
Chapter 6 वंशागित के आणिवक आधार

अितलघु उ�रीय ��

�� 1. 

डी.एन.ए. पैकेिजंग म� िह�ो� का �ा काय� है? 

उ�र:
िह�ोन �ारीय �ोटीन है जो अ�ीय डी.एन.ए. को िलपटने के िलए कोर �दान कर �ू��योसोम नामक रचना बनाते
ह� और संघिनत होकर सोलीनॉइड व िफर �ोमेिटन के पतले त�ु बनाती है, िजससे अ�िधक ल�े डी.एन.ए. की
पैकेिजंग आसान हो जाती है, यह अनुलेखन हेतु डी.एन.ए. तक प�ंच को सुलभ भी बनाती है। 

�� 2. 

के�क म� राहबो�ू��योटाइड ट� ाईफा�ेट की सं�ा ही ऑ�ीराइबोस ट� ाई �ू��योटाइड की सं�ा से 10 गुना
�ादा होती है लेिकन डी एन �ितकृितकरण म� डीऑ�ीराइबो �ू��योटाइड ही �ो ंजुड़ते ह�? 

उ�र:
डी.एन.ए. िनभ�र डी.एन.ए. पॉलीमरेज, िविश�ता के कारण केवल डी ऑ�ी राइबो�ू��योटाइड को पहचानता है
अतः  केवल डी.एन.ए. इकाइयाँ ही जुड़ती ह�। 

�� 3. 

ऐसे तीन िवषाणुओ ंके नाम िल�खए िजनम� आर.एन.ए. आनुवंिशक पदाथ� होता है? 

उ�र:
टोबेको मोजेक वाइरस (TMV), एड्स िवषाणु (HIV) तथा QB जीवाणभोजी।

�� 4. 

डी.एन.ए. �ितकृितकरण म� भाग लेने वाले डी.एन.ए. पॉलीमरेज व डी.एन.ए. लाइगेज के अित�र� एक और एंजाइम
का नाम िल�खए। इसका �ा काय� होता है। 
उ�र:
हेलीकेज, डी.एन.ए. का अंकुडलन (unwinding)।
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लघु उ�रीय ��

�� 1. 

मानव जीनोम की कोई 6 िवशेषताएँ बताइये। 
उ�र:
मानव जीनोम प�रयोजना या ह्यूमन जीनोम �ोजे� (Human Genome Project) 

िपछली शता�ी म� वै�ािनको ंने आनुवंिशक पदाथ� की संरचना की खोज की, डी.एन.ए. के अध�संर�ी �ितकृितकरण,

अनुलेखन, जेनेिटक कोड व अनुवाद जैसी मह�पूण� खोज� भी उसी शता�ी म� �ई, लेिकन आनुवंिशकी के �े� म�
खोजो ंका यह िसलिसला 21 वी ंशता�ी म� भी जारी रहा। 21 वी ंशता�ी म� खोज� जीनोिम� के अ�यन से
स���त रही है। िकसी भी जीवधारी का आनुवंिशक ढांचा उसके डी.एन.ए. म� �ारको ंके अनु�म के �प म� िनिहत
रहता है। अगर दो जीव िभ�ता �दिश�त करते है तब उनके डी.एन.ए. अनु�म भी, कम से कम कुछ �थानो ंपर िभ� -

िभ� होने चािहए। इसी िज�ासा ने मानव जीनोम के पूरे के पूरे डी.एन.ए. अनु�म की पहचान का माग� �श� िकया।
मनु� के पूरे जीनोम की खोज एक ब�त बड़ी प�रयोजना थी िजस पर िन� कारणो ंसे काय� करना स�व हो सका-

आनुवंिशक अिभयंि�की (Genetic Engineering) की तकनीके, िजनके �ारा डी.एन.ए. के िकसी भी ख�
का पृथ�रण व �ोिनंग स�व हो सकी। 
डी.एन.ए. �ारक अनु�म िनधा�रण की सरल व शी�ता से स�� हो जाने वाली तकनीको ंकी उपल�ता। 
जैव सूचना िव�ान (Bioinformatics) के �े� म� �ई उ�ेखनीय �गित।
आइये कुछ मह�पूण� श�ो ंके अथ� जान�-
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जीनोम (Genome) िकसी जीव की कोिशका म� उप��थत जीनो ंका स�ूण� समु�य (complete set of

genes) ही जीनोम कहलाता है। अथा�त अगुिणत �ोमोसोम की सभी जीन जीनोम बनाती ह�।
जीनोिम� (Genomics) िव�ान की वह शाखा है िजसम� जीवधा�रयो ंकी जीनो ं(genes) का अ�यन िकया
जाता है। इसम� जीव के जीनोम के स�ूण� डी.एन.ए. के अनु�मो ंका अ�यन भी शािमल है। 
जैव सूचना िव�ान या बायोइ�ोमेिट� (Bioinformatics) जीनोम के अ�यन म� क��ूटर �ौ�ोिगकी का
�योग बायोइ�ोमेिट� कहलाता है। जीनोिम� व �ोिटयोिम� म� असंशोिधत या क�े आँकड़े उ�� होते
ह�। क��ूटर �ौ�ोिगकी की मदद से िकये गये इन असंशोिधत या क�े आँकड़ो ं(data) के िव�ेषण से इस
डेटा के मह�पूण� �झान �ा� होते ह�। 
�ोिटयोिम� (Proteomics) कोिशकीय �ोटीनो ंकी संरचना, काय� व पार��रक ि�याओ ंका अ�यन
�ोिटयोिम� कहलाता है। 
�ोिटओम (Proteome) िकसी कोिशका की जैिवक �प से सि�य �ोटीनो ंका पूण� समु�य (set)।

मानव जीनोम प�रयोजना के उ�े� (Aims of Human Genome Project) 

मानव जीनोम प�रयोजना एक महायोजना (Mega project) थी। इसके िन�िल�खत उ�े�ो ंसे इसकी िवशालता व
महती आव�कताओ ंका पता लगता है-

• यह अनुमान लगाया गया था िक मानव जीनोम म� लगभग 3 x 109 �ारक यु� ह�। इस प�रयोजना के �ार� म� �ित
�ारक यु� की जानकारी का अनुमािनत खचा� 3 अमे�रकी डालर लगाया गया था, िजससे इसका पूरा अनुमािनत खच�
लगभग 9 िबिलयन अमे�रकी डॉलर (9 billion Us dollors) आँका गया था। 

• अगर इस प�रयोजना से �ा� डी.एन.ए. अनु�मो ंको मुि�त पु�को ंके �प म� रखा जाय तथा पु�क के 1000

पृ�ो ंम� से ��ेक पृ� म� 1000 अ�र हो तब मनु� की एक कोिशका से �ा� डा.एन.ए. अनु�मा की जानकारी के
सं�ह म� ऐसी 3300 पु�को ंकी आव�कता होगी। 

• इससे उ�ािदत अ�िधक िवशाल आँकड़ो ंके सं�ह (storage), पुनः  �ा�� (retrieval) व िव�ेषण (analysis)

के िलए उ� गित संगणन यु��यो ं(high speed computational devices) की आव�कता का अनुभव िकया
गया। ह्यूमन जीनोम प�रयोजना से ही जीविव�ान की नई शाखा जैव सूचना िव�ान (Bioinformatics) के �े� म�
उ�ेखनीय �गित �ई।

• दीघा�विध (1990 - 2003) की इस अ�रा��� ीय �र की प�रयोजना म� यू एस िडपाट�मे� ऑफ एनज� व नेशनल
इं�ी�ूट ऑफ है� के अित�र� इं�ै�, �ांस, जम�नी, चीन व अ� देशो ंके िनजी (private) व साव�जिनक
उप�मो ं(Public sector) के अनेक वै�ािनको ंने काय� िकया। 

मानव जीनोम प�रयोजना (HGP) के ल� 

एच जी पी के कुछ मह�पूण� ल� िन� थे-

1. मनु� के डी.एन.ए. म� िमलने वाली सभी लगभग 20000 - 25000 जीनो ंकी पहचान करना। (तब तक माना
जाता था िक मनु� म� 50,000 से 1,00,000 जीन होते है) 

2. मानव डी.एन.ए. का िनमा�ण करने वाले 3 िबिलयन रासायिनक �ारक यु�ो ं(base pairs) का िनधा�रण करना।

3. इस सारी जानकारी को आँकड़ो ंके �प म� सं�िहत करना। 
4. आँकड़ो ंके िव�ेषण हेतु उपल� तकनीको ंम� सुधार व नई तकनीको का िवकास। 
5. स�� �ौ�ोिगिकयो ंको अ� उप�मो ंजैसे उ�ोगो ंको �थाना��रत करना। 



6. इस प�रयोजना से जुड़े नैितक (Ethical), कानूनी (Legal) व सामािजक (Social) मु�ो ं(ई.एल एस आई ELSI)

को सुलझाना।

ई एल एस आई (ELSI) 

समाज का एक वग� मानव जीनोम प�रयोजना के सरोकारो,ं मानवीय जीनो ंम� उलटफेर, जैसे ि�याकलापो ंके िव��
है। इस वग� का मानना है िक मनु� को ई�र के काय� म� दखलंदाजी नही ंकरनी चािहए। मनु� को एक �योगशालायी
जीव बनाकर िकये �ायोिगक अनुसंधान नैितकता के �खलाफ ह�। इसी �कार के नैितक मु�े (ethical issues) मानव
जीनोम प�रयोजना से जड़े ह�। इ�ी ंके उ�ंघन से सामािजक (Social) व वैधािनक (legal) मु�े उपजते है। जैसे

एक जनकीय (reproductive) मु�ा है ब�ो ंके बारे म� िनण�य लेने के िलए आनुवंिशक सूचना का उपयोग कर
पसंद के (वांिछत गुणो ंके) 'िडजाइनर बेबी' तैयार करना, जो नैितकता के �खलाफ ह�। 
िनजता के अिधकार का एक मु�ा है आपकी आनुवंिशक सूचना िकस - िकस की प�ंच म� हो? जीनोम बनाते
समय िजन दाताओ ंसे आनुवंिशक पदाथ� �ा� िकया, उसकी जानकारी गु� रखी गई थी। 
एक मु�ा गुणव�ा िनयं�ण का भी है। 

मानव जीनोम प�रयोजना से जुड़े मह�पूण� त� 

मानव जीनोम प�रयोजना सन् 1990 म� �ार� तथा 2003 म� पूरी �ई। (1900 - 2003) अथा�त इसकी कुल
अविध 13 वष� रही। 
इस प�रयोजना का संयोजन व सम�यन यू एस िडपाट�म�ट ऑफ एनज� व नेशनल इं�ी�ूट ऑफ है� (US

Department of Energy and National Institute of Health) ने िकया। 
इं��ड (UK) का वेलकम ट�� (Wellcome Trust) इस प�रयोजना के �ार� म� इसका �मुख साझेदार रहा।
बाद म� अ� देशो ंजैसे जापान, �ांस, जम�नी, चीन व अ� का योगदान �ा� �आ। 

मानव जीनोम प�रयोजना (एच जी पी) का मह� 

मानव जीनोम प�रयोजना िव� के अनेक देशो ंके वै�ािनको ंके सहयोग से स�� एक िवशाल प�रयोजना थी, िजसने
आ��क आनुवंिशकी (Molecular Genetics) की हमारी समझ को मजबूत िकया है। इसी के कारण जैव सूचना
िव�ान (Bioinformatics) जैसी जीव िव�ान की शाखा म� उ�ेखनीय �गित �ई। इस प�रयोजना की उपल��यो ंको
िन� िब�दुओ ं�ारा समझा जा सकता है-

1. िविभ� ���यो ंम� िमलने वाली डी.एन.ए. िविभ�ता की जानकारी से मानव की हजारो ंबीमा�रयो ंकी जाँच,

उपचार व रोकथाम म� मदद िमलती है व भिव� म� और अिधक िमलने की संभावना है। 
2. मानव जीव िव�ान की समझ मजबूत �ई है। 
3. अ� जीवो ंके डी.एन.ए. अनु�मो ंकी जानकारी से उनकी �ाकृितक �मताओ ंको समझने का अवसर िमला है।
इस �ान का �योग िचिक�ा, कृिष, ऊजा� उ�ादन, पया�वरणीय सुधार आिद �े�ो ंकी चुनौितयो ंसे िनबटने म�
िकया जा सकता है। 

4. अनेक जीवो ंजैसे जीवाणु ई. कोलाई, यी�, एक मु�जीवी गोलिम सौनोरै�डाइिटस एलीग�स, जो रोगकारी नही ं
होता, ड� ोसोिफला, घान व एरेिबडो��स (Arabidopsis) जैसे पौधे के डी.एन.ए. अनु�मो ंकी जानकारी �ा�
हो चुकी है। इनकी मानव जीनोम से तुलना, जीव िव�ान स�ंधी हमारा �ान समृ� करती है। 

5. मानव के इितहास, �वसन (Migration), िविवधता के कारण, िवकास आिद की समझ मजबूत �ई है। 
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�यु� िविधयाँ-
मानव जीनोम प�रयोजना को पूरा करने के िलए दो �मुख तरीको ंका �योग िकया गया-
(a) अिभ�� अनु�म टै� (Expressed Sequence Tags): चंूिक जीन पहले आर.एन.ए. के �प म� अिभ��
होती ह�, अत: कोिशका म� इस आर.एन.ए. का अ�यन कर इनसे जीन के बारे म� जानकारी �ा� की जा सकती है।
पहली िविध इसी िस�ा� पर आधा�रत थी िजसम� आर.एन.ए. के �प म� अिभ��, सभी जीनो ंकी पहचान की गई।
इसे अिभ�� अनु�म टै� ए��े�ड सी�� स टै� (Expressed Sequence Tags ESTS) नाम िदया गया। 

(b) अनु�म िट�ण या सी�� स एनोटेशन (Sequence Annotation): इस िविध म� पूरे के पूरे जीनोम के कोिडंग व
गैर कोिडंग (coding or non coding) सभी भागो ंका अनु�म �ात िकया जाता है। बाद म� इस अनु�म के िविभ�
�े�ो ंको उनके काम से जोड़ा जाता है। अनु�म �ात करने के िलए एक कोिशका से पूरे के पूरे डी.एन.ए. को पृथक
कर अपे�ाकृत छोटे - छोटे या���क टुकड़ो ं(random fragments) म� बदल िदया जाता है। डी.एन.ए. को छोटे -

छोटे टुकड़ो ंम� िवभ� करना इसिलए आव�क है �ों�िक डी.एन.ए. एक ब�त बड़ा अणु है तथा इसके बड़े टुकड़ों
का अनु�म �ात करना तकनीकी सीमाओ ंके कारण स�व नही ंहोता। डी.एन.ए. के छोटे - छोटे टुकड़ो ंको वाहक
(vector) की मदद से पोषक कोिशका (host cell) म� �ोन कर िलया जाता है। �ोिनंग से डी.एन.ए. के ��ेक
ख� का पया�� आवध�न (ampli�cation) हो जाता है। पया�� मा�ा म� �ा� हो जाने से इनका अनु�म सहजता से
�ात िकया जा सकता है। पोषक के �प म� सामा�त: यी� व जीवाणुओ ंका जबिक वाहक के �प म� बी ए सी
(BAC) अथा�त बै�ी�रयल आट�फीिशयल �ोमोसोम व वाई ए सी (YAC) यी� आट�फीिशयल �ोमोसोम का �योग
िकया गया।

डी.एन.ए. ख�ो ंके अनु�म �ात करने के िलए �चािलत डी.एन.ए. अनु�मक (Automated DNA Sequence)

का �योग �आ। जैसा िक नाम से �� है यह वह मशीन है जो डी.एन.ए. अणु म� �ारको ंका अनु�म �ात करने के
िलए �योग की जाती है। यह �चािलत अनु�मक महान वै�ािनक �ेडे�रक सांगेर (Frederick Sanger) �ारा
िवकिसत िस�ा� पर काय� करता है। यह वै�ािनक, �ोटीनो ंम� अमीनो अ�ो ंके �म के िनधा�रण हेतु िवकिसत िविध
के िलए भी जाने जाते ह�। �ा� अनु�मो ंको िफर सही �म म� �व��थत िकया गया। इस हेतु इनम� उप��थत
अित�ापी �े�ो ं(overlapping regions) को आधार बनाया गया। अनु�मण हेतु अित�ापी (अंशछादन) खंडों
(over lapping) का उ�ादन भी िकया गया। इन अनु�मो ं(sequences) को सही �म म� �व��थत करना िबना
मशीनी मदद के स�व नही ंथा। अत: िविश� क��ूटर आधा�रत काय��म िवकिसत िकए गये। इन अनु�मो ंको बाद
म� इनके काय� से जोड़ा गया िजसे िट�ण (Annotation) कहते ह�। �ोमोसोम सं�ा 1 के अनु�मो ंका िनधा�रण मई
2006 म� ही स�� हो पाया। मनु� के कुल 24 �ोमोसोम 22 आटोसोम तथा x व Y �ोमोसोमो ंके अनु�मो ंका
िनधा�रण िकया गया िजनम� �ोमोसोम 1 आ�खरी था। अगला चुनौती भरा काम जीनोम के भौितक व आनुवंिशक न�े
तैयार करना था। रे����न ए�ो�ू��एज एंजाइम �ारा पहचाने जाने वाले �थलो ंकी ब��िपता (Polymorphism

of restriction endonuclease recognition sites) तथा माइ�ोसैटेलाइट (Microsatellite) नामक पुनरावृ�
डी.एन.ए. अनु�मो ं(Repetitive DNA Sequences) की जानकारी के आधार पर यह चुनौती भरा काय� भी स��
हो सका।

मानव जीनोम की �मुख िवशेषताएँ (Salient Features of Human Genome) 

मानव जीनोम प�रयोजना से �ा� �मुख �े�ण िन�िल�खत है

1. मानव जीनोम म� 3164.7 िमिलयन �ारक है। 
2. एक औसत जीन 3000 �ारको ंकी बनी होती है लेिकन इनके आकार म� अ�िधक िविवधता पाई जाती है।
मनु� म� सबसे बड़ी �ात जीन िड�� ोिफन (Dystrophin) है िजसम� 2.4 िमिलयन आरक िमलते ह�।



3. जीनो ंकी कुल सं�ा अनुमानतः  30000 है जो पहले लगाये गये अनुमानो ं80,000 से 1,40,000 जीनो ंसे ब�त
कम है।

4. सभी ���यो ंम� लगभग सभी 99.9 �ितशत, �ारक समान होते ह�, अथा�त �ारको ंम� मा� 0.01 �ितशत अ�र
मनु�ो ंम� पाई जाने वाली िविभ�ताओ ंके िलए उ�रदायी है।

5. खोजी गई 50 �ितशत से अिधक जीनो ंका काय� �ात नही ंहै। 
6. पूरे जीनोम का 2 �ितशत से भी कम भाग �ोटीन का कूटलेखन करता है।
7. मानव जीनोम के ब�त बड़े भाग का िनमा�ण पुनरावृ� अनु�मो ं(repetitive sequence) �ारा होता है। 
8. पुनरावृ� अनु�म, डी.एन.ए. अनु�मो ं(sequences) के ऐसे ख� ह� िजनकी पुनरावृि� अनेक बार होती है।
सरल श�ो ंम� यह डी.एन.ए. म� बार - बार दोहराए जाने वाले ख� ह�। अनेक बार इनकी पुनरावृि� सैकड़ो ंसे
लेकर हजार बार तक होती है। ऐसा माना जाता है कूटलेखन (coding) इनका ��� काय� नही ंहै, लेिकन यह
�ोमोसोम की संरचना, गितकी (dynamics) व िवकास पर �काश डालते ह�।

9. सबसे अिधक जीन (2968) �ोमोसोम सं�ा 1 पर सबसे कम जीन 231 Y �ोमोसोम पर िमलती ह�। 
10. वै�ािनको ंने मानव जीनोम म� 1.4 िमिलयन ऐसे �थानो ंकी पहचान की है जो केवल एक �ारक म� िभ� होते ह�।
िसफ�  एक �थान म� िभ�ता �दश�न करने वाले इस गुण को एकल �ू��योटाइड ब��पता - िसंगल
�ू��योटाइड पॉलीमािफ� � (Single Nucleotide Polymorphism; SNPS) कहते ह�। इ�� ि�� 'Snips'

नाम से पुकारा जाता है। यह जानकारौ रोगो/ंिवकारो ंसे जुड़े अनु�मो ंकी �ोमोसोम पर ��थित की खोज को
सहज बना सकती है, साथ ही मानव इितहास के रह�ो ंको सुलझाने की �ि�या म� �ांित की आशा बंधाती है।

अनु�योग व भिव� की चुनौितयो ं(Applications and Future Challenges) 

मानव जीनोम प�रयोजना के कारण आज वै�ािनको ंके सम� सूचनाओ ं(information) का अंबार लगा है। एक -

एक हजार पृ�ो ंवाली 3300 िवकायो म� भारको के आँकड़े उपल� ह�। लेिकन आने वाले दशको ंम� शोध की िदशा व
दश इन डी.एन.ए. अनु�मो ंके आँकड़ो ंसे, साथ�क जानकारी व �ान के मस पर िनभ�र करेगी। इसी �ान से जैिवक
तं� स�ंधी हमारी समझ मजबूत इस वृहद काय� को करने के िलए दुिनया के सभी देशो ंके �ाइवेट व साव�जिनक
उप�मो ंके िविभ� िवषयो ंके हजारो ं- हजार वै�ािनको ंकी �ितभा, कौशल. रचना�कता व अनुभव की आव�कता
होगी। मानव जीनोम प�रयोजना के �े�णो ंने जीविव�ान के �े� म� हो रहे शोधो ंको नये आयाम और गित �दान की
है। पहले शोधकता� एक समय म� एक या कुछ जीनो ंके अ�यन तक सीिमत रहते थे। आज, पूरे जीनोम अनु�मो ंकी
उपल�ता व नई तकनीको ंके बल पर हम इस स�भ� म� उठने वाले ��ो ंके अिधक �व��थत उ�र �ापक �र पर
दे सकते है। इसी कारण जीनोम की सभी जीनो ंका अ�यन स�व उदाहरण के िलए आज िकसी ऊतक, अंग या
अबु�द (tumor) म� िमलने वाले सभी अनुलेखो ं(transcript) का अ�यन िकया जा सकता है। साथ ही यह जाना जा
सकता है िक कैसे हजारो ंजीन व �ोटीन आपसी तालमेल से जीवन के रसायन को �व��थत बनाये रखते है।

मानव जीनोम प�रयोजना का मह� 

जीवन के रसायन (Chemistry of life) की बेहतर समझ िवकिसत होगी।
इसके आधार पर सू�जीवो ंके जीनोम अ�यन का पया�वरण �दूषण की रोकथाम, ईधन तकनीको ंम� उपयोग
िकया जा सकेगा। 
रोगो ंकी बेहतर समझ से उनकी रोकथाम व बेहतर उपचार संभव होगा। 
यह मानव इितहास, िवकास व �वासन (migration) के अनसुलझे रह�ो ंका सुलझाने का काय� करेगा। 
फोरे��क साइंस से जुड़ी तकनीको ंम� और सुधार होगा। 
पौधो ंके जीनोम अ�यन से बेहतर रोग िनयं�ण व बेहतर उपज। 
वायोइ�ोमेिट� के �योग से रोगो ंकी पहचान, रोकथाम की जीन आधा�रत तकनीक का िवकास।
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िवचारणीय िब�दु: मानव जीनोम से यह �� हो गया िक मनु� म� कुल जीनो ंकी सं�ा पहले अनुमान की गई सं�ा
1,00,000 से ब�त ही कम है। पृ�ी का सबसे बु��मान �ाणी मनु� कैसे इतनी कम जीनो ंसे काम चला लेता है?

ऐसा भी हो सकता है िक मनु� म� िजस DNA को 'जंक DNA (June DNA) माना जाता था वह अ�िधक काम का
हो। यह संभव है िक इंट� ान की उप��थित ए�ानो ंको िविभ� अनु�मो ंम� �व��थत हो सकने म� स�म बनाती हो
िजससे एक जीन से अनेक mRNA �ोटीन बन सकते है। यह भी संभव है िक इंट� ान जोन अिभ��� के िनयमन म�
मदद करते हो तथा यह िनधा��रत करने म� फीडबैक उपल� कराते हो ंिक कौन-सी कोिडंग जीन की अिभ��� की
आव�कता है तथा उसे कैसे �सं��रत िकया जाय। जीनोम की एक ऐसी नई भूिमका उभर रही है जो से��ल
डो�ा का िस�ा� देने वाले वै�ािनको ंके िवचार से एकदम अलग है। आर.एन.ए. की एक िनयामक अणु के �प म�
काय� करने �मता की खोज से इस �� का उ�र िदया जा सकता है िक �ो ंजीवो ंकी संरचना�क व िवकासीय
जिटलता के साथ-साथ �ोटीन को कोड करने वाली जीनो ंकी सं�ा म� बढ़ो�री आव�क नही।ं संभावनाएँ अन� ह�।

�� 2. 

िकसी जीन म� केवल एक �ारक का उ��रवत�न हमेशा िकसी काय� की उप��थित/अनुप��थित के �प म� प�रलि�त
नही ंहो सकता। अपने उ�र के प� म� तक�  दीिजए। 
उ�र:
अगर िकसी जीन म� उ��रवत�न कोडोन के तीसरे �ारक के �र पर �आ हो तो इसके काय� पर हमेशा असर नही ं
होता। िकसी कोडोन के �थम दो अ�र मह�पूण� होते ह�। तृतीय के बदलने से उस पर कभी - कभी कोई असर नही ं
पड़ता। यही वोबेल प�रक�ना (wobble hypothesis) है। उदाहरण के िलए CCU, CCC, CCA व CCG चारो ंही
अमीनो अ� �ोलीन को कोड करते ह�। अगर इनम� से पहला CCU बदल कर CCA हो जाये तो भी इससे बनने वाली
�ोटीन पर कोई असर नही ंहोगा।

�� 3. 

m RNA म� कैिपंग व टैिलंग का �ा लाभ है?

उ�र:
कैप, जो िक िमथाइलेटेड �ानोसीन की बनी होती है m RNA को a हाइडोिलिटक एंजाइमो ंसे बचाती है। यह
राइबोसोम की छोटी उपड़काई को m RNA के जुड़ने के �थान का संकेत भी देती है। पु� (Tail) जो पॉली A की
बनी होती है m RNA का अपघटन रोकती है। यह m RNA को के�क से बाहर िनकलने म� भी मदद करती है। 




