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Ushbu magqolada tarmogqlanish va bog‘lash
algoritmlari C# dasturlash tilida qanday amalga
oshirilishi va ularning amaliy qo‘llanilishi korib chiqiladi.
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Tarmogqlanish algoritmlari, masalan, Dijkstra algoritmi
yordamida tizimlar o‘rtasidagi eng qisqa yo‘Ini topishda
ishlatiladi, bog‘lash algoritmlari esa, Kruskal algoritmi
kabi metodlar yordamida tizimlar o‘rtasidagi eng kam
xarajatli bog ‘lanishlarni aniqlaydi.

Kirish:Tarmogqlanish va bog'lash algoritmlari (minimal bog‘lanish daraxti algoritmlari)
graf nazariyasida muhim tushunchalardir. Ular grafdagi nuqtalar (tugunlar) o‘rtasida minimal
ogirlikka ega bo‘lgan bog'lanish (bog‘lanish daraxti)ni topishda qo‘llaniladi, ma'lumotlarni
tahlil qilish va ulardan foydalanish uchun ishlatiladi. Graf — bu tugunlar (vertices) va ularni
bog'laydigan qirralardan (edges) iborat bo'lgan matematik modeldir.

Tarmogqlanish va bog'lash algoritmlari kompyuter ilmida ma'lumotlarni tashkil etish va
ularga kirish usullarini belgilovchi muhim tushunchalardir. Ular asosan ma'lumotlar

tuzilmalari va ularni boshgarish

uchun ishlatiladi.

Bog'lash algoritmlari esa ma'lumotlar tuzilmalarini bir-biriga bog'lash yoki ularga
murojaat qilish jarayonlarini boshqaradi. Ular ko'pincha ma'lumotlarni saqlash va ularga
kirishni optimallashtirishda qo'llaniladi.
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Tarmogqlanish va bog‘lash algoritmlari ko‘plab sohalarda qo‘llaniladi.Ularning
go‘llanilish sohalaridan ba’zilari quyidagilar:

1. Kompyuter tarmoqlari
Tarmoqlanish algoritmlari ma'lumotlarni uzatish uchun eng optimal yo‘llarni aniqlashda,
tarmoq topologiyasini boshqarishda va tarmoqning samaradorligini oshirishda qo‘llaniladi.
2. Ma'lumotlar bazalari:
Bog‘lash algoritmlari ma'lumotlar bazasida ma'lumotlarni izlash va bog'lash, shuningdek,
ma'lumotlar to‘plamlarini birlashtirish uchun ishlatiladi.
3. Sun’iy intellekt va mashinani o‘rganish:
Tarmoqlanish algoritmlari sun'ly neyron tarmoqlarni yaratishda va ularni o‘qitishda
go‘llaniladi. Bog‘lash algoritmlari esa ma'lumotlarni tasniflash va klasterlashda yordam beradi.
4. Grafika va kompyuter grafikasida:
Tarmoqlanish algoritmlari grafik ob'ektlar orasidagi boglanishlarni aniglash va ularni
boshqarishda ishlatiladi.
5. Biologiya:
Genomika va biologik tahlillarda bog‘lash algoritmlari genlar va proteinlar o rtasidagi
bog‘lanishlarni aniqlashda qo‘llaniladi.
6. Iqtisodiyot va moliya:
Tarmogqlanish algoritmlaridan igtisodiy modellarda, masalan, bozorlar orasidagi
bog‘lanishlarni aniqlashda foydalaniladi.

Biologiya va genetika sohalarida tarmoglanish va bog‘lash algoritmlari bir gator
muhim masalalarni hal qilishda qo‘llaniladi. Quyida ularning asosiy qo‘llanilish joylari
keltirilgan:

1. Genomni tahlil qilish:
Tarmogqlanish algoritmlari genomni tahlil qilishda, ya'ni genetik ma'lumotlarni o‘rganishda va
ularni tasniflashda qo‘llaniladi. Bu algoritmlar genomning tuzilishini aniqlash, genlar
o‘rtasidagi bog‘lanishlarni o‘rganish va genetik variantlarni aniglashda yordam beradi.
2. Genetik aloqalar va filogenetika:
Bog'‘lash algoritmlari turli organizmlar orasidagi genetik aloqalarni aniglashda, evolyutsion
daraxtlarni qurishda va turli xil organizmlar o‘rtasidagi munosabatlarni o‘rganishda
go‘llaniladi. Bu algoritmlar yordamida turli xil genlar yoki proteinlar o‘rtasidagi evolyutsion
bog‘lanishlar aniqlanadi.
3. Proteomika:
Proteinlar o‘rtasidagi bog‘lanishlarni va ularning funksiyalarini aniqlashda bog‘lash
algoritmlari qo‘llaniladi. Bu, masalan, protein-protein o‘zaro ta'sirlarini o‘rganishda yoki
proteinlarning funksional tarmogqlarini aniqlashda muhimdir.
4. Ma'lumotlar integratsiyasi:
Tarmoqlanish va bog‘lash algoritmlari turli manbalardan olingan genetik ma'lumotlarni
birlashtirishda va integratsiyalashda ishlatiladi. Bu, masalan, ommaviy ma'lumotlar
bazalaridan (masalan, GenBank yoki Ensembl) ma'lumotlarni olishda va ularni birlashtirishda
go‘llaniladi.
5. Genetik kasalliklarni aniqlash:
Genetik kasalliklarni aniqlash va ularning sabablarini tushunishda bog‘lash algoritmlari
yordamida genetik variantlar va kasalliklar o‘rtasidagi bog‘lanishlar o‘rganiladi. Bu,
shuningdek, individual genetik xususiyatlar bilan kasalliklar o‘rtasidagi munosabatlarni
aniglashda ham qo‘llaniladi.

Biologiya va genetikada tarmogqlanish va bog‘lash algoritmlaridan foydalanish ko'plab
giziqarli masalalarni yechishda qo‘llaniladi.Quyida biologiya va genetikaga doir masala
keltirilgan:
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Masala:

Bir biologik tadqiqotda, 5 ta turli populyatsiyadan olingan namunalar mavjud: A, B, C, D,
E. Har bir populyatsiya orasida genetik alogalar kuchi (masalan, genetik o‘xshashlik
koeffitsienti) berilgan. Ushbu ma'lumotlar asosida populyatsiyalar o‘rtasida minimal
bog‘lanish daraxtini toping.

Bu daraxt orqali genetik aloqalarni vizualizatsiya qilish va tahlil qilish mumkin.
Berilgan genetik o‘xshashlik koeffitsientlari:
B: 0.9

A-

A-C:
B-C:
B -D:
C-D:
C-E:
D-E:

Berllgan masalani tarmogqlanish va bog‘lash algoritmlari yordamida yechamiz:
Yechim:

1. Grafik tuziladi: Har bir populyatsiya nuqtasi sifatida gqabul gilinadi va berilgan o‘xshashlik
koeffitsientlari girralar sifatida ko‘rsatiladi.
2. Minimal bog‘lanish daraxti topiladi: Prim yoki Kruskal algoritmlaridan biri tanlanadi va
berilgan ma'lumotlar asosida minimal bog‘lanish daraxti hisoblanadi.

v Prim algoritmi yordamida yechim:

Berilgan masalani prim algoritmi yordamida yechish jarayoni quyidagi
ketma-ketlikda bajariladi:
Prim Algoritmi yordamida minimal bog‘lanish daraxtini topish
Boshlang‘ich ma'lumotlar
Berilgan genetik o‘xshashlik koeffitsientlari:
A-B:09
A-C:0.8
B-C:0.6
B-D:0.7
C-D:0.5
C-E: 0.4
D-E:0.3
Ketma-ketlik
1. Boshlang'‘ich nuqta tanlanadi:
A nugqtasi boshlang‘ich nuqta sifatida tanlanadi.
Bog‘lanish daraxti (MST) boshlanishi uchun bo‘sh to‘plam yaratiladi.
2. Qirralarni aniqglash:
A dan chigadigan barcha qirralar aniqlanadi:
A-B(0.9)
A-C(0.8)
3. Eng yuqori o‘xshashlik tanlanadi:
A dan chigadigan eng yuqori o‘xshashlikka ega qirra tanlanadi:
Tanlangan qirra: A - B (0.9)
MST ga qo‘shiladi: MST = {A - B}
4. Yangi nuqtalarni qo‘shish:
Endi B nuqtasidan chigadigan qirralar aniqlanadi:
B-C(0.6)
B-D (0.7)
Qo‘shilgan qirralar: {A-B,B-C, B - D}
5. Eng yuqori o‘xshashlik tanlanadi:
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Hozirgi eng yuqori oxshashlik tanlanadi:

Tanlangan qirra: B - D (0.7)

MST ga qo‘shiladi: MST = {A - B, B - D}

6. Yangi nuqtalarni qo‘shish:

Endi D nuqtasidan chiqadigan qirralar aniglanadi:

D-E (0.3)

Qo'shilgan qirralar: {A-B,B-D, D - E}

7. Eng yuqori o‘xshashlik tanlanadi:

Hozirgi eng yuqori oxshashlik tanlanadi:

Tanlangan qirra: D - E (0.3)

MST ga qo‘shiladi: MST={A-B,B-D, D - E}

8. Yana yangi nuqtalarni qo‘shish:

E nuqtasidan chiqadigan qirralar aniqlanadi:

E dan boshqa nugqtalar bilan bog‘lanish yo‘q.

9. Tugallash:

Hozirda barcha nugqtalar (A, B, D, E) MST ga kiritilgan, shuning uchun algoritm tugaydi.
Natija:

Minimal bog‘lanish daraxti (MST) quyidagi qirralardan iborat bo'ladi:

A-B(0.9)

B-D (0.7)

D - E (0.3).
Quyida, yuqoridagi masalaning C# dasturlash tilida prim algoritmini amalga

oshiruvchi dastur keltirilgan. Bu kodlar minimal bog‘lanish daraxtini topishda yordam beradi.

» Prim Algoritmi
using System;
using System.Collections.Generic;

class Program

{

static int V = 5; // Grafdagi nuqtalar soni

static int MinKey(int[] key, bool[] mstSet)
{

int min = int.MaxValue, minIndex = -1;

for (intv=0; v<V;v++)
{
if (ImstSet[v] && key[v] < min)
{
min = key[v];
minlndex = v;
}
}

return minlndex;

}

static void PrimMST (int[,] graph)
{

int[] parent = new int[V];
int[] key = new int[V];
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bool[] mstSet = new bool[V];

for (inti=0;1<V;i++)
{
key[i] = int.MaxValue;
mstSet[i] = false;

}

key[0] = 0; // Birinchi nuqtani boshlang‘ich qilib olamiz
parent[0] =-1; // Birinchi nuqtada ota yo‘q

for (int count = 0; count < V - 1; count++)
{

int u = MinKey(key, mstSet);

mstSet[u] = true;

for (intv=0; v<V; v++)
{
if (graph[u, v] != 0 && !mstSet[v] && graph|[u, v] < key[v])
{
parent[v] = u;
key[v] = graph[u, v];
}
}
}

Console.WriteLine("Minimal bog‘lanish daraxti:");
for (inti=1;i<V;i++)
{
Console.WriteLine($"{parent[i]} - {i} t {graph[i, parent[i]]}");
}
}

static void Main()

{

int[,] graph = new int][,]

{
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PrimMST(graph);
}
}

Xulosa

Bu minimal bog‘lanish daraxti orqali turli populyatsiyalar o ‘rtasidagi genetik
aloqalarni vizualizatsiya qilish va tahlil qgilishi mumkin. Bu tadqiqotlar natijasida, masalan,
evolyutsion aloqalar, genetik diversifikatsiya va boshqa biologik jarayonlar hagida muhim
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ma'lumotlar olish mumkin. Shuningdek, tarmoqlanish va bog‘lash algoritmlari biologik
tadqgiqotlarda genetik aloqalarni o‘rganishda foydali vosita bo‘lishi mumkin.
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