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चचा
 म� �य�?
व�ैािनक तथा औ�ोिगक अनुसंधान प�रषद (Council of Scientific and Industrial Research- CSIR) #ारा एक
प�रयोजना के अंतग
त छा'� के जीनोम का अनु
मण िकया जाएगा।

इस प�रयोजना का उ*े+य जीनोिम�स क, ‘उपयोिगता’ (‘Usefulness’ of Genomics) के बार ेम� छा'� क, अगली
पीढ़ी को ￱श￸3त करना ह।ै

5मुख 7बदु
इस प�रयोजना के तहत देश के लगभग 1,000 9ामीण यवुाओं का जीनोम स;ैपल एक' करके इडंी￭जनस जेनेिटक
म7ैपग (Indigenous Genetic Mapping) #ारा इनके जीनोम का अनु
मण िकया जाएगा।
सरकार के नेतृ@व म� एक प�रयोजना चलाई जा रही ह ै￭जसम� कम-से-कम 10,000 भारतीय जीनोम को अनु
िमत
िकया जाना ह,ै यह प�रयोजना इसम� सहायक होगी।
व￸ैBक Cतर पर कई देश� ने रोग� क, पहचान एवं उपचार के Dलये अि#तीय आनुवं￱शक ल3ण� तथा संवेदनशीलता
आिद का िनधा
रण करने हेतु अपने देश के नाग�रक� के स;ैपल का जीनोम अनु
मण िकया ह।ै
भारत म� पहली बार इतने बड़े Cतर पर िवCतृत अGययन के Dलये जीनोम स;ैपल एक' िकया ह।ै
आमतौर पर जीनोम-स;ैपल का सं9ह देश क, जनसंIया िविवधता के 5￸तिन￸धय� का िकया जाता था लेिकन इस बार
ऐसे लोग� का स;ैपल Dलया जा रहा ह ैजो कॉलेज के छा' (पुLष और मिहला दोन�) तथा जिैवक िव�ान या जीव
िव�ान के छा' हM।
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Genome

ि
यािव￸ध 
Methodology

जीनोम को रN के नमूने के आधार पर अनु
िमत िकया जाएगा ￭जसके अंतग
त अ￸धकांश राPय� को कवर करने के
Dलये कम-से-कम 30 ￱शिवर आयो￭जत िकये जाएँगे।
सभी RयिNय�, ￭जनका जीनोम अनु
म िकया जाता ह,ै को एक �रपोट
 दी जाएगी। साथ ही उSह� उनके जीन क,
संवेदनशीलता क, जानकारी 5दान क, जाएगी।
सामाSयतः कई मामल� म� िव￱भU िवकार� का कारण एकल-जीन होते हM।

जीनोम: Genome

आणिवक जीव िव�ान और आनुवं￱शक, के अनुसार जीन जीव� का आनुवं￱शक पदाथ
 ह,ै ￭जसके माGयम से जीव� के
गुण एक पीढ़ी से दसूरी पीढ़ी म� पहँुचते हM।
िकसी भी जीव के डीएनए म� िव�मान समCत जीन� का अनु
म जीनोम (Genome) कहलाता ह।ै
मानव जीनोम म� अनुमानतः 80,000-1,00,000 तक जीन होते हM।
जीनोम के अGययन को जीनोिम�स कहा जाता ह।ै

जीनोम अनु
मण
जीनोम अनु
मण के तहत डीएनए अण ुके भीतर SयूिVयोटाइड के सटीक 
म का पता लगाया जाता ह।ै
इसके अंतग
त डीएनए म� मौज़ूद चार� तXव�- एडानीन (A), गुआनीन (G), साइटोसीन (C) और थायामीन (T) के 
म का
पता लगाया जाता ह।ै
डीएनए अनु
मण िव￸ध से लोग� क, बीमा�रय� का पता लगाकर उनका समय पर इलाज करना साथ ही आने वाली
पीढ़ी को रोगमुN करना संभव ह।ै

लYय
लोग� को िवशेष Zप से 9ामीण 3े'� म� CT Cकैन क, भाँ￸त जीनोम के अनु
मण के बार ेम� [यादा-से-[यादा जागZक
िकया जाएगा �य�िक भारत म� यह 5ि
या काफ, हद तक एक समृ] शहरी जनसां^Iयक, तक ही सीिमत ह।ै
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इससे लोग� क, बीमा�रय� का समय से इलाज सुिन￸_त िकया जा सकेगा।
लोग� के CवाC`य म� होने वाले प�रवत
न� को लबें समय तक टa ैक िकया जा सकेगा।

िनbकष

यह प�रयोजना पूर ेजीनोम अनु
मण को िनbपािदत करने म� भारत क, 3मताओं को 5द￰शत करगेी।
जब से मानव जीनोम को (पहली बार 2003 म�) अनु
िमत िकया गया ह,ै इसने रोग� और 5@येक RयिN के अि#तीय
आनुवं￱शक बनावट के बीच संबधं पर एक नया dिeकोण 5Cतुत िकया ह।ै
लगभग 10,000 बीमा�रयाँ जसेै- ￭स^Cटक फाइfो￭सस, थलेैसीिमया आिद को एकल जीन क, खराबी का प�रणाम
माना जाता ह,ै जबिक ये जीन कुछ दवाओं के 5￸त असंवेदनशील हो सकते हM।
जीनोम अनु
मण से कM सर जसैी बीमारी को भी आनुवां￱शक, के dिeकोण से समझा जा सकता ह।ै

hोत- द 7हदू
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