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摘要摘要

此發明中 ， 我們開發了一種資料整合的方法 ， 用以推論
DNA， mRNA上的分子變異與表現型差異之連結關係。
此方法將連結關係組織為階層式結構 ， 並整合了生物分
子網路知識與統計模型選擇 ， 來推論階層式連結關係。
現有基因體資料整合方法及集中於垂直 （ 多重組學 ） 或
水平 （ 多疾病 ） 整合 ， 且未建立階層式結構。我們的方
法結合了這些優點而對資料做綜合性分析。

 

技術優勢技術優勢

1. 同時進行垂直與水平資料整合。
2. 結合分子生物網路與統計模型。
3. 系統性以外部資料驗證推論出的關連。
4. 能應用於各種疾病的資料。
 

應用範圍應用範圍

1. DNA分子變異與基因表現在同一組病人 （ 疾病 ） 中之
關連。

2. 此種關連是否出現於多組病人 （ 疾病 ） 或只出現於單
組病人 （ 疾病 ） 。
3. 階層式連結的組合模式與表現型差異的關連。
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