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लु᳙ᮧाय पौधᲂ के संरᭃण मᱶ जनसं᭎या जीनोिम᭍स कᳱ भूिमका :  एक समᮕ समीᭃा 
Role of Population Genomics in the Conservation of Endangered Plants: A Comprehensive Review 

 
 

मुᳰदत कुमार साᱠ 
शोधाथᱮ - वन᭭पित िव᭄ान, ᭭वामी िववेकान᭠द िव᳡िव᳒ालय सागर म᭟यᮧदेश – भारत. 

 
 

सारांश (Abstract) 
 िव᳡ ᭭तर पर जैव-िविवधता मᱶ तीᮯ िगरावट के कारण अनेक 
पादप ᮧजाितयाँ िवलुि᳙ के संकट का सामना कर रही हᱹ। आवास 
िवनाश, जलवायु पᳯरवतᭅन, अ᭜यिधक दोहन, ᮧदूषण, आᮓामक 
ᮧजाितयᲂ का ᮧसार तथा ᮧाकृितक आवासᲂ का िवखंडन लु᳙ᮧाय पौधᲂ 
कᳱ आबादी को ᮧभािवत करने वाले ᮧमुख कारक हᱹ। ᳰकसी ᮧजाित के 
दीघᭅकालीन अि᭭त᭜व के िलए केवल उसकᳱ वतᭅमान जनसं᭎या सं᭎या 
का संरᭃण पयाᭅ᳙ नहᱭ है, बि᭨क उसके भीतर िव᳒मान आनुवंिशक 
िविवधता तथा भिव᭬य मᱶ पयाᭅवरणीय पᳯरवतᭅन के ᮧित अनुकूलन कᳱ 
ᭃमता को बनाए रखना भी आव᭫यक है। 
 जनसं᭎या जीनोिम᭍स (Population Genomics) आधुिनक जीनोिमक तकनीकᲂ का उपयोग करके ᮧाकृितक 
आबाᳰदयᲂ मᱶ हजारᲂ से लाखᲂ आनुवंिशक माकᭅ रᲂ का अ᭟ययन करती है। Next-Generation Sequencing (NGS), 
Whole Genome Sequencing (WGS), Single Nucleotide Polymorphisms (SNPs), Reduced 
Representation Sequencing तथा Landscape Genomics जैसी तकनीकᲂ ने लु᳙ᮧाय पौधᲂ कᳱ आनुवंिशक 
संरचना, जनसं᭎या िवभेदीकरण, जीन ᮧवाह, ᮧभावी जनसं᭎या आकार, अंतःᮧजनन, ऐितहािसक जनसं᭎या 
पᳯरवतᭅन तथा ᭭थानीय अनुकूलन के अ᭟ययन को अिधक सटीक बनाया है। 
 यह समीᭃा लु᳙ᮧाय पौधᲂ के संरᭃण मᱶ जनसं᭎या जीनोिम᭍स कᳱ भूिमका, ᮧमुख तकनीकᲂ, आनुवंिशक 
िविवधता के मू᭨यांकन, conservation units कᳱ पहचान, ex situ एवं in situ संरᭃण, climate adaptation तथा 
भिव᭬य कᳱ संरᭃण रणनीितयᲂ का समᮕ िव᳣ेषण ᮧ᭭तुत करती है। उपल᭣ध अ᭟ययनᲂ से ᭭प᳥ ह ै ᳰक जीनोिमक 
जानकारी को पारंपᳯरक पाᳯरि᭭थितक एवं संरᭃण िविधयᲂ के साथ जोड़कर अिधक ᮧभावी और वै᭄ािनक संरᭃण 
रणनीितयाँ िवकिसत कᳱ जा सकती हᱹ। 
 
मु᭎य श᭣द: जनसं᭎या जीनोिम᭍स, लु᳙ᮧाय पौध,े संरᭃण जीनोिम᭍स, आनुवंिशक िविवधता, SNP, NGS, WGS, 
जीन ᮧवाह, अंतःᮧजनन, ᭭थानीय अनुकूलन, जैव  -िविवधता।  
 
1. पᳯरचय :- 
 पादप जैव-िविवधता पृ᭝वी के पाᳯरि᭭थितक तंᮢᲂ कᳱ ि᭭थरता, खा᳒ सुरᭃा, औषधीय संसाधनᲂ तथा मानव 
जीवन के िलए अ᭜यंत मह᭜वपूणᭅ है। इसके बावजूद मानव गितिविधयᲂ के कारण अनेक पादप ᮧजाितयᲂ कᳱ आबादी 
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िनरंतर घट रही है। आवासᲂ का िवनाश एवं िवखंडन, कृिष िव᭭तार, शहरीकरण, खनन, वनᲂ कᳱ कटाई, अ᭜यिधक 
औषधीय एवं वािणि᭔यक दोहन तथा जलवायु पᳯरवतᭅन लु᳙ᮧाय पौधᲂ के िलए गंभीर खतरे उ᭜प᳖ कर रहे हᱹ। 
 छोटी और अलग-थलग आबाᳰदयाँ आनुवंिशक बहाव (genetic drift), अंतःᮧजनन (inbreeding) और जीन 
ᮧवाह मᱶ कमी के ᮧित अिधक संवेदनशील हो सकती हᱹ। इससे आनुवंिशक िविवधता मᱶ कमी और अनुकूलन ᭃमता के 
᮳ास का खतरा उ᭜प᳖ होता है। छोटे पौधᲂ के समूहᲂ मᱶ genetic drift, inbreeding तथा gene flow संरᭃण के 
िलए मह᭜वपूणᭅ आनुवंिशक ᮧᳰᮓयाएँ हᱹ। 
 परंपरागत संरᭃण आनुवंिशकᳱ मु᭎यतः सीिमत सं᭎या के molecular markers पर िनभᭅर थी। आधुिनक 
जनसं᭎या जीनोिम᭍स हजारᲂ SNPs तथा genome-wide markers के मा᭟यम से कहᱭ अिधक ᳞ापक जानकारी 
उपल᭣ध कराती है। इससे ᳰकसी ᮧजाित के भीतर और िविभ᳖ आबाᳰदयᲂ के बीच आनुवंिशक िविवधता तथा 
िवभेदीकरण का अिधक िव᳡सनीय अनुमान लगाया जा सकता ह।ै 
 
2. अ᭟ययन के उ᳎े᭫य :- 
इस समीᭃा के ᮧमुख उ᳎े᭫य िन᳜िलिखत हᱹ — 
1. लु᳙ᮧाय पौधᲂ मᱶ जनसं᭎या जीनोिम᭍स कᳱ अवधारणा को ᭭प᳥ करना। 
2. आनुवंिशक िविवधता के संरᭃण मᱶ जीनोिमक तकनीकᲂ कᳱ भूिमका का अ᭟ययन करना। 
3. NGS, WGS और SNP आधाᳯरत तकनीकᲂ के उपयोग का िव᳣ेषण करना। 
4. जनसं᭎या संरचना एवं gene flow के संरᭃणा᭜मक मह᭜व को समझना। 
5. ᮧभावी जनसं᭎या आकार तथा demographic history के आकलन का अ᭟ययन करना। 
6. inbreeding एवं deleterious mutations कᳱ पहचान मᱶ genomics कᳱ भूिमका ᭭प᳥ करना। 
7. जलवायु पᳯरवतᭅन के संदभᭅ मᱶ local adaptation तथा adaptive variation का अ᭟ययन करना। 
8. in situ एवं ex situ संरᭃण के िलए genomic information के उपयोग का मू᭨यांकन करना। 
9. भिव᭬य कᳱ conservation genomics रणनीितयᲂ के िलए संभावनाᲐ एवं चुनौितयᲂ कᳱ पहचान करना। 

 
3. जनसं᭎या जीनोिम᭍स कᳱ अवधारणा :- 
 जनसं᭎या जीनोिम᭍स, जनसं᭎या आनुवंिशकᳱ का िव᭭तृत ᱨप है िजसमᱶ ᳰकसी ᮧजाित कᳱ अनेक आबाᳰदयᲂ 
मᱶ पूरे genome या genome के बड़े भाग मᱶ मौजूद आनुवंिशक variation का अ᭟ययन ᳰकया जाता है। 
इसका मु᭎य उ᳎े᭫य यह समझना है ᳰक— 
 आनुवंिशक िविवधता कहाँ और ᳰकतनी ह;ै 
 कौन-सी आबाᳰदयाँ आनुवंिशक ᱨप से अलग ह;ᱹ 
 िविभ᳖ आबाᳰदयᲂ के बीच gene flow ᳰकतना है; 
 population size समय के साथ कैसे बदला; 
 कौन-से genomic regions environmental adaptation से संबंिधत ह;ᱹ 
 ᳰकन आबाᳰदयᲂ मᱶ inbreeding का ᭭तर अिधक है। 
 Genome-scale data के कारण conservation researchers अब effective population size, migration 
rate, demographic history और adaptive variation जैसे parameters का अिधक सटीक अ᭟ययन कर सकते हᱹ। 
 
4. लु᳙ᮧाय पौधᲂ के िलए ᮧमुख आनुवंिशक संकट  
4.1 आनुवंिशक िविवधता मᱶ कमी :- 
 छोटी आबाᳰदयᲂ मᱶ genetic drift के कारण alleles के खोने कᳱ संभावना बढ़ जाती है। Genetic diversity 
मᱶ कमी होने पर भिव᭬य मᱶ बदलते पयाᭅवरण के ᮧित अनुकूलन ᭃमता ᮧभािवत हो सकती है। 
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 हालाँᳰक यह मान लेना उिचत नहᱭ है ᳰक ᮧ᭜येक endangered species मᱶ genetic diversity बᱟत कम ही 
होगी। 2024 कᳱ एक वैि᳡क synthesis मᱶ पाया गया ᳰक endangered plants हमेशा low genetic diversity तक 
सीिमत नहᱭ होत;े हाल कᳱ population declines के बावजूद कुछ ᮧजाितयाँ पयाᭅ᳙ आनुवंिशक variation बनाए 
रख सकती हᱹ। 
 
4.2 Genetic Drift :- 
 जब ᳰकसी आबादी का effective size छोटा होता है, तो संयोग के कारण allele frequencies तेजी से 
बदल सकती हᱹ। दीघᭅकाल मᱶ इससे दुलᭅभ alleles के िवलु᳙ होने कᳱ संभावना बढ़ जाती है। 
 
4.3 Inbreeding :- 
 छोटी और isolated populations मᱶ िनकट संबंधी ᳞िᲦयᲂ के बीच ᮧजनन कᳱ संभावना बढ़ सकती है। 
इससे homozygosity बढ़ती है और recessive deleterious alleles के ᳞Ღ होने का खतरा बढ़ सकता है। 
 
4.4 Gene Flow मᱶ कमी :- 
 Habitat fragmentation के कारण populations के बीच pollen और seed dispersal कम हो सकता है। 
इससे genetic isolation बढ़ती है। 
 
4.5 Deleterious Mutations :- 
 कुछ लु᳙ᮧाय आबाᳰदयᲂ मᱶ harmful mutations का accumulation दीघᭅकालीन fitness के िलए सम᭭या 
बन सकता है। आधुिनक genomic sequencing ऐसे variants कᳱ पहचान करने मᱶ सहायता कर सकती है। 
 
5. जनसं᭎या जीनोिम᭍स मᱶ ᮧयुᲦ ᮧमुख तकनीकᱶ  :- 
5.1 Next-Generation Sequencing :- 
 NGS ने कम लागत और बड़े पैमाने पर DNA sequencing को संभव बनाया है। इसके मा᭟यम से बड़ी 
सं᭎या मᱶ samples से genome-wide genetic markers ᮧा᳙ ᳰकए जा सकते हᱹ। 
 
5.2 Whole Genome Sequencing :- 
 Whole Genome Sequencing ᳇ारा organism के लगभग संपूणᭅ genome का अ᭟ययन ᳰकया जाता है। 
इससे neutral तथा potentially adaptive variation दोनᲂ का अ᭟ययन संभव होता है। 
 
5.3 SNP Analysis :- 
 Single Nucleotide Polymorphisms अ᭜यिधक सं᭎या मᱶ उपल᭣ध genomic markers हᱹ। SNP-based 
analysis ᳇ारा population structure, genetic differentiation, gene flow और demographic history का 
अ᭟ययन ᳰकया जा सकता है। 
 
5.4 Reduced Representation Sequencing :- 
 जब पूरे genome कᳱ sequencing महँगी या तकनीकᳱ ᱨप से कᳯठन हो, तब RAD-seq तथा अ᭠य 
reduced-representation approaches के मा᭟यम से genome के चयिनत भागᲂ से हजारᲂ markers ᮧा᳙ ᳰकए जा 
सकते हᱹ। 
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5.5 Landscape Genomics :- 
 Landscape genomics genomic variation को environmental variables के साथ जोड़ती है। इससे यह 
पता लगाने मᱶ सहायता िमलती है ᳰक कौन -से genetic variants तापमान, वषाᭅ, सूखा, ऊँचाई अथवा अ᭠य 
environmental conditions के अनुकूलन से संबंिधत हो सकते हᱹ। 
 
6. आनुवंिशक िविवधता का मू᭨यांकन :- 
Conservation genomics का सबसे मह᭜वपूणᭅ उपयोग genetic diversity का आकलन है। 
 
ᮧमुख parameters मᱶ शािमल हᱹ — 
 nucleotide diversity; 
 heterozygosity; 
 allelic richness; 
 private alleles; 
 observed और expected heterozygosity; 
 genetic differentiation; 
 nucleotide polymorphism। 
 इन parameters से conservation managers यह िनधाᭅᳯरत कर सकते हᱹ ᳰक कौन-सी populations 
आनुवंिशक ᱨप से अिधक िविवध हᱹ और ᳰकन populations को त᭜काल संरᭃण कᳱ आव᭫यकता है। 
 
7. Population Structure और Genetic Differentiation :- 
 लु᳙ᮧाय पौधᲂ कᳱ िविभ᳖ populations भौगोिलक दूरी, ecological barriers और habitat 
fragmentation के कारण आनुवंिशक ᱨप से अलग हो सकती हᱹ। 
 Genomic data ᳇ारा populations को genetically distinct groups मᱶ िवभािजत ᳰकया जा सकता है। 
इससे Conservation Units या Management Units कᳱ पहचान मᱶ सहायता िमलती है। 
 यᳰद दो populations अ᭜यिधक अलग हᱹ तो उ᭠हᱶ अलग -अलग conservation units के ᱨप मᱶ ᮧबंिधत 
ᳰकया जा सकता है। इसके िवपरीत, यᳰद populations के बीच पयाᭅ᳙ gene flow मौजूद है तो संरᭃण कायᭅᮓम मᱶ 
उ᭠हᱶ एक interconnected genetic system के ᱨप मᱶ देखा जा सकता है। 
 
8. Gene Flow का संरᭃणा᭜मक मह᭜व :- 
 Gene flow genetic diversity बनाए रखने कᳱ मह᭜वपूणᭅ ᮧᳰᮓया है। Pollen और seed dispersal के 
मा᭟यम से एक population के alleles दूसरी population तक पᱟँचते हᱹ। 
 Genomic analysis से gene flow कᳱ ᳰदशा और माᮢा का अनुमान लगाया जा सकता है। यᳰद habitat 
fragmentation के कारण gene flow बᱟत कम हो गया है, तो ecological corridors, habitat restoration अथवा 
वै᭄ािनक ᱨप से िनयोिजत genetic reinforcement पर िवचार ᳰकया जा सकता है। 
 
9. Effective Population Size :- 
 Census population size और effective population size समान नहᱭ होते। Effective population size 
(Ne) उस आनुवंिशक ᱨप से ᮧभावी आबादी के आकार को दशाᭅता है जो genetic drift कᳱ दर को ᮧभािवत करता 
है। 
 Genomic data का उपयोग Ne के अनुमान के िलए ᳰकया जा सकता है। बᱟत कम Ne वाली populations 
मᱶ genetic drift और inbreeding का खतरा अिधक हो सकता है। 
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10. Demographic History का पुनᳶनमाᭅण :- 
 Population genomics केवल वतᭅमान ि᭭थित नहᱭ बताती बि᭨क ᳰकसी population के अतीत का अनुमान 
लगाने मᱶ भी सहायता करती है। 
 
Genomic data से िन᳜िलिखत घटनाᲐ का अ᭟ययन ᳰकया जा सकता है— 
 historical population expansion; 
 population bottleneck; 
 long-term population decline; 
 migration; 
 population isolation; 
 historical range expansion। 
 ऐसी जानकारी conservation planning मᱶ अ᭜यंत उपयोगी है ᭍यᲂᳰक ᳰकसी population कᳱ वतᭅमान 
genetic ि᭭थित को उसके evolutionary history के संदभᭅ मᱶ समझा जा सकता है। Threatened plants के िलए 
demographic history को conservation genomics मᱶ िवशेष ᱨप से मह᭜वपूणᭅ माना गया है। 
 
11. Inbreeding और Runs of Homozygosity :- 
 Runs of Homozygosity (ROH) genomic regions के ऐसे लंबे segments हᱹ िजनमᱶ दोनᲂ 
chromosome copies समान ancestry से आई हो सकती हᱹ। 
 ROH analysis से population मᱶ recent अथवा historical inbreeding का अनुमान लगाया जा सकता 
है। लु᳙ᮧाय पौधᲂ मᱶ ROH का अ᭟ययन यह िनधाᭅᳯरत करने मᱶ मदद कर सकता है ᳰक कौन-सी populations या 
individuals genetic management के िलए ᮧाथिमकता के यो᭏य हᱹ। 
 
12. Local Adaptation और Climate Change :- 
 जलवायु पᳯरवतᭅन भिव᭬य मᱶ पौधᲂ कᳱ survival के िलए गंभीर चुनौती है। तापमान, वषाᭅ, सूखा, िमᲵी और 
अ᭠य environmental factors मᱶ पᳯरवतᭅन species distribution और reproductive success को ᮧभािवत कर 
सकते हᱹ। 
 Landscape genomics environmental variables और genomic variation के बीच संबंधᲂ का अ᭟ययन 
करके local adaptation के संभािवत संकेतक खोज सकती है। आधुिनक conservation research मᱶ evolutionary 
potential को बनाए रखना एक ᮧमुख ल᭯य माना जा रहा है। 

इस जानकारी का उपयोग climate-resilient populations कᳱ पहचान और restoration planning मᱶ 
ᳰकया जा सकता है। 

 
13. Conservation Units कᳱ पहचान :- 
Genomic information का एक मह᭜वपूणᭅ उपयोग Conservation Units कᳱ पहचान है। 
 
इनमᱶ ᮧमुख ᱨप स े— 
1. Evolutionarily Significant Units (ESUs) 
2. Management Units (MUs) 
3. genetically distinct populations 
4. locally adapted populations 
 शािमल हो सकते हᱹ यह वगᱮकरण conservation resources को ᮧाथिमकता के अनुसार िवतᳯरत करने मᱶ 
सहायता करता है। 
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14. In Situ Conservation मᱶ जनसं᭎या जीनोिम᭍स :- 
In situ conservation का अथᭅ है ᮧजाितयᲂ को उनके ᮧाकृितक habitat मᱶ संरिᭃत करना। 
 
Genomic information ᳇ारा — 
 genetically diverse populations कᳱ पहचान; 
 isolated populations का पता; 
 gene flow barriers कᳱ पहचान; 
 habitat corridors कᳱ योजना; 
 genetically important individuals कᳱ पहचान; 
 restoration sites का चयन ᳰकया जा सकता है। 
 इस ᮧकार conservation genomics पारंपᳯरक protected-area approaches को genetic information 
के साथ जोड़ती है। 
 
15. Ex Situ Conservation मᱶ जनसं᭎या जीनोिम᭍स :- 
 Ex situ conservation मᱶ seed banks, botanical gardens, tissue culture collections और living 
collections का उपयोग ᳰकया जाता है। 
 Genomic analysis यह सुिनि᳟त करने मᱶ सहायता करती है ᳰक ex situ collection मᱶ ᳰकसी species कᳱ 
पयाᭅ᳙ genetic diversity ᮧितिनिधि᭜वत हो। 
 यᳰद seed bank मᱶ अिधकांश samples एक ही genetic lineage से हᱹ, तो पूरी species कᳱ genetic 
diversity संरिᭃत नहᱭ हो सकती। इसिलए sampling strategy मᱶ genomic information मह᭜वपूणᭅ है। 
 
16. Restoration और Reintroduction :- 
 जब ᳰकसी endangered plant को उसके ᮧाकृितक habitat मᱶ पुनः ᭭थािपत ᳰकया जाता है, तब source 
population का चयन अ᭜यंत मह᭜वपूणᭅ होता है। Genomic analysis से यह पता लगाया जा सकता है ᳰक — 
 कौन-से individuals genetically diverse हᱹ; 
 ᳰकन populations को source के ᱨप मᱶ उपयोग करना चािहए; 
 ᭍या source और recipient populations genetically compatible हᱹ; 
 ᭍या excessive hybridization का खतरा है। 
इस ᮧकार genetic information reintroduction programs कᳱ सफलता बढ़ा सकती है। 
 
17. Hybridization और Introgression :- 
 कभी-कभी endangered species का िनकट संबंधी species के साथ hybridization हो सकता है। यह कुछ 
पᳯरि᭭थितयᲂ मᱶ genetic diversity बढ़ा सकता है, लेᳰकन दूसरी पᳯरि᭭थितयᲂ मᱶ original genetic identity को 
खतरा पᱟँचा सकता है। 
 Genome-wide markers hybrid individuals तथा introgressed regions कᳱ पहचान मᱶ सहायता कर 
सकते हᱹ। इसिलए conservation managers को hybridization को हमेशा सकारा᭜मक या नकारा᭜मक मानने के 
बजाय species-specific evidence के आधार पर िनणᭅय लेना चािहए। 
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18. Genome Editing कᳱ संभावनाएँ :- 
 Genome editing, िवशेषकर CRISPR आधाᳯरत approaches, भिव᭬य मᱶ conservation biology मᱶ 
संभािवत भूिमका िनभा सकती हᱹ। 2024 कᳱ समीᭃा मᱶ endangered plants के संदभᭅ मᱶ climate change, 
pathogens और pests जैसी चुनौितयᲂ से िनपटने मᱶ genome editing कᳱ संभावनाᲐ पर चचाᭅ कᳱ गई है। 
 हालाँᳰक यह तकनीक अभी अिधकांश conservation applications मᱶ ᮧारंिभक अव᭭था मᱶ है और इसके 
ecological, ethical, technical तथा regulatory ᮧ᳤ᲂ पर गंभीर िवचार आव᭫यक है। 
इसिलए वतᭅमान समय मᱶ genome editing को conventional conservation का िवक᭨प नहᱭ बि᭨क संभािवत 
future tool माना जाना चािहए। 
 
19. जनसं᭎या जीनोिम᭍स और पारंपᳯरक संरᭃण िविधयᲂ का एकᳱकरण :- 
 केवल genomic data के आधार पर conservation decisions लेना पयाᭅ᳙ नहᱭ है। 
एक ᮧभावी conservation framework मᱶ िन᳜िलिखत को एकᳱकृत ᳰकया जाना चािहए — 
 Genomic data + Ecological data + Demographic data + Geographic data + Phenotypic 
data Landscape genomics पर आधुिनक समीᭃा भी यह बताती है ᳰक genomic approaches को established 
population-genetic तथा ecological approaches के साथ िमलाकर उपयोग करना अिधक ᮧभावी है। 
 
20. ᮧमुख चुनौितया ँ
20.1 उᲬ लागत 
 Whole genome sequencing और downstream bioinformatics अभी भी कई endangered plants के 
िलए महँगी हो सकती है। 
 
20.2 Reference Genome कᳱ कमी :- 
 बᱟत-सी threatened plant species के िलए उᲬ गुणवᱫा वाले reference genomes उपल᭣ध नहᱭ हᱹ। 
Plant conservation genomics मᱶ reference genome gaps अभी भी एक मह᭜वपूणᭅ सम᭭या हᱹ। 
 
20.3 नमूना संᮕह कᳱ कᳯठनाई :- 
अ᭜यंत दुलᭅभ species से पयाᭅ᳙ samples ᮧा᳙ करना कᳯठन हो सकता है। 
 
20.4 Bioinformatics िवशेष᭄ता :- 
 Genome-wide datasets अ᭜यिधक बड़े होते हᱹ और इनके analysis के िलए computational expertise 
आव᭫यक है। 
 
20.5 Genetic Data कᳱ गलत ᳞ा᭎या :- 
 High genetic diversity का अथᭅ हमेशा high conservation priority या high fitness नहᱭ होता। इसी 
ᮧकार low genetic diversity का अथᭅ ᭭वतः extinction का िनकट खतरा नहᱭ है। 
 
20.6 Ethical और Regulatory Issues :- 
 Genome editing तथा genetic manipulation जैसी technologies के ᮧयोग मᱶ ecological risks और 
regulatory frameworks का ᭟यान रखना आव᭫यक है। 
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21. भिव᭬य कᳱ संभावनाएँ :- 
आने वाले वषᲄ मᱶ endangered plant conservation मᱶ िन᳜ ᭃेᮢᲂ का मह᭜व बढ़ने कᳱ संभावना है — 
1. Pan-genomics 
2. Long-read sequencing 
3. Single-cell genomics 
4. Landscape genomics 
5. Environmental DNA 
6. AI-assisted genomic analysis 
7. Ancient DNA और historical herbarium genomics 
8. Genomic-assisted restoration 
9. Climate-adaptive conservation 
10. Genome editing 
11. Integrated seed-bank genomics 
12. Genomic monitoring 
 Global biodiversity policy मᱶ genetic diversity को species कᳱ adaptive potential से जोड़कर 
देखना increasingly मह᭜वपूणᭅ हो रहा है। 
 
22. भारत के संदभᭅ मᱶ मह᭜व :- 
 भारत जैव-िविवधता कᳱ दृि᳥ से अ᭜यंत समृ᳍ देश है। िहमालय, पि᳟मी घाट, पूवᲃᱫर भारत, अंडमान-
िनकोबार तथा म᭟य भारत मᱶ अनेक endemic और threatened plant species पाई जाती हᱹ। 
भारत मᱶ population genomics के मा᭟यम से िवशेष ᱨप से िन᳜ ᭃेᮢᲂ मᱶ research कᳱ जा सकती ह—ै 
 औषधीय पौधᲂ कᳱ genetic diversity; 
 endemic medicinal plants; 
 forest tree species; 
 orchids; 
 rare herbs; 
 threatened Himalayan plants; 
 Western Ghats endemic species; 
 म᭟य भारत कᳱ दुलᭅभ वन᭭पितयाँ। 
 म᭟य ᮧदेश जैसे रा᭔य मᱶ भी वन᭭पित जैव-िविवधता, medicinal plants तथा forest-dependent species 
पर population genomic studies conservation planning के िलए मह᭜वपूणᭅ हो सकती हᱹ। 
 
24. िन᭬कषᭅ :- 
 लु᳙ᮧाय पौधᲂ का संरᭃण केवल उनकᳱ सं᭎या बढ़ाने तक सीिमत नहᱭ होना चािहए। दीघᭅकालीन संरᭃण के 
िलए genetic diversity, evolutionary potential और adaptive capacity को सुरिᭃत रखना आव᭫यक है। 
Population genomics ने endangered plants के अ᭟ययन मᱶ एक मह᭜वपूणᭅ पᳯरवतᭅन उ᭜प᳖ ᳰकया है। NGS, 
WGS और SNP-based approaches के मा᭟यम से अब genetic diversity, population structure, gene flow, 
effective population size, demographic history, inbreeding और local adaptation का genome-wide ᭭तर 
पर अ᭟ययन ᳰकया जा सकता है। 
 आधुिनक शोध यह भी दशाᭅता है ᳰक endangered plants मᱶ genetic diversity का ᭭तर ᮧजाित-दर-
ᮧजाित िभ᳖ हो सकता ह;ै इसिलए केवल population size के आधार पर conservation priority तय करना पयाᭅ᳙ 
नहᱭ है। 



 
 
लु᳙ᮧाय पौधᲂ के संरᭃण मᱶ जनसं᭎या जीनोिम᭍स कᳱ भूिमका :  एक समᮕ समीᭃा                                                  Volume - 13 | Issue - 12 | January - 2024 

________________________________________________________________________________________ 

________________________________________________________________________________________ 
Journal for all Subjects : www.lbp.world 

9 
 

 

 भिव᭬य मᱶ conservation genomics को ecological monitoring, remote sensing, climate 
modelling, seed banking, habitat restoration तथा demographic studies के साथ एकᳱकृत करना अिधक 
ᮧभावी संरᭃण रणनीितयᲂ के िवकास मᱶ मह᭜वपूणᭅ भूिमका िनभाएगा। 
 अतः जनसं᭎या जीनोिम᭍स को “संकटᮕ᭭त ᮧजाितयᲂ के आनुवंिशक ᭭वा᭭᭝य कᳱ पहचान से लेकर वै᭄ािनक 
संरᭃण एवं पुन᭭थाᭅपन तक” एक शिᲦशाली आधुिनक उपकरण के ᱨप मᱶ देखा जा सकता है। 
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