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	摘要(中)	研究基因的調控機制一直以來就是生物領域專家的一項重要工作。由於微陣列可提供大量的基因表現，使得電腦領域知識可以運用在探索基因的調控機制上。在生物表現的現象上，若某些基因具有相似的表現型態，則在該細胞的調控關係中相似的基因群有很大的機率會受到同樣的基因所調控。本研究的目的在於設計及實作一自動化整合性的基因調控預測系統，簡稱為 GeneMedMiner，以針對一群基因的時間序列微陣列資料建構及預測該群基因可能的調控關係。此系統運用微陣列的資料分析和生物文獻的解析找尋基因間的關聯性，不僅可減少生物學家的實驗成本，更可提高醫學文獻的研究效率。系統提供一簡單的操作介面供使用者分析使用並以圖形化的方式回覆預測結果。在實証部份以 20 個酵母菌基因表現得知所預測的關聯中超過五成的機率有實際文獻的支持，因此、藉由 PubMed 建構已知的基因關聯，再利用微陣列基因表現來預測無實際文獻支持的調控關係，可以提供研究人員實驗的方向與建議，如此將有助於基因調控機制的研究。
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