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ABSTRACT 

Surfactants of biological-origin are called biosurfactants. In comparison to synthetic 

surfactants, biosurfactants are biodegradable, less-toxic to the environment and are 

functional under extreme environmental conditions (temperatures, pH and salt 

concentrations). They are structurally more diverse as compared to the synthetic ones. 

All these properties make them a potential alternative to synthetic surfactants for various 

applications in petroleum, food, pharmaceuticals, cosmetic, agriculture and 

bioremediation etc. Despite having better physico-chemical properties and structural 

diversity, biosurfactant production suffers from limitations such as low productivity, high 

downstream production cost and lack of knowledge about the metabolic pathways for 

their production at larger scale for commercialization. 

Although, several microorganisms have been reported for biosurfactant production, the 

latter has been characterized from only a few of them. Furthermore, very few 

biosurfactant synthesizing microbes have been genetically characterized. This thesis 

aimed at the production of biosurfactant from a potent bacterium obtained from the oil 

contaminated soil, its molecular characterization and its utilization in secondary oil 

recovery. 

In this study, a Gram-negative, rod-shaped bacterium was isolated from the oil 

contaminated soil and its biosurfactant production ability was determined. The isolated 

bacterium was identified as Franconibacter sp. IITDAS19 through 16S rRNA sequencing. 

The produced biosurfactant was isolated, purified and characterized by TLC, FTIR, GC-

MS and LC-MS. It was identified as a glycolipid. It was found to be very stable at a wide 
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range of temperatures, pH and salt concentrations. It could reduce the surface tension of 

water from 71 mN/m to 31 mN/m. It also showed very high efficacy towards both aliphatic 

and aromatic hydrocarbons. The concentration of the crude biosurfactant was found to 

be 4.1 ± 0.5 g/l. The emulsion produced from the biosurfactant was found to be stable for 

more than 2 months. All these properties make the isolated biosurfactant useful for 

industrial scale applications. Whole genome sequencing of Franconibacter sp. IITDAS19 

was also conducted to find out the genes responsible for the biosurfactant production. 

The genes were overexpressed in a heterologous host and in the native host for 

enhanced production of the biosurfactant. The produced biosurfactant showed about 63% 

recovery of residual oil in a sand pack column, which establishes its potential value for 

microbial enhanced oil recovery. 

Thus, this study has led to the production and characterization of a potent biosurfactant 

from the oil contaminated soil isolate, named as Franconibacter sp. IITDAS19. 

Biosurfactant potential for microbial enhanced oil recovery was also confirmed. This study 

also provides understanding of the genetic basis of biosurfactant biosynthesis in 

Franconibacter sp. IITDAS19. This can be utilized for metabolic engineering for enhanced 

biosurfactant production in future.  
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सार 

जैविक-मूल के सरै्फक्टेंट्स को बायोसरै्फक्टेंट्स कहा जाता है। वसिंथेवटक सरे्फक्टेंट की तुलना में, 

बायोसरै्फक्टेंट बायोविगे्रिेबल, पयाािरण के वलए कम विषैले होते हैं और अत्यविक पयाािरणीय पररस्थथवतयोिं 

(तापमान, पीएच) के तहत कायाात्मक होते हैं। वसिंथेवटक की तुलना में िे सिंरचनात्मक रूप से अविक विविि 

हैं। ये सभी गुण उन्हें पेटर ोवलयम, भोजन, र्फामाासू्यवटकल्स, कॉसे्मवटक, कृवष और बायोरेमेविएशन आवि में 

विवभन्न अनुप्रयोगोिं के वलए वसिंथेवटक सरे्फक्टेंट का एक सिंभावित विकल्प बनाते हैं। बेहतर भौवतक-

रासायवनक गुणोिं और सिंरचनात्मक विवििता के बािजूि, बायोसरै्फक्टेंट उत्पािन कम उत्पािकता, उच्च 

जैसी सीमाओिं से ग्रस्त है। िाउनस्ट्र ीम उत्पािन लागत और व्यािसायीकरण के वलए बडे पैमाने पर उनके 

उत्पािन के वलए चयापचय मागों के बारे में ज्ञान की कमी। 

हालााँवक, बायोसरै्फक्टेंट उत्पािन के वलए कई सूक्ष्मजीिोिं की सूचना िी गई है, बाि िाले को उनमें से कुछ 

की विशेषता बताई गई है। इसके अलािा, केिल कुछ बायोसरै्फक्टेंट उत्पािक बैक्टीररया के आनुििंवशक 

लक्षण िणान वकए गए हैं। इस थीवसस का उदे्दश्य तेल िूवषत वमट्टी से पृथक एक शस्िशाली जीिाणु से 

बायोसरै्फक्टेंट का उत्पािन, इसके आणविक लक्षण िणान और वितीयक तेल पुनप्राास्ि में इसका अनुप्रयोग 

है। 

इस अध्ययन में, एक ग्राम-नकारात्मक, छड के आकार के जीिाणु को तेल िूवषत वमट्टी से अलग वकया गया 

था और इसकी बायोसरै्फक्टेंट उत्पािन क्षमता वनिााररत की गई थी। अलग वकए गए जीिाणु की पहचान 16S 

rRNA अनुक्रमण के माध्यम से फ्रें कोनीबैक्टर एसपी IITDAS19 के रूप में की गई। उत्पावित बायोसरै्फक्टेंट 

को टीएलसी, एर्फटीआईआर, जीसी-एमएस और एलसी-एमएस िारा पृथक, शुद्ध और अवभलक्षवणत वकया 

गया था। इसकी पहचान ग्लाइकोवलवपि के रूप में की गई थी। यह तापमान, पीएच और नमक सािंद्रता की 
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विसृ्तत शृ्िंखला में बहुत स्थथर पाया गया। यह पानी के सतही तनाि को 71 mN/m से घटाकर 31 mN/m 

कर सकता है। इसने विग्ध और सुगिंवित हाइिर ोकाबान िोनोिं के प्रवत बहुत अविक प्रभािकाररता विखाई। 

कू्रि बायोसरै्फक्टेंट की सािंद्रता 4.1 ± 0.5 ग्राम/लीटर पाई गई। बायोसरै्फक्टेंट से उत्पन्न इमल्शन 2 महीने 

से अविक समय तक स्थथर पाया गया। ये सभी गुण पृथक बायोसरै्फक्टेंट को औद्योवगक पैमाने के अनुप्रयोगोिं 

के वलए उपयोगी बनाते हैं। फ्रें कोनीबैक्टर एसपी IITDAS19 के पूरे जीनोम अनुक्रमण को बायोसरै्फक्टेंट 

उत्पािन के वलए वजमे्मिार जीन का पता लगाने के वलए भी आयोवजत वकया गया था। बायोसरै्फक्टेंट के िविात 

उत्पािन के वलए हेटेरोलॉगस होस्ट् और मूल होस्ट् में जीनोिं को ओिरएक्सपे्रथि वकया गया था। उत्पावित 

बायोसरै्फक्टेंट ने सैंि पैक कॉलम में अिवशष्ट तेल की लगभग 63% ररकिरी विखाई, जो माइक्रोवबयल 

सिंिविात तेल ररकिरी के वलए इसके सिंभावित मूल्य को थथावपत करता है। 

इस प्रकार, इस अध्ययन ने तेल िूवषत वमट्टी के आइसोलेट से एक शस्िशाली बायोसरै्फक्टेंट के उत्पािन 

और लक्षण िणान को पे्रररत वकया है, वजसे फ्रैं कोनीबैक्टर एसपी IITDAS19 नाम विया गया है। माइक्रोवबयल 

सिंिविात तेल ररकिरी के वलए बायोसरै्फक्टेंट क्षमता की भी पुवष्ट की गई। यह अध्ययन फ्रें कोनीबैक्टर एसपी 

IITDAS19 में बायोसरै्फक्टेंट बायोवसिंथेवसस के आनुििंवशक आिार की समझ भी प्रिान करता है। इसका 

उपयोग भविष्य में उन्नत बायोसरै्फक्टेंट उत्पािन के वलए मेटाबोवलक इिंजीवनयररिंग के वलए वकया जा सकता 

है। 
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