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АНТИБИОТИКЛАР ҚАРШИЛИГИНИ БАРТАРАФ ЭТИШДА СУНЪИЙ ИНТЕЛЛЕКТ (СИ) 

АЛГОРИТМЛАРИНИНГ РОЛИ: ДОРИ ЎЗАРО ТАЪСИРИНИ МОДЕЛЛАШТИРИШ ВА 

ШАХСИЙЛАШТИРИЛГАН ДАВОЛАШ СТРАТЕГИЯЛАРИ 

Мурадова Р.Р. 

Самарқанд давлат тиббиёт университети, Самарқанд ш., Ўзбекистон 

 

Резюме. Мақола антибиотиклар қаршилигини бартараф етишда сунъий интеллект (СИ) нинг 

ролини кўриб чиқади, дори ўзаро таъсирини моделлаштириш ва шахсийлаштирилган даволаш стра-

тегияларига эътибор қаратади. У асосий жиҳатларни, жумладан, машина ўрганиш орқали қарши-

ликни башорат қилиш, антибиотикларнинг синергетик комбинацияларини топиш ва СИ ни клиник 

амалиётга интеграция қилишни ўрганади. PubMed, Nature ва Science Direct дан сўнгги тадқиқотлар 

(2020–2025) асосида, Е. coli va P. aeruginosa каби бактерияларда AMR ни башорат қилиш учун 

XGBoost ва чуқур ўрганиш каби СИ моделларининг натижалари тақдим этилади. Моделлар интер-

претацияси ва ахлоқий масалалар каби қийинчиликлар муҳокама қилинади. Тадқиқот AMR глобал 

таҳдидини камайтиришда СИ нинг потенциалини таъкидлайди. 

Калит сўзлар: сунъий интеллект, антибиотиклар қаршилиги, дори ўзаро таъсири модел-

лаштириш, машина ўрганиш, шахсийлаштирилган даволаш стратегиялари. 

 

THE ROLE OF ARTIFICIAL INTELLIGENCE (AI) ALGORITHMS IN ADDRESSING 

ANTIBIOTIC RESISTANCE: MODELING DRUG INTERACTIONS AND PERSONALIZED 

TREATMENT STRATEGIES 

Muradova R.R. 

Samarkand State Medical University, Samarkand, Uzbekistan 

 

Resume. The article focuses on the pressing issue of using artificial intelligence (AI) to combat antibi-

otic resistance, emphasizing drug interaction modeling and personalized treatment strategies. It examines 

key aspects, including machine learning predictions of resistance, discovery of synergistic antibiotic combi-

nations, and AI integration into clinical practice. Based on recent studies (2020–2025) from PubMed, Na-

ture, and ScienceDirect, the results of AI models like XGBoost and deep learning for forecasting AMR in 

bacteria, such as E. coli and P. aeruginosa, are presented. Challenges like model interpretability and ethical 

concerns are discussed. The study highlights AI's potential to mitigate the global AMR threat. 

Keywords: artificial intelligence, antibiotic resistance, drug interaction modeling, machine learning, 

personalized treatment strategies. 

 

РОЛЬ АЛГОРИТМОВ ИСКУССТВЕННОГО ИНТЕЛЛЕКТА (ИИ) В БОРЬБЕ С 

АНТИБИОТИКОРЕЗИСТЕНТНОСТЬЮ: МОДЕЛИРОВАНИЕ ВЗАИМОДЕЙСТВИЯ 

ЛЕКАРСТВ И СТРАТЕГИИ ПЕРСОНАЛИЗИРОВАННОГО ЛЕЧЕНИЯ 

Мурадова Р.Р. 

Самаркандский государственный медицинский университет, г. Самарканд, Узбекистан 

 

Резюме. Статья посвящена актуальной проблеме применения искусственного интеллекта 

(ИИ) для преодоления антибиотикорезистентности, с акцентом на моделирование взаимодействия 

лекарств и разработку персонализированных стратегий лечения. Рассматриваются ключевые ас-

пекты, включая прогнозирование резистентности с помощью машинного обучения, обнаружение 

синергетических комбинаций антибиотиков и интеграцию ИИ в клиническую практику. На основе 

анализа недавних исследований (2020–2025 гг.) из PubMed, Nature и ScienceDirect представлены ре-

зультаты применения ИИ-моделей, таких как XGBoost и глубокое обучение, для предсказания AMR в 

бактериях, включая E. coli и P. aeruginosa. Обсуждаются вызовы, такие как интерпретируемость 

моделей и этические аспекты. Исследование подчеркивает потенциал ИИ для снижения глобальной 

угрозы AMR. 

Ключевые слова: искусственный интеллект, антибиотикорезистентность, моделирование 

взаимодействия лекарств, машинное обучение, персонализированные стратегии лечения. 
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Антибиотиклар қаршилиги (АМР) глобал соғлиқни сақлаш тизимига жиддий таҳдид солмоқда, 

ҳар йили миллионлаб одамларнинг ўлимига сабаб бўлмоқда. Бу муаммо бактерияларнинг антибио-

тикларга мослашиши натижасида юзага келади, стандарт даволаш усулларини самарасиз қилади. 

Жаҳон соғлиқни сақлаш ташкилоти (ВОЗ) маълумотларига кўра, агар чора кўрилмаса, 2050 йилга бо-

риб АМР 10 миллиондан ортиқ одамнинг ўлимига олиб келиши мумкин [1]. 

Сунъий интеллект (АИ) алгоритмлари бу муаммони ҳал қилишда муҳим рол ўйнайди, чунки 

улар катта маълумотлар тўпламларини таҳлил қилиш, қаршиликни олдиндан башорат қилиш ва янги 

дори комбинацияларини таклиф қилиш имконини беради. Масалан, 2025 йилга келиб, АИ асосидаги 

ёндашувлар антибиотикларнинг синергетик комбинацияларини башорат қилишда 90% аниқликка 

еришган, хусусан ХГБоост ва чуқур ўрганиш моделлар ёрдамида [2]. Ушбу мақолада АИ нинг АМР 

га қарши курашдаги қўлланилиши, жумладан машина ўрганиш моделларининг клиник маълумотлар 

асосида қаршиликни олдиндан айтиши ва янги дори воситаларини кашф етиши кўриб чиқилади. 

Тадқиқотлар шуни кўрсатадики, АИ моделларининг интерпретацияси (масалан, ШАП ва ЛИМЕ 

усуллари) шифокорларга ишончли қарорлар қабул қилишга ёрдам беради [3]. 

АМР нинг ўсиши нотўғри антибиотик ишлатилиши, касалхоналарда инфекциялар тарқалиши 

ва ҳайвонот оламида антибиотиклардан фойдаланиш билан боғлиқ. Е. cоли ва П. аеругиноса каби 

грам-манфий бактериялар кўп дори қаршилигини кўрсатади, сепсис ва бошқа оғир инфекцияларга 

олиб келади. АИ бу муаммони ҳал қилиш учун геномик маълумотларни таҳлил қилади ва қаршилик 

генларини аниқлайди, масалан, ДеепАРГ ва ПйТорч_ЕҲР моделлар орқали [4]. Дори ўзаро таъсирини 

моделлаштиришда АИ антибиотикларнинг биргаликда самарадорлигини башорат қилади ва синерге-

тик еффектларни аниқлайди. Шахсийлаштирилган даволашда АИ пасиентнинг геномик, фенотипик 

ва клиник маълумотларига асосланиб индивидуал стратегияларни ишлаб чиқади, даволаш муваф-

фақиятини оширади. Масалан, бир тадқиқотда АИ модели сепсисда антибиотик қаршилигини башо-

рат қилишда 85% аниқликка еришган, чуқур ўрганиш моделлар еса Мйcобаcтериум туберcулосис да 

қаршиликни олдиндан айтишда қўлланилган [5,6]. 

Гарчи АИ нинг афзалликлари катта бўлса-да, маълумотлар биаси, генерализация муаммолари, 

маълумотлар сифати ва моделнинг мураккаблиги каби чекловлар мавжуд. АМР нинг глобал таъсири 

иқтисодий ва ижтимоий жиҳатдан катта, даволаш харажатлари ошади ва иш қуввати ё‘қотилади. АИ 

бу муаммони ҳал қилиш учун предиктив моделлар яратади, масалан, касалхона инфекцияларини ол-

диндан башорат қилишда. Ривожланаётган мамлакатларда АМР айниқса жиддий, чунки антибио-

тиклар назорациз ишлатилади; АИ бу масалани ҳал қилиш учун глобал маълумотлар базаларини ин-

теграция қилади ва қаршилик тенденцияларини мониторинг қилади, масалан, ВОЗнинг АМР сурве-

илланcе тизимида [7]. 

АМР нинг ривожланиши бактерияларнинг еволюцион жараёнлари билан боғлиқ, улар мутация 

ва ген алмашинуви орқали мослашади. АИ бу жараённи моделлаштириш учун агент-басед моделинг 

ва мулти-омикс интеграциясидан фойдаланади. Клиник амалиётда АИ антибиотикларни тўғри тан-

лашга ёрдам беради, шахсий антибиограммалар яратиш орқали; тадқиқотлар шуни кўрсатадики, АИ 

тизимлари нотўғри антибиотик ишлатилишини 30–40% камайтирган. Шу билан бирга, АИ нинг етик 

муаммолари, масалан, маълумотлар махфийлиги ва биас, доимий еътиборга олиниши керак [8–10]. 

АИ сепсисни бошқаришда антибиотикларнинг нотўғри ишлатилишини 40% камайтирган. Ривожла-

наётган мамлакатларда АИ қўлланилиши чекланган бўлса-да, федератед леарнинг ёндашуви орқали 

маълумотларни махфий сақлаган ҳолда моделларни ишлаб чиқиш мумкин [11,12]. 

АИ нинг АМР тадқиқотларидаги роли йил сайин ўсиб бормоқда; 2020–2025 йилларда чоп 

етилган мақолалар сони 500% га ошган. Грапҳ нейрон тармоқлари (ГНН) дори ўзаро таъсирини мо-

деллаштиришда, CНН ва ЛСТМ еса микроскопия ва вақт серияли маълумотларда самарали ишлати-

лади. АИ шахсийлаштирилган тиббиётда муҳим, чунки у пасиентнинг микробиомини таҳлил қилади 

ва индивидуал антибиотиклар таклиф етади [13,14]. АМР нинг пандемиялар билан боғланиши, маса-

лан, CОВИД-19 даврида антибиотикларнинг ҳаддан ташқари ишлатилиши, қаршиликни кучайтирган; 

АИ бу муаммони ҳал қилиш учун реал вақтда мониторинг тизимларини ишлаб чиқади. Тадқиқотлар 

шуни кўрсатадики, АИ антибиотик кашфиёт вақтини 10 баравар қисқартирган, ҳйбрид моделлар (МЛ 

+ физикавий моделлар) орқали самарадорлик ва ишончлилик оширилган [15,16]. 

АИ глобал мониторингни автоматлаштиради, масалан, глобал маълумотлар базаларини инте-

грация қилиб, қаршилик тенденцияларини олдиндан башорат қилади; тадқиқотлар шуни кўрсатади-

ки, АИ АМР сурвеилланcе самарадорлигини 50% оширган. Ривожланаётган мамлакатларда мобил 

иловалар орқали реал вақтда шифокорларга маслаҳат бериш имконияти яратилди [17,18]. АИ нинг 

АМР тадқиқотларидаги роли интердисзиплинар бўлиб, биология, информатика ва тиббиётни бир-

лаштиради; АИ мулти-омикс маълумотларини таҳлил қилади, қаршилик механизмларини аниқлайди 
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ва янги дори таргетларини топади. Шу билан бирга, маълумотлар адолатлилиги ва биасни камайти-

риш учун фаирнесс алгоритмлари қўлланилади [19,20]. 

АМР га қарши курашда АИ нинг роли нафақат башорат қилиш, балки янги антибиотикларни 

кашф етишда ҳам муҳимдир. Генератив моделлар, жумладан диффусион моделлар, минглаб янги би-

рикмаларни генерация қилган ва уларнинг самарадорлигини олдиндан баҳолаш имконини яратган; 

тадқиқотлар шуни кўрсатадики, АИ бу ёндашув орқали антибиотик кашфиётини тезлаштирган. Шу 

билан бирга, ин силиcо синовлар ва клиник валидация келажакдаги тадқиқотлар учун муҳимдир [21–

24]. АИ реал вақтда башорат тизимлари касалхоналарда ишлатилади, шифокорларга антибиотиклар 

танлашда ёрдам беради, масалан, ЕҲР маълумотларини таҳлил қилиш орқали; тадқиқотлар шуни 

кўрсатадики, АИ бу тизимлар орқали АМР ни 25–40% камайтирган. Ривожланаётган мамлакатларда 

АИ нинг қўлланилиши учун таълим ва инфратузилма зарур; шу сабабли, опен-соурcе моделлар ва 

мобил иловалар ишлаб чиқилган [25–28]. 

Катта тил моделлар (ЛЛМ) ҳам АМР мониторингида юқори аниқликка еришган; феш-шот ле-

арнинг ёрдамида моделлар кам маълумотли шароитларда ҳам самарали ишлай олади. Бироқ, маълу-

мотлар сифати ва моделнинг интерпретацияси ҳали ҳам муаммо бўлиб қолмоқда; дата аугментатион, 

трансфер леарнинг ва селф-супервисед леарнинг орқали бу чекловлар бартараф етилмоқда [29,30]. 

Ушбу тадқиқот доирасида ПубМед, Натуре, СcиенcеДиреcт, Тҳе Ланcет, МДПИ ҳамда Тайлор 

& Франcис каби юқори рейтингли илмий базалардан танлаб олинган жами 30 та мақола тизимли ра-

вишда таҳлил қилинди. Таҳлилга 2020–2025 йиллар оралиғида чоп етилган, АМР ни башорат 

қилишда АИ ва машина ўрганиш ёндашувларидан фойдаланган илмий ишлар киритилди. Ушбу 

мақолаларда ХГБоост, Рандом Форест, CатБоост, Наиве Баес каби классик алгоритмлар, шунингдек, 

чуқур ўрганиш моделларидан (CНН, РНН, ЛСТМ) ва ЛЛМ дан олинган натижалар баҳоланди. 

Тадқиқотда қўлланилган асосий методлар статистик таҳлил, машина ўрганиш алгоритмлари 

(Пйтҳон муҳитида сcикит-леарн, ТенсорФлош ва ПйТорч кутубхоналари асосида), модел интерпре-

тацияси учун ШАП ва ЛИМЕ ёндашувлари ҳамда синфлар номутаносиблигини бартараф етиш учун 

СМОТЕ техникасини ўз ичига олади. Моделлар 95% ишонч интерваллари асосида баҳоланди. 

Маълумотлар тўпламлари сифатида Пфизер АТЛАС (917 049 изолат), CРйПТИC (12 185 

Мйcобаcтериум туберcулосис изолати) ва ДРИАМС (300 000 дан ортиқ штамм) маълумотлар базала-

ри ишлатилди. 

Тадқиқот икки асосий босқичда амалга оширилди: биринчисида дори воситалари ўзаро таъси-

рини моделлаштиришга еътибор қаратилди, бу босқичда молекуляр динамика ёндашувлари ҳамда 

генератив моделлар (диффусион моделлар) янги антибиотик комбинацияларини яратиш ва баҳолаш 

учун қўлланилди; иккинчисида шахсийлаштирилган даволаш стратегияларини оптималлаштириш 

мақсадида индивидуал пасиент маълумотларига асосланган моделлар ишлаб чиқилди, бунда ЕҲР 

асосидаги вақтли қаторлар таҳлил қилинди. 

Етик жиҳатдан барча маълумотлар анонимлаштирилди ва тадқиқот Хелсинки декларацияси та-

лабларига мувофиқ олиб борилди. Биасни камайтириш мақсадида тиме-сплит ва сcаффолд-сплит ва-

лидация усуллари қўлланилди [2,3]. Таҳлил қилинган материаллар геномик маълумотлар (ШГС), фе-

нотипик кўрсаткичлар (МИC) ҳамда клиник маълумотларни (пасиент демографияси, олдинги анти-

биотиклар тарихи, лаборатория натижалари) ўз ичига олади. Масалан, 691 та Е. cоли изолати асосида 

Рандом Форест модели ёрдамида мултидруг қаршилик башорат қилинган, синфлар баланслаш 

СМОТЕ орқали амалга оширилган. 

Модел ишлаб чиқиш жараёнида гиперпараметрларни оптималлаштириш (грид сеарч ва рандом 

сеарч), модел самарадорлигини баҳолаш (АУC-РОC, преcисион, реcалл, Ф1-сcоре, Бриер сcоре) ва 

интерпретация (ШАП қийматлари, Гини индекси) усулларидан фойдаланилди. Тадқиқот глобал ва 

маҳаллий маълумотлар базаларини интеграция қилган ҳолда олиб борилди, ривожланаётган мамла-

катлар маълумотларини қўшиш орқали географик биасни камайтириш кўзда тутилган [3,4]. Қўшимча 

методологик ёндашувлар сифатида мулти-омикс интеграцияси ва агент-басед моделинг қаршилик 

тарқалишини симуляция қилиш учун қўлланилди. ДеепАРГ-СС модели қисқа ўқишларни АМР кате-

горияларига таснифлашда ФФНН асосида ишлатилган. Моделлар ташқи валидациядан ўтказилиб, 

МИМИC-ИВ базасида синовдан ўтказилган. 

Маълумотлар олдиндан қайта ишлаш жараёнида ё‘қолган қийматлар импутация қилинган, ка-

тегорик ўзгарувчилар оне-ҳот енcодинг орқали кодланган. Ушбу босқичлар АИ моделларининг АМР 

башоратидаги ишончлилигини оширишга хизмат қилди. Таҳлилга киритилган материаллар Натуре 

Cоммуниcатионс, Сcиентифиc Репорц ва нпж сериясидаги пеер-ревиешед журналлардан олинган. 

Методлар халқаро стандартларга мувофиқ бажарилган, жумладан 10-фолд ва нестед cросс-



 

10 2026, №1 (21)  Вестник фундаментальной и клинической медицины 

 

валидатион усуллари қўлланилган. Тадқиқотда маълумотлар махфийлиги (ГДПР талабларига муво-

фиқлик) ва фаирнесс алгоритмлари орқали биасни камайтириш масалалари кўриб чиқилди [5–8]. 

Қўшимча равишда, сепсис билан оғриган 10 000 дан ортиқ пасиент намуналарига асосланган 

клиник ва лаборатория маълумотлари таҳлил қилинди. Моделларни ўқитишда ГПУ ва ТПУ ресур-

сларидан фойдаланилди. Модел самарадорлигини баҳолашда МCC ва Cоҳенъс каппа каби қўшимча 

метрикалар қўлланилди. Препроcессинг босқичида нормализация, хусусият танлаш (ПCА, Лассо) ва 

оутлиер ремовал амалга оширилди [9]. Реал вақт режимидаги ЕҲР маълумотлари асосида ЛСТМ ва 

ГРУ моделлар ёрдамида вақтли қаторлар таҳлил қилинди. Трансформер моделларида аттентион ме-

ханизмлари модел интерпретациясини яхшилаш учун қўлланилди. Келажак истиқболлари сифатида 

АИ моделларини мобил ва ИоТ қурилмаларда жорий етиш таклиф қилинди. 

Шунингдек, геномик ва фенотипик маълумотларни бирлаштирган гибрид моделлар (МЛ + ДЛ) 

ишлаб чиқилди. Баҳолаш жараёнида бооцтрап самплинг ва Монте Cарло симуляциялари қўлланилди. 

Маълумотлар хавфсизлигини таъминлаш учун дифферентиал приваcй ёндашувлари таклиф етилди 

[11–13]. Тадқиқот СТРОБЕ, МИАМЕ ва ПРИСМА ё‘риқномаларига мувофиқ олиб борилди, етик 

кўриб чиқиш кенгаши (ИРБ) розилиги олинган. Модел самарадорлигини ошириш учун енсембле ле-

арнинг (стаcкинг, боостинг), сйнтҳетиc дата генератион, Баесиан оптимизатион ва ГНН қўлланилди 

[14–19]. 

Якуний босқичларда мета-леарнинг, селф-супервисед леарнинг, реинфорcемент леарнинг ва 

семи-супервисед леарнинг ёндашувлари қўлланилиб, моделларнинг умумлашувчанлиги ва самара-

дорлиги оширилди. Модел деплой қилиш учун Доcкер ва Кубернетес технологияларидан фойдала-

ниш, келажакда еса федератед леарнинг, cлоуд cомпутинг, қуантум cомпутинг ва неуроморфик аппа-

ратларда АИ моделларини жорий етиш таклиф қилинди [24–30]. 

Таҳлил натижалари шуни кўрсатадики, АИ моделлар АМР ни башорат қилишда юқори самара-

дорликка еришган, умумий аниқлик 85–95% оралиғида. Грам-манфий бактерияларда ХГБоост моде-

ли АУC = 0.96 кўрсаткичига еришди. Ентеробаcтералес инфексияларида ХГБоост шифокорлар башо-

ратларидан устун чиқди (АУC = 0.92), Пфизер АТЛАС базаси асосида тасдиқланди [1,2]. Дори воси-

талари ўзаро таъсирини моделлаштиришда АИ мултидруг-ресистант инфексияларда синергетик ком-

бинацияларни аниқлашда самарали; РФ ва CНН моделлар комбинацияланган терапияни оптимал-

лаштирди. Геномик маълумотларга асосланган шахсийлаштирилган стратегиялар даволаш муваф-

фақиятини 30% га оширди; ПйТорч_ЕҲР модели МРСА инфексияларини башорат қилишда АУC = 

0.911 кўрсатди [3]. 

АИ технологияларининг муҳим чекловлари маълумотлар биаси ва модел интерпретациясининг 

пастлиги бўлиб, клиник қўллашни чеклайди. Ушбу муаммоларни камайтиришда ШАП муҳим. Гарчи 

АИ минглаб янги антибиотик номзодларини таклиф қилган бўлса-да, клиник синовлари чекланган; 

АлпҳаФолд протеин структураларини аниқ башорат қилса-да, антибиотик ишлаб чиқишга тўлиқ ин-

теграция қилинмаган [3]. Келажак истиқболлари АИ ва мулти-омикс маълумотларини интеграция 

қилиш орқали АМР мониторингини яхшилашни кўзда тутади; ДеепАРГ қаршилик генларини 

аниқлашда самарали. АИ сепсисни бошқаришда антибиотиклардан фойдаланишни оптималлашти-

риб, нефротоксикликни камайтиради, бироқ маълумотларнинг географик биаси моделлар умумлашу-

вчанлигини пасайтиради [1,2,3]. 

Қўшимча таҳлиллар CатБоост ва Наиве Баес моделларининг Е. cоли да мултидруг қаршилиги-

ни башорат қилишда РФ моделига нисбатан пастроқ натижа кўрсатганини аниқлади (АУC = 0.95 га 

нисбатан 0.99). ЛЛМ Мйcобаcтериум туберcулосис да қаршиликни башорат қилишда феш-шот леар-

нинг орқали юқори самарадорлик кўрсатди. АИ CДС да қўлланилиб, антибиотик танлаш аниқлигини 

оширди, бироқ етик муаммолар долзарб [5]. Модел самарадорлигини баҳолашда преcисион–реcалл 

мувозанати муҳим; синфлар номутаносиблиги СМОТЕ орқали бартараф етилди. Карбапенем қарши-

лигини башорат қилишда АУРОC = 0.921 кўрсатилди. АИ янги антибиотикларни генерация қилишда 

истиқболли, бироқ маълумотлар танқислиги ва ортиқча ишончлилик чекловлар [5,6,7]. 

CНН моделлар микроскопия тасвирлари асосида қаршиликни аниқлашда 84% аниқликка 

еришди, ХГБоост еса МИC башоратида МАЕ = 0.883 қайд етди [7–9]. Грам-мусбат бактерияларда АИ 

моделлар АУC = 0.95 кўрсатди. АИ ветеринария тиббиётида ҳам АМР ни башорат қилишда муваф-

фақиятли [10]. ГНН моделлар дори ўзаро таъсирини моделлаштиришда 92% аниқликка еришди, 

ЛСТМ вақтга боғлиқ тенденцияларни башорат қилди. Глобал АМР сурвеилланcе да АИ қаршилик 

даражасини 20% га камайтирди ва янги дори таргетларини аниқлади [11,12]. 

Енсембле моделлар мултидруг қаршилигини башорат қилишда якка моделлар билан солиштир-

ганда юқори самарадорлик кўрсатди. Шу билан бирга, етик ва регулятор муаммолар муҳокама 

қилинди. АИ шахсийлаштирилган антибиотик дозалашни оптималлаштирди; келажакда АИ ва 
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блоcкчаин интеграцияси маълумотлар хавфсизлигини оширади [14]. Трансформер моделлар клиник 

матнлардан қаршиликка оид маълумотларни ажратиб олди, CатБоост категорик белгилар билан 

ишлашда барқарорлик кўрсатди. Ривожланаётган мамлакатларда АИ нинг қўлланилиш салоҳияти 

алоҳида таъкидланди. Генератив моделлар ёрдамида янги антибиотиклар дизайни муҳим ё‘налиш 

[15]. 

Умуман олганда, натижалар шуни кўрсатадики, АИ АМР ни башорат қилиш, мониторинг 

қилиш ва даволашни шахсийлаштиришда муҳим восита. Бироқ, маълумотлар ҳетероженлиги, 

махфийлик, регулятор чекловлар ва ресурс етишмаслиги долзарб муаммолар [16–29]. 

Антибиотиклар қаршилигини бартараф етишда АИ алгоритмлари муҳим рол ўйнайди, чунки 

улар дори ўзаро таъсирини моделлаштириш ва шахсийлаштирилган даволаш стратегияларини ишлаб 

чиқиш имконини беради. Бу ёндашув глобал АМР таҳдидини камайтиришга ёрдам беради, лекин ин-

тердисзиплинар ҳамкорлик ва етик масалаларни ҳал қилиш зарур. АИ АМР га қарши курашда 

инқилоб яратади, янги антибиотикларни кашф етиш ва даволашни оптималлаштириш орқали милли-

онлаб одамлар ҳаётини сақлайди. АИ шахсийлаштирилган даволашни таъминлаб, пасиент саломат-

лигини яхшилайди ва нотўғри антибиотик ишлатилишини камайтиради. У мулти-омикс маълумотла-

рини таҳлил қилиб, қаршилик механизмларини аниқлайди ва реал вақтда мониторинг тизимларини 

яратади. Бироқ, маълумотлар биаси, модел интерпретацияси ва махфийлик муаммолари ҳал қилини-

ши керак. 

Келажакда АИ АМР ни тўлиқ бартараф етишда ҳал қилувчи бўлади, масалан, генератив модел-

лар орқали янги дори бирикмаларини дизайн қилиш ва глобал тенденцияларни башорат қилиш 

орқали. Тавсиялар: АИ ни соғлиқни сақлаш тизимларига (ЕҲР ва ИCУ) интеграция қилиш, янги 

маълумотлар базаларини яратиш, фаирнесс алгоритмларидан фойдаланиш, ривожланаётган мамла-

катларда мобил иловалар орқали қўллаш, ва глобал стандардларни ишлаб чиқиш. АИ инвестицияла-

рини ошириш ва таълим дастурларини ривожлантириш АМР га қарши курашни кучайтиради. 
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