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सागर म᭟यᮧदेश – भारत. 
 
  

सारांश (Abstract) 
 जैव-िविवधता का तीᮯ ᮳ास वतᭅमान वैि᳡क 
पयाᭅवरणीय संकटᲂ मᱶ से एक है। आवास-िवनाश, जलवायु 
पᳯरवतᭅन, ᮧाकृितक संसाधनᲂ का अितदोहन, आᮓामक 
िवदेशी ᮧजाितयाँ, ᮧदूषण तथा मानवीय गितिविधयाँ 
अनेक पौधᲂ कᳱ ᮧजाितयᲂ को िवलुि᳙ के संकट कᳱ ओर ले 
जा रही हᱹ। ᳰकसी ᮧजाित के संरᭃण के िलए केवल उसकᳱ 
सं᭎या और भौगोिलक िवतरण का अ᭟ययन पयाᭅ᳙ नहᱭ है, 
बि᭨क उसकᳱ आनुवंिशक िविवधता तथा भिव᭬य मᱶ 
पयाᭅवरणीय पᳯरवतᭅन के अनुकूलन कᳱ ᭃमता का आकलन भी आव᭫यक है। जनसं᭎या जीनोिम᭍स 
(Population Genomics) ने संरᭃण आनुवंिशकᳱ को एक नई ᳰदशा ᮧदान कᳱ है। आधुिनक Next-
Generation Sequencing (NGS), Whole-Genome Sequencing (WGS), SNP genotyping 
तथा अ᭠य genomic techniques के मा᭟यम से ᳰकसी ᮧजाित कᳱ genome-wide genetic 
diversity, population structure, gene flow, inbreeding, demographic history, effective 
population size तथा deleterious genetic variation का अिधक सटीक अ᭟ययन ᳰकया जा 
सकता है। 

लु᳙ᮧाय पौधᲂ मᱶ छोटी एवं पृथक जनसं᭎या के कारण genetic drift, inbreeding और 
genetic diversity कᳱ कमी जैसी सम᭭याएँ उ᭜प᳖ हो सकती हᱹ। ऐसी पᳯरि᭭थितयᲂ मᱶ population 
genomics संरᭃण कᳱ ᮧाथिमकताᲐ को िनधाᭅᳯरत करने, genetically important populations 
कᳱ पहचान करने, seed collection एवं ex-situ conservation programmes को बेहतर बनाने 
तथा आव᭫यकता पड़ने पर genetic rescue और assisted gene flow कᳱ योजना बनाने मᱶ 
मह᭜वपूणᭅ भूिमका िनभा सकता है। यह शोध-पᮢ जनसं᭎या जीनोिम᭍स कᳱ अवधारणा, ᮧमुख 
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तकनीकᲂ, लु᳙ᮧाय पौधᲂ मᱶ इसके उपयोग, संरᭃण रणनीितयᲂ, चुनौितयᲂ तथा भिव᭬य कᳱ 
संभावनाᲐ का िव᳣ेषण ᮧ᭭तुत करता है। 

 
मु᭎य श᭣द: - जनसं᭎या जीनोिम᭍स, संरᭃण जीनोिम᭍स, लु᳙ᮧाय पौधे, आनुवंिशक िविवधता, 
SNP, जीन ᮧवाह, आनुवंिशक बहाव, इनᮩीᳲडग, जैव-िविवधता, संरᭃण। 
 
1. ᮧ᭭तावना :- 
 पौधे पृ᭝वी के पाᳯरि᭭थितक तंᮢᲂ के आधारभूत घटक हᱹ। वे भोजन, औषिध, ᲊधन, रेशा, 
ऑ᭍सीजन तथा अनेक पाᳯरि᭭थितक सेवाएँ ᮧदान करते हᱹ। इसके बावजूद अनेक वन᭭पित 
ᮧजाितयाँ वतᭅमान समय मᱶ गंभीर संरᭃण संकट का सामना कर रही हᱹ। ᮧाकृितक आवासᲂ का 
िवखंडन, कृिष एवं नगरीकरण का िव᭭तार, वनᲂ कᳱ कटाई, जलवायु पᳯरवतᭅन तथा ᮧाकृितक 
संसाधनᲂ का अिनयंिᮢत दोहन पौधᲂ कᳱ आबादी को लगातार ᮧभािवत कर रहा है। 
 परंपरागत संरᭃण िव᭄ान मᱶ ᳰकसी ᮧजाित कᳱ जनसं᭎या का आकार, िवतरण, ᮧजनन तथा 
आवास कᳱ ि᭭थित ᮧमुख संकेतक रहे हᱹ। ᳴कतु केवल population size से ᳰकसी ᮧजाित के 
दीघᭅकालीन अि᭭त᭜व कᳱ पूरी जानकारी ᮧा᳙ नहᱭ होती। दो समान आकार कᳱ जनसं᭎याᲐ मᱶ 
genetic diversity का ᭭तर अलग हो सकता है। िजस population मᱶ आनुवंिशक िविवधता अिधक 
होगी, उसमᱶ बदलती पयाᭅवरणीय पᳯरि᭭थितयᲂ के ᮧित अनुकूलन कᳱ संभावना अपेᭃाकृत अिधक 
हो सकती है। 
 IUCN के अनुसार genetic diversity दीघᭅकालीन survival, adaptation और resilience 
कᳱ आधारभूत शतᲄ मᱶ से एक है। इसिलए genetic diversity कᳱ िनयिमत monitoring संरᭃण 
कायᭅᮓमᲂ का मह᭜वपूणᭅ भाग बनती जा रही है। 
 Population genomics ने इस सम᭭या के समाधान के िलए ᳞ापक genomic datasets 
उपल᭣ध कराए हᱹ। पारंपᳯरक conservation genetics मᱶ सीिमत सं᭎या के molecular markers 
का उपयोग ᳰकया जाता था, जबᳰक आधुिनक sequencing technologies हजारᲂ या लाखᲂ 
genetic markers का िव᳣ेषण संभव बनाती हᱹ। 
 
2. अ᭟ययन के उ᳎े᭫य :- 
इस शोध-पᮢ के ᮧमुख उ᳎े᭫य िन᳜िलिखत हᱹ— 
1. Population Genomics कᳱ अवधारणा को ᭭प᳥ करना। 
2. लु᳙ᮧाय पौधᲂ कᳱ genetic diversity के संरᭃण मᱶ genomics कᳱ भूिमका का अ᭟ययन करना। 
3. NGS, WGS और SNP-based techniques कᳱ उपयोिगता का िव᳣ेषण करना। 
4. Population structure तथा gene flow कᳱ पहचान मᱶ genomic approaches कᳱ भूिमका 

समझना। 
5. Inbreeding तथा genetic load के ᮧभावᲂ का अ᭟ययन करना। 
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6. Endangered plant species के conservation programmes मᱶ population genomics के 
᳞ावहाᳯरक उपयोग का िव᳣ेषण करना। 

7. In-situ तथा ex-situ conservation के िलए genomic information कᳱ उपयोिगता का 
मू᭨यांकन करना। 

8. भिव᭬य मᱶ conservation genomics कᳱ संभावनाᲐ और चुनौितयᲂ कᳱ पहचान करना। 
 
3. शोध-प᳍ित (Research Methodology) 
 यह शोध-पᮢ Review Research Methodology पर आधाᳯरत है। अ᭟ययन के िलए 
conservation genetics, population genomics तथा threatened plant conservation से 
संबंिधत वै᭄ािनक शोध-पᮢᲂ, review articles, IUCN publications तथा अ᭠य िव᳡सनीय 
वै᭄ािनक ᮲ोतᲂ का अ᭟ययन ᳰकया गया है। 
 
अ᭟ययन मᱶ िन᳜ ᮧमुख िवषयᲂ को आधार बनाया गया है— 
 Genetic diversity 
 Population structure 
 Effective population size 
 Gene flow 
 Inbreeding 
 Genetic drift 
 Demographic history 
 Genetic load 
 Local adaptation 
 Conservation genomics 
 In-situ conservation 
 Ex-situ conservation 
 Genetic rescue 
 आधुिनक conservation-genomics literature मᱶ NGS तथा WGS आधाᳯरत datasets से 
endangered plants मᱶ genetic diversity, population differentiation, demographic history, 
runs of homozygosity और deleterious mutations का अ᭟ययन ᳰकया जा रहा है। 
 
4. Population Genomics कᳱ अवधारणा :- 
 Population genomics ᳰकसी ᮧजाित कᳱ िविभ᳖ populations मᱶ genome-wide genetic 
variation के अ᭟ययन को कहा जाता है। इसका उ᳎े᭫य यह समझना है ᳰक genetic variation ᳰकस 
ᮧकार populations के बीच और population के भीतर िवतᳯरत है। 

Traditional population genetics मᱶ microsatellites या सीिमत molecular markers 
का ᮧयोग ᳞ापक ᱨप से ᳰकया जाता रहा है। इसके िवपरीत population genomics हजारᲂ से 
लाखᲂ SNPs तथा अ᭠य genomic variants का उपयोग कर सकती है। 
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Population genomics के मा᭟यम से िन᳜िलिखत ᮧ᳤ᲂ का उᱫर ᮧा᳙ ᳰकया जा सकता है— 
 ᳰकसी species मᱶ genetic diversity ᳰकतनी है? 
 कौन-सी population सबसे अिधक genetically diverse है? 
 populations के बीच genetic differentiation ᳰकतना है? 
 ᭍या populations के बीच gene flow हो रहा है? 
 ᭍या population मᱶ inbreeding बढ़ रही है? 
 ᭍या population का आकार ऐितहािसक ᱨप से घटा है? 
 ᭍या genetic bottleneck ᱟआ है? 
 कौन-से genomic regions environmental adaptation से संबंिधत हᱹ? 
 कौन-सी population conservation के िलए ᮧाथिमकता कᳱ पाᮢ है? 
 
5. लु᳙ᮧाय पौधᲂ मᱶ आनुवंिशक िविवधता का मह᭜व :- 
 Genetic diversity ᳰकसी species के evolutionary potential का मह᭜वपूणᭅ आधार है। 
उᲬ genetic diversity वाली population मᱶ िविभ᳖ environmental conditions के ᮧित 
adaptation कᳱ संभावनाएँ अिधक हो सकती हᱹ। 
 इसके िवपरीत, छोटी population मᱶ लगातार genetic drift के कारण alleles का loss हो 
सकता है। यᳰद population लंबे समय तक छोटी और isolated रहती है, तो inbreeding बढ़ 
सकती है तथा fitness मᱶ कमी आ सकती है। 
 
लु᳙ᮧाय पौधᲂ मᱶ िन᳜िलिखत आनुवंिशक सम᭭याएँ सामा᭠यतः मह᭜वपूणᭅ हो सकती हᱹ — 
5.1 Genetic Drift :-  
 छोटी populations मᱶ random genetic changes का ᮧभाव अिधक होता है। इसके कारण 
rare alleles तेजी से समा᳙ हो सकते हᱹ। 
5.2 Inbreeding :-  
 िनकट संबंधी individuals के बीच breeding से homozygosity बढ़ सकती है। इससे 
deleterious recessive alleles के expression कᳱ संभावना बढ़ सकती है। 
5.3 Genetic Bottleneck :-  
 जब population size अचानक कम हो जाती है, तो genetic diversity का मह᭜वपूणᭅ 
िह᭭सा खो सकता है। 
5.4 Isolation :- 

Habitat fragmentation के कारण populations एक-दूसरे से अलग हो सकती हᱹ। इससे 
gene flow कम हो जाता है। 
5.5 Genetic Load :- 
 हािनकारक genetic variants population मᱶ जमा हो सकते हᱹ। अ᭜यिधक genetic load 
population कᳱ long-term viability को ᮧभािवत कर सकता है। 
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 Threatened plants मᱶ population collapse के अ᭟ययन यह दशाᭅते हᱹ ᳰक demographic 
decline, inbreeding और genetic load को conservation planning मᱶ एक साथ देखना 
आव᭫यक है। 
 
6. Population Genomics कᳱ ᮧमुख तकनीकᱶ  :- 
6.1 Next-Generation Sequencing :-  

NGS ने बड़े genomic datasets को कम समय और अपेᭃाकृत कम लागत मᱶ ᮧा᳙ करना 
संभव बनाया है। इससे endangered species के िलए हजारᲂ genetic markers कᳱ पहचान कᳱ जा 
सकती है। 

 
6.2 Whole Genome Sequencing :- 
 WGS ᳇ारा पूरे genome का sequence ᮧा᳙ ᳰकया जा सकता है। यह approach genetic 
variation कᳱ अिधक ᳞ापक त᭭वीर ᮧदान करती है। 
 
6.3 SNP Analysis :- 
 Single Nucleotide Polymorphisms अथाᭅत SNPs population genomics के सबसे 
उपयोगी markers मᱶ से हᱹ। SNP data से population structure, genetic differentiation तथा 
demographic history का अ᭟ययन ᳰकया जा सकता है। 
 
6.4 RAD-seq तथा Reduced Representation Sequencing :- 
 जब reference genome उपल᭣ध नहᱭ होता या पूरा genome sequence करना कᳯठन 
होता ह,ै तब reduced-representation methods उपयोगी हो सकती हᱹ। 
 
6.5 Chloroplast Genomics :- 
 पौधᲂ मᱶ chloroplast genome का अ᭟ययन phylogeography, maternal lineage तथा 
historical dispersal patterns को समझने मᱶ उपयोगी हो सकता है। 
 
6.6 Transcriptomics :- 
 Transcriptomic approaches यह समझने मᱶ सहायता करती हᱹ ᳰक environmental 
stress के दौरान कौन -से genes सᳰᮓय होते हᱹ। 
 
7. Population Structure और Gene Flow :- 
 Population genomics िविभ᳖ populations के बीच genetic differentiation को मापने 
मᱶ सᭃम है। इससे यह िनधाᭅᳯरत ᳰकया जा सकता है ᳰक कोई species वा᭭तव मᱶ एक genetically 
connected population है अथवा कई genetically distinct populations मᱶ िवभािजत है। 
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 Gene flow ᳰकसी species कᳱ genetic health के िलए मह᭜वपूणᭅ हो सकता है। यᳰद 
populations के बीच पयाᭅ᳙ gene flow है तो genetic diversity बनी रह सकती है। लेᳰकन 
habitat fragmentation के कारण gene flow बािधत होने पर populations मᱶ differentiation 
बढ़ सकता ह।ै 
 Genomic studies conservation managers को यह तय करने मᱶ सहायता कर सकती हᱹ 
ᳰक — 
 ᳰकन populations को जोड़ना चािहए; 
 ᳰकन populations मᱶ genetic material का exchange उपयोगी होगा; 
 ᳰकन populations को अलग evolutionary unit के ᱨप मᱶ संरिᭃत ᳰकया जाना चािहए। 
 
8. Effective Population Size :- 
 Effective population size (Ne) वा᭭तिवक population size से िभ᳖ हो सकती है। यह 
उस population size को दशाᭅती है जो genetic drift के संदभᭅ मᱶ वा᭭तिवक population के समान 
genetic behaviour ᮧदᳶशत करती है। 
 कई endangered plant populations मᱶ census population size ᳰदखाई देने मᱶ बᱟत कम 
नहᱭ होती, लेᳰकन effective population size बᱟत छोटी हो सकती है। इसिलए conservation 
planning मᱶ केवल individuals कᳱ सं᭎या पर िनभᭅर रहना पयाᭅ᳙ नहᱭ है। 
 Population genomics effective population size के अनुमान को अिधक सटीक बनाने मᱶ 
सहायता करती है। Genomic data conservation biology मᱶ effective population size तथा 
migration rate जैसे मह᭜वपूणᭅ parameters के अनुमान कᳱ precision बढ़ा सकता है। 
 
9. Demographic History का अ᭟ययन :- 
 Population genomics के मा᭟यम से ᳰकसी species के अतीत कᳱ demographic history 
का अनुमान लगाया जा सकता है। 
 
इससे यह पता लगाया जा सकता है ᳰक — 
 population कब बड़ी ᱟई; 
 कब population decline ᱟआ; 
 ᭍या historical bottleneck ᱟआ; 
 ᭍या climate change ने population size को ᮧभािवत ᳰकया; 
 ᭍या हाल का population decline मानव गितिविधयᲂ से संबंिधत हो सकता है। 
 ऐसी जानकारी conservation strategy को वतᭅमान population size के आधार पर ही 
नहᱭ, बि᭨क evolutionary history के आधार पर भी तैयार करने मᱶ सहायता देती ह।ै 
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10. Inbreeding और Runs of Homozygosity :- 
 Genome-wide data से Runs of Homozygosity (ROH) कᳱ पहचान कᳱ जा सकती है। 
लंबी ROH सामा᭠यतः हाल कᳱ inbreeding का संकेत दे सकती हᱹ, जबᳰक छोटी ROH पुराने 
demographic events से संबंिधत हो सकती हᱹ। 
 Endangered plant populations मᱶ ROH analysis यह पहचानने मᱶ उपयोगी हो सकता 
है ᳰक :- 
 कौन-सी population मᱶ inbreeding अिधक है; 
 कौन-से individuals genetically अिधक related ह;ᱹ 
 conservation breeding मᱶ ᳰकन individuals का चयन ᳰकया जाना चािहए। 
 इस ᮧकार genomic data conservation breeding programmes को अिधक वै᭄ािनक 
बनाने मᱶ सहायता कर सकता है। 
 
11. Genetic Load और Deleterious Mutations :- 
 ᳰकसी population मᱶ उपि᭭थत harmful genetic variants को genetic load के संदभᭅ मᱶ 
देखा जा सकता है। यᳰद population लबें समय तक छोटी रहती है, तो deleterious mutations के 
ᮧभाव और accumulation का ᮧ᳤ मह᭜वपूणᭅ हो जाता है। 
 Conservation genomics endangered plants मᱶ deleterious mutations तथा genetic 
load कᳱ पहचान करने के िलए genome-wide data का उपयोग कर सकती है। यह िवशेष ᱨप से 
उन species के िलए मह᭜वपूणᭅ है िजनकᳱ populations लंबे समय से बᱟत छोटी और isolated हᱹ। 
 
12. Conservation मᱶ Population Genomics के ᮧमुख अनुᮧयोग :- 
12.1 Conservation Units कᳱ पहचान :- 
 Genomic information के आधार पर genetically distinct populations को अलग 
conservation units के ᱨप मᱶ पहचाना जा सकता है। 
 
12.2 Genetic Hotspots कᳱ पहचान :- 
 कुछ populations अ᭠य populations कᳱ तुलना मᱶ अिधक genetic diversity रख सकती 
हᱹ। ऐसी populations को priority conservation areas बनाया जा सकता है। 
 IUCN कᳱ genetic diversity monitoring guidance भी genetic diversity hotspots 
और refugia कᳱ पहचान को conservation planning का मह᭜वपूणᭅ भाग मानती है। 
 
12.3 Seed Collection :- 
 Seed banks मᱶ केवल अिधक सं᭎या मᱶ seeds संᮕिहत करना पयाᭅ᳙ नहᱭ है। अलग-अलग 
genetic populations का पयाᭅ᳙ ᮧितिनिध᭜व होना चािहए। 
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 Population genomics यह िनधाᭅᳯरत करने मᱶ मदद कर सकती है ᳰक seed collection 
ᳰकन populations से और ᳰकतनी genetic representation के साथ ᳰकया जाए। 
 
12.4 Ex-situ Conservation :- 
 Botanical gardens, seed banks, tissue culture तथा living collections मᱶ genetic 
diversity बनाए रखने के िलए genomic information उपयोगी हो सकती है। 
 
12.5 Genetic Rescue :- 
 यᳰद ᳰकसी isolated population मᱶ genetic diversity बᱟत कम है, तो carefully 
planned introduction of genetic material से genetic rescue कᳱ संभावना उ᭜प᳖ हो सकती 
है। 
 हालाँᳰक genetic rescue के दौरान outbreeding depression, local adaptation के loss 
तथा pathogen introduction जैसे जोिखमᲂ का भी मू᭨यांकन आव᭫यक है। 
 
12.6 Assisted Gene Flow :- 
 Climate change के कारण ᳰकसी population के िलए भिव᭬य का habitat unsuitable हो 
सकता है। ऐसे मामलᲂ मᱶ genetically appropriate populations के बीच gene flow 
conservation strategy का िह᭭सा बनाया जा सकता है। 
 
13. In-situ और Ex-situ Conservation का एकᳱकरण :- 
 Population genomics conservation को केवल laboratory-based activity नहᱭ बनाती, 
बि᭨क field conservation से जोड़ती है। 
 
In-situ Conservation :- 
इसमᱶ species को उसके ᮧाकृितक habitat मᱶ संरिᭃत ᳰकया जाता है। 
Genomic information कᳱ सहायता से — 
 genetically diverse populations कᳱ पहचान; 
 habitat corridors कᳱ योजना; 
 fragmented populations के बीच connectivity; 
 priority populations कᳱ monitoring  कᳱ जा सकती है। 
 
Ex-situ Conservation 
 इसमᱶ species को ᮧाकृितक habitat के बाहर seed banks, botanical gardens, tissue 
culture laboratories आᳰद मᱶ संरिᭃत ᳰकया जाता है। 
 Genomic screening यह सुिनि᳟त करने मᱶ सहायता करती है ᳰक ex-situ collection मᱶ 
species कᳱ वा᭭तिवक genetic diversity पयाᭅ᳙ ᱨप से ᮧितिनिध᭜व करती हो। 
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14. जलवायु पᳯरवतᭅन और Population Genomics :- 
 Climate change पौधᲂ के िलए तापमान, वषाᭅ, सूखा, समुᮤ-᭭तर वृि᳍ तथा seasonal 
changes जैसी नई पᳯरि᭭थितयाँ उ᭜प᳖ कर रहा है। 
 Population genomics climate-associated genetic variation कᳱ पहचान करने मᱶ 
सहायता कर सकती है। इससे researchers यह समझ सकते हᱹ ᳰक कौन-सी populations drought, 
heat, salinity या अ᭠य environmental stresses के ᮧित अिधक adapted हो सकती हᱹ। 
Genomics-based restoration मᱶ seed sourcing को climatic तथा genetic information के 
साथ जोड़ने कᳱ ᭃमता है। 
 
15. लु᳙ᮧाय पौधᲂ के संरᭃण हेतु ᮧ᭭तािवत Genomic Framework :- 
एक ᮧभावी conservation genomics programme मᱶ िन᳜ चरण अपनाए जा सकते हᱹ — 
Population Identification → Field Sampling → DNA Extraction → Sequencing → 
SNP/Variant Identification → Genetic Diversity Analysis → Population 
Structure → Gene Flow → Demographic History → Inbreeding/Genetic Load → 
Conservation Planning → Monitoring इस framework का उ᳎े᭫य genomic data को सीधे 
practical conservation decisions मᱶ बदलना है। आधुिनक conservation literature भी basic 
genomic research और practical biodiversity management के बीच के gap को कम करने कᳱ 
आव᭫यकता पर बल देता है। 
 
16. भारत के संदभᭅ मᱶ मह᭜व :- 
 भारत जैव-िविवधता कᳱ दृि᳥ से अ᭜यंत मह᭜वपूणᭅ देश है। िहमालय, पि᳟मी घाट, पूवᲃᱫर 
भारत, अंडमान-िनकोबार तथा अ᭠य ecological regions मᱶ अनेक endemic एवं threatened 
plant species पाई जाती हᱹ। 
 
भारत मᱶ population genomics का उपयोग िन᳜ ᭃेᮢᲂ मᱶ िवशेष ᱨप से उपयोगी हो सकता है — 
1. Endemic medicinal plants का संरᭃण। 
2. Forest tree species कᳱ genetic monitoring। 
3. Rare तथा threatened plant populations का अ᭟ययन। 
4. Climate-sensitive Himalayan plants का संरᭃण। 
5. Western Ghats कᳱ fragmented plant populations का अ᭟ययन। 
6. Wild relatives तथा traditional plant genetic resources का संरᭃण। 
7. Seed banks एवं botanical gardens मᱶ genetic representation बढ़ाना। 
 भारत जैसे िवशाल और जैव-िविवध देश मᱶ genomic conservation को field ecology, 
taxonomy, traditional knowledge और community-based conservation के साथ जोड़ना 
अिधक ᮧभावी हो सकता है। 
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17. Population Genomics कᳱ ᮧमुख चुनौितया ँ :- 
 य᳒िप population genomics अ᭜यंत शिᲦशाली तकनीक है, ᳰफर भी इसके सामने अनेक 
चुनौितयाँ हᱹ। 
 
17.1 उᲬ लागत :- 
 Whole-genome sequencing और bioinformatics infrastructure के िलए पयाᭅ᳙ 
िवᱫीय संसाधनᲂ कᳱ आव᭫यकता हो सकती है। 
 
17.2 Reference Genome कᳱ कमी :- 
 कई non-model plant species के िलए high-quality reference genome उपल᭣ध नहᱭ 
है। 
 
17.3 Bioinformatics िवशेष᭄ता :- 
 Genomic datasets बᱟत बड़े होते हᱹ और उनके analysis के िलए advanced 
computational skills कᳱ आव᭫यकता होती है। 
 
17.4 Sampling Bias :- 
 यᳰद sampling केवल कुछ populations तक सीिमत हो तो genomic conclusions पूरी 
species पर लागू नहᱭ ᳰकए जा सकते। 
 
17.5 Genomic Data कᳱ ᳞ा᭎या :- 
 हर genomic difference adaptive significance नहᱭ रखता। Neutral और functional 
variation मᱶ अंतर करना मह᭜वपूणᭅ है। 
 
17.6 Ethical और Policy Issues :- 
 Genetic resources के उपयोग मᱶ access and benefit-sharing, indigenous 
knowledge तथा national biodiversity regulations का ᭟यान रखना आव᭫यक है। 
 
18. भिव᭬य कᳱ संभावनाएँ :- 
 आने वाले वषᲄ मᱶ conservation genomics मᱶ कई मह᭜वपूणᭅ िवकास अपेिᭃत हᱹ। पहला, 
endangered plants के िलए अिधक reference genomes उपल᭣ध हᲂगे। दूसरा, long-read 
sequencing तथा improved assembly technologies complex plant genomes के अ᭟ययन को 
बेहतर बनाएंगी। तीसरा, AI और machine learning genomic तथा ecological datasets को 
एकᳱकृत करके extinction risk और conservation priorities के अनुमान मᱶ सहायता कर सकते 
हᱹ। Genomic data के साथ AI approaches का conservation applications मᱶ उपयोग पहले से 
िवकिसत हो रहा है। 
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 इसके अितᳯरᲦ, genomic prediction, climate modelling, remote sensing और 
ecological monitoring को एकᳱकृत करके अिधक predictive conservation programmes 
िवकिसत ᳰकए जा सकते हᱹ। 
 2026 के conservation-genomics literature मᱶ restoration genetics और genomics 
को biodiversity restoration से जोड़ने पर भी बढ़ता ᭟यान ᳰदखाई देता है। 
 
19. चचाᭅ (Discussion) :- 
 लु᳙ᮧाय पौधᲂ का संरᭃण केवल population numbers को बढ़ाने का ᮧ᳤ नहᱭ है। यᳰद 
ᳰकसी species के individuals कᳱ सं᭎या बढ़ा दी जाए लेᳰकन उसकᳱ genetic diversity लगातार 
घटती रहे, तो उसकᳱ long-term evolutionary potential कमजोर हो सकती है। 
 Population genomics इस सम᭭या को genome-wide ᭭तर पर देखने का अवसर देती है। 
यह conservation biologists को यह समझने मᱶ सहायता करती है ᳰक कौन-सी populations 
genetically मह᭜वपूणᭅ हᱹ, ᳰकन populations मᱶ inbreeding अिधक है और कहाँ gene flow को 
बनाए रखने या पुन᭭थाᭅिपत करने कᳱ आव᭫यकता है। 
 हालाँᳰक genomic information को ecological information का िवक᭨प नहᱭ माना 
जाना चािहए। Habitat quality, reproductive biology, pollination ecology, population 
demography और species interactions भी conservation success के िलए उतने ही मह᭜वपूणᭅ 
हᱹ। 

अतः सबसे ᮧभावी दृि᳥कोण “Genomics + Ecology + Demography + Local 
Knowledge + Conservation Policy” का एकᳱकृत मॉडल होना चािहए। 

 
20. संरᭃण नीित के िलए सुझाव :- 
लु᳙ᮧाय पौधᲂ के संरᭃण मᱶ population genomics के ᮧभावी उपयोग के िलए िन᳜ सुझाव ᳰदए 
जा सकते ह ᱹ— 
1. Threatened plant species के िलए national genomic databases िवकिसत ᳰकए जाएँ। 
2. Genetic diversity कᳱ िनयिमत monitoring कᳱ जाए। 
3. Genetically distinct populations को conservation planning मᱶ िवशेष ᮧाथिमकता दी 

जाए। 
4. Seed banks मᱶ genetically representative samples सुरिᭃत ᳰकए जाएँ। 
5. Conservation breeding programmes मᱶ genomic relatedness का उपयोग ᳰकया जाए। 
6. Habitat fragmentation को कम करने के िलए ecological corridors िवकिसत ᳰकए जाएँ। 
7. Genetic rescue अथवा assisted gene flow को वै᭄ािनक genomic assessment के बाद ही 

अपनाया जाए। 
8. Universities, botanical gardens, forest departments तथा research institutes के बीच 

सहयोग बढ़ाया जाए। 
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9. Genomic resources के उपयोग मᱶ biodiversity तथा access-and-benefit-sharing 
regulations का पालन ᳰकया जाए। 

10. Genomic results को सीधे field-level conservation action मᱶ पᳯरवᳶतत करने के िलए 
interdisciplinary programmes िवकिसत ᳰकए जाएँ। 

IUCN guidance मᱶ भी genetic diversity assessment के आधार पर neutral तथा 
functional variation, population connectivity और आव᭫यकता पड़ने पर gene-pool mixing 
तथा ex-situ conservation जैसे िवक᭨पᲂ पर िवचार करने कᳱ ᱨपरेखा ᮧ᭭तुत कᳱ गई है। 
 
21. िन᭬कषᭅ (Conclusion) :- 
 Population genomics ने endangered plant conservation के ᭃेᮢ मᱶ एक मह᭜वपूणᭅ 
वै᭄ािनक पᳯरवतᭅन उ᭜प᳖ ᳰकया है। Traditional conservation genetics कᳱ तुलना मᱶ genomic 
approaches बᱟत अिधक molecular markers के मा᭟यम से genetic diversity, population 
structure, gene flow, effective population size, demographic history, inbreeding और 
genetic load का िव᭭तृत अ᭟ययन संभव बनाती हᱹ। 
 लु᳙ᮧाय पौधᲂ के िलए genomic information का सबसे मह᭜वपूणᭅ योगदान यह है ᳰक यह 
conservation decisions को केवल population size के आधार पर लेने के बजाय evolutionary 
और genetic information पर आधाᳯरत बनाती है। 
 भिव᭬य मᱶ Whole Genome Sequencing, population-scale SNP analysis, long-read 
sequencing, environmental genomics, AI तथा climate modelling के एकᳱकरण से 
endangered plants के conservation programmes अिधक predictive और effective हो सकते 
हᱹ। 
 ᳰफर भी genomics को conservation का अकेला समाधान नहᱭ माना जा सकता। Habitat 
protection, ecological restoration, sustainable resource use, community participation 
और effective environmental policy के साथ population genomics को जोड़ना आव᭫यक है। 
 अतः जनसं᭎या जीनोिम᭍स को लु᳙ᮧाय पौधᲂ के संरᭃण के िलए एक decision-support 
technology के ᱨप मᱶ िवकिसत करना चािहए, िजसका उ᳎े᭫य genetic diversity को बनाए 
रखना, adaptive potential को सुरिᭃत रखना और ᮧजाितयᲂ कᳱ दीघᭅकालीन evolutionary 
resilience सुिनि᳟त करना हो। 
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