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Introduccién. En la industria del petréleo se generan
residuos fenolicos como producto del desalado del crudo,
procesos de destilacién y extraccion. Desde 1994 se
implementd con éxito en la GCB de ECOPETROL, un
sistema de biodegradacién de fenol. Recientemente se han
empleado técnicas moleculares como el analisis del ADNr
16S para e monitoreo y caracterizacion de poblaciones
microbianas en el ambiente (1). El objetivo de este estudio
fue caracterizar fisiolégica y molecularmente las bacterias
degradadoras de fenol dominantes en la planta de
tratamiento de fenol dela GCB en los afios 1997 y 2000.
Metodologia Los microorganismos fueron aislados de la
planta de tratamiento de fenol en medio basal de sales
suplementado con fenol (50 ppm). La identificacion de las
bacterias aisladas se realizd con € sistema BIOLOG Version
4.0. La amplificacion del ADNr 16S se redliz6 de acuerdo a
lo reportado por Marchesi et al. (2). El andlisis de restriccién
fue redlizado con las enzimas Hae Ill y Rsa | usando
procedimientos convencionales. La amplificacion del
fragmento dmpN se realizé seglin Selvaratnam et al (3).
Resultados y Discusion. Las cepas aisladas en el afio 1997
fueron identificadas por BIOLOG como Pseudomonas
putida Biotipo B1 (ICP 16), Ps. putida Biotipo B2 (ICP 18)
y Ps. putida Biotipo Al (ICP 21); las del afio 2000
correspondieron a Ps. aeruginosa (ICP 244), Ps. putida
Biotipo B (ICP 245) y Ps. putida Biotipo B (ICP 246). La
amplificacion del ADNr con los primers 63f y 1387r (2) dio
origen a un fragmento de 1300 pares de bases, el andlisis de
restriccién dio origen a patrones caracteristicos como se
observa en la Figura 1. La amplificacion del fragmento
dmpN se evidencié por la presencia de una banda de 200
pares de bases para las cepas ICP 16, ICP 21 e ICP 245. El
andlisis restriccién, la amplificacion del dmpN y las
caracteristicas bioquimicas permitio establecer la estructura
y predominio de la poblacion bacteriana en el sistema a
escala industrial. Las cepas ICP 16 e ICP 245 asi como las
cepas ICP 18 e ICP 246 presentaron patrones bioquimicos y
moleculares semejantes. La cepa ICP 21 no se recupero6 en el
afo 2000 y se destaca la seleccién de una nueva cepa de Ps.
aeruginosa.
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Fig 1. Andlisis de restriccion del ADNr 16S.

Conclusiones. Este estudio permitio verificar la seleccion de
una poblacion dominante de bacterias degradadoras de fenol
anivel industrial.

Las cepas ICP 16 e ICP 18 del afio 1997 presentan
caracteristicas fisioldgicas y moleculares semejantes a las
cepas ICP 245 e ICP 246 del afio 2000 que permiten sugerir
SuU permanencia en campo.

El andlisis del ADNr 16S y la amplificacion de secuencias
especificas como la fenol hidroxilasa, constituyen
herramientas de gran utilidad en el estudio de estructuras
poblacional es microbianas.
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