資料採礦技術應用於微陣列資料分析
以篩選阿茲海默症候選基因之研究
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摘要
由於人口高齡化的趨勢，老年疾病醫學研究近年來備受重視，其中阿茲海默症是最嚴重的失智症，雖然有許多醫學研究提出一些基因與阿茲海默症有相關，但還是無法有效防範及治癒阿茲海默病症；基於此因，本研究欲找出更多與阿茲海默症病患的基因，提供未來醫學研究之探討。本研究分析利用美國國家衛生研究中心(NCBI)資料庫所提供的HGU-133A平台的GSE1297微陣列資料，首先進行差異性分析篩選出影響阿茲海默病症的表現期顯著的相關基因，總共有1,681筆顯著，將此分別以「全部的顯著基因群」、「與MMSE智能分數相關的基因群」、與「NFT神經纖維纏結相關的基因群」以及「與MMSE或NFT任一有相關的基因群」四大種基因群，利用CART決策樹反覆運算挑選出最能顯著判別的基因，結果剩餘64種基因；再以HGU-1332Plus平台的微陣列資料進行驗證，結果排除1種基因，並且計算每一種基因的顯著率，作為一種縮減維度的指標。之後結合群集分析以及GO-terms分析來進行功能探討，試圖描繪阿茲海默症候選基因的表現與調控。最後再以資料採礦模組分析來進行預後模式的建構，分成跨平台以及非跨平台兩種，以GSE5281資料作為測試，進行判斷正確率以作為候選基因的評斷依據，提供阿茲海默症研究之參考。
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