

	[image: ]	
[image: ]




博碩士論文 90222011 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：3.230.173.4


  	姓名	
      	  邱介宏(Jieh-Hong Chiou)  
		      查詢紙本館藏  	畢業系所	物理學系
	論文名稱	
      	  各類演算法對DNA序列的辨讀與ORF之搜尋
(Identification for DNA sequences based on all sorts algorithms and search of ORF)
      	   
	相關論文		★ 人類陰道滴蟲之Myb2蛋白質動態性質研究	★ 分析原核生物基因體複製起點與終點的反向對偶對稱現象
	★ 分析基因體拷貝數變異所使用的兩種方法比較：隱藏馬可夫模型與成對高斯合併法	★ 使用兩種方法偵測基因體拷貝數變異：成對高斯合併法與隱藏馬可夫模型
	★ 以整體晶片數據為母體應用於分析基因差異表達的z檢定方法	★ GSLHC － 運用基因組及層次類聚以生物功能群將有生物活性的複合物定性的方法
	★ 一個檢定測量微晶片基因表達數據靈敏度的全統計計算法	★ 運用嶄新抗體固著策略發展及驗證新式抗體微晶片平台
	★ Drug-resistant colon cancer cells produce high carcinoembryonic antigen and might not be cancer-initiating cells	★ 創傷性關節炎軟骨之退化進程－ 大鼠模型基因體圖譜研究
	★ 基因體功能統合分析在阿茲海默症和大腦老化－近年阿茲海默症研發藥物失敗的理論問題探討	★ 以Z曲線分析法探索人類基因體之辨識
	★ 以個人電腦叢集平行運算模擬蛋白質結構	★ 細菌基因體隨機性的統計分析
	★ DNA序列的不同相位上辨識與搜尋基因	★ 人類病源體中的攝取訊號序列分析



	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)	在生物資訊裡，基因的分析與尋找佔了很重要的地位，我們嚐試以不同的分析法來對DNA序列做辨讀的工作，並利用簡單的演算法在DNA序列上做基因位置的比對。


在DNA序列辨讀裡，我們以Chun-Ting Zhang所提出的Z曲線分析法為出發點，並加以改正、創新，希望能提高辨讀的精準度，在本文中，我們以人類基因為樣本，分別以五種分析法辨讀之，選其一二種精準度佳的方法再對不同的樣本加以實驗；而在基因位置比對方面，我們利用一兩種分析法及一些生物的機制來與真實基因位置相互比較，藉以尋找彼此之間的關聯性，在未來的目標裡，也希望在基因尋找方面有更一步的發展。
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