

	[image: ]	
[image: ]




博碩士論文 101233002 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：47	、訪客IP：34.237.2.137


  	姓名	
      	  張美虹(Mei-hong Chang)  
		      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	
      	  主成分分析與叢集分析於DNA微陣列數據前處理的應用與實作
(Application and Implementation of PCA and Clustering in DNA Microarray data Preprocessing)
      	   
	相關論文		★ 發展酵素非限制性全基因體調控因子解析方法	★ 利用健保資料庫探討常見複雜疾病之中草藥處方研究
	★ 主觀影響療癒的案例與主觀在醫療重要性的探討	★ 精神分裂症病患與正常人之DNA甲基化網絡的差異
	★ 躁鬱症病患的精子之DNA 甲基化的網路分析	★ Cloud-R:以R軟體與雲端技術為基礎的生物統計應用網站
	★ 中草藥藥性與中草藥遺傳演化樹之關係	★ 利用階層式叢集及不同分類方法分析人類正常組織特異性基因
	★ 由ENCODE計畫分析脫氧核醣核酸酶I與組蛋白修飾	★ 皮膚痣圖片毛髮辨識去除
	★ 中醫癌症處方多由癰瘍、和解之劑與寒方組成，並隨氣溫下降而更改組成	★ 確認與中醫處方有關的環境和社會經濟變數
	★ 與中醫處方有關的社會經濟變量關係網絡的確認與分析	★ 開發CNN模型預測學生是否退學— 練習如何建立AI模型以從NGS短序列片段數據中偵測SNP
	★ 深度 Q 網絡學習用於加護病房敗血症治療	★ 比較線性模型、多層感知器和卷積神經網絡在回歸分析應用中的性能



	檔案	
		   		[image: ][Endnote RIS 格式]   
		      [image: ][Bibtex 格式]     	
      [image: ][相關文章]   [image: ][文章引用]   [image: ][完整記錄]   [image: ][館藏目錄]   [image: ][檢視]  [image: ][下載]	本電子論文使用權限為同意立即開放。
	已達開放權限電子全文僅授權使用者為學術研究之目的，進行個人非營利性質之檢索、閱讀、列印。
	請遵守中華民國著作權法之相關規定，切勿任意重製、散佈、改作、轉貼、播送，以免觸法。

  
      

	摘要(中)	近年來，微陣列基因晶片的分析軟體越來越容易取得，卻也都不盡完善。商用或制式化的分析套件也限制了分析人員的分析效率、使用彈性。

此篇論文，為了改善基因晶片數據分析的品質與效率，建構更符合產業自產生物晶片分析流程。透過R統計語言的撰寫進行整合由其他人開發的分析軟體，並以建構了一個進行主成分分析(Principal Component Analysis，簡稱PCA)與叢集分析(Clustering)流程的模組。藉此取代先前使用的多種分析軟體，以自動化於微陣列晶片分析品質評估一環的主成分分析與叢集分析流程為訴求進行實作。    

在完成分析模組後，自動化分析流程取代了原有耗時的分析過程。將單一個案在此分析步驟所需時間縮減百分之八十以上，操作的簡便也使分析人員容易作業。確實達到了提升分析工作的效率。而R語言撰寫上的彈性，便於在未來建構出符合產業自產生物晶片分析的作業流程。


	摘要(英)	In order to improve the efficiency of quality assessment in microarray data preprocessing, an automated analysis pipeline for Clustering and PCA (principal component analysis) was developed using R language. 

We successfully replaced the previously use of third-party analysis software, using the automated analysis module and integrated the module into the routine pipeline for microarray analysis.     

The automated analysis pipeline for Principal Component Analysis and Clustering reduced processing time by almost 80% compared to previous approach, showing that the project goal was met. The R-based package is also flexible enough to be readily incorporated into other bioinformatics applications.
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