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ABSTRACT 

Controlling soil-borne plant diseases by harnessing the natural potential of soil microbial 

communities has several benefits, including environmental sustainability and economic 

advantages for farmers. Disease-suppressive soils can naturally inhibit the development of 

phytopathogens, reducing the incidence of plant diseases. Organic agriculture relies on natural 

products and helps maintain ecosystem functionality by enriching soil biodiversity and 

chemical composition. It is well known that the higher soil microbiome activity and diversity 

in organic agriculture gives the soil a disease-suppressing potential against soil-borne 

phytopathogens. Therefore, adopting organic farming to protect crops from soil-borne diseases 

can curb the increasing use of pesticides and fungicides since the green revolution to improve 

crop quality. However, the mechanisms underlying disease suppression in organic agriculture 

are poorly understood. Few studies have attempted to determine the effects of organic and 

conventional agriculture on the structural and functional potential of the soil microbiome in 

relation to “general disease suppression”. 

In the present study, a comparative analysis of the effects of long-term conventional and 

organic farming practices (field experiment ongoing since 2004) was done in terms of 

identifying characteristic disease-suppressive microbial, molecular, and metabolic 

markers. The soil samples from fields under conventional and organic agriculture were 

screened for their associated physicochemical properties and disease-suppressive potential 

towards a wide range of fungal and bacterial plant pathogens using dual-culture assays. The 

plant biometric parameters were also recorded at the harvest stage of wheat and rice grown in 

conventional and organic farming fields over three cropping seasons, i.e., 2018, 2019, and 

2020. Once the higher disease-suppressive ability of organic farming was confirmed, its 

microbial basis was investigated by understanding the changes in the structural diversity of soil 

microbiome in conventional and organic agriculture. The bacterial and fungal diversity was 
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analyzed using 16S rRNA and ITS-based amplicon sequencing. Higher bacterial and lower 

fungal diversity was observed in soil from the field under organic farming than in conventional 

farming. The organic field soil harboured a higher abundance of known antagonistic bacterial 

and fungal genera such as Bacillus, Pseudomonas, Burkholderia, Mortierella, Acremonium, 

and Chaetomium. Due to the known association of Pseudomonas with disease-suppressive 

soils, its diversity was then determined in conventional and organic farming. A higher 

Pseudomonas diversity, along with increased abundance of antagonistic Pseudomonas species, 

were detected in organic farming. 

The alterations in the structural diversity of the soil microbiome were then correlated with the 

changes in the functional potential of the soil microbiome in the context of disease 

suppressiveness in organic and conventional farming. Direct estimation of hydrolytic enzymes 

activities and quantification of disease-suppressive markers in soil, including for pyrrolnitrin, 

fengycin, bacillibactin, and chitinase, revealed their higher abundance in soil treated with 

organic fertilizers than inorganic fertilizers. A robust culture bank of biocontrol strains was 

generated from organic field soil, and functional characterization was done using whole-

genome sequencing and untargeted metabolomics. Several antimicrobial metabolic gene 

clusters related to non-ribosomal peptide synthetases were found in the genomes of biocontrol 

isolates. The common metabolites produced by biocontrol strains in the presence of pathogenic 

stress were pyrrolnitrin, phenazine, obafluorin, resorcinol, etc. The bacterial isolates with good 

root colonization ability showed disease-suppressive ability towards Fusarium oxysporum and 

Verticillium dahliae with in planta wheat growth experiment under controlled conditions. In 

planta disease-suppressive assays were also conducted to test and compare the suppressive 

effects of conventional and organic field soil against Fusarium oxysporum and Rhizoctonia 

solani in a plant growth chamber with wheat and rice plant systems. The higher disease-

suppressive ability of organic field soil was observed against both pathogens and increased 
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expression of biotic stress markers in plants grown in soil from conventional farming field. 

Based on the knowledge gained by identifying the structural and functional markers of disease-

suppressiveness in organic farming, an attempt to transform a conducive soil into suppressive 

soil was made by a soil transplantation experiment conducted under field conditions. The 

transferability of disease-suppressive potential of organic field soil to the conventional field 

soil was confirmed by determining the changes in the structural and functional abundances of 

disease-suppressive markers.  

Conclusively, soil under organic farming showed higher general disease-suppressive potential 

than that under conventional farming. The higher disease suppressiveness in organic farming 

could be correlated with significant changes in the structural and functional composition of soil 

microbiome. The microbial taxa identified in this study can be used to generate synthetic 

biocontrol microbial communities that mimic natural communities in organic farming to induce 

overall disease suppression in conducive soils. Detection of molecular and metabolic markers 

that are more abundant in organic agriculture can be used to characterize any agricultural soil 

for its disease-suppressive potential. Developing a soil transplantation assay to convert 

conducive soils into disease-suppressive soils offers an approach to environment-friendly plant 

disease control. 
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सार  

मृदा सूक्ष्मजीव समुदाय ों की प्राकृतिक क्षमिा का द हन करके मृदा जतनि पौध ों की बीमाररय ों क  तनयोंतिि 

करने के कई लाभ हैं, तजनमें पयाावरणीय स्थिरिा और तकसान ों के तलए आतथाक लाभ शातमल हैं। र ग-

दमनकारी तमट्टी स्वाभातवक रूप से सोंयोंि र गजनक ों के तवकास क  र क सकिी है, तजससे पौध ों की 

बीमाररय ों की घटनाओों में कमी आिी है। जैतवक कृति प्राकृतिक उत्पाद ों पर तनभार करिी है और तमट्टी 

की जैव तवतवधिा और रासायतनक सोंरचना क  समृद्ध करके पाररस्थितिकी िोंि की कायाक्षमिा क  बनाए 

रखने में मदद करिी है। यह सवातवतदि है तक उच्च मृदा सूक्ष्मकाय गतितवतध और जैतवक कृति में तवतवधिा 

तमट्टी क  मृदा जतनि सोंयोंि र गजनक ों के स्थखलाफ र ग-दबाने की क्षमिा प्रदान करिी है। इसतलए, फसल ों 

क  तमट्टी से ह ने वाली बीमाररय ों से बचाने के तलए जैतवक खेिी क  अपनाने से फसल की गुणवत्ता में सुधार 

के तलए हररि क्ाोंति के बाद से कीटनाशक ों और फफूों दनाशक ों के बढ़िे उपय ग पर अोंकुश लगाया जा 

सकिा है। हालाोंतक, जैतवक कृति में र ग दमन के िोंि क  कम समझा जािा है। कुछ अध्ययन ों ने "सामान्य 

र ग दमन" (general disease suppressiveness) के सोंबोंध में तमट्टी के सूक्ष्मकाय की सोंरचनात्मक और 

कायाात्मक क्षमिा पर जैतवक और पारोंपररक कृति के प्रभाव ों क  तनधााररि करने का प्रयास तकया है। 

विामान अध्ययन में, तवतशष्ट र ग-दमनकारी सूक्ष्मजैतवक, आणतवक और चयापचय अोंकन ों की पहचान 

करने के सोंदभा में दीघाकातलक पारोंपररक और जैतवक खेिी प्रथाओों (2004 से चल रहे खेिी प्रय ग) के 

प्रभाव ों का िुलनात्मक तवशे्लिण तकया गया था। पारोंपररक और जैतवक कृति के िहि खेि ों से तमट्टी के 

नमून ों क  उनके सोंबोंतधि भौतिक-रासायतनक गुण ों और र ग-दमनकारी क्षमिा के तलए dual-culture 

assays का उपय ग करके फफूों द और जीवाणु पादप र गजनक ों की एक तवसृ्ति शृ्ोंखला के तलए जाोंचा 

गया। िीन फसली मौसम ों, यानी 2018, 2019 और 2020 में पारोंपररक और जैतवक खेिी के खेि ों में उगाए 

गए गेहों और चावल की कटाई के चरण में फसल उत्पादकिा में वृस्थद्ध मानक भी दजा तकए गए थे। जैतवक 

खेिी की उच्च र ग-दमनकारी क्षमिा की पुतष्ट ह  जाने के बाद, इसकी पारोंपररक और जैतवक कृति में मृदा 
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सूक्ष्मकाय की सोंरचनात्मक तवतवधिा में पररविान क  समझकर सूक्ष्मजैतवक आधार की जाोंच की गई। 16S 

rRNA- और ITS- आधाररि amplicon अनुक्मण का उपय ग करके जीवाणु और कवक तवतवधिा का 

तवशे्लिण तकया गया था। पारोंपररक खेिी की िुलना में जैतवक खेिी के िहि खेि की तमट्टी में उच्च जीवाणु 

और कम कवक तवतवधिा देखी गई। जैतवक खेिी की तमट्टी में Bacillus, Pseudomonas, Burkholderia, 

Mortierella, Acremonium, और Chaetomium जैसे ज्ञाि प्रतिपक्षी जीवाणु और कवक जनन की 

अतधकिा पाई जािी है। र ग-दमनकारी तमट्टी के साथ Pseudomonas के ज्ञाि जुडाव के कारण, इसकी 

तवतवधिा िब पारोंपररक और जैतवक खेिी में तनधााररि की गई थी। जैतवक खेिी में प्रतिपक्षी Pseudomonas 

प्रजातिय ों की बहुिायि में वृस्थद्ध के साथ एक उच्च Pseudomonas तवतवधिा का पिा चला। 

मृदा सूक्ष्मकाय की सोंरचनात्मक तवतवधिा में पररविान िब जैतवक और पारोंपररक खेिी में र ग दमन के 

सोंदभा में मृदा सूक्ष्मकाय की कायाात्मक क्षमिा में पररविान के साथ सहसोंबद्ध थे। Hydrolytic enzymes 

की गतितवतधय ों का प्रत्यक्ष अनुमान और तमट्टी में र ग दमनकारी अोंकन ों की मािा का ठहराव, तजसमें 

pyrrolnitrin, fengycin, bacillibactin और chitinase शातमल हैं, ये अकाबातनक उवारक ों की िुलना में 

जैतवक उवारक ों के साथ उपचाररि तमट्टी में उनकी उच्च बहुिायि का खुलासा तकया। जैतवक खेिी की 

तमट्टी से जैतवक तनयोंिक जीवाणुओ का एक मजबूि culture बैंक िैयार तकया गया था, और पूरे-जीन म 

अनुक्मण और अलतक्षि metabolomics का उपय ग करके कायाात्मक लक्षण वणान तकया गया था। 

जैतवक तनयोंिक जीवाणुओ के genome में non-ribosomal peptide synthetase से सोंबोंतधि कई 

र गाणुर धी चयापचय जीन क्लस्टर पाए गए। र गजनक िनाव की उपस्थिति में जैतवक तनयोंिक जीवाणु 

द्वारा उत्पातदि सामान्य metabolites pyrrolnitrin, fengycin, obafluorin, resorcinol आतद थे। अच्छी 

जड उपतनवेशण क्षमिा वाले जीवाण ने फसल गेहों तवकास प्रय ग में तनयोंतिि गेहों के तवकास प्रय ग के 

साथ Fusarium oxysporum और Verticillium dahliae के प्रति र ग दमनकारी क्षमिा तदखाई। स्थितियााँ। 

फसल र ग में गेहों और चावल के पौधे प्रणातलय ों के साथ एक पौधे के तवकास कक्ष में Fusarium 

oxysporum और Rhizoctonia solani के स्थखलाफ पारोंपररक और जैतवक खेिी की तमट्टी के दमनकारी 
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प्रभाव ों का परीक्षण और िुलना करने के तलए दमनकारी परीक्षण भी तकए गए थे। पारोंपररक कृति खेिी से 

तमट्टी में उगाए गए पौध ों में र गजनक ों और जैतवक िनाव अोंकन ों की अतभव्यस्थि द न ों के स्थखलाफ जैतवक 

खेिी की तमट्टी की उच्च र ग-दमनकारी क्षमिा देखी गई। जैतवक खेिी में र ग दमनकारीिा के सोंरचनात्मक 

और कायाात्मक अोंकन ों की पहचान करके प्राप्त ज्ञान के आधार पर, एक अनुकूल तमट्टी क  दमनकारी 

तमट्टी में बदलने का प्रयास खेिी की पररस्थितिय ों में तकए गए तमट्टी के प्रत्यार पण प्रय ग द्वारा तकया गया 

था। र ग-दमनकारी माका र ों के सोंरचनात्मक और कायाात्मक बहुिायि में पररविान का तनधाारण करके 

पारोंपररक खेिी की तमट्टी में जैतवक खेिी की तमट्टी की र ग दमनकारी क्षमिा की हस्ताोंिरणीयिा की पुतष्ट 

की गई थी। 

तनष्किा रूप से, जैतवक खेिी के िहि तमट्टी ने पारोंपररक खेिी की िुलना में अतधक सामान्य र ग-दमनकारी 

क्षमिा तदखाई। जैतवक खेिी में उच्च र ग दमनात्मकिा क  मृदा सूक्ष्मकाय की सोंरचनात्मक और 

कायाात्मक सोंरचना में महत्वपूणा पररविान ों के साथ सहसोंबद्ध तकया जा सकिा है। इस अध्ययन में पहचाने 

गए सूक्ष्मजैतवक taxa का उपय ग कृतिम जैतवक तनयोंिक जीवाणुओ के समुदाय ों क  उत्पन्न करने के तलए 

तकया जा सकिा है ज  अनुकूल तमट्टी में समग्र र ग दमन क  पे्रररि करने के तलए जैतवक खेिी में प्राकृतिक 

समुदाय ों की नकल करिे हैं। काबातनक कृति में अतधक प्रचुर मािा में आणतवक और चयापचय अोंकन ों 

का पिा लगाने का उपय ग तकसी भी कृति तमट्टी क  र ग-दमनकारी क्षमिा के तलए तचतिि करने के तलए 

तकया जा सकिा है। अनुकूल तमट्टी क  र ग-दमनकारी तमट्टी में बदलने के तलए तमट्टी के प्रत्यार पण परख 

का तवकास करना पयाावरण के अनुकूल पौध ों के र ग तनयोंिण के तलए एक दृतष्टक ण प्रदान करिा है। 
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