資料採礦應用於乳癌患者之遺傳基因及生活因素探討
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摘要
近代醫學的技術，利用生物晶片，配合分子醫學影像，提供細胞的生理途徑及疾病成因，使得正常或腫瘤細胞的基因表現可以經由分子影像表現出來。此外，也可藉由 DNA 晶片技術(microarray)，大量地快速尋找候選基因。根據最新癌症統計資料，乳癌已經成為國內女性10大癌症的首位，因此對抗乳癌，防治與治療乳癌是目前當代醫學重要的課題。據研究發現，影響乳癌的危險因子，包含了家族病史、年齡、抽菸、飲酒等，在這些危險的因子中，家族史為最顯著的因素，在許多遺傳有關的乳癌中發現這些遺傳的突變基因稱做BRCA1和BRCA2。而此研究目的是利用乳癌病患的特性資料，從NCBI資料庫，抓取病人的54675個基因表現量，進行乳癌、家族遺傳、抽菸、轉移等之T-test差異性比較，從中可找出59個候選基因與因遺傳而罹患乳癌最有顯著相關，利用這些基因建立31個有無家族史之判別模組，而此31個判別分析模型之整體預測能力約界在50%至60%左右，進而將84筆測試資料帶入判別分析模型，得分類矩陣之正確率約達60%。因此在往後疾病剛萌芽的分子階段，挑選出病患的59個主要影響乳癌遺傳基因表現量，帶入判別模型來辨別病人是否因家族史而罹患乳癌，如此可在早期讓病患進行乳癌的治療，為乳癌病患提供一個更完善的醫療照顧。
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