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Annotatsiya: llm-fan, aynigsa biologiya, bioinformatika va tibbiyot sohalarida,
genetik va molekulyar ma'lumotlarning doimiy kengayib borishi zamonaviy
tadgiqotlar uchun kuchli resurslar va ma'lumotlar bazalarini yaratish, hamda ularni
boshqarish uchun ishonchli platformalarga bo‘lgan talab va ehtiyojlarni yanada
ortiradi. National Center for Biotechnology Information (NCBI) ushbu talabni
gondirish maqgsadida global ilmiy foydalanuvchilar uchun zamonaviy ma'lumotlar
bazalari va tahlil vositalarini taqdim etadi. NCBI nafagat ma'lumotlarni saglash va
ularga kirish imkoniyatini ta'minlaydi, balki zamonaviy tadgiqotlar uchun yangi
imkoniyatlarni yaratadigan vositalar va texnologiyalarni ham taklif etadi. NCBI
tomonidan boshgariladigan GenBank, BLAST, PubMed, GEO va ClinVar kabi
resurslar bugungi kunda genetik ma'lumotlarni tahlil gilish, gen ifodalanishini
o‘rganish va genetik kasalliklarni aniglashda asosiy manba bo‘lib xizmat qilmoqda.
Ushbu vositalar biologik ma'lumotlarni oson va tezkor tarzda tahlil gilish imkoniyatini
berib, zamonaviy biologiya va tibbiyotning rivojlanishiga ulkan hissa qo‘shmoqda.

Kalit so‘zlar: NCBI, GenBank, BLAST, ClinVar, bioinformatika, genomika,
PubMed, PDB.

Abstract: The ever-expanding volume of genetic and molecular data in science,
especially in the fields of biology, bioinformatics, and medicine, is increasing the
demand and need for powerful resources and databases for modern research, as well as
reliable platforms for their management. The National Center for Biotechnology
Information (NCBI) provides modern databases and analysis tools for global scientific
users to meet this demand. NCBI not only provides data storage and access, but also
offers tools and technologies that create new opportunities for modern research.
Resources such as GenBank, BLAST, PubMed, GEO, and ClinVar, managed by NCBI,
today serve as the main source for analyzing genetic data, studying gene expression,
and identifying genetic diseases. These tools make a significant contribution to the
development of modern biology and medicine by providing an easy and fast way to
analyze biological data.
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AnHoramusi: IlocTosiHHOE pacliupeHre TEeHETUYECKUX ¢ MOJIEKYJISIPHBIX
JAHHBIX B HayKe, 0OCOOEHHO B 00JacTsIX OMOJIOrHH, OMOMH(OPMATUKU U MEIUIUHBI,
emie OOJIbIIIe YBEIMYMBACT CIPOC M MOTPEOHOCTH B HAMEKHBIX IIATGOpMax s
CO37aHMs U YIIPaBJICHUS MOITHBIMH pecypcamMu U 0a3amMu JaHHBIX ISl COBPEMEHHBIX
uccienoBannii. HanmmonaneHblil eHTp OMoTexHoMornueckoi napopmarmu (NCBI)
MPEOCTAaBISET HAYUYHBIM MOJIb30BATENSIM 110 BCEMY MUY CaMbl€ COBPEMEHHBIE Oa3bl
JAHHBIX W MHCTPYMEHTBI aHaiM3a i yAOBIETBOpeHUs »Toro crnpoca. NCBI ne
TOJIbKO OOecreurnBaeT XpaHEHHWE JAHHBIX W JIOCTYNl K HUM, HO U TpeJjaraer
MHCTPYMEHTBI W TEXHOJIOTMHM, KOTOPBIE€ CO3JAlOT HOBbIE BO3MOXHOCTH s
COBpEMEHHBIX HcciieqoBanuil. Takue pecypcebl, kak GenBank, BLAST, PubMed, GEO
u ClinVar, ynpasnsiembie NCBI, cerogus ciykat OCHOBHBIM HCTOYHUKOM JIJIs aHAJIA3a
T€HETUYECKUX JAHHBIX, U3YUYECHHUSI DKCIPECCUM T'€HOB U BBISBICHUSI T€HETUUECKUX
3a001€BaHUN. OTH WHCTPYMEHTHI MO3BOJISIIOT JIETKO W OBICTPO aHAIM3HPOBATH
OMOJIOTUYECKHUE JaHHBIC, BHOCS 3HAYUTENbHBIA BKJIAJl B Pa3BUTHUE COBPEMEHHOMU
OMOJIOTUN U MEJUITUHBI.

KawueBbie ciaoBa: NCBI, GenBank, BLAST, ClinVar, 6uonndopmaruka,
reaomuka, PubMed

NCBI ( National Center for Biotechnology Information )- AQSHning Milliy
Biotexnologiya Axborot Markazi bo‘lib, biologiya va biotexnologiya soxalarida
axborot almashinuvi va ilmiy tadqiqotlarni qo‘llab-quvvatlash maqgsadida tashkil
etilgan. U 1988-yilda AQSH Milliy Tibbiyot Kutubxonasi (NLM) tarkibida tashkil
etilgan. NCBI dunyodagi eng yirik biologik ma’lumotlar bazalaridan biri bo‘lib,
biologiyaning ko‘plab sohalarida katta ilmiy ahamiyatga ega hisoblanadi.

NCBI ko’plab ma’lumot bazalarini o’z ichiga oladi va ulardan asosiy
ma’lumot bazalari sifatida quyidagilarni keltirish mumkin:

-GenBank: Dunyo bo‘yicha yig‘ilgan nuklein kislotalar ketma-ketligi hagida
ma’lumotlar saglaydi. Unda genetik kodlar, gen ekspressiyasi va molekulyar ketma-
ketliklar hagida ma’lumotlar bo‘ladi. ( Tadgiqotchilar genetik ketma-ketliklarni tahlil
qgilish va yangi ketma-ketliklarni aniglash uchun foydalanishlari mumkin)

-BLAST (Basic Local Alignment Search Tool): Nuklein kislotalar va ogsill
ketma-ketliklarini tagqoslash va ularning o‘xshashligini aniqlash vositasi hisoblanadi.
(Undan asosan evalutsion yaqinlikni tahlil gilish va yangi gen yoki ogsil ketma-
ketliklarini izlash uchun foydalanish mumkin)

-PubMed: Biotibbiyot va biotexnologiya, genetika sohalari bo‘yicha ilmiy
maqolalarning referativ bazasi hisoblanadi. ( PubMed orgali tadgigotchilar zamonaviy
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ilmiy maqolalarni qidirib topishlari va ularning annotatsiyasi haqida ma’lumotlarga
ega bo‘lishlari mumkin)

-Gene: Genlar va ular bilan bog‘liq ma’lumotlar saqlanadi.Bu dastur orqali
asosan gen tuzilmasi, genetik xaritalar, genlar funksiyasi va ekspressiyasi hagida
ma’lumotlar olish mumkin bo‘ladi. ( Tadqiqotchilar genlarning biologik va tibbiy
ahamiyati haqida ma’lumotlar olishda foydalanishlari mumkin)

-Protein: Ogsillar haqgida batafsil ma’lumot saqlanadi. Bu dastur orqali ogsil
tuzilmalari, funksiyalari va ketma-ketliklatri haqida ma’lumotlar olish mumkin.

-SNP ( Single Nucleotide Polymorphism Database): Genetik variatsiyalar
hagida ma’lumot beradi. Bundan tashqari nuklein kislotalar ketma-Kketliklaridagi bitta
nukleotid polimorfizmlari haqida ma’limotlar ham olish mumkin bo‘ladi. ( Bu dastur
orgali genetik variatsiyalarni tahlil qilish va kasalliklarning genetik asoslarini
o‘rganishda keng foydalanish mumkin)

-RefSeq ( Reference Sequence ): Biologik tadgigotlar uchun yaratilgan standart
va mos keluvchi ketma-ketliklar bazasi. Bu dastur orgali DNK, RNK va ogsil ketma-
ketliklari hagida ma’lumotlar olish mumkin. ( RefSeq orgali genomlarni tahlil gilish
va qiyosiy tadqiqotlar o‘tkazish uchun fodalanish oson va qulay hisoblanadi)

-Taxonomy: Biologik organizmlar Kklassifikatsiyasi va nomlanishi hagida
ma’lumotlar saqlanadi. (Bu dastur orqali tadqiqotchilar turli xil organizmlar o‘rtasidagi
taksonomik munosabatlarni aniglashda keng foydalanishlari mumkin)

-Structure: Molekulyar tuzilmalar, DNK va RNK, ogsilning 3D tuzilmalari
haqida ma’lumotlar saqlanadi. Bu ma’lumotlar orqali molekulyar tuzilmalarning
funksional xususiyatlarini tushunish birmuncha osonlashadi.

-BioSystems: Biologik yo‘llar, metabolizm va boshqa tizmlar haqida
ma’lumotlar saqlanadi. Bu dastur biokimyoviy jarayonlarni tahlil qilish va
organizmdagi o‘zaro ta’sirlarni o‘rganishni birmuncha qulaylashtiradi.

-OMIM( Online Medelian Inheritance in Man): Insonning irsiy kasalliklari va
ularning molekulyar asoslari hagida ma’lumotlar saqlanadi. Bu dasturdan asosan
genetik kasalliklarni tadgiq qgilish va tashxislashda keng foydalaniladi.

-BookShelf: Biologiya va tibbiyotga oid elektron kitoblar va qo‘llanmalar bazasi.
Bu dastur foydalanuvchilarga darsliklar va ilmiy qo‘llanmalardan bepul foydalanish
imkoniyatini beradi.

-GEO(GeneExpression Omnibus): Gen ekspressiyasi ma’lumotlari haqida
ma’lumot beradi. Bu dastur orqali DNK va RNK darajasida genlarning faolligini tahlil
qgilish oson va qulaylashadi.

-ClinicalTrials.gov: Klinik sinovlar, dori-darmon va yangi davolash usullari
haqidagi ma’lumotlar saqlanadi. Bu dastur orgali tadgigotchilar va bemorlar klinik
tadqiqotlar t o°g‘risidagi ma’lumotlardan foydalanishlari mumkin.
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-Assembly: Genomik yig‘indilar haqida ma’lumotlarni saqlaydi. Bu dastur orqali
genomlarning turli xil yig‘ilishlarini tahlil qilishda foydalanish mumkin.

-MeSH( Medical Subject Headings): Biologik va tibbiy terminlar uchun
tuzilgan taksonomik tizm hisoblanib, bu dasturdan PubMed va boshga ma’lumotlar
bazalarini gidiruv tizmlarini yanada yaxshilashda foydalanish mumkin.

-Genomes: Turli organizmlarning genomlari haqidagi to‘lig ma’lumotlar
saglanadi. Bu dasturdan asosan genomni tahlil qilish va qiyosiy genomika
tadgigotlarida keng foydalaniladi.

-ClinVar va klinik genomika: ClinVar platformasi genetik variantlarning klinik
ahamiyatini saglovchi baza sifatida bemorlarning genetik diagnostikasida muhim rol
o‘ynaydi. Ushbu platforma orqali genetik kasalliklarni aniglash va shaxsiylashtirilgan
davolash usullarini ishlab chiqish bo‘yicha tadqiqotlar amalga oshiriladi.

-Protein Data Bank (PDB): PDB ogsillar tuzilishi hagidagi keng gamrovli
ma'lumotlarni 0z ichiga oladi. Bu baza dori vositalari dizaynini optimallashtirish va
molekulyar biologiya sohasida tadgigotlar uchun muhim hisoblanadi. PDB
ma'lumotlarining kengayishi ogsil-molekula o‘zaro ta’sirlarini o‘rganishga yordam
beradi.

Ushbu bazalar ilmiy tadgiqgotlar, bioinformatika tahlillari, genetik kasalliklarni
o‘rganish va ilmiy maqolalar bilan ishlash uchun xizmat qiladi.

NCBI(National Center for Biotechnology Information) ma’lumotlar
bazasining ilmiy yangiligi quyidagilarda aks etadi:

- Genom ma’lumotlarining kengayishi va yangilanishi

- BLAST va boshga tahlil vositalarining rivojlanishi

- Kasalliklarga oid genetik ma’lumotlar

- Proteomika va tuzilma biologiyasi

- Sun’iy intellekt va avtomatlashtirilgan tahlil vositalari

- PubMed platformasining kengayishi va yangiliklari

- Personalizatsiyalangan tibbiyot ma’lumotlari

- Klinik ma’lumotlar yangilanishi

- Transkripton va gen ifodalanishiga oid yangiliklar

- Proteom va ogsil tuzilmasi haqida keng gamrovli ma’lumotlar

- Sun’iy intellekt(Al) integratsiyasi

- Epigenom va transkriptom ma’lumotlari

- Genetik tahlil vositalarining rivojlanishi

Xulosa

Hozirgi zamonaviy rivojlanib Dborayotgan davrda National Center for
Biotechnology Information (NCBI) tomonidan tagdim etilgan ma'lumotlar bazalari va
bioinformatika vositalari zamonaviy biologik va klinik tadgiqotlarning ajralmas
gismiga aylangan. NCBI nafaqgat genetik va molekulyar ma'lumotlarni boshgarishda,
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balki global ilmiy tadqiqotlarni qo‘llab-quvvatlashda ham muhim rol o‘ynaydi.

GenBank, PubMed, BLAST, ClinVar va GEO kabi resurslar yordamida tadgigotchilar

genetik ma'lumotlarni o‘rganish va tahlil qilish imkoniga ega bo‘lib, ilm-fanning

rivojlanishiga ulkan hissa qo’shmoqda. Genetik va molekulyar tadgiqgotlarning

samaradorligini oshiradigan ushbu vositalar yangi texnologiyalar, jumladan, sun'iy

intellekt bilan integratsiya jarayonlari, yangilangan axborotlar va tahlil vositalari

tadqgiqotlarda ko’plab qulaylik va afzalliklarni yaratmoqda. Bu yondashuv ilmiy

jarayonlarni avtomatlashtirishga va ma'lumotlarni aniglik bilan tahlil gilish imkonini

bermoqgda. Ushbu vositalar biologik xilma-xillikni o‘rganishdan tortib, genetik

kasalliklarni diagnostika qilish va yangi dori vositalarini yaratishgacha bo‘lgan keng

ko‘lamli vazifalarni qo‘llab-quvvatlaydi.
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