

	[image: ]	
[image: ]




博碩士論文 108826013 詳細資訊








  
  	以作者查詢圖書館館藏	、以作者查詢臺灣博碩士	、以作者查詢全國書目	、勘誤回報	、線上人數：56	、訪客IP：34.205.43.164


  	姓名	
      	  涂順良(Shun-Liang Tu)  
		      查詢紙本館藏  	畢業系所	系統生物與生物資訊研究所
	論文名稱	
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	相關論文		★ 中草藥BP004誘導管腔A型乳腺癌細胞凋亡	★ 藉由微陣列基因晶片以探討中草藥BP011w對於抑制肺腺癌細胞株爬行及轉移之機制
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	★ 泰莫西芬與BP012W乙醇分離物之協同作用造成強化管狀A型乳腺癌細胞凋亡影響	★ 揭示CEP55基因在大腸直腸癌轉移中所扮演的角色
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	★ BP023W在頭頸癌中的細胞毒性與調控機制	★ 藉由L1000?表達圖譜數據來解釋中醫分類方法中的屬性和歸經
	★ Solasodine，BP010W成份之一，抑制肺癌的遷移和侵襲能力	★ 蒙古黃耆對大腸癌影響並降低miR-29a的表現量之研究
	★ 利用生物資訊策略找出普濟方內加速傷口癒合的新配方	★ 探索 BP010W 的治療潛力:基於雌激素信號通路, 以澳洲茄胺作為抑製劑研究肺癌細胞遷移的綜合分析
	★ 大數據分析糖尿病患者使用糖尿病藥物後得病因果關係和風險比較以桃園某地區醫院為例
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	摘要(中)	中藥學的知識流傳千年，而自古以來，中醫古書就一直被拿來參考並且用於治療患者，無論是外傷或是內科雜病，近年來都有不少文獻提及中藥良好的治療效果，我們選擇權威性極高的《普濟方》當作資料分析的背景資料庫。

在先前的實驗中，已經成功透過細胞學實驗證實了利用Apriori關聯規則分析找出外傷藥核心模組的可行性。我們認為藥材-方劑網路圖搭配關聯規則分析的成效有限，網路圖中的方劑可能會影響到點的分布，於是我們將網路圖改成藥材-藥材網路圖並導入模塊化的概念重新計算金瘡、刺瘡、杖瘡門的核心模組，此套運算方式可以直接明確地分出不同的藥材族群，我們發現結果不僅與之前的實驗相符，甚至能看到更多有加減方可能性的藥物存在。於是，我們選了瘰癧門、癰疽門、痔漏門、諸蟲獸傷門這些同為外傷類的資料以及內科雜症中的諸痺門資料作比較。最後，我們發現各門之間的核心藥物組合有一定的差別性，另外也能看出藥材組合的方向，像是針對症狀不同時期的藥物以及治療相同症狀的替代藥物等，而諸痺門在《普濟方》中原本就有分類，我們在比對之後發現不同種類的痺症也有不一樣的核心模組，往後可期待這套方法更成熟時，可以更迅速且明確地找出新奇的模組。
	摘要(英)	The knowledge of Traditional Chinese Medicine (TCM) has been handed down for thousands of years. In recent years, there have been many documents mentioning the good therapeutic effects of Traditional Chinese Medicine, whether it is trauma or internal diseases. We use "Pu-Ji Fang" as database for data analysis. In previous experiments, cytology experiments have successfully confirmed the feasibility of using Apriori association rule analysis to find the drug-related modules. We believe that the effect of the drug-to-prescription network diagram with association rule analysis is limited, and the prescriptions in the network diagram may affect the distribution of nodes, so we changed the network diagram into a drug-to-drug network diagram and introduced the concept of modularity. Recalculate the core modules of Jin-Chuang-Phylum, Zhang-Chuang-Phylum, and Chih-Chuang-Phylum data, and we found that the results are not only in line with previous experiments, but even more possibilities for addition and subtraction can be seen. Therefore, we selected other data for comparison. We found that there are certain differences in the drug combination between each Phylum. In the future, we can expect that when this method is more precise, we can find the novel modules more quickly and clearly.
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