由資料採礦技術探討微陣列資料篩選乳癌相關基因
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摘要
根據行政院衛生署2007年的統計資料顯示，在2007年國人十大死因排行，惡性腫瘤(癌症)連續26年蟬聯首位，在各種癌症之中值得注意的是女性乳癌，其發生率有逐年高升的趨勢，在2005年女性乳癌發生率高達58.83(每十萬人口)，位居於第一位，對於婦女同胞的健康構成極大的威脅。目前在生物或醫學研究上，常常使用一些對乳癌有影響的已知基因或激素來進行辨別是否可能罹患乳癌，例如像p53、BRCA1、BRCA2、ER、HER-2…等等，但是，在這成千上萬種的基因裡，應該還是存在著一些可以用來進行辨別有沒有可能罹患乳癌的基因。

本研究採用Affymetrix GeneChip Human Genome U133 Plus 2.0 Array這組晶片所做出來的microarray資料為材料來進行研究，所使用的資料集為NCBI裡面的GSE2109、GSE3744、GSE7307三個資料集。本研究使用了集群分析來篩選出在乳癌病患及正常個體之間表現有差異的基因，並建立判別模型來判別一個新個體資料是否可能為乳癌病患，最後再結合GO基因功能分類資料庫，將篩選出的基因進行基因功能分類，提供生物及醫學研究上之參考。
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