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MIKROBIOLOGIK TEKSHIRUVLAR NA-
TIJALARINI TALQIN QILISHDA SUN’LY INTEL-
LEKTNING ROLI
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ANNOTATSIYA

Hozirgi paytda zamonaviy mikrobiologiya raqamli transformatsiya bosqichini boshdan
kechirmoqda, ushbu transformatsiya asosini sun’iy intellekt (SI) texnologiyalari tashkil etadi.
Mashinali hamda chuqur o‘rganish usullarini qo‘llash mikrobiologik ma’lumotlarni - tasvirlar va
spektrlardan tortib, to genom ketma-ketliklar va metagenom profillargacha bo‘lgan ma’lumotlar
interpretatsiyasini avtomatlashtirish imkonini beradi. Maqolada mikrobiologik tadqiqotlarda sun’iy
intellektdan foydalanishning asosiy yo‘nalishlari: mikroorganizmlarni aniqlash, mikroblarga qarshi
chidamlilikni bashorat gilish, metagenom ma’lumotlarni tahlil qilish va multiom axborot manbalarini
integratsiyalash ko‘rib chiqilgan. Ma’lumotlar sifati, modellarni talqin qilish, axloqiy va me’yoriy
jihatlarga alohida e’tibor qaratilgan. Klinik mikrobiologiyaga sun’iy intellektni muvaffaqiyatli joriy
etish ma’lumotlarni standartlashtirish, algoritmlarning shaffofligi va natijalarning ko‘p markazli
tasdiqlashni talab qilishi ko‘rsatilgan.

Kalit so‘zlar: sun’iy intellekt, mashinali o‘rganish, mikrobiologiya, mikroblarga qarshi chid-
amlilik, MALDI-TOF (Matritsali faollashtirilgan lazerli desorbsiya/ionizatsiya va vaqt oralig‘idagi
mass-spektrometriya - Matrix-Assisted Laser Desorption/lonization-Time-Of-Flight Mass Spectrom-
etry), metagenomika, katta hajmdagi ma’lumotlar.

AHHOTAIIUA

CoBpemMeHHass MUKPOOHOJIOTHS TIepeKUBaeT dTan UpoBoil TpaHchopMaIuu, B IIEHTPE KO-
TOPOI HAXOJATCSA TEXHOJIOTMU HCKyccTBeHHOro uHremuiekra (MU). [Ipumenenne mMeTonoB MamivH-
HOTO U IITyOOKOT0 00y4eHHsI MO3BOJISET aBTOMATU3UPOBATh HHTEPIPETAIIMIO MUKPOOHOIOTHIECKIX
JTAHHBIX — OT aHaJIN3a W300paKCHUH M CIIEKTPOB JI0 TEHOMHBIX MOCIEA0BATEIILHOCTEH U MeTare-
HOMHBIX poduiiell. B cTaTbe paccMOTpeHBI KIII0UYeBbIE HampaBleHUs ucnoiab3oBanus MU B mukpo-
OMOJIOTMYECKUX MCCIICIOBAHUAX: UICHTU(PUKAIINSI MUKPOOPTAaHU3MOB, IIPOTHO3UPOBAHNE aHTUMUK-
pOOHOI yCTOWYMBOCTH, aHATN3 METAr€HOMHBIX JaHHBIX U MUHTErpaIusi MyJIbTHOMHBIX HCTOYHUKOB
nHpopmanuu. OTaenpbHOC BHUMAHUE YJIEJICHO BOIPOCAM KadecTBa JAaHHBIX, HHTEPIPETUPYEMOCTH
MOJEJIEN, STUYECKUM U HOpMAaTUBHBIM acniekram. [lokazano, uto ycnemHoe BHeapenue MU B kiu-
HUYECKYI0 MUKPOOHOJIOTHIO TPEOYeT CTaHIapTU3AINH JaHHBIX, MPO3PAYHOCTH AJITOPUTMOB M MHO-
TOLIEHTPOBOM BAJIMIALIMHU PE3YIbTATOB.

KuroueBble ¢jioBa: HCKYCCTBEHHBIN MHTEIUIEKT, MAITHHHOE O0yYEeHHE, MUKPOOUOJIOTHS, aH-
TUMUKpOOHas ycroitunBocth, MALDI-TOF, Mmerarenomuka, 6071bI111e JaHHBIE.

ABSTRACT
Artificial Intelligence in the Interpretation of Microbiological Data
Modern microbiology is undergoing a digital transformation driven by Artificial Intelligence (Al).
Machine learning and deep learning algorithms enable automated interpretation of microbiological
data-from imaging and spectrometry to genomic and metagenomic analyses. This paper reviews the
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main directions of Al application in microbiology: microbial identification, antimicrobial resistance
prediction, metagenomic profiling, and multi-omics data integration. Issues of data quality, model
interpretability, ethical and regulatory aspects are discussed. Successful implementation of Al in clin-
ical microbiology requires data standardization, algorithm transparency, and multicenter validation.
Keywords: artificial intelligence, machine learning, microbiology, antimicrobial resistance,

MALDI-TOF, metagenomics, big data.

Kirish. So‘nggi yillarda, aynigsa sun’iy
intellekt  (SI) texnologiyalarining paydo
bo‘lishi va jadal rivojlanishi natijasida,
mikrobiologiya fani tibbiyot fanlari orasida eng
tez o‘sib borayotgan va innovatsion yutuqlarga
ega bo‘layotgan sohalardan biriga aylandi. SI
imkoniyatlari mikrobiologik ma’lumotlarni
katta hajmda tahlil qilish,
mikroorganizmlarning turli shtammlarini tez va
aniq aniqlash, ularning genetik tuzilishini
o‘rganish hamda antibiotiklarga chidamlilik
darajasini bashorat qilish imkonini bermoqda.
Shu bilan birga, sun’iy intellekt asosida
yaratilgan modellar mikrobiotsenozlarning
dinamikasini kuzatish, patogenlar tarqalishini
prognoz qilish va yangi dori vositalarini ishlab
chigishda muhim ahamiyat kasb etmoqda.

Bugungi kunda laboratoriya va klinik
amaliyotda SI texnologiyalari yordamida
mikrobiologik ma’lumotlarni qayta ishlash
jarayonlari avtomatlashtirilmogqda, bu esa
tadqiqot samaradorligini oshirish va tashxis
qo‘yishdagi inson xatolarini kamaytirishga
xizmat qilmoqda.

Genlarni to‘liq sekvenirlashdan tortib,
mikroskopik preparatlar va MALDI-TOF
spektrlari  tasvirlarigacha bo‘lgan  ulkan
hajmdagi ma’lumotlar tahlil va talqin qilishda
yangi  yondashuvlarni  talab  qilmoqda.
An’anaviy bioinformatik usullar yetarlicha
moslashuvchan emas va ko‘p mehnat talab
qiladi [1, 2].

Mashinali o‘rganish (ML) va chuqur
o‘rganishni (DL) o‘z ichiga olgan sun’iy
intellekt  qonuniyatlarni, mikroorganizmlar
tasnifini avtomatik aniqlash, antimikrob
chidamlilikni bashorat qilish va laboratoriya
jarayonlarini optimallashtirish imkoniyatlarini
ochib bermoqda [3, 4]. Bu esa klinik garorlarni
tezroq qabul qilish va infeksiyalarni tashxislash
aniqligini oshirish imkonini beradi.

I e-mail: cajis@afu.uz

Ya’ni, sun’iy intellekt mikrobiologiya
sohasida fagat yordamchi vosita emas, balki
ilmiy izlanishlarning yangi bosqichiga yo°‘l
ochayotgan strategik texnologiya sifatida
namoyon bo‘lmoqda.

Materiallar va usullar. Ushbu ish 2020-2025
yillarda mikrobiologiyada sun’iy intellekt
usullarini qo‘llashga bag‘ishlangan
nashrlarning tahliliy sharhini o°z ichiga oladi va
unda PubMed, Scopus, Web of Science va RIII
(Rossiya ilmiy iqtiboslar indeksi) xalgaro
ma’lumotlar bazalaridan olingan ma’lumotlar
tahlil qilindi. Asosiy e’tibor mashinali
o‘rganish  algoritmlari, chuqur neyron
tarmogqlari, shuningdek, an’anaviy
bioinformatik yondashuvlarni o‘zida mujassam
etgan gibrid modellardan foydalanilgan
tadqiqotlarga qaratildi.

Magolalarni tanlashda quyidagi mezonlar
inobatga olindi:

1. Mikrobiologik ma’lumotlarni tahlil
qilishda sun’iy intellektdan foydalanish

(identifikatsiya, AMR, metagenomika,
tasvirlar).

2. Natijalarning haqiqiy ma’lumotlar asosida
tasdiqlanganligi.

3. 2020 yildan keyingi davrda taqriz
qilinadigan nashrlarda chop etilganligi.

Natijalar va muhokama.

1. Mikroorganizmlarni aniglash uchun
sun’iy intellektdan foydalanish. MALDI-TOF
MS spektrlarini mashinali o‘rganish yordamida
tahlil qilish eng keng tarqalgan yo‘nalish
hisoblanadi. Mortier va hammualliflar (2021)
[5] ma’lumotlariga ko‘ra, tayanch vektorlar
(SVM) va tasodifiy o‘rmonlar algoritmlari bak-
teriyalarning yaqin turlarini farqlash aniqligini
sezilarli darajada oshiradi. Neyron tarmogqlarin-
ing qo‘llanilishi esa spektr sifati past bo‘lgan
hollarda ham tanib olishni ta’minlaydi [6].
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MALDI-TOF ishlash prinsipi to‘rt asosiy
bosqichni 0°z ichiga oladi: (I) biologik materi-
alning matritsa bilan birgalikda metall nishonga
qo‘llanilishi; (II) ogsillarning lazer yordamida
desorbsiyalanishi va ionlanishi; (III) mass-
spektrometrda  ionlarning uchish  vaqtini
o‘Ichash; (IV) olingan spektrni etalon ma’lu-
motlar bazasi bilan tagqoslash [17].

Aniqlikning asosiy omili qo‘llaniladigan
spektrlar kutubxonasining hajmi va sifati
hisoblanadi [16].

MALDI-TOF Escherichia coli, Staphylo-
coccus aureus, Klebsiella pneumoniae, Can-
dida albicans va boshga bakterial hamda
achitqi  infeksiyalarining keng doirasini
tashxislashda yuqori samaradorlik ko‘rsatdi
[16, 18].

Usul quyidagilarni ta’minlaydi:

» sof koloniya olingandan so‘ng 5-10 daqiqa
ichida tahlil;

* ma’lumotlar bazasida spektr mavjud
bo‘lganda 95-99% gacha aniqlik [17];

* ko*p sonli tekshiruvlarda iqtisodiy samara-
dorlik.

Klinik amaliyotda MALDI-TOF antibak-
terial davolashni erta to‘g‘rilashga yordam be-
radi, bu ayniqsa sepsis, meningit va og‘ir
shifoxona infeksiyalarida muhim ahamiyatga
ega [18].

Usulning cheklovlari antibiotiklarga se-
zuvchanlikni  bevosita  aniqlashning im-
konsizligi, aralash ekinlarni identifikatsiya qi-
lishdagi qiyinchiliklar va ma’lumotlar bazasi-
ning to‘ligligiga bog‘ligligidan iborat [16, 17].

MALDI-TOF mass-spektrometriyasi klinik
laboratoriyalarda mikroorganizmlarni tezkor
aniqlashning "oltin standart"i hisoblanadi [17].
Rivojlanishning istigbolli yo‘nalishlari
quyidagilardan iborat: klinik namunalarni
dastlabki  o‘stirmasdan  to‘g‘ridan-to‘g‘ri
o‘rganish, spektrlar kutubxonalarini ken-
gaytirish, shuningdek, tahlil aniqligini va te-
zligini oshirish magsadida PZR va sun’iy intel-
lekt usullari bilan uyg‘unlashtirish [16, 18].

2. Antimikrob rezistentlikni bashorat qilish.

So‘nggi yillarda dunyo miqyosida antibioti-
klarga chidamli mikroorganizmlar soni ortib
borishi global sog‘ligni saqlash tizimi uchun
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jiddiy tahdid sifatida baholanmoqda. Anti-
mikrob rezistentlik (AMR) — mikroorganiz-
mlarning antibiotiklar ta’siriga nisbatan mos-
lashib olish qobiliyati bo‘lib, bu hodisa ko‘plab
dori vositalarining samaradorligini pasaytiradi
va yangi infeksiyalarning davosini qiyin-
lashtiradi [19, 21].

Zamonaviy mikrobiologiya va bioinformat-
ika sohalarida sun’iy intellekt (SI) va mashinali
o‘rganish texnologiyalari orqali AMRni ba-
shorat qilishga qaratilgan ilmiy ishlar faol
rivojlanmoqda. Bu usullar mikroorganizmlarn-
ing genom ma’lumotlarini tahlil qilish orqali
ulardagi rezistentlik genlarini aniqlash va ularn-
ing faollashish ehtimolini oldindan hisoblash
imkonini beradi.

Masalan, mashinali o‘rganish algoritmlari
mikroorganizmlarning DNK ketma-ketligidan
turli mutatsiyalar va rezistentlikka olib keluvchi
nukleotid o‘zgarishlarni avtomatik aniqlaydi.
Bu esa tadqiqotchilarga ma’lum antibiotikka
nisbatan chidamlilik darajasini aniqlash va in-
feksiya tarqalish xavfini bashorat qilish im-
konini yaratadi.

Bundan tashqari, sun’iy intellekt modellari
turli laboratoriya ma’lumotlari — antibiotik
sezgirligi testi, fenotipik tahlillar, klinik
ko‘rsatkichlar va epidemiologik ma’lumotlarni
ham integratsiya qilib, antibiotik terapiya
uchun eng samarali strategik tavsiyalarni
shakllantirishi mumkin. Ya’ni, antimikrob
rezistentlikni bashorat qilishda sun’iy intellekt
texnologiyalaridan foydalanish nafaqat klinik
amaliyotda  to‘g‘ri  antibiotik  tanlashni
ta’minlaydi, balki antibiotiklarning samarasiz
qo‘llanilishini ~ cheklaydi, = mikrobiologik
xavflarni  kamaytiradi  va  kelgusidagi
epidemiologik xavflarni oldindan bashorat
qilish imkonini ham beradi.

Sun’ily intellekt genom ketma-ketligi
ma’lumotlari asosida antimikrob rezistentlikni
(AMR)  bashorat qilish  uchun  faol
qo‘llanilmogda. Kim va hammualliflarining
(2022) [7] ko‘rsatishicha, XGBoost modellari
B-laktamlarga chidamlilik fenotipini 90% dan
yuqori aniqlik bilan bashorat qila oladi. Bunday
yondashuvlar uzoq vaqt o‘stirish zaruratisiz
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terapiya strategiyasini tezda aniqlash imkonini
beradi.
3. Metagenom ma’lumotlarni tahlil qilish
Metagenom ma’lumotlarni tahlil qilish
zamonaviy mikrobiologiyaning eng ilg‘or va
tez rivojlanayotgan yo‘nalishlaridan biridir. Bu

usul mikroorganizmlarni laboratoriya
sharoitida  alohida ajratib  o‘stirmasdan,
biologik namunada mavjud barcha

mikroblarning genetik materialini (DNK yoki
RNK) bir vaqtning o‘zida tadqiq qilish
imkonini beradi.

Metagenom tahlili yordamida muhitdagi
mikroorganizmlarning  tur  tarkibi, soni,
funksiyasi va o‘zaro aloqalari haqida to‘liq
tasavvur hosil qilish mumkin. Bu aynigsa inson
mikrobiomini o‘rganishda, aynigsa ichak, teri,
ogiz  bo‘shligi  va  genital  yo‘llar
mikroflorasini tahlil gilishda muhim ahamiyat
kasb etadi.

Zamonaviy sun’iy intellekt (SI) va mashinali
o‘rganish usullari metagenom ma’lumotlarni
tahlil qilish jarayonini yanada samarali va
tezkor qilmoqda. Bu texnologiyalar milliardlab
nukleotid ketma-ketliklaridan iborat katta
hajmdagi  ma’lumotlarni  qayta  ishlab,
mikroorganizmlarning yangi turlarini aniqlash,
ularning funksiyalarini bashorat qilish va

metabolik  yo‘llarini  tiklash ~ imkonini
bermoqda.

Metagenom tahlilida qo‘llaniladigan asosiy
bosqichlar —  sekvenirlash  (genetik
ma’lumotlarni  o‘qish), ma’lumotlarni
tozalash, assemblirovka (fragmentlarni

yig‘ish), annotatsiya (genlarni funksiyasiga
garab belgilash) va taksonomik
klassifikatsiya hisoblanadi. Bu jarayonlar
uchun maxsus bioinformatika platformalari,
masalan, QIIME?2, MetaPhlAn, Kraken2 va
MEGAHIT kabi dasturlardan foydalaniladi.

Metagenom ma’lumotlarni tahlil qilish
nafagat mikroorganizmlar bioxafsizligi va
ekologiyasini tushunishga yordam beradi, balki
tibbiyot, farmasevtika va biotexnologiya
sohalarida yangi diagnostika, profilaktika va
davolash usullarini ishlab chiqgishda ham katta
ahamiyat kasb etadi [20, 22].

I e-mail: cajis@afu.uz

Metagenom tahlili va sun’iy intellekt
integratsiyasi mikrobiologiyada yangi
imkoniyatlar eshigini ochdi: bu usullar
mikroorganizmlar dunyosi haqidagi bilimlarni
chuqurlashtirish, ularning o°zaro ta’sirini
tushunish va inson sog‘ligi bilan bog‘liq
mikrobiotsenozlarni nazorat qilish imkonini
bermoqda.

Chuqur o‘rganish usullari mikrob jamo-
alarini taksonomik tasniflash uchun qo‘lla-
niladi. Roy va hammualliflar (2024) [8] CNN
va Transformer arxitekturalari odam mikrobio-
tasini tahlil qilishda an’anaviy k-mer usullari-
dan ustun ekanligini ta’kidlashgan. Bu disbio-
zlarga aniqroq tashxis qo‘yish va yangi pato-
genlarni topish imkoniyatini ochib beradi.

4. Tasvirlarga ishlov berish

Sun’iy intellekt mikroskopik tasvirlarni
avtomatik tahlil qilish, morfologik tuzilmalarni
aniglash va koloniyalarni sanash jarayonlariga
tatbiq etilmoqda. Zamonaviy CNN (Convolu-
tional Neural Networks) modellari bakteriya-
larni morfologiyasi va bo‘yalish xususiyatlari
bo‘yicha yuqori aniqlikda tasniflash qobili-
yatiga ega [9]. Bu xodimlarga yuklamani ka-
maytiradi va inson omili ta’sirini minimal-
lashtirishga yordam beradi.

5. Multiom ma’lumotlarni integratsiyalash

Genomika, transkriptomika, metabolomika
va klinik ko‘rsatkichlar ma’lumotlarini ML-
modellar yordamida birlashtirish yangi chidam-
lilik biomarkerlarini aniqlash va klinik na-
tijalarni oldindan aytish imkonini beradi [10].
Bunday yondashuv shaxsga yo‘naltirilgan tib-
biyot va epidemiologik nazoratni rivojlan-
tirishga hissa qo‘shadi.

Sun’iy intellektdan foydalanishning afzal-
liklari va cheklovlari

Afzalliklari:

* Mikroorganizmlarni aniqlash aniqligini
oshirish.

* Tashxis qo‘yish va garor qabul qilish vag-
tini qisqartirish.

 Katta haymdagi ma’lumotlarni qayta ish-
lash imkoniyati.

Chekloviar:

* DL-modellarining «qora qutilari»ni yetar-
licha tushuntirish imkoniyati yo‘qligi.
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* Cheklangan ma’lumotlar asosida o‘qit-
ishda xatoliklar yuzaga kelish xavfi.

* Tekshirish va sertifikatlashtirishda yagona
standartlarning mavjud emasligi [11-13].

Ahloqiy va me’yoriy jihatlar

Mikrobiologiyada sun’iy intellektning keng
go‘llanilishi genom ma’lumotlarining maxfi-
yligi, algoritm xatolari uchun javobgarlik va
me’yoriy tartibga solish zaruriyati bilan
bog‘liq. 2024-yilgi Yevropa va Rossiya tavsi-
yanomalari tibbiy maqsadlarda qo‘llaniladigan
sun’ly intellekt tizimlarining shaffofligi,
tushunarliligi va muntazam auditi zarurligini
ta’kidlaydi [14, 15].

Xulosa. Sun’iy intellekt zamonaviy mikro-
biologiyaning ajralmas qismiga aylanmoqda. U
ma’lumotlarni tahlil gilishni avtomatlashtirish
imkonini beradi, tashxis aniqligini oshiradi va
antimikrob chidamlilikka qarshi kurashga
yordam beradi. Bugungi kunda mikrobiologiya
fanida sun’iy intellekt texnologiyalari muhim
o‘rin tuta boshladi. Zamonaviy SI algoritmlari
— ayniqsa mashinali o‘rganish, neyron tar-
mogqlar va bioinformatika usullari — mikroor-

dan foydalanish natijasida diagnostika jarayon-
lari tezlashdi va yanada samarali bo‘ldi, labora-
toriya xatolari kamaydi va yangi turdagi
mikroorganizmlar haqidagi ma’lumotlar bazasi
kengaydi. Shu bilan birga, SI asosidagi intel-
lektual tizimlar tadqiqotchilarga katta ma’lu-
motlar bilan ishlash, patogenlarning evolyusion
o‘zgarishini kuzatish va biotexnologik jarayon-
larni avtomatlashtirish imkonini bermoqda.
Shunday qilib, sun’iy intellekt mikrobiologi-
yaning fagat yordamchi vositasi emas, balki un-
ing innovatsion rivojlanishini belgilab beruvchi
asosly omilga aylandi. Kelgusida SI
texnologiyalari ~ yordamida  mikrobiologik
tahlillar, diagnostika va farmakologik izlanish-
lar yanada aniq, tez va samarali bo‘lishi
kutilmoqda.

Biroq, sun’iy intellektni joriy etish yagona
standartlarni  ishlab  chiqish, algoritmlar
ishonchliligini tekshirish va ahloqiy nazorat bi-
lan birga olib borilishi lozim.

Mikrobiologiyaning kelajagi - infeksiyalarni
tashxislash va davolash samaradorligini
oshirishga qaratilgan sun’ity intellekt va

ganizmlarni aniqlash, ularning genomini tahlil an’anaviy  usullarni  uyg‘unlashtirishdan
qilish, antibiotiklarga chidamlilikni bashorat- iboratdir.
lash hamda mikrobiotsenozlarni  model-
lashtirishda yuqori samara ko‘rsatmoqda. SI
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