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ABSTRACT  
 

Due to rapid urbanization and industrialization, deleterious effects have been observed on 

ecosystem, which includes impact on water, soil, air and biodiversity. To address this issue, 

more attention has been laid on sustainable agriculture. Employment of bioinoculants is one of 

the several methods used as a substitute of chemical fertilizers for sustainable agriculture, 

because of their eco-friendly nature. Although the direct positive effect of bioinoculants on 

plant growth has been well-established, study of role of their indirect effects, contributing to 

the observed plant growth promotion, is still at its infancy. These agricultural amendments 

when introduced in soil, in numbers much greater than their usual numbers, result in transient 

perturbations in equilibrium of resident microflora. These introduced bioinoculants interact 

with resident microbial community to exert cumulative effect on plants. Such indirect effects 

on resident microflora, which can be both beneficial and deleterious, are known as ‘non-target 

effects’. 

 

The present study aimed to fill prime research gaps in the area, viz. efficacy and risk assessment 

of bioinoculants, apart from their persistence in the rhizosphere of Cajanus cajan. Efficacy 

assessment comprised of strategically designing a bacterial consortium for plant growth 

enhancement Cajanus cajan. Risk assessment focussed on analysis of non-target effects of 

these bioinoculants on resident bacterial community structure and function. A polyphasic 

approach was adopted by employing both cultivation-dependent and cultivation-independent 

methods to study the interplay of the consortium (Azotobacter chroococcum, Bacillus 

megaterium and Pseudomonas fluorescens) on both resident and active bacterial community 

structure and function (microbes participating in various steps of nitrogen cycle), alongwith 

their impact on plant growth attributes. Culturable fraction of microflora was enumerated on 

different selective media, while the total bacterial community was targeted by community-level 

physiological profiling (CLPP), denaturing gradient gel electrophoresis (DGGE), quantitative 
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polymerase chain reaction (qPCR) and next-generation sequencing (NGS). 16S rRNA marker 

was used for DGGE and NGS, while for qPCR both 16S rRNA and molecular markers involved 

in nitrogen cycle (nifH, amoA, nirK and narG) were used. These effects were also compared 

with the impact exerted by chemical fertilizers at recommended dose. The amount of chemical 

fertilizers that could be replaced by these bioinoculants, without compromising on grain yield, 

was also assessed. Finally, their impact was seen on the survivability of human pathogen 

Listeria monocytogenes. The bioactive compounds responsible for the inhibition of 

L.monocytogenes were identified.  

 

From the present piece of work it was concluded that bioinoculants competed well with the 

chemical fertilizers in terms of plant growth parameters and grain yield at field level. Upon 

tracking of bioinoculants they were observed to persist in soil only till flowering stage, though 

their effects were evident till harvest stage of the plant. The positive non-target impact of the 

consortium was visible on beneficial rhizospheric bacterial population, viz. nitrogen fixers, 

nitrifiers, phosphate solubilizers etc., rendering them “safe” for field application at larger scale. 

The consortium negatively impacted the survivability of human pathogen L.monocytogenes. 

Their negative effect on the survivability of human pathogen broadens the horizon of the 

application of these agricultural amendments not only for the benefits on plant health but also 

on humans.  
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सार 

 

तेजी से शहरीकरण और औद्योगिकीकरण के कारण, पाररस्थिगतकी तंत्र पर हागिकारक प्रभाव देखा िया है, गजसमें पािी, 

गमट्टी, वायु और जैव गवगवधता पर प्रभाव शागमल है। इस मुदे्द को हल करिे के गलए, थिायी कृगि पर अगधक ध्याि गदया 

िया है। जैव-कृगि का रोजिार थिायी कृगि के गलए रासायगिक उववरको ंके गवकल्प के रूप में कई तरीको ंमें से एक है, 

क्ोगंक उिके पयाववरण के अिुकूल प्रकृगत है। यद्यगप पौधे की वृस्ि पर जैव-रसायिो ंके प्रत्यक्ष सकारात्मक प्रभाव को 

अच्छी तरह से थिागपत गकया िया है, उिके अप्रत्यक्ष प्रभावो ंकी भूगमका का अध्ययि, मिाया संयंत्र गवकास संवधवि में 

योिदाि, अभी भी अपिी प्रारंगभक अवथिा में है। गमट्टी में पेश गकए जािे वाले ये कृगि संशोधि, उिकी सामान्य संख्या से 

बहुत अगधक संख्या में, गिवासी माइक्रोफ्लोरा के संतुलि में क्षगणक िड़बड़ी के पररणामस्वरूप होते हैं। ये पौधो ंपर संचयी 

प्रभाव डालिे के गलए गिवासी माइक्रोगबयल समुदाय के साि जैव-जैव-रासायगिक संपकव  करते हैं। गिवासी माइक्रोफ्लोरा पर 

इस तरह के अप्रत्यक्ष प्रभाव, जो लाभकारी और गिंदिीय दोिो ंहो सकते हैं, 'िैर-लगक्षत प्रभाव' के रूप में जािे जाते हैं। 

वर्तमान अध्ययन का उदे्दश्य क्षते्र में प्रमुख अनुसंधान अंर्राल को भरना ह,ै अर्ातर्, बायोइनोकुलेंट्स की प्रभावकाररर्ा 

और जोखखम का आकलन, कजानस कजान के प्रकंद में उनकी दढृ़र्ा के अलावा, प्रभावकाररर्ा मूलयांकन में संयंत्र खवकास 

वृखि कजानस कजान के खलए रणनीखर्क रूप से एक जीवाणु कंसोर्टतयम खिजाइन करना शाखमल र्ा। जोखखम मूलयांकन 

खनवासी जीवाणु समुदाय संरचना और कायत पर इन बायोइनोकुलेंट्स के गरै-लक्ष्य प्रभावों के खवश्लेषण पर ध्यान कें द्रिर् 

द्रकया। दोनों खनवासी और सद्रिय जीवाणु समुदाय संरचना और कायत (रोगाणओुं के खवखभन्न चरणों में भाग लेन ेवाल)े 

पर कंसोर्टतयम (एजोटोबैक्टर िोकुकोम, बैखसलस मेगाटेररयम और स्यूिोमोनास फ्लोरेसेंस) के परस्पर द्रिया का 

अध्ययन करन े के खलए खेर्ी-खनभतर और खेर्ी-स्वर्ंत्र दोनों र्रीकों को खनयोखजर् करके एक पॉलीपखसक दखृिकोण 

अपनाया गया र्ा। नाइट्रोजन चि), पौधों की वृखि खवशेषर्ाओं पर उनके प्रभाव के सार्। माइिोफ्लोरा के कृष्य अंश 

को अलग-अलग चयनात्मक मीखिया पर एन्यूमरेट द्रकया गया र्ा, जबद्रक कुल बैक्टीररयल समुदाय को समुदाय-स्र्रीय 

शारीररक रूपरेखा (सीएलपीपी) द्वारा लखक्षर् द्रकया गया र्ा, जो द्रक ढाल जेल वैदु्यर्कणसंचलन (िीजीजीई), मात्रात्मक 
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पोलीमरेज चेन ररएक्शन (क्यूपीसीआर) और अगली पीढ़ी के अनुिमण (एनजीएस) को दशातर्ा ह।ै )। 16S rRNA 

माकत र का उपयोग िीजीजीई और एनजीएस के खलए द्रकया गया र्ा, जबद्रक क्यूपीसीआर के खलए 16S rRNA और 

नाइट्रोजन चि (nifH, amoA, nirK और narG) में शाखमल आणखवक माकत रों का उपयोग द्रकया गया र्ा। अनशुंखसर् 

खुराक पर रासायखनक उवतरकों द्वारा लगाए गए प्रभाव के सार् इन प्रभावों की र्लुना भी की गई र्ी। अनाज की 

पैदावार पर कोई समझौर्ा द्रकए खबना इन जैव सूचनाओं द्वारा प्रखर्स्र्ाखपर् द्रकए जा सकन ेवाले रासायखनक उवतरकों 

की मात्रा का भी आकलन द्रकया गया। अंर् में, उनका प्रभाव मानव रोगजनक़ खलस्टेररया मोनोसाइटोजेन्स की 

उत्तरजीखवर्ा पर देखा गया। खलस्टेररया मोनोसाइटोजेन्स के खनषेध के खलए खजम्मेदार जैव सद्रिय यौखगकों की पहचान 

की गई र्ी। 

काम के वर्तमान टुकडे से यह खनष्कषत खनकाला गया द्रक जैव खवकासकों ने रासायखनक उवतरकों के सार् खेर् के खवकास 

के मानकों और क्षेत्र स्र्र पर अनाज की उपज के मामले में अच्छी र्रह से प्रखर्स्पधात की। बायोइनोकुलेंट्स पर नजर 

रखने पर, उन्हें केवल फूलों के चरण र्क खमट्टी में बन ेरहन ेके खलए मनाया गया, हालांद्रक उनके प्रभाव पौध ेकी फसल 

की अवस्र्ा र्क स्पि र्े। कंसोर्टतयम का सकारात्मक गैर-लखक्षर् प्रभाव लाभप्रद राइजोस्फेररक बैक्टीररया की आबादी, 

अर्ातर् पर द्रदखाई द ेरहा र्ा। नाइट्रोजन द्रफक्सर, नाइरट्रद्ऱियसत, फॉस्फेट सॉलयुबलाइजर आद्रद, उन्हें बडे स्र्र पर फीलि 

अनुप्रयोग के खलए "सुरखक्षर्" प्रदान करर् े हैं। कंसोर्टतयम ने मानव रोगजनक़ खलस्टेररया मोनोसाइटोजेन्स की 

उत्तरजीखवर्ा को नकारात्मक रूप से प्रभाखवर् द्रकया। मानव रोगजनक़ की उत्तरजीखवर्ा पर उनका नकारात्मक प्रभाव 

न केवल स्वास््य पर बखलक मानव पर लाभ के खलए इन कृखष संशोधनों के आवेदन के खक्षखर्ज को व्यापक बनार्ा ह।ै 
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