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El grupo de bacterias lácticas del Área de Microbiología de la
Universidad de Oviedo se formó en 1992, por dos razones:

a) la importancia de las fermentaciones alimentarias y especial­
mente las lácteas, en Asturias y b) el papel de ciertas cepas del
genero Lactobacillus en la protección frente al asentamiento
de patógenos sobre las mucosas intestinal y vaginal y la posi­
bilidad de utilizarlas como organismos probióticos, fundamen­
talmente como parte de alimentos funcionales. En 1996 se cons­
tituyó como Unidad Asociada al C.S.I.C a traves del Instituto de
Productos Lácteos de Asturias, asociación que ha sido renovada
recientemente por novena vez.

Estudios preliminares mostraron que los lactobacilos mesó­
filos eran predominantes en muchas de las fermentaciones de
vegetales y quesos llevadas a cabo en Asturias. Debido a ello,
nuestro trabajo se centró inicialmente sobre cepas del género
Lactobacillus y posteriormente se extendió a Lactococcus,
habiéndose enfocado en la transformación de las materias pri­
mas dirigido por las BAL, en el análisis de sistemas naturales de
conservación de los productos y en el estudio de los fagos res­
ponsables de alteraciones de la fermentación. De modo para­
lelo, hemos venido trabajando con lactobacilos aislados de vagi­
na, centrándonos en la identificación de las especies mas
frecuentes, los mecanismos de reconocimiento entre las bac­
terias y las células epiteliales sobre las que se asientan y los
siste mas de antagonismo microbiano que protegen a la mucosa
de la invasión por microorganismos patógenos.

Dentro de los resultados obtenidos en estos años podríamos
destacar los siguientes:

• Selección de cepas útiles en el desarrollo de iniciadores
definidos para quesos artesanales. Para ello se analizaron
diferentes propiedades biotecnológicas en 125 cepas de
Lactobacillus y 600 de Lactococcus, aisladas a partir de
fermentaciones espontáneas (Herrero et al., 1996).

• Los genes de la α­ y β­galactosidasa de Lb. plantarum han
sido secuenciados y se ha estudiado su expresión (Mayo
et al., 1994).

• Se han identificado dos genes de estrés por frío en Lb.
plantarum y se ha analizado su expresión (Mayo et al.,
1997).

• Se han caracterizado dos bacteriocinas producidas por
Lb. plantarum y Lc. lactis respectivamente. La primera es
un lantibiótico que posee un amplio rango de cepas sus­
ceptibles y que ha sido producida en cultivo continuo
para utilizarla como preservante natural de quesos. Se
ha determinado su secuencia de aminoácidos, su estruc­
tura y su modo de acción: abre poros en las membranas
biologicas (Turner et al., 1999). La segunda es plasmídica
y su gen estructural forma parte de un operón inducible
formado por tres proteínas. Inhibe la formación de septos
de división y es bactericida (Martínez et al., 2000).

• Se han aislado fagos de Lb. plantarum y Lb. casei, habién­
dose estudiado su morfología, rango de hospedador,
estructura del genoma, ciclo de desarrollo, etc. Se ha
determinado que la fuente principal de fagos en la indus­
tria láctea es la leche de partida, que la pasteurización
actúa como agente selector principal sobre el tipo de
fagos que se instalarán en la factoría y que ello determina
que haya gran variabilidad entre los fagos que se con­
vierten en endémicos (Madera et al., 2004). El fago A2
(Fig. 1) de Lb. Casei se ha estudiado con mayor profundi­
dad (Brüssow y Suárez, 2006). La secuenciación del geno­
ma (García et al., 2003), nos permitió conocer sus módu­
los funcionales. Entre ellos tenemos el conmutador
genético que gobierna que el fago siga un ciclo lisogénico
o lítico (García et al., 1999). Utilizando el represor, se han
diseñado cepas resistentes al virus que fermentan la leche
en presencia del fago (Álvarez et al., 1999). Igualmente
se ha diseñado un sistema de cuantificación de compues­
tos genotóxicos muy sensible, que ha sido patentado
(Soberón et al., 2007). Adyacente al interruptor está el
sistema de integración del genoma fágico, que se ha usa­
do para desarrollar vectores de integración conteniendo
el módulo integrasa–attP.

Actividad del Grupo de Bacterias
Lácticas de Oviedo

Juan Evaristo Suárez Fernández, 
en nombre de todos los integrantes, pasados y presentes, del grupo

Universidad de Oviedo



52:36 Diciembre 2011Actualidad

Tanto los vectores como las cepas resistentes a virus
están protegidos por patente (Álvarez et al., 1998). A par­
tir del estudio del bloque de replicación del ADN viral,
localizamos el origen, oriC, que utilizamos para obtener
cepas resistentes a la infección fágica durante la fermen­
tación de leche (Moscoso y Suárez, 2000). En el bloque
morfogenético viral hay dos operones de expresión tar­
día, el primero de los cuáles media la biosíntesis de las
proteínas estructurales y de las terminasas, mientras el
otro comprende el conjunto holina–lisina (García et al.,
2003; Ribelles et al., 2011). Las dos proteínas mayoritarias
de la cápsida y las dos de la cola son el producto de sen­
dos genes, debido a una “secuencia deslizante” en los
ARN mensajeros que provoca el retroceso de parte de
los ribosomas a la pauta –1 (Rodríguez et al., 2005).

• Se han aislado Lactobacillus spp. de vagina e intestino y
se ha determinado su capacidad de colonización y adhe­
rencia a las mucosas, así como su efecto protector frente
a patógenos prevalentes en dichas cavidades. Así, se ha
demostrado que los proteoglicanos de la superficie celu­
lar eucariótica median la adherencia y se han identificado
adhesinas bacterianas con las que establecen interacción
específica. El estudio de la producción de agua oxigenada
nos llevó a descubrir que actúa sobre los lisógenos, indu­
ciendo sus profagos. Esto selecciona bacterias que alber­
gan únicamente profagos defectivos, en su mayoría no

inducibles por el tratamiento con agentes quimioterápi­
cos que activan la respuesta SOS. Por tanto, los lactoba­
cilos vaginales son excepcionales en dos aspectos: pro­
ducen agua oxigenada y no generan fagos activos
aislables de los exudados obtenidos de dicha cavidad
(Martín et al., 2010; Martín y Suárez, 2010).
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Figura 1. El fago A2. Pertenece a la familia Siphoviridae porque
tiene cola larga no contráctil. Nótese la espina al final de la cola.
El tamaño de los viriones es de unos 300 nm.


