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La coagregación es un mecanismo de 
interacción célula-célula altamente espe-
cífico, que se caracteriza por el reconoci-
miento y adhesión a especies bacterianas 
diferentes. Tiene un papel fundamental en 
la formación de biopelículas microbianas 
multiespecies (Simões et al., 2008), y aun-
que se ha estudiado principalmente en el 
contexto de la microbiología oral (placa 
dentobacteriana), también se ha confirma-
do su ocurrencia en ambientes acuáticos 

(Min et al., 2004; Vornhagen et al., 2013). 
La formación de biopelículas microbianas 
tanto en las redes de agua potable, como 
en los alcantarillados, depuradoras o sis-
temas de acuicultura tiene importantes 
implicaciones económicas y relaciona-
das con la salud (Rickard et al., 2004). El 
desarrollo de biopelículas puede generar 
obstrucciones e incrementar de manera 
relevante los costes de mantenimiento. 
Además, favorece la proliferación de pató-

genos y la transmisión genética horizontal 
de resistencias a antibióticos. 

Por otra parte, la coagregación puede ser 
deseable en ciertos sistemas de depura-
ción basados en biorreactores de biomasa 
granular, en los que la interacción micro-
biana favorece la decantación y separación 
de la biomasa del agua tratada. 

La detección de cepas coagregantes, 
así como un mejor entendimiento de los 

Figura 1: Diagrama explicativo de la metodología utilizada en el estudio de las expresiones proteicas de dos cepas de Delftia acidovorans aisladas de 
conducciones de agua potables en Portugal. Una de ellas presenta capacidad de coagregación (005P_C+) y la otra no (009P_C-).
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nar información esencial para el desarrollo 
de nuevas estrategias de gestión del agua. 
Estas estrategias irían orientadas a gene-
rar soluciones antibacterianas ecológicas 
para la formación de biopelículas indesea-
das, y a reducir riesgos patogénicos y cos-
tes económicos (Afonso et al., 2021). 

Tradicionalmente, la detección de cepas 
coagregantes se ha realizado mediante 
el aislamiento de dichas cepas y estudios 
visuales de laboratorio. Sin embargo, 
muchas cepas ambientales tienen reque-
rimientos nutricionales desconocidos o 
peculiares en cuyo caso el desarrollo de una 
metodología de aislamiento y cultivo puede 
ser muy complejo. Con estas motivaciones, 
en este estudio hipotetizamos que existen 
diferencias trazables mediante proteómica 
que podrían determinar la capacidad de 
ciertas bacterias de coagregar. 

Estudiamos dos cepas de Delftia acidovo-
rans, aisladas previamente de conduccio-
nes de agua potable en Portugal (Afonso 
et al., 2023), teniendo una de ellas capa-
cidad coagregante (C+) y la otra no (C-). 
En primer lugar, mediante ensayos de 
motilidad in vitro detectamos una mayor 
motilidad de los tipos swarming y twitching 
para la cepa coagregante (C+) con respec-
to a C−. A través de microscopía electró-
nica de transmisión (TEM), confirmamos 
la presencia de flagelos en ambas cepas. 
Mediante proteómica, pudimos detectar 
una expresión significativamente mayor 
de proteínas de motilidad de pilus tipo IV 
(T4P) en C+, en línea con los ensayos de 
motilidad. Además, las proteínas del ani-
llo flagelar fueron más abundantes en las 
muestras de C+, mientras que aquellas 
involucradas en la formación del gancho 
flagelar (FlE y FilG) solo se detectaron en 
C−. Estos resultados combinados sugie-
ren diferencias estructurales y conforma-
cionales entre las cepas en sus apéndices 
celulares. Adicionalmente, ciertas proteí-
nas relacionadas con la morfología y el 
control de la autoagregación fueron más 
expresadas en la cepa C+. También, se 
detectó una expresión diferencial de cha-
peronas, siendo estas más abundantes en 
C-. La información obtenida sugiere que 
la habilidad para coagregar de la cepa C+ 

depende de más de un factor, incluyendo 
la estructura de sus apéndices celulares, la 
regulación de las chaperonas, los pilis y el 
control de la morfología y la agregación. 
Nuestros resultados están en línea con lo 
descrito previamente por Lima et al. (2017), 
que apuntaba a una interacción compleja 
de diferentes proteínas en la coagrega-
ción de una cepa aislada en ambientes 
orales de Fusobacterium nucleatum.

Este estudio introduce un enfoque alter-
nativo para identificar biomarcadores 
proteicos para detectar habilidades de coa-
gregación en cepas bacterianas acuáticas, 
ofreciendo una alternativa a los ensayos 
visuales tradicionales y generando nueva 
información sobre los complejos mecanis-
mos moleculares en los que se basa este 
fenómeno. Este estudio se va a continuar 
analizando con la metodología introducida 
otras cepas bacterianas coagregantes y no 
coagregantes, incluyendo una comparati-
va entre bacterias gram positivas y gram 
negativas. 
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