
en cualquiera de los nueve cromosomas restantes del
maiz. Por esta razén los diferentes hibridos de diversas
empresas y, aun de la misma empresa, pueden ser
diferentes en este aspecto, dependiendo de la linea que
se utilice para formar un hibrido dado. Esto conduce
a que diferentes empresas utilicen el mismo transgén
y hagan sus propias transformaciones y seleccion de
sus lineas para desarrollar varios hibridos de su propia
manufactura. Esta variacion de localizacion transgénica
es de lo mas importante a tomarse en cuenta cuando se
trate de la contaminacion del maiz nativo y acumulacion
de transgenes, como posteriormente se discutira.

Por otro lado, la mayoria de los investigadores que han
experimentado con estos métodos de transformacion
han mencionado que son métodos precisos y que el maiz
transgénico producto de ellos no implica riesgo alguno
ni para las poblaciones del maiz ni para el hombre y los
animales que se alimentan con este cultivo; sin embargo,
en la amplia revision bibliografica hecha por Latham et
al. (2006), y Wilson et al. (2004, 2006) encuentran que
esa suposicion no es correcta porque el proceso de
transformacion, a la par que inserta el transgén, éste se
acompafa de mutantes inesperados como segmentos
de ADN de la planta hospedante, varias mutaciones
cromosomicas como  translocaciones, inversiones,
duplicaciones, deficiencias 'y mutaciones génicas
inducidas por el evento de trasformacion, que son de
dos tipos generales: a) las asociadas al T-ADN, que son
causadas por el evento de insercion y b) las independientes
del T-ADN, que son mutaciones gendomicas inducidas
por varios factores como el cultivo de tejidos, entre otros.
Estas mutaciones, al ser transmitidas por los hibridos
transgénicos a las poblaciones nativas de maiz, podrian
ser motivo de diversos riesgos para ellas, por lo que los
evaluadores deberian ser estrictos y obligar alas empresas
semilleras a eliminar, al maximo posible, muchas de las
mutaciones antes de someter las semillas a evaluacion y
conceder los permisos para cultivarlas comercialmente.

Schouten y Jacobsen (2007) consideran que la serie
de mutaciones génicas y cromosomicas mencionados
en el parrafo anterior no pueden ser dafiinas, ya que
en las poblaciones nativas de maiz y de otros cultivos



KATO-YAMAKAKE

se han producido, espontaneamente o inducidas por
radiaciones o substancias mutagénicas, y se han usado
en el mejoramiento de cultivos cuyos productos obtenidos
y cultivados han sido alimento del hombre y del ganado y
no han causado dafio alguno por miles de afios; entonces,
segun estos autores puede concluirse que lo propuesto
por Latham et al. (2006) y Wilson et al. (2004; 2006) no
es correcto; sin embargo, el autor del presente documento
considera que los posibles mutantes que podrian ser
transmitidos por hibridos transgénicos a las poblaciones
de maiz nativo serian diferentes, aunque muchos sean
similares o iguales a los espontaneos e inducidos, por
su origen y modo de introduccion al maiz nativo, y serian
tambiéndistintos por sumanerade comportarseenelnuevo
ambiente genético de las poblaciones nativas. Un hibrido
transgénico permitido para cultivarse comercialmente
tendria un contenido variable de mutantes (es imposible
dar ndmeros, pero pueden ser muchos, tal vez decenas o
cientos), unos ligados estrechamente al transgén integrado
y otros independientes del locus de integracion y dispersos
en el genoma; si este transgénico se cultiva por muchos
afos en una region dada, en cada generacion de cultivo
todo el grupo de mutantes seria depositado junto con el
transgén en las poblaciones del maiz nativo; asi, cada
generacion sumaria al del ciclo anterior y de esta manera
todos los mutantes incrementarian su frecuencia al mismo
tiempo, mientras en la region se cultive el mismo hibrido
transgénico. De esta manera, la co-adaptacion de cada uno
de los mutantes al ambiente genético de las poblaciones
nativas tendrian dificultades paralograrloy las poblaciones
podrian entrar a un estado de caos genético porque seria
como si en cada generacion se incrementara la necesidad
de aumentar la velocidad de eventos co-adaptativos (de
remediacion), lo que podria ser explicado como sigue:
el genoma de las poblaciones en cuestion perderia
gradualmente la capacidad de enfrentarse a la presion
de tantos mutantes tan diversos que en cada generacion
de cultivo entrarian a las poblaciones; en cambio, en las
poblaciones nativas de forma natural las mutaciones se
van originando y co-adaptandose gradualmente porque a)
en cada generacion las mutaciones ocurren en muy baja
frecuencia, y b) asi pueden disponer del tiempo requerido
para su co-adaptacién al genoma. Bajo esta Optica, las
propuestas de Latham et al. (2006) y Wilson et al. (2004,
2006) son correctas. Como en cada region se cultivarian
varios hibridos transgénicos y como cada uno de ellos
llevaria un conjunto diferente de mutaciones, el proceso
arriba descrito resultaria mas complejo y mucho mas
riesgoso.

Formacion de transgénicos multiples

Hasta aqui se han considerado solamente a los
trangénicos que poseen un solo transgén; esto es, RR
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o cualquier variante de Bt (los genes Cry); sin embargo,
desde hace algunos afios se ha estado experimentando
con transgenes multiples; es decir, aquellos que contienen
varios genes de interés que codifican para diferentes
caracteres que otorgan ventajas a los organismos
transformados y que todos estan presentes en cada uno
de ellos. Lo mas facil y rapido para obtener transgénicos
multiples con la tecnologia actual es la de cruzar lineas
de maiz con distintos transgenes individuales y formar,
primero, un hibrido condos construcciones; posteriormente,
este doble transgénico se cruzaria con otro hibrido para
tener uno con tres transgenes y, asi sucesivamente se
realizarian las hibridaciones necesarias para integrar en
un individuo los transgenes deseados; esto es lo que se
llama estrategia o proceso iterativo (Dafny-Yelin y Tzfira,
2007; Halpin, 2005; Peng, et al.,, 2014; Que et al., 2010;
Taverniers et al., 2008). En la actualidad se tienen al menos
una docena de hibridos comerciales en maiz con dos y
hasta cuatro transgenes distintos, combinaciones entre el
gen EPSPS-CP4 de lineas RR y diferentes variantes Cry de
Bt obtenidos mediante eventos iterativos (Que et al., 2014);
sin embargo, estos hibridos obtenidos mediante procesos
iterativos tienen la desventaja de que por no tener ligados
los trangenes apilados, en sus primeros cruzamientos
en el proceso de formacion de los hibridos, los diferentes
transgenes tenderian a segregar meidticamente, lo
cual ocasionaria problemas para mantener juntos a
los diferentes trangenes; esto es, en las generaciones
avanzadas habria que trabajar con grandes poblaciones
de progenies con el fin de identificar aquellas que retienen
todos los transgenes apilados en una misma planta.

Otra modalidad es la denominada co-tranformacion,
gue consiste en que varios transgenes se insertan
simultdneamente en un solo locus cromosdémico. Lo
ideal de estos transgénicos multiples, es que ademas de
tener los diferentes transgenes juntos en cada individuo,
dichas construcciones deben estar concatenadas, unas
seguidas de las otras y localizadas en un locus especifico
de los cromosomas; esto es, intimamente ligados entre
si, aspecto que es dificil de obtener con la tecnologia
molecular actualmente disponible. Parece que aln tomara
algun tiempo para que se logren hibridos comerciales
con las caracteristicas ideales (Dafny-Yelin y Tzfira, 2007;
Halpin, 2005; Peng et al,, 2014; Que et al., 2010; Tavernier et
al., 2008; Yau et al., 2013).

Entre las metodologias tendientes a insertar diferentes
transgenes en un locus deseado estan: a) la de formar
minicromosomas; es decir cromosomas artificiales con
todos los transgenes asociados en él y, por lo tanto, no
modifica el genoma normal del cultivo (Yu et al., 2007) y
b) el método que usa SSR (Site-specific recombination)
(Srivastava 'y Thompson, 2016), TALENs (Yau et al., 2013) y
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CRISPR/Cas9 (Manghwar et al., 2019) para lograr obtener
transgénicos multiples. No obstante, estas metodologias
aun tienen el inconveniente de que para lograr la
transformacién multiple de transgenes localizados en un
solo locus es necesario utilizar el cultivo de tejidos para
insertar los transgenes, uno por uno, y recuperar en cada
paso las plantas transformadas con un transgén mas.
Como se ha explicado anteriormente, el cultivo de tejidos
ocasiona variacion somaclonal, y consecuentemente
los nuevos hibridos contendrian diversas mutaciones
y aberraciones cromosomicas que podrian causar
los mismos dafos ocasionados por los transgenes
individuales distribuidos al azar en el genoma del maiz,
pero posiblemente de forma mas compleja y drastica,
porque en cada evento de insercién de un nuevo transgén
se adicionarian mutaciones somaclonales de nuevo cufio
(Yauetal, 2013).

Desde el punto de vista del mejoramiento genético
parece muy convincente poder integrar simultdneamente
varios transgenes ligados entre si'y localizados en un solo
locus cromosomico; se comportarian como un gen simple,
0 supergen, con muy baja frecuencia de segregacion, lo
que haria mas sencilla la introgresion y conversion de
lineas endogamicas; sin embargo, la construccion de
este complejo de caracteres multiples muestra varias
limitaciones, como el disefio y ensamblaje del vector, la
transformacioén y el analisis de la expresion génica. Aun
cuando existe un nimero razonable de promotores, no se
sabelarespuesta que puede ocurrircuando se combinanen
un conjunto. Conforme se incrementa el tamafo del T-ADN
se hace mas dificil el disefar la estructuracion del Unico
locus de insercién. Toda esta complicacion ha resultado
en la necesidad de hacer vectores de trasformacion mas
eficientes, que sean apilamientos moleculares de menor
tamafio con transgenes de expresion similar y enviarlos
en combinaciones en los procesos de transformacion, en
lugar de ponerlos todos juntos. De esta forma habria mas
flexibilidad de combinacién cuando se quieran enviar los
productos que se adecuen a las necesidades de diferentes
regiones (Halpin, 2005; Que et al., 2010; 2014).

Anormalidades cromosdémicas por insercion transgénica

La insercion transgénica se lleva a cabo mediante una
compleja interaccion entre los bordes derecho e izquierdo
del T-ADNy los extremos libres del genoma en su punto de
insercion, segun modelos desarrollados por Gheysen et al.
(1991),Koncs et al. (1992), Mayerhoferetal.(1991) y Tinland
(1996). Esta compleja interaccion proporciona evidencia
de que en el evento de integracion del transgén en los
cromosomas de las plantas esta involucrado un proceso
de recombinacién ilegitima. También se han observado
casos mas complejos de integracion de transgenes, tales
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como deficiencias, duplicaciones e inversiones en los
extremos de los transgenes o secuencias gendmicas de
origen desconocido y asociados con los transgenes vy el
ADN gendmico (Gheysen et al,, 1991; Ohba et al.,, 1995).

Segun Kohli et al. (2010), muchos de los transgenes
integrados poseen modificaciones estructurales menores
dificiles de detectar con los métodos de poca resolucién
comolahibridaciondelSouthernbloty FISH, porloquedeben
usarse métodos de alta resolucion como la secuenciacién
de ADN; entonces, el impacto que puedan tener las
modificaciones cromosomicas sobre los transgenes,
principalmente sobre genes vecinos, es desconocido; es
decir, no se sabe sobre factores importantes como el efecto
de posicion que refleja la influencia del ADN enddgeno
a ambos lados del sitio de integracion. La formacion de
modificaciones estructurales de los cromosomas también
podria ocurrir por apareamiento no homalogo de cadenas
largas que resultarian mediante la duplicacion espontanea
de transgenes en diferentes cromosomas (Figuras 1y 3;
Kato-Yamakake, 2004).

Silenciamiento de transgenes

La co-supresién es un tipo de silenciamiento que
consiste en una represion coordinada (con frecuencia
también reactivacion coordinada) de un transgén y un gen
enddégeno homologo o dos trangenes homadlogos (Matzke
y Matzke, 1995).

La importancia de las secuencias homdlogas en la
induccion del silenciamiento transgénico se observa
cuando esta presente un segundo transgén que presenta
homologia con uno previamente insertado, ocasionando
su inactividad en la region del promotor. A pesar de que
son inactivadas copias simples, en el caso de integracion
de copias multiples la eficiencia de la inactivacion se
incrementaria, especialmente silas secuencias se insertan
concatenadas, y los transgenes homologos son alélicos o
no estan ligados (Meyer y Saedler, 1996).

Estos fendmenos de silenciamiento génico dependientes
de la homologia son caracterizados por una relacion
inversa entre el nimero de copias de una secuencia
especifica y su magnitud de expresion. El silenciamiento
génico transcripcional frecuentemente esta asociado
con el incremento de la metilacion, sobre todo en
promotores, que es heredable mitética y meidticamente.
El silenciamiento génico postranscripcional involucra la
degradacion de secuencias especificas del ARN mensajero
que ocurre predominantemente, pero no exclusivamente,
en el citoplasma. En muchos casos de silenciamiento
génico post-transcripcional, las regiones transcritas de
transgenes son metiladas; sin embargo, esta metilacion
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Figura 1. Proceso general de contaminacion del maiz nativo por diversos transgenes si los hibridos transgénicos son

sembrados en los campos de México.

usualmente no conduce a silenciamientos meidticamente
heredables, y queda incierto el papel del silenciamiento
génico post-transcripcional (Matzke et al, 2000). El
silenciamiento de transgenes es un fendmeno bien
documentado y puede ocurrir por diversos mecanismos;
por lo tanto, las variedades e hibridos transgénicos
usualmente contienen copias funcionales y no funcionales
del mismo transgén (Smith et al., 2001).

En vista de que no se ha detectado una relacion positiva
entre el nimero de copias del transgén y su expresion
en eventos individuales, es muy posible que existan
otros factores que influyen en el silenciamiento de esas
construcciones, como la metilacion, resultando en ADN
modificado por cromatina estructural en areas vecinas al
locus de insercion del transgén (Shou et al., 2004).

Los experimentos de transformacién indican que la
insercion de transgenes multiples induce el silenciamiento
de esas construcciones, con frecuencia asociada con
la co-supresion de genes enddgenos homodlogos. Esta
inactivacion de transgenes también puede suceder
mediante dos eventos sucesivos, a nivel de transcripcién
o de post-transcripcion (Kohli et al., 2010).
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Los efectos epigenéticos de silenciamiento se logran
mediante una variedad de mecanismos moleculares
que conducen a la expresion génica, éstos incluyen
modificaciones en las histonas de los nucleosomas,
cambios en la estructura cromatinica de los cromosomas,
metilacion de ADN, ARN de interferencia, ARN no
codificante y efectos de homologia. Estos mecanismos se
han observado en amplios grupos de organismos, desde
levaduras hasta plantas y mamiferos, lo que sugiere que
estan ampliamente presentes y conservados desde el
punto de vista evolutivo (McEachern, 2012).

El silenciamiento de genes en la fase de transcripcién
(SGT) puede ser ocasionado por efectos epigenéticos
debido a que las histonas de la cromatina son metiladas
y ésto induce que el promotor del transgén en el T-ADN
sea silenciado, evitando que el ADN del transgén sea
transcrito 'y, por ende, no se produzca proteina alguna;
otra opcién es que la cromatina del T-ADN se convierta
en heterocromatina por condensacion; en este evento la
heterocromatina formada puede afectaraotrogeneogenes
cercanos al loci de insercidn transgénica, y asi, esos genes
enddgenos también sean silenciados simultdneamente al
silenciamiento del transgén. Una vez que el transgén se ha
transcrito y se forma el ARNm, éste puede ser silenciado
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por produccion de ARNi (ARN de interferencia) que lo inhibe
o destruye, en silenciamiento post-transcripcional (SGPT)
(Vaucheret et al., 1998). Anteriormente se consideraba que
el SGTy el SGPT ocurrian siempre de forma independiente;
sin embargo, ahora se tienen evidencias de que ésto no
siempre es cierto; se han encontrado casos en que los
factores que inducen el SGT, ARNiy proteinas se conservan
hasta después de terminada la fase de transcripcion,
dando oportunidad de afectar al ARNi post-trancripcional,
haciendo que el SGPT sea incierto o variable (Vaucheret y
Fagard, 2001).

Proceso de contaminacion de transgenes mediante
polen y semilla

En paginas anteriores se ha mencionado que el maiz
desde su origen y domesticacién ha tenido una vida
muy dindmica, accion que se ha mantenido hasta el
presente. Si se toma en consideracion dicho dinamismo,
al permitirse el cultivo de hibridos transgénicos de forma
comercial en México, es obvio que el maiz nativo seria
contaminado de dos maneras: a) mediante el polen que
fecundaria un sinnimero de plantas nativas cultivadas
en campos adyacentes a las de los hibridos transgénicos
vecinos; y b) en muchos campos sembrados con hibridos
transgénicos se deje de hacerlo, existiendo la posibilidad
gue en ese campo en algin momento vuelva a sembrarse
maiz nativo y contaminarse por plantas provenientes de
granos dejados por siembras transgénicas precedentes.

Habria muchas limitaciones para evitar que estas dos
maneras de contaminacién ocurran en la practica, sin
importar que teéricamente se haya definido una distancia
determinada de separacién entre parcelas de maiz nativo e
hibrido y que sea cumplida como se establece en la ley. Por
lo tanto, la contaminacion del maiz nativo por transgenes,
ya sea de forma anual o dos veces por afo, seria un
hecho irremediable si se revoca la accién preventiva de
la moratoria de facto del cultivo de transgénicos en el
territorio mexicano.

Los hibridos transgénicos serian cultivados en muchas
regiones y campos del territorio mexicano, ademas de que
las diversas semillas de las distintas empresas que las
producen y comercializan contienen diversos transgenes
distribuidos en distintos loci de los cromosomas del
genoma del maiz. Se conocen decenas de hibridos
transgénicos diferentes en el mercado: a) con un solo
transgén RR resistente al herbicida glifosato y el que
codifica resistencia a plagas Bt y sus variantes Cry; b) con
dos y tres transgenes, combinaciones de las mencionadas
en el punto anterior. Si llega el momento en que México
permita el cultivo de maiz transgénico de forma comercial,
estas combinaciones tendientes a apilar transgenes
ocurririan como se muestra de forma esquematica y
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simplificada enla Figura 1, diferentes hibridos transgénicos
(circulos) se sembrarian en muchos sitios del pais con
semilla que proveniente de distintas empresas (HT1, 2, 3,
etc. dentro de circulos) en campos vecinos sembrados con
variedades de maiz nativo (cuadros pequefios); en cada
regién, estos hibridos contaminarian a las poblaciones
nativas adyacentes mediante polinizacién, y algunas de
estas poblaciones podrian ser contaminadas por mas de
un hibrido de tal manera que la poblacidon terminaria con
diferentes transgenes (enla actualidad sélo dos transgenes
RRy Bt consusdistintas variantes (Cry1,Cry2,etc.);asuvez,
estas poblaciones intercambiarian los transgenes entre
ellas (diferentes flechas) y posteriormente contaminarian,
mediante la cadena de movimientos migratorios descritos
en secciones anteriores, que finalmente formarian
poblaciones contaminadas con todos los transgenes
sembrados al inicio de la entrada de estos hibridos
(Cuadro central, Figura 1). El tiempo requerido para llegar
al final de este complejo flujo transgénico dependeria de la
rapidez e intensidad con la que interactien las diferentes
poblaciones vy la tolerancia a la cantidad de transgenes
contaminantes que pudieran mostrar distintas poblaciones
en los diferentes ambientes regionales.

Acumulacién de transgenes mediante procesos
meiodticos

Introducido el transgén a las células in vitro, mediante
alguno de los varios métodos posibles, éstas se someten
al proceso de seleccidn de células transformadas en las
que pueden ocurrir dos grupos de eventos: 1) al menos un
transgén se encuentra en todas las células transformadas,
insertado al azar en alguno delos cromosomas del genoma
receptor y, ademas, puede haber copias adicionales en
varios loci de uno 0 mas cromosomas; esos loci pueden
tener mds de un transgén repetido en serie (Gordon-
Kamm et al., 1990; Pellicer et al., 1980; Rhodes et al,
1988); 2) las copias adicionales pueden ser inactivadas por
varios mecanismos que existen para detectar y controlar
la invasion de ADN extrafio; pero no todos los transgenes
repetidos son inactivados (De Block et al., 1987; Kumpatla
etal, 1998).

Se sabe de la existencia de duplicaciones génicas
en vegetales y animales; el maiz no es la excepcion, y
se han identificado duplicaciones por apareamiento y
recombinacion entre cromosomas supuestamente no
homodlogos, originando nuevos alelos en el caso de los loci
Ry A que controlan la sintesis de pigmentos, o formando
translocaciones en el maiz monoploide (Carlson, 1988).
También existen duplicaciones en los genes de los ARN
ribosomales 18S y 28S en miles de copias en serie en el
organizador nucleolar del cromosoma 6 en maiz (Phillips
et al, 1971). Lo anterior demuestra que las duplicaciones
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no siempre son inactivadas en las poblaciones. En
los organismos existen mecanismos mediante los
cuales se induce la duplicacion y amplificacion de los
genes (Kaessmann, 2010; Ohno, 1970; Reams y Roth,
2015); entonces, ademas de lo propuesto en parrafos
anteriores, los transgenes individuales que se integran a
las poblaciones nativas de maiz también podrian llegar a
formar cadenas de diferente longitud.

Una vez que el maiz nativo haya sido invadido por
transgenes y la frecuencia de éstos sea suficientemente
alta, de manera que el cruzamiento entre plantas
conteniendo transgenes sea frecuente, y esos trangenes
provengan de hibridos formados por lineas con
transformacién independiente de varias empresas
semilleras, éstos serian multiplicados adicionalmente
como se muestra en la Figura 2. Debido a que cada hibrido
transgénico lleva en sus células un solo transgén en loci
de diferentes cromosomas, el maiz contaminado podria
tener plantas conteniendo un nimero variable del mismo
transgén, o si los hibridos poseen trangenes distintos, el
numero de cada transgén podria ser variable en clase y
posicion; asi, cada transgén se encontraria por duplicado,
triplicado, o en multiplos superiores; sin embargo, es muy
probable que también ocurra el incremento de transgenes
mediante apareamiento no homadlogo y recombinacion de
€s0s segmentos cromosomicos asi asociados.

T T
) —_—
X
Cromosomas no T ]
homologosconelmismo 5 5 55
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® L L B J
X —>
T T
3 3 3 3
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Lo mas probable es que los hibridos de diferentes
empresas semilleras aporten a la contaminacién de las
variedades nativas con el mismo transgén pero localizado
en diversos loci cromosémicos; un hibrido dado podria
tener la construccion localizada en el brazo largo del
cromosoma 3y otro hibrido, con el mismo transgén, pero
en el brazo corto de ese mismo cromosoma 3. Si estas
plantas llegan a cruzarse entre ellas formarian un bivalente
doble heterocigote para ambos transgenes (Figura 2).
Ahora, si ocurre una recombinacion entre ellos, se formaria
un cromosoma sin transgén y otro con dos transgenes;
si la planta con el cromosoma 3 con dos transgenes se
autofecunda o se cruza con otra planta semejante seria
posible obtener plantas con cuatro transgenes, dos en
cada cromosoma 3.

Si esta planta con cuatro transgenes se autofecunda o
se cruza con otra semejante resultarian plantas con ocho
transgenes iguales. Este proceso meidtico puede ocurrir
entre cromosomas no-homoélogos, (i.e. 3y 5); se podrian
formar plantas con el mismo numero de transgenes
iguales, pero ahora en dos cromosomas no-homologos
(Figura 2); de esta manera, se irfan generando plantas con
un ndmero creciente de transgenes dentro de la misma
poblacion y situaciones semejantes en otras poblaciones.

Planta con dos bivalentes no
homadlogos con 8T después

*—

TT de la contaminacion del maiz
nativo
—_—
.r -r 1 1
e T7
TT
55
[ TT T
e
55
3 3
—_—>
) . Este aumento puede
1 continuar conforme
T se obtengan plantas
mediante transformacion
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Figura 2. Aumento de transgenes T por recombinacion en el maiz nativo contaminado por transgenes introducidos al

genoma mediante transformacion independiente.
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De esta forma, dependiendo del nimero de hibridos
sembrados en diferentes regiones del pais, las poblaciones
contaminadas podrian llegar a tener varios transgenes
iguales localizados en diferentes loci y cromosomas. Si
ocurren los distintos cruzamientos ejemplificados en la
figura anterior y otras posibles combinaciones, resultaria
la posibilidad de que un mismo transgén se multiplique
a numeros muy elevados. Si con el tiempo se cultivan
hibridos con distintos transgenes la cantidad de transgenes
que podrian existir en el maiz del futuro seria inmenso. No
se sabe cual seria el umbral de frecuencia de transgenes
que tolerarian diferentes poblaciones de maiz nativo, pero
aqui solamente se muestra la forma en que ocurririan los
aumentos con el tiempo.

Otra posibilidad de incremento de transgenes es la de
que éstos lleguen a formar cadenas en serie; es decir,
transgenes ligados, muy préximos uno de otro en un
mismo segmento cromosomico. El proceso por el cual
estas cadenas de transgenes en serie se pueden formar es
el siguiente (Figura 3): a) lo primero que debe ocurrir es que
durante la transformacion dos trangenes se localicen en
loci muy cercanos en cromosomas homologos de células
diferentes, y sean seleccionadas para formar dos hibridos
distintos; b) que estos cromosomas se encuentren en la
misma poblacion contaminada y que puedan juntarse en
la misma planta por cruzamiento y produzcan plantas
como las mostradas en la figura; c) que en el bivalente
que se formaria ocurra un intercambio (recombinacion)
entre las cromatidas homologas, lo que resultaria en una
cromatida con dos transgenes ligados entre ellos, pero
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separados por un pequefo segmento de ADN enddgeno
que puede variar en longitud pero relativamente pequefio;
esta cromatida con dos transgenes pasaria a ser parte de
un gameto, masculino o femenino, que si fecunda a otro
gameto formado por el mismo mecanismo daria una planta
transgénica, ahora con dos transgenes iguales ligados en
cada homologo; es decir, una planta homocigotica para los
dos transgenes.

DISCUSION GENERAL

Enlas secciones precedentes se hamostrado claramente
que al permitirse la introduccién de semillas de hibridos
transgénicosalmercadoparasucomercializacionysiembra
en todo el territorio de México ocurriria un flujo general de
transgenes mediante polinizacion, introduciendo estas
construcciones a las poblaciones de las diferentes razas
de maiz existentes en el pais. Esta transferencia masiva se
produciria cada afio (en algunas regiones cada dos afios)
e iniciaria un proceso de acumulacién constante en el
maiz nativo, primero por el cultivo anual y, posteriormente,
por el mecanismo meidtico de recombinacion genética
produciendo dos tipos de dispersion de transgenes en
las poblaciones: a) dispersiéon general en el genoma de
transgenes individuales y b) agrupaciones de transgenes
intimamente ligados en serie.

El uso del cultivo de tejidos durante el proceso de
transformacion y regeneracion de plantulas transgénicas
causa variacion somaclonal, que implica la produccién de
muchas mutaciones génicas y cromosomicas dispersas
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Figura 3. Proceso general de contaminacion del maiz nativo por diversos transgenes si los hibridos transgénicos se

siembran en los campos de México.
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en el genoma y otras ligadas a los sitios de insercion de
transgenes. Estas mutaciones también se incrementan a
la par del incremento de los transgenes.

Elincremento de transgenes y mutantes en los genomas
traerfa  como consecuencia eventos epigenéticos
como el silenciamiento de genes y sus promotores, y
modificaciones de interacciones intergénicas, ahora sf
expresando los dafios causados por todos los cambios
hechos en elgenoma. Como los transgenes acumulados no
pueden ser eliminados, las consecuencias se presentarian
indefinidamente y las poblaciones entrarian a etapas de
degeneracion, y con el tiempo llegarian a su extincion. Con
esto queda explicada la gran diferencia entre cultivar maiz
transgénico en un ambiente agricola en que se siembren
solamente hibridos convencionales (ejemplo tipico, los
Estados Unidos de América) y cultivar dichos hibridos en
un ambiente donde predominan las poblaciones y razas
nativas, como es México.

Por el momento, en México no es posible hacer
investigacion con plantas transgénicas, especialmente en
el campo y, aln en invernadero, por la situacién legal que
existe debido a la conveniencia de no dar oportunidad de
contaminar al maiz nativo; sin embargo, en la literatura se
encuentramuchainformacion que podriallevar areflexionar
y tomar decisiones para evitar riesgos mayusculos sobre
nuestros maices nativos y su futuro. No entender esto y
actuar solamente considerando posiciones del extranjero
sobre las bondades de los transgénicos resulta un
absurdo (Druker, 2018). Aqui se hizo una parte de revision
de literatura existente y se ha llegado a proponer que no
es prudente ni necesario el permitir cultivar transgénicos
en México. Aun hay mucha informacion que desenterrar
para moldear la mente y quedar convencidos de que esas
construcciones “artificiales” no son buenas para la vida
de los organismos, incluyendo al hombre y que se tiene
que tomar otros caminos. México tiene la materia prima
necesaria para salir avante por su propio esfuerzo, lo que
falta es la voluntad para hacerlo. ;Por qué en México se
tiene un programa de adaptacion de tecnologia al que
se le da gran importancia y no se piensa seriamente en
dar mas apoyo a la ciencia basica, siendo que es la Unica
que puede desarrollar tecnologias nuevas? Se dice que la
ciencia basica es muy costosa, pero ¢no es mas costoso
depender del extranjero importando millones de toneladas
anuales de maiz amarillo (mezclado con transgénicos) que
necesita el pais para solventar la alimentacion de ganado
y requerimientos de la industria y de maiz blanco para la
alimentacion del humano? Esta situacion es resultado de
que el gobierno mexicano, desde hace muchos afios no ha
apoyado seriamente a la ciencia mexicana y ha preferido
ser dependiente del extranjero creyendo que esa politica
es mas comoda y menos costosa; se sabe que es todo lo
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contrario, que esta politica induce no sdélo a la dependencia
de alimentos sino también de muchas otras cosas.

Uno de los problemas que provocan las empresas que
producen y comercializan hibridos transgénicos es que al
registrar éstos ante los reguladores de los Estados Unidos,
la Administracion de Medicamentos y Alimentos (FDA
en inglés) y la Agencia de Proteccion Ambiental (EPA en
inglés), no incluyen toda la informacion que caracteriza a
los materiales transgénicos para que sean aprobados para
siembra comercial como semilla sinriesgos futuros (Druker,
2018; Vallianatos y Jenkins, 2014). Wilson et al. (2004) y
Latham et al. (2006) informaron que todas las variedades
transgénicas aprobadas para su uso comercial muy
probablemente contienen cientos o miles de mutaciones
grandes y pequefas, a nivel de genoma y anexas en los
sitios de insercion de los transgenes, que no han sido
reportadas. Todas estas mutaciones potencialmente
tienen la capacidad de causar dafios al genoma.

Silas empresas semilleras estadounidenses no han sido
claras ante la FDA y a la EPA, entre otras dependencias
gubernamentales, y esto lo ha permitido el gobierno de
los Estados Unidos, implica que han hecho lo mismo con
el pueblo de ese pais con el fin de obtener la aprobacion
de los hibridos transgénicos para comercializarlos. Aqui
es donde los diversos autores son una fuente importante
de informacion, no soélo de ejemplos, sino también de las
criticas, interpretaciones, puntos de vista de investigadores,
expertos, y en general de la ciudadania norteamericana.

Con esta informacion se infiere que la mayoria, si no
es que todos los transgénicos comercializados no son
confiables, como lo expresan las empresas semilleras. En
el libro de Alvarez-Buylla y Pifieyro-Nelson (2013), y todas
las referencias ahi dadas, claramente se explican los dafios
gue pueden causar los transgénicos en la alimentacion
y en la salud humana y animal, en la ecologia terrestre y
acuatica, temas que son de primera importancia. En este
sentido, existen dos trabajos especificos que vale la pena
mencionar, el de Séralini et al. (2014) que demuestran que
el herbicida Roundup (glifosato) puede inducir tumores en
mamas, higado vy rifiones de ratas alimentadas durante
dos afos con alimento conteniendo este herbicida; de
forma similar, la produccion de EPSPS (enzima de la
expresion del transgene del maiz NK603) puede dar origen
a patologias comparables a los causados por el herbicida;
este estudio es la primera documentacion detallada de
los efectos a largo plazo del consumo de un organismo
genéticamente modificado, especificamente del grano
de maiz tolerante al herbicida Roundup. El otro trabajo
publicado se refiere a que alimentos preparados con
maiz, como la tortilla, que son consumidas diariamente en
grandes cantidades en México, se encontré que 90.4 % de



ACUMULACION DE TRANSGENES EN MAIZ NATIVO

209 muestras analizadas contienen diversos transgenes;
en general, en las muestras analizadas fueron detectados
siete eventos transgénicos en diferentes frecuencias;
estas y otras evidencias de presencia de transgenes
existen no sélo en muestras de alimentos en México, sino
también en diversos lugares del mundo (Gonzalez-Ortega
et al., 2017). Lo anterior significa que muchas personas, a
nivel mundial, actualmente se encuentran consumiendo,
directa o indirectamente, diversos transgenes y estan
bajo el riesgo de ser afectados en su salud. Este posible
riesgo estaria incrementandose gradualmente de acuerdo
con las posibilidades de contaminacion y acumulacion de
transgenes, como se discute en el presente documento.

Lo preocupante de la situacion en México es que existen
autoridades, académicos y agricultores que, ya sea por
falta de informacién o por dependencia interesada, estan
convencidos de las "bondades” de los transgénicos que las
transnacionales difunden, y estan totalmente de acuerdo
por la anulacion de la prohibicidn preventiva vigente.

Alargo plazoladeclinacién del maiz nativo seria inevitable
una vez que se introduzcan los transgénicos al cultivo
comercial, primero por las razones dadas anteriormente y
segundo porgue una vez contaminadas las razas de maiz
serfa imposible eliminar dicha contaminacion, no soélo
de transgenes, sino de multitud de mutaciones génicas
y de aberraciones cromosémicas que los acompafarian
y que se formarian de novo dentro de las poblaciones
contaminadas.

Por otro lado, México es un pais montafioso y no tiene
grandes superficies arables de terreno, como son las
enormes planicies que Estados Unidos posee; entonces,
no es posible que se elimine por completo al maiz nativo y
sea substituido por transgénicos; simplemente, no ha sido
posible cultivar los hibridos convencionales mas que en 15
a 20 % de la superficie dedicada al cultivo de maiz, y ésto es
porque alrededor del 80 % del terreno cultivable en México
corresposponde a tierras de temporal; es decir, lugares de
lluvia limitada y muy variable, con terrenos disparejos y
sin posibilidades de riego (Cruz et al., 2010). Los hibridos
transgénicos, como los hibridos convencionales, no
estan hechos para cultivarse en esas condiciones por la
ausencia de variacion genética; ésto lleva a reflexionar
que de perderse la mayoria del maiz nativo, eternamente
se estaria dependiendo de la importacion de grano
transgénico. ;Como estar acorde con el uso tan variado
que el mexicano hace de este cultivo, principalmente
en el aspecto culinario al que se estd acostumbrado
regionalmente por milenios? ¢El mexicano podria vivir
alimentandose con maiz transgénico uniforme? Se
piensa que no. La gastronomia mexicana tradicional seria
afectada y tenderia a desaparecer. La manera de evitar
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que se pierda el maiz nativo, como ha sido explicado, es
no permitir la siembra de maiz transgénico y mantener
vigente tal medida indefinidamente.

CONCLUSION

Si México decide en algin momento permitir la entrada
libre de hibridos transgénicos de maiz para su cultivo
comercial en el pais, se podria esperar el inicio de la
extincion del maiz nativo a largo plazo y, la pérdida de la
cultura del maiz y la variada gastronomia mexicana. Aun
cuando las inferencias del presente trabajo representan
riesgos potenciales tedricos, éstos son de alta factibilidad,
por lo que se recomienda hacer el mayor esfuerzo porque
se establezca de forma definitiva y permanente una
legislacion preventiva de no cultivar maiz transgénico
en todo el territorio mexicano, en sustitucion de leyes y
reglamentos, a fin de imprimir un sentido realista de la
situacion maicera histérica y nacional.
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