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研究重點成立於1977年



• 我們的研究是以資訊技術為主，針對不同生物體學(omics) 上的生物醫農問題進行解
析，大致分為:

✓ 利用新世代序列定序儀進行基因體和轉錄體註解與分析

✓ 基因體/ 轉錄體重組演算法與程式開發

✓ 基因調控機制與網路

✓ 質譜儀分析的蛋白體學及代謝體學

✓ 蛋白質結構與功能預測

✓ 蛋白質交互作用網路分析

✓ 膜蛋白知識庫平台

✓ 高齡健康與台灣人體資料庫

✓ 人工智慧與新型藥物開發etc….
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日本鰻龍膽石斑

生物序列線上分析工具表列

台灣鯛 草蝦 南美白蝦

基因體分析應用程式 基因體線上資料庫與分析平台

人類與小鼠
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服務/諮詢

產品/ 成果照片

台灣產業(或社會經濟)貢獻

重大成果

01

02

03

04

結合目前多種最前端的全基
因體定序技術平台，利用各
平台間的優勢，設計一套基
因 體 全 新 組 裝 程 式
(GABOLA)。GABOLA優勢
為可組裝正確且完整的基因
體，解析長期難解的重複片
段，提供人類基因體中未知
片段的遺傳資訊，突破現有
基因體組裝軟體限制，及精
準組裝個人化基因體進而增
加對遺傳變異解釋能力。在
非模式物種的日本鰻、台灣
鯛、台灣家白蟻及龍膽石斑
的組裝上，GABOLA也有相
當好的表現，能大幅減少序
列中的遺缺，並連結組裝片
段，使整個基因體組裝更為
完整。

本成果可應用的範圍，

將包含精準醫療與智慧

育種。本研究榮獲2021

年科技部未來突破獎與

國家生策會學研新創獎。



成果亮點-2 上呼吸道病毒智慧分型
林仲彥研究員 中央研究院資訊科學研究所

林介華博士 國家衛生研究院群體健康研究所

開發尖端技術

產品/ 成果照片

台灣產業(或社會經濟)貢獻

重大成果

01

02

03

04

「以深度學習機制解析

上呼吸道病毒序列資料

並建立基因型鑑別機制

與網路即時分析平台」

為整合深度學習模型及

相關自有程式，建構了

第一個以上呼吸道病毒

基因體大數據為基礎的

線上分類網站。

此一上呼吸道病毒基因型分型

智慧平台，將能結合第三代小

型低價定序儀(如Nanopore)，

應用於在上呼吸道病毒感染初

期（約三到五天內）的檢測上，

應能及早發現所感染的病毒類

型，如屬高致病品系，便能提

早準備，防止重症的發生，減

少寶貴生命受損的機率，同時

也降低可能的醫療費用，並有

效防禦及控制疫情，且減低醫

療和社會經濟成本，進而實現

預防醫學的目標

本成果可應用的領域業別，
將包含第一線診所與醫院，

生醫檢驗產業，及病毒學研
究團隊與流病監控團隊。本
研究榮獲2020年國家新創獎

與2021精進獎。



一次可對187種可能引發上呼吸道病症的病毒進行鑑別

Throat Swab Sampling SMRT Sequencing

Real time Response for Genotyping

Proper medical treatment

Submit Sequences to 
Cloud or Local DOCKER 
(Edge Computing)



成果亮點-3 以人工智慧模型辨識與設計新型抗生素
林仲彥 研究員 中央研究院資訊科學研究所

開發尖端技術

產品/ 成果照片

台灣產業(或社會經濟)貢獻

重大成果

01

02

03

04

本團隊利用蛋白質物化
特性設計序列編碼模型，

並結合深度學習卷積神
經網路，建構蛋白質序
列抗菌肽活性預測模型，

並透過生成對抗網路模
型，製造出與真實抗菌
肽高度相似的序列，加

速抗菌藥物的新藥開發
與找尋。

藥廠及生技公司可透過本
團隊開發的抗菌肽生成器，

快速設計出可能具抗菌效
果的蛋白序列，並經由抗
菌肽預測系統平台，來預

測序列是否具抗菌效果，
再進行實驗驗證，如此可
以大幅減低抗菌肽藥物的

開發時間及成本，同時因
其誘發的抗藥性低，將變
成未來新一代抗生素，可

減少後續醫療相關的費用
支出。

控制組 (BSA)

鑑別出的抗菌肽

已發表於

mSystems

(IF=6.63)

抗菌肽線上鑑別網站平台



抗菌肽資料庫

胜肽選擇標準

新蛋白質編碼新蛋白質編碼

抗菌肽預測器抗菌肽預測器

抗菌肽生成器抗菌肽生成器

人工智慧技術平台人工智慧技術平台

深度學習模型
網路預測平台

資料分析處理

全新抗菌肽化學合成

全新抗菌肽活性實驗

全新抗菌肽溶血實驗

動物實驗

臨床實驗

商品化評估

產品的商品化 實驗室實驗



Bioinformatics, Revising

Applications:

✓ Amplicon of 16s rRNA 
✓ Full length 16s rRNA 



線上資料庫
Web Databases

阿拉伯芥基因甲基化線上分析資料庫(BMC Genomics, 2016) )，http://tea.iis.sinica.edu.tw 

細枝鹿角珊瑚與共生藻基因資料庫(Molecular Ecology, 2016), http://ips.iis.sinica.edu.tw/coral/ 

龍膽石斑基因體與轉錄體資料庫, http://mola s.iis.sinica.edu.tw/grouper2015/  

半索動物轉錄體資料庫 (Marine Genomics, 2014), http://molas.iis.sinica.edu.tw/hemichordate/ 

人類幽門桿菌蛋白質交互作用資料庫 (Bioinformatics, 2005), http://dpi.nhri.org.tw/hp  

日本鰻基因資料庫（PLoS ONE, 2015）, http://molas.i is.sinica .edu.tw/jpeel2016  

沈香基因表現資料庫（ BMC  Plant  Scien ce, 20 15）,  http://molas.iis.sinica .edu.tw/a garwood  

腸病毒基因分型與重組分析(BMC Gen omi cs,  2015) http://symbiont.iis.sinica.edu.tw/evidence 

台灣鯛基因體資料庫 http://molas.iis.sinica.edu.tw/tilapia2017/ 



線上分析工具平台
Web Applications

     Primer design Assistant for 
PCR primer design, NAR  2003, 

http://dbb.nhri.org.tw/primer, 

聚合酶反應核酸引子線上設計平台  

        :  customized databases and 

results management on your Desktop 

在您的電腦上的高速序列比對平行化平台， 

web version: http://mybioweb.nhri.org.tw/myblast , 

Windows/ MAC / Linux version download 

:http://eln.iis.sinica.edu.tw 

        Phylogenetic web repeater 

(NAR , 2005), http://power.nhri .org.t w 

線上生物巨分子親緣關係分析平台  

       : Estimate Immune Cell 
Composition (BMC Bioinfo , 2018)  

http://symbiosis.iis.sini ca.edu.tw/ mySORT/ 

解析浸潤於癌組織中的免疫細胞組合  

         Unique Probe Selector 

(B MC Genomic 2010) 
http://array.iis.sinica.edu.tw/ups 

快速病原檢測開發平台/檢測晶片與基因晶

片線上設計系統 

      Phylogenetic reconstruction by 

Automatic likelihood Model Selector. PLoS 

ONE 2009, http://palm.iis.sinica.edu.tw 

最佳化親源分析高速分析平台  

                              

腸病毒基因型線上AI智慧定型  
                                               






