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SUMMARY 

Background. DNA extraction from plant species with high levels of secondary metabolites poses a major technical 

challenge, particularly in the genus Bursera, where substances such as tannins, terpenes, and resins compromise DNA 

purity and integrity. This limits genomic and conservation research in endemic Mexican species. Objective. To 

develop and standardize a CTAB-based DNA extraction protocol tailored to the chemical properties of Bursera linanoe 

and to compare its performance with widely used commercial kits. Methodology. Three commercial kits and two 

CTAB-based protocols (Doyle & Doyle and Saghai-Maroof) were tested using leaf tissue from Bursera linanoe. DNA 

yield, purity (A260/280 and A260/230), and integrity were assessed via spectrophotometry and agarose gel 

electrophoresis. Results. The optimized CTAB protocol yielded high-quality DNA (average 310.56 ng µL-1), with 

purity ratios in the optimal range for molecular applications. In contrast, commercial kits yielded low DNA 

concentrations or failed to recover detectable material, highlighting their inefficiency in tissues rich in secondary 

metabolites. Implications. The observed variability and DNA absence in some samples emphasize the need to tailor 

extraction protocols to the specific chemistry of plant tissues. The optimized method offers a valuable approach for 

similar species and supports future genomic and conservation studies. Conclusion. The modified CTAB protocol 

outperforms commercial methods for DNA extraction in Bursera linanoe. 

Key words: linaloe; DNA extraction; CTAB protocol; secondary metabolites; DNA quality; plant genomics. 

 

RESUMEN 

Antecedentes. La extracción de ADN en especies vegetales con altos niveles de compuestos secundarios representa 

un reto técnico, especialmente en géneros como Bursera, donde metabolitos como terpenos interfieren con la pureza e 

integridad del ADN. Esta dificultad limita el avance de estudios genómicos y de conservación en especies endémicas 

mexicanas. Objetivo. Desarrollar y estandarizar un protocolo de extracción de ADN basado en CTAB, adaptado a las 

características de Bursera linanoe y compararlo con métodos comerciales. Metodología. Se evaluaron tres kits 

comerciales y dos variantes del protocolo CTAB (modificado y Saghai-Maroof). Se compararon la concentración, 

pureza (A260/280 y A260/230) e integridad del ADN mediante espectrofotometría y electroforesis en gel de agarosa. 

Resultados. El protocolo CTAB optimizado produjo ADN de alta calidad (310.56 ng µL-1 en promedio). En contraste, 

con los kits comerciales se obtuvo ADN de baja concentración, lo que indica su limitada eficacia frente a metabolitos 

secundarios complejos. Implicaciones. La variabilidad en los resultados y la ausencia de ADN en algunas muestras 

subrayan la importancia de adaptar los protocolos a las características químicas del tejido vegetal. El protocolo 

optimizado puede aplicarse a otras especies con perfiles similares y es clave para futuras investigaciones genómicas y 
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de conservación. Conclusión. El protocolo CTAB modificado es más eficiente que los métodos comerciales para la 

extracción de ADN en Bursera linanoe.  

Palabras clave: lináloe; protocolo CTAB; compuestos secundarios; calidad de ADN; genómica vegetal. 

 

 

INTRODUCCIÓN 

 

La extracción de ADN de alta calidad es un paso 

fundamental en estudios genómicos, filogenéticos y de 

conservación. Sin embargo, este proceso puede verse 

significativamente complicado en especies no 

convencionales que presentan altas concentraciones de 

compuestos secundarios, como fenoles, taninos, 

polisacáridos y otros metabolitos que interfieren con la 

purificación del material genético (Khan et al. 2014; 

Porebski et al., 1997). Estos compuestos no solo 

inhiben las enzimas utilizadas en aplicaciones 

posteriores, como PCR, sino que también pueden 

degradar el ADN o precipitar con él, reduciendo su 

calidad y rendimiento (Abdel-Latif and Osman, 2017).  

 

Estas dificultades adquieren relevancia en estudios de 

microbiomas asociados a plantas resinosas, donde la 

calidad del ADN extraído determina la eficiencia en la 

amplificación de marcadores, la cual es fundamental 

para la caracterización de comunidades microbianas 

(Fierer et al., 2005). En este contexto, la presencia de 

metabolitos secundarios durante la extracción puede 

interferir con la obtención de perfiles microbianos 

representativos, sesgando las estimaciones de 

diversidad o incluso imposibilitando el análisis 

molecular (Sagova-Mareckova et al., 2008; Delmont et 

al., 2011).  

 

Aunque los kits comerciales de extracción de ADN son 

ampliamente utilizados por su rapidez y 

estandarización, su eficacia puede verse limitada en 

especies como las del género Bursera, las cuales 

presentan altos niveles de metabolitos secundarios y 

lípidos, tales como terpenos, flavonoides, ácidos 

fenólicos y compuestos resinosos (Gigliarelli et al. 

2015; Guevara-Fefer et al., 2017, Sánchez-Monroy et 

al., 2020; Antúnez-Mojica et al., 2021; Infante-

Rodríguez et al., 2022). Los kits no están diseñados 

para manejar eficientemente las sustancias complejas 

presentes en este tipo de tejidos, lo que resulta en bajos 

rendimientos y ADN de menor calidad (Štorchová et 

al., 2000). 

 

Ante esta problemática, el método de CTAB (bromuro 

de cetiltrimetilamonio) surge como una alternativa 

robusta y adaptable para la extracción de ADN en 

especies con altos contenidos de fenoles y otros 

metabolitos secundarios (Doyle and Doyle, 1987; 

Murray and Thompson, 1980). A diferencia de los kits 

comerciales, este protocolo puede ajustarse para 

abordar las particularidades de cada especie, por 

ejemplo, mediante la modificación de la concentración 

de CTAB, la adición de agentes reductores como el β-

mercaptoetanol para neutralizar los fenoles, o el uso de 

pasos adicionales de purificación (Porebski et al., 

1997). Estas adaptaciones permiten obtener ADN de 

alta calidad, libre de inhibidores, y pueden ser 

adecuadas para aplicaciones moleculares avanzadas, 

como la secuenciación de siguiente generación. 

 

En México, el género Bursera representa un grupo de 

gran interés ecológico, evolutivo y cultural. Conocidos 

comúnmente como "árboles de copal" o "cuajiotes", 

las especies de este género son endémicas y 

desempeñan un papel crucial en los ecosistemas 

locales (Becerra, 2005; Rzedowski and Kruse, 1979). 

Además, muchas especies de Bursera producen resinas 

ricas en terpenos y otros metabolitos (Becerra et al., 

2009), lo que las convierte en un modelo desafiante 

para la extracción de ADN. A pesar de su importancia, 

los estudios genómicos en este grupo han sido 

limitados, en parte debido a la falta de protocolos 

eficientes para la obtención de material genético de 

calidad. 

 

La optimización de un protocolo de extracción de 

ADN en Bursera permitirá obtener material genético 

adecuado para aplicaciones moleculares como PCR y 

secuenciación de nueva generación, contribuyendo al 

avance en el conocimiento de este género. En este 

sentido, el desarrollo de metodologías eficientes no 

solo favorece la investigación básica, sino que también 

aporta herramientas para la conservación y 

aprovechamiento sostenible de estos recursos 

biológicos, fundamentales para la biodiversidad 

mexicana (Sarukhán et al., 2017; Mastretta-Yanes et 

al., 2019).  

 

Por lo tanto, este trabajo tiene como objetivo 

desarrollar y estandarizar un protocolo de extracción 

de ADN basado en CTAB, adaptado a las 

particularidades de las especies de Bursera, 

considerando la presencia de compuestos interferentes 

y las características específicas de sus tejidos.  

 

MATERIALES Y MÉTODOS 

 

Extracción de ADN 

 

Métodos kits comerciales 

 

Para la extracción de ADN de tejido foliar de linaloe 

se utilizaron tres kits comerciales: Wizard Genomic 

DNA Purification System (Promega), Quick-DNA™ 

F/B y Quick-DNA™ Plus (ambos de Zymo Research). 
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Las extracciones se realizaron siguiendo las 

instrucciones del fabricante. Se seleccionaron estos 

protocolos para su comparación frente al método de 

Saghai-Maroof et al. (1984) y una versión optimizada 

de CTAB basada en el protocolo de Doyle y Doyle 

(1987). Esta selección tuvo como objetivo contrastar el 

rendimiento de los métodos comerciales frente a 

protocolos clásicos optimizados. 

 

Para la extracción de ADN se utilizaron 50 mg de 

tejido foliar, los cuales fueron pulverizadas con 

nitrógeno líquido. Posteriormente, se añadieron 1 ml 

de buffer de extracción compuesto con Tris-HCl 150 

mM (pH 7.5), NaCl 1.5 M, EDTA 25 mM (pH 8.0), 

CTAB 3.5 % (p/v) y -Mercaptoetanol 0.03 %. La 

mezcla se agitó en vórtex y se incubó a 65 °C durante 

90 minutos.  

 

Método CTAB optimizado 

  

Se realizaron algunas modificaciones para obtener el 

protocolo más adecuado a la especie de interés (Figura 

1).  

 

A continuación se describen los pasos a seguir:  

 

1. Colocar 50 mg de tejido molido y homogenizado 

en un microtubo Eppendorf de polipropileno de 

base cónica de 2 ml.  

 

2. Añadir 1 ml de solución de lisis, mezclar 5 s en 

vórtex y enseguida colocar 3 l de -

mercaptoetanol y volver a mezclar de la misma 

manera.  

 

3. Incubar los tubos en un termobloque (Select Bio 

Products) durante 90 minutos a 65 °C. Cada 10 

minutos, colocar los tubos en un agitador vortex 

(Benchmark). 

 

4. Retirar los tubos de la incubación. Enfriar las 

muestras a temperatura ambiente durante 5 

minutos y agregar 500 µl de cloroformo: alcohol 

isoamilico (24:1 v/v). Mezclar por inversión 

durante 10 min.  

 

5. Centrifugar a 13 500 rpm a 4 °C durante 10 

minutos para permitir la separación de fases. 

 

6. Transferir cuidadosamente la capa acuosa 

superior a otro tubo de 1.7 ml. 

 

7. Agregar isopropanol en proporción 1:1 con base 

en el volumen de la fase acuosa recuperada. 

Mezclar agitando en vortex e invirtiendo 

suavemente los tubos. Almacenar durante 1 hora 

en refrigeración. 

 

8. Centrifugar a 13 500 rpm durante 15 minutos para 

precipitar el ADN y formar la pastilla en el fondo 

del tubo. Decantar el isopropanol. 

 

9. Agregar 1 ml de etanol al 70 % para lavar 

suavemente la pastilla de ADN. Decantar el 

etanol y repetir el lavado si es necesario (si la 

pastilla se desprende, centrifugar durante 10 

minutos a 13 500 rpm). Dejar evaporar el alcohol 

restante en cámara de extracción hasta que la 

pastilla esté seca. 

 

10. Resuspender la pastilla de ADN en 100 µl de 

agua destilada. Conservar las muestras a 4 °C 

para uso inmediato o almacenar a −20 °C para 

conservación a largo plazo. 

 

Calidad de ADN  

 

Cada método de extracción se realizó con seis muestras 

biológicas independientes (n = 6), correspondientes a 

muestras foliares procesadas de manera individual. 

Cada extracción fue evaluada una sola vez en términos 

de concentración e integridad del ADN, por lo que no 

se realizaron repeticiones técnicas adicionales.  

 

 

Tabla 1.  Buffer de extracción de ADN por método CTAB optimizado.  

Componente Concentración 

inicial 

Concentración 

final 

1 mL 10 mL 

Tris-HCl  (pH 7.5) 1 M 150 mM 0.15 mL 1.5 mL 

NaCl 5 M 1.5 M 0.30 mL 3.0 mL 

EDTA  (pH 8.0) 0.5 M 25 mM 0.05 mL 0.5 mL 

CTAB - 3.5 % (p/v) 0.035 g 0.35 g 

-Mercaptoetanol - 0.03 % (v/v) 0.3 µL 3 µL 

PVP40 - 3% (p/v) 0.03 g 0.3 g 

Agua destilada   Completar a 1 mL Completar a 10 mL 
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Para evaluar la calidad del ADN obtenido mediante los 

métodos comparados, se evaluó su concentración, 

pureza e integridad. Los valores de los dos primeros 

criterios se obtuvieron mediante absorbancia 

utilizando un espectrofotómetro de ultra bajo volumen 

Nanodrop ND2000 (Thermo Scientific, Waltham, MA, 

USA).  

 

Para ello, se depositó 1 µL de cada muestra en el 

pedestal del Nanodrop, registrando la relación de 

absorbancia A260/A280 y A260/A230. Valores entre 

1.8 y 2.0 indicaron una buena pureza del ADN 

(Wilfinger et al., 1997). Para determinar el 

rendimiento del ADN, se calculó el promedio de 

concentración (ng/µL) junto con los valores mínimo y 

máximo obtenidos. 

 

La integridad del ADN se evaluó mediante 

electroforesis en gel de agarosa al 1.5% (Sigma®, St. 

Louis MO, EUA). Se depositaron 6 µL de ADN en 

cada pocillo, junto con 2 µL de buffer de carga (Tris 

50 mM pH 8.0, EDTA 5 mM pH 8.0, sacarosa al 25 %, 

azul de bromofenol 25 mg mL-1). Como marcador de 

referencia, se cargaron 4 µL de ADN del fago lambda 

sin digerir (Invitrogen) a una concentración de 12.5 ng 

µL-1 en los carriles laterales del gel. 

 

La electroforesis se llevó a cabo a 100 V durante 90 

minutos en buffer TBE 1X (Tris-borato-EDTA). 

Posteriormente, el gel fue teñido con bromuro de etidio 

durante 5 minutos y los fragmentos de ADN fueron 

visualizados mediante luz ultravioleta en un 

fotodocumentador (MiniBis Pro 16 mm, DNR Bio-

Imaging Systems®, Israel). 

 

RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

 

Las muestras de ADN presentaron una calidad 

aceptable, evidenciada por la presencia de bandas bien 

definidas en el gel de agarosa, una concentración 

adecuada y curvas de absorbancia dentro de los rangos 

esperados en el espectro UV-Vis. 

 

La obtención de ADN de alta calidad es fundamental 

para garantizar la fiabilidad y precisión en diversas 

aplicaciones moleculares, incluyendo estudios 

genéticos, secuenciación, genotipado y análisis de 

marcadores moleculares (Porebski et al., 1997). Una 

pureza adecuada minimiza la presencia de inhibidores 

que podrían afectar la eficiencia de técnicas como 

PCR, qPCR y electroforesis capilar, asegurando 

resultados reproducibles y de alta resolución. Por lo 

tanto, asegurar la calidad de las muestras desde el 

inicio es un paso clave para el éxito de cualquier 

investigación o diagnóstico basado en técnicas 

moleculares. 
 
Calidad de ADN 

 

Los valores de concentración de ADN obtenidos 

mediante el método de CTAB fueron de 310.56 ng µL-

1 en promedio, lo que confirma la eficacia de este 

protocolo para la extracción de material genético 

(Tabla 2).  

 

Sin embargo, se observó un intervalo amplio en los 

valores de concentración, lo que sugiere una alta 

variabilidad en la eficiencia del procedimiento entre 

las distintas muestras. Esta variación podría atribuirse 

a diferencias en la calidad del tejido inicial o la 

homogenización incompleta de las muestras.  Por otro 

lado, los métodos de extracción con kits comerciales 

no mostraron resultados, debido a concentraciones 

muy bajas o incluso nulas de ADN (15.61 ng µL-1 en 

promedio). 

 

El valor promedio de la relación de pureza A260/280 

fue de 2.14 para el protocolo de CTAB optimizado. 

Este valor estuvo arriba de lo indicado para un ADN 

puro, el cual debe ser de 1.8 debido a que no se empleó 

RNasa para tratar los ADN. En cuanto a la relación de 

pureza A260/230, el valor promedio obtenido con el 

protocolo optimizado se encuentra dentro del intervalo 

considerado óptimo (2.0) para ADN libre de 

contaminantes orgánicos y compuestos fenólicos 

(Matlock, 2015). En contraste, los valores obtenidos 

con los métodos comerciales estuvieron por debajo de 

1.0, lo cual indica la presencia de impurezas como 

polisacáridos, fenoles o restos de solventes. Esta baja 

pureza se reflejó también en la forma de la curva 

espectrofotométrica, la cual presentó una pendiente 

pronunciada en el flanco izquierdo, un patrón 

indicativo de la presencia de contaminantes que 

interfieren con la absorción del ADN (Figura 2). 

 

Estos resultados resaltan la importancia de utilizar el 

método de extracción adecuado según el tipo de 

muestra y el objetivo del estudio. Mientras que el 

método de CTAB demostró ser más robusto y 

confiable para las muestras analizadas, los kits 

comerciales podrían requerir optimización o no ser 

compatibles con el tipo de tejido o con las condiciones 

de almacenamiento de las muestras (Schneider and 

Excoffier, 1999).  

 

 

 



Tropical and Subtropical Agroecosystems 29 (2026): Art. No. 042                                                                                   Cruz-Larios et al., 2026 

5 

 

 
Figura 1. Protocolo de extracción de ADN modificado para Bursera linanoe.  

 

Tabla 2. Comparación de cuatro métodos de extracción de ADN y sus rendimientos.  

Método de 

extracción 

Rendimiento (ng 

µL-1) 

Pureza 

A260/280 

Integridad del ADN* Observaciones 

CTAB optimizado 310.56 

(124-1503) 

2-2.09 Alta (ADN genómico 

intacto) 

Requiere cloroformo; más 

laborioso 

Wizard® 

(Promega) 

12.28 2.04 Sin presencia de 

material genómico 

Protocolo simple 

Quick-DNA™ F/B 

(Zymo) 

7.06 -0.20 Sin presencia de 

material genómico 

Rápido, pero menor 

calidad 

Quick-DNA™ Plus 

(Zymo) 

27.50 1.5 Sin presencia de 

material genómico 

Rápido, pero menor 

calidad 

FR

FR
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Figura 2. Espectro de absorción UV del ADN obtenido mediante NanoDrop de muestras de ADN obtenidas con 

el método CTAB (arriba) en comparación con métodos comerciales. La curva representa la media ± desviación 

estándar calculada a partir de las muestras con mayor calidad espectral. 

 

 

De acuerdo a las imágenes obtenidas de los geles de 

agarosa se obtuvo ADN íntegro con el protocolo 

CTAB optimizado, esto quiere decir que el proceso se 

realizó adecuadamente y puede servir para posteriores 

estudios sobre el análisis genético de Bursera. Al 

establecer el protocolo, se notó una mejoría al 

incrementar los lavados con alcohol de tal forma que 

se presentó un menor barrido de ADN. 

 

En contraste con los resultados obtenidos con el 

protocolo CTAB optimizado, en los geles de agarosa 

correspondientes a los kits comerciales no se observó 

material genético de las especies de Bursera 

analizadas. La ausencia de bandas visibles sugiere que 

los métodos estandarizados de los kits no logran 

eliminar eficientemente los inhibidores o recuperar el 

ADN, reforzando la necesidad de emplear protocolos 

adaptados a las particularidades químicas de las 

muestras, como el CTAB modificado en este estudio. 

 

Al implementar el método de Saghai-Maroof et al. 

(1984) a muestras que pueden presentar altos 

contenidos de fenoles, como las hojas de cítricos y de 

aguacate, únicamente se pudo obtener ADN de 

kumquat (Fortunella sp.), mientras que en las especies 

de Bursera no se logró extraer material genético bajo 



Tropical and Subtropical Agroecosystems 29 (2026): Art. No. 042                                                                                   Cruz-Larios et al., 2026 

7 

este método (Figura 4). Esto sugiere que, aunque el 

protocolo de Shagai-Maroof es eficaz para ciertas 

especies con bajos niveles de compuestos 

interferentes, no es adecuado para tejidos ricos en 

fenoles y otros metabolitos secundarios, como los 

presentes en el género Bursera. 

 

Por lo tanto, se confirma que el protocolo modificado 

en este estudio es el método más adecuado para la 

extracción de ADN en especies con altos contenidos de 

compuestos secundarios. Este método, basado en el 

uso de CTAB, ha demostrado ser eficaz para 

desnaturalizar proteínas, eliminar polisacáridos y 

neutralizar fenoles, lo que permite obtener ADN de 

alta calidad incluso a partir de muestras especialmente 

difíciles. Este protocolo altamente versátil, permite 

ajustar la concentración de CTAB, incorporar agentes 

reductores como el β-mercaptoetanol y añadir pasos 

adicionales de purificación. Esta flexibilidad lo 

convierte en una opción ideal para especies no 

convencionales con perfiles metabólicos complejos. 

 

Otra recomendación importante para lograr una 

extracción eficiente de ADN es controlar 

adecuadamente el tiempo de precipitación bajo 

condiciones de refrigeración. Las bajas temperaturas 

contribuyen a preservar la integridad del material 

genético al inhibir la actividad de enzimas 

degradativas, como las nucleasas, que pueden 

fragmentar el ADN (Green and Sambrook, 2012).  

 

La calidad del ADN extraído puede evaluarse 

mediante técnicas como la electroforesis en gel de 

agarosa. Un ADN de alta calidad e integridad se 

visualiza como una banda única, nítida y de alto peso 

molecular, lo que indica la ausencia de fragmentación 

significativa de las cadenas (Varma et al., 2007). En 

contraste, un ADN degradado se presenta como un 

patrón difuso o con múltiples bandas de menor tamaño, 

lo cual sugiere ruptura del material genético, ya sea por 

actividad enzimática, condiciones inadecuadas de 

almacenamiento o un proceso de extracción deficiente 

(Sambrook and Russell, 2006). 

 

 

 
Figura 4.  Método Saghai-Maroof et al. (1984) para 

extracción de ADN. Se utilizaron muestras foliares 

de aguacate (carriles 1 y 2), Bursera fagaroides 

(carriles 3 y 4), Bursera linanoe (carriles 5 y 6), 

Kumquat (carriles 7 y 8). Como referencia de alto 

peso molecular, se cargaron 50 ng de ADN del fago 

lambda sin digerir en el carril lateral del gel. 

 

 

 
Figura 5. Extracción de ADN con el método de 

Saghai-Maroof et al. (1984) (carril 1: Bursera 

linanoe, 2: aguacate, 3: kumquat), y el método de 

CTAB modificado (carril 4: aguacate, 5: kumquat, 

6: Bursera linanoe y 7: Bursera fagaroides), M: 

ADN del fago lambda sin digerir (50 ng) como 

referencia de alto peso molecular. 

 

 

El CTAB es un detergente catiónico ampliamente 

utilizado en biología molecular para la lisis celular y la 

desintegración de membranas, incluidas las 

membranas nucleares (Murray and Thompson, 1980; 

Amani et al. 2011). La alta concentración de CTAB 

(3×) se utiliza para romper las paredes celulares y las 

membranas plasmáticas, liberando el contenido 

intracelular. Una vez que las células y las membranas 

nucleares se han desintegrado, los componentes 

genéticos (ADN, ARN) quedan expuestos y pueden ser 

separados de otros componentes celulares, como 

proteínas y polisacáridos, mediante técnicas 

adicionales como la extracción con fenol-cloroformo o 

la precipitación con alcohol (Clark, 1998).  

 

El protocolo utilizado consideró una alta concentración 

de CTAB (3.5 %) para desintegrar las células y las 

membranas nucleares con el fin de exponer los 

componentes genéticos. En el método modificado 

presente, el buffer 3× CTAB también contiene la 

concentración máxima recomendada (0.3%) de 2-β-

mercaptoetanol, lo que permitió eliminar con éxito los 

polifenoles. El buffer de extracción con CTAB 

también incluye 1.5 M de NaCl, lo que mejoró la 

calidad del ADN extraído (Sahu et al., 2012). 

 

Las diferencias observadas en la concentración de 

ADN entre las muestras pueden atribuirse, en gran 

medida, a la variabilidad interespecífica en el 

contenido y composición de metabolitos secundarios 

presentes en los tejidos vegetales analizados de cada 

individuo. Se ha documentado ampliamente que 

compuestos como fenoles, taninos, polisacáridos y 
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resinas pueden interferir con la extracción, 

purificación y amplificación del ADN, reduciendo su 

recuperación efectiva o promoviendo su precipitación 

con contaminantes (Schrader et al., 2012).  

 

En este caso, los resultados obtenidos respaldan la 

utilidad de las muestras para estudios posteriores, 

aunque se recomienda realizar controles adicionales 

(como electroforesis en geles de alta resolución o 

análisis de fragmentación) para confirmar la ausencia 

de degradación en muestras que podrían ser críticas 

para aplicaciones más sensibles, como la 

secuenciación de nueva generación (Walden et al., 

2017).  La optimización de los protocolos de 

extracción de ADN es esencial para garantizar la 

reproducibilidad y la calidad de los resultados.  
 

La presencia residual de ARN en las muestras puede 

atribuirse a la ausencia de un paso de digestión con 

RNasa durante el proceso de extracción. Aunque la 

presencia de ARN no suele interferir de manera 

significativa en aplicaciones como PCR convencional, 

su eliminación resulta recomendable cuando el ADN 

se destina a secuenciación de nueva generación (NGS), 

donde la cuantificación precisa del ADN es esencial 

(Head et al., 2014).  

 

Se requieren más investigaciones para profundizar en 

la optimización de los protocolos de extracción de 

ADN basados en CTAB. Estos estudios deben emplear 

criterios claros para evaluar la eficacia del proceso y 

abordar desafíos persistentes, como la interferencia de 

metabolitos secundarios, el rendimiento del ADN y la 

longitud promedio de los fragmentos obtenidos 

(Schenk et al., 2023). 

 

La obtención de protocolos de extracción de ADN 

específicos y optimizados para las especies mexicanas 

es de vital importancia para avanzar en el estudio de su 

diversidad genética y biológica. Las particularidades 

de estas especies, como la presencia de metabolitos 

secundarios que interfieren con la extracción de ADN, 

requieren metodologías adaptadas que permitan 

superar estos desafíos técnicos. El desarrollo de 

protocolos adecuados no solo facilita la obtención de 

ADN de alta calidad, sino que también reduce el 

tiempo y los recursos invertidos en la adecuación de 

métodos genéricos, lo que agiliza la generación de 

información genética confiable. 

 

Estos avances son fundamentales para impulsar 

investigaciones en áreas como la genómica, la 

filogenética, la conservación y el manejo sostenible de 

los recursos naturales. Además, contar con protocolos 

específicos para especies mexicanas contribuye a 

fortalecer la capacidad científica del país, permitiendo 

estudios más precisos y representativos de su 

biodiversidad. En un contexto global donde la pérdida 

de diversidad biológica es una preocupación creciente, 

la generación de conocimiento genético robusto y 

accesible se convierte en una herramienta esencial para 

la conservación (Allendorf et al., 2010) y el 

aprovechamiento responsable de los recursos 

naturales. 

 

CONCLUSIONES 

 

Los resultados obtenidos en este estudio demuestran 

que el protocolo de extracción de ADN basado en 

CTAB, optimizado para Bursera linanoe, supera 

ampliamente en rendimiento, pureza e integridad del 

material genético a los métodos comerciales 

evaluados. La alta eficiencia del protocolo modificado 

se atribuye a su capacidad para neutralizar compuestos 

secundarios inhibidores, como fenoles y resinas, que 

son abundantes en esta especie. En contraste, los kits 

comerciales mostraron limitaciones significativas al no 

recuperar ADN en concentraciones utilizables, lo cual 

subraya la necesidad de adaptar los métodos de 

extracción a las características bioquímicas específicas 

del tejido vegetal. Esta optimización representa un 

avance técnico crucial para estudios moleculares en 

especies no convencionales, y sienta las bases para 

investigaciones futuras en genómica, conservación y 

filogenia en Bursera y otros taxa con perfiles 

metabólicos complejos.  
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