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Introducción. Actinobacillus succinogenes es una 
bacteria aislada del rumen bovino, considerada como 
uno de los productores de ácido succínico más 
eficiente [1]. El análisis de su genoma ha identificado 
la presencia de genes con posibles funciones para el 
consumo de lactosa, sin embargo, estos aún no se 
han verificado experimentalmente. 
El objetivo de este trabajo es identificar los genes 
involucrados en el transporte y metabolismo de 
lactosa en A. succinogenes 130Z. 
 
Metodología.  
Se realizó un análisis transcriptómico a partir de 
muestras provenientes de fermentaciones en medio de 
producción con glucosa o lactosa. 
 
Resultados. Las curvas de crecimiento de A. 
succinogenes 130Z en medio de producción con 
glucosa o lactosa en fermentador mostraron 
velocidades específicas de crecimiento (µ) similares, 
0.83 y 0.72 h-1 respectivamente. 
 

 
Fig. 1. Curvas de crecimiento de cultivos A. succinogenes 130Z en 
medio de producción en diferentes fuentes de carbono en 
microplaca (A), frasco (B) y fermentador (C) y sus velocidades 
específicas de crecimiento (D). 
 

Los resultados del análisis transcriptómico mostraron 
expresión diferencial de 34 genes. Se detectó la 
sobreexpresión de las secuencias Asuc_1397 y 
Asuc_1398 con posibles funciones de lactosa 
permeasa (LacY) y β-galactosidasa (LacZ) 
respectivamente.  

 
Fig. 2. Cambios en la expresión de genes de cultivos con lactosa 
comparado con glucosa. Rojo: sobreexpresión. Verde: menor 
expresión. 
 

Mediante recombinación homóloga se generó la 
mutante ΔlacZ. Esta  cepa  mostró incapacidad para 
crecer en un medio con lactosa y no presentó 
actividad β-galactosidasa. 
 

 
Fig. 3. Curvas de crecimiento de cultivos A. succinogenes ΔlacZ en 
medio de producción con glucosa, lactosa o galactosa como fuente 
de carbono en microplaca (A) o frasco (C), y sus velocidades 
específicas de crecimiento (B y D). Actividad enzimática β-
galactosidasa de cultivos de A. succinogenes 130Z y ΔlacZ en 
medio LB son glucosa o lactosa (E). 

 
Conclusiones. Los resultados del análisis 
transcriptómico mostraron la sobreexpresión de los 
posibles genes lacY y lacZ. La eliminación de este 
último incapacita al microrganismo para consumir 
lactosa, sugiriendo que lacZ participa en su consumo. 
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