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Figura 40. Liberaciones al ambiente de algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 

88701 × MON 88913 en Estados Unidos (país de origen). ............................................................. 210 
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SOLICITUD DE PERMISO DE LIBERACIÓN AL AMBIENTE EN ETAPA EXPERIMENTAL DEL 

ORGANISMO GENÉTICAMENTE MODIFICADO ALGODÓN MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913 EN ÁREAS AGRÍCOLAS DE LA ECORREGIÓN NIVEL 

IV 9.5.1.2 PLANICIE COSTERA TAMAULIPECA CON VEGETACIÓN XERÓFILA O SIN 

VEGETACIÓN APARENTE (en adelante “Planicie Costera Tamaulipeca”), DURANTE EL 

CICLO AGRÍCOLA PRIMAVERA-VERANO 2024. 

Se entrega además el documento Análisis de Riesgo del evento algodón MON 88702 × MON 

15985 × COT102 × MON 88701 × MON-88913-8 de acuerdo a la Norma de Análisis de Riesgo 

NOM-002-SAG-BIO-SEMARNAT-2017 (ANEXO 36). 

Art. 5° RLBOGM. 

I. NOMBRE, DENOMINACIÓN O RAZÓN SOCIAL DEL 
PROMOVENTE Y, EN SU CASO, NOMBRE DEL REPRESENTANTE 
LEGAL; 
 
Monsanto Comercial, S. de R. L. de C. V. 
 
Representantes legales: 
 
M. en C. Luis Adrián Castillo León. 
Dr. Jesús Eduardo Pérez Pico. 
Ing. José Javier Gándara Espinosa. 
 

II. DOMICILIO PARA OÍR Y RECIBIR NOTIFICACIONES, ASÍ COMO 
EL NOMBRE DE LA PERSONA O PERSONAS AUTORIZADAS PARA 
RECIBIRLAS; 
 
Blvd. Miguel de Cervantes Saavedra No. 259. 
Col. Granada. 
Alcaldía Miguel Hidalgo. 
C.P.11520. CDMX, México. 

Monsanto Comercial, S. de R. L. de C. V. 

Personas autorizadas para recibir las notificaciones: 

M. en C. Luis Adrián Castillo León. 
Dr. Jesús Eduardo Pérez Pico. 
Ing. José Javier Gándara Espinosa. 
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III. DIRECCIÓN DE CORREO ELECTRÓNICO PARA RECIBIR 
NOTIFICACIONES, EN CASO DE QUE EL PROMOVENTE DESEE SER 
NOTIFICADO POR ESTE MEDIO; 
 

No se proporcionan. 

 

IV. MODALIDAD DE LA LIBERACIÓN SOLICITADA Y LAS RAZONES 
QUE DAN MOTIVO A LA PETICIÓN; 
 
Que por medio de la presente me dirijo a Usted para presentar, con base a los artículos 32 

fracción I, 36, 42, 44, 46, 70 y 71 de la Ley de Bioseguridad de Organismos Genéticamente 

Modificados (LBOGM) y los artículos 3, 5, 6, 7, 16 y 22 del Reglamento de la Ley de 

Bioseguridad de Organismos Genéticamente Modificados (RLBOGM), la formal Solicitud de 

Permiso de Liberación al Ambiente en ETAPA EXPERIMENTAL para el algodón MON 88702 × 

MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913, a liberarse durante el ciclo agrícola PV-

2024, en predios de las zonas agrícolas localizadas en la ecorregión nivel IV Planicie Costera 

Tamaulipeca con vegetación xerófila o sin vegetación aparente (en adelante “Planicie Costera 

Tamaulipeca”). Esto excluye cualquier otra área o tipo de asociación vegetal diferente a zonas 

agrícolas, así como zonas urbanas). 

Los datos a obtener en las evaluaciones en Etapa Experimental del algodón MON 88702 × 

MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 en la ecorregión “Planicie Costera 

Tamaulipeca” (Tamaulipas Norte), aunados a los datos obtenidos en otros países, responderán 

los cuestionamientos sobre los posibles riesgos a la diversidad biológica, al medio ambiente y a 

la sanidad animal, vegetal y acuícola, de acuerdo a la Ley de Bioseguridad de Organismos 

Genéticamente Modificados (LBOGM), su Reglamento (RLBOGM) y a la NOM-164-

SEMARNAT/SAGARPA-2013, y permitirán redactar el Reporte de Resultados de acuerdo a la 

citada Norma, que incluirá toda la información necesaria para responder a los requisitos de 

información para la Etapa Experimental. 

 

OBJETIVOS DE LA LIBERACIÓN EXPERIMENTAL. 

1.- Predios Regulatorios: Se utilizarán un máximo de 4 predios, distribuidos en las zonas 

agrícolas de Tamaulipas Norte (ecorregión “Planicie Costera Tamaulipeca”). Estos predios se 

escogerán de entre los predios candidatos provistos junto con esta solicitud. Su finalidad es 

generar información en campo para completar el análisis de riesgo y la información que se 

solicita por la NOM-164-SEMARNAT/SAGARPA-2013. 
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A continuación, se describe de manera específica el tipo de información a generar y los 

protocolos a ejecutar en cada caso: 

I. EVALUACIONES EXPERIMENTALES: 

 

Se generará información, de acuerdo con las secciones de la NOM-164-

SEMARNAT/SAGARPA-2013 para la Etapa Experimental, que permita corroborar que no 

existen posibles riesgos a la diversidad biológica y al medio ambiente: 

Protocolo 1: Caracterización Agronómica y Fenotípica e Interacciones Ambientales del 

Algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 en Etapa 

Experimental en Localidades de México en 2024 (ANEXO 1). 

1.- Documentar la equivalencia agronómica y fenotípica e interacciones ambientales del 

algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913, en 

comparación con el control convencional. 

Protocolo 2: Eficacia biológica y abundancia de organismos no blanco en el algodón MON 

88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 en Etapa Experimental en 

Localidades de México en 2024 (ANEXO 2). 

1.- Evaluar la eficacia biológica del algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × 

MON 88701 × MON 88913, en comparación con su contraparte convencional. 

2.- Documentar las poblaciones de artrópodos (insectos objetivo e insectos no blanco) 

presentes en el algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 

88913, en comparación con el control convencional. 

 

Se incluye información sobre las especies sexualmente compatibles con el algodón cultivado 

(algodones tetraploides) y sus parientes silvestres pertenecientes al género Gossypium 

(algodones diploides) (ANEXO 37), con los que se sabe que no se puede cruzar, para la 

ecorregión nivel IV “Planicie Costera Tamaulipeca”. Las principales conclusiones son: 

 

a) El potencial de flujo de genes desde el algodón biotecnológico a otros 

algodones cultivados es posible, pero bajo, ya que el polen es grande y 

pegajoso y su movimiento por el viento está limitado. Muchos estudios a nivel 

mundial han demostrado que la polinización cruzada, aún con actividad alta de 

polinizadores, está limitada por la distancia. Por lo que la transferencia de polen 

desde el algodón biotecnológico a otros algodones cultivados se considera 

insignificante. 
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b) El flujo génico desde el algodón cultivado a formas silvestres costeras de G. 

hirsutum es posible, dado que son de la misma especie, pero es raro porque las 

formas silvestres ocupan un nicho ecológico en áreas costeras arenosas, lo que 

las aísla del algodón cultivado que se siembra en campos agrícolas tierra 

adentro (Coppens d’Eeckenbrugge y Lacape, 2014). Entonces, la probabilidad 

de que una característica del algodón cultivado, convencional o biotecnológico, 

se transfiera al algodón silvestre es remota porque no ocurren en el mismo 

hábitat. 

c) Si ocurriera cualquier intercambio potencial de genes entre el algodón 

cultivado tetraploide (AD, 2n=4x=52) y alguna de las especies de algodón 

diploide (D o A, 2n=2x=26), resultaría en plantas triploides estériles (ADD, 

3n=3x=39) por sus diferencias de ploidía. No se han encontrado híbridos entre 

algodones tetraploides y diploides nativos producidos naturalmente, a pesar de 

siembras extensivas de algodón a través de muchos años (OGTR, 2008). Por lo 

anterior, el flujo de genes del algodón cultivado a cualquiera de estas especies 

diploides en la naturaleza sea muy poco probable. 

d) Las características de tolerancia a herbicidas no proveen ventajas selectivas a 

las plantas de algodón biotecnológico en ambientes naturales, donde no se 

realizan aplicaciones de herbicidas. 

e) El algodón biotecnológico con protección contra insectos plaga objetivo es 

vulnerable a una amplia variedad de otras plagas que no son objetivo de la 

tecnología (Jones et al., 1989; Trapero et al., 2016), enfermedades, condiciones 

de estrés abiótico y/o competencia intraespecífica con especies silvestres o 

malezas típicas de hábitats naturales. 

f) Por todo lo anterior, el algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 

88701 × MON 88913 no representa riesgos a otros algodones cultivados, 

algodones tetraploides silvestres o algodones diploides silvestres. 
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V. SEÑALAR EL ÓRGANO DE LA SECRETARÍA COMPETENTE, AL 
QUE SE DIRIGE LA SOLICITUD; 
 
Conforme al Capítulo III, artículo 10, fracciones I y II, artículo 11 y artículo 12 de la Ley de 

Bioseguridad de Organismos Genéticamente Modificados y del Capítulo Único artículo 2, 

fracción VII del Reglamento de la Ley de Bioseguridad de Organismos Genéticamente 

Modificados, se dirige esta solicitud a las secretarías competentes: SADER (antes SAGARPA) 

y SEMARNAT en el ámbito de sus competencias. 

 

VI. LUGAR Y FECHA, Y 
 
Ciudad de México, a 30 de marzo de 2023. 
 

VII. FIRMA DEL INTERESADO O DEL REPRESENTANTE LEGAL, O 
EN SU CASO, HUELLA DIGITAL. 
 
Se anexa copia de los poderes para los representantes legales (ANEXO 3. Poderes Legales 

Monsanto Comercial, S. de R. L. De C.V). 

 

ART. 16 RLBOGM 

I. CARACTERIZACIÓN MOLECULAR. 
 

Monsanto ha desarrollado el algodón con eventos apilados MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913. Este evento apilado se obtuvo mediante cruza 

convencional a partir de los eventos individuales MON 88702, Bollgard®III [que es un evento 

apilado por cruza mendeliana que se compone de los eventos Bollgard®II, MON 15985, y 

COT102], Solución Faena Flex® (MON 88913) y DGT® (MON 88701). 

Evento MON 88702 (Propiedad de Monsanto). 

Monsanto desarrolló el algodón MON 88702, que produce una proteína insecticida mCry51Aa2 

(gen mCry51Aa2), derivada de la bacteria Bacillus thuringiensis (Bt), que lo protege contra el 

daño por insectos hemípteros y tisanópteros plaga objetivo. El algodón MON 88702 se produjo 

mediante transformación de tejido de algodón mediada por Agrobacterium, utilizando el vector 

de transformación PV-GHIR508523 (Figura 1) de aproximadamente 14.6 kb (Tabla 1). Este 

plásmido contiene dos ADN de transformación (ADN-T) independientes, cada uno delineado 

por regiones borde derechas e izquierdas (ANEXO 4. MSL0027648 Caracterización 

Molecular MON 88702). 
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El primer ADN-T, designado ADN-T I, contiene el cassette de expresión de mCry51Aa2. El 

segundo ADN-T, designado ADN-T II, contiene el cassette de expresión de aadA. Durante la 

transformación, ambos ADN-T se insertaron en el genoma del algodón. Posteriormente, a 

través de mejoramiento genético tradicional se seleccionaron plantas que contienen el cassette 

de expresión de mCry51Aa2 (ADN-T I) y que no contienen el cassette de expresión de aadA 

(ADN-T II). 

El ADN-T I contiene el cassette de expresión de la secuencia codificante de mCry51Aa2 bajo 

la regulación del potenciador FMV, el promotor Hsp81-2, y la secuencia no traducida CaMV 

35S 3’. La secuencia FMV es un elemento genético del ácido ribonucleico (ARN) 35S del virus 

del mosaico de la Scrophularia (Richins et al., 1987), que potencia la transcripción en la 

mayoría de las células vegetales (Rogers, 2000). La secuencia Hsp81-2 es el promotor para el 

gen 81-2 de la proteína de shock térmico de Arabidopsis thaliana (Yabe et al., 1994), que 

funciona para dirigir la transcripción en células vegetales. La secuencia 35S 3’ es la región no 

traducida 3’ del ARN 35S del virus del mosaico de la coliflor (CaMV), que dirige la 

poliadenilación del ARNm (ARN mensajero) en células vegetales (Mogen et al., 1990). 

El ADN-T II contiene el cassette de expresión de aadA bajo la regulación del potenciador FMV 

(descrito arriba), el promotor EF-1α, la secuencia del péptido de tránsito al cloroplasto CTP2 y 

la secuencia no traducida E9 3’. El promotor EF-1α consiste en las secuencias líder, promotora 

e intrón de A. thaliana que codifica el factor de elongación EF-1α (Axelos et al., 1989), que 

dirige la transcripción en células vegetales. La secuencia del péptido de tránsito al cloroplasto 

CTP2 proviene del gen ShkG que codifica el péptido de tránsito de la EPSPS en A. thaliana 

(Herrmann, 1995; Klee et al., 1987). La secuencia E9 3’ es la región no traducida 3’ de la 

familia de genes rbcs de P. sativum (chícharo) que codifica la subunidad pequeña de la 

proteína ribulosa bisfosfato carboxilasa (Coruzzi et al., 1984), que dirige la poliadenilación del 

ARNm. 

Se secuenció el ADN genómico de MON 88702 y el control convencional utilizando tecnología 

de secuenciación de siguiente generación (NGS, Next Generation Sequencing, en idioma 

inglés), que produce un conjunto de lecturas de secuencia cortas, distribuidas al azar, que 

cubren integralmente los genomas de MON 88702 y el control (Paso 1). Usando estas 

secuencias, se realizan búsquedas bioinformáticas para identificar y seleccionar todas las 

lecturas significativamente similares a la secuencia del plásmido de transformación (Paso 2). 

Estas lecturas seleccionadas son entonces mapeadas y analizadas para determinar la 

presencia/ausencia de secuencias del esqueleto del plásmido o del ADN-T II, identificar los 

sitios de inserción y determinar el número de copias del inserto (Paso 3). Los productos de 

PCR (reacción en cadena de la polimerasa) que se traslapan, que abarcan cualquier región 

identificada del inserto y regiones del ADN flanqueando los extremos 5’ y 3’ del inserto (Pasos 

4 y 5, respectivamente); estos productos de PCR se secuencian para permitir la caracterización 

detallada del ADN insertado y del sitio de inserción. 
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Para la caracterización del evento MON 88702 se aisló ADN genómico de semilla de cinco 

generaciones de MON 88702 y del control convencional. Estas bibliotecas de ADN se usaron 

para generar lecturas de secuencia cortas de ~125 pares de bases (pb) del genoma del 

algodón, mediante NGS, distribuidas al azar. Después se utilizó análisis bioinformático para 

seleccionar lecturas que contenían las secuencias significativamente similares al plásmido de 

transformación y fueron analizadas a profundidad para determinar el número de insertos de 

ADN. 

Se comparó la secuencia completa del plásmido PV-GHIR508523 (Figura 1), utilizado durante 

la transformación para generar el evento MON 88702, con las lecturas obtenidas del ADN de 

MON 88702, lo que es suficiente para caracterizar el ADN del plásmido PV-GHIR508523. Con 

esta información se determinaron los insertos de ADN en MON 88702 mapeando las lecturas 

de secuencia relativas al plásmido de transformación e identificando las regiones de unión al 

ADN y lecturas no pareadas adyacentes a estas uniones. Los sitios de unión del inserto de 

ADN y del ADN flanqueante son únicos para cada inserción (Kovalic et al., 2012). Por lo tanto, 

los sitios de inserción pueden reconocerse analizando las lecturas de secuencia conteniendo 

esas uniones. 

Se determinaron la secuencia completa del inserto y los flancos mediante NGS, evaluando si la 

secuencia del inserto era idéntica a la secuencia correspondiente del ADN-T I en el plásmido 

PV-GHIR508523, y si cada elemento genético del inserto estaba intacto. También se 

caracterizó la secuencia flanqueante más allá del inserto, correspondiente al ADN genómico del 

algodón transformado. 

Se evaluó la organización intacta de los elementos en el inserto de ADN por PCR, utilizando 

ADN genómico de la generación R4 de MON 88702, para amplificar y secuenciar dos 

amplicones superpuestos de ADN que abarcan el inserto completo y la secuencia de ADN 

flanqueante asociada. Los productos de PCR fueron secuenciados. Los resultados confirmaron 

un único inserto en MON 88702 de 3,143 pb (ADN-T I), que cada elemento genético en el 

inserto está intacto y que la secuencia del inserto es idéntica a la secuencia correspondiente en 

el plásmido PV-GHIR508523 (Tablas 1 y 2). Además, se demostró que MON 88702 no 

contiene elementos del esqueleto del plásmido PV-GHIR508523 o del ADN-T II. Esto se 

confirmó para múltiples generaciones de MON 88702 utilizando NGS, para lo que lo que se 

utilizó ADN de cinco generaciones de MON 88702. Con esto se demostró la estabilidad 

generacional del inserto de ADN-T I en MON 88702. 

El número de copias insertadas se determinó identificando el número de secuencias de unión 

del inserto y el ADN genómico del algodón. Se identificaron dos sitios de unión en MON 88702 

conteniendo la secuencia de unión entre el ADN-T I y el ADN genómico flanqueante de la 

planta. Como tal, éstos representan las secuencias en los sitios de unión planeados del inserto 
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de ADN-T I y el ADN genómico, confirmando que hay una sola copia del inserto en MON 

88702. 

El alineamiento completo con la secuencia inserto/flanco confirma que ambos sitios de unión se 

originan del mismo locus del genoma de MON 88702 y están ligados por ADN contiguo que 

conforma el inserto individual. 

En conjunto, los resultados de esta caracterización demuestran que MON 88702 contiene una 

sola copia del inserto ADN-T I, conteniendo el cassette de expresión de la secuencia 

codificante de mCry51Aa2, que el inserto no contiene secuencias del esqueleto del plásmido y 

se encuentra integrado de manera estable en un locus individual y se hereda de acuerdo con 

los principios mendelianos a través de múltiples generaciones (ANEXO 5. Solicitud MON 

88702 FDA). 

 

 

Figura 1. Mapa circular de PV-GHIR508523.  
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Tabla 1. Resumen de Elementos Genéticos en el Plásmido Vector PV-GHIR508523. 
 

Elemento Genético 
Localización en 

el Plásmido 
Vector 

Función (Referencia) 

ADN–T I 

B1-Región Borde Derecho 1-285 

Región de ADN de Agrobacterium tumefaciens que contiene 
la secuencia del borde derecho utilizada para la 
transferencia del ADN-T (Depicker et al., 1982; Zambryski et 
al., 1982). 

Secuencia Accesoria 286-338 Secuencia utilizada en la clonación de ADN. 

E2-FMV 339-745 

Potenciador del RNA 35S del virus del mosaico de la 
Scrophularia (FMV) (Richins et al., 1987) incrementa la 
transcripción en la mayoría de las células vegetales (Rogers, 
2000). 

Secuencia Accesoria 746-820 Secuencia utilizada en la clonación de ADN. 

P3-Hsp81-2 821-1828 

Promotor y secuencia líder 5’ no traducida de la proteína de 
shock térmico 81-2 (Hsp81-2) de Arabidopsis thaliana que 
dirige la transcripción en células vegetales (Yabe et al., 
1994). 

Secuencia Accesoria 1829-1865 Secuencia utilizada en la clonación de ADN. 

CS4-Cry51Aa2.834_16 1866-2786 
Secuencia codificante de la proteína modificada Cry51Aa2 de 
Bacillus thuringiensis que provee resistencia a insectos 
(Anderson et al., 2015; Baum et al., 2012). 

Secuencia Accesoria 2787-2818 Secuencia utilizada en la clonación de ADN. 

T5-35S 2819-3018 
Secuencia 3’ no traducida del RNA 35S del virus del mosaico 
de la coliflor (CaMV) (Mogen et al., 1990) que dirige la 
poliadenilación en células vegetales. 

Secuencia Accesoria 3019-3156 Secuencia utilizada en la clonación de ADN. 

B-Región Borde Izquierdo 3157-3598 
Región de ADN de Agrobacterium tumefaciens que contiene 
la secuencia del borde izquierdo utilizada para la 
transferencia del ADN-T (Barker et al., 1983). 

Esqueleto del Vector 

Secuencia Accesoria 3599-3807 Secuencia utilizada en la clonación de ADN. 

CS-nptII 3808-4602 

Secuencia codificante del gen neo del transposón Tn5 de 
Escherichia coli codificando la neomicina fosfotransferasa 
(NPTII) (Beck et al., 1982) que confiere resistencia a 
neomicina y kanamicina (Fraley et al., 1983). 

P-rrn 4603-4827 
Promotor del operón de ARN ribosomal de Agrobacterium 
tumefaciens (Bautista-Zapanta et al., 2002) que dirige la 
transcripción en bacterias. 

Secuencia Accesoria 4828-4903 Secuencia utilizada en la clonación de ADN. 

OR6-ori-pBR322 4904-5492 
Origen de replicación del plásmido pBR322 para 
mantenimiento del plásmido en E. coli (Sutcliffe, 1979). 

Secuencia Accesoria 5493-5919 Secuencia utilizada en la clonación de ADN. 

CS-rop 5920-6111 
Secuencia codificante para el represor del iniciador en el 
plásmido ColE1 para mantenimiento de un número bajo de 
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Elemento Genético 
Localización en 

el Plásmido 
Vector 

Función (Referencia) 

copias del plásmido en E. coli (Giza y Huang, 1989). 

Secuencia Accesoria 6112-6299 Secuencia utilizada en la clonación de ADN. 

OR-ori-pRi 6300-10413 
Origen de replicación del plásmido pRi para mantenimiento 
del plásmido en Agrobacterium (Ye et al., 2011). 

Secuencia Accesoria 10414-10420 Secuencia utilizada en la clonación de ADN. 

ADN-T II 

B- Región Borde Izquierdo 10421-10739 
Región de ADN de Agrobacterium tumefaciens que contiene 
la secuencia borde izquierda utilizada para la transferencia 
del ADN-T (Barker et al., 1983). 

Secuencia Accesoria 10740-10803 Secuencia utilizada en la clonación de ADN. 

T-E9 10804-11446 

Secuencia 3’ no traducida de la familia de genes rbcS de 
Pisum sativum que codifica la subunidad pequeña de la 
proteína ribulosa bisfosfato carboxilasa (Coruzzi et al., 1984) 
que dirige la poliadenilación del ARN mensajero (ARNm). 

Secuencia Accesoria 11447-11461 Secuencia utilizada en la clonación de ADN. 

aadA 11462-12253 

Promotor bacteriano, secuencia codificante, y región no 
traducida 3’ para la enzima modificante de aminoglicósidos, 
3’’(9)-O-nucleotidiltransferasa del transposón Tn7 (Fling et 
al., 1985) que confiere resistencia a espectinomicina y 
estreptomicina. 

TS7-CTP2 12254-12481 

Secuencia del gen ShkG de Arabidopsis thaliana que codifica 
la región del péptido de tránsito para EPSPS que dirige el 
transporte de la proteína al cloroplasto (Herrmann, 1995; 
Klee et al., 1987). 

Secuencia Accesoria 12482-12490 Secuencia utilizada en la clonación de ADN. 

P-EF-1α 12491-13638 

Promotor, secuencia líder y secuencia del intrón del gen EF-
1α de Arabidopsis thaliana que codifica el factor de 
elongación EF-1α que dirige la transcripción en células 
vegetales (Axelos et al., 1989). 

Secuencia Accesoria 13639-13661 Secuencia utilizada en la clonación de ADN. 

E-FMV 13662-14198 

Potenciador del RNA 35S del virus del mosaico de la 
Scrophularia (FMV) (Richins et al., 1987) incrementa la 
transcripción en la mayoría de las células vegetales (Rogers, 
2000). 

Secuencia Accesoria 14199-14248 Secuencia utilizada en la clonación de ADN. 

B- Región Borde Derecho 14249-14605 
Región de ADN de Agrobacterium tumefaciens que contiene 
la secuencia del borde derecho utilizada para la transferencia 
del ADN-T (Depicker et al., 1982; Zambryski et al., 1982). 

Esqueleto del Vector 

Secuencia Accesoria 14606-14620 Secuencia utilizada en la clonación de ADN. 
1 B, Borde. 
2 E, Potenciador. 
3 P, Promotor 
4 CS, Secuencia codificante. 
5 T, Secuencia de Terminación de la Transcripción. 
6 OR, Origen de Replicación. 
7 TS, Secuencia diana.  
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Tabla 2. Resumen de Elementos Genéticos en el evento MON 88702. 
 

Elemento Genético 

Localización 

en la 

Secuencia 

Función (Referencia) 

ADN flanqueante 1-1642 ADN flanqueante. 

B1-Región Borde Derecho 1643-1710 

Región de ADN de Agrobacterium tumefaciens que contiene la 

secuencia del borde derecho utilizada para la transferencia del 

ADN-T (Depicker et al., 1982; Zambryski et al., 1982). 

Secuencia Accesoria 1711-1763 Secuencia utilizada en la clonación de ADN. 

E2-FMV 1764-2170 

Potenciador del RNA 35S del virus del mosaico de la Scrophularia 

(FMV) (Richins et al., 1987) incrementa la transcripción en la 

mayoría de las células vegetales (Rogers, 2000). 

Secuencia Accesoria 2171-2245 Secuencia utilizada en la clonación de ADN. 

P3-Hsp81-2 2246-3253 

Promotor y secuencia líder 5’ no traducida de la proteína de shock 

térmico 81-2 (Hsp81-2) de Arabidopsis thaliana que dirige la 

transcripción en células vegetales (Yabe et al., 1994). 

Secuencia Accesoria 3254-3290 Secuencia utilizada en la clonación de ADN. 

CS4-Cry51Aa2.834_16 3291-4211 

Secuencia codificante de la proteína modificada Cry51Aa2 de 

Bacillus thuringiensis que provee resistencia a insectos (Anderson 

et al., 2015; Baum et al., 2012). 

Secuencia Accesoria 4212-4243 Secuencia utilizada en la clonación de ADN. 

T5-35S 4244-4443 

Secuencia 3’ no traducida del RNA 35S del virus del mosaico de la 

coliflor (CaMV) (Mogen et al., 1990) que dirige la poliadenilación 

en células vegetales. 

Secuencia Accesoria 4444-4581 Secuencia utilizada en la clonación de ADN. 

B- Left Border Region r1 4582-4785 

Región de ADN de Agrobacterium tumefaciens que contiene la 

secuencia del borde izquierdo utilizada para la transferencia del 

ADN-T (Barker et al., 1983). 

ADN flanqueante 4786-6748 ADN flanqueante. 
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Evento Bollgard®III (Desarrollado por Monsanto bajo contrato de licenciamiento del 

evento COT102) y los eventos comprendidos en él (COT102 x Bollgard®II). 

 

Monsanto desarrolló el algodón Bollgard®III, evento apilado que presenta protección contra el 

ataque de insectos lepidópteros plaga objetivo, mediante cruza mendeliana convencional entre 

el evento Bollgard®II (MON 15985) de Monsanto y el evento COT102 de Syngenta. Esto se 

realizó bajo contrato de licenciamiento con la Compañía Syngenta. El evento COT102 se 

produjo mediante la inserción estable de la secuencia codificante para la proteína insecticida 

Vip3Aa19 (en adelante “Vip3A”), aislada de Bacillus thuringiensis cepa AB88. De igual manera, 

el evento MON 15985 se produjo a través de la inserción estable de la secuencia codificante de 

la proteína Cry2Ab de B. thuringiensis subsp. kurstaki en el genoma del algodón Bollgard® 

(MON 531), variedad DP50B. El algodón MON 531 se produjo mediante la inserción estable de 

la secuencia codificante de la proteína Cry1Ac de B. thuringiensis subsp. kurstaki en algodón. 

Ambos eventos (COT102 y MON 15985) proveen protección contra daños por ataque de varias 

especies de insectos lepidópteros plaga del algodón. 

Se realizó análisis de hibridación Southern blot para confirmar la presencia de los insertos de 

los eventos COT102 y MON 15985 en el producto apilado Bollgard®III (COT102 x MON 15985). 

El patrón de bandas (Southern blot) de los eventos individuales COT102 y MON 15985 se 

determinaron previamente (Artim, 2002; Groat y Masucci, 2008; Taylor et al., 2009). Se extrajo 

ADN genómico de hojas de algodón COT102, MON 15985 y de un control convencional 

utilizando el método CTAB. Se usaron los vectores pNOV3001 (Figura 2), PV-GHBK04 (Figura 

3) y PV-GHBK11 (Figura 4) como referencias. Se utilizó ADN extraído de estos vectores, y 

digerido con enzimas, como controles para el análisis de hibridación Southern blot. Se confirmó 

la identidad de los vectores mencionados por digestión con enzimas de restricción previo a su 

uso en el estudio. Además, se utilizaron marcadores de peso molecular apropiados de fuentes 

comerciales para estimaciones de tamaños de los Southern blots en geles de agarosa. 

Las enzimas de restricción se escogieron para producir al menos dos fragmentos del borde 

conteniendo una porción del ADN del inserto con el ADN flanqueante adyacente cada uno. 

Estos fragmentos juntos cubren los insertos completos de COT102 y MON 15985 (Artim, 2002; 

Groat y Masucci, 2008; Taylor et al., 2009). La presencia de los mismos fragmentos en el 

evento apilado Bollgard®III, así como en cada evento individual (COT102 y MON 15985) indica 

que los insertos y el ADN flanqueante se heredaron exitosamente en el evento apilado durante 

la cruza y programa de mejoramiento (ANEXO 6. MSL0024592 Southern blot confirma 

COT102 y MON 15985 en Bollgard 3). 
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Figura 2. Mapa del vector pNOV3001. 

 

Figura 3. Mapa del vector PV-GHBK04.  
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Figura 4. Mapa del vector PV-GHBK11. 
 

 

 

Evento COT102 (Propiedad de Syngenta y Licenciado a Monsanto). 

 

El algodón COT102, fue desarrollado por Syngenta, mediante la construcción del plásmido 

vector binario de A. tumefaciens, pCOT-1, utilizando los siguientes cassettes de expresión 

dentro de los bordes izquierdo y derecho de la región del ADN-T (la región designada para ser 

transferida e integrada al genoma de la planta de algodón): 

1. Secuencia codificante del gen aph4, derivado de E. coli, que codifica el marcador 

selectivo enzima APH4; la expresión in planta del gen aph4 es regulada corriente arriba 

por el promotor más el primer Intrón del gen ubiquitina-3 de A. thaliana y corriente abajo 

por el terminador NOS 3 (extremo 3’ no traducido del gen de la nopalina sintasa de A. 

tumefaciens). 

 

2. Secuencia codificante del gen vip3Aa19, un gen sintético diseñado para alojar el sesgo 

de codones de maíz y codificando una secuencia de aminoácidos idéntica a la de la 

proteína nativa Vip3A de B. thuringiensis, con la excepción de una sola sustitución de 

una lisina por una glutamina en la posición 284. La expresión in planta del gen vip3Aa19 
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se regula corriente arriba por la región promotora (promotor más elementos asociados 

haciendo un total de 1,407 pb) del gen actina-2 de A. thaliana y corriente abajo por el 

terminador NOS (extremo 3’ no traducido del gen de la nopalina sintasa). Syngenta 

declara que el promotor confiere expresión constitutiva del gen vip3Aa19. 

La transformación del tejido de hipocótilos de algodón se realizó mediante incubación del tejido 

de la planta con células de A. tumefaciens cepa GV3101. Esta cepa porta dos plásmidos 

vectores separados, el vector pCOT-1 y un plásmido accesorio desarmado, pMP90. El 

plásmido accesorio proveyó los genes de virulencia necesarios para transferir el ADN-T del 

plásmido pCOT-1. Como el plásmido pMP90 no contenía ni genes inductores de tumores ni 

bordes de ADN-T, no se espera que su ADN se transfiriera al genoma del algodón. Después de 

la incubación con las células de A. tumefaciens, el tejido de hipocótilos se pasó a un medio 

sintético, conteniendo el agente de selección higromicina B. Las células de algodón 

transformadas, expresando la proteína APH4, sobrevivieron la selección y subsecuentemente 

se generaron plantas. 

Además de los elementos genéticos mencionados arriba, ambos vectores contienen 

secuencias fuera de la región del ADN-T que son necesarias para la selección y mantenimiento 

de los vectores en los hospederos bacterianos adecuados. Syngenta resumió los resultados del 

análisis de hibridación Southern blot del ADN genómico usado para evaluar el evento insertado. 

Basados en esos análisis, Syngenta declara que el evento COT102 contiene un inserto con una 

copia sencilla de los cassettes de expresión de los genes vip3Aa19 y aph4, sin encontrarse 

transferencia de secuencias fuera del ADN-T. Además, se resumió la clonación, amplificación y 

secuenciación del evento insertado. Syngenta declara que no se encontraron marcos de lectura 

abierta (ORFs, Open Reading Frames, en idioma inglés) en las secuencias de ADN genómico 

que flanquean el sitio de inserción y que la secuencia del transgén insertado en el evento 

COT102 y en el plásmido pCOT1 son idénticos (ANEXO 7. Consulta biotecnológica Evento 

COT102 FDA 2005). 

Para información más detallada consultar la información de caracterización molecular 

del evento COT102 entregada por Syngenta en el paquete regulatorio para resolver la 

solicitud experimental de algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × 

MON 88913 de Monsanto. 

 

 

Evento Bollgard®II (MON 15985) (Propiedad de Monsanto). 

 

El algodón MON 15985 fue obtenido al insertar el gen cry2Ab de B. thuringiensis en el genoma 

del algodón Bollgard® (MON 531), que contiene los genes cry1Ac y nptII, mediante bombardeo 

de partículas o biobalística. El plásmido utilizado para la transformación fue PV-GHBK11 

(Figura 4), que contiene los cassettes de los genes cry2Ab y uidA. El plásmido se propagó en 
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E. coli y se purificó de suspensiones bacterianas usando una columna de purificación. En las 

Tablas 3 y 4 se muestran resúmenes de los componentes genéticos de los plásmidos PV-

GHBK04 y PV-GHBK11, utilizados para obtener el algodón MON 531 y MON 15985, 

respectivamente. 

El ADN insertado en el algodón MON 15985 se caracterizó por medio de técnicas moleculares 

tradicionales. Se utilizó el análisis de hibridación Southern blot para determinar el número de 

inserciones (número de loci de integración en el genoma del algodón), el número de copias 

(número de transgenes en un locus individual), la integridad de las regiones codificantes de 

cry2Ab y uidA, la integridad de los cassettes de cry2Ab y uidA, y para confirmar la ausencia de 

secuencias del esqueleto del plásmido PV-GHBK11. Se utilizaron las secuencias del plásmido 

PV-GHBK11, el esqueleto del plásmido, las regiones codificantes cry2Ab y uidA, el promotor 

potenciado 35S CaMV y la secuencia de poliadenilación NOS 3’. Adicionalmente, se verificaron 

las regiones de unión 5’ y 3’ entre el inserto y el ADN de la planta mediante PCR. 

Los datos muestran que el algodón MON 15985 contiene una inserción de ADN del fragmento 

lineal del plásmido PV-GHBK11. El inserto contiene una copia de cada cassette de expresión, 

cry2Ab y uidA. Este evento no contiene secuencias del esqueleto del plásmido PV-GHBK11. 

Por lo tanto, se concluye que en el evento MON 15985, se deben producir las proteínas Cry2Ab 

y GUS de tamaño normal, como resultado de la integración del segmento de ADN derivado del 

plásmido PV-GHBK11. 

El evento MON 15985, que posee la característica de resistencia al ataque de insectos 

lepidópteros plaga objetivo, se produjo mediante la tecnología de aceleración de partículas 

utilizando un segmento de ADN del plásmido PV-GHBK11, digerido con la enzima KpnI 

conteniendo los cassettes de expresión cry2Ab y uidA. El único inserto en MON 15985 se 

localiza en un segmento ScaI de 9.3 Kb. Este inserto contiene una copia completa del cassette 

cry2Ab ligado a una copia del cassette uidA. 

El gen de interés y el gen marcador se purificaron del esqueleto del vector cortando con la 

endonucleasa de restricción KpnI (Ausubel et al., 1987) y subsecuentemente fueron separados 

y purificados en base a diferencia de tamaño mediante el método de HPLC (High Performance 

Liquid Cromatography, en idioma inglés). Este fragmento lineal se designó PV-GHBK11L y 

después de purificarlo se precipitó sobre partículas de oro usando cloruro de calcio y 

espermidina como lo describió John (1997). El ADN se introdujo en los meristemos del algodón 

y se detectó su integración mediante tinción histoquímica de la proteína GUS en tejido vascular. 

El tejido no transformado se removió a través del tiempo, promoviendo entonces el crecimiento 

de meristemos conteniendo el ADN introducido. Las semillas resultantes de estas plantas 

fueron analizadas para la producción de la proteína Cry2Ab (ANEXO 8. Solicitud MON 15985 

USDA). 
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Evento Solución Faena Flex® (MON 88913) (Propiedad de Monsanto). 

 

El algodón MON 88913 se desarrolló vía transformación con A. tumefaciens de la variedad de 

algodón Coker 312, para insertar un constructo con doble copia del gen cp4 epsps que codifica 

la enzima CP4 EPSPS. Esta proteína le confiere la característica de tolerancia a los herbicidas 

no selectivos de la familia Faena® (ingrediente activo glifosato). En este evento, que contiene 

un inserto único, las características de la inserción y de las secuencias flanqueantes están 

conservadas. Aparte de tolerancia al herbicida, conferida por el evento MON 88913, no hay 

diferencias biológicamente significativas entre el algodón MON 88913 y su contraparte 

convencional. 

Para la transformación se utilizó el vector binario PV-GHGT35 (Figura 5), que contiene dos 

cassettes de expresión del gen cp4 epsps en tándem de 8.2 Kb. A partir del borde derecho, la 

primera secuencia codificante está regulada por un promotor transcripcional quimérico P-

FMV/TSF1, las secuencias líder L-TSF1 e intrón I-TSF1, un péptido de tránsito al cloroplasto 

(ctp2) y la secuencia terminadora de la transcripción E9. La segunda secuencia codificante está 

regulada por un promotor transcripcional quimérico P-35S/ACT8, las secuencias líder L-Act8 e 

intrón I-Act8 y las mismas secuencias del péptido de tránsito y terminador que las utilizadas en 

el primer cassette (Tabla 5). La secuencia del gen cp4 epsps usada para producir MON 88913 

es la misma que la que contiene el algodón Solución Faena® (MON 1445). El ADN genómico 

del algodón MON 88913 se digirió con enzimas de restricción y fue sujeto a análisis de 

hibridación Southern blot para caracterizar el ADN que se integró en el genoma del algodón. 

Se realizaron análisis moleculares para caracterizar el ADN integrado en el evento MON 88913. 

Se utilizó el análisis de hibridación Southern blot para determinar el número de insertos de ADN 

(número de sitios de integración dentro del genoma del algodón), número de copias (número de 

copias de un mismo inserto), la integridad de los cassettes del gen cp4 epsps, y para 

establecer la ausencia de secuencias del esqueleto del plásmido en el genoma de la planta. 

Los datos muestran que el evento MON 88913 contiene una copia del inserto de ADN en un 

locus de integración individual en un fragmento de restricción Spe I, que contiene dos cassettes 

de expresión intactos del gen cp4 epsps. No se detectaron elementos adicionales del vector de 

transformación PV-GHGT35 (ANEXO 9. Solicitud MON 88913 USDA). 

Existe poca probabilidad de recombinación en el inserto de MON 88913, por lo tanto, también 

poca probabilidad de cambios en las características moleculares del inserto (número de 

insertos, número de copias de los genes, ausencia de secuencias adicionales e integridad del 

inserto individual). 
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En este evento, que contiene un inserto único, las características de la inserción y de las 

secuencias flanqueantes están conservadas. Aparte de la tolerancia al herbicida, conferida por 

la inserción del evento MON 88913, no hay diferencias biológicamente significativas entre el 

algodón MON 88913 y su contraparte convencional. 

 

 

Tabla 3. Resumen de los elementos genéticos contenidos en el plásmido vector PV-
GHBK04 utilizado para la obtención del algodón Bollgard® (MON 531). 
 

Elemento genético Tamaño (kb) Origen/Función 

Borde derecho (BD) 0.09 

Secuencia de ADN derivada del plásmido pTiT37 de Agrobacterium que 

contiene la secuencia de 24 pb del borde derecho (BD) que inicia el evento de 

transferencia del T-ADN de Agrobacterium tumefaciens a la planta (Depicker et 

al., 1982; Bevan et al., 1983). 

7S 3’ 0.43 

Región 3’ no traducida de la subunidad alfa del gen de la beta-conglicinina de la 

soya (Glycine max L.), el cual controla la terminación transcripcional y dirige la 

poliadenilación del mRNA del gen cy1Ac (Schuler et al., 1982). 

cry1Ac 3.5 

Gen de Bacillus thuringiensis subsp. kurstaki que codifica una variante sintética 

para la proteína Cry1Ac que confiere resistencia a insectos lepidópteros en 

plantas. Esta proteína es esencialmente idéntica a la proteína de B.t.k. descrita 

por Adang et al. (1985). 

P-E35S 0.62 

Promotor del virus del mosaico de la coliflor (CaMV) con la región potenciadora 

duplicada usado para dirigir la expresión de la región codificante del gen cry1Ac 

(Kay et al., 1987). 

aad 0.79 

Promotor bacteriano y secuencia codificante para la enzima 3’(9)-O-

nucleotidiltransferasa derivada del transposón Tn7 que confiere resistencia 

bacteriana a los antibióticos espectinomicina y estreptomicina (Fling et al., 1985). 

NOS 3’ 0.26 

Región 3’ no traducida del gen de la nopalina sintasa (nos) de Agrobacterium 

tumefaciens el cual controla la terminación transcripcional y dirige la 

poliadenilación del mRNA del gen nptII (Fraley et al., 1983; Depicker et al., 1982; 

Bevan et al., 1983). 

nptII 0.79 

Gen que codifica la enzima neomicina fosfotransferasa tipo II derivado del 

transposón Tn5 de Escherichia coli (Beck et al., 1982). La expresión de este gen 

en plantas confiere resistencia al antibiótico kanamicina y sirve marcador de 

selección (Fraley et al., 1983). 

Ori-V 0.62 
Origen de replicación para Agrobacterium derivado del plásmido de amplio rango 

de hospedantes RK2 (Stalker et al., 1981). 

Ori-322/rop 1.8 
Origen de replicación derivado del plásmido pBR322 para replicación del 

plásmido PV-GHBK04 en Escherichia coli (Bolivar et al., 1977; Sutcliffe, 1978). 
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Tabla 4. Resumen de los elementos genéticos presentes en el plásmido vector PV-
GHBK11 utilizado en la obtención del algodón Bollgard®II (MON 15985). 
 

Elemento 
genético 

Rango (pares 
de bases) 

Función (Referencia) 

P-e35S 183-797 
El promotor del virus del mosaico de la coliflor (CaMV) (Odell et al., 1985) 
con una región potenciadora duplicada utilizada para dirigir la expresión del 
gen uidA. 

Secuencia 
intermedia 

798-828 Secuencia intermedia de unión. 

uidA 829-2637 
El gen uidA del plásmido pUC19 de E. coli, codificando la proteína β-D-
glucuronidasa (GUS) (Glissen et al., 1998). 

Secuencia 
intermedia 

2,638-2,692 Secuencia intermedia de unión. 

Terminador 
NOS 3’ 

2,693-2,948 
La región 3’ no traducida del gen de la nopalina sintasa (NOS) de 
Agrobacterium tumefaciens que termina la transcripción y dirige la 
poliadenilación (Fraley et al., 1983). 

Secuencia 
intermedia 

2,949-3,013 Secuencia intermedia de unión. 

P-e35S 3,014-3,627 
El promotor del virus del mosaico de la coliflor (CaMV) (Odell et al., 1985) 
con una región potenciadora duplicada utilizada para dirigir la expresión del 
gen cry2Ab. 

Secuencia líder 
de la proteína 
PetHSP70 

3,628-3,727 
Secuencia líder no traducida del gen de la proteína de shock térmico 70 de la 
petunia. 

AEPSPS/CTP2 3,728-3,959 
La secuencia N-terminal del péptido de tránsito al cloroplasto del gen EPSPS 
de Arabidopsis thaliana. 

Secuencia 
intermedia 

3,960-3,965 Secuencia intermedia de unión. 

cry2Ab 3,966-5,873 
El gen cry2Ab basado en la secuencia proveniente de Bacillus thuringiensis 
(Widner y Whiteley, 1990). 

Secuencia 
intermedia 

5,874-5,896 Secuencia intermedia de unión. 

Terminador 
NOS 3’ 

5,897-6,152 
La región 3’ no traducida del gen de la nopalina sintasa (NOS) de 
Agrobacterium tumefaciens que termina la transcripción y dirige la 
poliadenilación (Fraley et al., 1983). 

Secuencia 
intermedia 

6,153-6,227 Secuencia intermedia de unión. 

Esqueleto del 
plásmido 

6,278-158 (Vieira y Messing, 1987). 

lacZ 6,278-6,516 
Secuencia codificante parcial del gen lacI, el promotor P-lac y una secuencia 
codificante parcial para la β-D-galactosidasa o proteína lacZ. 

ori-pUC 6,661-7,315 
Un origen de replicación del plásmido que permite la propagación del ADN 
en hospederos bacterianos como E. coli. 

ntpII (kan) 7,396-8,363 
El gen de la enzima neomicina fosfotransferasa tipo II del transposón Tn5 
aislado de Escherichia coli (Beck et al., 1982). El gen nptII también contiene 
una porción de 0.153 kb del gen ble de 0.378 kb de Tn5. 

P-kan 8,452-8,501 El promotor para el gen nptII obtenido de Tn5. 

Secuencia 
intermedia 

159-182 Secuencia intermedia de unión. 
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Figura 5. Mapa del plásmido vector PV-GHGT35. 
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Tabla 5. Resumen de elementos genéticos presentes en el plásmido PV-GHGT35 
utilizado en la obtención del algodón Solución Faena Flex® (MON 88913). 
 

Elemento genético 
Localización en el 

plásmido 
Función (Referencia) 

Secuencia intermedia 1 – 8 Secuencia intermedia de unión. 

B1 – Región borde izquierda 9 – 450 
Secuencia de ADN derivada de Agrobacterium 
conteniendo la secuencia del borde izquierdo para la 
transferencia eficiente del ADN (Barker et al., 1983). 

Secuencia intermedia 451 – 536 Secuencia intermedia de unión. 

OR2 – ORI V 537 – 1174 
Origen de replicación para Agrobacterium derivado 
plásmido RK2 de amplio rango de hospederos (Stalker et 
al., 1981). 

Secuencia intermedia 1,175 – 2,329 Secuencia intermedia de unión. 

CR3 – rop 2,330 – 2,802 
Secuencia codificante para la proteína represora de 
oligonucleótidos para mantenimiento del número de copias 
del plásmido en E. coli (Giza y Huang, 1989). 

Secuencia intermedia 2,803 – 3,050 Secuencia intermedia de unión. 

OR – ORI – PBR322 3,051 – 3,679 
Origen de replicación de pBR322 para mantenimiento del 
plásmido en E. coli (Sutcliffe, 1978). 

Secuencia intermedia 3,680 – 4,221 Secuencia intermedia de unión. 

CR – aad 4,222 – 5,010 
Secuencia codificante para la adenililtransferasa Tn7 que 
confiere resistencia a espectinomicina y estreptomicina 
(Fling et al., 1985). 

Secuencia intermedia 5,011 – 5,204 Secuencia intermedia de unión. 

B – Región borde derecha 5,205 – 5,535 
Secuencia de ADN derivada de Agrobacterium 
conteniendo la secuencia del borde derecho para la 
transferencia eficiente del ADN (Depicker et al., 1982). 

Secuencia intermedia 5,536 – 5,645 Secuencia intermedia de unión. 

P4 – FMV/TSF1 5,646 – 6,685 

Promotor quimérico conteniendo el promotor del gen tsf1 
de Arabidopsis thaliana, que codifica el factor de 
elongación EF-1 alfa (Axelos et al., 1989) y secuencias 
potenciadoras del promotor 35S del virus del mosaico de la 
Scrophularia (Richins et al., 1987) 

L5 – TSF1 6,686 – 6,731 
Secuencia líder (exón 1) del gen tsf1 de Arabidopsis 
thaliana que codifica el factor de elongación EF-1 alfa 
(Axelos et al., 1989). 

I6 – TSF1 6,732 – 7,353 
Intrón del gen tsf1 de Arabidopsis thaliana que codifica el 
factor de elongación EF-1 alfa (Axelos et al., 1989). 

Secuencia intermedia 7,354 – 7,362 Secuencia intermedia de unión. 
 
1B – Borde 
2OR – Origen de replicación 
3CR – Región codificante 
4P - Promotor 
5L – Secuencia líder 
6I - Intrón 
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Evento DGT® (MON 88701) (Propiedad de Monsanto). 

 

Monsanto desarrolló el algodón MON 88701, tolerante a los herbicidas dicamba y glufosinato, 

que permite aplicaciones de dicamba sobre el cultivo para controlar malezas de hoja ancha 

desde la preemergencia hasta siete días previos a la cosecha y de glufosinato desde la 

emergencia hasta la floración temprana para un amplio espectro de control de malezas. El 

evento MON 88701 provee una ventana de aplicación de dicamba más amplia, más allá de sus 

usos actuales de presiembra, y la aplicación de glufosinato a dosis y tiempos equivalentes a los 

utilizados en el algodón tolerante a glufosinato comercial actual. La combinación de estos dos 

modos de acción herbicida únicos provee un sistema de manejo de malezas efectivo para la 

producción de algodón. El herbicida dicamba provee control efectivo sobre más de 95 especies 

de maleza anual y bianual y supresión de más de 100 especies de malezas perennes y 

leñosas. El glufosinato, que es un herbicida de contacto de amplio espectro, provee control no 

selectivo de aproximadamente 120 malezas de hoja ancha y zacates. 

Se caracterizó el inserto de ADN en el evento MON 88701 por medio de un análisis de 

hibridación Southern blot, PCR y análisis de secuencia de ADN. Los resultados de esta 

caracterización demuestran que MON 88701 contiene una copia de los cassettes de expresión 

de los genes dmo y bar, no contiene secuencias del esqueleto del plásmido, el ADN de 

transferencia (ADN-T) se encuentra integrado de manera estable en un locus individual y se 

hereda de acuerdo con los principios mendelianos a través de múltiples generaciones. Los 

elementos genéticos presentes en el algodón MON 88701 se muestran en la Tabla 6. Estas 

conclusiones se basaron en varias evidencias: 

1) Se analizó por Southern blot todo el genoma del algodón para identificar la presencia del 

ADN-T y la ausencia de secuencias del esqueleto del plásmido PV-GHHT6997, y se demostró 

que se insertó solo una copia del ADN-T en un solo sitio de inserción y que el inserto se hereda 

establemente; 

2) Se realizaron análisis de secuencia para determinar la secuencia exacta del ADN insertado y 

las secuencias de ADN flanqueando los extremos 5’ y 3’ del inserto, permitiendo la 

comparación de la secuencia del ADN-T en el plásmido vector para confirmar que sólo las 

secuencias esperadas se integraron; 

3) Se compararon las secuencias de ADN flanqueando los extremos 5’ y 3’ del inserto con la 

secuencia del sitio de inserción en el algodón convencional para identificar cualquier rearreglo 

que pudiera ocurrir en el sitio de inserción durante la transformación. En conjunto, la 

caracterización de la modificación genética demuestra que una sola copia del ADN-T se integró 

establemente en un solo locus del genoma del algodón y que no hay secuencias del esqueleto 

del plásmido presentes en el algodón MON 88701. 
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Tabla 6. Resumen de elementos genéticos presentes en el plásmido PV-GHHT6997 
utilizado en la obtención del algodón DGT (MON 88701). 
 

Elemento genético 
Localización en 

el plásmido 
Función (Referencia) 

Extremo 5’ 1 – 1126 ADN genómico del algodón. 

Secuencia intermedia 1,127 – 1,219 Secuencia accesoria para clonación del ADN. 

P1-PC1SV 1,120 – 1,652 
Promotor del transcrito de longitud completa de la mancha clorótica 
del caulimovirus del cacahuate (PC1SV) que dirige la transcripción 
en células vegetales (Maiti y Shepherd, 1998). 

Secuencia intermedia 1,653 – 1,658 Secuencia accesoria para clonación del ADN. 

L2-TEV 1,659 – 1,790 
Secuencia líder 5’ no traducida del ARN del virus del mosaico del 
tabaco (VMT) (Niepel y Gallie, 1999) involucrado en la regulación 
de la expresión de genes. 

Secuencia intermedia 1,791 – 1,791 Secuencia accesoria para clonación del ADN. 

TS3-CTP2 1,792 – 2,019 

Secuencia blanco del gen ShkG de Arabidopsis thaliana que 
codifica la región del péptido de tránsito de EPSPS que dirige el 
transporte de la proteína al cloroplasto (Herrmann, 1995; Klee et 
al., 1987). 

CS4-dmo 2,020 – 3,042 
Secuencia codificante para la proteína dicamba mono-oxigenasa 
(DMO) de Stenotrophomonas maltophilia que confiere tolerancia a 
dicamba (Herman et al., 2005; Wang et al., 1997). 

Secuencia intermedia 3,043 – 3,096 Secuencia accesoria para clonación del ADN. 

T5-E6 3,097 – 3,411 

Secuencia 3’ no traducida del gen E6 de Gossypium barbadense 
(algodón) que codifica una proteína fibrosa involucrada en el 
desarrollo temprano de la fibra (John, 1996) que dirige la 
poliadenilación de ARNm. 

Secuencia intermedia 3,412 – 3,423 Secuencia accesoria para clonación del ADN. 

P-e35S 3,424 – 4,035 
Promotor 35S del virus del mosaico de la coliflor (CaMV) (Odell et 
al., 1985) conteniendo la región potenciadora duplicada (Kay et al., 
1987) que dirige la transcripción en células vegetales. 

Secuencia intermedia 4,036 – 4,038 Secuencia accesoria para clonación del ADN. 

L-Hsp70 4,039 – 4,134 

Secuencia líder 5’ no traducida del gen DnaK de Petunia hybrida 
que codifica la proteína de shock térmico 70 (HSP70) (Rensing y 
Maier, 1994; Winter et al., 1988) involucrada en la regulación de la 
expresión de genes. 

Secuencia intermedia 4,135 – 4,140 Secuencia accesoria para clonación del ADN. 

CS-bar 4,141 – 4,692 
Secuencia codificante de la proteína fosfinotricina N-
acetiltransferasa (PAT) de Streptomyces hygroscopicus que 
confiere la tolerancia al glufosinato (Thompson et al., 1987). 

Secuencia intermedia 4,693 – 4,697 Secuencia accesoria para clonación del ADN. 

T-nos 4,698 – 4,950 
Secuencia 3’ no traducida del gen de la nopalina sintasa (nos) de 
Agrobacterium tumefaciens pTi codificando NOS que dirige la 
poliadenilación (Bevan et al., 1983; Fraley et al., 1983). 

Secuencia intermedia 4,951 – 4,969 Secuencia accesoria para clonación del ADN. 

B6-Región Borde Izquierda r1 4,970 – 5,231 
Región de ADN de Agrobacterium tumefaciens conteniendo la 
secuencia borde izquierdo utilizada para transferir el T-ADN 
(Barker et al., 1983). 

Extremo 3’ 5,232 – 6,369 ADN genómico del algodón. 
1P – Promotor. 
2L – Secuencia líder. 
3TS – Secuencia diana. 
4CS – Secuencia codificante. 
5T – Secuencia de terminación de la transcripción. 
6B – Borde.  
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Se utilizó el análisis de hibridación Southern blot para determinar el número de copias y de 

sitios de inserción del ADN integrado, así como la presencia o ausencia de secuencias del 

esqueleto del plásmido. La estrategia del Southern blot fue diseñada para asegurar que todos 

los segmentos transgénicos potenciales se identificaran. Todo el genoma del algodón fue 

analizado utilizando sondas que abarcaban todo el plásmido vector para detectar la presencia 

del inserto, así como confirmar la ausencia de secuencias del esqueleto del plásmido. Esto se 

logró usando sondas de no más de 2.5 Kb de largo para asegurar un alto nivel de sensibilidad 

del ensayo. Esto se demostró mediante la detección de un control positivo añadido a 0.1 copias 

de genomas equivalentes. Se escogieron específicamente dos sets de enzimas de restricción 

para caracterizar por completo el ADN-T y detectar cualquier fragmento potencial de ADN-T y 

secuencias del esqueleto del plásmido. Las enzimas de restricción fueron escogidas de manera 

que cada enzima corta una vez dentro del ADN-T insertado, y por lo menos una vez dentro del 

ADN flanqueando los extremos 5’ y 3’ del inserto. Como consecuencia, por lo menos un 

segmento conteniendo una porción del inserto con el ADN 5’ flanqueante adyacente generado 

por un set de las enzimas es de tamaño predecible y se sobrepone con otro segmento de 

tamaño predecible conteniendo una porción del inserto con el ADN 3’ flanqueante adyacente 

generado por otro set de enzimas. Este diseño de dos sets de enzimas asegura que el inserto 

completo se identifique en un patrón de hibridación predecible. Esta estrategia también 

maximiza la posibilidad de detectar una inserción en otro lugar del genoma que podría ser 

pasado por alto si esa banda co-migrara en el gel con una banda esperada. 

Para determinar el número de copias y sitios de inserción del ADN-T, y la presencia o ausencia 

de secuencias del esqueleto del plásmido, se corrieron muestras por duplicado con la misma 

cantidad de ADN digerido en un gel de agarosa. Un set de muestras se corrió por un periodo de 

tiempo mayor (corrida larga) que el segundo set (corrida corta). La corrida larga permite mayor 

resolución de ADN de alto peso molecular, mientras que la corrida corta permite retener el ADN 

de bajo peso molecular en el gel. Estos análisis determinaron que se insertó una sola copia del 

ADN-T en un solo locus de integración en el genoma del algodón y que no se detectaron 

elementos adicionales incluyendo secuencias del esqueleto del plásmido PV-GHHT6997 en el 

algodón MON 88701. 

Los análisis de PCR y de secuencia de ADN complementan los análisis de hibridación 

Southern blot. Se realizaron estos análisis adicionales para determinar la secuencia completa 

de ADN del inserto y secuencias de ADN flanqueantes en el algodón MON 88701, confirmaron 

la organización predicha de los elementos genéticos dentro del inserto, y determinaron las 

secuencias flanqueando el inserto. Adicionalmente, los análisis de secuencia confirmaron que 

cada elemento genético (excepto por las regiones borde) en el inserto está intacta y que la 

secuencia del inserto es idéntica a la secuencia correspondiente en el plásmido PV-GHHT6997 

(Figuras 6 y 7). Más aún, la organización genómica del inserto MON 88701 se determinó 
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comparando la secuencia flanqueando los extremos 5’ y 3’ del inserto con la secuencia del sitio 

de inserción en el algodón convencional. 

La estabilidad del ADN-T presente en el algodón MON 88701 a través de múltiples 

generaciones se demostró por análisis Southern blot. Se digirió ADN de cinco generaciones de 

algodón MON 88701 con uno de los sets de enzimas utilizadas para el análisis de número de 

insertos y número de copias, y se hibridó con dos sondas que detectan segmentos de 

restricción que incluyen el inserto completo. La estrategia de análisis de identificación consiste 

en dos segmentos del inserto cada uno conteniendo su ADN genómico adyacente que evalúa 

no solo la estabilidad del inserto, sino también la estabilidad del ADN directamente adyacente 

al inserto. 

Los análisis de segregación se realizaron para determinar la herencia y estabilidad del ADN-T 

en el algodón MON 88701. Los resultados de estos análisis demuestran que la herencia y 

estabilidad del inserto es como se esperaba a través de generaciones múltiples, lo que 

corrobora la estabilidad molecular del inserto y establece el comportamiento genético del ADN-

T en un solo locus del cromosoma. 

Los análisis de hibridación Southern blot confirmaron que el ADN-T reportado representa el 

único inserto detectable en el evento MON 88701. En la Figura 8, se presenta un mapa circular 

del vector plásmido PV-GHHT6997 (ANEXO 10. Solicitud MON 88701 FDA). 

 

 

Figura 6. Análisis de PCR sobrepuesta a través del inserto en el evento DGT® (MON 
88701).  
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Figura 7. Amplificación por PCR del sitio de inserción del evento DGT® (MON 88701) en el 
control convencional. 
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Figura 8. Mapa circular del vector PV-GHHT6997. 
 

Confirmación de la presencia e integridad de los eventos individuales en el evento 

apilado MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. 

 

Monsanto ha desarrollado el algodón con eventos apilados MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913. Este evento apilado se obtuvo mediante cruza 

convencional a partir de los eventos individuales MON 88702, Bollgard®III [que es un evento 

apilado por cruza mendeliana que se compone de los eventos Bollgard®II, MON 15985, y 

COT102], Solución Faena Flex® (MON 88913) y DGT® (MON 88701). 
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Se realizó un estudio para confirmar la presencia e integridad de los insertos y secuencias de 

ADN flanqueante de los insertos MON 88702, MON 15985, MON 531, MON 88701 y MON 

88913 en el producto apilado MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 

88913. Esto mediante la comparación de estas secuencias con las secuencias previamente 

determinadas para cada evento individual. 

Se generaron productos de PCR superpuestos que abarcan el inserto y las secuencias de ADN 

flanqueantes 3’ y 5’ de cada inserto individual que compone el evento apilado MON 88702 × 

MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. Para esto se utilizó ADN extraído de 

semilla de algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 

mediante el método CTAB y se cuantificó utilizando un fluorómetro. 

Para MON 88702, se generaron los productos de PCR A (~4.3 kb) y B (~4.3 kb) (Figura 9). 

Para MON 15985, los productos de PCR C (~6.4 kb) y D (~2.2 kb) (Figura 10). Para MON 531, 

los productos de PCR F (~4.1 kb) y G (~6.5 kb), que abarcan el inserto y las secuencias de 

ADN flanqueante 3’ del inserto funcional de MON 531; y se amplificó un tercer producto de 

PCR E (~2.5 kb), que abarca el flanco 5’ y la secuencia parcial del gen cry1Ac (Figura 11). Para 

MON 88701 se generaron los productos de PCR H (~2.9 kb) e I (~4.4 kb) (Figura 12); y para 

MON 88913, los productos de PCR J (~7.0 kb) y K (~4.6 kb) (Figura 13). 

Estos productos fueron separados en geles de agarosa al 1% y visualizados mediante tinción 

con bromuro de etidio para verificar que fueran del tamaño esperado. Después de ser 

purificados fueron secuenciados con la plataforma MiSeq (Illumina Inc.) que produce lecturas 

de secuencia cortas (~150 pb). Se obtuvo el número de lecturas de secuencia suficientes para 

asegurar la cobertura completa de los productos de PCR. 

Las secuencias consenso para cada inserto individual se generaron compilando lecturas de 

secuencia obtenidas de los productos de PCR superpuestos de cada evento. Cada secuencia 

consenso se alineó con las secuencias previamente reportadas para los eventos individuales 

MON 88702, MON 15985, MON 531, MON 88701 y MON 88913 (Garnaat et al., 2017; Doherty 

et al., 2001; Pineda et al., 2002; Reiser et al., 2001; Arackal et al., 2011; Groat et al., 2010) para 

confirmar la presencia e integridad de los insertos individuales y sus secuencias flanqueantes 

en el apilado MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. 

Los insertos y secuencias de ADN genómico flanqueantes de los insertos MON 88702, MON 

15985, MON 531, MON 88701 y MON 88913 en MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 

88701 × MON 88913 son idénticas a las secuencias reportadas para los eventos individuales 

MON 88702, MON 15985, MON 531, MON 88701 y MON 88913. 

Estos datos demuestran que los insertos MON 88702, MON 15985, MON 531, MON 88701 y 

MON 88913 y ADN flanqueante están presentes e intactos en el producto apilado de algodón 

MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. 
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Figura 9. Análisis de productos de PCR superpuestos del inserto MON 88702 en el 

evento apilado MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. 

Carril  Carril  
 1 Marcador de Peso Molecular.  5 Control negativo sin ADN. 
 2 Control negativo sin ADN.  6 Control convencional. 
 3 Control convencional.  7 MON 88702. 
 4 MON 88702.   
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Figura 10. Análisis de productos de PCR superpuestos del inserto MON 15985 en el 
evento apilado MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. 

Carriles: 

1 Marcador de Peso Molecular. 

2 Control negativo sin ADN. 

3 Control convencional. 

4 MON 15985. 

5 Control negativo sin ADN. 

6 Control convencional. 

7 MON 15985.  
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Figura 11. Análisis de productos de PCR superpuestos del inserto MON 531 en el evento 

apilado MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. 

Carriles: 

1 Marcador de Peso Molecular. 

2 Control negativo sin ADN. 

3 Control convencional. 

4 MON 531. 

5 Control negativo sin ADN. 

6 Control convencional. 

7 PV-GHBK04 (Plásmido utilizado para generar el evento MON 531). 

8 MON 531. 

9 Control negativo sin ADN. 

10 Control convencional. 

11 MON 531.  
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Figura 12. Análisis de productos de PCR superpuestos del inserto MON 88701 en el 
evento apilado MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. 

Carriles: 

1 Marcador de Peso Molecular. 

2 Control negativo sin ADN. 

3 Control convencional. 

4 MON 88701. 

5 Control negativo sin ADN. 

6 Control convencional. 

7 MON 88701.  
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Figura 13. Análisis de productos de PCR superpuestos del inserto MON 88913 en el 
evento apilado MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. 

Carriles: 

1 Marcador de Peso Molecular. 

2 Control negativo sin ADN. 

3 Control convencional. 

4 MON 88913. 

5 Control negativo sin ADN. 

6 Control convencional. 

7 MON 88913.  
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Los componentes individuales y el tamaño, fuente y función de las secuencias heredadas de 

los eventos individuales comprendidos en el algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × 

MON 88701 × MON 88913 se muestran en las Tablas 1–6. Las representaciones esquemáticas 

de los vectores utilizados para transferir los insertos en los eventos individuales se presentan 

en las Figuras 1-5 y 8, y las representaciones esquemáticas lineales se presentan en las 

Figuras 9-14 (ANEXO 11. MSL0029106 Análisis de Secuencia de eventos individuales en 

evento apilado). 

Para información más detallada sobre los componentes individuales, fuente y función de 

las secuencias del evento COT102 contenidas en el evento MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913, consultar la información de caracterización 

molecular del evento COT102 entregada por Syngenta en el paquete regulatorio para 

resolver la solicitud experimental de algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 

88701 × MON 88913 de Monsanto y la Figura 14. 

 



INFORMACIÓN CONFIDENCIAL PROPIEDAD DE MONSANTO. 
SOLICITUD DE PERMISO DE LIBERACIÓN AL AMBIENTE EN ETAPA EXPERIMENTAL. 
ALGODÓN MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. 
REGIÓN AGRÍCOLA DE TAMAULIPAS NORTE (Ecorregión 9.5.1.2 Planicie Costera Tamaulipeca con vegetación xerófila o sin vegetación aparente). 
CICLO PRIMAVERA – VERANO 2024. 

DEPARTAMENTO DE ASUNTOS REGULATORIOS 

 

Página 45 de 223 

  

 

Figura 14. Representación esquemática del inserto de ADN en el evento COT102. 
Mapa lineal del inserto de ADN en el evento COT102. Los elementos genéticos contenidos en el inserto están identificados en este mapa lineal, así como los 

sitios de corte de las enzimas de restricción utilizadas en el análisis de hibridación Southern blot con posiciones relativas al primer par de bases de la secuencia 

de ADN. Se indican los tamaños relativos y localización de las sondas 1 y 2 y los tamaños esperados de los fragmentos de restricción.
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I.a. Identificador único del evento de transformación de organismos 

internacionales de los que México se parte, cuando exista. 

 

El identificador único del evento es MON-887Ø2-4 × MON-15985-7 × SYN-IR1Ø2-7 × MON-

887Ø1-3 × MON-88913-8. 

El nombre común utilizado para fines prácticos en este documento es MON 88702 × MON 

15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. 

 

 

 

 

I.b. Especies relacionadas con el OGM y distribución de éstas en México 

 

Las especies pertenecientes al género Gossypium originarias de México que han sido 

reportadas en la literatura son las siguientes (Fryxell, 1984; Palomo, 1996): 

 

G. aridum (Rose y Standley) Skovsted, está distribuida en las costas de Veracruz, Puebla, 

Guerrero, Michoacán, Jalisco, Colima y Sinaloa. Posee hojas enteras, lo cual la coloca entre las 

especies más antiguas. La flor es de color rosáceo con centro de color rojo-oscuro. La cápsula 

(bellota o fruto) es alargada con cuatro celdas (lóculos) que contienen numerosas semillas de 4 

a 6 mm de largo. La fibra que cubre la semilla es muy corta y de color café. Es la única especie 

diploide de México que se localiza en las costas del Océano Atlántico y cuenta con genes que 

confieren resistencia a las enfermedades conocidas como viruela del algodón (Puccinia 

cacabata A&H), y secadera tardía (Verticillium dahliae K.). Esta especie es caducifolia y florea 

cuando no presenta hojas, se desarrolla en pendientes y suelos delgados y pedregosos. 

G. armourianum Kearney, se localiza en la costa del Golfo de Baja California Sur y en la Isla 

de San Marcos. Especie caducifolia; posee hojas enteras ovadas, su flor es de color amarillo 

con centro de color rojo y la cápsula es ovoide con tres o cuatro lóculos. Cada lóculo contiene 

de una a tres semillas de 8 mm de longitud. La fibra es muy corta y de color café. Es altamente 

resistente a la sequía y tiene brácteas caducas, las cuales son una característica deseable en 

algodones cultivados, ya que se tendría una cosecha más limpia y una mejor calidad. Habita en 

pendientes fuertes y suelos muy delgados y peligrosos. 

G. davidsonii Kellogg, se localiza en las costas del sur de Sonora y Baja California Sur y en las 

Islas de Revillagigedo. Esta especie es de interés desde el punto de vista evolutivo del género 

Gossypium, ya que tiene hojas enteras ovadas y es difícil de cruzar con otras especies. La 

evolución del género es en el sentido de pasar de formas con hojas enteras hacia formas con 
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hojas partidas (lobuladas), por tal razón, es posible que G. davidsonii sea la especie más 

ancestral que surgió en las primeras fases de la evolución de este género. La flor es de color 

amarillo con una pequeña mancha de color rojo en el interior, su cápsula es ovoide y 

generalmente, tiene cuatro lóculos. La semilla mide 6 mm de largo y tiene fibra corta y escasa. 

Esta especie se caracteriza por contar con una alta pubescencia en sus órganos vegetativos, lo 

que le da resistencia al ataque de plagas (insectos chupadores). 

G. gossypioides (Ulbnich) Standley, es una especie originaria de Oaxaca y Sinaloa. Posee 

hojas trilobuladas con lóbulos más o menos pronunciados. La flor es de color rosa con una 

mancha de color rojo en el interior. La cápsula tiene tres lóculos y la semilla mide 7 mm de 

largo y está rodeada por fibras cortas y grisáceas. Habita en la selva baja caducifolia, en 

pendientes y suelos planos arcillosos. 

G. harknessii Brandegee, se localiza en Baja California Sur y en la isla del Carmen. Especie 

caducifolia; sus hojas son enteras algo lobuladas y más anchas que largas. La flor es de color 

amarillo con base interior de color rojo y la cápsula es ovoide con tres a cuatro lóculos. Las 

semillas miden de 8 a 10 mm de largo con fibras grisáceas muy pequeñas y fuertemente 

adheridas. Al igual que G. armourianum, es muy resistente a la sequía y tiene brácteas 

caducas. Es una especie muy importante ya que aportó los genes de esterilidad genético-

citoplásmica y los genes restauradores de la fertilidad que hicieron posible la formación de 

genotipos híbridos de algodón con propósitos comerciales. Habita en pendientes fuertes y 

suelos muy delgados y pedregosos. 

G. laxum Phillips, se encuentra en el cañón del Zopilote del Estado de Guerrero. Las hojas 

presentan de tres a cinco lóbulos muy pronunciados y son caducas. La flor es de color rosa, 

con la mitad inferior de la parte interior de color rojo-oscuro. Las cápsulas son ovoides y poseen 

de tres a cinco lóculos. Cada lóculo contiene varias semillas de 6 a 8 mm de largo. Tiene un 

alto contenido de fibra con una longitud de 6 a 8 mm. La característica de hoja caduca es muy 

importante ya que se puede incorporar en las variedades cultivadas para evitar el uso de 

defoliantes y levantar una cosecha más limpia y de mejor calidad (libre de residuos de hojas). 

Habita en las selvas bajas caducifolias, en pendientes con suelos delgados, arenosos, 

pedregosos y pobres. 

G. lobatum Gentry, se localiza en el Estado de Michoacán. Son árboles; posee hojas tri- o 

pentalobuladas y más anchas que largas. La flor es de color púrpura claro y con un color 

morado fuerte en la mitad inferior del interior de la misma. Las cápsulas tienen tres lóculos. 

Cada lóculo contiene varias semillas muy pubescentes, la fibra es muy corta y de color blanco o 

café claro. Al igual que G. laxum, cuenta con hojas caducas. Habita en las selvas bajas 

caducifolias, en lugares secos con pendientes y suelos pedregosos y delgados. 
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G. thurberi Todaro, se encuentra en Arizona, en el norte de la Península de Baja California 

Sur, Sonora y oeste de Chihuahua. Son plantas con altura hasta de 2.5 m; la hoja es glabra y 

presenta de tres a cinco lóbulos angostos y largos, bien definidos. La flor es de color crema o 

ligeramente amarilla, con una base interior de color rojo o sin él. La cápsula es glabra de forma 

semirredonda a oblonga con tres lóculos. Cada lóculo contiene de seis a ocho semillas con una 

longitud de 3 a 4 mm y casi glabras. Esta especie soporta temperaturas de -7°C, característica 

deseable en las formas cultivadas para conferirles resistencia a bajas temperaturas. Al cruzarla 

con variedades cultivadas, incrementa la resistencia de la fibra. 

G. trilobum (Mocino y Sessé) Skovsted, se localiza en Michoacán, Morelos, Puebla y Sinaloa. 

Posee hojas con tres lóbulos bien definidos en las inflorescencias. La flor es ligeramente 

amarilla con el centro de color rojo. La cápsula es glabra con tres (raramente dos) lóculos y de 

forma oblonga. Cada lóculo contiene de ocho a 10 semillas, cuya longitud es de 3 a 4 mm. Las 

pubescencias de la semilla son muy pequeñas y ligeramente amarillentas. 

G. turneri Fryxell, se localiza en la costa de Sonora, cerca de la bahía de San Carlos. La hoja 

es someramente trilobulada, entera, con casi el mismo largo y ancho, y caduca. La flor es de un 

color amarillo brillante y presenta una pequeña mancha rojiza en la base. La cápsula tiene de 

tres a cinco lóculos y es de forma redonda a ovoide. La semilla mide de 7 a 8 mm de longitud y 

está cubierta por pubescencias (fibra) muy cortas. 

G. schwendimanii Fryxell y Koch, son de las últimas reportadas (1987) y se les localizó en 

Michoacán. Son árboles de 4 a 5 m de altura. 

G. lanceolatum Todaro, se localiza en Oaxaca, Guerrero, Michoacán y Nayarit. Las hojas 

pueden ser de cinco, tres, o de un solo lóbulo y en todos los casos, los lóbulos son largos y 

estrechos. La flor es de color amarillo y con, o sin, centro de color rojo. La cápsula es de forma 

semirredonda y contiene tres lóculos con varias semillas. La semilla está rodeada por fibra 

larga de color blanco. 

G. hirsutum Linneo, se encuentra en los Estados del sur y sureste de México. Las hojas son 

de tres o cinco lóbulos ovalados o triangulados. La flor es de color crema o ligeramente amarilla 

con, o sin, mancha rojiza en el centro. Las cápsulas son de forma ovalada o semirredonda y 

tienen de tres a cinco lóculos. Cada lóculo contiene varias semillas cubiertas con fibra larga de 

color blanco, café claro o café oscuro. 

El algodón cultivado (G. hirsutum) tiene cuatro parientes tetraploides que comparten el mismo 

genoma y podrían formar progenie híbrida viable. Sin embargo, tres de estas especies (G. 

darwinii, G. mustelinum y G. tomentosum) están geográficamente aisladas de México y de la 

producción de algodón y por esta razón es altamente improbable que se crucen con G. 

hirsutum. 
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La hibridación entre los tetraploides G. hirsutum y G. barbadense está limitada por barreras 

biológicas (diferencias estructurales de cromosomas que causan la eliminación de genes del 

progenitor y combinaciones de genes que pueden resultar letales). Entonces, el flujo génico 

desde G. hirsutum a las cuatro especies tetraploides relacionadas es limitada y se considera 

insignificante. 

Las cruzas entre cualquiera de las cinco especies tetraploides (G. hirsutum, G. barbadense, G. 

tomentosum, G. mustelinum y G. darwinii) y cualquiera de las especies diploides son poco 

frecuentes y cuando ocurren, la descendencia es estéril a causa de las anormalidades 

meióticas (OECD, 2008). Por ejemplo, los híbridos entre G. hirsutum o G. barbadense y G. 

thurberi son triploides (3x=39) y son completamente masculinos y femeninos estériles (Beasley, 

1942). 

Las especies de algodones silvestres reportadas para México son diploides (2n=2x=26) y, por 

lo tanto, son sexualmente incompatibles con el algodón cultivado (G. hirsutum), el cual es una 

especie alotetraploide (2n=4x=52). 

I.c. Existencia de especies sexualmente compatibles. 

 

Se han reportado 50 especies reconocidas (5 tetraploides y 45 diploides) del género 

Gossypium en el mundo (Tabla 7). A través de extensos esfuerzos de mejoramiento genético 

convencional, los híbridos obtenidos entre el algodón cultivado, Gossypium hirsutum 

(tetraploide), y las especies diploides del género Gossypium son raros y, cuando estos ocurren, 

los híbridos resultantes son estériles. Por lo tanto, la transferencia génica de G. hirsutum a 

cualquiera de las 45 especies diploides de algodón en la naturaleza es muy poco probable. 

G. hirsutum tiene cuatro parientes tetraploides que comparten el mismo genoma y podrían 

formar progenie híbrida viable. Sin embargo, tres de estas especies (G. darwinii, G. mustelinum 

y G. tomentosum) están geográficamente aisladas de México y de la producción comercial de 

algodón y, por esta razón, es altamente improbable que se crucen con G. hirsutum. La 

hibridación entre G. hirsutum y G. barbadense está limitada por barreras biológicas (diferencias 

estructurales de cromosomas que causan la eliminación de genes del progenitor y 

combinaciones de genes que pueden resultar letales). Entonces, el flujo génico desde G. 

hirsutum a las cuatro especies tetraploides relacionadas es limitada y se considera 

insignificante. 

Las formas cultivadas de G. hirsutum fueron domesticadas a partir de una forma silvestre 

tetraploide que crece entre la vegetación costera del litoral, y a través de selección humana se 

ha adaptado a hábitats tierra adentro. La selección humana también ha impulsado cambios en 

varias características incluyendo reducción en dormancia, hábito de crecimiento vertical y 

aumento en el índice fibra:semilla (incremento en porcentaje de fibra). 
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El flujo génico de algodón biotecnológico a formas silvestres costeras de G. hirsutum es raro 

porque las formas silvestres ocupan un nicho ecológico en áreas costeras arenosas y no están 

asociados con la acción humana o áreas perturbadas, lo que las aísla del algodón cultivado 

(Coppens d’Eeckenbrugge y Lacape, 2014). 

El algodón biotecnológico se ha sembrado en México desde 1996 y no existen reportes de 

daño al ambiente. Ninguno de los algodones silvestres o cultivados se consideran malezas o 

invasivos y, si una característica biotecnológica se transfiriera a G. hirsutum feral, no se espera 

que causara un daño ecológico o impactos ambientales adversos. 

Se realizó una búsqueda en la base de datos de CONABIO (SEMARNAT) para identificar las 

especies reproductivamente compatibles con el algodón tetraploide MON 88702 × MON 15985 

× COT102 × MON 88701 × MON 88913 (G. hirsutum) en la ecorregión Planicie Costera 

Tamaulipeca (Tamaulipas Norte), mediante sistemas de información geográfica. Los resultados 

de esta búsqueda fueron que: 

Se encontraron seis colectas de la especie G. hirsutum (tetraploide) en la base de datos de 

CONABIO (US National Plant Germplasm System). Una colecta se localizó en la localidad de 

Ladrillera, Municipio de San Fernando, a una distancia de más de 100 Km al predio candidato 

más cercano (Tamaulipas 5) propuesto para las evaluaciones experimentales de algodón MON 

88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. Las colectas restantes se 

localizaron en las cercanías de la Laguna Madre al norte del Municipio Soto La Marina, a una 

distancia aproximada de 165 Km al predio candidato más cercano (Tamaulipas 5) (Figura 15). 
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Figura 15. Puntos de colecta de ejemplares de especies silvestres del género Gossypium 
en la ecorregión nivel IV “Planicie Costera Tamaulipeca con vegetación xerófila o sin 
vegetación aparente” en Tamaulipas Norte. 

CONABIO. 2023. Norma Oficial Mexicana NOM-059-SEMARNAT-2010- Distribución conocida, Comisión Nacional para el 

Conocimiento y Uso de la Biodiversidad. Datos obtenidos del Sistema Nacional de Información sobre Biodiversidad (SNIB), 

registros comprendidos entre los años de 1879 y 2022 (registros no continuos). México. Fuente: https://www.snib.mx/). 

  

https://www.snib.mx/
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Tabla 7. Especies del género Gossypium, designación de genoma y distribución1. 
 

Especie Genoma2 Distribución 

G. arboreum L. A2 Cultígenos asiáticos 

G. herbaceum L. subsp. herbaceum  A1-1 Cultígenos NE africano - Asia Central 

G. herbaceum subsp. africanum (G. Watt) Vollesen [sinónimo 

G. herbaceum var. africanum (G. Watt) J.B. Hutch. ex S.C. 

Harland] 

A1-2 

sur de África 

G. longicalyx J.B. Hutch. & B.J.S. Lee  F1 C-E África 

G. triphyllum (Harv.) Hochr. B2 SO de África 

G. anomalum Wawra ex Wawra y Peyr. B1 SO y N de África subsahariana 

G. capitis-viridis Mauer  B3 Islas de Cabo Verde 

G. trifurcatum Vollesen  ? NE África 

G. stocksii Masters E1 Somalia a Pakistán 

G. areysianum Deflers E3  Arabia 

G. incanum (O. Schwartz) Hillcoat E4 Arabia 

G. somalense (Gürke) J.B. Hutch.  E2 NE África 

G. benadirense Mattei  E NE África 

G. bricchettii (Ulbrich) Vollesen  E NE África 

G. vollesenii Fryxell  E NE África 

G. robinsonii F. Muell.  C2 O de Australia 

G. sturtianum J.H. Willis var. sturtianum  C1 C a este de Australia 

G. sturtianum var. nandewarense (Derera) Fryxell  C1-n E Australia 

G. bickii Prokh. G1 N-C Australia 

G. australe F. Muell.  G2 NO Australia 

G. nelsonii Fryxell  G N-NE Australia 

G. cunninghamii Todaro  K N Australia 

G. anapoides J.M. Stewart, Craven y Wendel, inédito.  
K 

NO Australia 

G. costulatum Todaro  K NO Australia 

G. enthyle Fryxell, Craven y J.M. Stewart  K NO Australia 

G. exiguum Fryxell, Craven y J.M. Stewart K NO Australia 

G. londonderriense Fryxell, Craven y J.M. Stewart K NO Australia 

G. marchantii Fryxell, Craven y J.M. Stewart K NO Australia 

G. nobile Fryxell, Craven y J.M. Stewart  K NO Australia 

G. pilosum Fryxell  K NO Australia 

G. populifolium (Bentham) F. Muell. ex Todaro  K NO Australia 
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Especie Genoma2 Distribución 

G. pulchellum (C.A. Gardner) Fryxell  K NO Australia 

G. rotundifolium Fryxell, Craven y J.M. Stewart  K NO Australia 

G. gossypioides (Ulbrich) Standley  D6 O México 

G. armourianum Kearney  D2-1 NO México (Baja California) 

G. harknessii Brandegee  D2-2 NO México (Baja California) 

G. turneri Fryxell  D10 NO México 

G. laxum L.L. Phillips  D8 CO México 

G. aridum (Rose y Standley) Skovsted  D4 NO-SO México 

G. lobatum Gentry  D7 CO México 

G. schwendimanii Fryxell y S.D. Koch  D11 CO México 

G. thurberi Todaro  D1 NO México, Arizona 

G. trilobum (Sessé y Moc. ex DC.) Skovsted  D9 O México 

G. davidsonii Kellogg  D3-d NO México (Baja California) 

G. klotzschianum Andersson  D3-k Islas Galápagos 

G. raimondii Ulbrich  D5 NO Perú 

G. hirsutum L. (AD)1 Mesoamérica 

G. tomentosum Nuttall ex Seemann  (AD)3 Hawái 

G. barbadense L.  (AD)2 O Sudamérica 

G. darwinii G. Watt  (AD)5 Islas Galápagos 

G. mustelinum Miers ex G. Watt (AD)4 NE Brasil 

   
1 Fuente (OECD, 2008).  
2 Se han reportado ocho grupos genómicos diploides denominados de la A a la G, más K. En este caso, una única letra designa un 

genoma diploide y dos letras (AD) un genoma tetraploide. 

 

I.d. Hábitats de persistencia o proliferación. 

 

Ruiz-Corral et al. (1999) realizaron una revisión exhaustiva sobre los requerimientos 

agroecológicos de cultivos de importancia económica para México. Entre otros cultivos, 

describen las siguientes condiciones climáticas para el desarrollo del algodón reportadas en la 

literatura científica: 

Distribución: El algodón es un cultivo originario de las regiones tropicales de América, África, 

Asia sudoriental y Australia, su distribución abarca de los 42° Latitud Norte a los 32° Latitud 

Sur. Este cultivo se adapta a las regiones áridas y semiáridas con climas cálidos y semicálidos. 
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Su ciclo vegetativo dura alrededor de 135 a 180 días, dependiendo de la variedad y las 

condiciones ambientales. El algodón es una planta de tipo fotosintético C3
1. 

Fotoperiodo: El algodón es considerado como una especie de día neutro, aunque algunos 

cultivares prefieren el día corto. 

Altitud: 0-600 m. 

Requerimientos hídricos: El algodón requiere entre 700 y 1,300 mm de agua por ciclo de 

cultivo y se desarrolla en zonas con precipitación anual de 500-1,800 mm. En condiciones de 

una evapotranspiración de 5 a 6 mm/día, la absorción de agua comienza a reducirse (afectando 

el rendimiento) cuando el agotamiento del agua del suelo excede del 65%. 

Humedad ambiental: Resiste atmósferas secas, siempre que no falte humedad en el suelo. 

Temperatura: Temperatura mínima y máxima umbrales de 12.8°C y 30°C, respectivamente. 

Para apertura de bellotas se requiere por lo menos una temperatura de 15°C. Rango de 10-

35°C, óptimo para fotosíntesis de 25-30°C. La temperatura mínima para buenos rendimientos 

no debe bajar de 18°C y la temperatura del suelo durante la germinación debe ser igual o 

mayor a 21°C. No responde al termoperíodo y prefiere noches cálidas. Requiere de 27 a 43°C 

para el desarrollo de bellotas. 

Luz: Requiere días soleados, los cuales son especialmente importantes durante la floración. La 

intensidad de luz óptima es 32.3-86.1 klux. 

Requerimientos de suelo. 

Textura de suelo: Suelos de migajón a franco-arcilloso y franco limoso, preferentemente no 

calcáreo. 

Profundidad de suelo: Requiere suelos profundos con buen drenaje. Alrededor del 70 al 80% 

del total del agua absorbida por el cultivo, procede de los primeros 0.9 m de profundidad del 

suelo, que es donde se encuentra más del 90% del total de raíces. 

Salinidad: Es tolerante tanto a la salinidad como a la alcalinidad. Las disminuciones de 

rendimiento para distintos valores de conductividad eléctrica son los siguientes: 0% para 7.7 

mmhos/cm; 10% para 9.6 mmhos/cm; 25% para 13 mmhos/cm; 50% para 17 mmhos/cm y 

100% para 27 mmhos/cm. 

pH: Su rango de pH va de 4.8 a 7.5, con un óptimo de 5.6. 

  

 
1 En las plantas C3 el CO2 entra en el ciclo de Calvin y se fija a la RuDP, produciendo dos moléculas de PGA (3 C). Los estomas se 
abren durante el día. 
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I.e. Descripción taxonómica del organismo receptor y donador. 

 

Organismo Receptor 

Reino: Plantae – Vegetal 

Subreino: Tracheobionta – Plantas vasculares 

Superdivisión: Spermatophyta – Plantas con semillas 

División: Magnoliophyta – Plantas con flores 

Clase: Magnoliopsida – Dicotiledóneas 

Subclase: Dilleniidae 

Orden: Malvales 

Familia: Malvaceae 

Género: Gossypium. 

Especie: Gossypium hirsutum L. 

 

Organismos Donadores 

 

Bacillus thuringiensis 

Reino: Eubacteria 
Filo: Firmicutes 
Clase: Bacilli 
Orden: Bacillales 
Familia: Bacillaceae 
Género: Bacillus 
Especie: Bacillus thuringiensis 

Agrobacterium tumefaciens cepa CP4 

Reino: Bacteria 

Filo: Proteobacteria 

Clase: Proteobacteria alfa 

Orden: Rhizobiales 

Familia: Rhizobiaceae 

Género: Agrobacterium 

Especie: Agrobacterium tumefaciens 

Stenotrophomonas maltophilia 

Reino: Bacteria 
Filo: Proteobacteria 
Clase: Gammaproteobacteria 
Orden: Xanthomonadales 
Familia: Xanthomonadaceae 
Género: Stenotrophomonas 
Especie: Stenotrophomonas maltophilia 

http://plants.usda.gov/java/ClassificationServlet?source=display&classid=Tracheobionta
http://plants.usda.gov/java/ClassificationServlet?source=display&classid=Spermatophyta
http://plants.usda.gov/java/ClassificationServlet?source=display&classid=Magnoliophyta
http://plants.usda.gov/java/ClassificationServlet?source=display&classid=Magnoliopsida
http://plants.usda.gov/java/ClassificationServlet?source=display&classid=Dilleniidae
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Streptomyces hygroscopicus 

Reino: Bacteria 
Filo: Actinobacteria 
Clase: Actinobacteria 
Orden: Actinomycetales 
Familia: Streptomycetaceae 
Género: Streptomyces 
Especie: Streptomyces hygroscopicus 

 

I.f. País o localidad donde el OGM fue colectado (USA). 

 

Algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × 

MON 88701 × MON 88913 

Monsanto Company. 

700 Chesterfield Village Parkway North. 

St. Louis, Missouri, USA. 

Semilla 

Delta & Pine Land Cotton Seed Co. 

Scott, Mississippi, 38772, USA. 

 

I.g. Referencia documental sobre origen y diversificación del organismo 

receptor. 

 

Las formas silvestres de las especies de algodón tetraploide (G. hirsutum, G. barbadense, G. 

darwinii y G. tomentosum) son plantas costeras, que crecen en playas entre la vegetación litoral 

o algo alejadas de la playa, pero en la vegetación derivada del litoral. Las formas silvestres de 

algodón tetraploide crecen en playas y están expuestas al rocío salado del mar. Este algodón 

primitivo (G. hirsutum) es una parte autóctona de la vegetación costera nativa que crece en la 

costa del norte de la península de Yucatán, y es a menudo la planta dominante en este hábitat. 

Estas plantas no crecen cerca de las poblaciones humanas (Brubaker y Wendel, 1994; Wendel 

y Cronn, 2003; Fryxell, 1979). 

El algodón silvestre está adaptado a hábitats áridos y cálidos del litoral, mientras que el 

algodón cultivado incluyendo las razas, se ha adaptado a zonas menos áridas y crece lejos de 

las costas (Coppens d'Eeckenbrugge y Lacape, 2014). En un estudio utilizando modelación de 

nichos ecológicos (por ejemplo, temperatura y lluvias) y marcadores genéticos, los 

investigadores demostraron que las plantas de algodón “verdaderamente silvestres” de 

Yucatán son genética y ecológicamente distintas del algodón feral y cultivado en México 

(Coppens d'Eeckenbrugge y Lacape, 2014). Del modelado de nichos ecológicos identificaron 

dos regiones donde el algodón “verdaderamente silvestre” puede crecer en México. Estas 

regiones son la Península de Yucatán y el lado oeste del Golfo de México en parte de la costa 
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de Tamaulipas. El hábitat identificado en Yucatán es relativamente grande y corresponde bien 

con las poblaciones de algodón silvestre que se han documentado en esta región. El hábitat 

identificado en la costa de Tamaulipas es marginalmente adecuado para el crecimiento del 

algodón silvestre y consiste solo en unas áreas pequeñas (Coppens d'Eeckenbrugge y Lacape, 

2014). No existen colectas de poblaciones identificadas de algodón silvestre G. hirsutum en la 

costa de Tamaulipas (Coppens d'Eeckenbrugge y Lacape, 2014) lo que limita el potencial 

entrecruzamiento entre el algodón GM y el algodón silvestre en esta región. 

G. hirsutum silvestre difiere de las formas domesticadas de G. hirsutum en varias 

características (Tablas 8 y 9). Las formas silvestres son extendidas (no en forma vertical con 

crecimiento lateral prolífico), de crecimiento lento y perennes de vida larga, con pequeñas 

cápsulas que se abren ampliamente, pequeñas semillas, fibras color café, cortas y escasas y 

las semillas tienen fibras firmemente adheridas y una testa rígida, lo cual probablemente 

demora la germinación (Hutchinson, 1951; Rapp et al., 2010). 

Durante el proceso de domesticación, la presión de selección humana para ciertas 

características ha cambiado y las formas ferales han escapado al cultivo durante este proceso 

(Fryxell, 1979). Algunas de las características que han cambiado del algodón silvestre a las 

formas de algodón domesticado que comprenden desde el algodón que crece en patios, a 

veces llamados razas de algodón, y las variedades modernas se enlistan en la Tabla 9. Un 

carácter morfológico denominado porcentaje de fibra (rendimiento de despepite), que es la 

proporción del peso de la fibra con respecto al peso de la semilla, se considera que diferencia 

el algodón silvestre del litoral del algodón que crece en los patios y algodones ferales y 

cultivados. Esta característica es sumamente variable y oscila aproximadamente del 25 al 40% 

para algodones cultivados, y el algodón feral y las variedades de patio oscilan del 18 al 20%. El 

porcentaje de fibras de los algodones silvestres del litoral es de aproximadamente 8 al 10% 

(Fryxell, 1979). El tamaño del fruto de muchas de las variedades de patio y algodones ferales 

es pequeño en tamaño y similar a los algodones silvestres del litoral, lo cual sugeriría que los 

frutos más grandes se seleccionaron después del porcentaje de fibra y probablemente se 

desarrollaron con prácticas agrícolas más intensivas (Fryxell, 1979). Las fibras de las 

variedades modernas de algodón son más largas, más densas y más estrechas, lo cual las 

hace útiles para hilado, mientras que en las variedades silvestres de G. hirsutum los tricomas 

son más cortos, de menor densidad y más gruesos (Rapp et al., 2010), lo que da como 

resultado una calidad inferior para el hilado (Hutchinson, 1951). En consecuencia, el algodón 

silvestre es fenotípicamente diferente de las razas y del algodón moderno cultivado (Tablas 8 y 

9). 
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Tabla 8. Comparaciones de características de las plantas entre Gossypium hirsutum1 

silvestre y domesticado. 
 

Característica Algodón Silvestre Algodón Domesticado 

Hábitat 
En su mayor parte tropical; planta 
costera 

De tropical a templado; distribución amplia; 
campos cultivados o hábitats modificados 
por el ser humano 

Hábito 
Pequeño, arbusto perenne de 
crecimiento lento, extendido 

Erguido 

Fruto 

Producción de frutos perenne; 15 o 
más nudos a la primera rama de 
producción de frutos que limita la 
floración y producción de frutos de la 
mayoría de las nuevas plántulas 
durante la primera temporada; la 
producción de frutos requiere de 
días cortos, noches frescas y 
aumento del estrés causado por 
sequía (castigo, no regar); 
establecimiento asincrónico de 
frutos; tamaño de fruto pequeño con 
aproximadamente 2 g de semillas y 
fibra total 

Producción de frutos anual; 5 a 7 nudos a la 
primera rama fructífera que permite el 
florecimiento de nuevas plántulas y el 
establecimiento de frutos durante una 
temporada; la producción de frutos es 
independiente de la duración del día; 
prefiere las noches frescas y suficiente 
humedad del suelo; establecimiento 
sincrónico de los frutos; tamaño de fruta 
grande con aproximadamente 6 a 8 g de 
semillas y fibra total 

Tamaño de 
semilla 

Pequeño Variado 

Rendimiento Bajo Alto 

Fotoperiodo Sensible No sensible 

Fenología 

Patrón marcadamente estacional de 
crecimiento vegetativo seguido por 
la producción de frutos y dormancia 
de la planta 

Fase vegetativa corta seguida por 
superposición en crecimiento vegetativo y 
producción de frutos y finalmente la fase de 
"cut-out" y maduración de frutos 

Dormancia de 
las semillas 

Presente con germinación 
esporádica 

Ausente, las semillas se embeben en agua 
y germinan rápidamente 

Comparación de 
células 
epidérmicas de 
la semilla 

Más cortas, menos densas y más 
gruesas 

Más largas, más densas y más estrechas 

Calidad de la 
fibra 

Escasa; porcentaje de fibras 
(rendimiento de despepite) 8 a 10% 

Copiosa; porcentaje de fibra de variedades 
cultivadas modernas aproximadamente 
(rendimiento de despepite) 33 a 40% y 
razas silvestres o tipos de patio, aprox. 18 a 
20% 

Propiedades de 
la fibra 

Fibra corta y fina; color marrón  
Longitud de la fibra variable hasta 28 mm; 
áspera o fina; con más frecuencia blanca 

1 Información de Hutchinson, 1951; Fryxell, 1979; Lee, 1984; Rapp et al. 2010. 
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Tabla 9. Cambios en la selección de características del algodón por el proceso de domesticación a través del tiempo.1 

 
 Período de la Historia del Algodón 

Característica Silvestre De patio 

Posterior a la 

revolución 

industrial, previo al 

despepite del 

algodón 

Posterior al 

despepite del 

algodón 

Agricultura intensiva 

moderna 

Tegumento Impermeable Cualquiera Cualquiera Permeable Permeable 

Diferenciación de la pelusa 

de la fibra 
Pobre Débil Moderado Fuerte Fuerte 

Rasgo de semilla en forma de 

riñón 
Indeseable Deseable Indeseable Indeseable Indeseable 

Densidad de la fibra Baja Alta Alta Alta Alta 

Porcentaje de fibra 

(rendimiento de despepite) 
8 a 10% 18 a 20% 33% o más 33% o más 33% o más 

Tamaño del fruto Pequeño 

Pequeño con 

selección hacia 

grande 

Grande Grande 
Grande con selección 

hacia pequeño 

Productividad Baja Baja Alta Alta Muy alta 

Hábito de crecimiento Perenne Perenne Cualquiera Anual Anual 

Capacidad de 

desprendimiento de la fibra 
Difícil Fácil Fácil Fácil Fácil 

Tamaño de semilla Pequeño Pequeño a Grande Grande Grande Pequeño 

Hábitat Litoral Modificado Cultivado Cultivado Cultivado 

1 Tabla de Fryxell, 1979.  
2 El algodón de patio se cultivó como un arbusto o árbol perenne que produjo fibras de baja calidad para fines no textiles. 
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Los restos arqueológicos más conocidos de G. hirsutum domesticado datan de 

aproximadamente los años 5,500-4,300 antes del presente (A.P.) en la región central de 

México. La selección humana de progenitores silvestres ha dado como resultado plantas que, a 

pesar de ser perennes, son neutrales (no afectadas por la duración del día), e inician la 

fructificación desde los nódulos bajos, permitiendo su cultivo en forma anual en zonas 

climáticas templadas (Brubaker et al., 1999; Lee, 1984). La presión de la selección humana 

también ha aumentado el tamaño de la semilla, creando semillas que germinan fácilmente y se 

han generado aumentos substanciales en la abundancia y la calidad de la fibra (Brubaker et al., 

1999). 

El algodón cultivado (G. hirsutum) se derivó por la domesticación humana mediante una fuerte 

selección fenotípica de una variedad silvestre (probablemente relacionada con G. hirsutum var. 

yucatanense) que posee tricomas (estructuras en forma de fibras) que son extensiones de la 

epidermis de la semilla (Fryxell, 1979; Smith, 1995; Hutchinson, 1951). Se cree que estos 

procesos de domesticación comenzaron aproximadamente hace 5,000 años en la península de 

Yucatán en México (Rapp et al., 2010), a partir de una planta similar a G. hirsutum var. 

yucatanense. A través del proceso de domesticación y selección en diferentes regiones en 

México se desarrollaron distintas razas. 

A través de una serie de recolecciones de germoplasma de aproximadamente hace 60 años en 

el sur de México y América Central, que distintos autores denominaron razas, variedades y 

formas nativas, se identificaron en áreas geográficas generales (Hutchinson, 1951; Ulloa et al., 

2006). Hutchinson (1951) describió seis razas domesticadas y una raza silvestre de América 

Central como: 

 

• morrilli (G. hirsutum var. morrilli) zona montañosa interior, meseta mexicana del sur y 

hacia el norte. 

• palmeri (G. hirsutum var. palmeri) cuesta del Pacífico, zona húmeda del sur de 

México, Istmo de Tehuantepec. 

• richmondi (G. de hirsutum var. richmondi) cuesta del Pacífico en la región del Golfo de 

Tehuantepec. 

• marie-galante (G. hirsutum var. marie-galante) norte de América Central (Guatemala), 

al sur hacia Colombia en ambas costas, región del Caribe (Antillas) y noreste de 

Brasil. 

• punctatum (G. hirsutum var. punctatum) península de Yucatán y hacia el norte sobre 

la cuesta del Atlántico, hasta La Florida (EE.UU.) y Bahamas. 

• latifolium (G. hirsutum var. latifolium), Guatemala (ambas cuestas) y extremo sur de 

México (Chiapas) y áreas cercanas. 

• yucatanense (G. hirsutum var. yucatanense) raza silvestre o ecotipo confinado a las 

dunas costeras de la región de Progreso, Yucatán, la cual es una región aislada del 

continente por pantanos (OECD, 2008; Hutchinson, 1951). Esta ubicación limitaría el 

flujo de genes del algodón comercial (convencional y derivado de biotecnología) a G. 

hirsutum var. yucatanense.  
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El algodón cultivado probablemente fue domesticado a partir del algodón silvestre en el Norte 

de Yucatán, y a través de la selección por los seres humanos se fue adaptando para el cultivo 

en hábitats continentales. Durante este proceso, el rango ecoclimático del algodón cultivado se 

ha incrementado, pero no incluye los hábitats áridos y calientes donde habita el algodón 

silvestre. Por lo tanto, el nicho potencial de algodón cultivado está dentro de zonas con áreas 

de cultivo, y el de las plantas ferales en hábitats limitados cercanas a las áreas de cultivo. Los 

tipos ferales de algodón crecen en patios, montañas de residuos, al costado de la carretera y 

otros hábitats modificados por el hombre (Fryxell, 1979; Ulloa et al., 2006) y no se encuentran 

junto con la vegetación nativa (Fryxell, 1979). Por otra parte, las características de 

domesticación, como la reducción de la latencia de las semillas, limita al algodón feral la 

capacidad de recolonizar y persistir en los hábitats adecuados u originales del algodón silvestre 

(Coppens d'Eeckenbrugge y Lacape, 2014). Por lo tanto, el algodón silvestre y el algodón 

domesticado que ha escapado del cultivo difieren en el hábitat en el que puedan crecer, lo que 

limita el potencial para la hibridación entre ellos. Otra prueba para apoyar esta rara ocurrencia 

son las diferencias genéticas entre el algodón domesticado y el algodón silvestre (Coppens 

d'Eeckenbrugge y Lacape, 2014). 

La probabilidad de que una característica del algodón biotecnológico se transfiera al algodón 

silvestre es remota porque no ocurren en el mismo hábitat. Mediante el proceso de 

domesticación, el algodón cultivado fue adaptado a hábitats continentales (tierra adentro) y 

varias características fueron cambiadas o modificadas para mejorar el cultivo (por ejemplo, la 

pérdida de dormancia). Aunque el algodón cultivado en ocasiones se establece fuera de las 

áreas de cultivo en México, no se le considera como maleza o como especie invasiva. El 

algodón cultivado y el algodón feral no se consideran como malezas ni como especie invasiva 

en México y no se espera que las características biotecnológicas que confieren resistencia 

contra insectos y tolerancia a herbicidas modifiquen el potencial para que el algodón se 

convierta en maleza o sea más invasivo. 

Las características introducidas de resistencia al ataque de insectos plaga objetivo y de 

tolerancia a los herbicidas dicamba, glufosinato y glifosato, confieren una ventaja selectiva sólo 

en condiciones específicas (por ejemplo, el ataque de los insectos plaga objetivo o aplicaciones 

de herbicidas que contengan dicamba, glufosinato o glifosato), de corta duración y limitadas 

espacialmente. Las ventajas de las características biotecnológicas en el algodón MON 88702 × 

MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 son de interés agronómico y es 

improbable que incrementen el establecimiento o supervivencia fuera de cultivo de las plantas 

de algodón con respecto al algodón convencional. Por lo tanto, el evento MON 88702 × MON 

15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 representa un riesgo insignificante para el 

medio ambiente. 
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I.h. Secuencia génica del evento de transformación (tamaño del fragmento, 

sitio de inserción y oligonucleótidos). 

Monsanto ha desarrollado el algodón con eventos apilados MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913. Este evento apilado se obtuvo mediante cruza 

convencional a partir de los eventos individuales MON 88702, Bollgard®III [que es un evento 

apilado por cruza mendeliana que se compone de los eventos Bollgard®II, MON 15985, y 

COT102], Solución Faena Flex® (MON 88913) y DGT® (MON 88701). 

Se realizó un estudio para confirmar la presencia e integridad de los insertos y secuencias de 

ADN flanqueante de los insertos MON 88702, MON 15985, MON 531, MON 88701 y MON 

88913 en el producto apilado de algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 

× MON 88913. Esto mediante la comparación de estas secuencias con las secuencias 

previamente determinadas para cada evento individual. 

Los resultados de este estudio, donde se explica sobre las secuencias génicas, tamaños de 

fragmentos, sitios de inserción y oligonucleótidos incluidos en los eventos de transformación 

individuales que componen el evento apilado, se discutieron previamente en la sección I. 

CARACTERIZACIÓN MOLECULAR, subsección Confirmación de la presencia de los 

eventos individuales en el evento apilado MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 

88701 × MON 88913 (Ver Págs. 37-43). 

 

I.i. Descripción de las secuencias flanqueantes, número de copias 

insertadas, expresión de los mensajeros. 

SECUENCIAS FLANQUEANTES. 

Los fragmentos de ADN insertados en el evento apilado MON 88702 × MON 15985 × COT102 

× MON 88701 × MON 88913 corresponden a los que contienen sus líneas parentales, los 

eventos sencillos MON 88702, Bollgard®III (COT102 × MON 15985), MON 88913 y MON 

88701. Por lo tanto, las características de las inserciones y secuencias flanqueantes 5’ y 3’ 

están conservadas en este evento apilado. Los componentes individuales y el tamaño, fuente y 

función de las secuencias heredadas de los eventos individuales comprendidos en MON 88702 

× MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 se muestran en las Tablas 1–6. Las 

representaciones esquemáticas de los vectores utilizados para transferir los insertos en los 

eventos individuales se presentan en las Figuras 1-5 y 8 de la sección I. CARACTERIZACIÓN 

MOLECULAR, y las representaciones esquemáticas lineales se presentan en las Figuras 9-14 

(ANEXO 11. MSL0029106 Análisis de Secuencia de eventos individuales en evento 

apilado). 
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Para información más detallada sobre los componentes individuales, fuente y función de 

las secuencias del evento COT102 contenidas en el evento MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913, consultar la información de caracterización 

molecular del evento COT102 entregada por Syngenta en el paquete regulatorio para 

resolver la solicitud experimental de algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 

88701 × MON 88913 de Monsanto y la Figura 14. 

 

NÚMERO DE COPIAS INSERTADAS. 

Evento MON 88702 (Propiedad de Monsanto). 

Se realizaron análisis de secuenciación y bioinformáticos a ADN genómico del evento MON 

88702 para confirmar la secuencia insertada, el sitio de inserción y las secuencias flanqueantes 

del ADN genómico del algodón. 

Los resultados confirmaron un único inserto en MON 88702 de 3,143 pb (ADN-T I), que cada 

elemento genético en el inserto está intacto y que la secuencia del inserto es idéntica a la 

secuencia correspondiente en el plásmido PV-GHIR508523 (Tablas 1 y 2). Además, se 

demostró que MON 88702 no contiene elementos del esqueleto del plásmido PV-GHIR508523 

o del ADN-T II (Ver sección I. CARACTERIZACIÓN MOLECULAR, Págs. 15-45). 

Esto se confirmó para múltiples generaciones de MON 88702 utilizando NGS, para lo que lo 

que se utilizó ADN de cinco generaciones de MON 88702. Con esto se demostró la estabilidad 

generacional del inserto de ADN-T I en MON 88702. 

En conjunto, los resultados de esta caracterización demuestran que MON 88702 contiene una 

sola copia del inserto ADN-T I, conteniendo el cassette de expresión de la secuencia 

codificante de mCry51Aa2, que el inserto no contiene secuencias del esqueleto del plásmido y 

se encuentra integrado de manera estable en un locus individual y se hereda de acuerdo con 

los principios mendelianos a través de múltiples generaciones (ANEXO 5. Solicitud MON 

88702 FDA). 

Evento Bollgard®III (Desarrollado por Monsanto bajo contrato de licenciamiento del 

evento COT102) y los eventos comprendidos en el (COT102 x Bollgard®II). 

 

El algodón COT102, fue desarrollado por Syngenta, mediante la construcción del plásmido 

vector binario de A. tumefaciens, pCOT-1. Syngenta resumió los resultados del análisis de 

hibridación Southern blot del ADN genómico usado para evaluar el evento insertado. Basados 

en esos análisis, Syngenta declara que el evento COT102 contiene un inserto con una 

copia sencilla de los cassettes de expresión de los genes vip3Aa19 y aph4, sin 

encontrarse transferencia de secuencias fuera del DNA-T (ANEXO 7. Consulta 

biotecnológica Evento COT102 FDA 2005). 
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El algodón Bollgard®II (MON 15985) fue obtenido al insertar el gen cry2Ab de B. thuringiensis 

en el genoma del algodón Bollgard® (MON 531), que contiene los genes cry1Ac y nptII, 

mediante bombardeo de partículas o biobalística. El plásmido utilizado para la transformación 

fue el PV-GHBK11 (Figura 4), que contiene los cassettes de los genes cry2Ab y uidA. El 

plásmido se propagó en E. coli y se purificó de suspensiones bacterianas usando una columna 

de purificación. En las Tablas 3 y 4, se muestran resúmenes de los componentes genéticos de 

los plásmidos PV-GHBK04 y PV-GHBK11, utilizados para obtener el algodón MON 531 y MON 

15985, respectivamente. 

Se utilizó el análisis de hibridación Southern blot para determinar el número de inserciones 

(número de loci de integración en el genoma del algodón), el número de copias (número de 

transgenes en un locus individual), la integridad de las regiones codificantes cry2Ab y uidA, la 

integridad de los cassettes de cry2Ab y uidA, y para confirmar la ausencia de secuencias del 

esqueleto del plásmido PV-GHBK11. Se utilizaron las secuencias del plásmido PV-GHBK11, el 

esqueleto del plásmido, las regiones codificantes cry2Ab y uidA, el promotor potenciado 35S 

CaMV y la secuencia de poliadenilación NOS 3’. Adicionalmente, se verificaron las regiones de 

unión 5’ y 3’ entre el inserto y el ADN de la planta mediante la reacción en cadena de la 

polimerasa (PCR). 

Los datos muestran que el algodón MON 15985 contiene una inserción de ADN del fragmento 

lineal del plásmido PV-GHBK11. El inserto contiene una copia de cada cassette de expresión, 

cry2Ab y uidA. Este evento no contiene secuencias del esqueleto del plásmido PV-GHBK11. 

Por lo tanto, se concluye que en el evento MON 15985, se deben producir las proteínas Cry2Ab 

y GUS de tamaño normal, como resultado de la integración del segmento de ADN derivado del 

plásmido PV-GHBK11 (ANEXO 8. Solicitud MON 15985 USDA). 

La caracterización del algodón Bollgard® (MON 531), contenido en el evento Bollgard®II (MON 

15985), demostró que en el evento MON 531 hay dos insertos de ADN-T. El inserto funcional 

primario contiene una única copia del gen completo de cry1Ac, el gen nptII y el gen de 

resistencia a antibióticos aad. Este inserto de ADN-T también contiene una porción de 892 

pares de bases del extremo 3’ del gen cry1Ac fusionado a la secuencia de terminación 

transcripcional 7S 3’. Este segmento de ADN se encuentra en el extremo 5’ del inserto, en 

forma contigua y en orientación inversa al cassette del gen completo cry1Ac y no contiene un 

promotor. Se detectó un transcrito por transcripción inversa RT-PCR, que corresponde a este 

segmento 3’ del gen cry1Ac y al ADN genómico adyacente. En la improbable eventualidad de 

que este ARN fuera traducido, el péptido resultante sería altamente homólogo a la porción 

correspondiente al dominio C-terminal de la proteína Cry1Ac. La seguridad de esta proteína 

teórica se demuestra con los estudios descritos en las secciones siguientes, ya que la proteína, 

de ser producida, habría sido un componente en todos los estudios de seguridad llevados a 

cabo tanto con la proteína Cry1Ac, como con plantas o semillas de algodón MON 531 (Serdy et 

al., 1994). 
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El segundo inserto de ADN-T contiene una porción de 242 pares de bases de la secuencia de 

poliadenilación 7S 3’ de la región terminal del gen cry1Ac. No se detectó transcrito de ARN por 

transcripción inversa RT-PCR, que correspondiera o hubiera sido transcrito del inserto de ADN-

T de 242 pares de bases 7S 3’, por lo tanto, no se produce ningún péptido, según lo esperado 

(ANEXO 12. MSL16882 Caracterización Molecular Extendida Bollgard® MON 531). 

La caracterización molecular del evento MON 15985 fue descrita por Doherty et al. (2000). Esta 

caracterización, basada en análisis de hibridación Southern blot, demostró que en MON 

15985, adicional a los insertos de ADN presentes en su línea parental (MON 531), se 

había integrado una copia de ADN del fragmento de restricción utilizado para la 

transformación. En este estudio, en el cual se realizaron análisis de PCR seguidos de 

secuenciación al inserto en MON 15985, se confirmaron los hallazgos previos demostrando el 

orden esperado de los elementos contenidos en el inserto del evento MON 15985. Además, se 

obtuvo la secuencia de ADN del inserto completo en el evento mencionado, la cual fue idéntica 

a lo previamente reportado (ANEXO 13. MSL17099 Confirmación secuencias flanqueantes 

MON 15985). 

Evento Solución Faena Flex® (MON 88913) (Propiedad de Monsanto). 

 

El evento MON 88913 fue generado mediante la integración estable de dos “cassettes” de 

expresión del gen cp4 epsps en el genoma del algodón, utilizando el sistema de transformación 

mediado por A. tumefaciens. Los datos muestran que MON 88913 contiene una copia del ADN 

insertado en un locus simple de integración dentro del fragmento de restricción SpeI de ~13.0 

kb, que contiene dos “cassettes” de expresión del gen cp4 epsps intactos. No se detectaron 

elementos adicionales del vector binario de transformación PV-GHGT35 (Figura 5) en el 

genoma del algodón MON 88913. La segregación mendeliana del fenotipo esperado en MON 

88913 a través de múltiples generaciones, corrobora el análisis molecular de la estabilidad del 

inserto y establece el comportamiento genético del ADN insertado en un locus simple (ANEXO 

14. MSL19580 Análisis molecular de MON 88913). 

Evento DGT® (MON 88701) (Propiedad de Monsanto). 

 

Se caracterizó el inserto de ADN en el evento MON 88701 por medio de análisis de hibridación 

Southern blot, PCR y análisis de secuencia de ADN. Los resultados de esta caracterización 

demuestran que MON 88701 contiene una copia de los cassettes de expresión de los 

genes dmo y bar, no contiene secuencias del esqueleto del plásmido, el ADN-T se 

encuentra integrado de manera estable en un locus individual y se hereda de acuerdo a 

los principios mendelianos a través de múltiples generaciones. Los elementos genéticos 

presentes en el algodón MON 88701 se muestran en la Tabla 6. Estas conclusiones se basaron 

en varias evidencias: 
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1) Se analizó por Southern blot todo el genoma del algodón para identificar la presencia del 

ADN-T y la ausencia de secuencias del esqueleto del plásmido PV-GHHT6997, y se demostró 

que se insertó solo una copia del ADN-T en un solo sitio de inserción y que el inserto se hereda 

establemente; 

2) Se realizaron análisis de secuencia para determinar la secuencia exacta del ADN insertado y 

las secuencias de ADN flanqueando los extremos 5’ y 3’ del inserto, permitiendo la 

comparación de la secuencia del ADN-T en el plásmido vector para confirmar que sólo las 

secuencias esperadas se integraron; 

3) Se compararon las secuencias de ADN flanqueando los extremos 5’ y 3’ del inserto con la 

secuencia del sitio de inserción en el algodón convencional para identificar cualquier rearreglo 

que pudiera ocurrir en el sitio de inserción durante la transformación. En conjunto, la 

caracterización de la modificación genética demuestra que una sola copia del ADN-T se integró 

establemente en un solo locus del genoma del algodón y que no hay secuencias del esqueleto 

del plásmido presentes en el algodón MON 88701. 

Se utilizó el análisis de hibridación Southern blot para determinar el número de copias y de 

sitios de inserción del ADN integrado, así como la presencia o ausencia de secuencias del 

esqueleto del plásmido. La estrategia de Southern blot fue diseñada para asegurar que todos 

los segmentos transgénicos potenciales se identificaran. Todo el genoma del algodón fue 

analizado utilizando sondas que abarcaban todo el plásmido vector para detectar la presencia 

del inserto, así como confirmar la ausencia de secuencias del esqueleto del plásmido. Esto se 

logró usando sondas de no más de 2.5 Kb de largo para asegurar un alto nivel de sensibilidad 

del ensayo. Esto se demostró mediante la detección de un control positivo añadido a 0.1 copias 

de genomas equivalentes. Se escogieron específicamente dos sets de enzimas de restricción 

para caracterizar por completo el ADN-T y detectar cualquier fragmento potencial de ADN-T y 

secuencias del esqueleto del plásmido. Las enzimas de restricción fueron escogidas de manera 

que cada enzima corta una vez dentro del ADN-T insertado, y por lo menos una vez dentro del 

ADN flanqueando los extremos 5’ y 3’ del inserto. Como consecuencia, por lo menos un 

segmento conteniendo una porción del inserto con el ADN 5’ flanqueante adyacente generado 

por un set de las enzimas es de tamaño predecible y se sobrepone con otro segmento de 

tamaño predecible conteniendo una porción del inserto con el ADN 3’ flanqueante adyacente 

generado por otro set de enzimas. Este diseño de dos sets de enzimas asegura que el inserto 

completo se identifique en un patrón de hibridación predecible. Esta estrategia también 

maximiza la posibilidad de detectar una inserción en otro lugar del genoma que podría ser 

pasado por alto si esa banda co-migrara en el gel con una banda esperada. 

Para determinar el número de copias y sitios de inserción del ADN-T, y la presencia o ausencia 

de secuencias del esqueleto del plásmido, se corrieron muestras por duplicado con la misma 

cantidad de ADN digerido en un gel de agarosa. Un set de muestras se corrió por un periodo de 
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tiempo mayor (corrida larga) que el segundo set (corrida corta). La corrida larga permite mayor 

resolución de ADN de alto peso molecular, mientras que la corrida corta permite retener el ADN 

de bajo peso molecular en el gel. Estos análisis determinaron que se insertó una sola copia del 

ADN-T en un solo locus de integración en el genoma del algodón y que no se detectaron 

elementos adicionales incluyendo secuencias del esqueleto del plásmido PV-GHHT6997 en el 

algodón MON 88701. 

Los análisis de PCR y de secuencia de ADN complementan los análisis de hibridación 

Southern blot. Se realizaron estos análisis adicionales para determinar la secuencia completa 

de ADN del inserto y secuencias de ADN flanqueantes en el algodón MON 88701, confirmaron 

la organización predicha de los elementos genéticos dentro del inserto, y determinaron las 

secuencias flanqueando el inserto. Adicionalmente, los análisis de secuencia confirmaron que 

cada elemento genético (excepto por las regiones borde) en el inserto está intacta y que la 

secuencia del inserto es idéntica a la secuencia correspondiente en el plásmido PV-GHHT6997 

(Figuras 6 y 7). Más aún, la organización genómica del inserto MON 88701 se determinó 

comparando la secuencia flanqueando los extremos 5’ y 3’ del inserto con la secuencia del sitio 

de inserción en el algodón convencional. Los análisis de hibridación Southern blot confirmaron 

que el ADN-T reportado representa el único inserto detectable en el evento MON 88701 

(ANEXO 10. Solicitud MON 88701 FDA). 

 

EXPRESIÓN. 

Evento MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. 

 

Se realizó un análisis cuantitativo para evaluar los niveles de las proteínas mCry51Aa2, 

Cry1Ac, Cry2Ab2, NPTII, GUS, Vip3Aa19, APH4, DMO, PAT (bar) y CP4 EPSPS en tejido de 

hoja (OSL1 y OSL4), raíz (OSR3), semilla y polen de algodón MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913 y de los eventos individuales que lo componen (MON 

88702, MON 15985, COT102, MON 88701 y MON 88913), colectados en cinco localidades 

durante los ensayos de campo de Estados Unidos de 2016, mediante inmunoensayo multiplex 

(Tablas 10-19). Los niveles de las proteínas se reportaron en microgramos por gramo en base 

a peso seco (ANEXO 15. MSL0028563 Expresión Lygus Stack 2016). 

Niveles de la proteína mCry51Aa2. 

El nivel medio de la proteína mCry51Aa2 en cinco sitios para MON 88702 fue más alto en hoja 

(OSL1) a 1,500 µg/g en peso seco y más bajo en polen a 3.9 µg/g en peso seco. 
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El nivel medio de la proteína mCry51Aa2 en cinco sitios para MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913 fue más alto en hoja (OSL1) a 1,200 µg/g en peso seco y 

más bajo en polen a 5.1 µg/g en peso seco. 

Niveles de la proteína Cry1Ac. 

El nivel medio de la proteína Cry1Aac en cinco sitios para MON 15985 fue más alto en hoja 

(OSL1) a 47 µg/g en peso seco y más bajo en polen a 0.40 µg/g en peso seco. 

El nivel medio de la proteína Cry1Aac en cinco sitios para MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913 fue más alto en hoja (OSL1) a 51 µg/g en peso seco y 

más bajo en polen a 0.41 µg/g en peso seco. 

Niveles de la proteína Cry2Ab2. 

El nivel medio de la proteína Cry2Ab2 en cinco sitios para MON 15985 fue más alto en hoja 

(OSL1) a 710 µg/g en peso seco y más bajo en polen a 0.54 µg/g en peso seco. 

El nivel medio de la proteína Cry2Ab2 en cinco sitios para MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913 fue más alto en hoja (OSL1) a 880 µg/g en peso seco y 

más bajo en polen a 0.56 µg/g en peso seco. 

Niveles de la proteína NPTII. 

El nivel medio de la proteína NPTII en cinco sitios para MON 15985 fue más alto en hoja 

(OSL1) a 49 µg/g en peso seco y más bajo en polen con una cantidad menor al límite de 

cuantificación (<LDC) del análisis (0.56 µg/g en peso seco). 

El nivel medio de la proteína NPTII en cinco sitios para MON 88702 × MON 15985 × COT102 × 

MON 88701 × MON 88913 fue más alto en hoja (OSL1) a 47 µg/g en peso seco y más bajo en 

polen con una cantidad menor al límite de cuantificación (<LDC) del análisis (0.56 µg/g en peso 

seco). 

Niveles de la proteína GUS. 

El nivel medio de la proteína GUS en cinco sitios para MON 15985 fue más alto en hoja (OSL1) 

a 610 µg/g en peso seco y más bajo en polen a 1.7 µg/g en peso seco. 

El nivel medio de la proteína GUS en cinco sitios para MON 88702 × MON 15985 × COT102 × 

MON 88701 × MON 88913 fue más alto en hoja (OSL1) a 650 µg/g en peso seco y más bajo en 

polen a 2.2 µg/g en peso seco. 
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Niveles de la proteína Vip3Aa19. 

El nivel medio de la proteína Vip3Aa19 en cinco sitios para COT102 fue más alto en hoja 

(OSL1) a 120 µg/g en peso seco y más bajo en raíz (OSR3), semilla y polen con cantidades 

menores a los límites de cuantificación (<LDC) del análisis para cada tejido (9.08 µg/g en peso 

seco, 4.32 µg/g en peso seco y 4.32 µg/g en peso seco). 

El nivel medio de la proteína Vip3Aa19 en cinco sitios para MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913 fue más alto en hoja (OSL1) a 66 µg/g en peso seco y 

más bajo en raíz (OSR3), semilla y polen con cantidades menores a los límites de 

cuantificación (<LDC) del análisis para cada tejido (9.08 µg/g en peso seco, 4.32 µg/g en peso 

seco y 4.32 µg/g en peso seco). 

Niveles de la proteína APH4. 

El nivel medio de la proteína APH4 en cinco sitios para COT102 fue más alto en polen a 37 

µg/g en peso seco y más bajo en hoja (OSL4), raíz (OSR3) y semilla con cantidades menores a 

los límites de cuantificación (<LDC) del análisis para cada tejido (1.60 µg/g en peso seco, 0.60 

µg/g en peso seco y 0.76 µg/g en peso seco). 

El nivel medio de la proteína APH4 en cinco sitios para MON 88702 × MON 15985 × COT102 × 

MON 88701 × MON 88913 fue más alto en polen a 43 µg/g en peso seco y más bajo en hoja 

(OSL1 y OSL4), raíz (OSR3) y semilla con cantidades menores a los límites de cuantificación 

(<LDC) del análisis para cada tejido (1.60 µg/g en peso seco, 1.60 µg/g en peso seco, 0.60 

µg/g en peso seco y 0.76 µg/g en peso seco). 

Niveles de la proteína DMO. 

El nivel medio de la proteína DMO en cinco sitios para MON 88701 fue más alto en hoja (OSL1) 

a 320 µg/g en peso seco y más bajo en polen con una cantidad menor al límite de 

cuantificación (<LDC) del análisis (0.60 µg/g en peso seco). 

El nivel medio de la proteína DMO en cinco sitios para MON 88702 × MON 15985 × COT102 × 

MON 88701 × MON 88913 fue más alto en hoja (OSL1) a 360 µg/g en peso seco y más bajo en 

polen con una cantidad menor al límite de cuantificación (<LDC) del análisis (0.60 µg/g en peso 

seco). 

Niveles de la proteína PAT. 

El nivel medio de la proteína PAT en cinco sitios para MON 88701 fue más alto en semilla a 10 

µg/g en peso seco y más bajo en polen con una cantidad menor al límite de cuantificación 

(<LDC) del análisis (0.08 µg/g en peso seco). 
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El nivel medio de la proteína PAT en cinco sitios para MON 88702 × MON 15985 × COT102 × 

MON 88701 × MON 88913 fue más alto en semilla a 14 µg/g en peso seco y más bajo en polen 

con una cantidad menor al límite de cuantificación (<LDC) del análisis (0.08 µg/g en peso 

seco). 

Niveles de la proteína CP4 EPSPS. 

El nivel medio de la proteína CP4 EPSPS en cinco sitios para MON 88913 fue más alto en hoja 

(OSL1) a 2,400 µg/g en peso seco y más bajo en polen a 4.3 µg/g en peso seco. 

El nivel medio de la proteína CP4 EPSPS en cinco sitios para MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913 fue más alto en hoja (OSL1) a 3,800 µg/g en peso seco y 

más bajo en polen a 5.0 µg/g en peso seco. 

 

 

Tabla 10. Niveles de expresión de la proteína mCry51Aa2 en tejidos de algodón 
colectados de MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 producido 
en las evaluaciones de campo en Estados Unidos en 2016. 

 

Tipo de Tejido1 
Estadio de 

Desarrollo2 

Media (DS) 

Rango 

(µg/g ps)3 

LDC  

(µg/g ps)4 

OSL1 2-4 nudos 
1,200 (420) 

580-1,900 
0.56 

    

OSL4 “Cutout” 
1,100 (430) 

560-1,700 
0.56 

    

OSR3 Floración Máxima 
210 (39) 

150-290 
0.18 

    

Semilla Madurez 
170 (34) 

120-270 
0.28 

    

Polen Floración Máxima 
5.1 (1.9) 

3.8-8.3 
0.28 

1 OSL = (Over Season Leaf) = Hoja analizada. 
2 Estado de desarrollo del algodón en que se colectó cada muestra. 
3 Los niveles de proteína están expresados como la media aritmética y desviación estándar (DS) en microgramos (µg) de proteína 

por gramo (g) de tejido en base a peso seco (ps). La media, desviación estándar y rangos (valores mínimo y máximo) se calcularon 

para cada tejido incluyendo todos los sitios (n=20, excepto n=17 para OSL1 debido al rechazo de tres muestras con resultados no 

esperados y n=5 para polen, donde solo se analizó una muestra por sitio). 
4 LDC= Límite de cuantificación.  
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Tabla 11. Niveles de expresión de la proteína Cry1Ac en tejidos de algodón colectados 
de MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 producido en las 
evaluaciones de campo en Estados Unidos en 2016. 

 

Tipo de Tejido1 
Estadio de 

Desarrollo2 

Media (DS) 

Rango 

(µg/g ps)3 

LDC  

(µg/g ps)4 

OSL1 2-4 nudos 
51 (19) 

15-90 
0.32 

    

OSL4 “Cutout” 
33 (21) 

11-85 
0.32 

    

OSR3 Floración Máxima 
1.5 (1.0) 

0.57-5.2 
0.16 

    

Semilla Madurez 
8.2 (1.8) 

6.4-12 
0.16 

    

Polen Floración Máxima 
0.41 (0.092) 

0.33-0.56 
0.16 

1 OSL = (Over Season Leaf) = Hoja analizada. 
2 Estado de desarrollo del algodón en que se colectó cada muestra. 
3 Los niveles de proteína están expresados como la media aritmética y desviación estándar (DS) en microgramos (µg) de proteína 

por gramo (g) de tejido en base a peso seco (ps). La media, desviación estándar y rangos (valores mínimo y máximo) se calcularon 

para cada tejido incluyendo todos los sitios (n=20, excepto n=17 para OSL1 debido al rechazo de tres muestras con resultados no 

esperados y n=5 para polen, donde solo se analizó una muestra por sitio). 
4 LDC= Límite de cuantificación. 
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Tabla 12. Niveles de expresión de la proteína Cry2Ab2 en tejidos de algodón colectados 
de MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 producido en las 
evaluaciones de campo en Estados Unidos en 2016. 

 

Tipo de Tejido1 
Estadio de 

Desarrollo2 

Media (DS) 

Rango 

(µg/g ps)3 

LDC  

(µg/g ps)4 

OSL1 2-4 nudos 
880 (560) 

310-2,100 
0.48 

    

OSL4 “Cutout” 
460 (160) 

290-940 
0.48 

    

OSR3 Floración Máxima 
150 (32) 

100-190 
0.10 

    

Semilla Madurez 
340 (49) 

240-410 
0.20 

    

Polen Floración Máxima 
0.56 (0.26) 

0.33-0.96 
0.20 

1 OSL = (Over Season Leaf) = Hoja analizada. 
2 Estado de desarrollo del algodón en que se colectó cada muestra. 
3 Los niveles de proteína están expresados como la media aritmética y desviación estándar (DS) en microgramos (µg) de proteína 

por gramo (g) de tejido en base a peso seco (ps). La media, desviación estándar y rangos (valores mínimo y máximo) se calcularon 

para cada tejido incluyendo todos los sitios (n=20, excepto n=17 para OSL1 debido al rechazo de tres muestras con resultados no 

esperados y n=5 para polen, donde solo se analizó una muestra por sitio). 
4 LDC= Límite de cuantificación. 
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Tabla 13. Niveles de expresión de la proteína NPTII en tejidos de algodón colectados de 
MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 producido en las 
evaluaciones de campo en Estados Unidos en 2016. 

 

Tipo de Tejido1 
Estadio de 

Desarrollo2 

Media (DS) 

Rango 

(µg/g ps)3 

LDC  

(µg/g ps)4 

OSL1 2-4 nudos 
47 (25) 

3.6-100 
1.20 

    

OSL4 “Cutout” 
36 (12) 

12-66 
1.20 

    

OSR3 Floración Máxima 
3.4 (0.37) 

2.7-4.1 
0.28 

    

Semilla Madurez 
4.1 (1.2) 

1.3-6.6 
0.56 

    

Polen Floración Máxima 
<LDC (NA5) 

0.33-0.96 
0.56 

1 OSL = (Over Season Leaf) = Hoja analizada. 
2 Estado de desarrollo del algodón en que se colectó cada muestra. 
3 Los niveles de proteína están expresados como la media aritmética y desviación estándar (DS) en microgramos (µg) de proteína 

por gramo (g) de tejido en base a peso seco (ps). La media, desviación estándar y rangos (valores mínimo y máximo) se calcularon 

para cada tejido incluyendo todos los sitios (n=20, excepto n=17 para OSL1 debido al rechazo de tres muestras con resultados no 

esperados y n=5 para polen, donde solo se analizó una muestra por sitio). 
4 LDC= Límite de cuantificación. 
5 NA= No Aplicable. 
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Tabla 14. Niveles de expresión de la proteína GUS en tejidos de algodón colectados de 
MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 producido en las 
evaluaciones de campo en Estados Unidos en 2016. 

 

Tipo de Tejido1 
Estadio de 

Desarrollo2 

Media (DS) 

Rango 

(µg/g ps)3 

LDC  

(µg/g ps)4 

OSL1 2-4 nudos 
650 (180) 

320-960 
2.40 

    

OSL4 “Cutout” 
360 (170) 

120-830 
2.40 

    

OSR3 Floración Máxima 
27 (6.2) 

20-38 
0.60 

    

Semilla Madurez 
44 (12) 

25-68 
1.20 

    

Polen Floración Máxima 
2.2 (0.20) 

1.9-2.4 
1.24 

1 OSL = (Over Season Leaf) = Hoja analizada. 
2 Estado de desarrollo del algodón en que se colectó cada muestra. 
3 Los niveles de proteína están expresados como la media aritmética y desviación estándar (DS) en microgramos (µg) de proteína 

por gramo (g) de tejido en base a peso seco (ps). La media, desviación estándar y rangos (valores mínimo y máximo) se calcularon 

para cada tejido incluyendo todos los sitios (n=20, excepto n=17 para OSL1 debido al rechazo de tres muestras con resultados no 

esperados y n=5 para polen, donde solo se analizó una muestra por sitio). 
4 LDC= Límite de cuantificación. 
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Tabla 15. Niveles de expresión de la proteína Vip3Aa19 en tejidos de algodón colectados 
de MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 producido en las 
evaluaciones de campo en Estados Unidos en 2016. 

 

Tipo de Tejido1 
Estadio de 

Desarrollo2 

Media (DS) 

Rango 

(µg/g ps)3 

LDC  

(µg/g ps)4 

OSL1 2-4 nudos 
66 (22) 

43-110 
19.84 

    

OSL4 “Cutout” 
31 (9.0) 

20-48 
19.84 

    

OSR3 Floración Máxima 
<LDC (NA5) 

NA-NA 
9.08 

    

Semilla Madurez 
<LDC (NA) 

NA-NA 
4.32 

    

Polen Floración Máxima 
<LDC (NA) 

NA-NA 
4.32 

1 OSL = (Over Season Leaf) = Hoja analizada. 
2 Estado de desarrollo del algodón en que se colectó cada muestra. 
3 Los niveles de proteína están expresados como la media aritmética y desviación estándar (DS) en microgramos (µg) de proteína 

por gramo (g) de tejido en base a peso seco (ps). La media, desviación estándar y rangos (valores mínimo y máximo) se calcularon 

para cada tejido incluyendo todos los sitios (n=16 para OSL1 debido a que una muestra expresó por debajo del límite de 

cuantificación (<LDC) y al rechazo de tres muestras con resultados no esperados, n=13 para OSL4 debido a que siete muestras 

expresaron <LDC, n=20 para OSR3 y semilla debido a 20 muestras expresando <LDC, y n=5 para polen debido a 5 muestras 

expresando <LDC, donde solo se analizó una muestra por sitio). 
4 LDC= Límite de cuantificación. 
5 NA= No Aplicable. 
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Tabla 16. Niveles de expresión de la proteína APH4 en tejidos de algodón colectados de 
MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 producido en las 
evaluaciones de campo en Estados Unidos en 2016. 

 

Tipo de Tejido1 
Estadio de 

Desarrollo2 

Media (DS) 

Rango 

(µg/g ps)3 

LDC  

(µg/g ps)4 

OSL1 2-4 nudos 
<LDC (NA5) 

NA-NA 
1.60 

    

OSL4 “Cutout” 
<LDC (NA) 

NA-NA 
1.60 

    

OSR3 Floración Máxima 
<LDC (NA) 

NA-NA 
0.60 

    

Semilla Madurez 
<LDC (NA) 

NA-NA 
0.76 

    

Polen Floración Máxima 
43 (3.6) 

38-48 
0.76 

1 OSL = (Over Season Leaf) = Hoja analizada. 
2 Estado de desarrollo del algodón en que se colectó cada muestra. 
3 Los niveles de proteína están expresados como la media aritmética y desviación estándar (DS) en microgramos (µg) de proteína 

por gramo (g) de tejido en base a peso seco (ps). La media, desviación estándar y rangos (valores mínimo y máximo) se calcularon 

para cada tejido incluyendo todos los sitios (n=12 para OSL1 debido a que cinco muestras expresaron por debajo del límite de 

cuantificación (<LDC) con un promedio de 3.6 µg/g en peso seco (ps) y tres muestras rechazadas con resultados no esperados, 

n=20 para OSL4, OSR3 y semilla debido a 20 muestras expresando <LDC, y n=5 para polen, donde solo se analizó una muestra 

por sitio). 
4 LDC= Límite de cuantificación. 
5 NA= No Aplicable. 
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Tabla 17. Niveles de expresión de la proteína DMO en tejidos de algodón colectados de 
MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 producido en las 
evaluaciones de campo en Estados Unidos en 2016. 

 

Tipo de Tejido1 
Estadio de 

Desarrollo2 

Media (DS) 

Rango 

(µg/g ps)3 

LDC  

(µg/g ps)4 

OSL1 2-4 nudos 
360 (140) 

160-700 
1.36 

    

OSL4 “Cutout” 
150 (60) 

76-330 
1.36 

    

OSR3 Floración Máxima 
25 (7.8) 

13-46 
0.30 

    

Semilla Madurez 
51 (22) 

17-97 
0.60 

    

Polen Floración Máxima 
<LDC (NA5) 

NA-NA 
0.60 

1 OSL = (Over Season Leaf) = Hoja analizada. 
2 Estado de desarrollo del algodón en que se colectó cada muestra. 
3 Los niveles de proteína están expresados como la media aritmética y desviación estándar (DS) en microgramos (µg) de proteína 

por gramo (g) de tejido en base a peso seco (ps). La media, desviación estándar y rangos (valores mínimo y máximo) se calcularon 

para cada tejido incluyendo todos los sitios (n=20, excepto n=17 para OSL1 debido al rechazo de tres muestras con resultados no 

esperados y n=5 para polen debido a 5 muestras expresando <LDC, donde solo se analizó una muestra por sitio). 
4 LDC= Límite de cuantificación. 
5 NA= No Aplicable. 
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Tabla 18. Niveles de expresión de la proteína PAT (bar) en tejidos de algodón colectados 
de MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 producido en las 
evaluaciones de campo en Estados Unidos en 2016. 

 

Tipo de Tejido1 
Estadio de 

Desarrollo2 

Media (DS) 

Rango 

(µg/g ps)3 

LDC  

(µg/g ps)4 

OSL1 2-4 nudos 
11 (5.1) 

4.2-19 
0.16 

    

OSL4 “Cutout” 
5.7 (2.1) 

3.0-11 
0.16 

    

OSR3 Floración Máxima 
2.9 (0.92) 

1.9-6.0 
0.06 

    

Semilla Madurez 
14 (3.8) 

5.0-19 
0.08 

    

Polen Floración Máxima 
<LDC (NA5) 

NA-NA 
0.08 

1 OSL = (Over Season Leaf) = Hoja analizada. 
2 Estado de desarrollo del algodón en que se colectó cada muestra. 
3 Los niveles de proteína están expresados como la media aritmética y desviación estándar (DS) en microgramos (µg) de proteína 

por gramo (g) de tejido en base a peso seco (ps). La media, desviación estándar y rangos (valores mínimo y máximo) se calcularon 

para cada tejido incluyendo todos los sitios (n=20, excepto n=17 para OSL1 debido a tres muestras rechazadas con resultados no 

esperados y n=5 para polen, debido a cinco muestras expresando <LDC, donde solo una muestra fue analizada por sitio). 
4 LDC= Límite de cuantificación. 
5 NA= No Aplicable. 
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Tabla 19. Niveles de expresión de la proteína CP4 EPSPS en tejidos de algodón 
colectados de MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 producido 
en las evaluaciones de campo en Estados Unidos en 2016. 

 

Tipo de Tejido1 
Estadio de 

Desarrollo2 

Media (DS) 

Rango 

(µg/g ps)3 

LDC  

(µg/g ps)4 

OSL1 2-4 nudos 
3,800 (1,100) 

1,500-5,600 
1.20 

    

OSL4 “Cutout” 
1,700 (690) 

830-3,300 
1.20 

    

OSR3 Floración Máxima 
260 (70) 

130-400 
0.32 

    

Semilla Madurez 
370 (100) 

160-540 
4.80 

    

Polen Floración Máxima 
5.0 (0.14) 

4.8-5.1 
0.60 

1 OSL = (Over Season Leaf) = Hoja analizada. 
2 Estado de desarrollo del algodón en que se colectó cada muestra. 
3 Los niveles de proteína están expresados como la media aritmética y desviación estándar (DS) en microgramos (µg) de proteína 

por gramo (g) de tejido en base a peso seco (ps). La media, desviación estándar y rangos (valores mínimo y máximo) se calcularon 

para cada tejido incluyendo todos los sitios (n=20, excepto n=17 para OSL1 debido a tres muestras rechazadas con resultados no 

esperados y n=5 para polen, donde solo una muestra fue analizada por sitio). 
4 LDC= Límite de cuantificación. 
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I.j. Mapa de la construcción genética, tipo de herencia de los caracteres, 

expresión de las proteínas y su localización. 

MAPA DE LA CONSTRUCCIÓN GENÉTICA. 

 

Monsanto ha desarrollado el algodón con eventos apilados MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913. Este evento apilado se obtuvo mediante cruza 

convencional a partir de los eventos individuales MON 88702, Bollgard®III [que es un evento 

apilado por cruza mendeliana que se compone de los eventos Bollgard®II, MON 15985, y 

COT102], Solución Faena Flex® (MON 88913) y DGT® (MON 88701). 

Los componentes individuales y el tamaño, fuente y función de las secuencias heredadas de 

los eventos individuales comprendidos en el algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × 

MON 88701 × MON 88913 se muestran en las Tablas 1–6. Las representaciones esquemáticas 

de los vectores utilizados para transferir los insertos en los eventos individuales se presentan 

en las Figuras 1-5 y 8, y las representaciones esquemáticas lineales se presentan en las 

Figuras 9-14 (ANEXO 11. MSL0029106 Análisis de Secuencia de eventos individuales en 

evento apilado). 

 

TIPO DE HERENCIA DE LOS CARACTERES. 

Evento MON 88702 (Propiedad de Monsanto). 

 

Para la caracterización del evento MON 88702 se aisló ADN genómico de semilla de cinco 

generaciones de MON 88702 y del control convencional. Estas bibliotecas de ADN se usaron 

para generar lecturas de secuencia cortas de ~125 pares de bases (pb), distribuidas al azar del 

genoma del algodón, mediante secuenciación de siguiente generación (NGS, Next Generation 

Sequencing, por sus siglas en inglés). 

Después se utilizó análisis bioinformático para seleccionar lecturas que contenían las 

secuencias significativamente similares al plásmido de transformación y fueron analizadas a 

profundidad para determinar el número de insertos de ADN. 

Se determinaron la secuencia completa del inserto y los flancos mediante NGS, evaluando si la 

secuencia del inserto era idéntica a la secuencia correspondiente del ADN-T I in el plásmido 

PV-GHIR508523, y si cada elemento genético del inserto estaba intacto. 
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Los resultados confirmaron un único inserto en MON 88702 de 3,143 pb (ADN-T I), que cada 

elemento genético en el inserto está intacto y que la secuencia del inserto es idéntica a la 

secuencia correspondiente en el plásmido PV-GHIR508523 (Tablas 1 y 2). Además, se 

demostró que MON 88702 no contiene elementos del esqueleto del plásmido PV-GHIR508523 

o del ADN-T II. Esto se confirmó para múltiples generaciones de MON 88702 utilizando NGS, 

para lo que lo que se utilizó ADN genómico de cinco generaciones de MON 88702. Con esto se 

demostró la estabilidad generacional del inserto de ADN-T I en MON 88702. 

Los resultados de esta caracterización demuestran que MON 88702 contiene una sola copia 

del inserto ADN-T I, conteniendo el cassette de expresión de la secuencia codificante de 

mCry51Aa2, que el inserto no contiene secuencias del esqueleto del plásmido y se encuentra 

integrado de manera estable en un locus individual y se hereda de acuerdo con los principios 

mendelianos a través de múltiples generaciones (ANEXO 5. Solicitud MON 88702 FDA). 

 

Evento Bollgard®III (Desarrollado por Monsanto bajo contrato de licenciamiento del 

evento COT102) y los eventos comprendidos en el (COT102 x Bollgard®II). 

Monsanto desarrolló el algodón Bollgard®III, evento apilado que presenta resistencia al ataque 

de insectos lepidópteros plaga objetivo, mediante cruza mendeliana convencional entre el 

evento Bollgard®II (MON 15985) de Monsanto y el evento COT102 de Syngenta. Esto se 

realizó bajo contrato de licenciamiento con la Compañía Syngenta. El evento COT102 se 

produjo mediante la inserción estable de la secuencia codificante para la proteína insecticida 

Vip3A, aislada de B. thuringiensis cepa AB88. De igual manera, el evento MON 15985 se 

produjo a través de la inserción estable de la secuencia codificante de la proteína Cry2Ab de B. 

thuringiensis subsp. kurstaki en el genoma del algodón Bollgard® (MON 531), variedad DP 50 

B. El algodón MON 531 se produjo mediante la inserción estable de la secuencia codificante de 

la proteína Cry1Ac de B. thuringiensis subsp. kurstaki. Ambos eventos (COT102 y MON 15985) 

proveen protección contra daños por ataque de varias especies de insectos lepidópteros plaga 

del algodón. 

Evento COT102 (Propiedad de Syngenta y licenciado a Monsanto). 

La compañía Syngenta caracterizó la heredabilidad del transgén utilizando pruebas estándar 

para cruzas mendelianas. Se realizaron análisis de Chi-cuadrada a los segregantes para 

mostrar un patrón de herencia estable como se esperaba para un transgén integrado 

individualmente. 

Para información detallada consultar la información de heredabilidad del evento COT102 

entregada por Syngenta en el paquete regulatorio para resolver la solicitud experimental 

de algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 de Monsanto. 
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Evento Bollgard®II (MON 15985) (Propiedad de Monsanto). 

Para determinar la estabilidad del evento MON 15985 a través de generaciones, se realizaron 

una serie de pruebas de progenie basadas en un análisis ELISA cuantitativo de la proteína 

Cry2Ab de cuatro generaciones. La significancia estadística se determinó usando análisis de 

Chi-cuadrada. Todas las generaciones segregaron como se esperaba con un solo sitio de 

inserción del evento MON 15985. La progenie R1 del evento MON 15985 produjo el índice de 

segregación esperado de 3:1 respecto a la detección de la proteína Cry2Ab. El análisis de Chi-

cuadrada de los resultados de segregación mostraron que el patrón de segregación fue 

consistente con un solo sitio de inserción en el ADN genómico del algodón y segrega de 

acuerdo con la genética mendeliana. Estos datos confirman que el inserto de ADN en el evento 

MON 15985 contiene un inserto de ADN en un locus individual que segrega de acuerdo con la 

genética mendeliana y que, por lo tanto, permanece integrado establemente en el genoma de 

la planta a través de generaciones de autopolinización y de retrocruzas sucesivas. 

También se confirmó la estabilidad del evento MON 15985 por medio de análisis de hibridación 

Southern blot del inserto de ADN a través de generaciones múltiples. Se utilizaron muestras de 

ADN genómico de plantas de las generaciones R1, R2, R3, R4 y dos líneas retrocruzadas de 

segunda generación. Se utilizó toda la región codificante del gen cry2Ab para evaluar la 

estabilidad del ADN insertado a través del tiempo y generaciones de mejoramiento genético. 

Los resultados muestran que no hay diferencias en los patrones de hibridación entre el ADN 

extraído de las cinco generaciones. Esto demuestra que el inserto de ADN es estable en el 

genoma de la planta a través de cinco generaciones de mejoramiento genético (ANEXO 8. 

Solicitud MON 15985 USDA). 

 

Evento Solución Faena Flex® (MON 88913) (Propiedad de Monsanto). 

Durante el desarrollo del evento MON 88913 se realizaron análisis de datos de segregación 

fenotípica a través de varias generaciones. Se determinó la tolerancia a glifosato de plantas 

individuales mediante tiras reactivas para la proteína CP4EPSPS y/o tolerancia al herbicida 

glifosato. Después de la autopolinización de las plantas MON 88913, se plantaron las semillas 

de la generación R1 y se esperaba que las plantas resultantes segregaran en un índice 3:1 a 

favor del fenotipo de tolerancia a glifosato como un solo locus de rasgo dominante. En las 

plantas R1, el valor calculado de Chi-cuadrada para el fenotipo fue menos que el valor crítico de 

3.84 con un nivel de error del 5% y, por lo tanto, el evento MON 88913 demostró el índice de 

segregación 3:1 esperado. 

La generación R2 representa un punto en el proceso de mejoramiento genético donde se puede 

identificar semilla homocigótica. Se identificaron plantas individuales tolerantes a glifosato de la 

generación R1, se autopolinizaron para producir semilla de generación R2 y se sometieron a 
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análisis de progenie para identificar lotes de semilla homocigótica. Se espera que las familias 

individuales R2 segreguen en una razón 1:2 para homocigosis después de eliminar a los 

individuos susceptibles a glifosato de la población. Se generaron 76 familias R2 y se probaron 

para homocigosis. El valor calculado de Chi-cuadrada fue menor que el valor crítico de 3.84 

con un nivel de error de 5%. Por lo tanto, se recobró el número esperado de familias 

homocigóticas durante el proceso de mejoramiento genético. La selección de lotes de semilla 

de plantas homocigóticas fue exitosa en la generación R3 y se confirmó en las generaciones R4 

y R5. Se espera que los lotes de semillas homocigóticas con el evento MON 88913 segreguen 

en una razón 1:0 para la característica de tolerancia a glifosato. Los resultados confirmaron la 

homocigosis y la estabilidad generacional del evento MON 88913 y, por lo tanto, la estabilidad 

del inserto de ADN (ANEXO 9. Solicitud MON 88913 USDA). 

Se realizó un análisis de hibridación Southern blot a lo largo de cinco generaciones de algodón 

MON 88913. Durante los ensayos se comprobó que este evento contiene una sola copia del 

inserto en un solo locus de integración, el cual a su vez contiene dos copias intactas del gen 

cp4 epsps y no se encontraron secuencias adicionales del plásmido usado en la 

transformación. Además, se realizaron análisis de PCR y secuenciación para identificar los 

sitios de inserción y las regiones flanqueantes 5´ y 3´ del genoma del algodón, adyacentes a la 

construcción. Esto confirma la organización correcta de los elementos de la construcción y la 

estabilidad del evento en múltiples generaciones (ANEXO 14. MSL19580 Análisis molecular 

de MON 88913). 

 

Evento DGT® (MON 88701) (Propiedad de Monsanto). 

El inserto de ADN-T del evento MON 88701 reside en un locus individual dentro del genoma del 

algodón y se hereda de acuerdo con los principios mendelianos de la herencia. Durante el 

desarrollo de este evento, se registraron datos de segregación fenotípica y genotípica para 

evaluar la herencia y estabilidad del evento MON 88701 utilizando el análisis de Chi-cuadrada a 

través de varias generaciones. El análisis de Chi-cuadrada se basa en comparaciones entre el 

índice de segregación observado y el índice de segregación esperado de acuerdo con los 

principios mendelianos. 

Las plantas transformadas R0 (generación R0) se autopolinizaron para generar semilla de 

generación R1. Estas se analizaron utilizando análisis de PCR en tiempo real para la región 

codificante del gen dmo. Se seleccionó una sola planta homocigótica R1 y se autopolinizó para 

generar plantas de generación R2 que se autopolinizaron para generar semillas de generación 

R3. Los ensayos fenotípicos y genotípicos confirmaron la ausencia de segregación del inserto 

en estas generaciones autopolinizadas. 
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Las plantas homocigótico positivas R3 se cruzaron con un algodón propiedad de Monsanto que 

no contenía las secuencias codificantes de los genes dmo o bar por medio de técnicas de 

mejoramiento tradicional para producir semilla heterocigótica F1. Las plantas F1, heterocigóticas 

para el rasgo de tolerancia a dicamba y glufosinato, se cruzaron con un algodón propiedad de 

Monsanto que no contenía las secuencias codificantes de los genes dmo o bar por medio de 

técnicas de mejoramiento tradicionales para producir semilla BC1F1. La generación BC1F1 se 

analizó utilizando aplicación del herbicida glufosinato para seleccionar plantas que contenían el 

evento MON 88701. Se confirmó que las plantas que sobrevivieron a la aplicación del herbicida 

eran heterocigóticas para el ADN-T del evento MON 88701 utilizando amplificación por PCR 

evento- específica con sondas TaqMan. Se autopolinizaron las plantas BC1F1 para producir las 

plantas BC1F2. La generación BC1F2 fue analizada utilizando aplicación del herbicida 

glufosinato y las plantas sobrevivientes se analizaron utilizando amplificación por PCR evento- 

específica con sondas TaqMan para el ADN-T del evento MON 88701. 

Se analizó la herencia del ADN-T en las generaciones R1, BC1F1 y BC1F2. Se predijo una razón 

de herencia de 1:1 (heterocigoto: homocigoto negativo) del ADN-T del evento MON 88701 para 

la generación BC1F1 de acuerdo con los principios de herencia mendeliana. Se predijo que las 

generaciones R1 y BC1F2 segregarían en una razón 1:2:1 (homocigoto positivo: heterocigoto: 

homocigoto negativo) de acuerdo con los principios de herencia mendeliana. 

Se utilizó un análisis de Chi-cuadrada para comparar los índices de segregación observados 

del ADN-T del evento MON 88701 con los índices esperados. El valor de Chi-cuadrada en la 

generación BC1F1 indicó que no hay diferencia estadísticamente significativa entre el índice de 

segregación observado y el esperado (1:1) (heterocigoto: homocigoto negativo) del ADN-T del 

evento MON 88701. El valor de Chi-cuadrada para las generaciones R1 y BC1F2 indicó que no 

hay diferencia estadísticamente significativa entre el índice de segregación observado y el 

esperado (1:2:1) (homocigoto positivo: heterocigoto: homocigoto negativo) del ADN-T del 

evento MON 88701. Estos resultados apoyan la conclusión de que el ADN-T del evento MON 

88701 reside en un locus individual en el genoma del algodón y se hereda de acuerdo con los 

principios mendelianos de herencia. Estos resultados también son consistentes con los datos 

de caracterización molecular que indican que el evento MON 88701 contiene una copia intacta 

de los cassettes de expresión de los genes dmo y bar insertados en un locus individual en el 

genoma del algodón. 

Conclusión. 

Tomando en cuenta la estabilidad de los elementos genéticos por varias generaciones, la 

segregación mendeliana también por varias generaciones, el bajísimo potencial de 

recombinación entre los insertos en el evento MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 

88701 × MON 88913, y la viabilidad e idoneidad seriamente comprometidas de las células 

afectadas por el evento hipotético de translocación genómica, el riesgo de tal recombinación es 
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descartable, se concluye que los insertos de ADN en el algodón MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913 se integraron de manera estable y las características 

conferidas son fenotípica y genéticamente estables a través de varias generaciones y 

condiciones ambientales. 

 

EXPRESIÓN DE LAS PROTEÍNAS. 

Se realizó un análisis cuantitativo para evaluar los niveles de las proteínas mCry51Aa2, 

Cry1Ac, Cry2Ab2, NPTII, GUS, Vip3Aa19, APH4, DMO, PAT (bar) y CP4 EPSPS en tejido de 

hoja (OSL1 y OSL4), raíz (OSR3), semilla y polen de algodón MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913 y de los eventos individuales que lo componen (MON 

88702, MON 15985, COT102, MON 88701 y MON 88913), colectados en cinco localidades 

durante los ensayos de campo de Estados Unidos de 2016, mediante inmunoensayo multiplex 

(Tablas 10-19). Los niveles de las proteínas se reportaron en microgramos por gramo en base 

a peso seco (ANEXO 15. MSL0028563 Expresión Lygus Stack 2016). 

Los resultados se discutieron previamente en la sección I.i. Descripción de las secuencias 

flanqueantes, número de copias insertadas, expresión de los mensajeros, en la 

subsección Expresión (Ver Págs. 67-79). 

 

LOCALIZACIÓN DE LAS PROTEÍNAS INTRODUCIDAS. 

Las proteínas CP4 EPSPS, DMO y Cry2Ab se translocan a los cloroplastos, donde ejercen su 

función, mientras que mCry51Aa2, Cry1Ac y PAT se localizan en el citoplasma de la célula 

vegetal de las plantas de algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 

88913. 

Para información detallada sobre la localización de la proteína Vip3A producida a partir 

del evento COT102 contenido en el evento MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 

88701 × MON 88913, consultar la información del evento COT102 entregada por Syngenta 

en el paquete regulatorio para resolver la solicitud experimental de algodón MON 88702 × 

MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 de Monsanto. 

 

I.k. Descripción del método de transformación. 

a) Evento MON 88702. 
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El evento MON 88702 fue desarrollado por transformación mediada por Agrobacterium de 

algodón convencional, basándose en el método descrito por Chen et al. (2014), que permite la 

generación de plantas transformadas sin la utilización de callos. Se escindió el tejido 

meristemático de embriones de semillas convencionales germinadas. Después de co-cultivarse 

con Agrobacterium portando el constructo de transformación, los meristemos fueron puestos en 

un medio de selección conteniendo espectinomicina, sal disódica de carbenicilina y sal sódica 

de cefotaxima, para inhibir el crecimiento de células vegetales no transformadas y exceso de 

Agrobacterium. Entonces se colocaron los meristemos en un medio para desarrollar brotes 

seguido de transferencia a un semillero de propagación Jiffy Carefree® para desarrollar la raíz. 

Se seleccionaron plantas con raíz con características fenotípicas normales y se transfirieron al 

suelo para su crecimiento y evaluación posterior. 

Las plantas R0 generadas a través de este proceso de transformación se autopolinizaron para 

producir semillas R1, y se segregaron las inserciones no ligadas ADN-T I y ADN-T II. Se 

identificaron las plantas R1 positivas al cassette de expresión mCry51Aa2 (ADN-T I) y que no 

contenían el cassette de expresión aadA (ADN-T II) mediante un análisis basado en la reacción 

en cadena de la polimerasa (PCR, por sus siglas en inglés) cuantitativa. Subsecuentemente, se 

seleccionaron las plantas R1 homocigóticas para el ADN-T I para mayor desarrollo y sus 

progenies fueron sujetas a análisis molecular adicional, de eficacia contra insectos y de 

comparación fenotípica. 

 

b) Evento Bollgard®III (COT102 x MON 15985). 

 

I. Algodón COT102. 

El algodón COT102, fue desarrollado por Syngenta, mediante la construcción del plásmido 

vector binario de A. tumefaciens, pCOT-1. La transformación del tejido de hipocótilos de 

algodón se realizó mediante incubación del tejido de la planta con células de la cepa GV3101 

de A. tumefaciens (transformación mediada por Agrobacterium). Esta cepa porta dos plásmidos 

vectores separados, el vector pCOT-1 y un plásmido accesorio desarmado, pMP90. El 

plásmido accesorio proveyó los genes de virulencia necesarios para transferir el ADN-T del 

plásmido pCOT-1. Como el plásmido pMP90 no contenía ni genes inductores de tumores ni 

bordes de ADN-T, no se espera que su ADN se transfiriera al genoma del algodón. Después de 

la incubación con las células de A. tumefaciens, el tejido de hipocótilos se pasó a un medio 

sintético conteniendo el agente de selección, higromicina B. Las células de algodón 

transformadas expresando la proteína APH4 sobrevivieron la selección y subsecuentemente se 

generaron plantas. 
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II. Evento Bollgard®II. 

 

a. Evento Bollgard® (MON 531). 

Para introducir el gen cry1Ac a las plantas de algodón fue utilizada la cepa ABI de 

Agrobacterium; la variedad de algodón a transformar fue Coker 312. Los procedimientos 

utilizados para la transformación de explantes de hipocotíleos de algodón con Agrobacterium 

fueron de acuerdo con los descritos por Umbeck et al., 1987. Las plantas de algodón fueron 

regeneradas siguiendo el procedimiento de Trolinder y Goodin (1987). 

 

b. Evento Bollgard®II (MON 15985). 

El algodón MON-15985-7 se obtuvo mediante transferencia de los genes cry2Ab y uidA al 

algodón biotecnológico Bollgard® variedad DP 50 B (que contenía los genes cry1Ac, nptII y 

aad). El método utilizado para introducir el gen cry2Ab dentro del tejido de la variedad de 

algodón Bollgard® DP 50 B (portadora del gen cry1Ac) fue el de “biobalística” (John et al. 1997) 

utilizando el plásmido B1579. 

 

c) Evento Solución Faena Flex® (MON 88913). 

El algodón MON 88913 fue obtenido mediante transformación mediada por A. tumefaciens 

empleando el plásmido PV-GHGT35. La línea parental del algodón MON 88913 es la variedad 

de algodonero Coker 312 y el evento MON 88913 se transfirió a variedades comerciales 

mediante cruzamiento convencional. Se utilizó la variedad Coker 312 debido a su respuesta 

positiva al sistema de cultivo de tejidos usado en el proceso de producción de plantas 

transgénicas. Varios investigadores (Trolinder y Goodin, 1987; Umbeck, et al., 1987) han 

demostrado que la variedad Coker 312 y un grupo de variedades relacionados a esa línea, 

tienen una característica de respuesta favorable al cultivo de tejidos. La variedad Coker 312, 

aunque no se cultiva ampliamente, es un cultivar aceptado comercialmente. 

 

d) Evento DGT® (MON 88701). 

El evento MON 88701 se desarrolló por transformación, mediada por Agrobacterium, de 

hipocótilos de algodón de la variedad Coker 130 utilizando el vector PV-GHHT6997 basado en 

métodos publicados (Duncan, 2010; Duncan y Ye, 2011). En resumen, se escindieron 

segmentos de hipocótilos de semilla germinada de algodón Coker 130. Después de incubar con 

Agrobacterium conteniendo el vector, los segmentos se colocaron en secuencia en medios 
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para crecimiento de callos conteniendo carbenicilina y cefotaxima para inhibir el crecimiento del 

exceso de Agrobacterium y glufosinato para inhibir el crecimiento de células no transformadas. 

Los embriones desarrollándose en el medio de cultivo se cambiaron a un medio que contenía 

reguladores de crecimiento conducentes a la regeneración de brotes, pero sin antibióticos o 

glufosinato. Se seleccionaron plantas R0 con raíz con características fenotípicas normales y se 

transfirieron a suelo para crecimiento y posterior análisis. 

Las plantas R0 generadas se autopolinizaron para producir semilla de generación R1. Las 

plantas R0 y R1 se analizaron para tolerancia a dicamba y glufosinato y también se comprobó la 

presencia de ADN-T (cassettes de expresión dmo y bar) y ausencia de secuencias del 

esqueleto del vector del plásmido. Subsecuentemente, las plantas transformadas R1 se 

autopolinizaron para originar plantas generación R2. Se identificaron las plantas homocigotas 

R2 conteniendo solo un inserto de ADN-T mediante una combinación de técnicas analíticas 

incluyendo aspersiones de dicamba y glufosinato, PCR y análisis de hibridación Southern, lo 

que resultó en la producción del algodón MON 88701 tolerante a los herbicidas dicamba y 

glufosinato (ANEXO 10. Solicitud MON 88701 FDA). 

 

III. Transformación mediada por Agrobacterium tumefaciens. 

El sistema de transformación con A. tumefaciens es bien conocido y ha sido utilizado durante 

muchos años en la modificación genética de diversas plantas dicotiledóneas. El plásmido 

vector fue modificado de manera tal que el sistema de transformación no pudiera transmitir la 

enfermedad de la agalla de la corona. Este sistema de transformación integra genes del 

plásmido vector dentro del cromosoma de la célula de la planta de forma estable. 

La bacteria A. tumefaciens es un fitopatógeno que habita de manera natural en el suelo, el cual 

utiliza un proceso de ingeniería genética natural para alterar la maquinaria metabólica de las 

células de la planta hospedante. Este proceso hace que las plantas hospedantes desvíen 

suministros de carbono y nitrógeno orgánico para la producción de nutrientes (opinas) que 

pueden ser específicamente catabolizados por la bacteria invasora (Tempe y Schell, 1977). Las 

células infectadas son inducidas a proliferar. La enfermedad de la agalla de la corona es el 

resultado directo de la incorporación de una región de ADN-transferible (ADN-T), del plásmido 

circular Ti (inducción de tumor) de 150 a 250 kb, transferido por A. tumefaciens dentro del 

genoma de la planta hospedante. 

La comprensión de este proceso natural de transformación y el hecho de que cualquier ADN 

externo colocado entre los bordes del ADN-T puede ser transferido a las células vegetales, 

permitió la construcción del primer vector y el sistema de cepas bacterianas para la 

transformación de plantas (Hooykaas y Shilperoort, 1992). 
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IV. Biobalística. 

Este método consiste en disparar pequeñas partículas de oro o tungsteno cubiertas de ADN a 

células vegetales jóvenes o embriones vegetales. Para esto las micropartículas son aceleradas 

a velocidades supersónicas que atraviesan la pared y membrana celular. Las partículas son de 

un tamaño aproximado de 0.4 a 2 μm de diámetro, están hechas de materiales densos como 

oro o tungsteno. De esta manera, algo del material genético se quedará en el interior de las 

células y se desprenderá de las micropartículas debido a modificaciones del entorno iónico. 

Este ADN se integra de forma estable en los cromosomas mediante un proceso de 

recombinación al azar. La eficiencia de transformación es más baja que utilizando 

Agrobacterium, pero la mayoría de las plantas pueden ser transformadas con este método. En 

este método, las construcciones genéticas son más simples e incluyen los genes de interés y 

de selección con sus respectivas secuencias regulatorias. 

 

 

I.l. Descripción, número de copias, sitios de inserción y expresión de las 

secuencias irrelevantes para la expresión de la modificación genética y en 

su caso, la identificación de efectos no esperados. 

DESCRIPCIÓN. 

Monsanto ha desarrollado el algodón con eventos apilados MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913. Este evento apilado se obtuvo mediante cruza 

convencional a partir de los eventos individuales MON 88702, Bollgard®III [que es un evento 

apilado por cruza mendeliana que se compone de los eventos Bollgard®II, MON 15985, y 

COT102], Solución Faena Flex® (MON 88913) y DGT® (MON 88701). 

 

Evento MON 88702 (Propiedad de Monsanto). 

Monsanto desarrolló el algodón MON 88702, que produce una proteína insecticida mCry51Aa2 

(gen mCry51Aa2), derivada de la bacteria B. thuringiensis, que lo protege contra el daño de 

insectos hemípteros y tisanópteros plaga objetivo. El algodón MON 88702 se produjo mediante 

transformación de tejido de algodón mediada por Agrobacterium, utilizando el vector de 

transformación PV-GHIR508523 (Figura 1) de aproximadamente 14.6 kb (Tabla 1). Este 

plásmido contiene dos ADN de transformación (ADN-T) independientes, cada uno delineado 

por regiones borde derechas e izquierdas (ANEXO 4. MSL0027648 Caracterización 

Molecular MON 88702). 



INFORMACIÓN CONFIDENCIAL PROPIEDAD DE MONSANTO. 
SOLICITUD DE PERMISO DE LIBERACIÓN AL AMBIENTE EN ETAPA EXPERIMENTAL. 
ALGODÓN MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. 
REGIÓN AGRÍCOLA DE TAMAULIPAS NORTE (Ecorregión 9.5.1.2 Planicie Costera Tamaulipeca con vegetación 
xerófila o sin vegetación aparente). 
CICLO PRIMAVERA – VERANO 2024. 

DEPARTAMENTO DE ASUNTOS REGULATORIOS 

 

Página 90 de 223 
 

 

Evento Bollgard®III (Desarrollado por Monsanto bajo contrato de licenciamiento del 

evento COT102) y los eventos comprendidos en el (COT102 x Bollgard®II). 

Monsanto desarrolló el algodón Bollgard®III, evento apilado que presenta protección contra el 

ataque de insectos lepidópteros plaga objetivo, mediante cruza mendeliana convencional entre 

el evento Bollgard®II (MON 15985) de Monsanto y el evento COT102 de Syngenta. Esto se 

realizó bajo contrato de licenciamiento con la Compañía Syngenta. El evento COT102 se 

produjo mediante la inserción estable de la secuencia codificante para la proteína insecticida 

Vip3A, aislada de B. thuringiensis cepa AB88. De igual manera, el evento MON 15985 se 

produjo a través de la inserción estable de la secuencia codificante de la proteína Cry2Ab de B. 

thuringiensis subsp. kurstaki en el genoma del algodón Bollgard® (MON 531), variedad DP 50 

B. El algodón MON 531 se produjo mediante la inserción estable de la secuencia codificante de 

la proteína Cry1Ac de B. thuringiensis subsp. kurstaki. Ambos eventos (COT102 y MON 15985) 

proveen protección contra daños por ataque de varias especies de insectos lepidópteros plaga 

del algodón (ANEXO 6. MSL0024592 Southern blot confirma COT102 y MON 15985 en 

Bollgard 3). 

 

Evento COT102 (Propiedad de Syngenta y licenciado a Monsanto). 

 

El algodón COT102, fue desarrollado por Syngenta, mediante la construcción del plásmido 

vector binario de A. tumefaciens, pCOT-1, utilizando los siguientes cassettes de expresión 

dentro de los bordes izquierdo y derecho de la región del ADN-T (la región designada para ser 

transferida e integrada al genoma de la planta de algodón) (ANEXO 7. Consulta 

biotecnológica Evento COT102 FDA 2005): 

1. Secuencia codificante del gen aph4, derivado de E. coli, que codifica el marcador 

selectivo enzima APH4; la expresión in planta del gen aph4 es regulada corriente arriba 

por el promotor más el primer Intrón del gen ubiquitina-3 de A. thaliana y corriente abajo 

por el terminador NOS 3 (extremo 3’ no traducido del gen de la nopalina sintasa de A. 

tumefaciens). 

 

2. Secuencia codificante del gen vip3Aa19, un gen sintético diseñado para alojar el sesgo 

de codones de maíz y codificando una secuencia de aminoácidos idéntica a la de la 

proteína nativa Vip3A de B. thuringiensis, con la excepción de una sola sustitución de 

una lisina por una glutamina en la posición 284. La expresión in planta del gen vip3Aa19 

se regula corriente arriba por la región promotora (promotor más elementos asociados 

haciendo un total de 1,407 pb) del gen actina-2 de A. thaliana y corriente abajo por el 

terminador NOS (extremo 3’ no traducido del gen de la nopalina sintasa). Syngenta 

declara que el promotor confiere expresión constitutiva del gen vip3Aa19. 
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Para información más detallada consultar la información de caracterización molecular 

del evento COT102 entregada por Syngenta en el paquete regulatorio para resolver la 

solicitud experimental de algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × 

MON 88913 de Monsanto. 

 

Evento Bollgard®II (MON 15985) (Propiedad de Monsanto). 

El algodón MON 15985 fue obtenido al insertar el gen cry2Ab de B. thuringiensis en el genoma 

del algodón Bollgard® (MON 531), que contiene los genes cry1Ac y nptII, mediante bombardeo 

de partículas o biobalística. El plásmido utilizado para la transformación fue PV-GHBK11 

(Figura 4), que contiene los cassettes de los genes cry2Ab y uidA. El plásmido se propagó en 

E. coli y se purificó de suspensiones bacterianas usando una columna de purificación. El 

evento MON 15985 le provee al algodón resistencia al ataque de larvas de cinco especies de 

lepidópteros: gusano tabacalero (H. virescens), gusano bellotero (H. zea), gusano cogollero (S. 

frugiperda), gusano soldado (S. exigua) y gusano rosado (P. gossypiella) (ANEXO 8. Solicitud 

MON 15985 USDA). 

 

Evento Solución Faena Flex® (MON 88913) (Propiedad de Monsanto). 

El algodón MON 88913 se desarrolló vía transformación con A. tumefaciens de la variedad de 

algodón Coker 312, para insertar un constructo con doble copia del gen cp4 epsps que codifica 

la enzima CP4 EPSPS. Esta proteína le confiere la característica de tolerancia a los herbicidas 

no selectivos de la familia Faena® (ingrediente activo glifosato). En este evento, que contiene 

un inserto único, las características de la inserción y de las secuencias flanqueantes están 

conservadas. Aparte de tolerancia al herbicida, conferida por la inserción del evento MON 

88913, no hay diferencias biológicamente significativas entre el algodón MON 88913 y su 

contraparte convencional (ANEXO 9. Solicitud MON 88913 USDA). 

 

Evento DGT® (MON 88701) (Propiedad de Monsanto). 

Monsanto desarrolló el algodón MON 88701 tolerante a los herbicidas dicamba y glufosinato 

que permite aplicaciones de dicamba sobre el cultivo para controlar malezas de hoja ancha 

desde la preemergencia hasta siete días previos a la cosecha y de glufosinato para un amplio 

espectro de control de malezas desde la emergencia hasta la floración temprana. El evento 

MON 88701 provee una ventana de aplicación de dicamba más amplia más allá de los usos 

actuales de presiembra, y la aplicación de glufosinato a dosis y tiempos equivalentes a los 
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utilizados en el algodón tolerante a glufosinato comercial actual. La combinación de estos dos 

modos de acción herbicida únicos provee un sistema de manejo de malezas efectivo para la 

producción de algodón. El herbicida dicamba provee control efectivo sobre más de 95 especies 

de maleza anual y bianual y supresión de más de 100 especies de malezas perennes y 

leñosas. El glufosinato, que es un herbicida de contacto de amplio espectro, provee control no 

selectivo de aproximadamente 120 malezas de hoja ancha y zacates (ANEXO 10. Solicitud 

MON 88701 FDA). 

 

NÚMERO DE COPIAS. 

Evento MON 88702 (Propiedad de Monsanto). 

El número de copias insertadas se determinó identificando el número de secuencias de unión 

del inserto y el ADN genómico del algodón. Se identificaron dos sitios de unión en MON 88702 

conteniendo la secuencia de unión entre el ADN-T I y el ADN genómico flanqueante de la 

planta, confirmando que hay una sola copia del inserto en MON 88702. 

Los resultados de la caracterización molecular demuestran que MON 88702 contiene una sola 

copia del inserto ADN-T I (conteniendo la secuencia codificante de la proteína mCry51Aa2), 

que el inserto no contiene secuencias del esqueleto del plásmido, se encuentra integrado de 

manera estable en un locus individual y se hereda de acuerdo con los principios mendelianos a 

través de múltiples generaciones (ANEXO 5. Solicitud MON 88702 FDA). 

 

Evento Bollgard®III (Desarrollado por Monsanto bajo contrato de licenciamiento del 

evento COT102) y los eventos comprendidos en él (COT102 x Bollgard®II). 

 

El algodón COT102, fue desarrollado por Syngenta, mediante la construcción del plásmido 

vector binario de A. tumefaciens, pCOT-1. Syngenta resumió los resultados del análisis de 

hibridación Southern Blot del ADN genómico usado para evaluar el evento insertado. Basados 

en esos análisis, Syngenta declara que el evento COT102 contiene un inserto con una 

copia sencilla de los cassettes de expresión de los genes Vip3A(a) y aph4, sin encontrarse 

transferencia de secuencias fuera del ADN-T (ANEXO 7. Consulta biotecnológica Evento 

COT102 FDA 2005). 

El algodón MON 15985 fue obtenido al insertar el gen cry2Ab de B. thuringiensis en el genoma 

del algodón Bollgard® (MON 531) variedad DP 50 B, que contiene los genes cry1Ac y nptII, 

mediante bombardeo de partículas o biobalística. El plásmido utilizado para la transformación 

fue el PV-GHBK11 (Figura 4), que contiene los cassettes de los genes cry2Ab y uidA. El 
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plásmido se propagó en E. coli y se purificó de suspensiones bacterianas usando una columna 

de purificación. En las Tablas 3 y 4 se muestran resúmenes de los componentes genéticos de 

los plásmidos PV-GHBK04 y PV-GHBK11, utilizados para obtener el algodón MON 531 y MON 

15985, respectivamente. 

El ADN insertado en el algodón MON 15985 se caracterizó por medio de técnicas moleculares 

tradicionales. Se utilizó el análisis de hibridación Southern blot para determinar el número de 

inserciones (número de loci de integración en el genoma del algodón), el número de copias 

(número de transgenes en un locus individual), la integridad de las regiones codificantes cry2Ab 

y uidA, la integridad de los cassettes de expresión de cry2Ab y uidA, y para confirmar la 

ausencia de secuencias del esqueleto del plásmido PV-GHBK11. Se utilizaron las secuencias 

del plásmido PV-GHBK11, el esqueleto del plásmido, las regiones codificantes cry2Ab y uidA, 

el promotor potenciado 35S CaMV y la secuencia de poliadenilación NOS 3’. Adicionalmente, 

se verificaron las regiones de unión 5’ y 3’ entre el inserto y el ADN de la planta mediante la 

reacción en cadena de la polimerasa (PCR). 

Los datos muestran que el algodón MON 15985 contiene una inserción de ADN del 

fragmento lineal del plásmido PV-GHBK11. El inserto contiene una copia de cada 

cassette de expresión, cry2Ab y uidA. Este evento no contiene secuencias del esqueleto del 

plásmido PV-GHBK11. Por lo tanto, se concluye que en el evento MON 15985, se deben 

producir proteínas Cry2Ab y GUS de tamaño normal, como resultado de la integración del 

segmento de ADN derivado del plásmido PV-GHBK11 (ANEXO 8. Solicitud MON 15985 

USDA). 

La caracterización del algodón Bollgard® (MON 531), contenido en el evento Bollgard®II (MON 

15985), demostró que en MON 531 hay dos insertos de ADN-T. El inserto funcional primario 

contiene una única copia del gen completo de cry1Ac, el gen nptII y el gen de resistencia a 

antibióticos aad. Este inserto de ADN-T también contiene una porción de 892 pares de bases 

del extremo 3’ del gen cry1Ac fusionado a la secuencia de terminación transcripcional 7S 3’. 

Este segmento de ADN se encuentra en el extremo 5’ del inserto, en forma contigua y en 

orientación inversa al cassette del gen completo cry1Ac y no contiene un promotor. Se detectó 

un transcrito por reacción en cadena de la polimerasa con transcriptasa reversa (RT-PCR), que 

corresponde a este segmento 3’ del gen cry1Ac y al ADN genómico adyacente. En la 

improbable eventualidad de que este ARN fuera traducido, el péptido resultante sería altamente 

homólogo a la porción correspondiente al dominio C-terminal de la proteína Cry1Ac. La 

seguridad de esta proteína teórica se demuestra con los estudios descritos en las secciones 

siguientes, ya que la proteína, de ser producida, habría sido un componente en todos los 

estudios de seguridad llevados a cabo tanto con la proteína Cry1Ac, como con plantas o 

semillas de algodón Bollgard® (Serdy et al., 1994). 
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El segundo inserto de ADN-T contiene una porción de 242 pares de bases de la secuencia de 

poliadenilación 7S 3’ de la región terminal del gen cry1Ac. No se detectó transcrito de ARN por 

RT-PCR, que correspondiera o hubiera sido transcrito del inserto de ADN-T de 242 pares de 

bases 7S 3’, por lo tanto, no se produce ningún péptido, según lo esperado (ANEXO 12. 

MSL16882 Caracterización Molecular Extendida Bollgard® MON-531). 

El algodón MON 15985 resistente al ataque de insectos plaga del orden Lepidoptera fue 

desarrollado por el método de biobalística, empleando el fragmento KpnI del plásmido PV-

GHBK11 que contiene los cassettes de expresión de cry2Ab y uidA. El evento MON 15985 no 

contiene secuencias detectables del esqueleto del plásmido como producto de la 

transformación. 

La caracterización molecular del evento MON 15985 fue descrita por Doherty et al. (2000). Esta 

caracterización, basada en análisis de hibridación Southern blot, demostró que en MON 

15985, adicional a los insertos de ADN presentes en su línea parental (Bollgard, MON 

531), se había integrado una copia de ADN del fragmento de restricción utilizado para la 

transformación. En este estudio, en el cual se realizaron análisis de PCR seguidos de 

secuenciación al inserto en MON 15985, se confirmaron los hallazgos previos demostrando el 

orden esperado de los elementos contenidos en el inserto del evento MON 15985. Además, se 

obtuvo la secuencia de ADN del inserto completo en el evento mencionado, la cual fue idéntica 

a lo previamente reportado (ANEXO 13. MSL17099 Confirmación secuencias flanqueantes 

MON 15985). 

 

Evento Solución Faena Flex® (MON 88913) (Propiedad de Monsanto). 

El evento MON 88913 fue generado mediante la integración estable de dos “cassettes” de 

expresión del gen cp4 epsps en el genoma del algodón, utilizando el sistema de transformación 

mediado por A. tumefaciens. Los datos muestran que MON 88913 contiene una copia del ADN 

insertado en un locus simple de integración dentro del fragmento de restricción SpeI de ~13.0 

kb que contiene dos “cassettes” de expresión del gen cp4 epsps intactos. No se detectaron 

elementos adicionales del vector binario de transformación PV-GHGT35 (Figura 5) en el 

genoma del algodón MON 88913. La segregación mendeliana del fenotipo esperado en MON 

88913 a través de múltiples generaciones, corrobora el análisis molecular de la estabilidad del 

inserto y establece el comportamiento genético del ADN insertado en un locus simple (ANEXO 

14. MSL19580 Análisis molecular de MON 88913). 

Se realizaron análisis moleculares para caracterizar el ADN integrado en el evento MON 88913. 

Se utilizó el análisis de hibridación Southern blot para determinar el número de insertos de ADN 

(número de sitios de integración dentro del genoma del algodón), número de copias (el número 
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de copias en un mismo inserto), la integridad de los cassettes del gen cp4 epsps, y para 

establecer la ausencia de secuencias del esqueleto del plásmido en el genoma de la planta. 

Los datos muestran que el evento MON 88913 contiene una copia del inserto de ADN en 

un locus de integración individual en un fragmento de restricción Spe I que contiene dos 

cassettes de expresión intactos del gen cp4 epsps. No se detectaron elementos adicionales 

del vector de transformación PV-GHGT35 (ANEXO 9. Solicitud MON 88913 USDA). 

 

Evento DGT® (MON 88701) (Propiedad de Monsanto). 

Se caracterizó el inserto de ADN en el evento MON 88701 por medio de un análisis de 

hibridación Southern blot, PCR y análisis de secuencia de ADN. Los resultados de esta 

caracterización demuestran que MON 88701 contiene una copia de los cassettes de 

expresión de los genes dmo y bar, no contiene secuencias del esqueleto del plásmido, el 

ADN-T se encuentra integrado de manera estable en un locus individual y se hereda de 

acuerdo a los principios mendelianos a través de múltiples generaciones. Los elementos 

genéticos presentes en el algodón MON 88701 se muestran en la Tabla 6. Estas conclusiones 

se basaron en varias evidencias: 

1) Se analizó por Southern Blot todo el genoma del algodón para identificar la presencia del 

ADN-T y la ausencia de secuencias del esqueleto del plásmido PV-GHHT6997, y se demostró 

que se insertó solo una copia del ADN-T en un solo sitio de inserción y que el inserto se hereda 

establemente; 

2) Se realizaron análisis de secuencia para determinar la secuencia exacta del ADN insertado y 

las secuencias de ADN flanqueando los extremos 5’ y 3’ del inserto, permitiendo la 

comparación de la secuencia del ADN-T en el plásmido vector para confirmar que sólo las 

secuencias esperadas se integraron; 

3) Se compararon las secuencias de ADN flanqueando los extremos 5’ y 3’ del inserto con la 

secuencia del sitio de inserción en el algodón convencional para identificar cualquier rearreglo 

que pudiera ocurrir en el sitio de inserción durante la transformación. En conjunto, la 

caracterización de la modificación genética demuestra que una sola copia del ADN-T se integró 

establemente en un solo locus del genoma del algodón y que no hay secuencias del esqueleto 

del plásmido presentes en el algodón MON 88701. 

Se utilizó el análisis de hibridación Southern blot para determinar el número de copias y de 

sitios de inserción del ADN integrado, así como la presencia o ausencia de secuencias del 

esqueleto del plásmido. La estrategia del Southern blot fue diseñada para asegurar que todos 

los segmentos transgénicos potenciales se identificaran. Todo el genoma del algodón fue 
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analizado utilizando sondas que abarcaban todo el plásmido vector para detectar la presencia 

del inserto, así como confirmar la ausencia de secuencias del esqueleto del plásmido. Esto se 

logró usando sondas de no más de 2.5 Kb de largo para asegurar un alto nivel de sensibilidad 

del ensayo. Esto se demostró mediante la detección de un control positivo añadido a 0.1 copias 

de genomas equivalentes. Se escogieron específicamente dos sets de enzimas de restricción 

para caracterizar por completo el ADN-T y detectar cualquier fragmento potencial de ADN-T y 

secuencias del esqueleto del plásmido. Las enzimas de restricción fueron escogidas de manera 

que cada enzima corta una vez dentro del ADN-T insertado, y por lo menos una vez dentro del 

ADN flanqueando los extremos 5’ y 3’ del inserto. Como consecuencia, por lo menos un 

segmento conteniendo una porción del inserto con el ADN 5’ flanqueante adyacente generado 

por un set de las enzimas es de tamaño predecible y se sobrepone con otro segmento de 

tamaño predecible conteniendo una porción del inserto con el ADN 3’ flanqueante adyacente 

generado por otro set de enzimas. Este diseño de dos sets de enzimas asegura que el inserto 

completo se identifique en un patrón de hibridación predecible. Esta estrategia también 

maximiza la posibilidad de detectar una inserción en otro lugar del genoma que podría ser 

pasado por alto si esa banda co-migrara en el gel con una banda esperada. 

Para determinar el número de copias y sitios de inserción del ADN-T, y la presencia o ausencia 

de secuencias del esqueleto del plásmido, se corrieron muestras por duplicado con la misma 

cantidad de ADN digerido en un gel de agarosa. Un set de muestras se corrió por un periodo de 

tiempo mayor (corrida larga) que el segundo set (corrida corta). La corrida larga permite mayor 

resolución de ADN de alto peso molecular, mientras que la corrida corta permite retener el ADN 

de bajo peso molecular en el gel. Estos análisis determinaron que se insertó una sola copia del 

ADN-T en un solo locus de integración en el genoma del algodón y que no se detectaron 

elementos adicionales incluyendo secuencias del esqueleto del plásmido PV-GHHT6997 en el 

algodón MON 88701. 

Los análisis de PCR y de secuencia de ADN complementan los análisis de hibridación 

Southern blot. Se realizaron estos análisis adicionales para determinar la secuencia completa 

de ADN del inserto y secuencias de ADN flanqueantes en el algodón MON 88701, confirmaron 

la organización predicha de los elementos genéticos dentro del inserto, y determinaron las 

secuencias flanqueando el inserto. Adicionalmente, los análisis de secuencia confirmaron que 

cada elemento genético (excepto por las regiones borde) en el inserto está intacta y que la 

secuencia del inserto es idéntica a la secuencia correspondiente en el plásmido PV-GHHT6997 

(Figuras 6 y 7). Más aún, la organización genómica del inserto MON 88071 se determinó 

comparando la secuencia flanqueando los extremos 5’ y 3’ del inserto con la secuencia del sitio 

de inserción en el algodón convencional. Los análisis de hibridación Southern blot confirmaron 

que el ADN-T reportado representa el único inserto detectable en el evento MON 88701 

(ANEXO 10. Solicitud MON 88701 FDA). 
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SITIOS DE INSERCIÓN. 

Los fragmentos de ADN insertados en el evento MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 

88701 × MON 88913 corresponden a los que contienen sus líneas parentales, los eventos 

sencillos MON 88702, Bollgard®III (COT102 x Bollgard®II), MON 88913 y MON 88701. Por lo 

tanto, las características de las inserciones y secuencias flanqueantes 5’ y 3’ están 

conservados en este evento apilado. 

Los componentes individuales y el tamaño, fuente y función de las secuencias heredadas de 

los eventos individuales comprendidos en el algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × 

MON 88701 × MON 88913 se muestran en las Tablas 1–6. Las representaciones esquemáticas 

de los vectores utilizados para transferir los insertos en los eventos individuales se presentan 

en las Figuras 1-5 y 8, y las representaciones esquemáticas lineales se presentan en las 

Figuras 9-14 (ANEXO 11. MSL0029106 Análisis de Secuencia de eventos individuales en 

evento apilado). 

Para información más detallada sobre los componentes individuales, fuente y función de 

las secuencias del evento COT102 contenidas en el evento MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913, consultar la información de caracterización 

molecular del evento COT102 entregada por Syngenta en el paquete regulatorio para 

resolver la solicitud experimental de algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 

88701 × MON 88913 de Monsanto. 

 

EXPRESIÓN DE LAS SECUENCIAS IRRELEVANTES PARA LA EXPRESIÓN DE LA 

MODIFICACIÓN GENÉTICA. 

 

Evento MON 88702. 

La secuencia codificante mCry51Aa2 en el ADN-T I está bajo la regulación del potenciador 

FMV, el promotor Hsp81-2 y la región no traducida 35 CaMV 3’. La secuencia FMV es un 

elemento genético del ARN 35S del virus del mosaico de la Scrophularia (figwort mosaic virus, 

en inglés) (Richins et al., 1987), que potencia la transcripción en la mayoría de las células 

vegetales (Rogers, 2000). La secuencia Hsp81-2 es el promotor del gen de la proteína de 

shock 81-2 de A. thaliana (Yabe et al., 1994), que funciona en la dirección de la transcripción 

en plantas vegetales. La secuencia 35S 3’ es la región no traducida 3’ del ARN 35S del virus 

del mosaico de la coliflor (CaMV), que dirige la poliadenilación del RNA mensajero (ARNm) en 

células vegetales (Mogen et al., 1990). 
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El ADN-T II contiene la secuencia codificante aadA bajo la regulación del potenciador FMV, el 

promotor EF-1α, la secuencia líder CTP2 y la región no traducida T-E9. El promotor EF-1α 

consiste en las secuencias líder, promotor e intrón de A. thaliana que codifican el factor de 

elongación EF-1α (Axelos et al., 1989), que funciona en la dirección de la transcripción en 

plantas vegetales. La secuencia líder CTP2 proviene del gen ShkG que codifica el péptido de 

tránsito para EPSPS en A. thaliana (Herrmann, 1995; Klee et al., 1987), que funciona para 

dirigir el transporte de la proteína al cloroplasto. La secuencia E9 3’ es la región no traducida 3’ 

de la familia de genes rbcS de Pisum sativum (chícharo), que codifica la subunidad pequeña de 

la proteína ribulosa bisfosfato carboxilasa (Coruzzi et al., 1984), que dirige la poliadenilación del 

ARNm (ANEXO 5. Solicitud MON 88702 FDA). 

 

Evento COT102 (Propiedad de Syngenta y licenciado a Monsanto). 

El algodón COT102, fue desarrollado por Syngenta, mediante la construcción del plásmido 

vector binario de A. tumefaciens, pCOT-1, utilizando los siguientes cassettes de expresión 

dentro de los bordes izquierdo y derecho de la región del ADN-T (la región designada para ser 

transferida e integrada al genoma de la planta de algodón) (ANEXO 7. Consulta 

biotecnológica Evento COT102 FDA 2005): 

1. Secuencia codificante del gen aph4, derivado de E. coli, que codifica el marcador 

selectivo enzima APH4; la expresión in planta del gen aph4 es regulada corriente arriba 

por el promotor más el primer Intrón del gen ubiquitina-3 de A. thaliana y corriente abajo 

por el terminador NOS 3 (extremo 3’ no traducido del gen de la nopalina sintasa de A. 

tumefaciens). 

 

2. Secuencia codificante del gen vip3Aa19, un gen sintético diseñado para alojar el sesgo 

de codones de maíz y codificando una secuencia de aminoácidos idéntica a la de la 

proteína nativa Vip3A de B. thuringiensis, con la excepción de una sola sustitución de 

una lisina por una glutamina en la posición 284. La expresión in planta del gen vip3Aa19 

se regula corriente arriba por la región promotora (promotor más elementos asociados 

haciendo un total de 1,407 pb) del gen actina-2 de A. thaliana y corriente abajo por el 

terminador NOS (extremo 3’ no traducido del gen de la nopalina sintasa). Syngenta 

declara que el promotor confiere expresión constitutiva del gen vip3Aa19. 

Para información más detallada consultar la información de caracterización molecular 

del evento COT102 entregada por Syngenta en el paquete regulatorio para resolver la 

solicitud experimental de algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × 

MON 88913 de Monsanto. 
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Evento Bollgard®II (MON 15985) (Propiedad de Monsanto). 

El algodón MON 15985 fue obtenido al insertar el gen cry2Ab de B. thuringiensis en el genoma 

del algodón Bollgard® (MON 531), que contiene los genes cry1Ac y nptII, mediante bombardeo 

de partículas o biobalística. El plásmido utilizado para la transformación fue PV-GHBK11 

(Figura 4), que contiene los cassettes de los genes cry2Ab y uidA. 

Los elementos genéticos incluyen secuencias de ADN no funcionales necesarias para la 

clonación. El cassette de expresión que produce la proteína Cry2Ab consiste en el promotor 

potenciado 35S (Odell et al., 1985), la secuencia codificante sintética completa cry2Ab y la 

región no traducida 3’ del gen de la nopalina sintasa de A. tumefaciens, que provee la señal 

para la poliadenilación del ARNm (ANEXO 8. Solicitud MON 15985 USDA). 

 

Evento Solución Faena Flex® (MON 88913) (Propiedad de Monsanto). 

El algodón MON 88913 se desarrolló vía transformación con A. tumefaciens de la variedad de 

algodón Coker 312, para insertar un constructo con doble copia del gen cp4 epsps que codifica 

la enzima CP4 EPSPS. 

Empezando por la región derecha del plásmido PV-GHGT35, la secuencia codificante ctp2/cp4 

epsps en el primer cassette de expresión está bajo la regulación del promotor P-FMV/TSF1, 

que contiene el gen TSF1 de A. thaliana (que codifica el factor de elongación EF-1 α; Axelos et 

al., 1989) y secuencias potenciadoras del promotor 35S del virus del mosaico de la 

Scrophularia (Richins et al., 1987). Entre estas secuencias se encuentra la secuencia líder no 

traducida L-TSF1 (exón 1) proveniente del gen TSF1 de A. thaliana y la secuencia intrón no 

traducida I-TSF1 proveniente del gen TSF1 de A. thaliana (Axelos et al., 1989). Al final se 

encuentra la secuencia T-E9 derivada de P. sativum, conteniendo la región 3’ no traducida del 

gen E9 de la subunidad pequeña de la proteína ribulosa bisfosfato carboxilasa (rbc) del 

chícharo (Coruzzi et al., 1984) para la terminación de la transcripción y la poliadenilación del 

ARNm de cp4 epsps. 

El segundo cassette de expresión de ctp2/cp4 epsps, que está en tándem con el primero 

descrito arriba, está bajo la regulación del promotor P-35S/ACT8 que contiene el promotor del 

gen ACT8 de A. thaliana (An et al., 1996), combinado con secuencias potenciadoras del 

promotor 35S del virus del mosaico de la coliflor (CaMV) (Kay et al., 1987). Entre estas 

secuencias se encuentra la secuencia líder no traducida L-ACT8 del gen ACT8 de A. thaliana y 

la secuencias intrón I-ACT8 y secuencia exón flanqueante del gen ACT8 de A. thaliana (An et 

al., 1996). Al final se encuentra la secuencia T-E9 (Coruzzi et al., 1984), idéntica a la del primer 

cassette de expresión, para la terminación de la transcripción y la poliadenilación del ARNm de 

cp4 epsps (ANEXO 9. Solicitud MON 88913 USDA). 



INFORMACIÓN CONFIDENCIAL PROPIEDAD DE MONSANTO. 
SOLICITUD DE PERMISO DE LIBERACIÓN AL AMBIENTE EN ETAPA EXPERIMENTAL. 
ALGODÓN MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. 
REGIÓN AGRÍCOLA DE TAMAULIPAS NORTE (Ecorregión 9.5.1.2 Planicie Costera Tamaulipeca con vegetación 
xerófila o sin vegetación aparente). 
CICLO PRIMAVERA – VERANO 2024. 

DEPARTAMENTO DE ASUNTOS REGULATORIOS 

 

Página 100 de 223 
 

 

 

Evento DGT® (MON 88701) (Propiedad de Monsanto). 

La secuencia codificante dmo en MON 88701 está bajo la regulación del promotor PC1SV, la 

secuencia líder TEV 5’ y la región no traducida E6 3’. PC1SV es el promotor para el trascrito 

completo del virus de la mancha clorótica del cacahuate (Maiti y Shepherd, 1998), que dirige la 

transcripción en células vegetales. La secuencia líder TEV 5’ es la región 5’ no traducida del 

virus del grabado del tabaco (Niepel y Gallie, 1999) y está involucrada en la regulación de 

expresión génica. El péptido de tránsito al cloroplasto CTP2 dirige el transporte de la proteína 

DMO al cloroplasto y se deriva de la secuencia líder CTP2 del gen ShkG de A. thaliana 

(Herrmann, 1995; Klee et al., 1987). E6 3’ es la secuencia 3’ no traducida del gen E6 de 

Gossypium barbadense, codificando una proteína fibrosa que funciona como directora de la 

poliadenilación del ARNm (John, 1996). 

La secuencia codificante dmo en MON 88701 está bajo la regulación del promotor e35S, 

secuencia líder Hsp70 y la región no traducida nos 3’. e35S es el promotor para el ARN 35S del 

virus del mosaico de la coliflor (CaMV) (Odell et al., 1985), que contiene la región potenciadora 

duplicada (Kay et al., 1987), que dirige la transcripción en células vegetales. La secuencia líder 

Hsp70 es la región 5’ no traducida del gen DnaK de Petunia hybrida (Rensing y Maier, 1994; 

Winter et al., 1988) y está involucrada en la regulación de la expresión génica. nos 3’ es la 

región no traducida proveniente del gen de la nopalina sintasa (nos) de A. tumefaciens que 

codifica NOS que dirige la poliadenilación del ARNm (Bevan et al., 1983; Fraley et al., 1983). 

Ninguna de las secuencias descritas arriba, se traducen en proteínas funcionales. Estas son 

secuencias que intervienen en la expresión de los genes de interés, que son responsables de 

la correcta expresión de las proteínas, que son a su vez responsables de las funciones 

deseadas. 

 

I.m. Secuencia de aminoácidos y de las proteínas novedosas expresadas, 

tamaño del producto del gen, expresión de copias múltiples. 

Monsanto ha desarrollado el algodón con eventos apilados MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913. Este evento apilado se obtuvo mediante cruza 

convencional a partir de los eventos individuales MON 88702, Bollgard®III [que es un evento 

apilado por cruza mendeliana que se compone de los eventos Bollgard®II, MON 15985, y 

COT102], Solución Faena Flex® (MON 88913) y DGT® (MON 88701). 
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Proteína mCry51Aa2. 

El cassette de expresión mCry51Aa2 en el evento MON 88702 codifica para la proteína 

mCry51Aa2, que consiste en un solo polipéptido (Figura 16). Esta proteína es altamente 

homóloga (aproximadamente 96% de similitud de secuencia) a la secuencia de aminoácidos de 

la proteína nativa Cry51Aa2 de B. thuringiensis, con ocho substituciones de aminoácidos 

(F46S, Y54H, S95A, F147S, Q149E, S167R, P219R, R273W) y una deleción de tres 

aminoácidos (Δ196-198) (Gowda et al., 2016). 

 

 

Figura 16. Secuencia de aminoácidos de la proteína mCry51Aa2. 
 

 

Proteína Cry1Ac 

La proteína codificada por el gen cry1Ac introducido en los algodones MON 531 y MON 15985 

es idéntica en longitud (1,178 aminoácidos) y 99.4% idéntica en su secuencia de aminoácidos a 

la proteína codificada por el gen cry1Ac de B. thuringiensis subs. kurstaki (Adang et al., 1985) 

(Figura 17). La secuencia codificante de este gen ha sido modificada para lograr su óptima 

expresión en plantas. La expresión del gen está dirigida por el promotor modificado (mejorado) 

35S del virus del mosaico de la coliflor (CaMV) (Odell et al., 1985; Kay et al., 1987). La 

terminación transcripcional del RNAm proviene de la región 3’ no traducida de la subunidad alfa 

del gen de la beta-conglicinina de la soya (referido como secuencia de terminación 7S 3’) 

(Schuler et al., 1982). 

La comparación de la proteína Cry1Ac expresada en el algodón MON 531 con formulaciones 

insecticidas comerciales que contienen numerosas protoxinas de B. thuringiensis fue realizada 

mediante análisis Western blot. Este estudio mostró que la proteína expresada por el algodón 

MON 531 es similar en peso molecular y reactividad inmunológica a una o más proteínas 

contenidas en los productos comerciales Dipel® (Abbott Laboratories) y Thuricide® (Sandoz, 

Inc.). Sims (1995) demostró que la actividad biológica y especificidad de la longitud completa 

de la proteína Cry1Ac expresada en el algodón MON 531 es equivalente a la proteína 

expresada en la bacteria B. thuringiensis subsp. kurstaki. 



INFORMACIÓN CONFIDENCIAL PROPIEDAD DE MONSANTO. 
SOLICITUD DE PERMISO DE LIBERACIÓN AL AMBIENTE EN ETAPA EXPERIMENTAL. 
ALGODÓN MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. 
REGIÓN AGRÍCOLA DE TAMAULIPAS NORTE (Ecorregión 9.5.1.2 Planicie Costera Tamaulipeca con vegetación 
xerófila o sin vegetación aparente). 
CICLO PRIMAVERA – VERANO 2024. 

DEPARTAMENTO DE ASUNTOS REGULATORIOS 

 

Página 102 de 223 
 

 

 

Proteína NPTII. 

El gen nptII fue aislado del transposón bacteriano Tn5 (Beck et al., 1982). Este gen codifica 

para la expresión de la enzima neomicina fosfotransferasa tipo II (NPTII), la cual confiere 

resistencia a los antibióticos aminoglicosídicos kanamicina y neomicina. La enzima NPTII usa el 

ATP para fosforilar la neomicina y la kanamicina e inactiva el antibiótico evitando su efecto en 

las células que producen la proteína NPTII. La proteína NPTII está ampliamente distribuida en 

el ambiente y las cadenas alimenticias en microorganismos resistentes a la kanamicina que se 

encuentran de manera natural en el suelo y en los sistemas digestivos de los mamíferos 

(Flavell et al., 1992). La expresión del gen nptII, presente en el evento MON 88702 × MON 

15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 y otros eventos de generaciones previas como 

Bollgard® (MON 531) y Bollgard®II (MON 15985), está controlada por el promotor CaMV 35S 

(Odell et al., 1985). La secuencia de terminación transcripcional del RNAm proviene de la 

región 3’ no traducida del gen de la nopalina sintasa (nos) del plásmido pTiT37 de la cepa T37 

de A. tumefaciens (Depicker et al., 1982). El gen nptII funciona como marcador selectivo en las 

primeras fases de selección de células transformadas de algodón en el laboratorio (De Block et 

al., 1984; Horsch et al., 1984), permitiendo a las células modificadas desarrollarse en un medio 

de cultivo selectivo. En la Figura 18 se presenta la secuencia de aminoácidos de la proteína 

NPTII. 

 

 

Proteína AAD. 

El gen de resistencia a antibióticos aad fue aislado del transposón bacteriano Tn7 y confiere 

resistencia a los antibióticos espectinomicina y estreptomicina (Davies y Benveniste, 1974). 

Este gen codifica la expresión de la enzima 3’(9)-O-aminoglicósido adenililtransferasa (AAD) y 

está bajo el control de su propio promotor bacteriano. El gen aad no se expresa en las plantas 

de algodón biotecnológico debido a que su promotor bacteriano no es activo en plantas y los 

elementos reguladores necesarios para su expresión en las plantas no fueron adicionados a la 

construcción. El gen aad fue usado en el laboratorio, en la fase previa la transformación 

genética de las células de algodón, para seleccionar las bacterias que contenían el plásmido 

con el DNA de interés. En la Figura 19 se presenta la secuencia de aminoácidos de la proteína 

AAD. 
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Figura 17. Secuencia de aminoácidos de la proteína Cry1Ac. 
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Figura 18. Secuencia de aminoácidos de la proteína neomicina fosfotransferasa tipo II 
(NPTII). 
 

 

 

Figura 19. Secuencia de aminoácidos de la proteína AAD. 
 

 

Proteína Cry2Ab. 

El gen cry2Ab es una versión sintética mejorada del gen nativo de B. thuringiensis subsp. 

kurstaki. La modificación fue necesaria para proveer secuencias controladoras que permitieran 

una mejor expresión del gen en las plantas de algodón. El gen cry2Ab con su región promotora 

fue clonado dentro de B. thuringiensis cepa EG7699. El producto de la expresión del gen 

cry2Ab fue aislado y purificado de la cepa bacteriana modificada EG7699. La proteína Cry2Ab 

(GenBank No. Acceso X55416) tiene una longitud de 633 aminoácidos con un peso molecular 

aproximado de 71 kDa (Widner y Whiteley, 1990; Dankocsik et al., 1990). La secuencia 

deducida de aminoácidos de la proteína Cry2Ab expresada por el algodón MON 88702 × MON 

15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 se presenta en la Figura 20. 
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Figura 20. Secuencia de aminoácidos de la proteína Cry2Ab. 
 

 

Proteína GUS. 

El desarrollo de variedades de plantas que contienen nuevas características, introducidas por 

medio de ingeniería genética, depende de la existencia de medios eficaces para seleccionar las 

células transformadas que contengan el o los genes de interés insertados, de aquellas células 

que fallen o tomen o mantengan el ADN agregado. Por lo tanto, se utiliza un marcador 

rastreable para identificar las células que serán utilizadas en el proceso de regeneración. El 

gen de la β-glucuronidasa, uidA, también conocido como gus o gen gusA, se deriva de la 

bacteria E. coli cepa K12 (Jefferson et al., 1986). Su secuencia se ha caracterizado y está 

disponible en el GenBank (Jefferson et al., 1986; Schlaman et al., 1994). Este gen codifica para 

la enzima β -D glucuronidasa (GUS). 
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La β-D-glucuronidasa es una exohidrolasa que cataliza la hidrólisis de una gama de β-

glucurónidos en sus ácidos correspondientes y los aglicones (Oshima et al., 1987), incluyendo 

el substrato artificial p-nitrofenil-β-D-glucurónido. La hidrólisis de este compuesto cromogénico 

artificial libera un tinte azul que funciona como un marcador visible y cuantificable en los 

procesos de transformación de la planta (Jefferson et al., 1986). La actividad bioquímica y 

catalítica de esta proteína ha sido estudiada a fondo (Wang y Touster, 1972). La secuencia 

deducida de aminoácidos de la proteína GUS según se expresa en el evento de algodón MON-

15985 se presenta en la Figura 21. 

 

Figura 21. Secuencia deducida de aminoácidos de la proteína GUS. 

 

Proteína Vip3A. 

El algodón COT102, fue desarrollado por Syngenta, mediante trasformación mediada por 

Agrobacterium utilizando el vector binario pCOT-1, para introducir el gen vip3A(a) que codifica 

la proteína insecticida Vip3A y la proteína APH4, utilizada como marcador selectivo. 

Para información detallada sobre la secuencia de aminoácidos de las proteínas Vip3A y 

APH4, consultar la información del evento COT102 entregada por Syngenta en el paquete 

regulatorio para resolver la solicitud experimental de algodón MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913 de Monsanto. 
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Proteína CP4 EPSPS. 

El gen cp4 epsps que confiere tolerancia al glifosato [N-(fosfonometil) glicina], ingrediente 

activo de los herbicidas de la familia Faena®, fue aislado de la bacteria A. tumefaciens. cepa 

CP4. La enzima EPSPS (5-enolpiruvilshikimato-3-fosfato sintasa) es una enzima crítica en la 

biosíntesis de aminoácidos aromáticos que cataliza la adición de enolpiruvil a partir de 

fosfoenolpiruvil al shikimato-3-fosfato. La enzima EPSPS es esencial para la síntesis de 

aminoácidos aromáticos y casi todos los compuestos aromáticos en las plantas, bacterias, 

algas y hongos, pero está ausente en mamíferos (Bentley, 1990; Eschenburg et al., 2002). La 

inhibición de la enzima EPSPS por el glifosato bloquea esta ruta metabólica, lo cual 

eventualmente provoca la muerte de la célula (Steinrücken y Amrhein, 1980). La proteína CP4 

EPSPS es naturalmente insensible al glifosato (Padgette et al., 1993) tal como otras enzimas 

EPSPS microbianas (Schulz et al., 1985; Eschenburg et al., 2002). 

La secuencia codificante del gen cp4 epsps fue modificada por mutagénesis dirigida para 

obtener una expresión óptima en plantas (Padgette et al., 1993). El gen nativo cp4 epsps 

contiene secuencias que podrían ser desfavorables para una expresión alta en algunas plantas. 

Estas secuencias incluyen sitios potenciales de poliadenilación que generalmente son ricas en 

A+T, un porcentaje alto de G+C del que comúnmente se encuentra en los genes de plantas 

dicotiledóneas (63% contra ~50%), regiones concentradas de residuos de G y C, y codones 

que no son de uso frecuente en los genes de las plantas dicotiledóneas. Se sintetizó una 

versión del gen con uso de codones preferenciales por la planta, que fue utilizada en el vector 

de transformación del algodón. Esta secuencia codificante fue expresada en E. coli con el 

vector PRecA 10L y la actividad de la enzima EPSPS se comparó con la producida a partir del 

gen nativo cp4 epsps de A. tumefaciens. Los resultados establecieron que, aunque la 

secuencia del gen fue modificada, la enzima producida por el gen modificado presenta 

exactamente la misma secuencia de aminoácidos que la enzima producida por A. tumefaciens, 

asimismo, su actividad también permanece inalterada. 

El promotor que controla la expresión del gen cp4 epsps es el promotor CMoVb (promotor 35S 

del virus del mosaico de la Scrophularia) (Richins et al., 1987; Gowda et al., 1989; Sanger et 

al., 1990). El promotor está unido a la región codificante del péptido de tránsito al cloroplasto 

(CTP) del gen epsps de A. thaliana (Klee et al., 1987). El CTP dirige la enzima EPSPS al 

cloroplasto que es el sitio de biosíntesis de aminoácidos aromáticos. En las plantas, la enzima 

EPSPS es sintetizada como una preproteína (p.e. conteniendo el CTP) por ribosomas libres en 

el citoplasma celular. El precursor es transportado al interior del estroma del cloroplasto y es 

procesado proteolíticamente para producir la enzima madura (della-Cioppa et al., 1986). Una 

vez desprendido, el péptido de transferencia al cloroplasto se degrada rápidamente (Bartlett et 

al., 1982; della-Cioppa et al., 1986). 

  



INFORMACIÓN CONFIDENCIAL PROPIEDAD DE MONSANTO. 
SOLICITUD DE PERMISO DE LIBERACIÓN AL AMBIENTE EN ETAPA EXPERIMENTAL. 
ALGODÓN MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. 
REGIÓN AGRÍCOLA DE TAMAULIPAS NORTE (Ecorregión 9.5.1.2 Planicie Costera Tamaulipeca con vegetación 
xerófila o sin vegetación aparente). 
CICLO PRIMAVERA – VERANO 2024. 

DEPARTAMENTO DE ASUNTOS REGULATORIOS 

 

Página 108 de 223 
 

 

La secuencia de terminación transcripcional del RNAm proviene de la región 3’ no traducida del 

gen de la ribulosa 1,5-bifosfato carboxilasa (rbcS) E9 del chícharo (Pisum sativum) para 

controlar la terminación transcripcional y la poliadenilación del gen cp4 epsps (Coruzzi et al., 

1984). 

La proteína CP4 EPSPS se detectó mediante análisis de Western blot (reconocimiento de 

proteínas mediante anticuerpos específicos) en extractos de proteína de semilla de algodón 

Roundup Ready®. Un anticuerpo específico para la proteína CP4 EPSPS reaccionó con una 

proteína de 48 kD, el peso molecular esperado para la proteína menos el CTP, confirmando 

que este péptido es cortado durante el proceso de transporte al cloroplasto. En la Figura 22 se 

presenta la secuencia de aminoácidos de la proteína CP4 EPSPS. 

 

 

Figura 22. Secuencia deducida de aminoácidos de la proteína CP4 EPSPS. 
 

 

Proteína DMO. 

La DMO es una enzima que cataliza la demetilación del dicamba al compuesto no-herbicida 

DCSA y formaldehido (Chakraborty et al., 2005). Esta proteína está dirigida al cloroplasto para 

su localización en conjunto con las enzimas endógenas reductasa y ferredoxina que surten de 

electrones para la reacción de demetilación de la proteína DMO descrita por Behrens et al. 

(2007). En la construcción del vector plásmido utilizado en el desarrollo del evento MON 88701, 

PV-GHHT6997, se unió una secuencia de un péptido de tránsito (CTP2) a la secuencia del gen 

dmo. La inclusión de esta secuencia codificante produce una proteína precursora que consiste 

en la proteína DMO y 76 aminoácidos adicionales en el extremo N-terminal de la proteína. 

Estos aminoácidos adicionales corresponden al péptido de tránsito al cloroplasto (CTP) de la 

proteína EPSPS de A. thaliana, que se incorporó para mejorar la señalización de la proteína 

precursora al cloroplasto (Herman, 1995; Klee et al., 1987). 
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Se dedujo la secuencia de aminoácidos de la proteína precursora DMO (Figura 23) expresada 

por el evento MON 88701 de la secuencia codificante completa presente en el vector PV-

GHHT6997 (Tabla 6, Figura 8). El péptido de tránsito al cloroplasto (CTP2), guía a la proteína 

DMO al cloroplasto y los primeros 76 aminoácidos del precursor están resaltados en la Figura 

23. Este CTP2 se corta en el cloroplasto para producir la proteína DMO madura de 349 

aminoácidos que empieza con una valina en la posición 68. El doble subrayado muestra los 

nueve aminoácidos del CTP2 localizados en el extremo N-terminal de la proteína DMO madura. 

 

 

Figura 23. Secuencia deducida de aminoácidos de la proteína DMO. 

 

Proteína PAT. 

La proteína PAT de ~21 kDa que consiste en un polipéptido de 183 aminoácidos (Thompson et 

al., 1987). La presencia de la proteína PAT en el evento MON 88701 confiere tolerancia a 

glufosinato. La proteína PAT producida en el evento MON 88701 proviene del gen bar. El 

análisis de extractos de semilla de algodón MON 88701 determinó que la proteína expresada 

correspondía del polipéptido de 183 aminoácidos, resultando en una proteína de 24.1 kDa 

(Figura 24). La actividad de la proteína PAT purificada de semilla de algodón MON 88701 se 

confirmó durante su caracterización. 

 

 

 

Figura 24. Secuencia deducida de aminoácidos de la proteína PAT.  

  1   MAQVSRICNG VQNPSLISNL SKSSQRKSPL SVSLKTQQHP RAYPISSSWG 

 51   LKKSGMTLIG SELRPLKVMS SVSTACMLTF VRNAWYVAAL PEELSEKPLG 

101   RTILDTPLAL YRQPDGVVAA LLDICPHRFA PLSDGILVNG HLQCPYHGLE 

151   FDGGGQCVHN PHGNGARPAS LNVRSFPVVE RDALIWIWPG DPALADPGAI 

201   PDFGCRVDPA YRTVGGYGHV DCNYKLLVDN LMDLGHAQYV HRANAQTDAF 

251   DRLEREVIVG DGEIQALMKI PGGTPSVLMA KFLRGANTPV DAWNDIRWNK 

301   VSAMLNFIAV APEGTPKEQS IHSRGTHILT PETEASCHYF FGSSRNFGID 

351   DPEMDGVLRS WQAQALVKED KVVVEAIERR RAYVEANGIR PAMLSCDEAA 

401   VRVSREIEKL EQLEAA 

  1   MSPERRPADI RRATEADMPA VCTIVNHYIE TSTVNFRTEP QEPQEWTDDL 

 51   VRLRERYPWL VAEVDGEVAG IAYAGPWKAR NAYDWTAEST VYVSPRHQRT 

101   GLGSTLYTHL LKSLEAQGFK SVVAVIGLPN DPSVRMHEAL GYAPRGMLRA 

151   AGFKHGNWHD VGFWQLDFSL PVPPRPVLPV TEI                  
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I.n. Rutas metabólicas involucradas en la expresión del transgén y sus 

cambios. 

mCry51Aa2. 

El modo de acción de la proteína mCry51Aa2 está bien caracterizada experimentalmente y 

sigue los mismos pasos generales que otras proteínas Cry derivadas de Bt, incluyendo Cry1, 

Cry2 y Cry3 (Jerga et al., 2016). El modo de acción insecticida de las proteínas Bt, en general, 

requiere de la ingestión por el insecto, activación proteolítica (que convierte la forma de 

protoxina inactiva de la proteína Bt a la forma activa de la toxina), unión a receptores de 

membrana en el intestino medio del insecto, oligomerización en membrana y formación de 

poros en la membrana de las células, lo que lleva a la muerte del insecto (Gill et al., 1992; 

OECD, 2007; Pigott y Ellar, 2007; Schnepf et al., 1998; Vachon et al., 2012). Cualquiera de 

estos pasos puede definir la especificidad de las proteínas Bt, dado que la inhabilidad de una 

proteína de comportarse correctamente la dejará inactiva para el insecto. 

 

Cry1Ac. 

La proteína Cry1Ac, producida en el evento MON 531 es 99.4% idéntica a la proteína producida 

por Bt, cepa HD-73. El modo de acción de las proteínas Cry empieza con la ingestión por el 

insecto para ejercer actividad insecticida. La proteína en su forma cristalina es insoluble en 

solución acuosa a pH neutral o ácido (Bulla et al., 1977), sin embargo, el pH del tracto digestivo 

de las larvas de los insectos es alcalino, lo que favorece la solubilización del cristal. Ésta es 

subsecuentemente activada por proteasas en el tracto del insecto. Estas proteasas cortan el 

extremo carboxilo terminal del resto de la proteína, al igual que aproximadamente 28 

aminoácidos del extremo amino terminal. La proteína activada, que consiste en 

aproximadamente 660 aminoácidos, se difunde a través de la membrana peritrófica del insecto 

al epitelio del mesenterón. Aquí se une a receptores específicos de alta afinidad (Wolfersberger 

et al., 1986, Hofmann et al., 1988, Van Rie et al., 1989; Van Rie et al., 1990). Se forman poros 

en la membrana que causa derramamiento de los contenidos celulares (i. e. K+) en el lumen 

del intestino y agua hacia las células epiteliales de intestino (Sacchi et al., 1986). Las células 

epiteliales del tracto de las larvas se hinchan debido a la presión osmótica y se lisan. El tracto 

se paraliza como consecuencia de los cambios en electrolitos y pH lo que provoca que la larva 

deje de comer y muera. 
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Cry2Ab. 

La bacteria B. thuringiensis subsp. kurstaki es una bacteria Gram positiva formadora de 

esporas cristalinas que se encuentra de forma natural en el suelo y se ha usado 

comercialmente los últimos 40 años para el control de insectos plaga (EPA, 1988). Hay 

productos comerciales para controlar plagas que contienen los genes cry2Aa y cry2Ab. El gen 

cry2Aa se expresa en estos productos comerciales; sin embargo, el gen cry2Ab es un 

pseudogén que, aunque presente, no se expresa debido a un promotor ineficiente (Dankocsik 

et al., 1990). Por lo tanto, la proteína Cry2Ab no se expresa naturalmente en bacterias del suelo 

o preparaciones microbianas para aplicación en campo (Widner y Whiteley, 1990; Crickmore et 

al., 1994). Los dos genes, cry2Aa y cry2Ab, se localizan en el mismo plásmido de 100 MDa 

(Donovan et al., 1988; 1989) y la secuencia del gen cry2Ab se ha caracterizado completamente 

(Widner y Whiteley, 1990). 

Como el gen cry2Ab no se expresa naturalmente en Bt, como se describe en el párrafo 

anterior, se clonó el pseudogén cry2Ab con un promotor adecuado en la cepa EG7699 de Bt. 

Posteriormente se aisló y purificó la proteína Cry2Ab, que contiene 633 aminoácidos con una 

masa aproximada de 71 kDa (Widner y Whiteley, 1990; Dankocsik et al., 1990). Se insertó un 

aminoácido adicional (posición 2) para crear un sitio de corte para una enzima de restricción 

para facilitar la clonación. Los productos proteicos de los genes cry2Aa y cry2Ab comparten un 

88% de identidad en su secuencia de aminoácidos (Widner y Whiteley, 1990; Dankocsik et al., 

1990) y 97% de similitud (identidad de aminoácidos). Además, hay una predicción de que la 

proteína Cry2Ab producida en las plantas transgénicas de algodón contiene tres aminoácidos 

debido a procesamiento del péptido de tránsito al cloroplasto. 

El modo de acción de la proteína Cry2Ab es similar al de la proteína Cry1Ac. Comienza con la 

ingestión por el insecto blanco, en el intestino se solubiliza y se procesa (se corta el dominio 

carboxilo terminal) por proteasas para originar la proteína madura. La proteína activa se difunde 

por la membrana peritrófica de las células epiteliales en el intestino del insecto donde se une a 

receptores específicos y se forman poros por donde se difunden iones. Esto lleva al drenado de 

los contenidos celulares e hinchazón de las células. Las larvas se paralizan y dejan de comer y 

mueren. 

Al igual que Cry1Ac, la proteína Cry2Ab es selectiva para lepidópteros debido a los receptores 

que éstos tienen en la membrana de las células epiteliales del intestino. Otros organismos 

como insectos de otros órdenes, mamíferos, aves y peces no tienen estos receptores, por lo 

tanto, la proteína Cry2Ab es completamente inofensiva para ellos. 
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Vip3A. 

El efecto planeado de la modificación genética del algodón con el evento COT102 que 

incorpora el gen vip3A(a) de Bt y expresa la proteína insecticida Vip3A es conferir al algodón 

resistencia a especies de insectos lepidópteros. Syngenta declara que las plantas que 

expresan la proteína Vip3A tienen resistencia a varias especies de lepidópteros incluyendo, 

pero no limitándose a gusano bellotero (Helicoverpa zea), tabacalero (Heliothis virescens), 

rosado (Pectinophora gossypiella), cogollero (Spodoptera frugiperda), soldado (Spodoptera 

exigua), defoliador de la soya (Pseudoplusia includens), falso medidor (Trichoplusia ni) y 

perforador de la hoja (Bucculatrix thurberiella). 

Para información detallada sobre las rutas metabólicas involucradas en la expresión del 

transgén y sus cambios, consultar la información de caracterización molecular del 

evento COT102 entregada por Syngenta en el paquete regulatorio para resolver la 

solicitud experimental de algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × 

MON 88913 de Monsanto de Monsanto. 

 

CP4 EPSPS. 

La proteína CP4 EPSPS de A. tumefaciens es una enzima que está presente en los algodones 

genéticamente modificados (GM) que contienen alguna de las tecnologías Solución Faena® 

(MON 1445) y Solución Faena Flex® (MON 88913), incluyendo MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913. Esta proteína les confiere la característica de tolerancia 

al herbicida no selectivo glifosato y participa dentro de la ruta metabólica de biosíntesis de 

aminoácidos aromáticos, al igual que el resto de las EPSPS de todas las plantas. Sin embargo, 

a diferencia de las demás, CP4 EPSPS de A. tumefaciens es naturalmente resistente a 

glifosato (Duke, 1988). Esto se debe a un sitio activo reducido donde el glifosato no encaja. De 

esta manera, la proteína permanece funcional en presencia del herbicida y conserva activa la 

producción de aminoácidos aromáticos esenciales para la vida de la planta. 

La proteína CP4 EPSPS se exporta a los cloroplastos, el sitio de síntesis de aminoácidos 

aromáticos, vía fusión N-terminal con un péptido de tránsito al cloroplasto (CTP2), para formar 

el precursor CTP2-CP4. La proteína precursora producida en el citoplasma se procesa para 

remover el péptido de tránsito al ser translocada al cloroplasto, lo que resulta en la proteína 

CP4 EPSPS madura y funcional. 

Se sintetizó una versión del gen que utiliza codones con mayor afinidad por las polimerasas 

vegetales y se insertó en los vectores utilizados para la transformación del algodón. Esta 

secuencia codificante se expresó en E. coli y la actividad de la proteína EPSPS se comparó 

con la de la proteína nativa. Los resultados demostraron que la enzima expresada a partir del 
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gen sintético permanecía inalterada. La identidad de la proteína producida in planta se confirmó 

usando análisis de Western blot y análisis de secuencia N-terminal. En base al Western blot se 

encontró que la movilidad electroforética y las propiedades inmunorreactivas de la proteína 

aislada del algodón GM eran equivalentes a las de la proteína de referencia EPSPS producida 

en E. coli. 

 

DMO. 

La proteína DMO es una enzima monooxigenasa que cataliza la demetilación del dicamba al 

compuesto no-herbicida ácido 3,6-diclorosalicílico (DCSA) y formaldehido (Chakraborty et al., 

2005). Las monooxigenasas son enzimas que incorporan un átomo de oxígeno como un grupo 

hidroxilo con la producción concomitante de agua y la oxidación de la nicotinamida adenin 

dinucleótido (NADH) (Harayama et al., 1992) y se encuentran en diferentes phylum desde 

bacterias a plantas (Ferraro et al., 2005; D’Ordine et al., 2009; Herman et al., 2005). Se 

requiere la formación de un trímero porque el transporte de electrones que culmina con la 

demetilación del dicamba ocurre de un monómero a otro en la conformación nativa de la 

enzima (D’Ordine et al., 2009). 

La DMO nativa se purificó inicialmente de S. maltophilia cepa DI-6, que se aisló del suelo en 

una planta de manufactura de dicamba (Krueger et al., 1989). La DMO es una proteína 

oxigenasa férrica tipo-Rieske no-heme, que es parte de un sistema de tres componentes 

compuesto por una reductasa, una ferredoxina y una oxigenasa terminal, en este caso la DMO 

(Figura 25). Estas tres proteínas trabajan juntas en un sistema rédox similar a muchas otras 

oxigenasas que transportan electrones de la nicotinamida adenin dinucleótido (NADH) al 

oxígeno y catalizan la demetilación de un sustrato aceptor de electrones, en este caso dicamba 

(Behrens et al., 2007). 

La estructura cristalográfica de la DMO fue determinada como un trímero compuesto de tres 

monómeros de DMO idénticos (D’Ordine et al., 2009; Dumitru et al., 2009). Cada monómero 

contiene un dominio cluster Rieske [2Fe-2S] y un dominio central férrico no-heme (D’Ordine et 

al., 2009; Dumitru et al., 2009) que son típicos de las monooxigenasas tipo-Rieske y son los 

dominios clave involucrados en el transporte de electrones (Ferraro et al., 2005). Se caracterizó 

el sitio catalítico en cada monómero para determinar el acomodo de dicamba en el sitio e 

hipotetizar el mecanismo de reacción de demetilación de dicamba (D’Ordine et al., 2009; 

Dumitru et al., 2009). 
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Figura 25. Componentes del sistema rédox de DMO. 
 

 

La estructura cuaternaria trimérica de la DMO fue la forma nativa de la enzima observada 

durante la cristalización y se requiere para el transporte de electrones y catálisis (D’Ordine et 

al., 2009; Dumitru et al., 2009). Para catalizar la demetilación de dicamba, los electrones 

transferidos desde el NADH se transportan a través de una reductasa y una ferredoxina a la 

DMO oxigenasa terminal (Figura 25). Los electrones se reciben de la ferredoxina por el cluster 

Rieske [2Fe-2S] en una de los monómeros de DMO del trímero y se transfieren al sitio catalítico 

de un monómero adyacente (D’Ordine et al., 2009; Dumitru et al., 2009), donde activa 

reductoramente al oxígeno para catalizar la demetilación final de dicamba. Para que esta 

transferencia de electrones suceda entre monómeros adyacentes de DMO, se requiere una 

estructura trimérica con espaciamiento preciso y orientación entre los tres monómeros 

(D’Ordine et al., 2009). El transporte de electrones desde el dominio clúster Rieske [2Fe-2S] al 

dominio central no-heme no puede ocurrir en un mismo monómero ya que la distancia es muy 

amplia (D’Ordine et al., 2009; Dumitru et al., 2009). 

Por lo tanto, para que las plantas de algodón sean tolerantes a dicamba, se debe formar una 

proteína DMO trimérica funcional. La forma activa trimérica de la DMO, tal como fue purificada 

del evento MON 88701, confiere tolerancia a dicamba, y su actividad demetilasa sobre el 

dicamba se confirmó durante la caracterización, apoyando la conclusión de que el trímero 

requerido para la actividad funcional se formó en el evento MON 88701. 

Se evaluó la especificidad de sustrato para la proteína DMO para comprender las posibles 

interacciones que pudiera tener con sustratos potenciales presentes en el algodón MON 88701. 

La literatura indica que la especificidad de la DMO para dicamba se debe a las interacciones 

específicas que ocurren en el sitio catalítico (D’Ordine et al., 2009; Dumitru et al., 2009). El 

dicamba interacciona con aminoácidos en el sitio catalítico de la DMO a través de la parte 

carboxílica y los átomos de cloro de dicamba, que están involucrados principalmente en la 

orientación del sustrato en el sitio catalítico. Estos átomos de cloro son necesarios para la 
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catálisis (D’Ordine et al., 2009; Dumitru et al., 2009). Dada la limitada existencia de compuestos 

clorados con estructuras similares a dicamba en plantas y otros eucariotas (Wishart, 2010; 

Wishart et al., 2009), es poco probable que la DMO catalice la conversión de otros sustratos 

endógenos. 

El potencial para que DMO metabolice sustratos endógenos de la planta fue evaluado en 

experimentos in vitro utilizando una proteína DMO purificada, con cola de histidinas en su 

extremo N-terminal, idéntica a la DMO nativa, excepto por la cola de histidinas usada para 

ayudar en su purificación. Se seleccionaron sustratos endógenos potenciales para su 

evaluación basada en la similitud estructural de los compuestos al dicamba y su presencia en 

algodón, maíz y soya (Buchanan et al., 2000; Janas et al., 2000; Lege et al., 1995; Schmelz et 

al., 2003). Los sustratos potenciales analizados fueron ácido o-anísico (ácido 2-

metoxibenzoico), ácido vanílico (ácido 4-hidroxi-3-metoxibenzoico), ácido siríngico (ácido 3,5-

dimetoxi-4-hidroxibenzoico), ácido ferúlico (ácido 3-(4-hidroxi-3-metoxi-fenil) propil-2-enoico) y 

ácido sinápico (ácido 3-(4-hidroxi-3,5-dimetoxifenil) propil-2-enoico) (Figura 26). La mezcla del 

ensayo incluyó NADH, reductasa, ferredoxina y DMO. Se utilizó dicamba como control positivo 

para demostrar que el sistema del ensayo era funcional. Se monitoreó la desaparición de los 

sustratos potenciales y la formación de productos de oxidación potenciales utilizando 

Cromatografía Líquida-Ultravioleta (LC-UV) y Cromatografía Líquida con Espectrometría de 

Masas (LC-MS). Ninguno de los sustratos analizados, excepto dicamba, fueron metabolizados 

por la DMO con cola de histidinas en estos experimentos in vitro. Para evaluar si la proteína 

DMO expresada en el evento MON 88701 tiene la misma especificidad que la DMO con cola de 

histidinas usada en los experimentos in vitro, se incubó la proteína DMO del MON 88701, cuya 

equivalente a la DMO nativa producida in planta, con ácido o-anísico, el compuesto endógeno 

que posee la mayor similitud estructural al dicamba. De nuevo se utilizó dicamba como control 

positivo para demostrar que el ensayo es funcional. Este análisis demostró que el ácido o-

anísico no fue metabolizado por la DMO producida en E. coli, en cambio dicamba si fue 

metabolizado. Estos resultados indican que la DMO, incluyendo la proteína DMO codificada en 

el evento MON 88701, es específica para el sustrato dicamba (ANEXO 10. Solicitud MON 

88701 FDA). 

 

 

 

Figura 26. Dicamba y Sustratos endógenos potenciales analizados en experimentos in 
vitro con la proteína DMO. 
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PAT. 

El modo de acción de la proteína PAT se ha evaluado extensivamente y se ha clasificado como 

una acetiltransferasa que acetila el glufosinato para producir N-acetil glufosinato sin capacidad 

herbicida. El glufosinato es una mezcla racémica de formas D y L de fosfinotricina, aunque sólo 

la forma L tiene actividad herbicida. La actividad herbicida del glufosinato resulta de la unión de 

L-fosfinotricina a la glutamina sintetasa (OECD, 1999; 2002). La glutamina sintetasa es 

responsable de la asimilación del amoniaco durante la fotorrespiración. La unión de la L-

fosfinotricina a la glutamina sintetasa resulta en la inactivación de la enzima y una acumulación 

tóxica de amoniaco dentro de la planta que desencadena la muerte de la planta (Manderscheid 

y Wild, 1986; OECD, 1999; 2002; Wild y Manderscheid, 1984). 

La proteína PAT producida en el evento MON 88701 acetila el grupo amino libre de la forma L-

fosfinotricina del glufosinato para producir N-acetil glufosinato sin actividad herbicida. El 

glufosinato acetilado no es capaz de unirse a la glutamina sintetasa y, por lo tanto, no 

interrumpe la fotorrespiración y evita la acumulación de amoniaco. Por lo tanto, la producción 

de la proteína PAT confiere tolerancia al glufosinato a través de este mecanismo. 

Las proteínas PAT, incluyendo la PAT (bar), son altamente específicas para glufosinato en 

presencia de acetil-CoA (Thompson et al., 1987; Wehrmann et al., 1996). Mientras que la 

actividad herbicida del glufosinato viene de la forma L-aminoácido, otros L-aminoácidos no 

pueden ser acetilados por la proteína PAT, y los ensayos de competencia conteniendo 

glufosinato, concentraciones altas de otros aminoácidos y la proteína PAT no mostraron 

inhibición de la acetilación del glufosinato (Wehrmann et al., 1996). Más aún, el L-glutamato, un 

análogo del glufosinato, tampoco mostró inhibición de la acetilación de glufosinato en ensayos 

de competencia (Wehrmann et al., 1996). Además, la proteína PAT tiene una afinidad más de 

30 veces mayor hacia la L-fosfinotricina que sobre otros análogos en plantas (Thompson et al., 

1987). Así, la proteína PAT tiene gran especificidad de sustrato por la L-fosfinotricina, el 

componente herbicida del glufosinato, y es poco probable que afecte el sistema metabólico del 

algodón MON 88701. Se han evaluado muchos productos con tolerancia al glufosinato 

incluyendo aquellos en algodón, maíz, soya, canola, remolacha y arroz sin identificar puntos 

que causen preocupación (ILSI-CERA, 2011) (ANEXO 10. Solicitud MON 88701 FDA). 
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I.o. Productos de degradación de la proteína codificada por el transgén en 

subproductos. 

PROTEÍNAS mCry51Aa2, Cry1Ac y Cry2Ab. 

El destino ambiental de proteínas Cry de Bt ha sido extensamente estudiado. La literatura 

publicada ha demostrado que la absorción de las proteínas Bt en el suelo es rápida y completa 

en un lapso de sólo 30 minutos (Venkateswerla y Stotzky, 1992). Asimismo, se han realizado 

numerosos estudios sobre la biodegradación y secuestro de las proteínas Bt (Tapp et al., 1994; 

Tapp y Stotzky, 1995, 1998; Crecchio y Stotzky, 1998; Koskella y Stotzky, 1997). Todos estos 

estudios han demostrado que las proteínas Bt aisladas pueden unirse a partículas de arcilla y 

ácidos húmicos en mezclas artificiales de suelo. La EPA de Estados Unidos llevó a cabo una 

evaluación ambiental de las proteínas Bt, no encontrando impactos significativos (EPA, 1998). 

Se ha observado que los cristales de las proteínas Bt se degradan rápidamente en el campo 

debido al efecto de la radiación solar y de la temperatura (USDA, 1999). 

Varios factores del suelo (p.e., pH y contenido de arcilla) pueden influenciar el ritmo de 

degradación de las proteínas Cry. Estudios publicados sugieren que las proteínas Cry se 

pueden unir a los componentes arcillosos del suelo y volverse más resistentes a la degradación 

por microorganismos del suelo (Fiorito et al., 2008; Stotzky, 2004). Sin embargo, estudios de 

laboratorio y campo muestran que solo una muy pequeña fracción de proteínas Cry derivadas 

de residuos postcosecha persiste el tiempo suficiente para ser estabilizadas por coloides del 

suelo o minerales de arcilla (Hopkins y Gregorich, 2005). Adicionalmente, el pH del suelo, cerca 

o superior a la neutralidad, aumenta sustancialmente el ritmo de degradación de las proteínas 

Cry (Tapp y Stotzky, 1998). Se recomienda un pH de 5.8-8.0 para maximizar la disponibilidad 

de nutrientes para el cultivo de algodón. Algunos expertos aconsejan que si el pH del suelo 

baja de 5.2 o sube por encima de 8.5, esto puede ser detrimental para la producción de 

algodón (Advancing Cotton Education, 2017). 

Se han realizado muchos estudios de degradación en suelo con proteínas Cry provenientes de 

una variedad de cultivos biotecnológicos (p.e., Cry1Ab, Cry1Ac, Cry1A.105, Cry2Ab2, Cry3Bb1, 

Cry1F, Cry34/35); el peso de la evidencia indica que las proteínas Cry no persisten en el suelo 

(Herman et al., 2002; Icoz y Stotzky, 2008a, b; Sims y Holden, 1996; Sims y Ream, 1997). 

Además, se han realizado varios estudios en campo para analizar la disipación de las proteínas 

Cry después de varios años de producción de algodón. Estos estudios han mostrado la no 

persistencia o acumulación de proteínas Cry en campos donde se cultivó algodón que 

expresaba la proteína Cry1Ac de manera continua por varios años (Head et al., 2002). 
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mCry51Aa2. 

Los organismos del suelo podrían estar expuestos a la proteína mCry51Aa2 proveniente de 

algodón MON 88702 por contacto con las raíces o con biomasa de las plantas depositada o 

arada al suelo. Además, el alimentarse de biomasa muerta del cultivo o ingerir o absorber las 

proteínas Cry después de su liberación al suelo puede representar una ruta de exposición para 

organismos que habitan en el suelo. 

Un estudio de degradación en suelo demostró que la proteína mCry51Aa2 expresada en MON 

88702 se disipa rápidamente en diferentes suelos agrícolas representativos cuyo pH estuvo 

entre 5.7 y 7.1 y que contenían proporciones significativas de arcilla (hasta 36%) o materia 

orgánica (hasta 6.1%). Se añadieron una mezcla de proteína mCry51Aa2 purificada y tejido de 

raíz y tallo expresando la proteína mCry51Aa2 a cada suelo en exceso, relativo a la máxima 

concentración posible, bajo condiciones de cultivo de algodón. Se utilizaron niveles elevados de 

proteína mCry51Aa2 para mejorar la precisión de las cuantificaciones analíticas y para 

asegurar que la DT50 y la DT90 (tiempo al 50% y 90% de disipación de la proteína mCry51Aa2) 

se pudieran calcular a partir de valores medibles (p.e., por encima del límite de detección). El 

exceso de proteína mCry51Aa2 también aportó un margen de seguridad ambiental aumentado 

para incluir cualquier ruta de introducción de la proteína al suelo no prevista. Se analizaron las 

concentraciones de proteína mCry51Aa2 en los extractos de suelo utilizando ELISA. Los 

resultados indicaron una DT50 máxima estimada de 4.7 días y una DT90 máxima estimada de 

74.5 días. 

Estos resultados indican que la proteína mCry51Aa2 producida en el algodón MON 88702 no 

persistirá o se acumulará bajo condiciones de producción de algodón, indicando una exposición 

negligible para organismos no blanco y persistencia en el ambiente. 

 

Cry1Ac. 

Estudios de degradación en el suelo con la proteína Cry1Ac compararon la tasa de 

degradación de proteína pura versus proteína producida en tejido de algodón. Los resultados 

demostraron que la degradación en el suelo de la proteína producida en el tejido de algodón 

era un poco más lenta que en el caso de la proteína purificada. Basándose en estos resultados, 

los experimentos que se llevaron a cabo utilizaron sólo tejido de hoja liofilizado, que se anticipó 

proporcionaría el estimado más conservador de degradación en el suelo. Se consideró que la 

tasa exagerada de concentración provista en el suelo es suficiente para dar cuenta de todas las 

rutas potenciales de incorporación de las proteínas en el suelo, incluyendo la exudación si ello 

fuera a ocurrir. El estudio ya referenciado con la proteína Cry1Ac fue conducido utilizando una 

metodología similar de bioensayos de insectos para medir la actividad insecticida presente en 

el suelo. En efecto, se agregó proteína Cry1Ac o polvo de tejido de hoja de algodón liofilizada 
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que contenía la proteína Cry1Ac al suelo típico de las áreas de cultivo de algodón en Estados 

Unidos. Las muestras fueron incubadas a aproximadamente 24C por hasta 54 días. La 

proteína Cry1Ac se disipó con una vida media estimada de 9.3 a 20.2 días. La proteína Cry1Ac 

agregada al suelo como componente de hojas de algodón en concentración de 0.01 g peso 

seco/g de suelo se disipó con una vida media de 41 días (Ream, 1994). 

Finalmente, un estudio de suelo fue conducido en 1998 en seis localidades donde se había 

cultivado algodón MON 531 continuamente de 3 a 6 años consecutivos. Los niveles de 

actividad insecticida en el suelo de estos campos fueron determinados 3 meses después de la 

cosecha usando una metodología de incorporación a la dieta en bioensayos de insectos. Las 

muestras de algodón de estos campos eran representativas de todas las fuentes de carga de 

proteína, incluyendo tejidos de plantas y el potencial exudado de raíz. Los resultados de cada 

localidad mostraron que no había niveles detectables de actividad insecticida a un nivel de 

detección <20 ng/g (Head et al., 2002). 

 

Cry2Ab. 

El reporte de degradación en suelos (Dubelman et al., 2001) demuestra que la proteína Cry2Ab 

se degrada rápidamente en el suelo, al igual que otras proteínas Cry estudiadas. Se mezclaron 

hojas de algodón MON 15985 liofilizadas que contenían las proteínas Cry2Ab y Cry1Ac con 

suelos arenosos típicamente encontrados en las zonas de cultivo del algodón en Estados 

Unidos. Las muestras fueron incubadas a aproximadamente 25C por un lapso de hasta 56 

días. La cantidad de actividad insecticida en el suelo fue evaluada mediante bioensayos de 

incorporación en la dieta de insectos. Se pudo estimar que la vida media de la actividad 

insecticida en el suelo era de 2.3 días y que el tiempo estimado de disipación para alcanzar el 

90% de reducción de la concentración original (DT90) era de 15 días. Estas tasas de disipación 

se encuentran dentro del rango de valores de disipación publicados para Cry1Ac en tejidos de 

algodón (2.2 – 40 días conforme a lo citado en el reporte). Aunque el método de bioensayo de 

insectos no puede distinguir entre la actividad biológica de cada una de las dos proteínas, sí se 

pudo determinar que no había virtualmente actividad alguna detectable en las 3 últimas 

muestras de incubación a 42, 49 y 56 días. 

Cabe destacar que la dosis empleada en el estudio de degradación en el suelo realizado con 

algodón MON 15985 descrito anteriormente fue llevado a cabo a una tasa mucho mayor de 

tejido de hoja que lo que podría esperarse si la biomasa aérea fuera el único contribuyente al 

contenido de tejido en el suelo. Basados en la tasa de expresión más alta encontrada en los 

estudios de campo de 1998 de 49.4 g de la proteína por gramo seco de hoja de algodón MON 

15985 (Kolwyck et al., 1999), se estima conservadoramente que el nivel de la proteína Cry2Ab 

agregada a las primeras 3 pulgadas de suelo en un campo típico de algodón con 60 mil plantas 
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por acre y un promedio de tejido seco de 238 g por planta sería de 2.29 g de la proteína 

Cry2Ab por gramo de suelo seco. Las concentraciones en el suelo de la proteína Cry2Ab 

empleadas en el estudio anteriormente mencionado fueron dos veces mayores que las 

estimadas en el “peor escenario” estimado de contenido en el suelo. Esta alta concentración en 

el suelo provee una concentración de proteína inicial tal que las mediciones cuantitativas 

detectables del bioensayo de insectos pudieron obtenerse por varias semanas luego de la 

aplicación inicial al suelo para permitir el cálculo apropiado de las tasas de disipación (DT50 y 

DT90). Adicionalmente, el tejido de hoja de algodón MON 15985 fue mezclado de tal forma, que 

simulara una situación en que el total de la carga potencial llegara al suelo, nuevamente 

considerando el peor escenario posible. 

 

Otras proteínas de Bt 

Un estudio de degradación en el suelo conducido con la proteína Cry2Aa, que es muy similar a 

la proteína Cry2Ab, determinó que la vida media de dicha proteína en el suelo, basados en 

actividad biológica, era de entre 15.5 y 31.7 días para el laboratorio y el campo, 

respectivamente. Estos resultados demuestran que la proteína Cry2Aa, como componente de 

las partes de planta post cosecha, se disipa o degrada cuando la planta es cultivada en el 

campo. Debido al alto grado de similitud entre las proteínas homólogas Cry2Aa y Cry2Ab, se 

estima que es altamente probable que la proteína Cry2Ab también se disipe o degrade bajo 

condiciones convencionales de cultivo, en las cuales tanto el algodón como el maíz es 

incorporado al suelo mediante rastreos luego de la cosecha. 

Una serie de estudios en maíz que expresa Cry1Ab, una proteína de la familia Cry1A, demostró 

que, a concentraciones ecológicamente relevantes, no hubo efectos adversos en la estructura 

de la comunidad microbiana medida mediante análisis de ácidos grasos fosfolípidos (Griffiths et 

al., 2005; Birch et al., 2007; Griffiths et al., 2007). Los investigadores observaron que el efecto 

de maíz con contenido de proteína Cry era menor y dentro de la variación normal esperada en 

sistemas agrícolas (Griffiths et al., 2005). Adicionalmente, otros estudios han demostrado que 

factores físicos como el tipo de suelo, la textura del suelo, la edad de la planta o la 

heterogeneidad del campo tienen un efecto mayor en la comunidad bacteriana de la rizósfera 

que la presencia de cultivos que contienen proteínas Cry (Blackwood y Buyer, 2004; Fang et 

al., 2005; Baumgarte y Tebbe, 2005). 

El peso de la evidencia de la literatura publicada sobre el destino y efectos de las 

proteínas Bt en el suelo, incluyendo las proteínas mCry51Aa2, Cry1Ac y Cry2Ab, apoya 

la conclusión de que las proteínas Bt constituyen un riesgo despreciable a los 

microorganismos del suelo. 
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Vip3A 

Para información detallada sobre los productos de degradación de la proteína Vip3A, 

consultar la información del evento COT102 entregada por Syngenta en el paquete 

regulatorio para resolver la solicitud experimental de algodón MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913 de Monsanto. 

 

 

CP4 EPSPS 

No existe toxicidad asociada a esta familia de enzimas que presenta una larga historia de 

seguridad ambiental y alimenticia, ya que está presente de manera ubicua en la naturaleza y en 

la dieta humana y animal. Además de eso, las enzimas EPSPS no son conocidas por 

persistir en el ambiente o por afectar el fenotipo del organismo hospedero con propiedades 

negativas, como patogenicidad o potencial de desarrollo en plantas dañinas. 

Harrison et al. (1996) demostró que la proteína CP4 EPSPS se degrada rápidamente en fluidos 

digestivos simulados. La vida media de esta proteína fue de menos de 15 segundos en el 

sistema gástrico y menos de 10 minutos en el sistema intestinal, basados en análisis de 

hibridación Western blot. Por lo tanto, si alguna de las proteínas CP4 EPSPS fuera a sobrevivir 

el sistema gástrico, sería rápidamente degrada en el intestino. Como comparativo, se estima 

que el 50% del alimento sólido se vacía del estómago humano en dos horas, mientras que el 

50% del alimento líquido se vacía en aproximadamente en 25 minutos (Sleisenger y Fordtran, 

1989). Basándonos en esta información, se espera que la proteína CP4 EPSPS se degrade 

rápidamente en el tracto digestivo de mamíferos. 

Se realizaron experimentos posteriores para determinar la digestibilidad in vitro de la proteína 

CP4 EPSPS en fluido gástrico simulado (FGS). Como en el estudio de Harrison et al. (1996), la 

CP4 EPSPS se produjo y purificó de E. coli. La digestibilidad se analizó por tres métodos: SDS-

PAGE (Electroforesis en gel de poliacrilamida y SDS), análisis inmunológico Western blot y 

ensayo de actividad enzimática de la EPSPS. 

Los resultados de estos experimentos demostraron que la proteína CP4 EPSPS madura, 

producida en E. coli, se digirió rápidamente después de la incubación en FGS. El método 

colorimétrico azul SDS-PAGE demostró que al menos el 98% de la proteína madura producida 

en E. coli se digirió en el FGS en 15 segundos. No se observaron bandas degeneradas debidas 

a la digestión. El análisis de Western blot confirmó que más del 96% de la proteína madura 

producida en E. coli se digirió en el FGS en menos de 15 segundos. De igual manera, se 

demostró que la actividad enzimática EPSPS se redujo a menos del 10% en 15 segundos de 

incubación de la proteína CP4 EPSPS en FGS. 
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DMO. 

La DMO es una enzima que cataliza la demetilación de dicamba al compuesto no herbicida 

ácido 3,6 dicloro salicílico (DCSA) y formaldehído (Chakraborty et al., 2005). EL DCSA es un 

metabolito del dicamba presente en algodón, soya, ganado y del suelo cuya seguridad se ha 

evaluado y se ha presumido como segura por la EPA (EPA, 2009). El formaldehido se produce 

rutinariamente en plantas y está presente en niveles de hasta varios cientos de partes por 

millón en esas diferentes plantas (Adrian-Romero et al., 1999). Entonces, ni el DCSA ni el 

formaldehido generado por la acción del DMO en dicamba plantea un riesgo significativo a la 

seguridad en la alimentación humana o animal. 

Se evaluó la especificidad de sustrato para la proteína DMO para comprender las posibles 

interacciones que la proteína DMO pudiera tener con sustratos potenciales presentes en el 

algodón MON 88701. La literatura indica que la especificidad de la DMO para dicamba se debe 

a las interacciones específicas que ocurren en el sitio catalítico (D’Ordine et al., 2009; Dumitru 

et al., 2009). El dicamba interacciona con aminoácidos en el sitio catalítico de la DMO a través 

de la parte carboxílica y los átomos de cloro de dicamba, que están involucrados 

principalmente en la orientación del sustrato en el sitio catalítico. Estos átomos de cloro son 

necesarios para la catálisis (D’Ordine et al., 2009; Dumitru et al., 2009). Dada la limitada 

existencia de compuestos clorados con estructuras similares a dicamba en plantas y otros 

eucariotas (Wishart, 2010; Wishart et al., 2009), es poco probable que la DMO catalice la 

conversión de otros sustratos endógenos. 

 

PAT. 

El modo de acción de la proteína PAT se ha evaluado extensivamente y se ha clasificado como 

una acetiltransferasa que acetila el glufosinato para producir N-acetil glufosinato sin capacidad 

herbicida. El glufosinato es una mezcla racémica de formas D y L de fosfinotricina, aunque sólo 

la forma L tiene actividad herbicida. La actividad herbicida del glufosinato resulta de la unión de 

L-fosfinotricina a la glutamina sintetasa (OECD, 1999; 2002). 

La glutamina sintetasa es responsable de la asimilación del amoniaco durante la 

fotorrespiración. La unión de la L-fosfinotricina a la glutamina sintetasa resulta en la inactivación 

de la enzima y una acumulación tóxica de amoniaco dentro de la planta que desencadena la 

muerte de la planta (Manderscheid y Wild, 1986; OECD, 1999; 2002; Wild y Manderscheid, 

1984). 
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Las proteínas PAT, incluyendo la PAT (bar), son altamente específicas para glufosinato en 

presencia de acetil-CoA (Thompson et al., 1987; Wehrmann et al., 1996). Mientras que la 

actividad herbicida del glufosinato viene de la forma L-aminoácido, otros L-aminoácidos no 

pueden ser acetilados por la proteína PAT, y los ensayos de competencia conteniendo 

glufosinato, concentraciones altas de otros aminoácidos y la proteína PAT no mostraron 

inhibición de la acetilación del glufosinato (Wehrmann et al., 1996). Más aún, el L-glutamato, un 

análogo del glufosinato, tampoco mostró inhibición de la acetilación de glufosinato en ensayos 

de competencia (Wehrmann et al., 1996). Además, la proteína PAT tiene una afinidad más de 

30 veces mayor hacia la L-fosfinotricina que sobre otros análogos en plantas (Thompson et al., 

1987). Así, la proteína PAT tiene gran especificidad de sustrato por la L-fosfinotricina, el 

componente herbicida del glufosinato, y es poco probable que afecte el sistema metabólico del 

algodón MON 88701. Se han evaluado muchos productos con tolerancia al glufosinato 

incluyendo aquellos en algodón, maíz, soya, canola, remolacha y arroz sin identificar puntos 

que causen preocupación (ILSI-CERA, 2011) (ANEXO 10. Solicitud MON 88701 FDA). 

 

 

I.p. Secuencia nucleotídica de las secuencias reguladoras (promotores, 

terminadores y otras), descripción, número de copias insertadas, 

pertenencia de estas secuencias a la especie receptora, inclusión de 

secuencias reguladoras homólogas a la especie receptora. 

Monsanto ha desarrollado el algodón con eventos apilados MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913. Este evento apilado se obtuvo mediante cruza 

convencional a partir de los eventos individuales MON 88702, Bollgard®III [que es un evento 

apilado por cruza mendeliana que se compone de los eventos Bollgard®II, MON 15985, y 

COT102], Solución Faena Flex® (MON 88913) y DGT® (MON 88701). 

Los componentes individuales y el tamaño, fuente y función de todas las secuencias heredadas 

de los eventos individuales comprendidos en el algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 

× MON 88701 × MON 88913, incluyendo promotores, terminadores y otras secuencias 

auxiliares, se muestran en las Tablas 1–6. Las representaciones esquemáticas de los vectores 

utilizados para transferir los insertos en los eventos individuales se presentan en las Figuras 1-

5 y 8, y las representaciones esquemáticas lineales se presentan en las Figuras 9-14 (ANEXO 

11. MSL0029106 Análisis de Secuencia de eventos individuales en evento apilado). 
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DESCRIPCIÓN. 

Evento MON 88702 (Propiedad de Monsanto). 

Monsanto desarrolló el algodón MON 88702, que produce una proteína insecticida mCry51Aa2 

(gen mCry51Aa2), derivada de la bacteria B. thuringiensis, que lo protege contra el daño de 

insectos hemípteros y tisanópteros plaga objetivo. El algodón MON 88702 se produjo mediante 

transformación de tejido de algodón mediada por Agrobacterium, utilizando el vector de 

transformación PV-GHIR508523 (Figura 1) de aproximadamente 14.6 kb (Tabla 1). Este 

plásmido contiene dos ADN de transformación (ADN-T) independientes, cada uno delineado 

por regiones borde derechas e izquierdas (ANEXO 4. MSL0027648 Caracterización 

Molecular MON 88702). 

 

Evento Bollgard®III (Desarrollado por Monsanto bajo contrato de licenciamiento del 

evento COT102) y los eventos comprendidos en el (COT102 x Bollgard®II). 

Monsanto desarrolló el algodón Bollgard®III, evento apilado que presenta protección contra el 

ataque de insectos lepidópteros plaga objetivo, mediante cruza mendeliana convencional entre 

el evento Bollgard®II (MON 15985) de Monsanto y el evento COT102 de Syngenta. Esto se 

realizó bajo contrato de licenciamiento con la Compañía Syngenta. El evento COT102 se 

produjo mediante la inserción estable de la secuencia codificante para la proteína insecticida 

Vip3A, aislada de B. thuringiensis cepa AB88. De igual manera, el evento MON 15985 se 

produjo a través de la inserción estable de la secuencia codificante de la proteína Cry2Ab de B. 

thuringiensis subsp. kurstaki en el genoma del algodón Bollgard® (MON 531), variedad DP 50 

B. El algodón MON 531 se produjo mediante la inserción estable de la secuencia codificante de 

la proteína Cry1Ac de B. thuringiensis subsp. kurstaki. Ambos eventos (COT102 y MON 15985) 

proveen protección contra daños por ataque de varias especies de insectos lepidópteros plaga 

del algodón (ANEXO 6. MSL0024592 Southern blot confirma COT102 y MON 15985 en 

Bollgard 3). 

 

Evento COT102 (Propiedad de Syngenta y licenciado a Monsanto). 

El algodón COT102, fue desarrollado por Syngenta, mediante la construcción del plásmido 

vector binario de A. tumefaciens, pCOT-1, utilizando los siguientes cassettes de expresión 

dentro de los bordes izquierdo y derecho de la región del ADN-T (la región designada para ser 

transferida e integrada al genoma de la planta de algodón) (ANEXO 7. Consulta 

biotecnológica Evento COT102 FDA 2005):  
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1. Secuencia codificante del gen aph4, derivado de E. coli, que codifica el marcador 

selectivo enzima APH4; la expresión in planta del gen aph4 es regulada corriente arriba 

por el promotor más el primer Intrón del gen ubiquitina-3 de A. thaliana y corriente abajo 

por el terminador NOS 3 (extremo 3’ no traducido del gen de la nopalina sintasa de A. 

tumefaciens). 

 

2. Secuencia codificante del gen vip3Aa19, un gen sintético diseñado para alojar el sesgo 

de codones de maíz y codificando una secuencia de aminoácidos idéntica a la de la 

proteína nativa Vip3A de B. thuringiensis, con la excepción de una sola sustitución de 

una lisina por una glutamina en la posición 284. La expresión in planta del gen vip3Aa19 

se regula corriente arriba por la región promotora (promotor más elementos asociados 

haciendo un total de 1,407 pb) del gen actina-2 de A. thaliana y corriente abajo por el 

terminador NOS (extremo 3’ no traducido del gen de la nopalina sintasa). Syngenta 

declara que el promotor confiere expresión constitutiva del gen vip3Aa19. 

Para información más detallada consultar la información de caracterización molecular 

del evento COT102 entregada por Syngenta en el paquete regulatorio para resolver la 

solicitud experimental de algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × 

MON 88913 de Monsanto. 

 

Evento Bollgard®II (MON 15985) (Propiedad de Monsanto). 

El algodón MON 15985 fue obtenido al insertar el gen cry2Ab en el genoma del algodón 

Bollgard® (MON 531), que contiene los genes cry1Ac y nptII, mediante bombardeo de 

partículas o biobalística. El plásmido utilizado para la transformación fue PV-GHBK11 (Figura 

4), que contiene los cassettes de los genes cry2Ab y uidA. El plásmido se propagó en E. coli y 

se purificó de suspensiones bacterianas usando una columna de purificación. El evento MON 

15985 le provee al algodón resistencia al ataque de larvas de cinco especies de lepidópteros: 

gusano tabacalero (H. virescens), gusano bellotero (H. zea), gusano cogollero (S. frugiperda), 

gusano soldado (S. exigua) y gusano rosado (P. gossypiella) (ANEXO 8. Solicitud MON 15985 

USDA). 

 

Evento Solución Faena Flex® (MON 88913) (Propiedad de Monsanto). 

El algodón MON 88913 se desarrolló vía transformación con A. tumefaciens de la variedad de 

algodón Coker 312, para insertar un constructo con doble copia del gen cp4 epsps que codifica 

la enzima CP4 EPSPS. Esta proteína le confiere la característica de tolerancia a los herbicidas 

no selectivos de la familia Faena® (ingrediente activo glifosato). En este evento, que contiene 
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un inserto único, las características de la inserción y de las secuencias flanqueantes están 

conservadas. Aparte de tolerancia al herbicida, conferida por la inserción del evento MON 

88913, no hay diferencias biológicamente significativas entre el algodón MON 88913 y su 

contraparte convencional (ANEXO 9. Solicitud MON 88913 USDA). 

 

Evento DGT® (MON 88701) (Propiedad de Monsanto). 

Monsanto desarrolló el algodón MON 88701 tolerante a los herbicidas dicamba y glufosinato 

que permite aplicaciones de dicamba sobre el cultivo para controlar malezas de hoja ancha 

desde la preemergencia hasta siete días previos a la cosecha y de glufosinato para un amplio 

espectro de control de malezas desde la emergencia hasta la floración temprana. El evento 

MON 88701 provee una ventana de aplicación de dicamba más amplia más allá de los usos 

actuales de presiembra, y la aplicación de glufosinato a dosis y tiempos equivalentes a los 

utilizados en el algodón tolerante a glufosinato comercial actual. La combinación de estos dos 

modos de acción herbicida únicos provee un sistema de manejo de malezas efectivo para la 

producción de algodón. El herbicida dicamba provee control efectivo sobre más de 95 especies 

de maleza anual y bianual y supresión de más de 100 especies de malezas perennes y 

leñosas. El glufosinato, que es un herbicida de contacto de amplio espectro, provee control no 

selectivo de aproximadamente 120 malezas de hoja ancha y zacates (ANEXO 10. Solicitud 

MON 88701 FDA). 

 

 

NÚMERO DE COPIAS INSERTADAS. 

Evento MON 88702 (Propiedad de Monsanto). 

El número de copias insertadas se determinó identificando el número de secuencias de unión 

del inserto y el ADN genómico del algodón. Se identificaron dos sitios de unión en MON 88702 

conteniendo la secuencia de unión entre el ADN-T I y el ADN genómico flanqueante de la 

planta, confirmando que hay una sola copia del inserto en MON 88702. 

Los resultados de la caracterización molecular demuestran que MON 88702 contiene una sola 

copia del inserto ADN-T I (conteniendo la secuencia codificante de la proteína mCry51Aa2), 

que el inserto no contiene secuencias del esqueleto del plásmido y se encuentra integrado de 

manera estable en un locus individual y se hereda de acuerdo con los principios mendelianos a 

través de múltiples generaciones (ANEXO 5. Solicitud MON 88702 FDA). 
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Evento Bollgard®III (Desarrollado por Monsanto bajo contrato de licenciamiento del 

evento COT102) y los eventos comprendidos en él (COT102 x Bollgard®II). 

El algodón COT102, fue desarrollado por Syngenta, mediante la construcción del plásmido 

vector binario de A. tumefaciens, pCOT-1. Syngenta resumió los resultados del análisis de 

hibridación Southern Blot del ADN genómico usado para evaluar el evento insertado. Basados 

en esos análisis, Syngenta declara que el evento COT102 contiene un inserto con una 

copia sencilla de los cassettes de expresión de los genes Vip3A(a) y aph4, sin encontrarse 

transferencia de secuencias fuera del ADN-T (ANEXO 7. Consulta biotecnológica Evento 

COT102 FDA 2005). 

El algodón MON 15985 fue obtenido al insertar el gen cry2Ab en el genoma del algodón 

Bollgard® (MON 531) variedad DP50B, que contiene los genes cry1Ac y nptII, mediante 

bombardeo de partículas o biobalística. El plásmido utilizado para la transformación fue el PV-

GHBK11 (Figura 4), que contiene los cassettes de los genes cry2Ab y uidA. El plásmido se 

propagó en E. coli y se purificó de suspensiones bacterianas usando una columna de 

purificación. En las Tablas 3 y 4 se muestran resúmenes de los componentes genéticos de los 

plásmidos PV-GHBK04 y PV-GHBK11, utilizados para obtener el algodón MON 531 y MON 

15985, respectivamente. 

El ADN insertado en el algodón MON 15985 se caracterizó por medio de técnicas moleculares 

tradicionales. Se utilizó el análisis de hibridación Southern blot para determinar el número de 

inserciones (número de loci de integración en el genoma del algodón), el número de copias 

(número de transgenes en un locus individual), la integridad de las regiones codificantes cry2Ab 

y uidA, la integridad de los cassettes de expresión de cry2Ab y uidA, y para confirmar la 

ausencia de secuencias del esqueleto del plásmido PV-GHBK11. Se utilizaron las secuencias 

del plásmido PV-GHBK11, el esqueleto del plásmido, las regiones codificantes cry2Ab y uidA, 

el promotor potenciado 35S CaMV y la secuencia de poliadenilación NOS 3’. Adicionalmente, 

se verificaron las regiones de unión 5’ y 3’ entre el inserto y el ADN de la planta mediante la 

reacción en cadena de la polimerasa (PCR). 

Los datos muestran que el algodón MON 15985 contiene una inserción de ADN del 

fragmento lineal del plásmido PV-GHBK11. El inserto contiene una copia de cada 

cassette de expresión, cry2Ab y uidA. Este evento no contiene secuencias del esqueleto del 

plásmido PV-GHBK11. Por lo tanto, se concluye que en el evento MON 15985, se deben 

producir proteínas Cry2Ab y GUS de tamaño normal, como resultado de la integración del 

segmento de ADN derivado del plásmido PV-GHBK11 (ANEXO 8. Solicitud MON 15985 

USDA). 
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La caracterización del algodón Bollgard® (MON 531), contenido en el evento Bollgard®II (MON 

15985), demostró que en MON 531 hay dos insertos de ADN-T. El inserto funcional primario 

contiene una única copia del gen completo de cry1Ac, el gen nptII y el gen de resistencia a 

antibióticos aad. Este inserto de ADN-T también contiene una porción de 892 pares de bases 

del extremo 3’ del gen cry1Ac fusionado a la secuencia de terminación transcripcional 7S 3’. 

Este segmento de ADN se encuentra en el extremo 5’ del inserto, en forma contigua y en 

orientación inversa al cassette del gen completo cry1Ac y no contiene un promotor. Se detectó 

un transcrito por reacción en cadena de la polimerasa con transcriptasa reversa (RT-PCR), que 

corresponde a este segmento 3’ del gen cry1Ac y al ADN genómico adyacente. En la 

improbable eventualidad de que este ARN fuera traducido, el péptido resultante sería altamente 

homólogo a la porción correspondiente al dominio C-terminal de la proteína Cry1Ac. La 

seguridad de esta proteína teórica se demuestra con los estudios descritos en las secciones 

siguientes, ya que la proteína, de ser producida, habría sido un componente en todos los 

estudios de seguridad llevados a cabo tanto con la proteína Cry1Ac, como con plantas o 

semillas de algodón Bollgard® (Serdy et al., 1994). 

El segundo inserto de ADN-T contiene una porción de 242 pares de bases de la secuencia de 

poliadenilación 7S 3’ de la región terminal del gen cry1Ac. No se detectó transcrito de ARN por 

RT-PCR, que correspondiera o hubiera sido transcrito del inserto de ADN-T de 242 pares de 

bases 7S 3’, por lo tanto, no se produce ningún péptido, según lo esperado (ANEXO 12. 

MSL16882 Caracterización Molecular Extendida Bollgard® MON-531). 

El algodón MON 15985 resistente al ataque de insectos plaga del orden Lepidoptera fue 

desarrollado por el método de biobalística, empleando el fragmento KpnI del plásmido PV-

GHBK11 que contiene los cassettes de expresión de cry2Ab y uidA. El evento MON 15985 no 

contiene secuencias detectables del esqueleto del plásmido como producto de la 

transformación. 

La caracterización molecular del evento MON 15985 fue descrita por Doherty et al. (2000). Esta 

caracterización, basada en análisis de hibridación Southern blot, demostró que en MON 

15985, adicional a los insertos de ADN presentes en su línea parental (Bollgard, MON 

531), se había integrado una copia de ADN del fragmento de restricción utilizado para la 

transformación. En este estudio, en el cual se realizaron análisis de PCR seguidos de 

secuenciación al inserto en MON 15985, se confirmaron los hallazgos previos demostrando el 

orden esperado de los elementos contenidos en el inserto del evento MON 15985. Además, se 

obtuvo la secuencia de ADN del inserto completo en el evento mencionado, la cual fue idéntica 

a lo previamente reportado (ANEXO 13. MSL17099 Confirmación secuencias flanqueantes 

MON 15985).  
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Evento Solución Faena Flex® (MON 88913) (Propiedad de Monsanto). 

El evento MON 88913 fue generado mediante la integración estable de dos “cassettes” de 

expresión del gen cp4 epsps en el genoma del algodón, utilizando el sistema de transformación 

mediado por A. tumefaciens. Los datos muestran que MON 88913 contiene una copia del ADN 

insertado en un locus simple de integración dentro del fragmento de restricción SpeI de ~13.0 

kb que contiene dos “cassettes” de expresión del gen cp4 epsps intactos. No se detectaron 

elementos adicionales del vector binario de transformación PV-GHGT35 (Figura 5) en el 

genoma del algodón MON 88913. La segregación mendeliana del fenotipo esperado en MON 

88913 a través de múltiples generaciones, corrobora el análisis molecular de la estabilidad del 

inserto y establece el comportamiento genético del ADN insertado en un locus simple (ANEXO 

14. MSL19580 Análisis molecular de MON 88913). 

Se realizaron análisis moleculares para caracterizar el ADN integrado en el evento MON 88913. 

Se utilizó el análisis de hibridación Southern blot para determinar el número de insertos de ADN 

(número de sitios de integración dentro del genoma del algodón), número de copias (el número 

de copias en un mismo inserto), la integridad de los cassettes del gen cp4 epsps, y para 

establecer la ausencia de secuencias del esqueleto del plásmido en el genoma de la planta. 

Los datos muestran que el evento MON 88913 contiene una copia del inserto de ADN en 

un locus de integración individual en un fragmento de restricción SpeI que contiene dos 

cassettes de expresión intactos del gen cp4 epsps. No se detectaron elementos adicionales 

del vector de transformación PV-GHGT35 (ANEXO 9. Solicitud MON 88913 USDA). 

 

Evento DGT® (MON 88701) (Propiedad de Monsanto). 

Se caracterizó el inserto de ADN en el evento MON 88701 por medio de un análisis de 

hibridación Southern blot, PCR y análisis de secuencia de ADN. Los resultados de esta 

caracterización demuestran que MON 88701 contiene una copia de los cassettes de 

expresión de los genes dmo y bar, no contiene secuencias del esqueleto del plásmido, el 

ADN-T se encuentra integrado de manera estable en un locus individual y se hereda de 

acuerdo a los principios mendelianos a través de múltiples generaciones. Los elementos 

genéticos presentes en el algodón MON 88701 se muestran en la Tabla 6. Estas conclusiones 

se basaron en varias evidencias: 

1) Se analizó por Southern Blot todo el genoma del algodón para identificar la presencia del 

ADN-T y la ausencia de secuencias del esqueleto del plásmido PV-GHHT6997, y se demostró 

que se insertó solo una copia del ADN-T en un solo sitio de inserción y que el inserto se hereda 

establemente; 
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2) Se realizaron análisis de secuencia para determinar la secuencia exacta del ADN insertado y 

las secuencias de ADN flanqueando los extremos 5’ y 3’ del inserto, permitiendo la 

comparación de la secuencia del ADN-T en el plásmido vector para confirmar que sólo las 

secuencias esperadas se integraron; 

3) Se compararon las secuencias de ADN flanqueando los extremos 5’ y 3’ del inserto con la 

secuencia del sitio de inserción en el algodón convencional para identificar cualquier rearreglo 

que pudiera ocurrir en el sitio de inserción durante la transformación. En conjunto, la 

caracterización de la modificación genética demuestra que una sola copia del ADN-T se integró 

establemente en un solo locus del genoma del algodón y que no hay secuencias del esqueleto 

del plásmido presentes en el algodón MON 88701. 

Se utilizó el análisis de hibridación Southern blot para determinar el número de copias y de 

sitios de inserción del ADN integrado, así como la presencia o ausencia de secuencias del 

esqueleto del plásmido. La estrategia del Southern blot fue diseñada para asegurar que todos 

los segmentos transgénicos potenciales se identificaran. Todo el genoma del algodón fue 

analizado utilizando sondas que abarcaban todo el plásmido vector para detectar la presencia 

del inserto, así como confirmar la ausencia de secuencias del esqueleto del plásmido. Esto se 

logró usando sondas de no más de 2.5 Kb de largo para asegurar un alto nivel de sensibilidad 

del ensayo. Esto se demostró mediante la detección de un control positivo añadido a 0.1 copias 

de genomas equivalentes. Se escogieron específicamente dos sets de enzimas de restricción 

para caracterizar por completo el ADN-T y detectar cualquier fragmento potencial de ADN-T y 

secuencias del esqueleto del plásmido. Las enzimas de restricción fueron escogidas de manera 

que cada enzima corta una vez dentro del ADN-T insertado, y por lo menos una vez dentro del 

ADN flanqueando los extremos 5’ y 3’ del inserto. Como consecuencia, por lo menos un 

segmento conteniendo una porción del inserto con el ADN 5’ flanqueante adyacente generado 

por un set de las enzimas es de tamaño predecible y se sobrepone con otro segmento de 

tamaño predecible conteniendo una porción del inserto con el ADN 3’ flanqueante adyacente 

generado por otro set de enzimas. Este diseño de dos sets de enzimas asegura que el inserto 

completo se identifique en un patrón de hibridación predecible. Esta estrategia también 

maximiza la posibilidad de detectar una inserción en otro lugar del genoma que podría ser 

pasado por alto si esa banda co-migrara en el gel con una banda esperada. 

Para determinar el número de copias y sitios de inserción del ADN-T, y la presencia o ausencia 

de secuencias del esqueleto del plásmido, se corrieron muestras por duplicado con la misma 

cantidad de ADN digerido en un gel de agarosa. Un set de muestras se corrió por un periodo de 

tiempo mayor (corrida larga) que el segundo set (corrida corta). La corrida larga permite mayor 

resolución de ADN de alto peso molecular, mientras que la corrida corta permite retener el ADN 

de bajo peso molecular en el gel. Estos análisis determinaron que se insertó una sola copia del 
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ADN-T en un solo locus de integración en el genoma del algodón y que no se detectaron 

elementos adicionales incluyendo secuencias del esqueleto del plásmido PV-GHHT6997 en el 

algodón MON 88701. 

Los análisis de PCR y de secuencia de ADN complementan los análisis de hibridación 

Southern blot. Se realizaron estos análisis adicionales para determinar la secuencia completa 

de ADN del inserto y secuencias de ADN flanqueantes en el algodón MON 88701, confirmaron 

la organización predicha de los elementos genéticos dentro del inserto, y determinaron las 

secuencias flanqueando el inserto. Adicionalmente, los análisis de secuencia confirmaron que 

cada elemento genético (excepto por las regiones borde) en el inserto está intacta y que la 

secuencia del inserto es idéntica a la secuencia correspondiente en el plásmido PV-GHHT6997 

(Figuras 6 y 7). Más aún, la organización genómica del inserto MON 88071 se determinó 

comparando la secuencia flanqueando los extremos 5’ y 3’ del inserto con la secuencia del sitio 

de inserción en el algodón convencional. Los análisis de hibridación Southern blot confirmaron 

que el ADN-T reportado representa el único inserto detectable en el evento MON 88701 

(ANEXO 10. Solicitud MON 88701 FDA). 

 

PERTENENCIA DE ESTAS SECUENCIAS A LA ESPECIE RECEPTORA E INCLUSIÓN DE 

SECUENCIAS REGULADORAS HOMÓLOGAS A LA ESPECIE RECEPTORA. 

En la sección I.l. Descripción, número de copias, sitios de inserción y expresión de las 

secuencias irrelevantes para la expresión de la modificación genética y en su caso, la 

identificación de efectos no esperados, subsección EXPRESIÓN DE LAS SECUENCIAS 

IRRELEVANTES PARA LA EXPRESIÓN DE LA MODIFICACIÓN GENÉTICA (Ver Págs. 97-

100), se discuten las secuencias reguladoras, incluyendo promotores, terminadores y 

secuencias auxiliares, y las especies de las cuales provienen. Las secuencias reguladoras 

incluidas en los diferentes eventos individuales que conforman el evento apilado MON 88702 × 

MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 provienen de especies diferentes al 

algodón y han sido utilizadas de manera común en diversas transformaciones para diversos 

eventos biotecnológicos en diferentes cultivos como algodón, soya y maíz, entre otros. 

 

I.q. Patogenicidad o virulencia de los organismos receptores y donadores. 

Bacillus thuringiensis (Proteínas mCry51Aa2, Cry1Ac y Cry2Ab y Vip3A). 

La bacteria B. thuringiensis es un microorganismo del suelo, Gram positivo, que forma esporas 

y se puede encontrar en ambientes de todo el mundo, incluso en México (Kaji et al., 1994). 

Además de la producción de esporas, estas bacterias también se caracterizan por la 
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producción de cristales de proteína durante el proceso de esporulación. La propiedad 

insecticida de B. thuringiensis es conferida por las proteínas presentes en los cristales 

(proteínas Cry). Las proteínas insecticidas producidas por Bt se han estudiado durante años en 

cuanto a su especificidad, toxicidad y modo de acción (Nester et al., 2002). La exposición de 

los organismos vivos y el medio ambiente a las proteínas producidas por Bt es un evento que 

se produce en abundancia en la naturaleza. 

Analizando la identidad en la secuencia de aminoácidos para proteínas insecticidas se puede 

predecir la similitud en su función biológica, por ejemplo, actividad contra un espectro similar de 

insectos. Se ha establecido que las proteínas Cry tienen un espectro insecticida definido dentro 

de un Orden (Crickmore et al., 1998; De Maagd et al., 2001). Este alto grado de especificidad 

se basa en cuatro niveles de selectividad, que llevan conjuntamente a la intoxicación (Federici, 

2002). 

El modo de acción de las proteínas de Bt requiere, en general, la ingestión por el insecto, 

activación proteolítica (que convierte la forma de protoxina inactiva de la proteína Bt a la forma 

toxina activa), unión a receptores en el intestino medio del insecto, oligomerización en la 

interfase de la membrana, y formación de poros en la membrana de las células del intestino, 

que a su vez, conduce a la muerte del insecto (Gill et al., 1992; OECD, 2007; Pigott y Ellar, 

2007; Schnepf et al., 1998; Vachon et al., 2012). Cada uno de estos pasos puede definir la 

especificidad de las proteínas Bt, dado que la inhabilidad de una proteína de comportarse 

correctamente en cualquiera de los pasos la dejará inactiva al insecto. 

En consecuencia, sólo aquellos insectos con receptores específicos se ven afectados, y no se 

observa toxicidad en especies que carecen de estos receptores. Por ejemplo, las proteínas 

Cry1Ab, Cry1Ac y Cry1F son activas contra insectos lepidópteros, pero no contra coleópteros, y 

la proteína Cry3Bb1 es activa contra insectos coleópteros (larvas) que atacan las raíces del 

maíz, pero no contra lepidópteros. 

Las proteínas Cry han sido utilizadas comercialmente desde 1958 como productos 

microbiológicos con actividad insecticida (EPA, 1988), y en cultivos biotecnológicos, durante 

muchos años. La muy baja toxicidad de los productos insecticidas derivados de Bt en 

mamíferos ha sido demostrada en muchos estudios de seguridad, y no existen casos 

confirmados de reacciones alérgicas a las proteínas Cry en aplicaciones de productos 

microbianos derivados de Bt, durante los más de 50 años de uso. Hay por lo menos 180 

productos microbianos comerciales basados en Bt en Estados Unidos, Canadá, México y varios 

países de América del Sur, así como en prácticamente todos los países de la Unión Europea, 

China, Australia y países de Europa del Este (EPA, 1998; Baum et al., 1999). Los cultivos en 

los cuales se utilizan estas formulaciones tradicionalmente incluyen diversas hortalizas, árboles 

frutales, las alcachofas, cerezas y granos almacenados, tales como el trigo. 
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Agrobacterium tumefaciens cepa CP4 (Proteína CP4 EPSPS). 

La bacteria A. tumefaciens cepa CP4 es un microorganismo presente comúnmente en el suelo 

y en la rizósfera de las plantas. Únicamente el gen cp4 epsps de esta bacteria fue transferido 

para producir las líneas de algodón tolerantes al herbicida glifosato. La secuencia del ADN 

transferido y de la proteína producida es completamente conocida y se encuentra presente en 

todas las plantas y en la mayoría de los microorganismos que comúnmente son parte de 

nuestra dieta, y no existe evidencia de que esta proteína pueda causar algún efecto negativo 

en la salud humana o de cualquier otro vertebrado. Adicionalmente, no se espera que los 

humanos estén expuestos a la proteína CP4 EPSPS expresada por algodones biotecnológicos, 

ya que el aceite derivado del algodón utilizado para el consumo humano no contiene esta 

proteína (Fuchs, 1994). 

La proteína CP4 EPSPS no presenta homología con las secuencias de aminoácidos de 

proteínas tóxicas y alergénicas de las bases de datos Pir Protein, Swissprot (Bairoch y 

Boeckmanm, 1993) y Genpept (Benson et al., 1993). La secuencia de aminoácidos o regiones 

de alta homología entre dos o más proteínas puede proveer información importante sobre la 

actividad biológica de una proteína. Es decir, la secuencia de aminoácidos puede proveer 

información acerca de las propiedades estructurales, hidrofóbicas e hidrofílicas, 

inmunogenicidad, estabilidad y la posible función de la proteína identificada. 

El uso de bases de datos ha demostrado ser una excelente herramienta para predecir la 

función biológica de proteínas desconocidas. La secuencia de la proteína CP4 EPSPS fue 

comparada con las secuencias peptídicas identificadas como “alérgenos” y “toxinas” de todas 

las bases de proteínas disponibles para identificar si la proteína CP4 EPSPS tiene alguna 

homología con alérgenos o toxinas. Los resultados muestran que no existe ninguna 

homología significativa entre las secuencias de los alérgenos y toxinas conocidas y la 

secuencia de la proteína CP4 EPSPS. La conclusión de que esta proteína no es tóxica está 

apoyada en los resultados de estudios de toxicología aguda en ratones, donde no se encontró 

ninguna evidencia de efectos tóxicos en los animales de prueba cuando se administró una 

dosis de 572 mg/kg de la proteína CP4 EPSPS (Naylor, 1993). 

La introducción de variedades de algodón tolerantes al herbicida glifosato no presenta ningún 

riesgo de provocar reacciones alérgicas. El aceite de la semilla de algodón es el producto más 

utilizado para el consumo humano y los análisis del aceite derivado de variedades de MON 

15985 × MON 88913 (que comparte esta proteína con el algodón MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913) confirmaron que no existe proteína CP4 EPSPS 

detectable en el aceite para uso industrial (Fuchs, 1994). Con base en estos resultados no se 

espera un consumo humano significativo de esta proteína. Adicionalmente, la secuencia de 

aminoácidos de la proteína CP4 EPSPS no muestra homología con ninguna de las secuencias 

de alérgenos en las tres bases de datos de proteínas actuales (Mitsky, 1993; Genpet, Pir 
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protein y Swissprot) y, por lo tanto, se concluye que la proteína CP4 EPSPS no presenta 

ningún potencial alergénico para los humanos. Adicionalmente, la proteína CP4 EPSPS es 

rápidamente desnaturalizada por el calor y la digestión enzimática y ácida en fluidos gástricos 

simulados (ANZFA, 2001). 

La proteína CP4 EPSPS purificada en dosis agudas de 572 mg/kg de peso corporal no produjo 

efectos adversos en ratones. Esta dosis representa más de 1000 veces el consumo potencial 

previsto de CP4 EPSPS en alimentos derivados de todos los cultivos GM expresando esta 

enzima bajo desarrollo por Monsanto en ese tiempo (soya, papa, tomate, maíz) (Harrison et al., 

1996). 

 

Stenotrophomonas maltophilia (Proteína DMO) 

El gen dmo se deriva de la bacteria Stenotrophomonas maltophilia cepa DI-6, aislada del suelo 

en una planta de manufactura de dicamba (Krueger et al., 1989). S. maltophilia se llamaba 

originalmente Pseudomonas maltophilia, y transferida al género Xanthomonas antes de recibir 

su propio género (Palleroni y Bradbury, 1993). La taxonomía de S. maltophilia es (Palleroni y 

Bradbury, 1993; Ryan et al., 2009): 

Reino: Bacteria 
Rama: Proteobacteria 
Clase: Gammaproteobacteria 
Orden: Xanthomonadales 
Familia: Xanthomonadaceae 
Género: Stenotrophomonas 

 

S. maltophilia es una bacteria aeróbica (Gram negativa ubicua comúnmente presente en 

ambientes acuáticos, el suelo y plantas. Esta especie está ubicuamente relacionada con 

plantas y se ha aislado de la rizósfera de trigo, maíz, zacates, betabel, pepino, papa, fresa, 

caña de azúcar y canola (Berg et al., 1996; Berg et al., 1999; Berg et al., 2002; Denton et al., 

1998; Echemendia, 2010; Juhnke y des Jardin, 1989; Juhnke et al., 1987; Lambert et al., 1987). 

Esta bacteria también se ha aislado de semilla de algodón, ejotes y café (Nunes y de Melo, 

2006; Swings et al., 1983); así, S. maltophilia se puede encontrar en una variedad de alimentos 

y piensos. También está ampliamente distribuida en el hogar y puede encontrarse alrededor de 

esponjas, plantas, frutas, vegetales, pescado congelado, leche y aves (Berg et al., 1999; 

Denton y Kerr, 1998; Echemendia, 2010). Se han encontrado cepas de S. maltophilia en la flora 

temporal de pacientes hospitalizados como un organismo comensal (Echemendia, 2010). 

También se puede encontrar en individuos sanos sin causar daño a la salud humana (Denton 

et al., 1998) y las infecciones causadas por S. maltophilia en humanos son extremadamente 



INFORMACIÓN CONFIDENCIAL PROPIEDAD DE MONSANTO. 
SOLICITUD DE PERMISO DE LIBERACIÓN AL AMBIENTE EN ETAPA EXPERIMENTAL. 
ALGODÓN MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. 
REGIÓN AGRÍCOLA DE TAMAULIPAS NORTE (Ecorregión 9.5.1.2 Planicie Costera Tamaulipeca con vegetación 
xerófila o sin vegetación aparente). 
CICLO PRIMAVERA – VERANO 2024. 

DEPARTAMENTO DE ASUNTOS REGULATORIOS 

 

Página 135 de 223 
 

 

poco comunes (Cunha, 2010). De manera similar a las bacterias nativas del tracto 

gastrointestinal, S. maltophilia puede ser un patógeno oportunista (Berg, 1996). Como tal, esta 

bacteria es de virulencia baja en pacientes inmuno-comprometidos donde una serie de factores 

de riesgo (debilidad severa, la presencia de aparatos internos como tubos ventiladores o 

catéteres, por periodos de tiempo prolongado y tratamientos antibióticos prolongados) deben 

ocurrir para la colonización por S. maltophilia en humanos (Ryan et al., 2009). Por lo tanto, las 

infecciones por esta bacteria ocurren casi exclusivamente en hospitales, en cuyo caso se 

encuentran solo presentes en un mínimo porcentaje de las infecciones (Ryan et al., 2009). 

Finalmente, no se ha reportado S. maltophilia como fuente de alérgenos. 

La presencia ubicua de S. maltophilia en el ambiente, la presencia en individuos sanos sin 

causar infecciones, la presencia incidental en alimentos sin reportes de efectos adversos y la 

falta de alergenicidad establece la seguridad de este organismo. 

 

Streptomyces hygroscopicus (Proteína PAT) 

El gen bar se deriva de la bacteria Streptomyces hygroscopicus (Thompson et al., 1987). La 

taxonomía de S. hygroscopicus es (Waksman y Henrici, 1943): 

Reino: Bacteria 
Rama: Actinobacteria 
Clase: Actinobacteria 
Órden: Actinomycetales 
Familia: Streptomycetaceae 
Género: Streptomyces 

 

S. hygroscopicus es una bacteria saprofítica del suelo sin problemática de seguridad conocida. 

Las especies del género Streptomyces se encuentran distribuidas ampliamente en el ambiente 

y no presentan alérgenos conocidos o problemas de toxicidad (Kämpfer, 2006; Kutzner, 1981), 

aunque la exposición humana es bastante común (Goodfellow y Williams, 1983). Esta bacteria 

no se considera patógena de plantas, humanos y otros animales (Cross, 1989; Goodfellow y 

Williams, 1983; Locci, 1989). La historia de uso seguro de S. hygroscopicus se aborda en 

Hérouet et al. (2005) y este organismo ha sido ampliamente revisado durante la evaluación de 

varios eventos de tolerancia a glufosinato sin haberse identificado problemas de seguridad o 

alergenicidad por la FDA y otras agencias regulatorias. 

La presencia ubicua de S. hygroscopicus en el ambiente, la amplia exposición humana sin 

reportes de efectos adversos sobre la seguridad o alergenicidad y las revisiones de varios 

eventos tolerantes a glufosinato por parte de reguladores no habiendo identificado 

problemáticas de seguridad o alergenicidad, establece aún más la seguridad de este 

organismo. 



INFORMACIÓN CONFIDENCIAL PROPIEDAD DE MONSANTO. 
SOLICITUD DE PERMISO DE LIBERACIÓN AL AMBIENTE EN ETAPA EXPERIMENTAL. 
ALGODÓN MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. 
REGIÓN AGRÍCOLA DE TAMAULIPAS NORTE (Ecorregión 9.5.1.2 Planicie Costera Tamaulipeca con vegetación 
xerófila o sin vegetación aparente). 
CICLO PRIMAVERA – VERANO 2024. 

DEPARTAMENTO DE ASUNTOS REGULATORIOS 

 

Página 136 de 223 
 

 

 

Algodón: Gossypium hirsutum 

En cuanto al algodón Gossypium hirsutum, receptor del evento MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913, no presenta ni ha presentado históricamente 

patogenicidad o virulencia. Además, como variedad altamente domesticada, no presenta 

potencial de convertirse en maleza (Baker, 1965). 

 

I.r. Genes de selección utilizados durante el desarrollo del OGM y el 

fenotipo que confiere estos genes de selección, incluyendo el mecanismo 

de acción de estos genes. 

En los eventos MON 531 y MON 15985 se utilizó el gen nptII como marcador de selección 

(resistencia a kanamicina). Este gen también se encuentra en el evento apilado MON 88702 × 

MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. El producto de la expresión de este gen 

es la proteína NPTII (neomicina fosfotransferasa) que ha sido utilizada, en numerosos estudios 

con diferentes especies vegetales, como marcador de selección de células vegetales 

transformadas. Las plantas que contienen el gen nptII resisten aplicaciones del antibiótico 

kanamicina y se inhibe el crecimiento de las que no fueron transformadas. Así, las plantas 

resistentes tendrán los genes de interés, en este caso los genes cry1Ac y cry2Ab (que codifican 

las proteínas insecticidas específicas para lepidópteros). La proteína NPTII no es útil para 

ningún otro propósito y carece de propiedades insecticidas. Además, se encuentra 

ampliamente distribuida en el ambiente y en la cadena alimenticia; los microorganismos 

resistentes a kanamicina se presentan en forma natural en el suelo y en los sistemas digestivos 

de mamíferos (Flavell et al., 1992). 

Varias autoridades regulatorias en todo el mundo han confirmado la seguridad de las 

proteínas NPTII para los humanos y otros organismos cuando se ha liberado al 

ambiente. La Agencia de protección Ambiental de los Estados Unidos (EPA), por ejemplo, ha 

exentado a la proteína NPTII, y al material genético necesario para su producción, del 

requerimiento de un rango de tolerancia cuando es usada como un ingrediente inerte de 

plantas modificadas para ser insecticidas (EPA, 1994). 

El gen aad que codifica la enzima 3´´ (9)-O-aminoglicósido adenililtransferasa (AAD), fue 

utilizado en el laboratorio antes de la producción de las plantas genéticamente modificadas, 

para selección de bacterias que contenían el plásmido con la construcción a utilizar en la 

transformación del algodón. Esta proteína confiere resistencia a los antibióticos estreptomicina 

y espectinomicina (Davies y Benveniste, 1974). El gen aad no se expresa en plantas debido a 
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que se encuentra bajo el control de su promotor bacteriano, el cual no es activo en plantas y no 

se han adicionado los elementos genéticos necesarios para su expresión en tejidos vegetales. 

Este gen no codifica ninguna proteína que le confiera una nueva característica a la planta. 

El gen uidA, que codifica la enzima β-glucuronidasa (GUS), también se usa como reportero 

para evaluar la transferencia del material genético nuevo a la planta receptora. La enzima GUS 

transforma un sustrato incoloro a un producto de color azul en un ensayo sencillo y ha sido 

ampliamente utilizado en transformaciones de plantas como algodón, maíz y tabaco. Existe un 

largo historial de uso seguro de la proteína GUS. La actividad bioquímica y catalítica de esta 

proteína se ha estudiado minuciosamente (Wang y Touster, 1972). La exposición de seres 

humanos a GUS es frecuente a través de las células epiteliales y la microflora del intestino, 

exposición bacteriana y muchos alimentos que la contienen sin conocerse efectos dañinos 

(Glissen et al., 1998). Por otro lado, se ha detectado actividad enzimática similar a la de GUS 

en cerca de 50 especies vegetales en diversos tejidos que incluyen embrión, fruto, testa y 

endospermo (Hu et al., 1990). Las especies vegetales mencionadas incluyen varias que son 

fuente de alimento para los humanos, como papa, manzana, almendra, centeno, ruibarbo y 

caña de azúcar (Schulz y Weissenbock, 1987; Hodal et al., 1992; Wozniak y Owens, 1994). 

GUS también está presente en la carne de res y en especies de invertebrados como los 

nematodos, moluscos, caracoles e insectos (Glissen et al., 1998). Además, no se conocen 

efectos dañinos de GUS, incluso aunque sea ingerida en alimentos crudos como mariscos y los 

metabolitos producto de su actividad no son tóxicos (Glissen et al., 1998). 

Se ha demostrado por análisis Western blot y ensayos de actividad enzimática que la proteína 

GUS se degrada rápidamente en simulaciones de fluidos gástricos e intestinales que simulan la 

digestión humana. A los 15 segundos de exposición a fluidos gástricos no se detectó la 

proteína GUS ni por Western blot ni en ensayos de actividad enzimática. Basado en estos 

resultados, se concluyó que la proteína GUS, al ser ingerida por humanos, se degrada 

fácilmente en el tracto digestivo (Fuchs y Astwood, 1996). De manera similar, la proteína GUS 

no tiene efecto insecticida y no existe evidencia de que produzca daños al ambiente. GUS está 

presente en las semillas de algodón en niveles bajos (0.01% del peso fresco) (Kolwyck et al., 

1999; Kolwyck et al., 2000), entonces, virtualmente no habría exposición a esta proteína a partir 

de algodón GM. Dicho de otro modo, GUS ha sido aprobada para su liberación al ambiente por 

su inherente falta de peligro. 

En la construcción del evento COT102, Syngenta también introdujo el gen aph4 de E. coli en el 

genoma del algodón variedad Coker 130. Este gen codifica la proteína higromicina B 

fosfotransferasa (APH4). La proteína APH4 sirve como marcador selectivo en la identificación 

de células vegetales transformadas con el gen vip3A(a) (gen de interés con capacidad 

insecticida en el evento COT102). 
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La Agencia de Protección Ambiental de Estados Unidos (EPA, por sus siglas en inglés) regula 

los protectantes incorporados a la planta bajo el Acta Federal de Alimentos, Medicamentos y 

Cosméticos y el Acta Federal de Insecticidas y Rodenticidas. Bajo las regulaciones de la EPA, 

la proteína APH4 se considera un ingrediente inerte (ANEXO 7. Consulta biotecnológica 

COT102). 

Para información más detallada sobre genes de selección y las proteínas que éstos 

codifican en el evento COT102, contenido en el evento MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913, consultar la información de caracterización 

molecular del evento COT102 entregada por Syngenta en el paquete regulatorio para 

resolver la solicitud experimental de algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 

88701 × MON 88913 de Monsanto. 

El algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 también 

contiene dos copias de la enzima CP4 EPSPS, la cual le confiere resistencia al herbicida no 

selectivo glifosato. Por lo tanto, no fue necesario utilizar genes de selección adicionales en la 

construcción, porque la proteína CP4 EPSPS actúa como marcador de selección por sí misma. 

Esto es, las células resistentes a glifosato fueron exitosamente transformadas y ahora poseen 

la proteína bacteriana que les confiere la resistencia. 

En el evento MON 88701, incluido en el evento apilado MON 88702 × MON 15985 × COT102 × 

MON 88701 × MON 88913, no se utilizaron genes marcadores de resistencia a antibióticos. 

Esto se confirma en la Tabla 6, donde se observan los elementos de la construcción genética 

utilizados en la obtención del evento MON 88701 y la ausencia de genes marcadores de 

resistencia, por ejemplo, el gen aad (ANEXO 10. Solicitud MON 88701 FDA). 

 

I.s. Número de generaciones que mostraron estabilidad en la herencia del 

transgén. 

Monsanto ha desarrollado el algodón con eventos apilados MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913. Este evento apilado se obtuvo mediante cruza 

convencional a partir de los eventos individuales MON 88702, Bollgard®III [que es un evento 

apilado por cruza mendeliana que se compone de los eventos Bollgard®II, MON 15985, y 

COT102], Solución Faena Flex® (MON 88913) y DGT® (MON 88701). 

Evento MON 88702 (Propiedad de Monsanto). 

Para demostrar la estabilidad del ADN-T I presente en el evento MON 88702 a través de 

generaciones múltiples, se realizó un análisis de secuenciación mediante NGS (Next 

Generation Sequencing) utilizando ADN obtenido de cinco generaciones de mejoramiento de 

MON 88702 (Generaciones R3, R4, R5, R6 y R7). 
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Se usó la generación R4 para la caracterización molecular del evento MOM 88702. Las demás 

generaciones se evaluaron con NGS y se compararon con la generación R4 que fue 

caracterizada en su totalidad. El control convencional utilizado para evaluar la estabilidad 

generacional fue DP 393, una variedad convencional con fondo genético similar. Se utilizó ADN 

genómico aislado de cada generación de MON 88702 y el control convencional. 

Para determinar el número de insertos en las generaciones de MON 88702, las secuencias 

fueron analizadas utilizando NGS (Kovalic et al., 2012). La Tabla 20 muestra el número de 

sitios de unión únicos conteniendo secuencia de ADN de PV-GHIR508523 determinadas con 

este análisis. 

 

 

Tabla 20. Secuencias de los sitios de unión detectados. 

Muestra Sitios de unión detectados 

MON 88702 R3 2 

MON 88702 R4 2 

MON 88702 R5 2 

MON 88702 R6 2 

MON 88702 R7 2 

DP 393 0 

 

El alineamiento de las secuencias de unión para cada generación de MON 88702 analizada a 

la secuencia inserto/flanco determinada para la generación R4 de MON 88702, confirma que el 

par de secuencias de unión se origina de la misma región del genoma de MON 88702 y está 

ligada por una secuencia conocida y esperada de ADN contiguo. Este único par de secuencias 

de unión se observa como resultado de la inserción de ADN-T I de PV-GHIR508523 en un solo 

locus en el genoma de MON 88702. La consistencia de los datos a través de todas las 

generaciones analizadas demuestra que este único locus se mantuvo estable a través de 

generaciones confirmando la estabilidad del inserto. Basados la información de secuencias y 

análisis bioinformático (NGS), se concluye que MON 88702 contiene un solo inserto de ADN-T I 

estable (ANEXO 4. MSL0027648 Caracterización Molecular MON 88702). 
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Evento COT102 (Propiedad de Syngenta y Licenciado a Monsanto). 

La compañía Syngenta caracterizó la heredabilidad del transgén utilizando pruebas estándar 

para cruzas mendelianas. Se realizaron análisis de Chi-cuadrada a los segregantes para 

mostrar un patrón de herencia estable como se esperaba para un transgén integrado individual. 

Para información más detallada consultar la información de heredabilidad del evento 

COT102 entregada por Syngenta en el paquete regulatorio para resolver la solicitud 

experimental de algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 

de Monsanto. 

 

Evento Bollgard®II (MON 15985) (Propiedad de Monsanto). 

Para determinar la estabilidad del evento MON 15985 a través de generaciones, se realizaron 

una serie de pruebas de progenie basadas en un ELISA cuantitativo de la proteína Cry2Ab de 

cuatro generaciones. La significancia estadística se determinó usando análisis de Chi-

cuadrada. Todas las generaciones segregaron como se esperaba con un solo sitio de inserción 

del evento MON 15985. La progenie R1 del evento MON 15985 produjo el índice de 

segregación esperado de 3:1 respecto a la detección de la proteína Cry2Ab. El análisis de Chi-

cuadrada de los resultados de segregación mostraron que el patrón de segregación fue 

consistente con un solo sitio de inserción en el ADN genómico del algodón y segrega de 

acuerdo con la genética mendeliana. 

Estos datos confirman que el inserto de ADN en el evento MON 15985 contiene un inserto de 

ADN en un locus individual que segrega de acuerdo con la genética mendeliana y que, por lo 

tanto, permanece integrado establemente en el genoma de la planta a través de generaciones 

de autopolinización y de retrocruzas sucesivas (ANEXO 8. Solicitud MON 15985 USDA). 

También se confirmó la estabilidad del evento MON 15985 por medio de análisis de hibridación 

Southern del inserto de ADN a través de generaciones múltiples. Se utilizaron muestras de 

ADN genómico de plantas de las generaciones R1, R2, R3, R4 y dos líneas retrocruzadas de 

segunda generación. Se utilizó toda la región codificante del gen cry2Ab para evaluar la 

estabilidad del ADN insertado a través del tiempo y generaciones de mejoramiento genético. 

Los resultados muestran que no hay diferencias en los patrones de hibridación entre el ADN 

extraído de las cinco generaciones. Esto demuestra que el inserto de ADN es estable en el 

genoma de la planta a través de cinco generaciones de mejoramiento genético (ANEXO 16. 

MSL16749 Análisis Molecular de Bollgard®II). 
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Evento Solución Faena Flex® (MON 88913) (Propiedad de Monsanto). 

Durante el desarrollo del evento MON 88913 se realizaron análisis de datos de segregación 

fenotípica a través de varias generaciones. Se determinó la tolerancia a glifosato de plantas 

individuales mediante tiras reactivas para la proteína CP4EPSPS y/o tolerancia al herbicida 

glifosato. Después de la autopolinización de las plantas MON 88913, se plantaron las semillas 

de la generación R1 y se esperaba que las plantas resultantes segregaran en un índice 3:1 a 

favor del fenotipo de tolerancia a glifosato como un solo locus de rasgo dominante. En las 

plantas R1, el valor calculado de Chi-cuadrada para el fenotipo fue menos que el valor crítico 

de 3.84 con un nivel de error del 5% y, por lo tanto, el evento MON 88913 demostró el índice de 

segregación 3:1 esperado. 

La generación R2 representa un punto en el proceso de mejoramiento genético donde se 

puede identificar semilla homocigótica. Se identificaron plantas individuales tolerantes a 

glifosato de la generación R1, se autopolinizaron para producir semilla de generación R2 y se 

sometieron a análisis de progenie para identificar lotes de semilla homocigótica. Se espera que 

las familias individuales R2 segreguen en una razón 1:2 para homocigosis después de eliminar 

a los individuos susceptibles a glifosato de la población. Se generaron 76 familias R2 y se 

probaron para homocigosis. El valor calculado de Chi-cuadrada fue menor que el valor crítico 

de 3.84 con un nivel de error de 5%. Por lo tanto, se recobró el número esperado de familias 

homocigóticas durante el proceso de mejoramiento genético. La selección de lotes de semilla 

de plantas homocigóticas fue exitosa en la generación R3 y se confirmó en las generaciones 

R4 y R5. Se espera que los lotes de semillas homocigóticas con el evento MON 88913 

segreguen en una razón 1:0 para la característica de tolerancia a glifosato. Los resultados 

confirmaron la homocigosis y la estabilidad generacional del evento MON 88913 y, por lo tanto, 

la estabilidad del inserto de ADN (ANEXO 9. Solicitud MON 88913 USDA). 

Se realizó un análisis de hibridación Southern a lo largo de cinco generaciones de algodón 

MON 88913. Durante los ensayos se comprobó que este evento contiene una sola copia del 

inserto en un solo locus de integración, el cual a su vez contiene dos copias intactas del gen 

cp4 epsps y no se encontraron secuencias adicionales del plásmido usado en la 

transformación. Además, se realizaron análisis de PCR y secuenciación para identificar los 

sitios de inserción y las regiones flanqueantes 5´ y 3´ del genoma del algodón, adyacentes a la 

construcción. Esto confirma la organización correcta de los elementos de la construcción y la 

estabilidad del evento en múltiples generaciones (ANEXO 14. MSL19580, Análisis Molecular 

de MON 88913). 

Los análisis de segregación demostraron patrones de herencia Mendeliana de la característica 

de tolerancia a glifosato después de autopolinización o retrocruzamiento del evento MON 

88913 con otras variedades de algodón. La tolerancia al glifosato y la resistencia a insectos se 

han mantenido durante el desarrollo de estos eventos desde sus inicios a la fecha, al igual que 



INFORMACIÓN CONFIDENCIAL PROPIEDAD DE MONSANTO. 
SOLICITUD DE PERMISO DE LIBERACIÓN AL AMBIENTE EN ETAPA EXPERIMENTAL. 
ALGODÓN MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. 
REGIÓN AGRÍCOLA DE TAMAULIPAS NORTE (Ecorregión 9.5.1.2 Planicie Costera Tamaulipeca con vegetación 
xerófila o sin vegetación aparente). 
CICLO PRIMAVERA – VERANO 2024. 

DEPARTAMENTO DE ASUNTOS REGULATORIOS 

 

Página 142 de 223 
 

 

la calidad de la semilla, que se ha mantenido después de la transferencia de los eventos dentro 

de distintas variedades comerciales. De acuerdo con estos resultados, no existe evidencia de 

inestabilidad genética del evento de algodón MON 88913. 

 

Evento DGT® (MON 88701) (Propiedad de Monsanto). 

El inserto de ADN-T del evento MON 88701 reside en un locus individual dentro del genoma del 

algodón y se hereda de acuerdo con los principios mendelianos de la herencia. Durante el 

desarrollo de este evento, se registraron datos de segregación fenotípica y genotípica para 

evaluar la herencia y estabilidad del evento MON 88701 utilizando el análisis de Chi-cuadrada a 

través de varias generaciones. El análisis de Chi-cuadrada se basa en comparaciones entre el 

índice de segregación observado y el índice de segregación esperado de acuerdo con los 

principios mendelianos. 

Las plantas transformadas R0 (generación R0) se autopolinizaron para generar semilla de 

generación R1. Estas se analizaron utilizando análisis de PCR en tiempo real para la región 

codificante del gen dmo. Se seleccionó una sola planta homocigótica R1 y se autopolinizó para 

generar plantas de generación R2 que se autopolinizaron para generar semillas de generación 

R3. Los ensayos fenotípicos y genotípicos confirmaron la ausencia de segregación del inserto 

en estas generaciones autopolinizadas. 

Las plantas homocigótico-positivas R3 se cruzaron con un algodón propiedad de Monsanto que 

no contenía las secuencias codificantes de los genes dmo o bar por medio de técnicas de 

mejoramiento tradicionales para producir semilla heterocigótica F1. Las plantas F1, 

heterocigóticas para la característica de tolerancia a dicamba y glufosinato, se cruzaron con un 

algodón propiedad de Monsanto que no contenía las secuencias codificantes de los genes dmo 

o bar por medio de técnicas de mejoramiento tradicionales para producir semilla BC1F1. La 

generación BC1F1 se analizó utilizando aplicación del herbicida glufosinato para seleccionar 

plantas que contenían el evento MON 88701. Se confirmó que las plantas que sobrevivieron a 

la aplicación del herbicida eran heterocigóticas para el ADN-T del evento MON 88701 utilizando 

amplificación por PCR evento- específica con sondas TaqMan. Se autopolinizaron las plantas 

BC1F1 para producir las plantas BC1F2. La generación BC1F2 fue analizada utilizando aplicación 

del herbicida glufosinato y las plantas sobrevivientes se analizaron utilizando amplificación por 

PCR evento- específica con sondas TaqMan para el ADN-T del evento MON 88701. 

Se analizó la herencia del ADN-T en las generaciones R1, BC1F1 y BC1F2. Se predijo una razón 

de herencia de 1:1 (heterocigoto: homocigoto negativo) del ADN-T del evento MON 88701 para 

la generación BC1F1 de acuerdo con los principios de herencia mendeliana. Se predijo que las 

generaciones R1 y BC1F2 segregarían en una razón 1:2:1 (homocigoto positivo: heterocigoto: 

homocigoto negativo) de acuerdo con los principios de herencia mendeliana. 
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Se utilizó un análisis de Chi-cuadrada para comparar los índices de segregación observados 

del ADN-T del evento MON 88701 con los índices esperados. El valor de Chi-cuadrada en la 

generación BC1F1 indicó que no hay diferencia estadísticamente significativa entre el índice de 

segregación observado y el esperado (1:1) (heterocigoto: homocigoto negativo) del ADN-T del 

evento MON 88701. El valor de Chi-cuadrada para las generaciones R1 y BC1F2 indicó que no 

hay diferencia estadísticamente significativa entre el índice de segregación observado y el 

esperado (1:2:1) (homocigoto positivo: heterocigoto: homocigoto negativo) del ADN-T del 

evento MON 88701. Estos resultados apoyan la conclusión de que el ADN-T del evento MON 

88701 reside en un locus individual en el genoma del algodón y se hereda de acuerdo con los 

principios mendelianos de herencia. Estos resultados también son consistentes con los datos 

de caracterización molecular que indican que el evento MON 88701 contiene una copia intacta 

de los cassettes de expresión de los genes dmo y bar insertados en un locus individual en el 

genoma del algodón. 

Conclusión. 

Tomando en cuenta la estabilidad de los elementos genéticos por varias generaciones, la 

segregación mendeliana también por varias generaciones, el bajísimo potencial de 

recombinación entre los insertos en el evento MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 

88701 × MON 88913, y la viabilidad e idoneidad seriamente comprometidas de las células 

afectadas por el evento hipotético de translocación genómica, el riesgo de tal recombinación es 

descartable. Se concluye que los insertos de ADN en el algodón MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913 se integraron de manera estable y las características 

conferidas son fenotípica y genéticamente estables a través de varias generaciones y 

condiciones ambientales. 
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II. IDENTIFICACIÓN DE LA ZONA DONDE SE PRETENDA 

LIBERAR EL OGM. 
 

II.a. Superficie total del polígono o polígonos donde se realizará la 

liberación. 

Para el ciclo PV-2024, se proveen 15 predios candidatos que podrán ser seleccionados para 

llevar a cabo las evaluaciones descritas en los ANEXOS 1 y 2, en Etapa Experimental del 

algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. 

De los predios candidatos se seleccionarán y sembrarán un máximo de 4 predios para ejecutar, 

en cada uno de ellos los Protocolos 1 y 2, descritos en los ANEXOS 1 y 2, respectivamente. 

Para realizar el Protocolo 1 se solicitan 0.2 ha totales y 5.6 kg de semilla de algodón MON 

88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 (Con esta superficie y semilla se 

sembrarán los 4 predios de evaluación). 

Para realizar el Protocolo 2 se solicitan 0.8 ha totales y 24.64 kg de semilla de algodón MON 

88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 (Con esta superficie y semilla se 

sembrarán los 4 predios de evaluación). 

En total se sembrará 1 hectárea de algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 

88701 × MON 88913 con 30.24 kg de semilla (0.25 ha y 7.56 kg de semilla por cada predio). 

II.b. Ubicación del polígono o polígonos donde se realizará la liberación. 

Para el ciclo PV-2024, se proveen 15 predios candidatos que podrán ser seleccionados para 

llevar a cabo las evaluaciones descritas en los ANEXOS 1 y 2, en Etapa Experimental del 

algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. 

Los predios se localizan en los municipios de Matamoros, Reynosa, Río Bravo y Valle 

Hermoso, en el estado de Tamaulipas, dentro de la ecorregión nivel IV Planicie Costera 

Tamaulipeca. 
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CONSULTA INDÍGENA. 

Como parte del proceso de trámite del permiso para la liberación al ambiente en Etapa 

Experimental que se solicita, está considerada la práctica de la consulta pública y, en particular, 

la consulta a los pueblos y comunidades indígenas de la zona en la cual se pretende la 

autorización. Al efecto, me permito apuntar algunas consideraciones normativas, como marco 

de referencia sobre el valor y obligatoriedad de la consulta y sus resultados. 

Por mandato legal, es la Comisión Intersecretarial de Bioseguridad de los Organismos 

Genéticamente Modificados (CIBIOGEM) quien establece los mecanismos para la realización 

de las consultas y participación de los pueblos y comunidades indígenas que pertenecen a la 

zona en la cual se solicita el permiso 2, a través de su Secretaría Ejecutiva3. Este organismo 

tendrá la facultad y la responsabilidad de ejecutar la consulta a las comunidades indígenas a la 

luz de lo dispuesto en el Artículo 99 de las Reglas de Operación de la CIBIOGEM, es decir; “en 

un lenguaje comprensible y a través de los medios a los que tienen acceso, buscando la 

participación de los pueblos y comunidades indígenas”. 

Como marco jurídico y conceptual para llevar a cabo las consultas referidas; la CIBIOGEM 

deberá atender lo dispuesto por el Convenio 169 de la Organización Internacional del Trabajo 

(OIT) sobre Pueblos Indígenas y Tribales en Países Independientes, adoptado por México por 

decreto promulgatorio del 27 de junio de 1989, en el cual en el numeral 2, de la Parte I del 

Artículo 6 establece que: 

“2. Las consultas llevadas a cabo en la aplicación de este Convenio deberán efectuarse de 

buena fe y de una manera apropiada a las circunstancias, con la finalidad de llegar a un 

acuerdo o lograr el consentimiento acerca de las medidas propuestas.” 

Al respecto, es de destacar que de un análisis del texto transcrito se desprende que estas 

deberán “efectuarse de buena fe y de manera apropiada a las circunstancias”, es decir, que 

para realizarlas las autoridades responsables deberán adaptarse a la situación particular y 

realidades de cada comunidad. Este precepto reconoce que cada comunidad indígena o tribal 

 
2 (1) Art. 108 párr. 4 de la Ley de Bioseguridad de Organismos Genéticamente Modificados – “(…) La CIBIOGEM, además, realizará los estudios y 

las consideraciones socioeconómicas resultantes de los efectos de los OGMs que se liberen al ambiente en el territorio nacional, y establecerá los 
mecanismos para realizar la consulta y participación de los pueblos y comunidades indígenas asentadas en las zonas donde se pretenda la 
liberación de los OGMs, considerando el valor de la diversidad biológica. (…)”  
(2) Art. 54 del Reglamento de la Ley de Bioseguridad de los Organismos Genéticamente Modificados – “(…) La consulta y participación de los 
pueblos y comunidades indígenas asentadas en las zonas donde se pretenda la liberación de los OGMs se realizará de conformidad con los 
mecanismos que para el efecto determine la CIBIOGEM.” 
(3) Art. 5 fracc. XIV del Reglamento de la Comisión Intersecretarial de Bioseguridad de los Organismos Genéticamente Modificados – “(…) XIV. 
Definir y acordar los estudios y las consideraciones socioeconómicas que deban realizarse para conocer los efectos de los OGMs que se liberen al 
ambiente en el territorio nacional, y establecer los mecanismos para realizar la consulta y participación de los pueblos y comunidades indígenas 
asentadas en las zonas donde se pretenda liberar OGMs en su caso, en coordinación con las autoridades competentes; (…)” 
3 (1) Art. 9 fracc. IX. – “(…) Conducir, coordinar y operar los mecanismos de participación que establezcan las reglas de operación de la CIBIOGEM 
en los términos que establecen las disposiciones aplicables;(…)” 



INFORMACIÓN CONFIDENCIAL PROPIEDAD DE MONSANTO. 
SOLICITUD DE PERMISO DE LIBERACIÓN AL AMBIENTE EN ETAPA EXPERIMENTAL. 
ALGODÓN MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. 
REGIÓN AGRÍCOLA DE TAMAULIPAS NORTE (Ecorregión 9.5.1.2 Planicie Costera Tamaulipeca con vegetación 
xerófila o sin vegetación aparente). 
CICLO PRIMAVERA – VERANO 2024. 

DEPARTAMENTO DE ASUNTOS REGULATORIOS 

 

Página 164 de 223 
 

 

es diferente, en la cual imperan usos y costumbres propios que crean una identidad entre los 

miembros de la misma. Las autoridades deberán conocerlas y adaptar los mecanismos de 

consulta a cada comunidad, sin generalizar en la manera de hacerlo y actuando caso por caso, 

pero siempre observando el principio de buena fe, proporcionando información objetiva y sin 

sesgos, para que la comunidad tome la mejor decisión. 

Lo anterior, con la finalidad de que la comunidad llegue a un acuerdo respecto al tema 

consultado. Como finalidad debemos entender el “fin con que o por qué se hace algo”4. Es el 

motivador, la base y la intención última de la persona o institución que acciona una consulta. El 

actuar de las instituciones debe estar motivado por la intención y ánimo de que en la consulta 

se tomen decisiones y ejecutar todas las medidas necesarias para que las comunidades 

cuenten con la información completa y entendible, y que en consecuencia tengan la posibilidad 

de llegar a un acuerdo respecto al tema consultado. Esta finalidad se refiere a la manera o 

intención con la cual las autoridades o instituciones deben de hacer la consulta, en ningún 

momento implica que el resultado de la consulta en sí misma sea necesariamente llegar a un 

acuerdo para que pueda considerarse válida. 

Lo anterior, no presupone la obligatoriedad de obtener una aprobación o consentimiento en la 

consulta a los pueblos indígenas, sino la intención de llegar a acuerdos con las mismas 

comunidades y que éstas sean tomadas en cuenta. Esta misma interpretación se encuentra 

establecida en el propio Manual para los Mandantes Tripartitos de la OIT para Comprender el 

Convenio sobre Pueblos Indígenas y Tribales 1989 (núm. 169) publicado por la Oficina 

Internacional del Trabajo en Ginebra, Suiza; que indica dentro de su Sección 2 respecto a la 

consulta y participación, que lo establecido en el Convenio 169 no proporciona un derecho de 

veto a los pueblos indígenas ya que “alcanzar un acuerdo o lograr el consentimiento es el 

propósito al iniciar el proceso de consulta, y no un requisito independiente”. 

Bajo esta tesitura, la realización de la consulta a los pueblos o comunidades indígenas que en 

su caso efectúe la CIBIOGEM no presupone en ningún momento que el resultado de ésta sea 

vinculante para la autoridad resolutora del permiso, cualquiera que éste sea. Esto es, la 

autoridad podrá tomar en cuenta el resultado de la consulta para el establecimiento de medidas 

de bioseguridad, pero no podrá fundar la resolución de un permiso en el solo resultado de la 

consulta. Así mismo, la CIBIOGEM deberá atender al marco jurídico vigente para la 

coordinación y operación de este mecanismo de participación acotando su actuar al mismo, y 

no podrá establecer para la validez o ejecución de las consultas, mayores requisitos que los ya 

estipulados en las Leyes federales y locales, la Constitución Mexicana o los Tratados 

Internacionales. 

  

 
4 Definición de la Real Academia de la Lengua Española 
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Esto es consistente con lo establecido en la fracción IX, del apartado B del artículo 2° de la 

Constitución Política de los Estados Unidos Mexicanos, donde en materia de consulta a los 

pueblos indígenas, establece que, en su caso, se incorporen las recomendaciones y 

propuestas que realicen5. 

Así mismo, la resolución del permiso que por este medio se solicita no deberá depender ni de 

la realización de la consulta ni del resultado de la misma, ya que la misma legislación en su 

Artículo 52 indica que la resolución del permiso para la liberación al ambiente de OGMs en 

Etapa Experimental deberá expedirse en un plazo máximo de seis meses y del Programa Piloto 

deberá expedirse en un plazo máximo de tres meses contados a partir del día siguiente en que 

esta Autoridad haya recibido la solicitud del permiso y la información aportada por el interesado 

esté completa. Esto es, que la resolución de la solicitud de permiso deberá darse 

independientemente que la CIBIOGEM ejerza o no su facultad de realizar las consultas a los 

pueblos indígenas que considere necesarias. Máxime si el propio ordenamiento legal en su 

Artículo 35 indica que los plazos establecidos para la resolución de los permisos de liberación 

al ambiente (ya sea experimental o en programa piloto) serán prorrogables cuando no se 

cuente con la autorización de la SSA siempre que sea necesaria esta autorización. En el caso 

que nos ocupa, esta autorización no es necesaria, y el precepto legal no establece como 

condición de prórroga de los plazos, que no se cuente con el resultado de las consultas y 

participación de los pueblos y comunidades indígenas. 

En consecuencia, esta H. Autoridad debe constreñir su actuar durante el proceso a lo 

estrictamente establecido en el marco jurídico relativo a biotecnología, y la resolución del 

permiso solicitado debe fundarse en la legislación aplicable y en la información técnica y 

científica disponible dentro de los plazos indicados por la Ley, sin que haya lugar a ninguna 

interpretación más allá de lo establecido en la letra de la propia legislación; 

independientemente de que la CIBIOGEM ejerza la facultad de realizar la consulta a los 

pueblos indígenas dentro del plazo establecido para la resolución del permiso solicitado o del 

resultado de la misma (al no ser vinculante para la autoridad). 

METODOLOGÍA UTILIZADA PARA LA DEFINICIÓN DE ÁREAS SIN PRESENCIA 

INDÍGENA. 

RESULTADOS DEL ANÁLISIS. 

Los predios propuestos para las evaluaciones experimentales se ubican dentro de la región 

agrícola al norte de Tamaulipas, que principalmente abarca los municipios de Matamoros, 

Reynosa, Río Bravo y Valle Hermoso (Figura 27). 

 
5 Art 2°, apartado B, fracc. IX de la Constitución Política de los Estados Unidos Mexicanos – “(…) Consultar a los pueblos indígenas en la 
elaboración del Plan Nacional de Desarrollo y de los planes de las entidades federativas, de los Municipios y, cuando proceda, de las 
demarcaciones territoriales de la Ciudad de México y, en su caso, incorporar las recomendaciones y propuestas que realicen.” 
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En el estado de Tamaulipas no se encuentran pueblos indígenas originarios conforme a la 

información publicada por el Instituto Nacional de los Pueblos Indígenas (INPI) (Fuente: 

https://atlas.inpi.gob.mx/). 

 

 

 

 

 

Figura 27. Distribución de los Pueblos Indígenas Originarios en México de acuerdo con 
el INPI. En el estado de Tamaulipas no se encuentran pueblos indígenas originarios. 

  

https://atlas.inpi.gob.mx/
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En la Figura 28 se muestra la localización geográfica de los predios candidatos. En la Figura 29 

se muestran los municipios donde se localizan los predios candidatos. En la Figura 30 se 

muestran las zonas agrícolas donde se localizan los predios candidatos. Además, en la Figura 

31 se muestra que ninguno de los predios candidatos se localizan Áreas Naturales Protegidas. 

 

 

 

 

 

Figura 28. Localización geográfica de los predios candidatos en la Ecorregión 9.5.1.2. 
Planicie Costera Tamaulipeca, propuestos para las evaluaciones en Etapa Experimental. 
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Figura 29. Municipios donde se ubican los predios candidatos en la Ecorregión 9.5.1.2. 
Planicie Costera Tamaulipeca, propuestos para las evaluaciones en Etapa Experimental. 
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Figura 30. Zonas Agrícolas donde se ubican los predios candidatos en la Ecorregión 
9.5.1.2. Planicie Costera Tamaulipeca, propuestos para las evaluaciones en Etapa 
Experimental. 
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Figura 31. Ninguno de los predios candidatos se localizan dentro de Áreas Naturales 
Protegidas. 
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II.c. Descripción de los polígonos donde se realizará la liberación y de las 

zonas vecinas según características de diseminación. 

Para el ciclo PV-2024, se proveen 15 predios candidatos que podrán ser seleccionados para 

llevar a cabo las evaluaciones descritas en los ANEXOS 1 y 2, en Etapa Experimental del 

algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. 

Los predios se localizan en los municipios de Matamoros, Reynosa, Río Bravo y Valle Hermoso 

en Tamaulipas, dentro de la ecorregión nivel IV Planicie Costera Tamaulipeca. 

 

II.c.1. Listado de especies sexualmente compatibles y de las especies que tengan 

interacción en el área de liberación y en zonas vecinas. 

Como se explica en la sección I. CARACTERIZACIÓN MOLECULAR, en el apartado I.c. 

Existencia de especies sexualmente compatibles (Págs. 49-53), de las 50 especies 

reportadas del género Gossypium (5 tetraploides y 45 diploides), solo cuatro son sexualmente 

compatibles con el algodón cultivado (G. hirsutum), que conforma la quinta especie. Los 

híbridos obtenidos entre el algodón cultivado, Gossypium hirsutum (tetraploide), y las especies 

diploides del género Gossypium son raros y, cuando estos ocurren, los híbridos resultantes son 

estériles. De las cuatro especies tetraploides compatibles, tres están geográficamente aisladas 

de México (G. darwinii, G. mustelinum y G. tomentosum) y de la producción comercial de 

algodón y, por esta razón, es altamente improbable que se crucen con G. hirsutum. La 

hibridación entre G. hirsutum y G. barbadense está limitada por barreras biológicas (diferencias 

estructurales de cromosomas que causan la eliminación de genes del progenitor y 

combinaciones de genes que pueden resultar letales). Entonces, el flujo génico desde G. 

hirsutum a las cuatro especies tetraploides relacionadas es limitada y se considera 

insignificante. 

Se realizó una búsqueda en la base de datos de CONABIO (SEMARNAT) para identificar las 

especies reproductivamente compatibles con el algodón tetraploide MON 88702 × MON 15985 

× COT102 × MON 88701 × MON 88913 (G. hirsutum) en la ecorregión Planicie Costera 

Tamaulipeca (Tamaulipas Norte), mediante sistemas de información geográfica. Los resultados 

de esta búsqueda fueron que: 

Se encontraron seis colectas de la especie G. hirsutum (tetraploide) en la base de datos de 

CONABIO (US National Plant Germplasm System). Una colecta se localizó en la localidad de 

Ladrillera, Municipio de San Fernando, a una distancia de más de 100 Km al predio candidato 

más cercano (Tamaulipas 5) propuesto para las evaluaciones experimentales de algodón MON 

88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. Las colectas restantes se 

localizaron en las cercanías de la Laguna Madre al norte del Municipio Soto La Marina, a una 

distancia aproximada de 165 Km al predio candidato más cercano (Tamaulipas 5) (Figura 15). 
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II.c.2. Descripción geográfica. 

Descripción de la Ecorregión 9.5.1.2 Planicie Costera Tamaulipeca. 

 

Características climatológicas 

 

 

 

Figura 32. Tipos de clima. Los predios propuestos en los municipios de Reynosa y Río Bravo 

se ubican en una zona de clima semiárido, cálido BS1(h’)(x'), con temperatura media anual 

mayor a 22°C, con una temperatura mayor a 18°C en el mes más frio. Las lluvias se presentan 

a lo largo del año y el porcentaje de lluvia invernal es mayor al 18% del total anual. El resto de 

los predios situados en los municipios de Valle Hermoso y Matamoros y el predio 7 en el 

municipio de Río Bravo, se ubican en una zona climática (A)C(wo)x', semicálido subhúmedo del 

grupo C, con temperatura media anual mayor a 18°C. La temperatura del mes más frio es 

menor a 18°C, mientras la temperatura del mes más caliente es mayor a 22°C. Las lluvias del 

mes más seco son menores de 40 mm, la lluvia invernal tiene un porcentaje mayor a los 10.2% 

del total anual. (Köppen mod. García, 1998).  
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Características Geomorfológicas 

 

Figura 33. Características Geomorfológicas. 14 de los predios candidatos se ubican sobre 
planicies con una altura de 0-200 m.s.n.m. y solo el predio Tamaulipas 9 se localiza sobre 
lomeríos (Lugo-Hubp et al., 1992). 
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Altimetría 

 

Figura 34. Altimetría. Los predios propuestos se ubican en una altitud entre los 0 y 100 metros 

sobre el nivel del mar (m.s.n.m.) (INEGI, 20023). 
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Fallas y Fracturas 

 

Figura 35. Fallas y Fracturas. Ninguno de los predios propuestos se ubica sobre una falla o 
fractura. La fractura más cercana se ubica a 42 km al noroeste del predio Tamaulipas 9 que se 
encuentra en el municipio de Reynosa (INEGI, 2002). 
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Litología 

 

 

Figura 36. Litología. En la región norte de Tamaulipas predominan rocas sedimentarias 
principalmente aluvial y arenisca-lutita (SGM, CGMineria y SE, 2003).  
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Características Edáficas 

 

Figura 37. Suelo. La mayoría de los predios se ubican sobre un tipo de suelo calcisol haplico. 

Estos suelos calcáreos se distinguen por presentar una capa dura de caliche a menos de un 

metro de profundidad, una gran cantidad de calcio y, a menudo, una capa ócrica, 

características que los convierten en suelos secos e infértiles. Los calcisoles se desarrollan 

bajo climas áridos. El riego por surcos es más eficiente en suelos calcáreos apagados y el riego 

por aspersión y curvas de nivel son alternativas más eficaces en tierras onduladas. Los predios 

1-4 se localizan sobre un tipo de suelo vertisol eutrico. Estos son suelos sumamente arcillosos 

que se desarrollan en climas de subhúmedos a secos. Son profundos, muy duros cuando están 

secos y lodosos al mojarse (debido a su alto contenido de arcillas), por lo que resulta difícil 

trabajarlos. Además, su fertilidad es intrínsecamente baja. (SEMARNAT, 2002) (IUSS Working 

Group WRB, 2015). 
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Usos de suelo y cubierta vegetal (INEGI, 2018) 

 

Figura 38. Uso de suelo y cubierta vegetal. Los predios propuestos se ubican dentro de la 

zona de agricultura de riego de los Municipios de Reynosa, Río Bravo, Valle Hermoso y 

Matamoros. El uso de suelo urbano o asentamientos humanos dentro de esta zona ocupa 

aproximadamente el 11% del total de la superficie, siendo las áreas más importantes la ciudad 

de Río Bravo, Valle Hermoso y Matamoros, y otros numerosos pequeños asentamientos 

humanos. En los alrededores de la zona se encuentran superficies de agricultura de temporal 

anual, pastizal cultivado, matorral espinoso tamaulipeco, áreas sin vegetación aparente. Hay 

presencia de vegetación halófila hidrófila y pastizal halófila en la Laguna Madre y parches 

aislados de mezquital xerófilo en Reynosa. 
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II.c.3. Plano de ubicación señalando vías de comunicación. 

 

 

 

 

 

 

Figura 39. Principales vías de comunicación de la zona donde se localizan los predios 

candidatos en la ecorregión “Planicie Costera Tamaulipeca”. 
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III. IDENTIFICACIÓN DE LOS POSIBLES RIESGOS QUE LA 

LIBERACIÓN DE LOS OGM PUDIERA GENERAR AL MEDIO 

AMBIENTE Y A LA DIVERSIDAD BIOLÓGICA. 
 

III.a. Estabilidad de la modificación genética del OGM. 

Como se explica en la sección I. CARACTERIZACIÓN MOLECULAR, en el apartado I.s. 

Número de generaciones que mostraron estabilidad en la herencia del transgén (Págs. 

138-143), Monsanto desarrolló el algodón con eventos apilados a partir de la cruza mendeliana 

de los eventos individuales MON 88702, MON 15985, COT102, MON 88701 y MON 88913. 

La estabilidad genética de cada modificación genética en cada evento individual se evaluó 

previamente y se observó que sus elementos mostraron estabilidad a través de varias 

generaciones. Por lo anterior, se concluye que los insertos de ADN en el algodón MON 88702 

× MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 se integraron de manera estable y las 

características conferidas son fenotípica y genéticamente estables a través de varias 

generaciones y condiciones ambientales. 

III.b. Expresión del gen introducido, incluyendo niveles de expresión de la 

proteína en diversos tejidos, así como los resultados que lo demuestren. 

Se realizó un análisis cuantitativo para evaluar los niveles de las proteínas mCry51Aa2, 

Cry1Ac, Cry2Ab2, NPTII, GUS, Vip3Aa19, APH4, DMO, PAT (bar) y CP4 EPSPS en tejido de 

hoja (OSL1 y OSL4), raíz (OSR3), semilla y polen de algodón MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913 y de los eventos individuales que lo componen (MON 

88702, MON 15985, COT102, MON 88701 y MON 88913), colectados en cinco localidades 

durante los ensayos de campo de Estados Unidos de 2016, mediante inmunoensayo multiplex 

(Tablas 10-19). Los niveles de las proteínas se reportaron en microgramos por gramo en base 

a peso seco (ANEXO 15. MSL0028563 Expresión Lygus Stack 2016). 

Los resultados se discutieron previamente en la sección I.i. Descripción de las secuencias 

flanqueantes, número de copias insertadas, expresión de los mensajeros, en la 

subsección Expresión (Ver Págs. 67-79). 

III.c. Características del fenotipo del OGM. 

El algodón biotecnológico MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 

posee una copia del gen cry51Aa2.834_16, que codifica para la proteína insecticida 

mCry51Aa2, que le confiere protección contra el daño por insectos hemípteros (Lygus 

lineolaris, Lygus hesperus) y tisanópteros (Frankliniella occidentalis, Frankliniella fusca); 
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también una copia de los genes cry1Ac, cry2Ab y vip3A(a), que codifican las proteínas Cry1Ac, 

Cry2Ab y Vip3A, respectivamente, que le confieren resistencia a insectos lepidópteros 

(Helicoverpa zea, Heliothis virescens, Pectinophora gossypiella, Spodoptera frugiperda y 

Spodoptera exigua); también posee dos copias del gen cp4 epsps, una copia del gen dmo y 

una copia del gen bar, que codifican las proteínas CP4 EPSPS, DMO y PAT, respectivamente, 

que le confieren tolerancia a los herbicidas glifosato, dicamba y glufosinato de amonio. Los 

genes de selección y demás secuencias de las construcciones génicas insertadas en el 

algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 (heredadas de los 

eventos individuales) no le confieren ninguna característica fenotípica adicional. 

En cuanto a los cambios fenotípicos en el algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × 

MON 88701 × MON 88913, aparte de la resistencia al ataque de los insectos mencionados y de 

la tolerancia a los herbicidas, no hay diferencias biológicamente significativas con su 

contraparte convencional. 

 

III.d. Identificación de cualquier característica física y fenotípica nueva 

relacionada con el OGM que pueda tener efectos adversos sobre la 

diversidad biológica y el medio ambiente receptor del OGM. 

Salvo las características de resistencia a hemípteros, tisanópteros y lepidópteros (genes 

cry51Aa2.834_16, cry1Ac, cry2Ab y vip3A(a)) y tolerancia a los herbicidas glifosato (gen cp4 

epsps), dicamba (gen dmo) y glufosinato de amonio (gen bar), ninguna otra característica se ha 

modificado como producto de la modificación genética del algodón MON 88702 × MON 15985 

× COT102 × MON 88701 × MON 88913. Los genes de selección y demás secuencias de las 

construcciones génicas insertadas en el algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 

88701 × MON 88913 (heredadas de los eventos individuales) no le confieren ninguna 

característica fenotípica adicional. Este evento de algodón biotecnológico no presenta cambios 

fenotípicos de significancia biológica comparado con algodón convencional. 

Por otro lado, las proteínas citadas no tienen efecto sobre el metabolismo normal de la planta y 

no se espera que la expresión de las características acumuladas produzca efectos interactivos 

o sinérgicos porque involucran distintos mecanismos de acción. No se espera que las 

características de protección contra insectos y de tolerancia a herbicidas otorguen al algodón 

ventajas adaptativas en hábitats naturales, en condiciones naturales o dentro de un 

agroecosistema. La similitud de las características de las plantas MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913 con el algodón convencional nos permite concluir que no 

existen ventajas adaptativas o un mayor potencial de convertirse en plaga en los mencionados 

eventos como consecuencia de la modificación genética. 
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Por todo lo anterior, es posible afirmar que, salvo por la resistencia a los insectos y tolerancia a 

herbicidas, el algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 es 

fenotípicamente igual que los algodones convencionales tanto en México como en otras 

regiones del mundo. 

III.e. Comparación de la expresión fenotípica del OGM respecto del 

organismo receptor, la cual incluya, ciclo biológico y cambios en la 

morfología básica. 

En 2016 se realizó un estudio en Estados Unidos, cuyo propósito fue evaluar las características 

fenotípicas e interacciones ambientales del algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × 

MON 88701 × MON 88913, en comparación con algodón convencional (ANEXO 17. 

MSL0029298 Evaluación Fenotípica e Interacciones Stack USA 2016). Se sembraron ocho 

localidades con un diseño experimental de bloques completos al azar con cuatro repeticiones 

del material de prueba MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913, el 

control convencional y cuatro variedades convencionales de referencia lado a lado. 

Se realizó un análisis de sitios combinados con los resultados del material de prueba y el 

control para ocho características fenotípicas: conteo inicial de plantas, días a floración, conteo 

final de plantas, altura de plantas, bellotas totales, porcentaje de retención de frutos en primera 

posición, rendimiento de semilla y peso de semilla. Los rangos observados para las referencias 

proporcionaron valores de las características fenotípicas representativos de la variabilidad 

dentro de algodones convencionales para cada característica. 

En el análisis de sitios combinados, no se detectaron diferencias estadísticamente significativas 

entre el material de prueba y el control convencional para seis de las ocho características 

evaluadas: conteo inicial de plantas, días a floración, conteo final de plantas, altura de plantas, 

bellotas totales y rendimiento de semilla (Tabla 21). MON 88702 × MON 15985 × COT102 × 

MON 88701 × MON 88913 presentó mayor porcentaje de retención de frutos en primera 

posición (21.6 vs. 46.0%) y menor peso de semilla (7.3 vs. 8.2 g), en comparación con el 

control convencional. Sin embargo, el promedio de estos valores para el material de prueba 

estuvo dentro de la variabilidad del cultivo convencional para estas características (rango de las 

referencias) (Tabla 21). Por lo anterior, las diferencias no son indicativas de un incremento en 

el potencial de plaga o maleza en el algodón biotecnológico. 

Las características fenotípicas evaluadas en este estudio se utilizaron para caracterizar las 

plantas de algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. No 

hubo diferencias indicativas de un incremento en el potencial de plaga o maleza del algodón 

biotecnológico, en comparación con el control convencional. Por lo tanto, no se espera que 

plantee un riesgo de incrementar el potencial de plaga o maleza, en comparación con el 

algodón convencional. 



INFORMACIÓN CONFIDENCIAL PROPIEDAD DE MONSANTO. 
SOLICITUD DE PERMISO DE LIBERACIÓN AL AMBIENTE EN ETAPA EXPERIMENTAL. 
ALGODÓN MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. 
REGIÓN AGRÍCOLA DE TAMAULIPAS NORTE (Ecorregión 9.5.1.2 Planicie Costera Tamaulipeca con vegetación 
xerófila o sin vegetación aparente). 
CICLO PRIMAVERA – VERANO 2024. 

DEPARTAMENTO DE ASUNTOS REGULATORIOS 

 

Página 183 de 223 
 

 

Tabla 21. Análisis de sitios combinados de las características fenotípicas del algodón 
MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 en comparación con el 
control convencional en las evaluaciones de campo de Estados Unidos en 2016. 
 

Característica 

Media (E.E)1 
Rango de las 
Referencias2 

MON 88702 × MON 15985 
× COT102 × MON 88701 

× MON 88913 
Control 

Conteo inicial de plantas (plantas/2 surcos) 177.8 (5.11) 178.5 (4.94) 148.5 – 244.6 

Días a floración3 57.1 (0.82) 57.4 (0.98) 50.6 – 64.1 

Conteo final de plantas (plantas/2 surcos) 170.7 (5.23) 166.1 (5.15) 144.4 – 230.4 

Altura de plantas (cm) 94.7 (4.34) 94.8 (4.57) 80.0 – 166.0 

Bellotas totales (Bellotas/planta) 10.0 (0.50) 9.8 (0.57) 3.7 – 11.8 

Retención de frutos en primera posición (%) 51.6 (3.60) * 46.0 (3.16) 10.4 – 61.0 

Rendimiento de semilla (kg/ha) 3,486.2 (221.82) 3,526.5 (210.91) 1,142.5 – 4,460.5 

Peso de semilla (g) 7.3 (0.10) * 8.2 (0.15) 6.4 – 10.2 

* Indica diferencia estadísticamente significativa entre el material de prueba y control convencional (α=0.05) utilizando ANOVA. 
1 N=32 para la media del material y prueba, excepto para la variable días a floración en una localidad (GACH, Tift County, Georgia). 

E.E. = Error estándar. 
2 Valores promedio mínimo y máximo entre las referencias, donde cada media se combinó entre todas las localidades donde se 

sembraron las referencias. 
3 Días después de la siembra. 

 

Salvo las características de resistencia al ataque de insectos hemípteros, tisanópteros y 

lepidópteros y de tolerancia a los herbicidas glifosato, dicamba y glufosinato de amonio, 

ninguna otra característica se ha modificado como producto de la modificación genética del 

algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913, incluyendo 

cambios en el ciclo biológico o la morfología básica. Este evento de algodón biotecnológico no 

presenta cambios fenotípicos de significancia biológica comparado con algodón convencional. 

 

III.f. Declaración sobre la existencia de efectos sobre la diversidad 

biológica y el medio ambiente que puedan derivar de la liberación del OGM. 

Evento MON 88702 (Propiedad de Monsanto). 

En 2015 y 2016 se realizaron estudios en Estados Unidos, cuyo propósito fue evaluar la 

abundancia de organismos no blanco (ONB) en el algodón MON 88702, en comparación con el 

algodón convencional. Con la información de ambos años se realizó una evaluación 

comparativa de la abundancia de ONB entre MON 88702 y el control convencional bajo 

diversas condiciones geográficas y ambientales a través de dos años (ANEXO 18. 

MSL0029195 Abundancia de NTOs MON 88702 USA 2015 y 2016). Los estudios se 

realizaron en seis localidades cada año, distribuidas en la zona algodonera de Estados Unidos, 
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incluyendo los estados de Texas, Mississippi, Georgia, Louisiana, North Carolina y South 

Carolina. Las localidades en Texas, Mississippi, Louisiana y North Carolina se traslaparon los 

dos años. 

En cada sitio se utilizó el diseño experimental de bloques completos al azar con cuatro 

repeticiones, donde se sembró el algodón MON 88702, el control convencional, y cuatro 

variedades convencionales comerciales como referencias. Las referencias proporcionaron un 

rango de valores comunes al algodón comercial para las características evaluadas. 

Los organismos se colectaron utilizando láminas de golpeo. Las colectas se realizaron seis 

veces durante la temporada, empezando en la etapa de cuadreo temprano y hasta dos 

semanas después, finalizando en con la última colecta después del “Cut-out”. 

La identificación taxonómica se realizó en el laboratorio de Monsanto (2015) y en la 

Universidad de Arkansas (2016). Los artrópodos identificados se agruparon por familia para 

asegurar que se evaluaran las funciones ecológicas relevantes. Para asegurar un análisis 

válido del efecto del material sobre la abundancia de ONB, las localidades fueron excluidas si la 

media por parcela por colecta fue menor a uno (Ahmad et al., 2016). 

En el análisis entre años, no se detectaron diferencias significativas para 15 de los 16 taxa 

evaluados (Tabla 22). La abundancia de catarinas fue significativamente mayor en MON 88702 

que en el control convencional (P=0.027). Esta diferencia fue impulsada por la diferencia 

significativa observada en 2015 para este taxón (1,520 vs. 1,150 individuos). 

En el análisis de poder estadístico entre años, todos los taxa, excepto tres, tuvieron ≥80% de 

poder para detectar una diferencia de 50% entre la abundancia de MON 88702 y el control 

convencional (Tabla 22). Se ha encontrado que una diferencia del 50% en abundancia de 

organismos entre tratamientos es ecológica y biológicamente relevante en evaluaciones de 

campo (Perry et al., 2003; Naranjo, 2005; Duan et al., 2006) al 5% de error Tipo I. Los taxa con 

suficiente poder abarcaron las funciones clave ecológicamente relevantes de herbivoría, 

depredación y parasitismo, incluyendo las familias de hemípteros Aphididae, Geocoridae, 

Nabidae; Anthocoridae, Pentatomidae y Aleyrodidae. Otros taxa con más de 80% de poder 

estadístico pertenecen a los órdenes Coleoptera, Araneae, Neuroptera e Hymenoptera. La falta 

de diferencias en estos análisis es evidencia adicional de que es poco probable que MON 

88702 plantee un riesgo de incrementar el potencial de plaga o que tenga efectos adversos 

sobre comunidades de artrópodos relevantes en ecosistemas agrícolas de producción de 

algodón. 

Los resultados través de dos años demuestran la ausencia de efectos adversos a comunidades 

de artrópodos que representan las funciones ecológicas de herbívoros, depredadores y 

parasitoides en el agroecosistema tras la exposición significativa en campo al algodón MON 

88702. 
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La falta de diferencias significativas en la abundancia de ONB también apoya la conclusión de 

que no se espera que la introducción de que la característica de protección contra insectos 

hemípteros y tisanópteros del evento MON 88702, introducido en el algodón MON 88702 × 

MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 resulte en un incremento del potencial de 

plaga o maleza, en comparación con el algodón convencional. 

 

Tabla 22. Medias y error estándar (E.E.) de la abundancia de artrópodos entre los años 
2015 y 2016 colectados con lámina de golpeo en el algodón MON 88702, en comparación 
con el control convencional. 
 

Artrópodo1 
Número 

de 
sitios2 

MON 88702 Control 
Poder 

Estadístico 
(%)3 

Antícidos (Coleoptera: Anthicidae) 9 2.9 (0.23) 2.4 (0.26) 88.2 

Hormigas (Hymenoptera: Formicidae) 11 7.2 (1.04) 6.6 (0.88) 94.2 

Áfidos (Hemiptera: Aphididae) 9 20.7 (4.62) 19.5 (4.30) 89.5 

Chinches asesinas (Hemiptera: Reduviidae) 2 4.1 (1.18) 3.8 (0.67) 46.8 

Geocóridos (Hemiptera: Geocoridae) 10 9.3 (1.73) 10.2 (1.79) 97.7 

Elatéridos (Coleoptera: Elateridae) 2 1.8 (0.41) 2.3 (0.33) 53.2 

Nábidos (Hemiptera: Nabidae) 5 1.9 (0.27) 2.8 (0.45) 89.8 

Heliotinos (Lepidoptera: Noctuidae) 3 2.5 (0.28) 2.2 (0.24) 81.3 

Crisópidos (Neuróptera: Chrysopidae) 8 1.9 (0.20) 2.1 (0.24) 99.5 

Catarinas (Coleoptera: Coccinellidae) 10 7.6 (1.15) * 6.2 (0.91) 100.0 

Cicadélicos (Hemiptera: Cicadellidae) 4 3.1 (0.43) 2.6 (0.32) 75.1 

Antocóridos (Hemiptera: Anthocoridae) 12 5.4 (0.42) 5.3 (0.48) 100.0 

Avispas Parasíticas (Hymenoptera) 8 5.1 (0.94) 5.6 (1.13) 98.6 

Arañas (Araneae) 12 10.4 (0.88) 10.3 (0.91) 100.0 

Pentatómidos (Hemiptera: Pentatomidae) 4 3.3 (0.56) 4.5 (0.95) 97.5 

Mosquitas blancas (Hemiptera: Aleyrodidae) 5 108.1 (42.74) 129.1 (52.98) 87.3 

* Indica diferencias estadísticamente significativas entre MON 88702 y el control convencional (α = 0.05). 

Nota: El diseño experimental fue de bloques completos al azar (RCBD) con cuatro repeticiones. 
1 Los artrópodos se colectaron seis veces en cada sitio empezando en cuadreo temprano, y después cada 15 días. 
2 Número de sitios donde cada taxón ocurrió, combinados de ambos años. 

3 Poder estadístico para detectar un cambio en la abundancia de artrópodos del 50% entre MON 88702 y el control 

convencional, dado un RCBD y α = 0.05. 

 

Evento COT102 (Propiedad de Syngenta y Licenciado a Monsanto). 

Para información más detallada consultar la información de abundancia de artrópodos 

del evento COT102 entregada por Syngenta en el paquete regulatorio para resolver la 

solicitud experimental de algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × 

MON 88913 de Monsanto. 
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Evento Bollgard®II (MON 15985) (Propiedad de Monsanto). 

Los algodones Bollgard® (MON 531) y Bollgard®II (MON 15985) se desarrollaron para proveer 

protección contra insectos lepidópteros plaga. El primero se produjo mediante la inserción 

estable de la secuencia codificante que produce la proteína Cry1Ac. El segundo fue la 

retransformación de Bollgard® con la secuencia codificante que produce la proteína Cry2Ab. 

En 1999 se realizaron evaluaciones en Estados Unidos para comparar la abundancia de 

organismos no blanco (ONB) en los algodones Bollgard® y Bollgard®II con el algodón 

convencional. Los estudios se realizaron en dos localidades distribuidas en la zona algodonera, 

en los estados de Mississippi (sitio MS) y Arizona (sitio AZ) (ANEXO 19. MSL18967 

Abundancia de NTOs MON 531 y MON 15985 USA 1999). En ambas localidades se utilizó un 

diseño experimental de bloques completos al azar con cuatro repeticiones. La abundancia de 

artrópodos se evaluó a través de la temporada utilizando trampas de caída y red. 

Los artrópodos colectados, identificados y enumerados incluyeron plagas del algodón, 

depredadores, herbívoros y organismos del follaje y del suelo. Se colectaron más de 24,000 

individuos representando 21 órdenes y más de 140 familias, incluyendo insectos plaga 

(Miridae, Noctuidae y Lygaeidae)., enemigos naturales (Coccinellidae, Carabidae, 

Staphylinidae, Neuroptera y avispas parasíticas de varias familias) y otros grupos como 

detritívoros y descomponedores (Formicidae, Collembola y Anthicidae). 

En la localidad MS no se observaron diferencias estadísticamente significativas en ninguna de 

las comparaciones realizadas que incluyeron 7 familias de artrópodos colectados con trampas 

de caída y 13 familias colectadas con red. 

En la localidad AZ, no se presentaron diferencias estadísticamente significativas en 13 de las 

14 familias de artrópodos colectados con trampas de caída. Se detectaron diferencias 

significativas entre Bollgard® y Bollgard®II y el control para hormigas (Formicidae) y 

Entomobryidae (Collembola). Los resultados de las comparaciones mostraron un mayor 

número de hormigas en el control que en Bollgard®II (2.3 vs. 0.2 individuos); y mayor número 

de Collembola en el algodón convencional que en los algodones Bollgard® y Bollgard®II (6.4.2 

vs. 28.9 vs. 21.3 individuos, respectivamente). Al respecto, en el predio MS no se detectaron 

diferencias en la abundancia de Collembola entre los tres materiales, por lo que no es probable 

que la diferencia observada en el predio AZ se deba a las características biotecnológicas 

introducidas. Las hormigas no fueron lo suficientemente abundantes en el predio MS para 

realizar la comparación entre materiales. Se conoce que las proteínas Cry1Ac y Cry2Ab son 

altamente específicas en su modo de acción para lepidópteros y no para miembros del Orden 

Hymenoptera al que pertenecen las hormigas (Schnepf et al., 1998). Esto sugiere que no es 

probable que la diferencia en abundancia de hormigas observada en AZ se deba a las 

características biotecnológicas introducidas. 
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En AZ, se detectó una sola diferencia en las familias colectadas con red en cuanto a la 

abundancia de nitidúlidos (Nitidulidae), que fueron más abundantes en el control convencional 

que en Bollgard® y Bollgard®II (26.2 vs. 13.2 vs. 11.1 individuos, respectivamente). Los 

nitidúlidos no fueron suficientemente abundantes en el predio MS para realizar la comparación 

entre materiales. Sin embargo, es improbable que la diferencia en abundancia de nitidúlidos en 

AZ resultara de toxicidad directa de las proteínas Cry1Ac y Cry2Ab porque éstas no tienen 

actividad insecticida contra coleópteros (Palmer y Krueger, 2000; Bravo, 1997, Palmer y 

Beavers, 1993). 

En general, estos resultados indican que la presencia de las proteínas Cry1Ac y Cry2Ab en los 

algodones Bollgard® o Bollgard®II no afectó la abundancia de ONB asociados al algodón. 

 

Inocuidad de las proteínas CP4EPSPS, DMO y PAT. 

CP4 EPSPS. 

La bacteria Agrobacterium tumefaciens cepa CP4 es un microorganismo presente comúnmente 

en el suelo y en la rizósfera de las plantas. Únicamente el gen cp4 epsps de esta bacteria fue 

transferido para producir las líneas de algodón tolerantes al herbicida Faena®. La secuencia del 

ADN transferido y de la proteína CP4 EPSPS producida es completamente conocida y se 

encuentra presente en todas las plantas y en la mayoría de los microorganismos que 

comúnmente son parte de nuestra dieta, y no existe evidencia de que esta proteína pueda 

causar algún efecto negativo en la salud humana o de cualquier otro vertebrado. 

Adicionalmente, no se espera que los humanos estén expuestos a la proteína CP4 EPSPS 

expresada por el algodón biotecnológico, ya que el aceite derivado del algodón utilizado para el 

consumo humano no contiene esta proteína. 

La proteína CP4 EPSPS contenida en MON 88913 es similar a la proteína EPSPS nativa que 

es ubicua en plantas y microorganismos en el ambiente. Por lo tanto, basados en esta historia 

de ocurrencia, no se espera que la proteína EPSPS posea actividad biológica hacia organismos 

no plaga. Aunque la probabilidad de peligro es baja para la proteína CP4 EPSPS, varios 

investigadores han realizado estudios de laboratorio con diferentes tipos de artrópodos 

expuestos a cultivos tolerantes a glifosato, conteniendo la proteína CP4 EPSPS (Goldstein, 

2003; Boongird et al., 2003; Jamornman et al., 2003; Harvey et al., 2003). Se expusieron 

polinizadores representativos, organismos del suelo, artrópodos benéficos y especies de plagas 

a tejidos (polen, semilla y follaje) de cultivos tolerantes a glifosato, que contenían la proteína 

CP4 EPSPS. Todos estos estudios, aunque variaron en su diseño, reportaron una ausencia de 

toxicidad en varias especies expuestas a cultivos tolerantes a glifosato que producían la 

proteína CP4 EPSPS (Nahas et al., 2001; Dunfield y Germida, 2003; Siciliano y Germida, 

1999). 
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La ausencia de toxicidad es además apoyada por experimentos de campo realizados con 

cultivos biotecnológicos que producían la proteína CP4 EPSPS. La diversidad y abundancia de 

colémbolos no fue diferente entre soya tolerante a glifosato y soya convencional cultivadas bajo 

el mismo sistema de manejo (Bitzer et al., 2002). Otros estudios con soya tolerante a glifosato 

bajo varios sistemas de manejo de maleza concluyeron que no había un efecto directo 

aparente de la característica de tolerancia a glifosato sobre los artrópodos, aunque el manejo 

de malezas y las diferencias fenotípicas como altura de planta o madurez asociadas con la 

variabilidad en las plantas influenciaron las poblaciones de artrópodos (Jasinski et al., 2003; 

McPherson et al., 2003; Buckelew et al., 2000). Por lo anterior, no hay razón para anticipar que 

la proteína CP4 EPSPS en MON 88913 impacte organismos no blanco, en comparación con el 

algodón convencional. 

La proteína CP4 EPSPS no presenta homología con las secuencias de aminoácidos de las 

proteínas tóxicas y alergénicas de las bases de datos Pir Protein, Swissprot (Bairoch y 

Boeckmanm, 1993) y Genpept (Benson et al., 1993). La secuencia de aminoácidos o regiones 

de alta homología entre dos o más proteínas puede proveer información importante sobre la 

actividad biológica de una proteína. Es decir, la secuencia de aminoácidos puede proveer 

información acerca de las propiedades estructurales, hidrofóbicas e hidrofílicas, 

inmunogenicidad, estabilidad y la posible función de la proteína identificada. El uso de bases de 

datos ha demostrado ser una excelente herramienta para predecir la función biológica de 

proteínas desconocidas. La secuencia de la proteína CP4 EPSPS fue comparada con las 

secuencias peptídicas identificadas como “alérgenos” y “toxinas” de todas las bases de 

proteínas disponibles para identificar si tiene alguna homología con alérgenos o toxinas. Los 

resultados muestran que no existe ninguna homología significativa entre las secuencias de los 

alérgenos y toxinas conocidas y la secuencia de la proteína CP4 EPSPS. 

DMO. 

La DMO es una enzima que cataliza la demetilación del dicamba al compuesto no-herbicida 

DCSA y formaldehido (Chakraborty et al., 2005). DMO es homóloga a proteínas que son 

comunes en el ambiente y en las dietas de animales y humanos. Dada la amplia exposición de 

los humanos y animales a estas proteínas oxigenasas homólogas, se puede concluir que las 

oxigenasas tienen un historial de uso seguro. 

Cuando se determina la homología entre proteínas, se deben tener en cuenta tanto la 

secuencia lineal de aminoácidos como la estructura de orden más alto. Las estructuras de 

orden alto son una medida relevante de la homología ya que la estructura es más conservada 

que la secuencia de aminoácidos. Los cambios en las secuencias de aminoácidos son, 

evolucionalmente, más conservadores, lo que significa que los cambios en éstos no afectan la 

estructura, la cual a su vez determina la función (Caetano-Anollés et al., 2009; Illergård et al., 

2009). Esta conservación de la estructura es predominante en dominios de importancia 
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funcional y estructural de proteínas en clases similares (Illergård et al., 2009). Por lo tanto, es 

necesario entender los diferentes niveles de la estructura de las proteínas para evaluar 

apropiadamente la homología y determinar si las proteínas homólogas de la DMO expresada 

en el evento MON 88701 se distribuyen ampliamente en la naturaleza o están presentes en 

fuentes consumidas por animales y el ser humano. 

Como se describió previamente, la DMO está clasificada en el grupo de las oxigenasas, que 

son enzimas que incorporan uno o dos átomos de oxígeno a los sustratos, y se distribuyen 

extensamente en muchas rutas metabólicas universales (Harayama et al., 1992). Dentro de 

esta amplia clase enzimática se encuentran las monooxigenasas que incorporan un solo átomo 

de oxígeno como un grupo hidroxilo con la concomitante producción de agua y oxidación del 

NADH (Harayama et al., 1992). Las oxigenasas de hierro de tipo no-hemo, donde el hierro está 

involucrado en el sitio catalítico, son una importante clase de oxigenasas. Dentro de esta clase 

se encuentran las Rieske oxigenasas de hierro no-hemo, que contienen un centro Rieske 

hierro-azufre [2Fe-2S]. Todas las Rieske oxigenasas de hierro no-hemo contienen dos 

dominios catalíticos, un dominio de hierro no-hemo (nh-Fe) que es un sitio de activación de 

oxígeno, y un dominio Rieske [2Fe-2S] que funciona transportando electrones desde la 

ferredoxina al dominio de hierro no-hemo (Ferraro et al., 2005). La proteína DMO pertenece a 

esta clase de oxigenasas que se encuentran en phylum diversos desde bacterias a plantas 

consumidas por humanos y animales (Ferraro et al., 2005; Schmidt y Shaw, 2001). 

Los resultados de cristalografía demostraron que la estructura cuaternaria de la proteína DMO 

es un trímero, donde cada monómero se encuentra en una orientación precisa que permite el 

transporte de electrones entre dos dominios conservados; los dominios Rieske y el hierro no-

hemo. De manera similar a todas las Rieske oxigenasas de hierro no-hemo, los monómeros de 

DMO contienen estos dos dominios catalíticos importantes y altamente conservados (D’Ordine 

et al., 2009; Dumitru et al., 2009; Ferraro et al., 2005). La estructura primaria (secuencia de 

aminoácidos) de estos dominios está altamente conservada, lo que conduce a dominios de 

estructura secundaria y terciaria que tienen la orientación espacial correcta de los dominios de 

hierro no-hemo y Rieske [2Fe-2S] en los monómeros de DMO para asegurar el transporte de 

electrones desde la ferredoxina y entre los monómeros de DMO (D’Ordine et al., 2009; Ferraro 

et al., 2005). 

Los dominios Rieske son ubicuos en numerosas proteínas de bacterias y plantas como la 

proteína hierro-azufre del complejo bc1 del citocromo, el complejo b6-f del citocromo del 

cloroplasto de espinaca, y las colina monooxigenasas (Breyton, 2000; Darrouzet et al., 2004; 

Gray et al., 2004; Hibino et al., 2002; Rathinasabapathi et al., 1997; Russell et al., 1998). La 

presencia de dos dominios conservados, el dominio Rieske [2Fe-2S] y el hierro no-hemo, 

sugiere que todas las Rieske oxigenasas de hierro no-hemo comparten el mismo mecanismo 

de reacción, por el cual el dominio Rieske transfiere electrones desde la ferredoxina al dominio 

hierro no-hemo para permitir la catálisis (Chakraborty et al., 2005; Dumitru et al., 2009; Ferraro 
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et al., 2005). La conservación de estos importantes dominios estructurales requeridos para la 

actividad enzimática es aún más evidencia de la relación evolutiva de todas las Rieske 

oxigenasas de hierro no-hemo (Nam et al., 2001; Rosche et al., 1997; Werlen et al., 1996). Por 

lo tanto, se han descrito enzimas con homología estructural y funcional a la DMO expresada en 

el evento MON 88701 en plantas y bacterias y se han consumido ampliamente. 

Adicionalmente, se realizaron búsquedas mediante alineación de secuencias en formato 

FASTA en bases de datos públicas usando la secuencia de proteínas de la DMO expresada 

por el evento MON 88701 y se obtuvieron secuencias homólogas de diferentes especies, 

predominantemente bacterias, con identidad en la secuencia de aminoácidos de hasta 42%. 

Los alineamientos de la DMO con proteínas de plantas revelaron oxigenasas homólogas 

presentes en plantas cultivadas, como canola (Brassica napus), maíz (Zea mays), chícharo 

(Pisum sativum), arroz (Oryza sativa) y soya (Glycine max), que se determinó tienen 

identidades de secuencia de hasta aproximadamente 27% (Tabla 23). La homología más alta 

se encontró en proteínas involucradas en el metabolismo de la clorofila. La clorofílida A 

oxigenasa (Número de acceso: ACG42449) es una oxigenasa tipo Rieske que se requiere para 

la formación de la clorofila b, presente en todas las plantas (Tanaka et al., 1998). La feofórbida 

A oxigenasa (Número de acceso: ABD60316) también es una oxigenasa tipo Rieske que juega 

un papel clave en la regulación general de la degradación de la clorofila en plantas (Rodoni et 

al., 1997). La feofórbida A oxigenasa está presente constitutivamente en todos los tejidos 

verdes y, en niveles un poco más bajos, en tejidos etiolados y no fotosintéticos incluyendo 

semillas (Yang et al., 2004). Como una oxigenasa tipo Rieske, se espera que la feofórbida A 

oxigenasa tenga un alto grado de homología estructural secundaria y terciaria a elementos 

estructurales similares en la proteína DMO como se describe arriba. La presencia de estos 

dominios estructurales conservados en estas proteínas vegetales es más evidencia de que ha 

ocurrido exposición a homólogos estructurales de la proteína DMO a través del consumo de los 

cultivares mencionados. 

Por lo tanto, la proteína DMO comparte homología en todos los niveles de estructura proteica 

(p.e. primaria, secundaria, terciaria) con una amplia variedad de oxigenasas presentes en 

bacterias y plantas prevalentes en el ambiente y consumidas, lo que establece que los 

animales y humanos están ampliamente expuestos a estos homólogos estructurales sin 

reportes de efectos adversos debidos a la proteína. 

La proteína PAT expresada en el evento MON 88701 es idéntica a la proteína nativa producida 

en la bacteria S. hygroscopicus y es análoga a las proteínas PAT en productos tolerantes a 

glufosinato de varios cultivos disponibles comercialmente como algodón, maíz, soya y canola. 

Basados en estudios que caracterizaron la cinética y mecanismos químicos de las proteínas 

PAT (Wehrmann et al., 1996), la OECD reconoce que las proteínas PAT producidas de 

diferentes genes como equivalentes en relación con función y seguridad (OECD, 1999). 
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Tabla 23. Identidad en la secuencia de aminoácidos entre la proteína DMO expresada en 
el evento MON 88701 y otras proteínas presentes en plantas.  

 

Proteína  
Número de 

Acceso1 

Nombre 
Científico 

Nombre 
Común 

Identidad de 
Secuencia 

(%)2 

Clorofílida A oxigenasa ACG42449 Zea mays Maíz 27.3 

Feofórbida A oxigenasa ABD60316 Brassica napus Canola/Colza 26.0 

Proteína letal como la mancha de hoja-1* ABA40832 Glycine max Soya 25.7 

Proteína Rieske hierro-azufre Tic55 CAA04157 Pisum sativum Chícharo 25.4 

Feofórbida A oxigenasa CAR82238 Pisum sativum Chícharo 24.6 

Feofórbida A oxigenasa ACG28057 Zea mays Maíz 24.3 

Proteína conteniendo dominio Rieske ABF99438 Oryza sativa Arroz 23.7 

Flavonoide-3-hidroxilasa AAV74195 Sorghum bicolor Sorgo 21.1 

Inflorescencia dispersa 1 ACI43576 Zea mays Maíz 17.8 

Colina mono-oxigenasa AAB52509 Spinacia oleracea Espinaca 17.6 

Beta-caroteno hidroxilasa AAX45523 Zea mays Maíz 15.8 

Proteína conteniendo dominio Rieske ACG43734 Zea mays Maíz 14.5 

Colina mono-oxigenasa CAE17617 Oryza sativa Arroz 12.6 

*Identificada después como Feofórbida A Oxigenasa (Yang et al., 2004). 1Los números de acceso mostrados son de la base de 

datos de GenBank. 2Las secuencias de proteína se tomaron de bases de datos públicas. Cada secuencia fue alienada con la 

proteína DMO expresada en el evento DGT mediante el método Clustal W y la identidad de la secuencia se calculó utilizando la 

función MegAlign del programa Lasergene (software de análisis de secuencias, versión 8.0.2) de DNASTAR, Inc. Madison, 

Wisconsin). 

 

 

Se ha evaluado ampliamente la seguridad de la proteína PAT presente en cultivos derivados de 

biotecnología (ILSI-CERA, 2011) y en 1997 se extendió una exención de tolerancia para las 

proteínas PAT por la EPA (1997). Esta exención se basó en la evaluación de riesgo que incluyó 

digestión rápida en fluidos gástricos simulados, falta de homología significativa a toxinas y 

alérgenos conocidos, y falta de toxicidad un estudio de alimentación aguda oral. Se han 

revisado muchos productos tolerantes a glufosinato incluyendo aquellos en algodón, maíz, 

soya, canola, remolacha y arroz por la FDA (U.S. FDA, 1995a; 1995b; 1995c; 1997; 1998a; 

1998b; 1999; 2002) sin identificar preocupaciones. Más aún un estudio exhaustivo sobre la 

seguridad de las proteínas PAT presentes en cultivares derivados de la biotecnología (Hérouet 

et al., 2005) demostró que poseen similitud estructural con otras acetiltransferasas conocidas 

por no causar efectos adversos tras su consumo, falta de homología de secuencia con 

alérgenos y toxinas conocidas, falta de sitios de glicosilación, degradación rápida en fluidos 

gástricos e intestinales y ausencia de efectos en ratones tratados con altas dosis de proteínas 

PAT. Hérouet et al. (2005) concluyeron que hay certeza razonable de no presentarse daño 

resultante de la inclusión de las proteínas PAT en alimento humano o animal. 
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El historial de uso seguro de la proteína PAT está apoyado por la falta de reportes 

documentados de efectos adversos relacionados con esta proteína desde la introducción de 

cultivos tolerantes a glufosinato en 1995 (Duke y Powles, 2009). Desde entonces, se han 

emitido aprobaciones, por parte de agencias regulatorias de 11 países, para la liberación al 

ambiente de más de 38 eventos de transformación incluyendo 8 diferentes especies de plantas 

que expresan la proteína PAT (ILSI-CERA, 2011). 

Las consecuencias medioambientales de la introducción del evento de algodón MON 88701 

han sido consideradas y no existe razón para creer que tenga un impacto negativo en 

organismos no blanco. 

 

III.g. Descripción de uno o más métodos de identificación, niveles de 

sensibilidad y reproducibilidad. 

A continuación, se enlistan los métodos de detección para el algodón MON 88702 × MON 

15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913, los cuales se presentan en formato electrónico 

como parte de esta solicitud (Ver Carpeta Métodos de detección). 

Protocolos: 

Monsanto Company. A recommended procedure for DNA extraction from plant tissues. 

Monsanto Biotechnology Regulatory Sciences (ANEXO 20. Extracción 

de ADN vegetal). 

Monsanto Company. A Recommended procedure for PEG precipitation of genomic plant DNA. 

Monsanto Biotechnology Regulatory Sciences (ANEXO 21. 

Precipitación PEG ADN genómico). 

Monsanto Company. A recommended procedure for Real-Time Quantitative TaqMan® PCR for, 

MON 88702. Monsanto Biotechnology Regulatory Sciences (ANEXO 22. 

PCR MON 88702). 

Monsanto Company. A recommended procedure for Real-Time Quantitative TaqMan® PCR for 

Bollgard II® cotton, MON 15985. Monsanto Biotechnology Regulatory 

Sciences (ANEXO 23. PCR MON 15985). 

Monsanto Company. A recommended procedure for Real-Time Quantitative TaqMan® PCR for 

Roundup Ready® Flex cotton, MON 88913. Monsanto Biotechnology 

Regulatory Sciences (ANEXO 24. PCR MON 88913). 
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Monsanto Company. A recommended procedure for Real-Time Quantitative TaqMan® PCR for 

DGT® cotton, MON 88701. Monsanto Biotechnology Regulatory 

Sciences (ANEXO 25. PCR MON 88701). 

 

Para información detallada sobre el método de detección del evento COT102, consultar 

la información de caracterización molecular del evento COT102 entregada por Syngenta 

en el paquete regulatorio para resolver la solicitud experimental de algodón MON 88702 × 

MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 de Monsanto. 

 

III.h. Existencia potencial de flujo génico del OGM a especies relacionadas. 

Potencial de flujo génico mediado por polen e introgresión. 

El flujo de genes mediado por polen (a menudo nombrada polinización cruzada) ocurre cuando 

polen de una planta fertiliza óvulos de una segunda planta sexualmente compatible. El flujo de 

genes mediado por polen es afectado por factores bióticos y abióticos como la biología de la 

planta, biología y volumen del polen, fenología de la planta, coincidencia de la floración, 

proximidad de la fuente de polen y las plantas receptoras, condiciones ambientales como 

temperatura y humedad, y arquitectura del campo. El flujo de genes mediado por polen es un 

proceso biológico natural y, por lo tanto, no constituye un riesgo ambiental por sí mismo. 

La introgresión es un proceso donde uno o más genes se incorporan exitosamente al genoma 

de la planta receptora. El flujo de genes mediado por polen y la introgresión deben 

considerarse en el contexto de los transgenes insertados en la planta biotecnológica, y la 

probabilidad de que la presencia de los transgenes y su subsecuente transferencia a las 

plantas receptoras y poblaciones de plantas resulte en un potencial de plaga/maleza 

incrementado. 

Hibridación con algodón cultivado. 

Aunque el cruzamiento natural es posible, el algodón es normalmente considerado un cultivo 

que se autopoliniza (Niles y Feaster, 1984). Basados en la estructura floral, no existen barreras 

morfológicas a la polinización cruzada. Sin embargo, el polen es pesado y pegajoso y su 

dispersión por el viento es muy limitada. El polen se puede transferir por insectos, en particular 

abejas silvestres, abejorros y abejas mieleras (Van Deynze et al., 2005). La literatura sobre el 

algodón muestra que la frecuencia de polinización cruzada disminuye al aumentar la distancia 

de la planta a la fuente de polen. McGregor (1976) rastreó el movimiento de polen por medio de 

marcaje con partículas fluorescentes y encontró que, incluso entre flores localizadas a 150-200 

pies de un campo de algodón rodeado de numerosas colonias de abejas para asegurar una 

buena oportunidad de transferencia de polen, las partículas se detectaron sólo en 1.6% de las 
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flores. En un estudio con varios diseños de campo, Llewellyn y Fitt (1996) también encontraron 

bajos niveles de polinización cruzada en algodón. A un metro de la fuente de polen observaron 

frecuencias de polinización cruzada de 0.15 a 0.4%, disminuyendo por debajo de 0.3% a los 16 

metros de la fuente. Umbeck et al. (1991) encontraron que la polinización cruzada decrecía de 

5 a menos del 1% de uno a siete metros, respectivamente, de la fuente de polen. Se detectó un 

nivel muy bajo de polinización (menos del 1%) esporádicamente a la distancia más larga (25 

m). Berkey et al. (2002) reportaron que la polinización cruzada entre campos separados por un 

camino de 4 metros disminuyó de 1.89% en el surco más cercano a la fuente hasta 0% en el 

surco 24. 

El potencial para polinización cruzada e introgresión desde el algodón MON 88702 × MON 

15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 a algodón cultivado es bajo dado que el 

movimiento del polen de algodón por el viento es limitado por su tamaño grande y ser 

pegajoso, y varios estudios han demostrado que la polinización cruzada está limitada por la 

distancia. Por lo anterior, la transferencia de polen de MON 88702 × MON 15985 × COT102 × 

MON 88701 × MON 88913 a otros algodones se considera insignificante. 

 

Hibridación con otras especies del género Gossypium. 

Como se explica en la sección I. CARACTERIZACIÓN MOLECULAR, en el apartado I.c. 

Existencia de especies sexualmente compatibles (Págs. 49-53), de las 50 especies 

reportadas del género Gossypium (5 tetraploides y 45 diploides), solo cuatro son sexualmente 

compatibles con el algodón cultivado (G. hirsutum), que conforma la quinta especie. Los 

híbridos obtenidos entre el algodón cultivado, Gossypium hirsutum (tetraploide), y las especies 

diploides del género Gossypium son raros y, cuando estos ocurren, los híbridos resultantes son 

estériles. De las cuatro especies tetraploides compatibles, tres están geográficamente aisladas 

de México (G. darwinii, G. mustelinum y G. tomentosum) y de la producción comercial de 

algodón y, por esta razón, es altamente improbable que se crucen con G. hirsutum. La 

hibridación entre G. hirsutum y G. barbadense está limitada por barreras biológicas (diferencias 

estructurales de cromosomas que causan la eliminación de genes del progenitor y 

combinaciones de genes que pueden resultar letales). Entonces, el flujo génico desde G. 

hirsutum a las cuatro especies tetraploides relacionadas es limitada y se considera 

insignificante. 

Se realizó una búsqueda en la base de datos de CONABIO (SEMARNAT) para identificar las 

especies reproductivamente compatibles con el algodón tetraploide MON 88702 × MON 15985 

× COT102 × MON 88701 × MON 88913 (G. hirsutum) en la ecorregión Planicie Costera 

Tamaulipeca (Tamaulipas Norte), mediante sistemas de información geográfica. Los resultados 

de esta búsqueda fueron que: 
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Se encontraron seis colectas de la especie G. hirsutum (tetraploide) en la base de datos de 

CONABIO (US National Plant Germplasm System). Una colecta se localizó en la localidad de 

Ladrillera, Municipio de San Fernando, a una distancia de más de 100 Km al predio candidato 

más cercano (Tamaulipas 5) propuesto para las evaluaciones experimentales de algodón MON 

88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. Las colectas restantes se 

localizaron en las cercanías de la Laguna Madre al norte del Municipio Soto La Marina, a una 

distancia aproximada de 165 Km al predio candidato más cercano (Tamaulipas 5) (Figura 15). 

Finalmente, todas las especies conocidas de Gossypium diferentes a las tetraploides poseen el 

mismo número de cromosomas (n=13). No se ha generado en la naturaleza otra ploidía en este 

género que haya sobrevivido hasta nuestros días. Esto es particularmente importante para 

México debido a que las especies tetraploides y diploides han coexistido por más de un millón 

de años (Wendel, 1989) y no se tienen registro de especies hexaploides, lo cual apoya la baja 

probabilidad de entrecruzamiento del algodón cultivado con sus parientes silvestres. 
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III.j. Estudio de evaluación de los posibles riesgos conforme a la NORMA 

Oficial Mexicana NOM-002-SAG-BIO-SEMARNAT-2017, por la que se 

establecen las características y requisitos que deberán contener los 

estudios de evaluación de los posibles riesgos que la liberación 

experimental de organismos genéticamente modificados pudiera ocasionar 

al medio ambiente y a la diversidad biológica, así como a la sanidad 

animal, vegetal y acuícola. 

 

 

Se entrega el documento Análisis de Riesgo del evento algodón MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913 de acuerdo a la Norma de Análisis de Riesgo NOM-002-

SAG-BIO-SEMARNAT-2017 (ANEXO 36). 
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IV. MEDIDAS Y PROCEDIMIENTOS DE MONITOREO DE LA 

ACTIVIDAD Y DE BIOSEGURIDAD. 
 

IV.a. Medidas y procedimientos de monitoreo de la actividad. 

 

MEDIDAS DE BIOSEGURIDAD 

El objetivo principal del documento “Medidas de Bioseguridad para Ensayos Regulados de 

Campo”, es describir los lineamientos y mejores prácticas a implementar en las siembras de 

ensayos regulados de cualquier cultivo GM, incluyendo el transporte de semilla, siembra, 

manejo del cultivo y disposición de la producción del ensayo (ANEXO 26. DMP-STW-LAN-

001). 

PROPÓSITO 

Proveer y describir lineamientos, metodologías y mejores prácticas para el manejo responsable 

de los materiales, ejecución y documentación, de manera que se cumpla con los términos y 

condiciones en los permisos para la siembra en campo en etapas reguladas con OGM. 

ALCANCE 

Los lineamientos, mejores prácticas y metodologías descritas en este documento serán 

seguidos por todas las personas involucradas en la planeación, mantenimiento, dirección y 

ejecución de las siembras en etapas reguladas con OGM. 

IV.a.1. Plan de monitoreo detallado. 

En el documento DMP-STW-LAN-001 Medidas de Bioseguridad para Ensayos Regulados 

de Campo (ANEXO 26) se describen las mejores prácticas de Monsanto para realizar las 

actividades de importación, transporte, almacenamiento, siembra, manejo del cultivo, cosecha, 

limpieza, disposición final y monitoreo de plantas voluntarias posterior a la cosecha. 

Para verificar las medidas de monitoreo (inciso anterior) y asegurar el plan de monitoreo 

detallado, se implementarán auditorías de buen uso y manejo responsable de la tecnología, así 

como de Calidad, estas serán realizadas periódicamente para verificar la implementación de 

esta política, cumplimiento regulatorio y de buen uso y manejo responsable de la tecnología en 

cada función que participe en los ensayos regulados. Estas auditorías podrán ser realizadas en 

coordinación con el programa de auditorías del programa Excellence Through Stewardship™. 
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IV.a.2. Estrategias de monitoreo posteriores a la liberación. 

Ver ANEXO 26 y sección IV. MEDIDAS Y PROCEDIMIENTOS DE MONITOREO DE LA 

ACTIVIDAD Y DE BIOEGURIDAD de este documento. 

IV.a.3. Estrategias para la detección del OGM y su presencia posterior en la zona de 

la liberación y zonas vecinas, una vez concluida la liberación. 

Ver ANEXO 26 y sección IV. MEDIDAS Y PROCEDIMIENTOS DE MONITOREO DE LA 

ACTIVIDAD Y DE BIOEGURIDAD de este documento. 

IV.b. Medidas y procedimientos de bioseguridad. 

IV.b.1. Medidas y procedimientos para prevenir la liberación y dispersión del OGM 

fuera de la zona o zonas donde se pretende realizar la liberación. 

Ver ANEXO 26 (Sección sobre transporte y almacenamiento de semilla regulada). 

 

IV.b.2. Medidas y procedimientos para disminuir el acceso de organismos vectores 

de dispersión, o de personas que no se encuentren autorizadas para ingresar al 

área de liberación a dicha zona o zonas. 

No se permitirá el acceso a los predios donde se establezcan los estudios 

experimentales a ninguna persona que no esté debidamente acreditada por Monsanto. 

El cruzamiento de variedades tetraploides de algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × 

MON 88701 × MON 88913 con especies silvestres diploides resulta altamente improbable. 

Aunque el cruzamiento natural es posible, el algodón es normalmente considerado un cultivo 

que se autopoliniza (Niles y Feaster, 1984). 

Basados en la estructura floral, no existen barreras morfológicas a la polinización cruzada. Sin 

embargo, el polen del algodón es pesado y pegajoso y su dispersión por el viento es muy 

limitada. El polen se puede transferir por insectos, en particular abejas silvestres, abejorros y 

abejas mieleras. Sin embargo, las especies silvestres del género Gossypium son diploides, 

mientras que las variedades cultivadas de Gossypium hirsutum y G. barbadense son 

tetraploides. Esta diferencia de ploidía dificulta los entrecruzamientos, ya que pocas especies 

diploides producen semillas híbridas cuando son polinizadas con polen de algodón tetraploide. 

Las consecuencias ambientales de la transferencia de polen del evento MON 88702 × MON 

15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 a otros algodones son consideradas 

despreciables debido a la limitada movilidad del polen del algodón, la inocuidad de las 

proteínas introducidas y la falta de cualquier ventaja selectiva conferida en la planta de algodón 

receptora. Se estima que el flujo génico interespecífico ocurra a niveles muy bajos, 



INFORMACIÓN CONFIDENCIAL PROPIEDAD DE MONSANTO. 
SOLICITUD DE PERMISO DE LIBERACIÓN AL AMBIENTE EN ETAPA EXPERIMENTAL. 
ALGODÓN MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. 
REGIÓN AGRÍCOLA DE TAMAULIPAS NORTE (Ecorregión 9.5.1.2 Planicie Costera Tamaulipeca con vegetación 
xerófila o sin vegetación aparente). 
CICLO PRIMAVERA – VERANO 2024. 

DEPARTAMENTO DE ASUNTOS REGULATORIOS 

 

Página 204 de 223 
 

 

disminuyendo rápidamente a casi cero con el incremento de la distancia entre la fuente de 

polen y las plantas receptoras. En general, el potencial de entrecruzamiento con parientes 

silvestres es poco probable debido al relativo aislamiento de la distribución de especies del 

género Gossypium, diferentes sistemas de cruzamiento e incompatibilidad genética. 

Finalmente, el evento MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 no 

exhibe ninguna característica fenotípica que pudiese incrementar su supervivencia en hábitats 

no agrícolas, o en áreas fuera del rango geográfico de la producción de algodón. En el caso 

remoto caso de que se llegasen a formar híbridos entre este evento y parientes silvestres, la 

introducción de las características de resistencia a insectos y tolerancia a los herbicidas 

glifosato, dicamba y glufosinato, no conferiría ventaja competitiva alguna en hábitats no 

agrícolas, dado que la tecnología funciona como una protección ante estímulos externos como 

la presión de insectos y aplicaciones de los mencionados herbicidas, en cuya ausencia no 

habría resultados visibles en comparación con el algodón convencional. 

 

IV.b.3. Medidas para la erradicación del OGM en zonas distintas a las permitidas. 

Los ensayos de evaluación del algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × 

MON 88913 se establecerán solo en los predios aprobados por la autoridad en el permiso 

correspondiente. 

En caso de que ocurriera una liberación accidental de semilla de algodón MON 88702 × MON 

15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913, el incidente se mantendrá bajo control y se 

seguirá el protocolo de Manejo de Derrame y Liberación no intencional de material GM. 

Se informará dentro de las primeras 24 horas de ocurrido el incidente al líder de Stewardship, 

todo el material recuperado deberá ser almacenado y controlado en un contenedor 

independiente y desvitalizado. 

El responsable de Stewardship debe notificar al correo: 

libaccidentalogm.dgiaap@senasica.gob.mx dentro de las 24 horas siguientes a que se tenga 

conocimiento de la misma e informar por escrito físicamente en un periodo de 3 días hábiles a 

la ventanilla de la situación de acuerdo con lo indicado en el artículo 59 del RLBOGM. 

 

IV.b.4. Medidas para el aislamiento de la zona donde se pretenda liberar el OGM. 

La semilla de algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 se 

sembrará en campos de agricultores participantes en la Etapa Experimental y aprobados en el 

permiso correspondiente. 

mailto:libaccidentalogm.dgiaap@senasica.gob.mx
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Por otro lado, el material vegetativo producto de las plantas de los estudios experimentales 

(GM y convencional, sin distinción) será destruido en el predio. Además, como medida de 

bioseguridad, se realizarán monitoreos de plantas voluntarias y se eliminarán por métodos 

mecánicos o químicos, disminuyendo de esta manera la posibilidad de intercambio. 

Proponemos un aislamiento de 12 metros a la redonda en cada predio experimental de 

evaluación para la tecnología MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 

88913. Este aislamiento es práctico y funcional, ya que se ha demostrado previamente la poca 

capacidad de dispersión del polen del algodón y que la tecnología ha demostrado su seguridad 

en estudios de laboratorio y en los ensayos de campo de Estados Unidos. 

 

IV.b.5. Medidas para la protección de la salud humana y del ambiente, en caso de 

que ocurriera un evento de liberación no deseado. 

Para el Medio Ambiente 

Los ensayos de evaluación del algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × 

MON 88913 se establecerán solo en los predios aprobados por la autoridad en el permiso 

correspondiente. 

En caso de que ocurriera una liberación accidental de semilla de algodón MON 88702 × MON 

15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913, el incidente se mantendrá bajo control y se 

seguirá el protocolo de Manejo de Derrame y Liberación no intencional de material GM. 

Se informará dentro de las primeras 24 horas de ocurrido el incidente al líder de Stewardship, 

todo el material recuperado deberá ser almacenado y controlado en un contenedor 

independiente y desvitalizado. 

El responsable de Stewardship debe notificar al correo: 

libaccidentalogm.dgiaap@senasica.gob.mx dentro de las 24 horas siguientes a que se tenga 

conocimiento de la misma e informar por escrito físicamente en un periodo de 3 días hábiles a 

la ventanilla de la situación de acuerdo con lo indicado en el artículo 59 del RLBOGM. 

Además, se realizará monitoreo y destrucción de plantas voluntarias en el lugar del incidente 

hasta lograr controlar todas las plantas voluntarias que pudieran emerger. Este periodo puede 

variar en tiempo dependiendo del clima, disponibilidad de agua u otros factores. 

Las consecuencias medioambientales de la introducción del evento de algodón MON 88702 × 

MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 han sido consideradas y no existe razón 

para creer que tenga un impacto negativo en organismos no blanco. Además, existe evidencia 

para pensar que este evento reducirá el impacto ambiental del cultivo del algodón mediante la 

mailto:libaccidentalogm.dgiaap@senasica.gob.mx
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reducción de aplicaciones de insecticidas sintéticos y del riesgo de desarrollo de resistencia en 

lepidópteros al Bt. 

Monsanto ha presentado las evidencias científicas que demuestran que los productos 

derivados de algodones biotecnológicos son sustancialmente equivalentes en composición, 

propiedades funcionales, nutricionales y de seguridad en relación con los derivados de las 

variedades de algodón convencionales y difieren únicamente en las características 

biotecnológicas introducidas. 

Para la Salud Humana 

La evaluación de la inocuidad de los organismos GM se basa en una evaluación integrada, 

paso por paso y caso por caso; estando dirigida por los resultados de la comparación entre ese 

organismo y su homólogo convencional (algodón convencional). 

La solicitud de Permiso ante la Secretaría de Salud está en redacción y se entregará dentro de 

poco tiempo. Al momento de entregar la solicitud para el Programa Piloto para este evento, ya 

se contará con esta autorización. 

IV.b.6. Métodos de limpieza o disposición final de los residuos de la liberación. 

Ver ANEXO 26 (Sección sobre cosecha y disposición final de materiales). 
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V. ANTECEDENTES DE LIBERACIÓN DEL OGM EN OTROS 

PAÍSES, CUANDO ESTO SE HAYA REALIZADO, DEBIENDO 

ANEXAR LA INFORMACIÓN PERTINENTE CUANDO ÉSTA SE 

ENCUENTRE AL ALCANCE DEL PROMOVENTE. 

V.a. Descripción de la zona en donde se realizó la liberación. 

Evento MON 88702 MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. 

Liberaciones en Estados Unidos durante 2016. 

El algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 fue liberado en 

el 2016 en Estados Unidos en los condados de Graham (Arizona), Perquimans (North 

Carolina), Tift (Georgia), Uvalde (Texas) and Washington (Mississippi). De estas localidades se 

colectaron tejidos de las plantas de algodón para realizar los análisis de expresión de 

proteínas. La descripción de las áreas de liberación se realiza con base en las ecorregiones 

Nivel III definidas por la Comisión para la Cooperación Ambiental (CCA), las cuales sirven 

como marco espacial para el monitoreo de los ecosistemas de Canadá, Estados Unidos y 

México. 

Graham (Arizona) - 12.1.1: Madrean Archipielago 

Clima: La ecorregión presenta un clima subtropical seco, con veranos muy calientes e 

inviernos suaves. El rango de temperatura media anual va de 7 a 19°C. Tiene un periodo de 

170 a 280 días sin nieve. La precipitación media anual es de 421 mm con rangos de 260 mm 

en zonas bajas, hasta 950 mm en las áreas de mayor altitud. Las mayores precipitaciones se 

dan entre julio y septiembre. 

Vegetación: En las cuencas, pastizales semidesérticos y arbustos de estepa, con varios tipos 

de pastos como la grama negra y azul, así como mezquites, sotol, yuca, ocotillo, catos y 

agaves. En las laderas se pueden encontrar bosques de roble, pinos piñoneros y juníperos. En 

las zonas más altas se distribuye el pino ponderosa junto con el pino plancho, pino apache, 

pino Chihuahua y algunos ejemplares de abeto Douglas. 

Hidrología: La hidrología superficial es escasa, la mayoría son corrientes efímeras e 

intermitentes. Los niveles de manto friático están decayendo. 

Geomorfología: La zona se compone de cuencas y elevaciones típicamente entre los 100 a 

1500 metros, las elevaciones mayores llegan a más de las 300m. Las rocas son del tipo 

volcánico y sedimentario Los suelos predominantes son los aridisol, inceptisol, molisol y alfisol. 
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Fauna: Las especies que se distribuyen en la ecorregión son el venado bura, puma, jaguar, 

coyote, gato montés, el antílope, liebre, ardilla zorro mexicana, halcón de Cooper, halcón, 

cuervo, buitre americano cabecirrojo, Myiarchus cinerascens, reyezuelo cañón, correcaminos, 

copetón cenizo, búho elfo, pájaro carpintero bellota, serpiente de cascabel occidental, lagartija 

cola de látigo occidental y monstruo de gila. 

Uso de suelo-Actividades humanas: Los principales usos de suelo son la ganadería el pastoreo 

y la agricultura. 

Perquimans (North Carolina) 8.5.1: Middle Atlantic Coastal Plain 

Clima: El clima de la ecorregión es subtropical húmedo de media latitud. Tiene marcados 

veranos calurosos y húmedos, así como inviernos suaves. El rango de temperatura media 

anual va de 14°C en el norte, a 17°C en la parte sur. El periodo sin heladas es de 190 a 300 

días. La precipitación media anual de 1,229 mm, con rango entre 1,020 y 1,420 mm. 

Vegetación: Los bosques de la región anteriormente eren dominados por pinos de hoja larga y 

nogal, ahora principalmente por pino de incienso, pinos de hoja corta, parches de roble, 

liquidámbar y ciprés. 

Hidrología: La región presenta corrientes y ríos de bajo gradiente, numerosos pantanos, 

marismas, estuarios y pocos lagos. 

Geomorfología: Elevaciones bajas con planicies, terrazas bajas, dunas, islas de barrera y 

playas. El terreno se compone de una mezcla de suelos de textura fina y gruesa. Los suelos 

predominantes son el ultisol, entisol e histosol. 

Fauna: La fauna de la región se compone de oso negro, venado cola blanca, gato montés, 

zorro gris, mapache, conejo de cola de algodón, ardilla gris, pavo salvaje, codorniz, paloma de 

luto, cormoranes, garzas, cardenal septentrional, tortuga de caja, la ave reinita cabecidora y 

cocodrilo. 

Uso de suelo-Actividades humanas: Las plantaciones comerciales de pino son comunes con 

algunas áreas de cultivos como el trigo, maíz, soya, papa, algodón, moras y cacahuates. La 

producción pecuaria es predominante en algunas zonas. En las zonas costeras predominan el 

turismo y recreación. 

Washington (Mississippi) / Tift (Georgia) 8.3.5: Southeastern Plains 

Clima: El clima de la ecorregión es subtropical húmedo de media latitud. Tiene veranos 

calurosos y húmedos, así como inviernos suaves. El rango de temperatura media anual va de 

13°C en el sur a 19°C en la parte norte. El periodo sin heladas es de 200 días en el norte a 300 
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en el sur. La precipitación media anual de 1,358 mm, con rango de 1,140-1,520 mm. La 

distribución de lluvias es bastante uniforme a lo largo del año. 

Vegetación: La vegetación nativa está compuesta predominantemente por pinos de hoja larga 

con pequeñas áreas de roble, en el sur se presentan bosques mixtos con árboles de hayas, 

liquidámbar, magnolia, laurel, roble y pinos. Las llanuras de inundación albergan robles, árboles 

de maple, liquidámbar, olmo americano, con áreas de ciprés, y tupelo. 

Hidrología: Existe una red de corrientes perenes y ríos, la red es moderada en las zonas 

bajas. Existen pocos lagos naturales, pero numerosas reservas de agua de gran tamaño. 

Geomorfología: El relieve se compone de llanuras suaves. El terreno se compone de arenas 

limos y arcillas, con rocas metamórficas e ígneas, con presencia de roca caliza, pedernal y 

pizarra. 

Fauna: Los mamíferos que se distribuyen en la ecorregión son: venado cola blanca, oso negro, 

zorro gris, gato montés, conejo ardilla oriental, ardilla gris y campañol de pino. Las aves son 

representadas por pavo salvaje, cardenal septentrional, herrerillo bicolor o carbonero cresta 

negra, chipe encapuchado, garzas y garcetas. La herpetofauna de la zona se compone del 

cocodrilo americano, tortuga de caja del este, serpiente jarretera o culebra rayada, serpiente 

cabeza de cobre y el crótalo adamantino o cascabel diamantino. 

Uso de suelo-Actividades humanas: La región es un mosaico con cultivo de grano, pastura, 

maderables y cobertura forestal. Alberga grandes plantaciones de pino, en conjunto con zonas 

donde se cultiva algodón, maíz, soya, cebolla, papa dulce, melón y tabaco. 

Uvalde (Texas) 9.4.1: High Plains 

Clima: El clima es de estepa de media altura, más seco en la parte de las grandes planicies 

centrales al este, con marcados veranos calurosos e inviernos fríos. La temperatura media 

anual varía según la latitud, de 8°C en el norte a 17°C. 

Vegetación: La vegetación históricamente predominante es de pradera, hoy en día está 

altamente alterada y presenta una mezcla de diversos pastos. Las áreas al sur presentan 

robles, yucas, artemisa, arbustos y pastos cortos. 

Hidrología: La mayoría de las corrientes son intermitentes y efímeras. Hay pocos ríos que se 

originan al sur de las Rocallosas. La porción más sureña prácticamente no tiene corrientes de 

agua. El agua superficial de la zona se encuentra en numerosas pozas o playas efímeras que 

sirven como recarga del acuífero Ogallala. 

Geomorfología: El terreno se compone de planicies suaves y ligeramente irregulares. En la 

porción sur destaca una plataforma elevada conocida como Llano Estacado. Las elevaciones a 
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través de la región van de 725 a 2,035 m. Las rocas que componen la zona son areniscas, 

limonitas, lutitas y capas de caliche. Los suelos predominantes son molisol, alfisol, entisol y 

aridisol. 

Fauna: La fauna de la ecorregión está compuesta por visón, perritos de la pradera de cola 

negra, hurones de patas negras, lobo gris, puma, berrendo coyote, zorro, liebre, conejo de rabo 

blanco, águila real, así como numerosas aves acuáticas migratorias. 

Uso de suelo-Actividades humanas: La agricultura y pastoreo son los principales usos de 

suelo. Así mismo, se producen petróleo y gas en varias zonas de la región. 

Fuentes de Información 

• Wiken, Ed, Francisco Jiménez Nava, and Glenn Griffith. 2011. North American 
Terrestrial Ecoregions—Level III. Commission for Environmental Cooperation, Montreal, 
Canada. 

• Commission for Environmental Cooperation. 2009. Ecological Regions of North America 
(Vector digital data) Montréal, Québec, Canada. http://www.cec.org/naatlas/ 

 

 

Figura 40. Liberaciones al ambiente de algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × 
MON 88701 × MON 88913 en Estados Unidos (país de origen).  

http://www.cec.org/naatlas/
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V.b. Efectos de la liberación sobre la flora y fauna. 

El algodón biotecnológico MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 

expresa la proteína mCry51Aa2, que le confiere protección contra el daño por insectos 

hemípteros (Lygus lineolaris, Lygus hesperus) y tisanópteros (Frankliniella occidentalis, 

Frankliniella fusca); también expresa las proteínas Cry1Ac, Cry2Ab y Vip3A, que le confieren 

resistencia al ataque de insectos lepidópteros (Helicoverpa zea, Heliothis virescens, 

Pectinophora gossypiella, Spodoptera frugiperda y Spodoptera exigua); además, la expresión 

de las proteínas CP4 EPSPS, DMO y PAT le confieren tolerancia a los herbicidas glifosato, 

dicamba y glufosinato de amonio, respectivamente. 

Salvo las características de resistencia a hemípteros, tisanópteros y lepidópteros y tolerancia a 

los herbicidas glifosato, dicamba y glufosinato de amonio, ninguna otra característica se ha 

modificado como producto de la modificación genética del algodón MON 88702 × MON 15985 

× COT102 × MON 88701 × MON 88913 y no presenta cambios fenotípicos de significancia 

biológica comparado con algodón convencional (Ver sección III.e. Comparación de la 

expresión fenotípica del OGM respecto del organismo receptor, la cual incluya, ciclo 

biológico y cambios en la morfología básica, Págs. 182-183). 

Por otro lado, las proteínas citadas no tienen efecto sobre el metabolismo normal de la planta y 

no se espera que la expresión de las características acumuladas produzca efectos interactivos 

o sinérgicos porque involucran distintos mecanismos de acción. No se espera que las 

características de protección contra insectos y de tolerancia a herbicidas otorguen al algodón 

ventajas adaptativas en hábitats naturales, en condiciones naturales o dentro de un 

agroecosistema. La similitud de las características de las plantas MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913 con el algodón convencional nos permite concluir que no 

existen ventajas adaptativas o un mayor potencial de convertirse en plaga en los mencionados 

eventos como consecuencia de la modificación genética. 

Por todo lo anterior, es posible afirmar que, salvo por la resistencia a los insectos y tolerancia a 

herbicidas, el algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 es 

fenotípicamente igual que los algodones convencionales tanto en México como en otras 

regiones del mundo. 

Interacciones ambientales. 

Factores abióticos, daño por plagas y enfermedades 

En un estudio comparativo entre el algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 

88701 × MON 88913 y su control convencional, se evaluaron las respuestas a factores 

abióticos y daño por plagas y enfermedades que pudieran impactar su potencial de maleza 

(ANEXO 17. MSL0029298 Evaluación Fenotípica e Interacciones Stack USA 2016). Los 
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resultados de las observaciones sobre estresores abióticos como sequía, calor, estrés o viento 

indicaron que no hay diferencias biológicamente significativas entre el algodón MON 88702 × 

MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 y el control convencional, por lo tanto, 

ningún incremento en el potencial de maleza. Además, los datos de interacciones ambientales 

también indican que este algodón biotecnológico no confiere susceptibilidad o tolerancia de 

importancia biológica a enfermedades específicas o insectos plaga. Colectivamente, la 

información apoya la conclusión de que el algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × 

MON 88701 × MON 88913 no tiene un potencial de maleza aumentado en comparación con el 

algodón cultivado comercialmente. 

Organismos no blanco 

Se han realizado estudios en campo con los eventos MON 88702 (2015 y 2016), que expresa 

la proteína mCry51Aa2, y MON 15985 (1999), que expresa las proteínas Cry1Ac y Cry2Ab, 

para evaluar la abundancia de organismos no blanco (ONB), en comparación con el algodón 

convencional. Los resultados de los estudios indican que la presencia de las proteínas 

mCry51Aa2, Cry1Ac y Cry2Ab no afectó la abundancia de ONB asociados al algodón (Ver 

sección III.f. Declaración sobre la existencia de efectos sobre la diversidad biológica y el 

medio ambiente que puedan derivar de la liberación del OGM, Págs. 183-192). 

Se ha evaluado ampliamente la seguridad de las proteínas CP4 EPSPS, DMO y PAT, que no 

poseen capacidad insecticida, y se ha confirmado su historial de uso seguro. La proteína CP4 

EPSPS es similar a la proteína EPSPS nativa, que es ubicua en plantas y microorganismos en 

el ambiente. Por lo tanto, basados en esta historia de ocurrencia, no se espera que la proteína 

EPSPS posea actividad biológica hacia organismos no plaga. La proteína DMO comparte 

homología con una amplia variedad de oxigenasas presentes en bacterias y plantas 

prevalentes en el ambiente y consumidas, lo que establece que los animales y humanos están 

ampliamente expuestos a estos homólogos estructurales sin reportes de efectos adversos 

debidos a la proteína. La proteína PAT expresada en el evento MON 88701 es idéntica a la 

proteína nativa producida en la bacteria S. hygroscopicus y es análoga a las proteínas PAT en 

productos tolerantes a glufosinato de varios cultivos disponibles comercialmente como algodón, 

maíz, soya y canola. Se ha evaluado ampliamente la seguridad de la proteína PAT presente en 

cultivos derivados de biotecnología (ILSI-CERA, 2011) y en 1997 se extendió una exención de 

tolerancia para las proteínas PAT por la EPA (1997). Esta exención se basó en la evaluación 

de riesgo que incluyó digestión rápida en fluidos gástricos simulados, falta de homología 

significativa a toxinas y alérgenos conocidos, y falta de toxicidad un estudio de alimentación 

aguda oral (Ver sección III.f. Declaración sobre la existencia de efectos sobre la diversidad 

biológica y el medio ambiente que puedan derivar de la liberación del OGM, Págs. 183-

192). 
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Potencial de Maleza. 

El algodón no está incluido en las referencias más importantes sobre malezas (Crockett, 1977; 

Holm et al., 1997). No se considera que el algodón tenga características de maleza y no posee 

atributos comúnmente asociados con malezas, como larga persistencia en suelo, la habilidad 

de invadir y volverse especie dominante en ambientes nuevos o diversos, o la habilidad de 

competir exitosamente con vegetación nativa. Baker (1965) desarrolló un consenso general 

respecto a los rasgos comunes de malezas: ciclo anual, alta producción de semillas, alto 

porcentaje de germinación y poca dormancia, varias generaciones por año, gran capacidad de 

dispersión y extrema susceptibilidad a un herbicida en particular. El algodón no posee estas 

características de maleza y se define tradicionalmente como un cultivo que se autopoliniza 

(Niles y Feaster, 1984). 

Se reconoce que, en algunos sistemas agrícolas, el algodón puede ser planta voluntaria en un 

cultivo siguiente al que se rota. Sin embargo, las plantas voluntarias son controladas fácilmente 

a través de labranza o el uso de herbicidas apropiados (Alford et al., 2002; Murdock et al., 

2002; Roberts et al., 2002). 

No se espera que las características de protección contra insectos y de tolerancia a los 

herbicidas glifosato, dicamba y glufosinato otorguen al algodón ventajas adaptativas en hábitats 

naturales, en condiciones naturales o dentro de un agroecosistema. La similitud de las 

características de las plantas biotecnológicas de los diferentes eventos individuales utilizados 

para obtener algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 en 

comparación con el algodón convencional, se ha ratificado en ensayos de campo 

experimentales y programas comerciales donde se han autorizado, lo que nos permite concluir 

que no existen ventajas adaptativas o un mayor potencial de convertirse en plaga en este 

evento como consecuencia de la modificación genética. 

Debido a lo anterior, el algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 

88913 no es considerado como una maleza y no representa un riesgo de convertirse en maleza 

más allá de lo que representarían los algodones convencionales. 

Flujo de polen. 

En la sección III.h. Existencia potencial de flujo génico del OGM a especies relacionadas 

(Págs. 193-195), se comenta lo relacionado con el flujo de genes mediado por polen y el 

proceso de introgresión en algodón. Además, en esa misma sección y en la sección I.c. 

Existencia de especies sexualmente compatibles (Págs. 49-53), se revisa lo relacionado a 

la posibilidad de entrecruzamiento entre el algodón cultivado tetraploide (G. hirsutum) con otras 

especies tetraploides en México y también con las especies diploides del género Gossypium. 

  



INFORMACIÓN CONFIDENCIAL PROPIEDAD DE MONSANTO. 
SOLICITUD DE PERMISO DE LIBERACIÓN AL AMBIENTE EN ETAPA EXPERIMENTAL. 
ALGODÓN MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913. 
REGIÓN AGRÍCOLA DE TAMAULIPAS NORTE (Ecorregión 9.5.1.2 Planicie Costera Tamaulipeca con vegetación 
xerófila o sin vegetación aparente). 
CICLO PRIMAVERA – VERANO 2024. 

DEPARTAMENTO DE ASUNTOS REGULATORIOS 

 

Página 214 de 223 
 

 

Dadas las características biológicas del algodón, cuyo polen es pesado y con la información 

que confirma que la polinización cruzada disminuye a medida que las plantas receptoras se 

alejan de la fuente de polen (menos de 1% a 7 m de distancia) (Umbeck et al., 1991), 

combinada con la ausencia de especies tetraploides sexualmente compatibles con el algodón 

cultivado, concluimos que la posibilidad de flujo de genes mediado por polen es mínima y la 

posibilidad de introgresión es insignificante. 

 

 

 

V.c. Estudio de los posibles riesgos de la liberación de los OGMs 

presentado en el país de origen (descripción de las medidas y 

procedimientos de monitoreo de bioseguridad). 

Evaluación de riesgo 

La evaluación del riesgo es un proceso por el cual se evalúa el potencial de que se produzca 

un efecto perjudicial o peligroso contra la probabilidad de que dicho efecto se produzca 

realmente. Como tal, el riesgo tiene dos elementos claros: el peligro (o el daño) y la exposición 

(o la probabilidad de que ocurra el daño) cada uno de los cuales se caracteriza por separado 

antes de su integración en forma de estimación de riesgo. Si no existe ningún daño ni 

exposición significativa, el riesgo puede ser estimado como "insignificante". Si se identifica 

tanto el daño como la exposición, el riesgo se calcula considerando el peligro en el contexto de 

la exposición. Antes de emprender una evaluación de riesgo ambiental (ERA, por sus siglas en 

inglés) para un cultivo GM, es crítico comprender el potencial de ocurrencia de efectos 

perjudiciales científicamente razonables con base en nuestro conocimiento del cultivo, el rasgo 

que se introdujo, el medio ambiente receptor probable y las interacciones potenciales entre 

éstos. Para la identificación y la evaluación de riesgos ambientales de una planta 

genéticamente modificada, la estrategia de evaluación de riesgo procura establecer primero 

cuán diferente es la planta genéticamente modificada comparada con su contraparte 

convencional. Cuando se lleva a cabo en forma correcta, este enfoque permite al evaluador 

enfocarse sólo en las diferencias relevantes, aquellas que tienen un potencial razonable de 

afectar significativamente procesos ecológicos importantes, alterar la capacidad invasiva de la 

planta (potencial de maleza) o producir un impacto sobre organismos no blanco. Los datos de 

evaluación comparativa permiten que la evaluación del riesgo se concentre en los aspectos 

donde el medio ambiente receptor probable podría sufrir un impacto significativo. Por 

consiguiente, se realizan experimentos detallados de evaluación de riesgo sobre esas 

diferencias significativas. 

El algodón es un cultivo con una larga historia de utilización a nivel mundial y sus derivados, 

incluyendo fracciones procesadas, también tienen un largo historial de uso seguro y consumo. 
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El algodón se cultiva actualmente en siete estados del país y en cerca de 80 países a nivel 

mundial. En 2021 se reportó la siembra de 160,253.22 hectáreas de algodón en México, lo que 

permitió una producción de fibra de algodón equivalente a ~14,865 millones de pesos (SIAP, 

2023). 

Nuestro país es centro de origen y diversidad genética del algodón (Wendel et al., 1992). Esta 

especie ha sido cultivada en México desde su domesticación, donde los restos arqueológicos 

más conocidos de algodón domesticado datan de aproximadamente 5,500-4,300 años antes 

del presente (A.P.) en la región central de México (ver sección I.g. Referencia documental 

sobre origen y diversificación del organismo receptor, Págs. 56-61). 

Las especies relacionadas con el algodón cultivado tetraploide (G. hirsutum) se describen en la 

sección I.b. Especies relacionadas con el OGM y distribución de éstas en México (Págs. 

46-49). Aunque en México se han documentado varias especies diploides pertenecientes al 

género Gossypium, éstas son sexualmente incompatibles con el algodón cultivado, que es 

tetraploide. Además del algodón Gossypium hirsutum, se han descrito otras cuatro especies de 

algodones tetraploides que sí son sexualmente compatibles, pero no se encuentran en México. 

En la cercanía de los predios propuestos para la liberación experimental del algodón MON 

88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 no se localiza ninguna especie 

perteneciente al género Gossypium. En esta región solo se ha encontrado una colecta de la 

especie G. hirsutum en la base de datos de CONABIO, que se localiza a más de 10 km de los 

predios de evaluación (ver sección I.c. Existencia de especies sexualmente compatibles, 

Págs. 49-53). 

Por otro lado, aunque el cruzamiento natural es posible entre plantas de algodón, éste es 

normalmente considerado un cultivo que se autopoliniza (Niles y Feaster, 1984) dado que el 

polen es pesado y pegajoso, y su dispersión por el viento es muy limitada. La literatura sobre el 

algodón muestra que la frecuencia de polinización cruzada disminuye al aumentar la distancia 

de la planta a la fuente de polen (McGregor, 1976; Llewellyn y Fitt, 1996; Umbeck et al., 1991). 

Por lo anterior, la transferencia de polen de MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 

88701 × MON 88913 a otros algodones se considera insignificante (ver sección III.h. 

Existencia potencial de flujo génico del OGM a especies relacionadas, Págs. 193-195). 

El algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 no presenta 

cambios fenotípicos de significancia biológica comparado con el algodón convencional. Salvo 

por la protección contra insectos plaga objetivo y la tolerancia a herbicidas, el algodón MON 

88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 es fenotípicamente igual que los 

algodones convencionales tanto en México como en otras regiones del mundo (ver secciones 

III.d. Identificación de cualquier característica física y fenotípica nueva relacionada con el 

OGM que pueda tener efectos adversos sobre la diversidad biológica y el medio 
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ambiente receptor del OGM (181-182) y III.e. Comparación de la expresión fenotípica del 

OGM respecto del organismo receptor, la cual incluya, ciclo biológico y cambios en la 

morfología básica, Págs. 182-183). 

En la evaluación de la respuesta a factores abióticos y daño por plagas y enfermedades que 

pudieran impactar el potencial de maleza del algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × 

MON 88701 × MON 88913, los resultados indicaron que no hay diferencias con el control 

convencional para estresores abióticos. los datos de interacciones ambientales también indican 

que este algodón biotecnológico no confiere susceptibilidad o tolerancia de importancia 

biológica a enfermedades específicas o insectos plaga. Colectivamente, la información apoya la 

conclusión de que el algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 

88913 no tiene un potencial de maleza aumentado en comparación con el algodón cultivado 

comercialmente (ver sección V.b. Efectos de la liberación sobre la flora y la fauna, Págs. 

211-214). 

De igual manera, en las evaluaciones de la abundancia de organismos no blanco en algodones 

biotecnológicos (expresando las proteínas mCry51Aa2, Cry1Ac y Cry2Ab) y convencional, 

realizados en Estados Unidos, los resultados indicaron que no hay efectos adversos a 

comunidades de artrópodos tras la exposición significativa en campo a las proteínas 

biotecnológicas (ANEXOS 18 y 19). 

Por otro lado, las proteínas que confieren tolerancia a herbicidas (CP4 EPSPS, DMO y PAT) no 

poseen capacidad insecticida y han sido evaluadas en numerosos estudios. El consenso 

establece que son proteínas cosmopolitas comunes en el ambiente y que no representan un 

riesgo de daños a la salud humana o al ambiente (ver sección III.f. Declaración sobre la 

existencia de efectos sobre la diversidad biológica y el medio ambiente que puedan 

derivar de la liberación del OGM, Págs. 183-192). 

El algodón no exhibe características de maleza y tampoco invade ecosistemas establecidos o 

se cruza con parientes silvestres que son malezas. No posee ninguno de los atributos 

comúnmente asociados con malezas, como larga persistencia de semilla en el suelo, habilidad 

de dispersión, invasión o de volverse una especie dominante en ambientes diversos y de 

competir exitosamente con la vegetación nativa. 

No se espera que las características de protección contra insectos y de tolerancia a herbicidas 

otorguen al algodón ventajas adaptativas en hábitats naturales, en condiciones naturales o 

dentro de un agroecosistema. 
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V.d. En caso de que el promovente lo considere adecuado. Otros estudios 

o consideraciones en los que se analicen tanto la contribución del OGM a 

la solución de problemas ambientales, sociales, productivos o de otra 

índole. 

En los ANEXOS 4-25 y 36 se discuten estudios muy completos acerca del evento MON 88702 

× MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 o de los eventos individuales a partir de 

los cuales se generó, relacionados con su caracterización y seguridad. Además, los estudios 

costo-beneficio realizados en los programas experimentales y pilotos en las regiones 

algodoneras del norte de México con algodón biotecnológico conteniendo tecnologías 

anteriores, han demostrado el beneficio económico producto de la diferencia en rendimiento y 

ahorros en aplicaciones de insecticidas, herbicidas y actividades culturales. 

 

V.e. En caso de importación, copia legalizada o apostillada de las 

autorizaciones o documentación oficial que acredite que el OGM está 

permitido conforme a la legislación del país de origen. 

A continuación, se presenta la documentación que acredita que el OGM está permitido en el 

país de origen para su liberación al ambiente: 

a) Permiso de uso experimental expedido por la EPA para el evento MON 88702 el 30 de 

enero de 2019 (Autorización experimental equivalente al Permiso de Liberación al 

Ambiente en Etapa Experimental en México) (ANEXO 27. Autorización Experimental 

MON 88702 EPA). 

b) Desregulación del algodón Bollgard®II (MON-15985-7 x MON-88913-8) por parte de la 

Agencia de Protección Ambiental de los Estados Unidos (EPA, por sus siglas en inglés) 

el 8 de septiembre de 2008 (ANEXO 28. Bollgard®II EPA). 

c) Desregulación del algodón Bollgard®II (MON-15985-7 x MON-88913-8) por parte de la 

Administración de Alimentos y Medicamentos de los Estados Unidos (FDA, por sus 

siglas en inglés) del 8 de septiembre de 2008 (ANEXO 29. Bollgard®II FDA). 

d) Desregulación del algodón Bollgard®II (MON-15985-7 x MON-88913-8) por parte del 

Departamento de Agricultura de Estados Unidos (USDA, por sus siglas en inglés) del 8 

de septiembre de 2008 (ANEXO 30. Bollgard®II USDA). 

e) Desregulación del algodón Solución Faena Flex® (MON-88913-8) por parte de la 

Administración de Alimentos y Medicamentos de los Estados Unidos (FDA, por sus 

siglas en inglés) del 8 de septiembre de 2008 (ANEXO 31. Solución Faena Flex® 

FDA). 
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f) Desregulación del algodón Solución Faena Flex® (MON-88913-8) por parte del 

Departamento de Agricultura de Estados Unidos (USDA, por sus siglas en inglés) del 8 

de septiembre de 2008 (ANEXO 32. Solución Faena Flex® USDA). 

g) Desregulación del algodón DGT® (MON-887Ø1-3) por parte de la Administración de 

Alimentos y Medicamentos de los Estados Unidos (FDA, por sus siglas en inglés) del 24 

de abril de 2013 (ANEXO 33. DGT FDA). 

h) Desregulación del algodón DGT® (MON-887Ø1-3) por parte del Departamento de 

Agricultura de Estados Unidos (USDA, por sus siglas en inglés) del 12 de enero de 2015 

(ANEXO 34. DGT USDA). 

 

Para las desregulaciones de la USDA, FDA y EPA de Estados Unidos sobre el evento 

COT102, consultar la información del evento COT102 entregada por Syngenta en el 

paquete regulatorio para resolver la solicitud experimental de algodón MON 88702 × 

MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 de Monsanto. 

 

 

VI. CONSIDERACIONES SOBRE LOS RIESGOS DE LAS 

ALTERNATIVAS TECNOLÓGICAS CON QUE SE CUENTE 

PARA CONTENDER CON EL PROBLEMA PARA EL CUAL SE 

CONSTRUYÓ EL OGM, EN CASO DE QUE TALES 

ALTERNATIVAS EXISTAN. 
 

Monsanto ha desarrollado el algodón con eventos apilados MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913. Este evento apilado se obtuvo mediante cruza 

convencional a partir de los eventos individuales MON 88702, Bollgard®III [que es un evento 

apilado por cruza mendeliana que se compone de los eventos Bollgard®II, MON 15985, y 

COT102], Solución Faena Flex® (MON 88913) y DGT® (MON 88701). 

Este evento expresa siete proteínas biotecnológicas, una lo protege contra el daño por insectos 

hemípteros y tisanópteros plaga objetivo (mCry51Aa2), tres para control de insectos 

lepidópteros plaga objetivo (Vip3A, Cry1Ac y Cry2Ab) y tres que le confieren tolerancia a los 

herbicidas glifosato (CP4 EPSPS), dicamba (DMO) y glufosinato (PAT), respectivamente. 

El algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 ofrece a los 

agricultores alternativas adicionales para aumentar la eficiencia del control de maleza y del 

control de plagas objetivo en el cultivo de algodón. Hablando en general, MON 88702 × MON 

15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 no requiere cambios en las prácticas 

agronómicas, sin embargo, se esperan cambios específicos en las prácticas respecto a las 
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características de protección contra insectos plaga y tolerancia a los herbicidas glifosato, 

dicamba y glufosinato. Estas características proveen los beneficios del producto. Los mayores 

beneficios del uso de la tecnología MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 

88913 para los productores son: 

I. Control de un amplio espectro de especies de maleza: los herbicidas glifosato, 

dicamba y glufosinato de amonio controlan de manera eficiente y segura la maleza de hojas 

anchas y gramíneas, incluso las especies resistentes a otros herbicidas. 

II. Mayor flexibilidad para el control de maleza: en los cultivos tolerantes a 

herbicidas, éstos son aplicados sobre la maleza después de la emergencia del cultivo. Las 

aplicaciones son necesarias sólo cuando la infestación de maleza alcanza niveles de daño 

económico, pudiendo reducir la productividad y la calidad del producto. 

III. Alta compatibilidad con técnicas de conservación de suelo: los beneficios del 

barbecho, preparación conservacionista de suelo, como plantío directo, incluyen la mejora de la 

calidad del suelo, el aumento de la infiltración de agua, la reducción de la erosión y de 

sedimentos en las fuentes de agua, la reducción de la perdida de nutrientes y pesticidas para 

las aguas de superficie, la mejora del hábitat para la vida silvestre, la mejora de la retención de 

carbono en el suelo, la reducción del uso de combustible y la utilización de prácticas agrícolas 

más sustentables. 

IV. Uso de un herbicida con bajo riesgo para la salud humana: en las condiciones 

de uso de los productos registrados y en las recomendaciones técnicas, el glifosato no causa 

efectos adversos sobre la salud humana. 

V. Disminución de los costos para el control de maleza: el costo del control 

realizado con glifosato, dicamba y glufosinato es competitivo en relación con el costo de 

opciones alternativas de control, especialmente en función de la gran eficacia del control de 

maleza. Tanto grandes como pequeños productores se benefician de esta tecnología de 

manera semejante. 

VI. Reducción de la necesidad de pulverizar insecticidas convencionales para el 

control de las principales plagas de algodón, como Heliothis virescens, Pectinophora 

gossypiella y Helicoverpa zea y otros insectos del orden Lepidoptera, además de los insectos 

hemípteros y tisanópteros como chinche lygus y thrips. A través de la expresión de las 

proteínas mCry51Aa2, Cry1Ac, Cry2Ab y Vip3A, los algodones MON 88702 × MON 15985 × 

COT102 × MON 88701 × MON 88913 controlan los daños causados por estos insectos a lo 

largo de la temporada y proporciona un mayor rendimiento con un menor número de 

aplicaciones de insecticidas de amplio espectro. 

VII. Una menor exposición a los insecticidas reduce el riesgo para la salud humana. 

Disminución de los costos para el control de plagas blanco: el costo del control realizado con la 

reducción en el uso de insecticidas en relación con el costo de opciones alternativas de control. 

Tanto como pequeños productores se benefician de esta tecnología de manera semejante. 
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Los resultados en países donde el algodón biotecnológico es producido por pequeños 

productores demuestran que estas tecnologías traen beneficios tanto para los pequeños 

agricultores, con producción menos sofisticada, como también para los grandes agricultores, 

que practican una producción técnicamente más avanzada. 

Las alternativas al uso de los eventos biotecnológicos de Monsanto son el uso de 

insecticidas y herbicidas alternos con el impacto al ambiente que esto supone. 

 

VII. NÚMERO DE AUTORIZACIÓN EXPEDIDA POR SALUD 

CUANDO EL OGM TENGA FINALIDADES DE SALUD PÚBLICA 

O BIORREMEDIACIÓN. 
 

Se anexa la Autorización emitida por la COFEPRIS (Secretaría de Salud) para el evento 

algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 (ANEXO 35. 

Autorización COFEPRIS Algodón Lygus Stack). 

 

VIII. LA PROPUESTA DE LA VIGENCIA PARA EL PERMISO Y LOS 

ELEMENTOS EMPLEADOS PARA DETERMINARLA 
 

La presente Solicitud de Permiso de Liberación al Ambiente en ETAPA EXPERIMENTAL para 

el organismo genéticamente modificado algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 

88701 × MON 88913, contempla el ciclo agrícola Primavera – Verano de 2024 en la ecorregión 

nivel IV descrita en el punto II. IDENTIFICACIÓN DE LA ZONA DONDE SE PRETENDA LIBERAR 

EL OGM, que se localiza en la región de Tamaulipas Norte. 
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A. La cantidad de semilla a movilizar (importar), la ruta, las 

medidas de bioseguridad y condiciones de manejo durante el 

transporte 
 

Para realizar el Protocolo 1 (ANEXO 1) se solicitan 0.2 ha totales y 5.6 kg de semilla de 

algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 (Con esta 

superficie y semilla se sembrarán un máximo de 4 predios de evaluación). 

Para realizar el Protocolo 2 (ANEXO 2) se solicitan 0.8 ha totales y 24.64 kg de semilla de 

algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 (Con esta 

superficie y semilla se sembrarán un máximo de 4 predios de evaluación). 

En total se sembrará 1 hectárea de algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 

88701 × MON 88913 con 30.24 kg de semilla (0.25 ha y 7.56 kg de semilla por cada predio). 

 

 

Ruta de movilización 

 

Monsanto importará la semilla de algodón biotecnológico MON 88702 × MON 15985 × COT102 

× MON 88701 × MON 88913 de Estados Unidos de América de acuerdo con la cantidad 

especificada en el permiso correspondiente y se almacenará en el almacén para semilla 

regulada de Monsanto en Los Mochis, Sinaloa. De esta localidad se moverá la semilla a los 

sitios experimentales localizados en Tamaulipas Norte. 

 

Lugar de origen de la semilla: 

 

Delta & Pine Land 
100 Main St., Scott, 
MS 38772 

Delta & Pine Land 
Highway 70 Aiken, TX 
79221 

Delta & Pine Land 
15790 S. Highway 87 
Eloy, AZ 85231 

Delta & Pine Land Co. 
610 2nd Street 
Indianola, MS 38751 
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Destinos intermedios: 

 

Agencias aduanales. 

 
No. ADUANA DIRECCIÓN MUNICIPIO LATITUD LONGITUD LATITUD LONGITUD 

1 GUADALAJARA 

Aeropuerto Internacional 
Miguel Hidalgo. Municipio de 
Tlajomulco de Zúñiga. 
Guadalajara, Jalisco. C.P. 
45659. 

Tlajomulco 
de Zúñiga 

20º 31’ 28.98’’ -103º 17’ 58.76’’ 20.524717 -103.299656 

2 TOLUCA 

Boulevard Miguel Alemán 
Valdés esq. Agustín Millán. 
Col. San Pedro Totoltepec, 
Toluca, Edo. de México. 
C.P.50200. 

Toluca 19º 20’ 15.9’’ -99º 34’ 16.6’’ 27.337750 -99.571278 

3 

NUEVO 
LAREDO 

Carretera Nuevo Laredo-
Piedras Negras Km. 12.5. 
Puente Internacional de 
Comercio Mundial Nuevo 
Laredo III. 

Nuevo 
Laredo 

27º 35’ 42.67’’ -99º 32’ 41.42’’ 27.595186 -99.544839 

4 

Puente internacional 2 
“Juárez-Lincoln”. Av. Leandro 
Valle y 15 de junio, Plataforma 
Fiscal, Sector Centro, Nuevo 
Laredo, Tamaulipas. C.P. 
88000. 

Nuevo 
Laredo 

    

5 MATAMOROS 

Acción Cívica y División del 
norte s/n. Col. Doctores. 
Matamoros, Tamaulipas. C.P. 
87430. 
Tel: 01 868 811 0101, 811 
0130. 

Matamoros 25º 52’ 47’’ -97º 30’ 15’’ 25.879722 -97.504167 

6 NOGALES 

Puerto Fronterizo Nogales III. 
Nuevo Corredor Fiscal Km. 12. 
Nogales, Sonora. C.P.84000. 
Teléfono: 01 631 311 0301; 
311 0302. 

Nogales 31º 19’ 7’’ -110º 56’ 45’’ 31.318611 -110.945833 

7 CD. JUÁREZ 

Sección Aduanera del Puente 
Internacional Zaragoza Isleta 
s/n. Col. Waterfil, Cd. Juárez, 
Chihuahua. 

Juárez 31° 40’ 16.87’' 106° 20' 02.34" 31.6713528 -106.3339833 

8 
CD. DE 

MÉXICO 

Aduana de Aeropuerto 
Internacional de México. Av. 
602 No.161. Col. San Juan de 
Aragón, México, D.F. C.P. 
15620. 

Distrito 
Federal 

19º 26’ 38.29 -99º 04’ 27.74’’ 19.4439694 -99.07437222 

9 MEXICALI 

Organización Aduanal 
Martínez. Blvd. Abelardo L. 
Rodríguez. Col. Alamitos s/n. 
C.P. 21210. 
Teléfono: 01 686 551 5211. 

Mexicali 32º 39’ 31.34’’ -115º 22’ 32.79’’ 32.6587056 -115.375775 

10 MANZANILLO 
Blvd. Miguel de la Madrid s/n. 
Edificio Centro Integral de 
Gestiones Portuarias. Col.  

Manzanillo 19º 04’ 33.16’’ -104º 17’ 09.77’’ 19.07587778 -104.2860472 

11 VERACRUZ 

Aduana de Veracruz. Km. 3.5 
Carretera San Juan de Ulúa 
Interior del Recinto Fiscal Zona 
Centro. Veracruz, Veracruz. 
C.P. 91700. 

Veracruz     

 

Almacén 
 

Monsanto. 

Almacén de semilla regulada en Planta Asgrow en Los Mochis, Sinaloa. 

Dirección: Carretera Internacional Km 1616, Los Mochis, Sinaloa.  
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B. El diseño experimental que se llevará a cabo durante la 

liberación en fase experimental. 
 

Los protocolos que se implementarán durante las evaluaciones experimentales de algodón 

MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 en Tamaulipas Norte son 

los siguientes: 

Protocolo 1: Caracterización Agronómica y Fenotípica e Interacciones Ambientales del 

Algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 en Etapa 

Experimental en Localidades de México en 2024 (ANEXO 1). 

Diseño experimental: Bloques completos al azar con cuatro repeticiones. Se utilizarán 

el algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 como 

material de prueba, su control convencional (variedad DP 393) y cuatro referencias 

convencionales comerciales. 

Protocolo 2: Eficacia biológica y abundancia de organismos no blanco en el algodón MON 

88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913 en Etapa Experimental en 

Localidades de México en 2024 (ANEXO 2). 

Diseño experimental: Bloques completos al azar con cuatro repeticiones. Se utilizarán 

tres tratamientos: 

 

1) Algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × MON 88913, sin 

aplicaciones de insecticidas contra las plagas objetivo, 

 

2) Control convencional (variedad DP 393), sin aplicaciones de insecticidas contra las 

plagas objetivo del algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × 

MON 88913 y, 

 

3) Control convencional (variedad DP 393) con aplicaciones de insecticidas contra las 

plagas objetivo del algodón MON 88702 × MON 15985 × COT102 × MON 88701 × 

MON 88913. 


