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ABSTRACT 

Agriculture, one of the major factors of the uprising Indian economy, is under immense 

pressure to fulfil the necessities of increasing population. Due to rapid industrialization and 

urbanization, deleterious impacts have been seen on the ecosystem. Moreover, there is a 

continuous threat to the ecosystem and environmental health with the practice of conventional 

agriculture (viz., application of agrochemicals, heavy tillage, use of high-yielding crop 

varieties, and irrigation). This calls for an urgent requirement for sustainable agricultural 

practices that can boost crop production and prevent environmental deterioration. The 

alternative agri-management practices focus on the application of green and animal manure, 

integrated pest management, reduced tillage, crop rotation and diversification. Such practices 

like conservation agriculture (centres on minimum or zero-tillage, crop rotation, and inclusion 

of dead organic soil covers, especially the inclusion of legume) and organic agriculture 

(concentrates on the omission of synthetic and chemical inputs) propagate the use of eco-

friendly alternatives to improve crop production, and soil health and fertility along with the 

elimination of conventional farming methods.  

The present work focused on the impacts of different agri-management practices (conventional 

agriculture, conservation agriculture and organic agriculture) on soil health, which drives 

rhizospheric soil bacterial communities both structurally (in terms of bacterial composition) 

and functionally (bacterial communities involved in important biogeochemical cycles such as 

N and P cycles). This, in turn, was correlated to the impact on plant growth and crop yield 

under the three agri-management practices. The study was performed to assess crop-specific 

differences (pigeonpea and soybean), seasonal variations [two consecutive years (2017 and 

2018) for soybean and three consecutive years for pigeonpea (2017, 2018, and 2019)], plant 

stage-specific differences (flowering and harvest stages), and different crop management 

approaches (tillage, beds, fertilizers, wheat crop residues, and bio-fertilizers). Subsequently, 
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for the mitigation of stress induced by agrochemicals such as biopesticides on resident soil 

bacterial communities, bacterial inoculants were applied as microbe-based approach. To meet 

the research goal, traditional microbiology tools together with advanced molecular 

microbiology techniques were employed. The responses of different agricultural practices on 

rhizospheric soil bacterial communities were studied quantitatively and qualitatively by 

implementing molecular methods such as, quantitative polymerase chain reaction (qPCR), 

denaturing gradient gel electrophoresis (DGGE), and amplicon sequencing of 16S rRNA gene 

(MiSeq Illumina sequencing). Abundances of specific bacterial groups dominant in the 

rhizosphere (α-Proteobacteria, β-Proteobacteria, Acidobacteria, Firmicutes, and 

Actinobacteria) were targeted by qPCR. Additionally, to assess the functional potential of 

bacterial communities, bacterial guilds involved in nitrogen and phosphorus cycles were 

targeted. This was achieved by quantification of genes involved in major steps of the nitrogen 

cycle [nitrogen fixation (nifH), nitrification (amoA) and denitrification (narG and nirK)], and 

phosphorus cycle [solubilization (pqqC), mineralization (phoD)] by qPCR. The effect of 

azadirachtin biopesticide in the presence of bacterial inoculants was assessed on total bacterial 

community and specific bacterial groups by employing DGGE and qPCR of 16S rRNA gene. 

High-performance liquid chromatography (HPLC) was used to estimate the residual 

concentration of azadirachtin in the soil.  

It was concluded that the alternative agri-management practice, conservation agriculture, 

competed well with conventional agriculture in terms of improving plant growth attributes and 

crop yield at field level. The strong positive impact of conservation agriculture was visible on 

the resident rhizospheric bacterial community, and bacterial guilds involved in nitrogen and 

phosphorus cycles. It was also inferred that shifts in rhizospheric bacterial community structure 

and function were dependent on agri-management practices and crop systems, whereas, 

cropping seasons had minimal impact. Also, the strategically selected bacterial inoculants 
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proved to be efficient in reducing residual concentration of azadirachtin biopesticide from soil, 

thereby improving plant growth, mitigating biopesticide stress and enriching rhizospheric soil 

bacterial community structure. The study enhanced the understanding that better manipulation 

of rhizospheric microbiome under different agri-management practices is not only beneficial 

for plant growth promotion but also helpful in mitigation of stress induced by conventional 

methods and in improvement of soil fertility.  
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सार 

कृषि, भारतीय अर्थव्यवस्र्ा के उत्थान के प्रमुख कारक ों में से एक है और बढ़ती जनसोंख्या की 

आवश्यकताओों क  पूरा करने के षिए अत्यषिक दबाव में है। तेजी से औद्य गीकरण और शहरीकरण के 

कारण पाररस्स्र्षतकी तोंत्र पर हाषनकारक प्रभाव देखा गया है। इसके अिावा, पारोंपररक कृषि (जैसे कृषि 

रसायन ों का उपय ग, भारी जुताई, अषिक उपज देने वािी फसि की षकस् ों का उपय ग और षसोंचाई) 

के अभ्यास से पाररस्स्र्षतकी तोंत्र और पयाथवरणीय स्वास्थ्य के षिए एक षनरोंतर खतरा है। यह स्र्ायी कृषि 

पद्धषतय ों की तत्काि आवश्यकता का आह्वान करता है ज  फसि उत्पादन क  बढ़ावा दे सकती हैं और 

पयाथवरणीय षगरावट क  र क सकती हैं। वैकस्िक कृषि-प्रबोंिन प्रर्ाएों  जैसे षक सोंरक्षण कृषि और जैषवक 

कृषि, पारोंपररक कृषि षवषिय ों के उनू्मिन के सार्-सार् फसि उत्पादन और षमट्टी के स्वास्थ्य और उवथरता 

में सुिार के षिए पयाथवरण के अनुकूि षवकि ों के उपय ग का प्रचार करती हैं। 

वतथमान कायथ, मृदा स्वास्थ्य पर षवषभन्न कृषि प्रबोंिन प्रर्ाओों के प्रभाव  पर कें षित है, ज  राइज से्फररक 

मृदा जीवाणु समुदाय ों क  सरोंचनात्मक (जीवाणु सोंरचना के सोंदभथ में) और कायाथत्मक (एन और पी चक्र 

जैसे महत्वपूणथ जैव-भू-रासायषनक चक्र ों में शाषमि जीवाणु समुदाय) रूप से प्रभाषवत करता है। यह बदिे 

में, तीन कृषि-प्रबोंिन प्रर्ाओों के तहत पौि ों की वृस्द्ध और फसि की उपज पर प्रभाव से सोंबोंषित र्ा। 

अध्ययन फसि-षवषशष्ट अोंतर (अरहर और स याबीन), मौसमी षवषविता [स याबीन के षिए िगातार द  

साि (2017 और 2018) और अरहर के षिए िगातार तीन साि (2017, 2018, और 2019)], पौिे के 

चरण-षवषशष्ट अोंतर (फूि और कटाई के चरण) और षवषभन्न फसि प्रबोंिन दृषष्टक ण (जुताई, क्यारी, गेहों 

की फसि के अवशेि और जैव-उवथरक) का आकिन करने के षिए षकया गया र्ा। षनवासी मृदा जीवाणु 

समुदाय ों पर जैव कीटनाशक ों जैसे कृषि रसायन ों से पे्रररत तनाव के शमन के षिए सूक्ष्म जीव-आिाररत 

दृषष्टक ण के तहत जीवाणु इन कुिेंट्स िागू षकए गए रे्।  

https://www.drishtiias.com/hindi/daily-updates/daily-news-analysis/soil-health-card-scheme
https://www.drishtiias.com/hindi/daily-updates/daily-news-analysis/soil-health-card-scheme
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अनुसोंिान िक्ष्य क  पूरा करने के षिए आणषवक तकनीक ों के सार् पारोंपररक सूक्ष्म जीव षवज्ञान उपकरण ों 

क  षनय षजत षकया गया र्ा। राइज से्फररक मृदा जीवाणु समुदाय ों पर षवषभन्न कृषि पद्धषतय ों की 

प्रषतषक्रयाओों का मात्रात्मक और गुणात्मक रूप से आणषवक षवषिय ों जैसे मात्रात्मक प िीमरेज़ चेन 

ररएक्शन (qPCR), डिनाटू्यर िंग गे्रषिएों ट जेि वैद्युतकणसोंचिन (DGGE) और 16S rRNA जीन की 

एस्लिकॉन अनुक्रमण (MiSeq Illumina) क  िागू करके अध्ययन षकया गया र्ा। राइज से्फर में प्रमुख 

षवषशष्ट जीवाणु समूह ों (α-प्र टीओबैक्टीररया, β-प्र टीओबैक्टीररया, एषसि बैक्टीररया, फषमथकू्यट्स औ  

एस्क्टन बैक्टीररया) की प्रचुरता क  qPCR द्वारा िषक्षत षकया गया र्ा। इसके अषतररक्त, जीवाणु समुदाय ों 

की कायाथत्मक क्षमता का आोंकिन करने के षिए नाइटर  जन और फास्फ रस चक्र ों में शाषमि जीवाणु सोंघ ों 

क  िषक्षत षकया गया र्ा। यह qPCR के उपय ग करके नाइटर  जन चक्र [नाइटर  जन षनिाथरण (nifH), 

नाइषटर षफकेशन (amoA) और षिनाइषटर षफकेशन (narG और nirK)] और फास्फ रस चक्र [घुिनशीिता 

(pqqC), खषनजकरण (phoD)] के प्रमुख चरण ों में शाषमि जीन ों की की मात्राओ का आोंकिन करके 

षकया गया र्ा । 16S rRNA जीन के DGGE और qPCR क  षनय षजत करके बैक्टीररयि इन कुिेंट्स 

की उपस्स्र्षत में अज़ाषदरास्क्टन बाय पेस्टीसाइि के प्रभाव ों का मूल्ाोंकन कुि जीवाणु समुदाय और 

षवषशष्ट जीवाणु समूह ों पर षकया गया र्ा। उच्च प्रदशथन तरि क्र मैट ग्राफी (एचपीएिसी) का उपय ग 

षमट्टी में अज़ाषदरास्क्टन की अवषशष्ट साोंिता का अनुमान िगाने के षिए षकया गया र्ा।  

यह षनष्किथ षनकािा गया षक वैकस्िक कृषि-प्रबोंिन अभ्यास यानी सोंरक्षण कृषि पौिे की वृस्द्ध 

षवशेिताओों और के्षत्र स्तर पर फसि की उपज में सुिार के मामिे में पारोंपररक कृषि के सार् अच्छी तरह 

से प्रषतस्पिाथ करती है। सोंरक्षण कृषि का मजबूत सकारात्मक प्रभाव षनवासी राइज से्फररक जीवाणु 

समुदाय और नाइटर  जन और फास्फ रस चक्र ों में शाषमि जीवाणु षगल्ड पर षदखाई दे रहा र्ा। यह भी 

अनुमान िगाया गया र्ा षक राइज से्फररक जीवाणु समुदाय सोंरचना और कायथ में बदिाव कृषि-प्रबोंिन 

प्रर्ाओों और फसि प्रणाषिय ों पर षनभथर रे् जबषक फसि के मौसम का नू्यनतम प्रभाव र्ा। इसके अिावा 
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रणनीषतक रूप से चुने गए बैक्टीररयि इन कुिेंट्स षमट्टी से अजाषदरास्टटन बाय पेस्टीसाइि की अवषशष्ट 

साोंिता क  कम करने में कुशि साषबत हुए षजससे पौि ों की वृस्द्ध में सुिार हुआ, बाय पेस्टीसाइि तनाव 

में कमी हुई और राइज से्फररक षमट्टी जीवाणु समुदाय सोंरचना में समृषद्व हुई । अध्ययन ने इस समझ क  

बढ़ाया षक षवषभन्न कृषि-प्रबोंिन प्रर्ाओों के तहत राइज से्फररक माइक्र बाय म का बेहतर बदिाव न केवि 

पौि ों की वृस्द्ध क  बढ़ावा देने के षिए फायदेमोंद है बस्ि पारोंपररक तरीक ों से पे्रररत तनाव क  कम करने 

और षमट्टी की उवथरता में सुिार करने में भी सहायक है।  
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bacterial groups at three cropping seasons [2017 (a), 2018 (b), and 2019 (c)] and 
functional markers of bacterial guilds involved in N and P cycle at three 
cropping seasons [2017(d), 2018 (e), and 2019 (f)] in the pigeonpea rhizosphere. 
RDF: 100% recommended dose of fertilizers, RDF/NPKmf: 75% RDF and NPK 

141 
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microbial formulation, and AMf/NPKmf: AM fungi and NPK microbial 
formulation. Boxes represent the interquartile ranges (Q1-Q3), thick line 
represents median, and lines extending from the boxes (whiskers) represent non-
outlier range. 

4.39 Quantification of residual concentration of azadirachtin in azadirachtin 
supplemented bacterial culture by HPLC. Error bars represent standard 
deviations (n=3). 

143 

4.40 Effect of bacterial strains on plant growth parameters; shoot length (a), dry 
weight (b), root length (c), and pod numbers (d), under azadirachtin application 
at 40 DAS and 65 DAS. Error bars represented standard deviations (n=3). The 
lowercase letters indicate a significant difference (P ≤ 0.05) between the 
treatments for each plant attribute for a particular sampling point. 
Abbreviations: P: plant, A9 and A11: bacterial strains, Az: 300 ppm, and 3xAz: 
900 ppm of azadirachtin. 
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4.41 Quantification of residual concentration of azadirachtin in azadirachtin treated 
soil in the presence of bacterial strains A9 and A11, with 300 ppm of 
azadirachtin (a), and 900 ppm of azadirachtin (b). Error bars represent standard 
deviations (n=3). Abbreviations: C+Az, A9+Az, A11+Az and A9+A11+Az: 
control (soil without bacterial strains inoculation) soil, soils with mono 
inoculation of A9, A11, and soil with dual inoculation A9 and A11, respectively, 
with the recommended dose of azadirachtin (300 ppm) application; C+3xAz, 
A9+3xAz, A11+3xAz and A9+A11+3xAz: control soil, soil having mono 
inoculation of A9, A11, and soil having dual inoculation A9 and A11, 
respectively, with 3x of the recommended dose of azadirachtin. 
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4.42 Bacterial community profiles generated by DGGE using 16S rRNA gene of 
mungbean rhizospheric soil samples under the application of azadirachtin and 
bulk soil at 40 DAS (a), and 65 DAS (c). Lane L: ladder, lane Bulk: bulk soil, 
lane P: plant soil, lane P+Az: plant having 300ppm of azadirachtin, lane 
P+3xAz: plant having 900 ppm of azadirachtin, Lane A9 and A11: single 
inoculation of bacterial isolates, Lane A9+A11: dual inoculation of bacterial 
isolates, Lanes A9+Az, A11+Az and A9+A11+Az: single and dual inoculations 
of bacterial isolates with azadirachtin application (300 ppm), lanes A9+3xAz, 
A11+3xAz and A9+A11+3xAz: single and dual inoculations of bacterial 
isolates with 900 ppm of azadirachtin application. (c) and (d) Clustering 
analyses for DGGE profiles obtained in part (a) and (b), respectively. Scale 
shows % similarity among soil samples from different treatments and bulk soil. 
The cophenetic correlation values with 1% tolerance have been presented at 
branch nodes of the dendrogram. 
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4.43 Heatmap depicting Margalef Species richness (a), and Shannon-Wiener (b) 
indices obtained from DGGE profiles generated from the mungbean 
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rhizospheric soil samples at 40 DAS and 65 DAS. For abbreviations, refer to 
the legends for figure 4.42. 

4.44 Abundance of 16S rRNA gene copies within various treatments for the total 
bacterial community at two time points, 40 DAS and 65 DAS. Error bars 
represent standard deviations (n=3). The lowercase letters (a-g) indicate a 
significant difference (P ≤ 0.05) between the treatments for a particular 
sampling point. For abbreviations, refer to the legend for Figure 4.42. 
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4.45 Effects of bacterial strains with azadirachtin applications on the abundances of 
dominant bacterial groups, viz., α-Proteobacteria (a), β-Proteobacteria (b), 
Firmicutes (c), Acidobacteria (d), and Actinobacteria (e) in the rhizosphere of 
mungbean at 40 DAS and 65 DAS. Error bars represent standard deviations 
(n=3). The lowercase letters (a-h) indicate a significant difference (P ≤ 0.05) 

between the treatments for a particular sampling point. For abbreviations, refer 
to the legend for Figure 4.42. 
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