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SUN'TY INTELLEKT VA MA'LUMOTLAR TAHLILI YORDAMIDA
INSON GENOMI TADQIQI

Hudoyberdiyeva Muxayyo Halimovna
Farg ‘ona ICHSHUI maxsus texnikum

o ‘qituvchisi

Annotatsiya. Ushbu maqolada sun’iy intellekt (SI) va zamonaviy ma’lumotlar
tahlili usullari inson genomini o‘rganishda qanday qo‘llanilishi ko‘rib chiqilgan.
Genomika sohasida katta hajmdagi biologik ma'lumotlarni qayta ishlashda
mashinali o‘qitish algoritmlari, neyron tarmoqlar va bioinformatika vositalari
muhim ahamiyat kasb etmoqda. Maqolada SI yordamida genotipik variantlarni
aniqlash, kasalliklarni bashorat qilish va shaxsiylashtirilgan tibbiyot yo*‘nalishlarini
rivojlantirish masalalari tahlil etilgan. Tadqiqot natijalari ko‘rsatadiki, SI
texnologiyalari genomika sohasida inqilob yasash salohiyatiga ega.

Kalit so‘zlar: sun'iy intellekt, genomika, mashinali o‘qitish, bioinformatika,
DNK, neyron tarmoqlar, shaxsiylashtirilgan tibbiyot.

AHHOTauMsi. B  [maHHOM  cTathe  paccMarpuBacTCsl  MPUMEHCHHE
uckyccTBeHHOro uHTe/uiekTa (M) m cCOBpeMEHHBIX METOAOB aHa/lW3a JAHHBIX B
M3Y4YEHUU TeHOMA YeJIoBeKa. AJTOPUTMBI MAIIMHHOTO 00YUYeHUs, HEWPOHHBIE CETU
U UHCTPYMEHTbl OMOMH(POPMATHKM NPHOOPETAlOT Bce OoJblliee 3HAYCHHE B
oOpaboTke OosblIMX 00BEMOB OMOJOTMYECKUX JAHHBIX B 00JIaCTH reHOMHKHU. B
CTaTb€ AHAIM3HPYIOTCS BOIPOCHI UASCHTHU(PHUKAMU T€HOTUIINYECKUX BapHAHTOB,
MPOTHO3UPOBaHM 3a001€BaHUA U pa3paOdOTKH MEePCOHATM3UPOBAHHON MEIUIIHBI
¢ ucnonszoBanuem NU. Pe3ynbrathl ucciiejoBaHNs TOKa3bIBAIOT, YTO TEXHOJIOTUN
WU o6nanaroT MOTEHIIMATIOM Il PEBOJTIOLMOHU3AINHN 00JIACTH T€HOMUKH.

KiroueBble c¢JIOBa: WCKYCCTBEHHBIH HHTEIUIEKT, T€HOMHKA, MAIIMHHOE
oOyuenue, Ououmnpopmaruka, JHK, HelpoHHble ceTu, mepcoHaNM3UpOBaHHAs

MEIUIIMHA.
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Abstract. This article examines how artificial intelligence (Al) and modern
data analysis methods are used in the study of the human genome. Machine learning
algorithms, neural networks, and bioinformatics tools are becoming increasingly
important in processing large amounts of biological data in the field of genomics.
The article analyzes the issues of identifying genotypic variants, predicting diseases,
and developing personalized medicine using Al. The results of the study show that
Al technologies have the potential to revolutionize the field of genomics.

Keywords: artificial intelligence, genomics, machine learning,

bioinformatics, DNA, neural networks, personalized medicine.

KIRISH

Inson genomi - bu har bir odamning biologik identifikatorini tashkil etuvchi
3 milliarddan ortiq nukleotid juftligidan iborat bo‘lgan ulkan ma'lumotlar to‘plami.
2003-yilda Human Genome Project (Inson Genomi Loyihasi) tugallanganidan
buyon, olimlar bu ma'lumotlarni tahlil qilish va kasalliklarni davolashda
qo‘llashning yangi yo‘llarini izlamoqdalar.

Zamonaviy texnologiyalar, xususan sun'ily intellekt va chuqur o‘qitish
usullari, genomik ma'lumotlarni jadal sur'atlarda qayta ishlash imkonini bermoqda.
Bu esa ilgari o‘n yillar talab etgan tadqiqotlarni haftalar yoki kunlar ichida amalga
oshirish imkonini yaratmoqda.

Ushbu maqolaning magsadi - texnikum talabalari uchun SI va genomika
kesishmasidagi eng muhim yo‘nalishlar, usullar va erishilgan yutuqlarni tushunilishi

oson tarzda bayon etishdan iborat.

GENOMIKA ASOSLARI VA SUN'TY INTELLEKT
Genomik ma’lumotlar tabiati

Inson genomi to‘rtta nukleotid bazasi (adenin - A, timin - T, guanin - G,
sitozin - S) ketma-ketligidan iborat. Bu ketma-ketlik DNK iplarida joylashgan

bo‘lib, ular xromosomalar ko‘rinishida hujayra yadrosida saglanadi. Har bir inson
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genomida taxminan 20,000-25,000 gen mavjud bo‘lib, ular ogsillar sintezini
boshqaradi.

Genomik ma'lumotlarning hajmi juda katta: bir inson genomining to‘liq
ketma-ketligi taxminan 3 gigabayt hajmni egallaydi. Millionlab odamlarning
genomlarini o°‘rganish esa petabaytlarga teng ma'lumotlar bilan ishlashni talab etadi.
Sun’iy intellektning roli

Sun’iy intellekt - bu kompyuter dasturlari va algoritmlar to‘plami bo‘lib, ular
insoniy aqlga xos vazifalarni bajara oladi. Genomikada SI quyidagi usullar orqali
qo‘llaniladi:

« Mashinali o‘qitish (Machine Learning) - mavjud ma'lumotlar asosida
yanginagshlarni topish

« Chuqur o‘qitish (Deep Learning) - neyron tarmogqlar yordamida murakkab
genomikma'lumotlarni tahlil gilish

« Tabiiy tilni qayta ishlash (NLP) - ilmiy adabiyotlardan genetik
ma'lumotlarniavtomatik ajratib olish

« Kompyuter ko‘rishi (Computer Vision) - tibbiy tasvir va xromosoma
rasmlarini tahlilgilish

Jadval 1. Genomikada qo‘llaniladigan SI algoritmlari

SI algoritmi Qo‘llanish sohasi Aniqlik darajasi
Random Forest Kasallik bashorati 85-92%
Konvolyutsion neyron

DNK ketma-ketlik tahlili 90-96%
tarmoq
Rekurrent neyron tarmoq o

Gen ekspressiyasi 88-94%
(LSTM)
Transformer modellari ' _

Genomik annotatsiya 92-98%
(BERT)
Support Vector Machine Onkogen aniqlash 83-90%
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SUN'TY INTELLEKTNING GENOMIKADAGI QO‘LLANISH SOHALARI
Kasalliklarni bashorat qilish va diagnostika

Sun'ty intellekt algoritmlaridan foydalanib, genetik variantlar va kasalliklar
o‘rtasidagi bog'liglikni aniqlash mumkin. Masalan, BRCA1 va BRCA2 genlaridagi
mutatsiyalar ko‘krak bezi saratoni rivojlanishi xavfini sezilarli darajada oshiradi. SI
modellari bunday mutatsiyalarni erta aniglash orqali profilaktik choralarga imkon
beradi.

DeepMind kompaniyasining AlphaFold dasturi ogsillar uch o‘lchamli
tuzilmasini bashorat gilishda inqilob yasadi. Bu kashfiyot yangi dori-darmonlarni
ishlab chiqishni sezilarli darajada tezlashtirdi.

Shaxsiylashtirilgan tibbiyot

Shaxsiylashtirilgan tibbiyot - bu har bir bemorning individual genetik profiliga
asoslangan davolash yondashuvi. SI yordamida bemorning genomini tahlil gilish
orqali quyidagilar hal etilishi mumkin:

« Dori-darmonlarga individual reaktsiyani oldindan aniqlash (farmakogenomika)
. Saraton hujayralarining genetik profilini tahlil qilib, maqgsadli terapiyani
tanlash
« Nasliy kasalliklar xavfini baholash va profilaktik chora ko‘rish
« Optimal davolash rejimini individual tarzda ishlab chiqish
Bioinformatika va genomik ma'lumotlar tahlili

Bioinformatika - biologiya va informatika kesishmasidagi fan bo‘lib, u
genomik ma'lumotlarni gayta ishlash uchun maxsus algoritm va dasturiy
ta'minotlardan foydalanadi. Zamonaviy SI asosidagi bioinformatika vositalari:

« GATK (Genome Analysis Toolkit) - genetik variantlarni aniqlash uchun

« DeepVariant - Google ishlab chiggan neyron tarmoq asosidagi variant
chaqiruvvositasi

« Salmon va kallisto - gen ekspressiyasini o‘lchash uchun

« AlphaFold2 - ogsil tuzilmasini bashorat qilish uchun
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KATTA HAJMLI GENOMIK TADQIQOTLAR VA SI
Genome-Wide Association Studies (GWAS)

GWAS - bu katta populyatsiyalar bo‘yicha genomdagi keng tarqalgan
variantlarni kasalliklar bilan bog'ligligi jihatidan o‘rganuvchi usul. Millionlab
odamlarning genomini tahlil qilishda SI algoritmlari ko‘plab afzalliklarga ega.

An'anaviy statistik usullar bir vaqtning o‘zida faqat alohida genetik variantlarni
o‘rganishga qodir bo‘lsa, SI modellari minglab variantlar o‘rtasidagi murakkab
o‘zaro ta'sirlarni bir vaqtda tahlil gila oladi. Bu esa kasallik rivojlanishidagi
poligenik (ko‘p genli) omillarni aniqlashda muhim ahamiyat kasb etadi.
Epigenetika va SI

Epigenetika - DNK ketma-ketligining o‘zgarmasdan, gen faolligining
o‘zgarishi bilan bog'liq jarayonlarni o‘rganuvchi fan. SI algoritmlari epigenetik
markerlarni (DNK metillanishi, giston modifikatsiyalari) tahlil qilib, kasalliklar
bilan bog'liq nagshlarni aniqglay oladi.

MUAMMOLAR VA KELAJAK ISTIQBOLLARI

Mavjud muammolar

Sun'ty intellektning genomikada qo‘llanilishida bir qator jiddiy muammolar mavjud:
« Ma'lumotlar xilma-xilligi: Ko‘plab genomik ma'lumotlar to‘plamlari ma'lum
etnikguruhlardan olingan
« Maxfiylik muammolari: Genomik ma'lumotlar juda shaxsiy bo‘lib, ularni
himoya qilishmuhim etik masala
« 'Qora quticha’ muammosi: Chuqur o‘qitish modellari ko‘pincha o‘z
qarorlarini izohlayolmaydi
- Katta hisoblash resurslari: SI modellarini o‘qitish uchun ulkan hisoblash
quvvati talabetiladi
- Sifatli o‘qitish ma'lumotlari tanqisligi: Annotatsiyalangan genomik
ma'lumotlaryetarli emas

Kelajak istigbollari
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Ushbu muammolarga qaramasdan, SI va genomikaning integratsiyasi

kelajakda tibbiyotni tubdan o‘zgartirishi kutilmoqda:

- Nasliy kasalliklarni tug'ilishdan oldin aniqlash va gen terapiyasi

« Har bir inson uchun individual davolash protokollarini ishlab chiqish

« Yangi dori-darmonlarni kashf etish sur'atini tezlashtirish

- Saraton kasalligini erta bosqichda aniglash va magsadli davolash

« Organizmning qariish jarayonlarini genetik darajada boshqgarish

Jadval 2. SI-genomika sohasidagi muhim yutuglar (2010-2025)

Yil Yutuq Ahamiyati

2012 Deep Learning genomikada Splicingni bashorat qilish

2016 DeepMind WaveNet Genomik signallar tahlili

2018 BERT modeli Biologik ketma-ketliklar tahlili
2020 AlphaFold2 Ogsil tuzilmasini bashorat qilish
2022 ESMFold Tez ogsil foldingi

2024-25 Multimodal genomik SI Gen-mubhit o‘zaro ta'siri
XULOSA

Sun'ty intellekt va ma'lumotlar tahlili usullari inson genomini o‘rganishda
yangi davrni boshlab berdi. Mashinali o‘qitish, chuqur neyron tarmogqlar va
bioinformatika vositalari yordamida genomik ma'lumotlarni tezkor va aniq tahlil
qilish imkoni vujudga keldi.

Ushbu texnologiyalar kasalliklarni erta aniglash, shaxsiylashtirilgan davolash
rejimlarini ishlab chiqish va yangi dori vositalarini kashf etishda inqilobiy ahamiyat
kasb etmoqda. Biroq maxfiylik, ma'lumotlar xilma-xilligi va algoritmlarning shaffof
bo‘lmasligi kabi muammolarni hal qilish kelajak tadgiqotchilarining muhim vazifasi

hisoblanadi.
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Texnikum talabalari sifatida biz bu sohadagi yutuqlarni kuzatib borish va
genomika hamda sun'iy intellekt asoslarini o‘rganish orqali kelajakdagi tibbiy

texnologiyalar rivojiga hissa qo‘shishga tayyor bo‘lishimiz kerak.
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