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摘要：
多細胞生物中的轉錄調控是由轉錄因子或調控蛋白與稱為「順
式調控模組」的 DNA 序列片段集合相結合所控制，了解順式調
控模組在基因體內的分佈有助於診斷遺傳疾病的發生。實驗方
法雖可深入了解單一順式調控模組的功能，但通常成本高且僅
有低通量分析。在這個研究中，我們將介紹我們所提出的計算
分析方法，利用深度學習與大數據的技術，同時考量全基因體
上轉錄因子結合模式以及表觀基因體遺傳譜資料上的局部特
徵，識別全基因體中的順式調控模組。本研究所提出的計算方
法，最後在測試集上達到AUC 92.5% 的高辨識能力。

利用深度學習與大數據方法統合實驗資料以識
別多細胞生物之順式調控模組


