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Resumen  

 

El género Comamonas está vinculado a la familia Comamonadaceae, perteneciente a la 

subdivisión Beta del filo proteobacteria; se caracteriza principalmente por mantener una 

morfología de tipo bastones rectos o espirilos ligeramente curvos con tinción gramnegativa, 

movilidad mediada por un flagelo polar, etc., y destaca su metabolismo estrictamente 

respiratorio, con la capacidad incluso de utilizar nitratos por parte de ciertas especies como 

fuente de energía; el microorganismo Comamonas testosteroni, descrito en 1956 y reclasificado 

en 1987 ha sido reportado como patógeno oportunista en diversas patologías de la especie 

humana, destacando bacteriemias por apendicitis, celulitis e incluso endocarditis o 

endoftalmitis, convirtiéndolo en un agente microbiológico de importancia. 
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Comamonas testosteroni, a brief microbiological review

Abstract 

 

The genus Comamonas is related to the family 

Comamonadaceae, belonging to the Beta 

subdivision of the phylum Proteobacteria; it is 

characterized mainly by maintaining a morphology 

of straight rods or slightly curved spirillae with 

gram-negative staining, motility mediated by a polar 

flagellum, etc., and it’s strictly respiratory 

metabolism, with the ability even to use nitrates by 

certain species as an energy source; the 

microorganism Comamonas testosteroni, described 

in 1956 and reclassified in 1987, has been reported 

as an opportunistic pathogen in various pathologies 

of the human species, highlighting bacteremia due to 

appendicitis, cellulitis and even endocarditis or 

endophthalmitis, making it an important 

microbiological agent. 

 

Keywords: Comamonas; Comamonas testosteroni; 

Review; Review Literature as Topic; 

 

 

Abstrato 

 

O gênero Comamonas está relacionado à família 

Comamonadaceae, pertencente à subdivisão Beta do 

filo Proteobactérias; caracteriza-se principalmente 

por manter uma morfologia de hastes retas ou 

espirilas ligeiramente curvas com coloração gram-

negativa, motilidade mediada por um flagelo polar, 

etc, e seu metabolismo estritamente respiratório, 

com a capacidade até mesmo de utilizar nitratos por 

certas espécies como fonte de energia; o 

microorganismo Comamonas testosteroni, descrito 

em 1956 e reclassificado em 1987, tem sido relatado 

como um patógeno oportunista em várias patologias 

da espécie humana, destacando-se a bacteremia 

devido à apendicite, celulite e até mesmo 

endocardite ou endoftalmite, tornando-o um 

importante agente microbiológico. 

 

Palavras-chave: Comamonas; Comamonas 

testosteroni; Revisão; Revisão de Literatura como 

Tópico;

  

Introducción 

El género Comamonas junto a los géneros 

Delftia y Acidovorax, forma parte de la familia 
Comamonadaceae, la cual pertenece a la 
subdivisión Beta del filo proteobacteria, cuyos 

miembros presentan propiedades biológicas 
diferenciales, relacionadas principalmente con 
rasgos fisiológicos y/o ecológicos (1–3). Los 
miembros de esta familia se caracterizan por 

que las células tienen forma de bastones 
rectos o espirilos ligeramente curvos, Gram 
negativos, en su mayoría poseen movilidad 

mediada por la presencia de un flagelo polar o 
mechones flagelares bipolares, no son 

formadores de endosporas, la formación de 

cuerpos cocoides es rara, siendo 
quimioorganotrofos o quimiolitotrofos 
facultativos, con oxidación de H2 u oxidación 
de CO, poseen metabolismo estrictamente tipo 

de respiratorio, con el oxígeno como aceptor 

terminal de electrones, pudiendo algunas 
especies utilizar nitratos (3–6). 

El desarrollo tecnológico, la constante 
progresión del conocimiento mediante la 
investigación, y la apabullante cantidad de 

información disponible en publicaciones 
científicas y académicas por medio de internet, 
ha tornado importante el efectuar artículos de 
revisión, conocidos también como literatura de 

revisión como asunto, con la finalidad de 
sintetizar el conocimiento actualizado sobre 
temas de interés en las distintas disciplinas del 

saber (7). Es con esa visión que se propone la 
presente revisión acerca del microorganismo 

Comamonas testosteroni, el cual ha sido 

reportado como patógeno oportunista en seres 
humanos, lo que lo vuelve un agente 
microbiológico de importancia. 
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Desarrollo 

Aspectos microbiológicos 

La familia Comamonadaceae pertenece al filo 
Proteobacterias, clase Betaproteobacteria, 

orden Brukhorderiales; al cual pertenecen los 
géneros Comamonas, Acidovorax, 
Alicycliphilus, Aquabacterium, Brachymonas, 

Caldimonas, Delftia, Diaphorobacter, 
Hydrogenophaga, Ideonella, Leptothrix, 
Lampropedia, Macromonas, Polaromonas, 

Ramlibacter, Rhodoferax, , Roseateles, 
Rubrivivax, Schlegelella, Sphaerotilus 
Tepidimonas, Thiomonas, Variovorax, 
Xenophilus, Xylophilus y Xylophilus (4). La 

subdivisión en diferentes géneros de 
Comamonadaceae se basa en datos de 
hibridación de ADN-ARNr, misma que se ha 

confirmado y extendido mediante 
secuenciación directa de sus genes de ARNr 
16S amplificados por PCR (8).  

El género Comamonas se compone 29 
especies (9), se ha mencionado que el género 
como un desnitrificantes en fase sólida en una 
comunidad microbiana de biopelícula, sobre 

varios tipos de material biodegradable (10), En 
su mayoría el género se conforma por ser 
quimioheterótrofos aeróbicos, no obstante, 

algunos de estos son anaerobios facultativos, 
usando nitrógeno o hierro férrico (Fe3+) como 

un aceptor de electrones alternativo y fuentes 

de energía (3,5,6,11). 

La mayoría de los miembros de esta familia 
comparten al menos 94-95% de similitud en la 
secuencia de ADNr; son habitantes de agua, 

suelo y ambientes contaminados, siendo 
aislados regularmente en estudios ecológicos; 
comparten la capacidad de degradar 

compuestos orgánicos complejos y son de 
potencial utilidad en las aplicaciones de 
degradación y biorremediación, temas que son 

objeto de intensa investigación y de los que 
surgen muchos nuevos aislamientos, como el 
del estudio de Jackson y cols. (2012), en el 
cual se aislaron varios miembros de esta 

familia, especialmente Comamonas 
testosteroni WDL7 con resistencia al cobre, 
donde se evidencio la capacidad de las 

biopelículas para resistir contaminantes 
metálicos y su ventajosa utilidad en la 
biorremediación (4,12); cabe recalcar que esta 

especie en cuestión  fue descrita originalmente 
como Pseudomonas testosteroni en 1956 (13), 
siendo reclasificada por Tamoaka y cols. en 
1987 dentro del género Comamonas (14).  

Aspectos fisiológicos y bioquímicos 

Esta bacteria crece bien en agar nutritivo (que 
puede componerse Agar 15.0 g, Peptona 5.0g, 

extracto de carne 3.0 g, MnSO4 x H2O 0.01 g 
y agua destilada) y agar Columbia a 30 ºC; 
estas bacterias son productoras de β-

lactamasas, 9-alfa hidroxiesteroide 
deshidrogenasa y β-hidroxiesteroide 
deshidrogenasa, reductoras de nitrato, 
asimiladoras de gluconato, ácido cáprico, 

ácido adípico de asimilación, ácido málico, 

ácido cítrico, citocromo oxidasa positivo, 
aislado originalmente de una muestra de 

suelo, enriquecido con testosterona (15).  

Marcus y Talalay referían en 1955 que estos 
microorganismos “son capaces de utilizar el 

C19-esteroides como su única fuente de 
carbono orgánico”, mientras que Benach y 
cols. (2002), mencionan la presencia de 3beta 
y 17beta-hidroxiesteroide deshidrogenasa 

(enzima NAD(H)-dependiente) un 
componente inducible por esteroides, los 
cuales catalizan la reducción o 

deshidrogenación reversible de los grupos 
oxido/β-hidroxi, de las posiciones 3 y 17 de los 
compuestos esteroides (oxido-reductasa con 

andrógenos, estrógenos y ácido isobílico, así 
como actividad deshidrogenasa de morfina)  
(13,16). 

Paca y cols. (2010), efectuaron un estudio con 

la cepa C. testosteroni Pb50 exponiendo las 
cepas bajo diferentes condiciones de estrés 
nutricional, utilizando fenol como única fuente 

de carbono y energía; concluyendo que la 
limitación de nutrientes minerales da como 
resultado la disminución de casi 10 veces en la 

tasa de respiración exógena, acercándose a 
los valores de la tasa de respiración endógena, 
lo cual produce un aumento de la afinidad 
celular y disminución de la toxicidad celular al 

fenol (17). 

Este microorganismo puede hallarse en el 
medio ambiente, particularmente en el suelo y 

lodo (18). No obstante Muchesa y cols. (2017), 
efectuaron un estudio en redes de agua de 
hospitales de Johannesburgo, Sudáfrica; en el 

mismo, se tenía por objetivo el determinar la 
presencia de amebas potencialmente 
patógenas de vida libre y las bacterias 
asociadas a estas (debido a la correlación de 

estos protozoarios con la supervivencia, 
crecimiento y transmisión de bacterias en los 
sistemas de agua), de las 178 muestras 

tomadas entre agua e hisopados, de dos 
sistemas de distribución de agua de 
hospitales; y dentro de las especies más 

comúnmente detectadas, se encontró la C. 
testosteroni, junto a otros microorganismos, 
considerados patógenos, detectados tanto en 
infecciones sistémicas como locales (heridas 

quirúrgicas) (19). 

C. testosteroni posee además 
quimiorreceptores transmembrana MCP2201, 

que desencadena la quimiotaxis (mecanismo 
que regula la movilidad de los 
microorganismos) hacia los intermedios del 

ciclo del ácido tricarboxílico, como el ácido 
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cítrico y los compuestos aromáticos, así Hong 
y cols., reportaron la estructura del dominio de 
unión a ligando periplásmico (LBD por sus 
siglas en inglés) del quimiorreceptor, es un 

homodímero de haz de cuatro hélices típico 

que adopta un 4HB pliegue (20). 

Huang y cols. (2019), demostraron que los 

receptores de la vía que controla la motilidad 
pueden interactuar físicamente con los 
componentes posteriores de la vía que 

controla la formación de biopelículas, y que 
una quinasa perteneciente a la vía involucrada 
en la motilidad también puede fosforilar un 
regulador de respuesta vinculado con la vía 

que controla la formación de biopelículas, 
proponiendo que la comunicación cruzada 
entre las vías quimiosensoriales puede 

desempeñar un papel en la coordinación de 
comportamientos complejos en las bacterias 
(21). 

En el estudio efectuado en la cepa C. 
testosteroni denominada DB-7, que es capaz 
de emplear dimetilftalato (DMP) como única 
fuente de carbono y energía para el 

crecimiento; dicho agente se aisló del suelo 
con cobertura de película plástica mediante 
una técnica de cultivo de enriquecimiento, con 

la delección de secuencias parciales de tres 
genes implicados en el metabolismo de ácido 
ftálico en DB-7 (que promete ser aplicado a la 

biorremediación de DMP debido a su alta 
eficiencia de degradación) (22). 

La cepa 3a2 de Comamonas testosteroni fue 
aislada del agua residual de la industria 

pertoquímica, la cual posee la capacidad de 
degradar el ácido paratoluico (contaminante 
importante de las aguas residuales 

industriales); se observó que posterior a 14 
horas la cepa fue capaz de degradar hasta 
1000 mg/L del compuesto, registrándose el 

mayor rendimiento de degradación en 
presencia de extracto de levadura como fuente 
de nitrógeno, no obstante, fue registrada la 
formación de ácido tereftálico y ácido ftálico 

durante la degradación del ácido paratoluico 
por la cepa 3a2 (23). 

En un estudio de cepas degradadores de ligina 

de Kraft comprobó que aislados de C. 
testosteroni poseen esa propiedad (20); el 
estudio de Nguyen y Ha (2019), efectuaron un 

estudio con biopelículas compuestas por dos 
especies bacterianas, Comamonas 
testosteroni cepa KT5 y Bacillus subtilis cepa 
DKT; se demostró B. subtilis promovía 

sinérgicamente C. testosteroni para el 
desarrollo de biopelículas, donde el 
crecimiento bacteriano en la biopelícula de las 

dos especies superó los efectos inhibidores 
causados por el monoclorobenceno y el 2-
clorotolueno, lo cual mostró la degradabilidad 

efectiva hacia la mezcla de estos sustratos (24). 

Otro estudio menciona la identificación y 
caracterización de un peptidoglucano asociado 
a proteína papA en C. testosteroni; la 
interrupción de papA en la cepa mutante CNB-

1Δ, produjo que papA perdiera respuestas 

quimiotácticas, además de desencadenar una 
fase de crecimiento prolongada, menor 

flagelación y mayor sensibilidad a ambientes 
hostiles (25).  

Se presenta la identificación y caracterización 

de un peptidoglucano asociado a proteína 
papA en C. testosteroni, el cual se unió al 
peptidoglicano con su dominio C-terminal e 
interactuó con la porina OmpC de la 

membrana externa; cuando se interrumpió 
papA el mutante CNB-1Δ papA perdió 
respuestas quimiotáctica y mostro una fase de 

crecimiento prolongada menos flagelación y 
mayor sensibilidad a ambientes hostiles (26). 

Dentro de la evidencia recopilada se visualizó 

que la asociación de C. testosteroni con otras 
bacterias permite ampliar sus actividades 
metabólicas, como la hidrolisis del herbicida 
linuron en 3,4-dicloroanilina y N,O-

dimetilhidroxilamina cuando se combinó con 
Variovorax sp. y Hyphomicrobium 
sulfonivorans WDL6, específicamente la cepa 

C. testoteroni WDL7 (27). Wu y cols., (2015) 
efectuaron un diseño de biopelícula de C. 
testosteroni mediante la expresión 

constitutiva de YedQ, una c-di-GMP sintasa de 
E. coli, demostrando la biodegradación 
mejorada de contaminantes orgánicos gracias 
a la biopelícula diseñada (28). 

Sensibilidad antimicrobiana 

Tartar y cols. (2018), detectaron en 94.3% de 
los aislamientos de bacterias Gram negativas, 

de estas 1.2% pertenecían a Comamonas 
testosteroni; las cepas aisladas fueron 
sensibles a carbapenémicos, quinolonas, 

macrólidos, piperacilina-tazobactam y 
trimetropin-sulfametoxazol en el 100% de los 
aislamientos, mientras que la susceptibilidad a 
ampicilina-sulbactam y ceftazidima se 

presentó en el 50%, y en las cepas aisladas no 
se evidencio susceptibilidad a ceftriaxona (29). 

Zhuang y cols. (2017), efectuaron análisis 

genómico de la cepa C. testosteroni S44, 
revelando el gen que codifica un regulador 
transcripcional de la familia LysR, familia de 

genes cuyos factores de transcripción han sido 
estudiados en su mayoría en Escherichia coli, 
donde los genes blancos influyen sobre la 
virulencia, el metabolismo, la detección de la 

densidad celular, motilidad, fijación de 
nitrógeno, respuestas al estrés oxidativo 
producción de toxinas, secreción entre otras 
(30). El análisis efectuado a la cepa S44, dio 
como resultado el la detección del gen cual 
denominaron czoR (czo por cefazolina) 
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localizado en la parte superior de un gen 
codificador de β-lactamasas de clase A 
(denominado czoA), observando que la 
expresión de czoA fue inducida por 11 β-

lactámicos y czoR fue inducida por 9 β-

lactámicos, y transcrita constitutivamente con 
o sin cefuroxima y cefoxitina; CzoR actúa 

como un regulador positivo para CzoA es 
similar a los reguladores de tipo LysR 
reportados por otros autores (31).  

La presencia de czoA torna a C. testosteroni 
en un microorganismo capaz de hidrolizar 
siete β-lactámicos (bencilpenicilina, 
ampicilina, cefalexina, cefazolina, cefuroxima, 

ceftriaxona y cefepima) siendo inhibida por 
tazobactam o ácido clavulánico, mientras que 
iscR  actúa como regulador global de la 

respuesta al estrés oxidativo celular, 
concluyendo que el mismo regula la expresión 
de betalactamasas como czoA (relacionado 

con la remisión del estrés de la pared 
bacteriana), la deleción iscR (Δ iscR)  y Δ czoR 
tienen efectos sobre la susceptibilidad a 
cefalexina y cefazolina, como se observó en 

las cepas mutantes Δ czoR e iscR -280 donde 
los las zonas de inhibición con discos de Kirby-
Bauer fueron más grandes en comparación 

con la cepa salvaje S44, observando que la 
restauración de los fenotipos de 
susceptibilidad a los antibióticos de las cepas 

complementadas, es decir una sensibilidad 
aumentada (31). 

En un estudio efectuado en un granja de peces 
Koi enfermos, determino índices de resistencia 

>0.3 a múltiples antibióticos y la 
concentración inhibitoria mínima >256 μg; no 
obstante todos los aislamientos presentaron 

sensibilidad a amoxicilina, kanamicina, 
cefepime, cefexima, cefotaxima, ceftazidima, 
doripenem, ciprofloxacina y norfloxacina (32).  

 

Correlación clínica 

Múltiples casos clínicos en los cuales se ha 
aislado este microorganismo, han sido 

presentados, tanto de bacteriemias por 
apendicitis, asociada a catéter de hemodiálisis 
o a cuadro de celulitis, e inclusive endocarditis 

o endoftalmitis (33–39). Se ha documentado en 
diversos informes de caso, un intervalo de 
entre 8, 14 o 21 días de duración de los 

esquemas antibióticos empleados en el 
tratamiento clínico de seres humanos 
(34,36,37,40). Dentro de los métodos de cultivo 
implicados en las muestras clínicas se 

encuentran el agar sangre y Polyvitex 
bioMérieux, con ayuda del sistema Phoenix 
100 para identificación de las especies, pero 

se debe acotar que bases de datos como API, 
Siemens, VITEK, ATB y BD, solo cuentan con 
dos registros de Comamonadaceae (C. 

acidovorans y C. testosteroni), lo cual puede 
generar un sesgo en la identificación de otros 
miembros de la familia, de ahí la importancia 
del uso de MALDI-TOF MS, así como, reacción 

en cadena de la polimerasa en tiempo real 

para la identificación correcta de las especies 
(41). Se han reportado casos de resistencia 

detectada contra aminopenicilinas, 
aztreonam, fluoroquinolonas, trimetoprima-
sulfametoxazol y ácido nalidíxico (34). 

Dentro de los aspectos clínicos, se han descrito 
otras especies de Comamonas que deben 
estudiarse como agentes etiológicos de 
enfermedades en humanos, también como 

oportunistas, entre esta esta la C. kerstersii, 
relacionada con apendicitis aguda perforada 
(1,3,5,6,41–43). 
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