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ABSTRACT 

Conventional approaches to manage phytopathogens are associated with ecological drawbacks; 

chemical fertilizers pollute the environment, whereas bioinoculants often display inconsistent 

performance under field conditions. Fusarium is a notorious fungal pathogen causing a variety 

of diseases in different agricultural crops. Also, in soil ecosystems, environmental factors and 

pathogen pressure can disturb the rhizospheric microbiome, influencing plant fitness. A 

pathobiome comprises of microbial members that interact with both host plant and pathogen to 

promote disease establishment. In this study, the microbial diversity of rhizospheric soil from 

two varieties of Cajanus cajan (pigeonpea) grown in two agroclimatic zones were profiled 

under Fusarium udum infested and pathogen free control conditions. The core bacterial genera 

identified included Steroidobacter, Pseudomonas, and Acidibacter, while Mortierella, 

Actinomortierella, and Naganishia dominated the fungal core. A Fusarium-induced disruption 

of the rhizosphere microbiome was identified, leading to the characterization of a distinct 

pathobiome. While certain genera of pathobiome such as Acidibacter and Actinomortierella 

overlapped with the core microbiome, others including Brevundimonas, Calenema, Delftia and 

fungal taxa like Aplosporella, Cristinia, and Kwoniella were unique to Fusarium-infested soil 

samples. Correlation analysis revealed a negative association between Bacillus and Fusarium, 

prompting the generation of a Bacillaceae culture bank with strains exhibiting antagonism 

against F. udum both in vitro and in planta. 

Building on this, a microbiome-assisted rhizosphere engineering approach was adopted to 

combat Fusarium wilt in C. cajan. Indigenous Bacillaceae strains from the culture bank with 

biocontrol and plant growth-promoting (PGP) traits were strategically assembled into synthetic 

microbial communities (SMCs). Compatibility testing, qualitative profiling for exhibition of 

several traits and then using a novel approach of iterative deconvolution to select strains 

exhibiting enhanced production of biocontrol traits when present in a community of other 
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bacterial strains aided the selection of bacterial strains for generation of several SMCs that were 

tested through in vitro and in planta assays. Evaluation of growth attributes and stress markers 

identified one SMC with superior disease suppression potential, which was further validated 

under natural conditions. Persistence and colonization patterns of the five member strains of 

the shortlisted SMC were also confirmed in different root regions through scanning electron 

microscopy and viable cell counting methods. Further, whole genome sequencing of these five 

constituent strains revealed multiple potential biosynthetic gene clusters (BGCs) that might be 

linked to biocontrol activity. 

Mechanistic insights into wilt suppression were gained by investigating the bacterial 

volatilome. Volatile organic compounds (VOCs) released by biocontrol strains demonstrated 

both direct antifungal activity and indirect effects via plant immunity. Volatile-mediated 

interactions between F. udum and bacterial strains were characterized, revealing pathogen-

induced upregulation of specific bacterial VOCs. The application of some synthetic volatiles 

effectively suppressed Fusarium wilt under controlled conditions in planta. Beyond volatiles, 

diffusible metabolites were also examined; cell-free supernatants (CFS) of biocontrol strains 

reduced disease severity in C. cajan. Subsequent metabolomic profiling identified several 

bioactive compounds, and synthetic analogs of these metabolites were confirmed to suppress 

Fusarium wilt in C. cajan. 

Overall, this work provides proof-of-concept for the pathobiome in plants and demonstrates 

microbiome-assisted rhizosphere engineering as a viable strategy for sustainable disease 

management. By leveraging VOCs and diffusible metabolites from indigenous Bacillaceae 

strains, this study establishes an effective alternative to environmentally damaging chemical 

pesticides and unreliable conventional bioinoculants. 
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सार 

फाइटोपैथोजेन्स (Phytopathogens) के प्रबंधन के पारंपररक तरीके पाररस्थिततक कतियो ंसे जुडे हैं; 

रासायतनक उर्वरक पयावर्रण को प्रदूतित करते हैं, जबतक बायोइनोकू्यलेंट्स (bioinoculants) अक्सर 

के्षत्र की स्थिततयो ंके तहत असंगत प्रदर्वन प्रदतर्वत करते हैं। फू्यजेररयि (Fusarium) एक कुख्यात फंगल 

(fungal) रोगाणु है जो तर्तिन्न कृति फसलो ंिें कई तरह की बीिाररयो ंका कारण बनता है। इसके 

अलार्ा, तिट्टी के पाररस्थिततक तंत्रो ं िें, पयावर्रणीय कारक और रोगाणु दबार् राइजोसे्फररक 

िाइक्रोबायोि (rhizospheric microbiome) पर प्रततकूल प्रिार् डाल सकते हैं, तजससे पौधे की 

तफटनेस (fitness) प्रिातर्त होती है। एक पैथोबायोि (pathobiome) िें सूक्ष्मजीर्ी (microbial) सदस्य 

र्ातिल होते हैं जो रोग की िापना को बढार्ा देने के तलए पौधे और रोगाणु दोनो ंके साथ र्ातावलाप करते 

हैं। इस अध्ययन िें, दो कृति-जलर्ायु के्षत्रो ंिें उगाए गए अरहर (Cajanus cajan) की दो तकस्ो ंसे 

राइजोसे्फररक (rhizospheric) तिट्टी की सूक्ष्मजीर्ी (microbial) तर्तर्धता को फू्यजेररयि उदुि 

(Fusarium udum) संक्रतित और रोगाणु िुक्त स्थिततयो ंके तहत प्रोफाइल (profile) तकया गया था। 

फू्यजेररयि (Fusarium)-पे्रररत राइजोस्फीयर िाइक्रोबायोि (rhizosphere microbiome) िें व्यर्धान 

की पहचान की गई, तजससे एक तर्तर्ष्ट पैथोबायोि (pathobiome) का तनधावरण हुआ। पैथोबायोि की 

कुछ प्रजाततयााँ, जैसे एतसडीबैक्टर (Acidibacter) और एस्थक्टनोिॉतटवएरेला (Actinomortierella), कोर 

िाइक्रोबायोि (core microbiome) के साथ अततव्याप्त थी,ं जबतक बे्ररंु्तडिोनस, कैलेनेिा, डेस्थ्टटया 

(Brevundimonas, Calenema, Delftia) और एप्लोस्पोरेला, तक्रस्थितनया और क्वोतनएला 

(Aplosporella, Cristinia, and Kwoniella) जैसे कर्क र्गव, फू्यजेररयि (Fusarium)-संक्रतित िृदा 

निूनो ंके तलए तर्तर्ष्ट थे। सहसंबंध तर्शे्लिण से बैतसलस (Bacillus) और फू्यजेररयि (Fusarium) के 

बीच एक नकारात्मक संबंध का पता चला, तजससे एक बैतसलेसी (Bacillaceae) क्चर बैंक (culture 

bank) का तनिावण हुआ, तजसिें ऐसे उपिेद थे जो इन तर्टर ो और इन प्लांटा (in plants) दोनो ंिें एफ. 

उदुि (F. udum) के प्रतत तर्रोध प्रदतर्वत करते थे। 
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इसके आधार पर, अरहर िें फू्यजेररयि तर्ल्ट (Fusarium wilt) से तनपटने के तलए एक िाइक्रोबायोि 

(microbiome)-सहायता प्राप्त राइजोस्फीयर इंजीतनयररंग (rhizosphere engineering) दृतष्टकोण 

अपनाया गया। क्चर बैंक (culture bank) से जैर्-तनयंत्रण और पादप रृ्स्थि-प्रर्तवक (पीजीपी) गुणो ं

र्ाले स्वदेर्ी बैतसलेसी (Bacillaceae) उपिेदो ं को रणनीततक रूप से तसंथेतटक िाइक्रोतबयल 

(synthetic microbial) सिुदायो ं (एसएिसी, SMC) िें एकतत्रत तकया गया। संगतता परीक्षण, कई 

लक्षणो ंके प्रदर्वन के तलए गुणात्मक रूपरेखा तैयार करना और तफर अन्य जीर्ाणु उपिेदो ंके सिुदाय 

िें िौजूद होने पर जैर्तनयंत्रण लक्षणो ंके उन्नत उत्पादन को प्रदतर्वत करने र्ाले उपिेदो ंका चयन करने 

के तलए पुनरारृ्त्त तर्संर्तवन के एक नए दृतष्टकोण का उपयोग करने से कई एसएिसी की पीढी के तलए 

जीर्ाणु उपिेदो ंके चयन िें सहायता तिली, तजनका परीक्षण इन तर्टर ो (in vitro) और इन प्लांटा (in 

planta) परख के िाध्यि से तकया गया। तर्कास तर्रे्िताओ ंऔर तनार् िाकव रो ंके िूल्ांकन ने बेहतर 

रोग दिन क्षिता र्ाले एक एसएिसी की पहचान की, तजसे प्राकृततक पररस्थिततयो ंिें आगे िान्य तकया 

गया। सै्कतनंग इलेक्टर ॉन िाइक्रोस्कोपी (Scanning Electron Microscopy) और व्यर्हायव कोतर्का 

गणना तर्तधयो ंके िाध्यि से तर्तिन्न जड के्षत्रो ंिें चयन तकए गए एसएिसी (SMC) के पांच सदस्य उपिेदो ं

की दृढता और उपतनरे्र्ण पैटनव की िी पुतष्ट की गई। इसके अततररक्त, इन पााँच घटक उपिेदो ंके संपूणव 

जीनोि अनुक्रिण से कई संिातर्त जैर्संशे्लिी जीन क्लिर सािने आए, जो जैर्-तनयंत्रण गतततर्तध से 

जुडे हो सकते हैं।  

एफ. उदुि (F. udum) और जीर्ाणु उपिेदो ंके बीच र्ाष्पर्ील (Volatile organic compounds)-

िध्यि अंतः तक्रयाओ ंका र्णवन तकया गया, तजससे तर्तर्ष्ट जीर्ाणु के रोगजनक-पे्रररत अपरेगुलेर्न का 

पता चला। कुछ तसंथेतटक र्ाष्पर्ील पदाथों के अनुप्रयोग ने पौधो ंिें तनयंतत्रत पररस्थिततयो ंिें फू्यजेररयि 

तर्ल्ट को प्रिार्ी ढंग से दबा तदया। र्ाष्पर्ील पदाथों के अलार्ा, तर्सररत िेटाबोलाइट्स (metabolites) 

की िी जााँच की गई; जैर्तनयंत्रण उपिेदो ंके कोतर्का-रतहत सुपरनैटेंट्स ने अरहर िें रोग की गंिीरता 

को कि तकया। बाद िें िेटाबोलोतिक प्रोफाइतलंग (metabolomic profiling) ने कई जैर्सतक्रय 
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यौतगको ंकी पहचान की, और इन िेटाबोलाइट्स (metabolites) के तसंथेतटक एनालॉग्स (synthetic 

analogues) की पुतष्ट अरहर िें फू्यजेररयि तर्ल्ट (Fusarium wilt) को दबाने के तलए की गई। 

कुल तिलाकर, यह कायव पौधो ंिें पैथोबायोि (pathobiome) के तलए अर्धारणा का प्रिाण प्रदान करता 

है और िायी रोग प्रबंधन के तलए एक व्यर्हायव रणनीतत के रूप िें िाइक्रोबायोि-सहायता प्राप्त 

राइजोस्फीयर इंजीतनयररंग को प्रदतर्वत करता है। स्वदेर्ी बैतसलेसी उपिेदो ंसे VOCs और तर्सररत 

िेटाबोलाइट्स (metabolites) का लाि उठाकर, यह अध्ययन पयावर्रण को नुकसान पहुाँचाने र्ाले 

रासायतनक कीटनार्को ं और अतर्श्वसनीय पारंपररक बायोइनोकु्यलेंट्स (bioinoculants) का एक 

प्रिार्ी तर्कल्प िातपत करता है। 
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