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El almacenamiento es un elemento de gran valor en la explotacién de los servicios de hidrocarburos
debido a que actia como un pulmén entre produccién y transporte para absorber las variaciones de
consumo; permite la sedimentacién de agua y barros del crudo antes de despacharlo por oleoducto o
a destilacion y brinda flexibilidad operativa a las refinerias que actian como punto de referencia en
la medicién de despachos de producto.

La sedimentacién de agua y barros durante el almacenamiento trae aparejados problemas de
contaminacién microbiana conducentes a la acumulacién de limo, corrosién de tanques y cafierias,
emulsificacién y degradacion del producto.

El estudio de las comunidades microbianas en estos sistemas resulta de gran interés en particular las
bacterias reductoras de sulfatos (BRS) consideradas como las responsables de un 80% del dafio a
través del proceso de corrosién influenciada microbiolégicamente (CIM).

Para el control de la CIM es relevante el conocimiento de las poblaciones presentes, con el fin de
establecer un criterio de seleccion de un tratamiento antimicrobiano adecuado.

Con la intencién de aplicar métodos independientes de cultivo en el analisis microbiologico de agua
de un tanque de almacenamiento, fueron empleados dos protocolos de extraccién del ADN: un
protocolo de extraccién tradicional (tratamiento enzimatico y purificacién con isoaminoalcohol-
cloroformo) y el Kit EZNA Extractionsoil (Omega Bio-Tek, GA, USA). Para evaluar la eficiencia
de la extracci6n, cada muestra fue sometida a tres extracciones sucesivas. El ADN fue amplificado
por PCR usando los cebadores para eubacterias (341F y 907R) y los especificos para BSR
(Aps969F y Aps1603R). La aplicacién de la técnica de extraccion tradicional (TT) y la del kit (K)
dieron rendimientos totales similares (517-540 ng/ul), aunque la eficiencia de cada etapa fue
distinta, obteniéndose una relacién porcentual de 70/25/5 con TT y 40/35/25 con K. Los productos
de amplificacién fueron sembrados en geles desnaturalizantes (DGGE) y analizados con el software
GelComparll, con el coeficiente de correlacién de Pearson. Fue evidenciado que la comunidad de
eubacteria recuperada con el kit en la Ira extraccién fue diferente a la obtenida en la 2da y 3ra
extraccion. En cambio, con la técnica tradicional el resultado derivado del analisis del gel mostrod
gran similitud entre las comunidades de las tres extracciones (90,5%). Realizando el mismo analisis
para la comunidad de BSR, las comunidades resultaron muy similares (90.8%) independientemente
del orden de extraccién y del método utilizado. De lo expuesto inferimos que para el anélisis de
eubacteria, una primera extraccién con el kit representa una fraccion de la diversidad detectada,
debiendo considerarse la realizacién de extracciones sucesivas. En cambio con la técnica
tradicional, el 70% del ADN recuperado en la primera extraccion refleja la mayor diversidad
bacteriana detectada en la muestra.



