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Abstract 

Agriculture, a key contributor to the growing Indian economy, is facing significant challenges 

in meeting the needs of a rapidly expanding population. Synthetic fertilizers have been 

extensively used in modern agriculture to overcome this issue. While conventional agriculture 

has increased agricultural productivity, it has been at a high cost to the environment due to the 

indiscriminate use of agrochemicals, and intense practices. The detrimental effects of 

conventional agriculture have encouraged a shift towards more sustainable options, such as 

organic farming. Organic farming practices prioritize reduced agrochemical dependency, 

biodiversity enhancement, and climate resilience. Organic amendments have been found to 

promote microbial activity, improve soil quality, and boost plant development by nourishing 

microorganisms and boosting nutrient release. With a focus on ecological equilibrium, disease 

resilience, and incorporating organic inputs, organic farming embodies a more sustainable 

agricultural system, aligning with the principles of UN’s Sustainable Development Goals 

(SDGs), effectively addressing diverse challenges.  

Microorganisms, particularly bacteria, present in the soil are crucial in nutrient recycling and 

soil fertility. The rhizosphere, and its associated microorganisms, are extremely important for 

plant health and ecological function. To ensure sustainable agriculture, it is vital to comprehend 

how organic and conventional farming impact crop yield and soil health, including the diversity 

and composition of rhizospheric bacterial communities, which are excellent indicators of soil 

health and plant fitness. However, concerns persist in the safe use of organic amendments due 

to the presence of antibiotic resistance in manure. India’s large livestock population and 

insufficient antimicrobial resistance (AMR) data raise serious concerns.  

The current study evaluated three cycles of the pigeonpea-wheat cropping system (PWCS) 

under conventional and organic farming systems in field experiments (over a period of four 

years). The study aimed to determine the impact of agricultural management practices on plant 
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growth and soil health. The rhizospheric bacterial community was thoroughly investigated by 

employing a range of molecular markers targeting the structural diversity and functional 

potential of bacterial communities and antibiotic resistant markers. This was attained by 

employing a polyphasic approach, including assessment of the physicochemical parameters of 

plants and soil, adoption of traditional microbiological techniques and advanced molecular 

tools. The polyphasic analysis of a range of attributes of plants and soil provided a multifaceted 

understanding of the effects of several factors (agri-management practices, amendments, crops, 

cropping cycle) on the PWCS system.  

Initially, manure samples were screened across seven states in India, to comprehend the 

patterns of antibiotic resistance in animal manure and their possible correlation, if any, with 

other environmental factors. This step aimed to identify suitable manure samples (exhibiting 

antibiotic resistance, and devoid of it) for subsequent field experiments. Soil samples from 

conventional and organic fields were investigated for their physicochemical parameters, and 

microbiological attributes using culture-dependent and culture-independent techniques. Plant 

growth attributes were recorded at the harvest stage of pigeonpea and wheat during three 

successive cropping seasons. Quantitative insight into the responses of total bacteria and 

specific bacterial groups (α-Proteobacteria, β-Proteobacteria, Acidobacteria, Firmicutes, and 

Actinobacteria) in the rhizosphere was gained through qPCR. Additionally, the functional 

potential of these bacterial communities was assessed by targeting bacterial guilds involved in 

nitrogen (N) and phosphorus (P) cycles. This entailed quantifying the genetic markers 

associated with pivotal steps in the nitrogen cycle (nitrogen fixation-nifH, nitrification- amoA, 

denitrification-narG) and the phosphorus cycle (solubilization-pqqC, mineralization- phoD) 

through qPCR. To comprehend the influence of farming practices on the spread of antibiotic 

resistance, different markers for antibiotic resistance (aminoglycoside-aacA, β-lactam-

blaTEM, chloramphenicol-chl1, macrolide-ermB, sulfonamides-sul1, sul2 and tetracycline-
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tetO) and integrons-int1 and int2 were targeted in the rhizosphere soil using qPCR. The 

bacterial diversity at the harvest stage of the pigeonpea crop after the completion of the three 

year-field experiment, was characterized using 16S rRNA gene-based amplicon sequencing. 

The current study deciphered a correlation between bacterial abundance, nutrient 

concentrations, and antibiotic resistance in the manure samples suggesting a potential link 

between intensive farming practices, antibiotic usage, and the prevalence of antibiotic 

resistance in manure. Two manure samples were shortlisted for the setting up of field 

experiments, one with a higher abundance of antibiotic resistant bacteria (ARB) and another 

with a lower abundance of ARB. Results from the three-year (2018-19, 2019-20, and 2020-21) 

field experiments with PWCS exhibited a distinct impact of the agriculture practices. 

Conventional treatments showed the best response in terms of plant growth attributes, yield 

parameters, and NPK acquisition. However, organic farming practices boosted total bacterial 

abundance and improved both the structural diversity and functional potential of rhizospheric 

bacterial communities for both crops. By the end of the third cropping season, the bacterial 

diversity in the organic treatments had significantly diverged from the initial bacterial 

community composition of the applied amendments. It was also noticed that manure 

amendments exhibited a higher abundance of copies of antibiotic resistant genes (ARGs) than 

the rhizospheric soil under organic and conventional treatments. Three-year field experiment 

with the pigeonpea-wheat cropping system revealed a complex interaction between agricultural 

practices, bacterial community dynamics, and crop productivity. The notable prevalence of 

ARGs linked to manure amendments serves as a cautionary note, demanding responsible 

management practices. The complex interplay between agricultural practices, plant and soil 

health, rhizospheric bacterial communities, and antibiotic resistance, suggest the need for a 

comprehensive approach to sustainable and effective crop management.   
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साराांश 

कृषि, जो भारत की बढ़ती अर्थव्यवस्र्ा में एक प्रमुख योगदानकताथ है, तेजी से बढ़ती आबादी की जरूरतोों को पूरा 

करने में महत्वपूर्थ चुनौषतयोों का सामना कर रही है। इस समस्या को दूर करने के षिए आधुषनक कृषि में कृषिम  

उवथरकोों का बडे पैमाने पर उपयोग षकया गया है। जबषक पारोंपररक कृषि ने उत्पादकता में वृद्धि की है, कृषि 

रसायनोों के अोंधाधुोंध उपयोग और गहन प्रर्ाओों के कारर् पयाथवरर् को इसकी भारी कीमत चुकानी पडी है। 

पारोंपररक कृषि के हाषनकारक प्रभावोों ने जैषवक खेती जैसे अषधक सोंपोिर्ीय षवकल्ोों की ओर बदिाव को 

प्रोत्साषहत षकया है। जैषवक खेती पिषतयााँ कम कृषि रसायन षनभथरता, जैव षवषवधता वृद्धि, और जिवायु प्रषतरोध 

को प्रार्षमकता देती हैं। सूक्ष्मजीव गषतषवषध को बढ़ावा देने, षमट्टी की गुर्वत्ता में सुधार करने, और सूक्ष्मजीवोों को 

पोिर् देकर और पोिक तत्वोों षनगथमन को बढ़ावा देकर पौधोों के षवकास को बढ़ावा देने के षिए जैषवक सोंशोधन 

पाए गए हैं। जिवायु सोंतुिन, रोग प्रषतरोधक क्षमता और जैषवक आदानोों को शाषमि करने पर ध्यान देने के सार्, 

जैषवक खेती एक अषधक सोंपोिर्ीय कृषि प्रर्ािी का प्रतीक है, जो सोंयुक्त राष्ट्र  के सतत षवकास िक्ष्ोों (एसडीजी 

/ SDGs) के षसिाोंतोों के सार् सोंरेद्धखत होती है, और षवषभन्न चुनौषतयोों का प्रभावी ढोंग से समाधान करती है। 

षमट्टी में मौजूद सूक्ष्मजीव, षवशेि रूप से बैक्टीररया (bacteria), पोिक तत्वोों के पुनचथक्रर् और षमट्टी की उवथरता में 

महत्वपूर्थ हैं। राइजोस्फीयर (rhizosphere), और उससे जुडे सूक्ष्मजीव, पौधोों के स्वास्थ्य और समुषचत कायथ के 

षिए बेहद महत्वपूर्थ हैं। सोंपोिर्ीय कृषि सुषनषित करने के षिए, यह समझना महत्वपूर्थ है षक जैषवक और 

पारोंपररक खेती फसि की उपज और षमट्टी के स्वास्थ्य को कैसे प्रभाषवत करती है, षजसमें राइजोसे्फररक 

(rhizospheric) जीवारु् समुदायोों की षवषवधता और सोंरचना भी शाषमि है, जो षमट्टी के स्वास्थ्य और पौधोों की 

षफटनेस (fitness) के उतृ्कष्ट् सोंकेतक हैं। हािााँषक, जीवाोंश खाद  में एों टीबायोषटक (antibiotic) प्रषतरोध की 

उपद्धस्र्षत के कारर् जैषवक सोंशोधनोों के सुरषक्षत उपयोग को िेकर षचोंताएाँ  बनी हुई हैं। भारत की बडी पशुधन 

आबादी और अपयाथप्त रोगारु्रोधी प्रषतरोध (antimicrobial resistance, AMR) डेटा गोंभीर षचोंताएों  पैदा करते हैं। 

वतथमान अध्ययन में के्षिीय प्रयोगोों में पारोंपररक और जैषवक खेती प्रर्ाषियोों के तहत अरहर-गेहों फसि प्रर्ािी 

(पीडबू्ल्यसीएस / PWCS) के तीन चक्रोों का मूल्ाोंकन षकया गया। अध्ययन का उदे्दश्य पौधोों की वृद्धि और षमट्टी के 

स्वास्थ्य पर कृषि प्रबोंधन प्रर्ाओों के प्रभाव को षनधाथररत करना र्ा। जीवारु् समुदायोों और एों टीबायोषटक 
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(antibiotic)-प्रषतरोधी माकथ रोों की सोंरचनात्मक षवषवधता और कायाथत्मक क्षमता को िषक्षत करने वािे आर्षवक 

माकथ रोों की एक शृ्ोंखिा को षनयोषजत करके राइजोसे्फररक (rhizospheric) जीवारु् समुदाय की पूरी तरह से जाोंच 

की गई र्ी। यह पौधोों और षमट्टी के भौषतक-रासायषनक मापदोंडोों के मूल्ाोंकन, पारोंपररक सूक्ष्मजीवषवज्ञानी 

तकनीकोों और उन्नत आर्षवक उपकरर्ोों को अपनाने सषहत, एक पॉिीफेष़िक (polyphasic) दृषष्ट्कोर् को 

षनयोषजत करके प्राप्त षकया गया। पौधोों और षमट्टी के षवषभन्न पहिुओों के षवशे्लिर् ने पीडबू्ल्यसीएस (PWCS) 

प्रर्ािी पर कई कारकोों (कृषि-प्रबोंधन प्रर्ाओों, सोंशोधनोों, फसिोों) के प्रभावोों की बहुमुखी समझ प्रदान की गई। 

प्रारोंभ में, भारत के सात राज्ोों में जीवाोंश खाद के नमूनोों की जाोंच की गई, ताषक पशु जीवाोंश खाद  में एों टीबायोषटक 

प्रषतरोध के स्वरूप और अन्य पयाथवरर्ीय कारकोों के सार् उनके सोंभाषवत सहसोंबोंध को समझा जा सके। इस कदम 

का उदे्दश्य बाद के के्षि प्रयोगोों के षिए उपयुक्त जीवाोंश खाद  के नमूनोों (एों टीबायोषटक प्रषतरोध प्रदषशथत करने वािे, 

और इससे रषहत) की पहचान करना र्ा। पारोंपररक और जैषवक के्षिोों से षमट्टी के नमूनोों की जाोंच उनके भौषतक-

रासायषनक मापदोंडोों और जीवारु् अविद्धित (culture-dependent) और जीवारु् षनरािि (culture-

independent) तकनीकोों का उपयोग करके सूक्ष्मजीवषवज्ञानी षवशेिताओों के षिए की गई। िगातार तीन फसि 

मौसमोों के दौरान अरहर और गेहों की कटाई के चरर् में पौधोों की वृद्धि षवशेिताओों को दजथ षकया गया। मािात्मक 

पोिीमरे़ि शृ्ोंखिा प्रषतषक्रया (qPCR) के माध्यम से राइजोस्फीयर (rhizosphere) में कुि बैक्टीररया (bacteria) 

बहुतायत और षवषशष्ट् बैक्टीररया (bacteria) समूहोों जैसे α-प्रोषटयोबैक्टीररया (α-Proteobacteria), β-

प्रोटीयोबैक्टीररया (β-Proteobacteria), एषसडोबैक्टीररया (Acidobacteria), फषमथकू्यट्स(Firmicutes), और 

एद्धक्टनोबैक्टीररया (Actinobacteria ) की प्रषतषक्रयाओों में मािात्मक अोंतदृथषष्ट् प्राप्त की गई र्ी। इसके अषतररक्त, 

नाइटर ोजन (nitrogen) और फास्फोरस (phosphorus) चक्रोों में शाषमि जीवारु् सोंघोों को िषक्षत करके इन जीवारु् 

समुदायोों की कायाथत्मक क्षमता का आकिन षकया गया र्ा। इसमें qPCR के माध्यम से नाइटर ोजन (Nitrogen)चक्र 

जैसे नाइटर ोजन द्धस्र्रीकरर् (nitrogen fixation)-nifH, नाइषटर षफकेशन (nitrification)-amoA, 

षडनाइषटर षफकेशन (denitrification)-narG) और फॉस्फोरस (Phosphorus) चक्र [सॉल्विाइजेशन 

(solubilization )-pqqC, खषनजकरर् (mineralization)-phoD] में महत्वपूर्थ चरर्ोों से जुडे आनुवोंषशक 

माकथ रोों की मािा षनधाथररत करना शाषमि र्ा। एों टीबायोषटक (antibiotic) प्रषतरोध के प्रसार पर कृषि पिषतयोों के 

प्रभाव को समझने के षिए, एों टीबायोषटक (antibiotic) प्रषतरोध के षिए अिग-अिग माकथ र [एषमनोग्लाइकोसाइड 
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(aminoglycoside)-aacA, β-िैक्टम (β-lactam)-blaTEM, क्लोरैम्फेषनकॉि (chloramphenicol)-chl1, 

मैक्रोिाइड (macrolides)-ermB, सल्फोनामाइड्स (sulphonamides)-sul1, sul2 और टेटर ासाइद्धक्लन 

(tetracycline)-tetO) और इोंटीग्रोन्स (integrons)- int1 और int2] को qPCR का उपयोग करके राइजोस्फीयर 

(rhizosphere) में िषक्षत षकया गया र्ा। तीन साि के के्षि प्रयोग के पूरा होने के बाद अरहर की फसि की कटाई 

के चरर् में बैक्टीररया (bacteria) की षवषवधता को 16S rRNA जीन (gene) आधाररत एद्धम्िकॉन (amplicon) 

अनुक्रमर् का उपयोग करके षचषित षकया गया र्ा। 

वतथमान अध्ययन ने जीवाोंश खाद  के नमूनोों में बैक्टीररया (bacteria) की प्रचुरता, पोिक तत्वोों की साोंद्रता और 

एों टीबायोषटक (antibiotic) प्रषतरोध के बीच सोंबोंध को समझा, जो षक गहन कृषि पिषतयोों, एों टीबायोषटक 

(antibiotic) के उपयोग और जीवाोंश खाद  में एों टीबायोषटक (antibiotic) प्रषतरोध की व्यापकता के बीच एक 

सोंभाषवत सोंबोंध का सुझाव देता है। खेत प्रयोगोों की स्र्ापना के षिए दो जीवाोंश खाद  नमूनोों को शॉटथषिस्ट (shortlist) 

षकया गया र्ा, एक में एों टीबायोषटक (antibiotic)-प्रषतरोधी बैक्टीररया (bacteria) की अषधक मािा र्ी और दूसरे 

में एआरबी (ARB) की कम बहुतायत र्ी। पीडबू्ल्यसीएस (PWCS) के सार् तीन-विीय (2018-19, 2019-20 और 

2020-21) के्षि प्रयोगोों के पररर्ामोों ने कृषि प्रर्ाओों का एक षवषशष्ट् प्रभाव प्रदषशथत षकया। पारोंपररक उपचारोों ने पौधोों 

की वृद्धि षवशेिताओों, उपज मापदोंडोों और NPK अषधग्रहर् के मामिे में सबसे अच्छी प्रषतषक्रया षदखाई। हािााँषक, 

जैषवक खेती प्रर्ाओों ने कुि बैक्टीररया (bacteria) बहुतायत को बढ़ावा षदया और दोनोों फसिोों के षिए 

राइजोसे्फररक बैक्टीररया (rhizospheric bacteria) समुदायोों की सोंरचना षवषवधता और कायथ क्षमता दोनोों में सुधार 

षकया। तीसरे फसि के अोंत तक, जैषवक उपचारोों में जीवारु् षवषवधता िागू सोंशोधनोों की प्रारों षभक जीवारु् समुदाय 

सोंरचना से काफी षभन्न हो गई र्ी। यह भी देखा गया षक जीवाोंश खाद सोंशोधनोों ने जैषवक और पारोंपररक उपचारोों 

की तुिना में एों टीबायोषटक (antibiotic) प्रषतरोधी जीनस (genes) की प्रषतयोों की अषधक प्रचुरता प्रदषशथत की। 

अरहर गेहों फसि प्रर्ािी के सार् तीन साि के के्षि प्रयोग से कृषि प्रर्ाओों, जीवारु् समुदाय की गषतशीिता और 

फसि उत्पादकता के बीच एक जषटि बातचीत का पता चिा। जीवाोंश खाद सोंशोधनोों से जुडे एों टीबायोषटक 

(antibiotic) प्रषतरोधी जीनोों का उले्लखनीय प्रसार एक चेतावनी के रूप में कायथ करता है, जो षजमे्मदार प्रबोंधन 

प्रर्ाओों की माोंग करता है। कृषि पिषतयोों, पौधोों और षमट्टी के स्वास्थ्य, राइजोसे्फररक (rhizospheric) जीवारु् 
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समुदायोों और एों टीबायोषटक (antibiotic) प्रषतरोध के बीच जषटि परस्पर षक्रया, सोंपोिर्ीय और प्रभावी फसि 

प्रबोंधन के षिए एक व्यापक दृषष्ट्कोर् की आवश्यकता का सुझाव देती है। 
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on the abundance of antibiotic resistance genes. 
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4.53 PCA plot showing the cumulative impact of agri-management practices 

on the abundance of structural and functional markers, and antibiotic 

resistance genes in the rhizosphere. 
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4.54 The Pearson correlation matrix among plant growth parameters, soil 

nutrient, total bacterial abundance, dominant bacterial groups, and 

antibiotic resistance genes.  
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6.1 Summary of work done to assess the impact of farming practices on 

rhizospheric bacterial community dynamics, plant attributes, and soil 

health 
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