

	[image: ]	
[image: ]




博碩士論文 93225001 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：86	、訪客IP：34.205.135.189


  	姓名	
      	  許鳳如(Feng-Ju Hsu)  
		      查詢紙本館藏  	畢業系所	統計研究所
	論文名稱	
      	  傳遞-不平衡相關檢定在錯誤基因型資料之表現
(The performances of TDT type association tests under genotyping errors)
      	   
	相關論文		★ 群集二元資料下的同質性檢定	★ 回溯性抽樣下羅吉斯迴歸模型的適合度檢定
	★ 利用EM演算法分析公元2000年總統大選民調資料	★ 用統計方法看兩千年總統大選選舉策略的效應
	★ Case-Control 資料下羅吉斯迴歸模型的統計推論	★ 最佳投資組合研究-以台股為例
	★ 病例－對照研究之貝氏分析	★ 美式選擇權定價調整法-利用拔靴法
	★ 利用高斯數值方法估計美式賣權價格	★ 最佳投資組合研究-以台灣50指數為例
	★ A Market Model for Stochastic Implied Volatility and Volatility swap	★ 隱含波動率之模型及預測：以台灣市場為例
	★ 病例－對照分析之基因研究	★ KMV and Maximum Likelihood Methods for Structural Credit Risk Models: Evidence from Taiwan Market
	★ 多重基因－疾病關聯性檢定之研究



	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)	檢定疾病基因座與標識基因座間是否存在連鎖不平衡之相關性研究，可利用家庭資料或是族群資料進行分析，當二基因座間存在連鎖，利用家庭資料檢定應該會得到較穩健的分析結果，是近年遺傳流行病學重要方法之一。目前最廣為應用的檢定方法為傳遞-不平衡檢定(transmission/ disequilibrium tests,TDT)及其他隨著TDT統計量衍生的檢定統計量，但是在複雜的遺傳問題分析中若出現基因型判別錯誤時，在虛無假設下的型I誤差會隨其錯誤率越高而越大，無法維持一固定顯著水準。因此本文試圖研究這種問題，並且將所提的統計量與既有的統計量互相比較，希望能得到一個較穩健的檢定統計量，作為日後研究及分析遺傳資料的選擇。
	摘要(英)	Family-based and population-based are two types of designs for association studies.The family-based study in general is more robust than population-based study due to population stratification if the genetic markers and disease-susceptibility locus were linkage.Thus, family-based association study is a useful approach for detecting linkage and linkage disequilibrium between a disease gene and a marker in genetic analysis. Recently, the transmission/ disequilibrium test (TDT) and the allied tests have become popular tools in studies of association test. However, for the complex hereditary analysis, the type I error can’’t maintain a fixed significant level because of varing errors in genotyping. In this article, we try to construct and discuss statistics which are more robust under genotyping error.
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