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Annotatsiya: Antimikrob rezistentlik zamonaviy klinik mikrobiologiyaning eng 

dolzarb muammolaridan biri bo‘lib, bakterial infeksiyalarni davolash 

samaradorligining pasayishi, kasallik davomiyligining uzayishi va davolash 

taktikasining murakkablashishiga olib kelmoqda. Mazkur maqolada klinik izolyatlarda 

antimikrob rezistentlikning molekulyar determinantlarini aniqlash hamda multidori 

rezistentlikni oldindan prognozlashga qaratilgan integratsiyalashgan yondashuvning 

nazariy va amaliy asoslari tahlil qilinadi. Tadqiqot konsepsiyasida bakterial fenotipik 

antibiotik sezuvchanlik profili molekulyar-genetik markerlar, mobil genetik elementlar 

va klinik-epidemiologik ko‘rsatkichlar bilan kompleks ravishda baholanadi.  

Kalit so‘zlar: antimikrob rezistentlik, antibiotiklarga chidamlilik, multidori 

rezistentlik, klinik izolyat, molekulyar determinant, rezistentlik geni, antibiotik 

sezuvchanligi, efflyuks nasoslari, β-laktamaza, plazmid, integron, transpozon, 

gorizontal gen transferi, molekulyar diagnostika, bioinformatik prognozlash. 
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Antimikrob rezistentlik (AMR) mikroorganizmlarning ilgari samarali bo‘lgan 

antimikrob preparatlar ta’siriga chidamlilik xususiyatini shakllantirishi bilan 

tavsiflanadigan murakkab biologik jarayondir. Ushbu hodisa individual bakterial 

hujayra darajasidagi genetik o‘zgarishlardan tortib, butun mikrobiologik 

populyatsiyalar va klinik muhitdagi rezistent shtammlarning tarqalishigacha bo‘lgan 

ko‘p bosqichli jarayonlarni qamrab oladi. Antimikrob preparatlardan keng va ba’zan 

noo‘rin foydalanish, infeksion nazoratning yetarli darajada tashkil etilmasligi hamda 

rezistent determinantlarning bakteriyalar o‘rtasida gorizontal gen transferi orqali 

tarqalishi muammoning murakkablashishiga sabab bo‘lmoqda. Klinik amaliyotda 

antimikrob rezistentlikni aniqlash ko‘pincha bakterial izolyatlarning fenotipik 

antibiotik sezuvchanligini baholashga asoslanadi. Disk-diffuziya, minimal 

ingitivlovchi konsentratsiyani aniqlash va boshqa fenotipik usullar mikroorganizmning 

muayyan antibiotikka javobini aniqlashda muhim ahamiyatga ega. Biroq faqat 

fenotipik natijalarga tayanish rezistentlikning genetik asoslarini to‘liq ochib bera 

olmaydi. Bir xil fenotip turli molekulyar mexanizmlar natijasida shakllanishi, 

aksincha, mavjud rezistentlik geni har doim ham bir xil darajadagi fenotipik 

chidamlilikni yuzaga keltirmasligi mumkin. Shu sababli klinik izolyatlarda 

rezistentlikni molekulyar darajada tavsiflash zamonaviy mikrobiologik 

diagnostikaning muhim yo‘nalishiga aylanmoqda.  

MATERIALLAR VA METDOLAR 

Tadqiqot klinik bakterial izolyatlarda antimikrob rezistentlikning molekulyar 

determinantlarini aniqlash va multidori rezistentlikni prognozlash imkonini beruvchi 

integratsiyalashgan yondashuvni shakllantirishga qaratildi. Tadqiqot metodologiyasi 

klinik mikrobiologiya, molekulyar genetika, mikrobiologik diagnostika va 

bioinformatik tahlil tamoyillarining o‘zaro uyg‘unligiga asoslandi. Tadqiqot materiali 

sifatida klinik biologik namunalardan ajratib olingan bakterial izolyatlar, ularning 

antibiotik sezuvchanlik profillari hamda molekulyar-genetik xususiyatlariga oid 

ma’lumotlar ko‘rib chiqildi. Izolyatlarni identifikatsiyalashda mikrobiologik va 

biokimyoviy usullar, zarur hollarda esa zamonaviy instrumental identifikatsiya 
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texnologiyalaridan foydalanish tamoyillari hisobga olindi. Tadqiqotning asosiy tahlil 

birligi sifatida individual klinik izolyat qabul qilindi. Antimikrob sezuvchanlikni 

baholashda standart mikrobiologik yondashuvlardan foydalanildi. Izolyatlarning turli 

antibiotik sinflariga nisbatan sezuvchanligi fenotipik usullar orqali baholanib, olingan 

natijalar tegishli klinik-laborator standartlar asosida talqin qilindi.  

NATIJALAR 

Tahlil natijalari klinik bakterial izolyatlarda antimikrob rezistentlik birgina mexanizm 

bilan cheklanmasligini, balki bir nechta molekulyar determinantlarning o‘zaro ta’siri 

natijasida shakllanishini ko‘rsatdi. Fenotipik antibiotik sezuvchanlik profili bilan 

molekulyar markerlar o‘rtasidagi taqqoslash ayrim izolyatlarda bir nechta rezistentlik 

mexanizmlarining parallel mavjudligini ko‘rsatadigan modelni shakllantirish imkonini 

berdi. Eng muhim determinantlar orasida antibiotikni fermentativ inaktivatsiyalovchi 

genlar alohida o‘rin egalladi. Ayniqsa, β-laktam antibiotiklariga nisbatan rezistentlikda 

β-laktamaza fermentlarini kodlovchi genlar muhim molekulyar marker sifatida 

namoyon bo‘ladi. Bunday determinantlarning mavjudligi bakterial hujayraga tushgan 

antibiotik molekulasining strukturaviy jihatdan o‘zgarishi yoki parchalanishiga olib 

kelib, preparatning antibakterial faolligini kamaytirishi mumkin. Tahlil shuni 

ko‘rsatdiki, ayrim izolyatlarda bitta antibiotik sinfiga nisbatan chidamlilik bilan 

bog‘liq determinantlar boshqa rezistentlik mexanizmlari bilan birgalikda uchrashi 

mumkin. Natijada bakteriyada ko‘p komponentli rezistent fenotip shakllanadi. Bu holat 

MDR rivojlanishining genetik asoslari bir nechta mustaqil determinantlarning 

yig‘indisi emas, balki ularning o‘zaro funksional ta’siri bilan ham bog‘liq ekanligini 

ko‘rsatadi. Efflyuks nasoslari bilan bog‘liq genetik determinantlar ham muhim omil 

sifatida baholandi. Ushbu tizimlar antibiotik molekulalarining bakterial hujayra ichida 

to‘planishini kamaytirib, turli antimikrob preparatlarga nisbatan nisbiy chidamlilikni 

kuchaytirishi mumkin. Efflyuks mexanizmlarining ahamiyati shundaki, ular bir 

vaqtning o‘zida turli strukturaviy guruhlarga mansub preparatlarning hujayradan 

chiqarilishini ta’minlashi mumkin.  
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MUHOKAMA 

Tadqiqot natijalari antimikrob rezistentlikning biologik jihatdan ko‘p omilli hodisa 

ekanligini ko‘rsatadi. Bakteriyaning antibiotikka chidamliligi ko‘pincha bitta genning 

mavjudligi bilan emas, balki fermentativ inaktivatsiya, nishon modifikatsiyasi, 

efflyuks va membrana o‘tkazuvchanligining o‘zgarishi kabi mexanizmlarning 

birgalikdagi ta’siri bilan belgilanadi. Shu sababli MDRni prognozlashda faqat bitta 

molekulyar markerga asoslangan yondashuvning imkoniyatlari cheklangan. β-

laktamaza determinantlari bunga yaqqol misol bo‘la oladi. β-laktam antibiotiklarining 

keng qo‘llanilishi ushbu guruhga qarshi rezistentlik mexanizmlarining klinik jihatdan 

katta ahamiyat kasb etishiga olib kelgan. Biroq bir xil rezistentlik geni turli bakterial 

fonlarda bir xil fenotipni yuzaga keltirmasligi mumkin. Demak, molekulyar 

diagnostika natijasini klinik mikrobiologik fenotip bilan birgalikda talqin qilish zarur. 

Efflyuks mexanizmlarining mavjudligi MDRni prognozlash modeliga qo‘shilishi 

ayniqsa muhim. Chunki efflyuks tizimlari ma’lum bir antibiotikka emas, balki bir 

nechta preparatlarga nisbatan sezuvchanlikning pasayishiga sabab bo‘lishi mumkin. 

Natijada bitta genetik mexanizm bir nechta antibiotik sinflariga tegishli fenotipik 

o‘zgarishlarni tushuntirishi mumkin. Mobil genetik elementlarning mavjudligi esa 

muammoning individual izolyat darajasidan epidemiologik darajaga o‘tishini 

anglatadi.  

XULOSA 

Antimikrob rezistentlik bakterial infeksiyalarni davolash samaradorligini cheklovchi, 

molekulyar va epidemiologik jihatdan murakkab jarayon bo‘lib, uning shakllanishida 

bir nechta o‘zaro bog‘liq mexanizmlar ishtirok etadi. Tadqiqot natijalari rezistentlikni 

faqat fenotipik antibiotik sezuvchanlik ko‘rsatkichlari orqali baholash bakteriyaning 

genetik imkoniyatlarini to‘liq aks ettirmasligini ko‘rsatadi. Shu sababli molekulyar 

determinantlarni aniqlash va ularni klinik hamda fenotipik ma’lumotlar bilan 

integratsiyalash multidori rezistentlikni chuqurroq tavsiflash imkonini beradi. 

Rezistentlikning fermentativ inaktivatsiya, antibiotik nishonining modifikatsiyasi, faol 



    SYNAPSES: INSIGHTS ACROSS THE DISCIPLINES  
 

ISSN: 3060-4737 Volume 3, Issue 2 IF(Impact Factor) 10.98 / 2025 

SYNAPSES: INSIGHTS ACROSS THE DISCIPLINES                                                        20 

 

efflyuks, membrana o‘tkazuvchanligining o‘zgarishi va boshqa mexanizmlari klinik 

izolyatlarning turli antibiotik sinflariga nisbatan chidamliligini shakllantiradi.  
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