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ABSTRACT 

Soil salinization is a major global constraint that severely hampers crop productivity and 

threatens agricultural sustainability. Microbiome-based rhizosphere engineering strategies for 

salinity stress mitigation have emerged as viable and eco-friendly alternatives to conventional 

methods. This study aimed to develop a salt stress-acclimatized rhizosphere microbiome 

followed by designing a synthetic microbial community (SMC) capable of enhancing plant 

growth and physiological resilience under salinity stress. A salt stress-acclimatized rhizosphere 

microbiome was generated through successive passaging of the rhizosphere soil in a salt-

susceptible tomato (Solanum lycopersicum) cultivar over multiple plant growth cycles (PGCs) 

under ramping up of salt concentrations. The efficiency of salt stress-acclimatized rhizosphere 

microbiome on different plant model systems was evaluated through rhizosphere microbiome 

transplantation (RMT). It demonstrated a significant enhancement of plant growth in tomato 

as well as in other plant model systems, viz., brinjal, chilli, bell pepper, and okra. There was an 

enhancement in salinity stress mitigation across all plant model systems. The prominent effect 

was observed in chilli and okra. Further, prokaryotic community composition along the process 

of acclimatization of the rhizosphere microbiome was analyzed. The tomato rhizosphere soil 

with microbiome+salt (PMS) treatment exhibited a similar prokaryotic community across 

different PGCs. The phyla Proteobacteria (now Pseudomonadota) and Bacteroidota increased 

along the process of acclimatization in the PMS set compared to only salt-treated set. In the 

case of genus, Pseudomonas played an important role in mitigating salinity stress in tomato 

through the acclimatization process. Interestingly, the relative abundance of Pseudomonas was 

also found to be the highest in the rhizosphere soil inoculated with salt stress-acclimatized 

microbiome of tomato in okra under salt stress compared to other treatment sets. Following 

this, a culture bank was generated from the salt stress-acclimatized rhizosphere microbiome of 

tomato. The bacterial strains were screened for salt tolerance and plant growth promoting 
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(PGP) traits, including 1-aminocyclopropane-1-carboxylate (ACC) deaminase activity, 

siderophore production, phosphate solubilization, and indole-3-acetic acid (IAA) production, 

followed by their plant growth promotion activity under salinity stress in controlled conditions. 

Three salt stress-acclimatized bacterial isolates, viz., Pseudomonas sp. SP16.1, Pseudomonas 

furukawaii SP16.16, and Microbacterium resistens SP16.19 were shortlisted for designing 

SMC. Further, whole-genome sequencing of three bacterial strains was performed to elucidate 

genetic mechanisms underpinning stress adaptation. Genome annotation revealed several 

biosynthetic gene clusters (BGCs) encoding nonribosomal peptide synthetases (NRPS-like), 

betalactones, terpenes, and redox cofactors associated with antioxidative defence, 

osmoprotection, and microbial communication within the rhizosphere. Further, untargeted 

metabolomics of these three bacterial strains was performed to understand the presence of 

metabolite features in the presence and absence of salt stress. It was found that the metabolite 

production was species-specific, irrespective of salt stress. Then, the efficacy of the three-

membered SMC for salinity stress mitigation on tomato was evaluated in natural conditions. 

The SMC treatment significantly improved plant height, dry weight, membrane stability index 

(MSI), chlorophyll, and carotenoid levels while reducing osmotic and oxidative stress markers 

such as proline and malondialdehyde (MDA). The observed synergistic effects reflected 

metabolic cooperation and resource sharing among SMC members, reinforcing the importance 

of microbial interactions in conferring stress tolerance. Overall, the study provides compelling 

evidence that the SMC of salt stress-acclimatized rhizosphere microbiome can be effectively 

integrated to develop biologically robust inoculants to mitigate salinity stress in sustainable 

agriculture.  
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सार/साराााांश 

मृदा लवणीकरण एक प्रमुख वैश्विक बाधा है जो फसल उत्पादकता को गंभीर रूप से बाश्वधत करती है 

और कृश्वि स्थिरता को खतरा पहंचाती है। लवणता तनाव (salt stress) नू्यनीकरण के श्वलए माइक्रोबायोम-

आधाररत राइजोस्फीयर इंजीश्वनयररंग (microbiome-based rhizosphere engineering) रणनीश्वतयााँ 

पारंपररक तरीको ंके व्यवहायय और पयायवरण-अनुकूल श्ववकल्प के रूप में उभरी इस अध्ययन का उदे्दश्य 

लवण तनाव के प्रश्वत अनुकूश्वलत राइजोस् फीयर माइक्रोबायोम का श्ववकास करना था, श्वजसके पश्चात् एक 

कृश्विम सूक्ष्मजीवी समुदाय (SMC) का श्वनमायण श्वकया गया, जो लवणता तनाव की स्थिश्वत में पौधो ंकी वृस्थि 

और शारीररक सहनशीलता को बढाने में सक्षम हो। लवण सांद्रता में वृस्थि के तहत कई पादप श्ववकास 

चक्रो ं(PGCs) में लवण-संवेदनशील (salt-susceptible) टमाटर (Solanum lycopersicum) की श्वकस्म 

में राइजोस्फीयर (rhizosphere) श्वमट्टी के क्रश्वमक मागयन के माध्यम से एक लवण तनाव-अनुकूश्वलत 

राइजोस्फीयर माइक्रोबायोम (salt stress-acclimatized rhizosphere microbiome) उत्पन्न श्वकया 

गया था। श्ववश्वभन्न पादप मॉडल प्रणाश्वलयो ंपर लवण तनाव-अनुकूश्वलत राइजोस्फीयर माइक्रोबायोम की 

दक्षता का मूल्ांकन राइजोस्फीयर माइक्रोबायोम प्रत्यारोपण (RMT) के माध्यम से श्वकया गया। इसने 

टमाटर के साथ-साथ अन्य पादप मॉडल प्रणाश्वलयो,ं जैसे बैंगन, श्वमचय, श्वशमला श्वमचय और श्वभंडी में पादप 

वृस्थि में उले्लखनीय वृस्थि प्रदश्वशयत की। सभी पादप मॉडल प्रणाश्वलयो ंमें लवणता तनाव (salt stress) 

नू्यनीकरण में वृस्थि देखी गई। श्वमचय और श्वभंडी में इसका प्रमुख प्रभाव देखा गया। इसके अलावा, 

राइजोस्फीयर माइक्रोबायोम (rhizosphere microbiome) के अनुकूलन की प्रश्वक्रया के साथ 

प्रोकैररयोश्वटक समुदाय संरचना का श्ववशे्लिण श्वकया गया। माइक्रोबायोम (microbiome)+नमक (PMS) 

उपचार वाली टमाटर राइजोस्फीयर (rhizosphere) श्वमट्टी ने श्ववश्वभन्न PGCs में एक समान प्रोकैररयोश्वटक 

(prokaryotic) समुदाय प्रदश्वशयत श्वकया। केवल लवण-उपचाररत सेट की तुलना में PMS सेट में अनुकूलन 

की प्रश्वक्रया के साथ प्रोश्वटयोबैक्टीररया (Proteobacteria/Pseudomonadota) और बैक्टीरॉइडोटा  

(Bacteroidota) संघो ंमें वृस्थि हई। जीनस के मामले में, सू्यडोमोनास (Pseudomonas) ने अनुकूलन 
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प्रश्वक्रया के माध्यम से टमाटर में लवणता तनाव (salt stress) को कम करने में महत्वपूणय भूश्वमका 

श्वदलचस्प बात यह है श्वक सू्यडोमोनास (Pseudomonas) की सापेक्ष प्रचुरता अन्य उपचार सेटो ंकी तुलना 

में नमक तनाव के तहत टमाटर के नमक तनाव-अनुकूश्वलत माइक्रोबायोम के साथ टीका लगाए गए 

राइजोस्फीयर (rhizosphere) श्वमट्टी में सबसे अश्वधक पाई गई। इसके बाद, टमाटर के नमक तनाव-

अनुकूश्वलत राइजोस्फीयर माइक्रोबायोम (rhizosphere microbiome) से एक संसृ्कश्वत बैंक तैयार श्वकया 

गया था। 1-एश्वमनोसाइक्लोप्रोपेन-1-काबोस्थिश्वलक एश्वसड (ACC) डेश्वमनेज गश्वतश्ववश्वध, साइडरोफोर 

उत्पादन, फॉसे्फट घुलनशीलता और इंडोल-3-एश्वसश्वटक एश्वसड (IAA) गश्वतश्ववश्वध सश्वहत नमक सश्वहषु्णता 

और पौधे की वृस्थि को बढावा देने (PGP) लक्षणो ंके श्वलए जीवाणु उपभेदो ंकी जांच की गई, इसके बाद 

श्वनयंश्वित स्थिश्वतयो ंमें लवणता तनाव (salt stress) के तहत उनके पौधे की वृस्थि को बढावा देने वाली 

गश्वतश्ववश्वध का परीक्षण श्वकया गया। तीन नमक सहनशील जीवाणु अलगाव, अथायत, Pseudomonas sp. 

16.1, Pseudomonas furukawaii SP16.16, Microbacterium resistens SP16.19, सबसे पहले, 

तनाव अनुकूलन के आधारभूत आनुवंश्वशक तंिो ंको स्पष्ट करने के श्वलए तीन जीवाणु उपभेदो ंका संपूणय 

जीनोम अनुक्रमण श्वकया गया। जीनोम एनोटेशन से कई जैवसंशे्लिी जीन समूहो ं(BGCs) का पता चला, 

जो गैर-राइबोसोमल पेप्टाइड श्वसंथेटेस (NRPS-like), बीटालैक्टोन (betalactone), टेरपीन (terpene) 

और रेडॉि (redox) सहकारको ंको कूटबि करते हैं, जो राइजोस्फीयर (rhizosphere) के भीतर 

एंटीऑिीडेंट (antioxidant) रक्षा, परासरण संरक्षण, और सूक्ष्मजीवी संचार से जुडे हैं। इसके अलावा, 

इन तीन बैक्टीररयल स्ट्र ेनो ं (bacterial strains) की अनटागेटेड मेटाबोलोश्वमक् (untargeted 

metabolomic) की गई ताश्वक लवण तनाव (salt stress) की उपस्थिश्वत और अनुपस्थिश्वत में 

मेsटाबोलाइट श्ववशेिताओ ं(metabolite features) की उपस्थिश्वत को समझा जा सके। पाया गया श्वक 

मेटाबोलाइट उत्पादन प्रजाश्वत-श्ववश्वशष्ट (species-specific) था, चाहे लवण तनाव हो या न हो।  इसके 

बाद, प्राकृश्वतक पररस्थिश्वतयो ं में टमाटर पर लवणता तनाव (salt stress) नू्यनीकरण के श्वलए तीन-

सदस्यीय एसएमसी (SMC) की प्रभावकाररता का मूल्ांकन श्वकया गया। एसएमसी उपचार ने पौधे की 
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ऊाँ चाई, शुष्क भार, श्वझल्ली स्थिरता सूचकांक (MSI), क्लोरोश्वफल (chlorophyll) और कैरोटीनॉयड 

(carotenoid) के स्तर में उले्लखनीय सुधार श्वकया, जबश्वक प्रोलाइन (proline) और मैलोनडायस्थिहाइड 

(malondialdehyde) जैसे परासरणी और ऑिीडेश्वटव (oxidative) तनाव श्वचह्नको ंको कम श्वकया। 

देखे गए सहश्वक्रयात्मक प्रभावो ंने एसएमसी सदस्यो ंके बीच चयापचय सहयोग और संसाधन साझाकरण 

को प्रश्वतश्वबंश्वबत श्वकया, श्वजससे तनाव सहनशीलता प्रदान करने में सूक्ष्मजीवी अंतः श्वक्रयाओ ंके महत्व को 

बल श्वमला। कुल श्वमलाकर, अध्ययन इस बात के ठोस सबूत प्रदान करता है श्वक लवण तनाव-अनुकूश्वलत 

राइजोस्फीयर माइक्रोबायोम (salt stress-acclimatized rhizosphere microbiome) के एसएमसी 

(SMC) को श्वटकाऊ कृश्वि (sustainable agriculture) के श्वलए लवणता तनाव (salt stress) को कम 

करने के श्वलए जैश्ववक रूप से मजबूत इनोकु्यलेंट (inoculant) श्ववकश्वसत करने के श्वलए प्रभावी रूप से 

एकीकृत श्वकया जा सकता है। 
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SP16.19.  
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4.43 Effect of SMC, dual inoculation, and individual bacterial strain 

inoculation on plant performance among different treatment sets (a) 

120 
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plant height, and (b) dry weight. Error bars represent standard deviation 

among different treatment sets of plants (n = 3). Here, P: PKM1 tomato 

cultivar, C: control, S: salt-treated, MS: microbiome+salt-treated, 

SP16.1: Pseudomonas sp. SP16.1, SP16.16: Pseudomonas furukawaii 

SP16.16, SP16.17: Pseudomonas plecoglossicida SP16.17, SP16.18: 

Pseudomonas plecoglossicida SP16.18, SP16.19: Microbacterium 

resistens SP16.19. The lowercase alphabets denote significant 

differences among different treatment sets. 

4.44 Effect of SMC, dual inoculation, and individual bacterial strain 

inoculation on plant performance among different treatment sets (a) 

proline, (b) MDA, and (c) MSI. Error bars represent standard deviation 

among different treatment sets of plants (n = 3). For abbreviations, refer 

to the legend of Figure 4.43. 

123 

4.45 Effect of SMC, dual inoculation, and individual bacterial strain 

inoculation on plant performance among different treatment sets 

(bottom to top): chlorophyll a, chlorophyll b, and carotenoid contents 

(n = 3). For abbreviations, refer to the legend of Figure 4.43. 

126 

6.1 Summary of the salient outcomes from the research work. (a) 

acclimatization of rhizosphere microbiome to higher salinity stress, (b)  

application of acclimatized rhizosphere microbiome in different plant 

model systems, (c) prokaryotic community analysis to identify potential 

taxa responsible for mitigation of salinity stress in plants, (d) isolation, 

identification, characterization and application of shortlisted bacterial 

strains, (e) whole genome sequencing of bacterial strains, design SMC 

and application of SMC on salt-susceptible tomato cultivar to mitigate 

salinity stress.  
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