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中文摘要 

多源性基因體學是研究某一特定環境中所有微生物的基因體的

一門學科。它的研究方法特點在於，不經微生物培養的方式而直接萃

取環境微生物的基因體，再利用高通量定序法定序，然後利用生物資

訊學的手段進行分析以瞭解來自環境微生物的基因體所承載的訊息。

而在這些分析當中，了解環境微生物的多樣性是至關重要的。序列特

徵廣泛的被用於分類原核生物序列，因為，特定樣式的寡核苷酸序列

在不同物種的基因體中出現的頻率不同，並且是均勻分布在基因體中

的。先前的文獻指出，真核與原核生物的基因體有類似的序列特徵，

但目前大多數多源性基因體學，均偏重環境中原核生物的多樣性分析

而缺乏針對環境中真核生物多樣性的探討。RAIphy 是被設計用來分類

多源性基因體資料中原核生物序列片段的一種軟體，且相較於其他軟

體分類準確度較好；該軟體是利用已知的基因體序列特徵，建立出一

個分類模型進行分類。有鑑於真核生物與原核生物皆俱有相似的基因

體序列特徵，因此在我的研究中，我嘗試利 RAIphy 這個軟體來分類

真核生物的 DNA 片段。從目前的結果中發現，利用序列特徵確實可

以將真核生物的序列片段分類到正確的階層（taxa），但是混合真核

生物與原核生物的序列來進行分類時，分類的準確程度卻明顯的下降。

這些結果顯示，原核生物與真核生物基因體上的序列特徵可能是十分
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相近的；而這也可能是由於 RAIphy 所採用的演算法無法清楚分類真

核生物和原核生物的序列特徵，有鑒於此，開發新的演算法是必要

的。 
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Abstract 

Metagenomics aims to identify microbes or genes in a specific 

environment by sequencing DNA fragments directly followed by 

bioinformatic analyses. Binning, which aims to classify DNA fragments to 

corresponding taxonomic ranks, is a critical step to understanding 

species diversity in an environment. Composition-based binning 

methods, which apply genomic signatures to classify DNA fragments, are 

the state-of-the-art ways to explore species diversity in metagenomes, 

since genomic signatures are supposed to be unique to species and 

distribute homogeneously in a genome. RAIphy is software designed to 

classify prokaryotic sequences in metagenomic data by using k-mer 

genomic signature. Previous studies showed that eukaryotic genomes 

seem to have similar genomic signatures to that in prokaryotic genomes. 

Nevertheless, recent metagenomic studies made more efforts to study 

environmental prokaryotes than eukaryotes . In this study, we tried to 

use RAIphy to classify both prokaryotic and eukaryotic DNA fragments 

based on their genomic signatures. The results showed that both 

prokaryotic and eukaryotic DNA fragments could be classified to their 

own taxa with high accuracy rates, while mixed sequences of both 

prokaryotes and eukaryotes caused a decrease of accuracy rate. These 

results suggested that eukaryotes should have very similar genomic 

signatures to prokaryotes and a novel algorithm to classify eukaryotic 

and prokaryotic DNA fragments is expected. 

 

 



1 
 

前言 

 多源性基因體學(Metagenomics)是研究某一特定環境中，該環境

內所有微生物基因體的一門學科(Huson et al.,2007)。其取樣的環境可

以是海洋、土壤或是動物的腸胃道等等，只要是有微生物存在的地方，

都可以當作取樣的地點。而這些從環境中所取得的樣本會經由初步過

濾後，將其 DNA 給萃取出來，利用限制內切酶或超音波震盪的方式

將 DNA 切碎或震碎成較短的片段，這些短片段的 DNA 則會進一步定

序，而定序完成的微生物基因體片段，尌稱為 reads。在進行接下來

一連串的生物資訊分析之前，可以先將 reads 組裝成較大片段的

contigs，或是直接分析短片段的 reads。而組裝後的序列在分析上雖

然可得到較多較為完整的的資訊，但卻有幾項缺點，一是在組裝序列

的過程中，不可避免的會出現錯誤，一旦組裝發生了錯誤也會連帶影

響之後所有的分析結果。二是在有些多源性基因體學的資料中因為生

物多樣性太高，根本無法將這些定序出來的 reads 組裝成較大片段的

contigs（Tringe and Rubin, 2005）。第三若是環境內的生物其各個族群

的個體數目太過於平均無明顯地落差的話，也會很難將 reads 組成較

大片段的 contigs。因此若是可以直接對短片段的 reads 進行分析尌可

以避免上述的錯誤產生。 

生物資訊學在多源性基因體學上的分析，主要包含了解該環境內
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微生物的多樣性及對其基因功能的研究與註解等等。前者可以幫助了

解該環境內微生物的組成；後者則可以了解該環境內的微生物主要帶

有那些特定的基因，以及這些特定的基因是否與這些微生物適應該環

境有所關係。 

將 reads 或 contigs 分類至其所屬的分類階層的這個過程，稱為

binning(Wooley et al., 2010)。Binning 據其分類的方式可分為兩種，第

一種是利用同源序列的搜尋將序列加以分類和註解（similarity-based 

binning），常用的工具如 blastx（Altschul et al., 1990）。雖然這種類型

的 binning 方式可以得到較高的準確度，但卻存在幾個缺點，一若是

資料庫中缺乏欲比對序列的同源序列時，便無法利用此法進行比對和

分類（Dinsdale, 2008）；二是當欲分類的序列長度越短，其在與資料

庫中的序列比對時，尌越容易比對出多條親緣關係相似度很高的序列，

進而造成準確度下滑(Krause, 2008)。另一種分類序列的方式，則是利

用序列特徵作為其分類的依據。序列特徵最早是在 1960 年代由一位

生化學家所發現，他發現當利用兩個單核甘酸出現在一段序列的頻率

除以這兩個核甘酸一起在該序列出現的頻率時(f(XY)/f(X)f(Y), 

X,Y={A,G,C,T(U)})，可以得到一個數值 ρ，而同一段序列會出現十六個

不同 ρ 值，最大的 ρ 值對於不同的物種來說有其特異性，可以做為物

種與物種間辨識的依據(Josse et al., 1961)。受限於當時的定序技術並
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不發達，序列特徵的發現在 1970 年代並無得到蓬勃的發展。在 1980

年代的時候 Karlin 和 Burge 兩位科學家證明了兩件事，一是序列特徵

是均勻的分布於該物種的基因體序列上，二是序列特徵是存在於所有

生物之中(Karlin and Burge, 1995)。然而序列特徵發展至今，並不單只

是看兩個核甘酸出現的頻率，甚至還包含了四個到六個核甘酸出現的

頻率等等，只要其符合兩個條件即可，一是該序列特徵在其基因體序

列中是均勻分布的，二是該序列特徵在物種間是有特異性的。因此，

若是利用序列特徵的方式去分類序列至其分類階層，相較於序列相似

性的比對來說，較不受限於資料庫中序列種類的多寡所影響

(Nalbantoglu et al.,2011)。 

目前而言，要使用序列特徵來進行多源性基因體片段的 binning，

可藉由機器學習（machine learning）的方式來達成。機器學習的演算

法分為三種類型，unsupervised, supervised 以及 semisupervised。

Unsupervised 的原理是利用機器直接去辨識欲分類的序列其序列特

徵後再進行分群，其操作方式有下列兩種，一是先在欲分類的序列中

混合一些已知的序列，再藉由分群結果中的已知序列判斷原本欲分類

的序列其分類階層；二則是直接讀取欲分類序列的序列特徵後進行分

群，再從分群的結果中找出是否有標記序列存在(如 16S rDNA)進行判

斷。當欲分類的序列中有從未曾被發現過的序列存在時，便可透過
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unsupervised 的分群方式進行分類(McHardy et al.,2007)。但因為欲分

類的序列在定序和組裝序列的過程中都有可能有錯誤產生，因此若是

欲分類的序列在被分類時沒有較為完整的已知序列的序列特徵作為

其辨識的依據，那麼這些序列在分類結果的準確度上便不會太精確

(McHardy et al.,2007)。Supervised 相較於 unsupervised 在分類序列上

則較為精確，其原理是先利用機器去學習資料庫中已知序列的序列特

徵以建立一個分類序列的模型，再藉由這個模型去辨識和分類序列，

而此法因為在分類上有較為完整的已知序列的序列特徵作為其辨識

的依據，因此在分類結果的準確度上較 unsupervised 精確(McHardy et 

al.,2007)。Semi-supervised 則融合了 supervised 與 unsupervised 的原

理，先讓機器學習辨識資料庫中已知序列的序列特徵後建立模型，當

欲分類的序列被放入分類模型後，機器便會將這些序列的序列特徵進

行記憶並修飾原先的分類模型，最後再以被修飾過後的分類模型進行

序列的分類，如此一來便可以將原先資料庫中未知序列的序列特徵也

一併加入，使得其分類的準確度上較前面兩個方法佳(Nalbantoglu et 

al.,2011)。 

目前多源性基因體學的研究集中於研究原核生物，對於環境中的

真核生物則探討較少，但已知無論是在一般的海水中或是在極端的溫

泉環境都可發現真核生物的存在(Aguilera et al., 2010、Massana, and 
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Pedr’os-Alio, 2008、Richards and Bass, 2005)，我們知道欲了解一特定

環境內的所有微生物的組成及這些微生物的基因功能與環境間的關

係的話，是不可以忽略真核生物的存在的。早期的時候，序列特徵主

要是在原核生物上先開始研究的，隨著定序技術的演進，發現真核生

物也有類似於原核生物的序列特徵，只是在原核生物的基因體序列上

只會出現一種序列特徵，但對於部分真核生物來說則可能會出現多於

一種以上的序列特徵(Chor et al., 2009)。因此我們想嘗試是否可以利

用序列特徵的方式去分類多源性基因體學資料中真核生物的序列片

段。但在這之前，我們需要選擇一個合適的軟體去分類真核生物的序

列片段。 

在眾多的利用序列特徵去分類多源性基因體學序列片段的軟體

中，RAIphy 尌目前來說是最為合適的軟體。以分類的序列長度來說，

RAIphy對於分類400bp長短的序列片段，至少還有大於60%的準確度，

並且在操作上可以選擇使用 supervised或 semi-supervised兩種方式。

對於序列特徵資料庫的建立也可依據使用者的需求自行建立與操作，

因此我們便可以利用 RAIphy 建構真核生物序列特徵資料庫進行一連

串的分析（Nalbantoglu et al.,2011）。首先我們利用 RAIphy 軟體分別

建構了原核與真核生物的序列特徵資料庫，並模擬多源性基因體資料

中的 reads，其片段大小為 500bp，對建構好的序列特徵資料庫進行
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測試。從目前結果得知真核生物與如原核生物的序列一樣，皆可以利

用序列特徵的方法將真核生物的序列片段分類至其所屬的分類階層。

此外，也證明了利用 semi-supervised 的方法去分類多源性基因體學的

資料會是個合適的方法。 
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材料與方法 

壹、 硬體 

所使用的伺服器型號為 HP ProLiant ML110 G3，有四核心處理

器、記憶體容量 8G，為 linux 操作系統。 

 

貳、 軟體 

RAIphy（Nalbantoglu et al.,2011）是被設計用來分類多源基因

體學資料中基因體片段的一種軟體，利用序列特徵 k-mer 作為其

辨識的依據。RAIphy 可透過 supervised 和 semi-supervised 兩種機

器學習的方式達成分類序列的目的，前者是讓機器去記憶已知序

列的序列特徵，之後機器再依據記憶將未知序列做分類。後者則

是除了記憶已知序列的序列特徵外，也會記憶未知序列的特徵，

將原先的分類模型做一些修飾後，再將未知序列的序列予以分類，

如此一來可得到較高的分類準確率。 

在實驗處理的部分，皆以程式語言 Python(Bassi, 2007)做處理。

Python 是一種直譯式的電腦語言，相較於其他軟體它較為簡易、

好操作。 
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參、 原核生物序列特徵的資料庫建立 

1. 原核生物的序列來源：建構資料庫的原核生物序列皆從 US 

National Center for Biotechnology Information (NCBI)的序列資料

庫（Pruitt et al.,2009）中下載

(ftp://ftp.ncbi.nih.gov/refseq/release/)。而下載的原核生物序列

所呈現的是 FASTA 格式，每七十個核苷酸為一行，但因顧及在

接下來的步驟中序列操作上的方便，這些 FASTA 格式的核苷酸

序列會利用程式的操作，將單行序列連接成一行。我們期望所

建構的序列特徵資料庫其序列特徵是源自於完整的序列上，所

以從下載的原核生物序列中挑選出有完整被定序的基因體序

列 4036 條，這 4036 條完整的原核生物序列中，包含了質體與

染色體序列。為了建構有加入質體序列以及沒有加入質體序列

這兩種形式的原核生物序列特徵資料庫，須進一步地將質體序

列與染色體序列分開，分開後一共得到 1456 條染色體序列及

2472 條質體序列，上述步驟皆由程式

complete-choose-separate.py(附錄一)所完成。 

2. 建構未加入質體序列的原核生物序列特徵資料庫：因為有些物

種可能有多條染色體序列的情形存在，因此先利用程式

complete-genome1129.py（附錄二）將前步驟所挑出的 1456
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條染色體序列分成兩類，一類是該物種的染色體序列多於一條

以上，另一類則是該物種的染色體序列只有一條，前者會繼續

利用相同的程式 complete-genome1129.py 將同一物種的不同

條染色體序列相連一起，而後者因為有些序列有重複的資料

(即相同物種的同一條染色體源於不同出處，而其序列上只有

些微不同者，我們認定其為重複資料)，針對這個情形會利用

程式 gen-str1215-2.py(附錄三）選用出重複序列中的一條當作

代表。最後會利用 linux 合併檔案的指令(cat)，將上述連接好

的染色體序列檔案以及刪除重複序列的染色體檔案兩者合併

後，再利用程式 fasta-1.py（附錄四）將檔案中的序列轉換成

每七十個核甘酸為一列的 FASTA 格式，交給 RAIphy 軟體讀取

以建立未加入質體序列的序列特徵資料庫。 

3. 建構有質體序列的原核生物序列特徵資料庫：在有加入質體序

列的原核生物序列資料庫的建構上，須將質體序列與宿主細胞

的染色體序列連接在一起，為了達成此目的，第一步先將質體

序列分成兩類，一類是同物種中有多個質體序列者；另一類則

是同一物種中只有一個質體序列者，此步驟參考程式

separate-pla1216.py(附錄五)。前者需先將相同宿主的多條質體

序列利用程式 complete-pla-pla1216.py(附錄六)進行連接，後者
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則不需。接下來再將前步驟的兩類質體序列分別連接於宿主細

胞的染色體利用程式 test-pla1213.py、test-pla,1213.py (附錄七、

附錄八)，而連接完的序列檔案會再利用程式 fasta-1.py（附錄

四）將檔案中的序列轉換成每七十個核甘酸為一列的 FASTA 格

式，再置入 RAIphy 軟體中被讀取，並建構加入質體序列的原

核生物序列特徵資料庫。不論是有加入質體序列或是未加入質

體序列的原核生物序列特徵資料庫，皆包含了三十一個門、五

十個綱、一百零九目、兩百二十四科、五百四十四屬和一千零

二十五個種(表格一)。 

 

肆、 真核生物序列特徵的資料庫建立 

1. 真核生物序列來源：建構資料庫的真核生物序列皆從 US 

National Center for Biotechnology Information (NCBI)的序列

（Pruitt et al.,2009）資料庫中下載

(ftp://ftp.ncbi.nih.gov/refseq/release/)，下載的真核生物序列包

含了植物、無脊椎動物、原生動物、真菌和脊椎動物。 

2. 真核生物染色體序列篩選：首先先利用程式 seqlink.py（附錄

九）將 FASTA 格式的真核生物序列連接成單一序列後，在接下

來便會進行一連串序列篩選。第一步先利用程式



11 
 

complete-choose0117.py（附錄十）)挑選出植物、無脊椎動物

和原生動物序列資料中有完整被定序出的基因體序列。然而因

為真菌、脊椎動物等的序列資料較為龐大，因此使用程式

complete-choose0201.py（附錄十一）將其序列資料中有完整

被定序的基因體挑選出來。而這些有被完整定序的真核生物基

因體會進一步的利用程式 Delmito0131.py（附錄十二）將其內

的粒腺體序列給去除，並用程式 plasmid-separate.py（附錄十

三）去除質體序列，最後再用程式 DelContigClone0206.py（附

錄十四）將 contig 片段序列去除。將最後篩選出的物種序列其

名稱紀錄後，利用程式 taxa-search0309.py (附錄十五)去 NCBI

網站將每個物種的分類階層紀錄下來，最後再將序列檔案置入

RAIphy 中讀取以建構真核生物列特徵資料庫。而真核生物序

列特徵資料庫一共包含了九個門、十四個綱、十五個目、二十

一個科、三十三個屬和三十九個種(表格二)。 

 

伍、 原核生物測試序列 

1. 為了知道 RAIphy 所提供的原核生物序列特徵資料庫，是否只

能分類它所提供的原核生物測試序列，或是其他序列亦可？因

此我們選擇了二十個不同 strain 的人體腸道細菌染色體序列
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(Turnbaugh et al.,2009) (表格三)。這些序列皆從 NCBI 資料庫中

下載，並利用程式 seqlink.py(附錄九)將 FASTA 格式的各個原核

生物序列分別連接成一條序列的形式後，再利用程式

rancircle.py(附錄十六)模擬原核生物的環狀染色體的狀態，使

其隨機切割 500bp 的長度(切 500bp 的長度是為了要模擬多源

性基因體學定序資料的 DNA 長度片段)，切至每種序列各有五

千條為止，利用 linux 的指令(cat)將這些五千條的序列檔案合

併成單一檔案，因此共得了 10 萬條的原核生物測試序列。 

2. 欲知道原核生物序列特徵資料庫在分類原核生物序列時除了

屬之外，在不同的分類階層中其分類的準確度為何？因此利用

前述的原核生物序列再進行一次測試，但因前面所提及的二十

個不同 strain 的人體腸道細菌染色體序列中，包含了同個物種

但不同 starin 的序列，而為了使得測試的序列能涵蓋更多樣的

物種，並測試在不同的分類階層中分類的準確度。因此將前面

不同 starin 但同物種的序列擇一留下後，再增加十四種(表格

三)人體腸道細菌染色體序列，最後共得三十種(表格三)序列

(Turnbaugh et al.,2009)。而這十四種新加入的人體腸道細菌染

色體序列，皆會從 NCBI 資料庫中下載，利用程式 seqlink.py(附

錄九)將 FASTA 格式的原核生物序列連接成一條序列的形式後
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(同前)，再利用程式 rancircle.py(附錄十六)模擬原核生物的環

狀染色體的狀態，隨機切割 500bp 的長度，直到每種序列各

有五千條為止，最後再將這些五千條 500bp 長度的序列檔案

合併一起，共得了十五萬條的原核生物測試序列。 

 

陸、 真核生物測試序列 

欲知道真核生物序特徵資料庫在分類真核生物序列片段時，

在不同分類階層其分類準確度為何？因此需要真核生物序列片

段進行測試，而真核生物的序列皆從真核生物序列特徵資料庫中

挑選，利用程式 fungi-CandiadaA.py(附錄十八)共挑出了三十種真

核生物(表格三)的染色體序列，利用程式 ran.py(附錄十七)隨機切

割 500bp 的長度，直到每種序列各有五千條為止，最後再將這些

五千條 500bp 長度的序列檔案合併，得十五萬條的真核生物測試

序列。 

 

柒、 資料庫以外的測試序列 

通常在多源性基因體學的資料當中，大多為未知的序列，因

此測試我們所建構的原核生物序列特徵資料庫在分類不包含於

資料庫的序列時，是否也能得到高的準確度？而不包含於資料庫

的序列的選取，首先是從 NCBI 網站下載的原核生物序列中，挑
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選出未被完整定序的基因體序列。然而因為這些未被完整定序的

序列資料中，其 FASTA 格式的序列名稱只有 gi number 的資訊，

但我們並無法直接利用 gi number 搜尋 NCBI資料庫中這些序列所

對應的分類階層，故我們會先將與 gi number 對應的 taxa id 下載

後，利用程式 split-gi-id.py（附錄十九）將每一百萬個 taxa id 寫入

一個檔案，共得到 253 個檔案。並利用程式 len-check.py（附錄二

十）先算出未被完整定序的序列資料中的 gi number 相對應於那

些 taxa id 的檔案後，再利用程式 m-taxasearch67-128.py、

m-taxasearch128-188.py、m-taxasearch188-248.py、

m-taxasearch248-254.py（附錄二十一、附錄二十二、附錄二十三、

附錄二十四）分別將未被完整定序的序列資料中的 gi number 都

轉換成 taxa id，再利用程式 delrepeattaxa.py（附錄二十五）將重

複的 taxa id 去除。接下來利用程式 taxa-search.py（附錄二十六）

去 NCBI 網站上搜尋這些 taxa id 所對應的分類階層並下載，再用

程式 taxa-search-1.py（附錄二十七）將各分類階層的名稱做整理，

最後利用程式 taxa-search-2.py（附錄二十八）與原先資料庫的各

分類層級比對後，即可得到各層級中不存於資料庫的序列。測試

序列則是利用程式 contiglenchoos-sp.py（附錄二十九）隨機挑選

出三十個(表格三)序列，而這些序列在種的層級是不存於資料庫



15 
 

中的，之後再將序列隨機切割成 500bp 的長度進行測試。此外，

我們還利用程式 contiglenchoos-ge.py（附錄三十）隨機挑選了三

十個(表格三)屬層級不存於資料庫的序列，而這些序列之後也會

進一步的被隨機切割成 500bp 的長度後，再進行分類測試。 

 

捌、 對序列特徵資料庫的分類結果進行比對 

所有序列分類的結果都會與該序列正確分類階層做比對，計

算出分類的準確度，然而針對不同的序列特徵資料庫，則會寫出

不同的程式進行比對，如程式 alignGenus.py（附錄三十一）被用

於比對有無質體序列的原核生物序列特徵資料庫，分類二十個不

同 strain 的人體腸道細菌染色體序列的結果；程式

taxa0423pro.py(附錄三十二)則被用於比對無質體序列的原核生

物序列特徵資料庫分類三十個不同種的人體腸道細菌染色體序

列、混合序列及不存於資料庫序列的結果；程式

taxa0407euk.py(附錄三十三)被用於比對真核生物序列特徵資料

庫分類真核生物序列和混合序列的結果。 

此外，在結果的分析上也會利用 t-test 比較兩種不同操作

supervised 方式與 semi-supervised 方式所得到的分類準確度，兩

者間是否有差異，並以 P 值 0.05 作為判定差異的依據。 
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結果 

壹、 RAIphy 軟體測試 

我們想知道 RAIphy軟體所提供的原核生物序列特徵資料庫在

分類其它非 RAIphy 文獻中所測試的原核生物序列時，是否也能

得到如同文獻（Nalbantoglu et al.,2011）所宣稱的高準確度。因

此我使用了二十個（表三）不同 strain 的人體腸道細菌染色體序

列共十萬條，長度均為 500bp，去測試 RAIphy 原核生物序列特徵

資料庫。已知 semi-supervised 相較於 supervised 的操作方式會加

入欲測試序列中的新序列特徵後，對原先的模型進行修飾，再據

修飾後的模型進行分類。因此，我們預期這兩種不同的機器學習

方式，對於原核生物序列特徵資料庫分類原核生物序列的結果應

該會有所不同。因此在結果的部分，會將兩種操作方式所得的分

類準確度一起呈現出來。 

從測試的結果中可以發現(圖一)，RAIphy 所提供的原核生物序

列特徵資料庫可以將這二十個不同 strain 的人體腸道細菌染色體

序列分類到其所對應的屬層級，但其分類準確度會因物種的不同

而有所差異。而以分類準確度的平均值來說(圖二)，在 supervised

的操作下，屬的層級其分類準確度平均值約 43.53%；在

semi-supervised 的操作下，屬層級的平均分類準確度則是約
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46.05%。將兩種操作方法相互比較的結果，發現彼此間並無顯著

差異(P 值大於 0.05，圖二)。推論原因是因為所測試的序列片段，

大多是資料庫中存在的序列故其序列特徵多為已知，因此在

semi-supervised 的操作方式下，其序列特徵的分類模型並不會更

新太多的新特徵，使得兩種不同操作模式下的分類模型所做出的

分類結果並無顯著差異。 

  

貳、 Prevotella 屬序列的分類結果 

在上述結果(圖一)中可發現，除了 Prevotella 此屬的分類準確

度是零之外，其他序列皆可被分類到其所相對應的屬分類階層中。

為了知道 Prevotella 此屬的分類準確度為何是零，我們回頭驗證

RAIphy 所提供的原核生物序列特徵資料庫，發現此資料庫中並無

Prevotella 這個屬和 Prevotellacea 這個科存在，因此資料庫在分類

時便無法將 Prevotella這個屬的序列分類到其所相對應的屬層級。

但其他序列因為在資料庫中皆有其所對應的屬出現，因此在分類

時便可以將其它序列分類至其所屬的屬層級中。故這證明了若是

序列的分類層級是資料庫當中所缺乏的，該序列便無法被分類到

正確的分類階層中。 

雖然資料庫中缺乏 Prevotella 這個屬及所對應的科，但我們想
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知道其在更高的分類階層的分類情況是如何？故我們檢視了

Prevotella melaninogenica、Prevotella ruminicola 和 Prevotella 

denticola 三者在門、綱和目這三層級的分類準確度。從結果(圖三)

中發現在 supervised 的操作下，Prevotella denticola 在門的層級分

類準確度為 16.72%、綱是 16.46%、目為 16.46%；Prevotella 

melaninogenica 在門、綱和目的分類準確度分別為 10.7% 、9.72%

和 9.72%，而在 Prevotella ruminicola 則分別是門為 8.22%、綱為 

0.75%、目為 0.75%。這三種 Prevotella 屬的序列其分類準確度在

門的層級皆小於 20 %以下，且隨著分類階層往下其分類準確度越

低。於此我們初步推論當欲分類的序列其序列特徵不存於序列資

料庫時，RAIphy 便可能無法將序列據其序列特徵做出正確的分

類。 

而在上述結果(圖三)中，雖已知其在門、綱和目層級的分類準

確度皆小於 20%，但對於剩下的 80%的序列在各分類層級中各又

被分至那些類別卻是未知的。於是我們進一步追朔結果後發現

Prevotella denticola 在門層級的分類結果中 52.94%序列是被分類

到 Chlorobi，而正確的 Bacteroidetes 卻只佔了 16.72%，此外

Proteobacteria 及 Firmicutes 則分別佔了 11.38%及 10.86%(圖四、

表四)。在綱的部分，Prevotella denticola 有 52.94%是被分類到
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Chlorobia，正確的綱 Bacteroidia 只佔了 16.46%，其它如 Clostridia

佔了 6.56%、Deltaproteobacteria 佔了 4.96%及 Bacilli 佔了 4.3%(圖

五、表四)。目的部分，Chlorobiales 佔了 52.94%，而正確的目

Bacteroidales 只佔了 16.46%，其它像是 Clostridiales 佔了 5.8%、

Bacillales 佔了 2.98%、Desulfuromonadales 佔了 2.2%及

Methanosarcinales 佔了 1.82%(圖六、表四)。Prevotella denticola

在科及屬的分類部分，雖然資料庫中缺乏正確的層級

Prevotellacea 科和 Prevotella 屬，但從結果(圖七、表四)中可以發

現到有 52.94%的序列在科的分類結果中是被分到 Chlorobiaceae

這個科中的，相對於與 Prevotellacea 親緣關係較為相近的科

Bacteroidaceae 和 Porphyromonadaceae 卻各只分別佔了 9.54%及

6.54%。而屬的部分，屬於 Chlorobiaceae 科的三個屬 Pelodictyon、

Chlorobium 及 Prosthecochloris，分別各佔了 47.64%、2.76%及

2.46%(圖八、表四)。反之與 Prevotella 屬較為相近的 Bacteroides

和 Porphyromonas (分別源自於 Bacteroidaceae 和

Porphyromonadaceae 科)卻只佔了 9.54%及 6.52%(圖八、表四)。

從上述各階層的分類結果中，我們可以知道測試序列 Prevotella 

denticola雖然在門、綱、目的階層中皆有少數序列被正確的分類，

但大部分的序列並未如預期的被分類至正確的分類階層中，反而
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多數是被分類於門 Chlorobi 的支系中。在科和屬的部分也如同前

面較高分類層級的結果，只有少數被分類至與其親緣關係較為相

近的科和屬中，如 Bacteroides 和 Porphyromonas。故推測我們所

使用的 Prevotella denticola 測試序列其序列特徵可能與 Chlorobi

支系中的 Pelodictyon 屬是很相近的，才會將 47.64%的測試序列

皆分類於此屬中。 

至於 Prevotella ruminicola 測試序列在門層級的分類中

Proteobacteria佔了最多有56.16%，其次是 Firmicutes佔了12.36%，

正確的門 Bacteroidetes 只佔了 8.22%，此外 Euryarchaeota 及

Chlorobi 這兩門則各佔了 7.28%和 5.06%(圖九、表五)。綱的部分，

Proteobacteria 的分支 Gammaproteobacteria 依舊佔了最大部分

42.62%，正確的綱 Bacteroidia 仍只佔了少部分 7.5%，其它如

Firmicutes 的分支 Bacilli 及 Clostridia 則各別佔了 6.98%及 5.38%，

此外 Chlorobi 門的分支 Chlorobia 則佔了 5.06%(圖十、表五)。

Prevotella ruminicola 在目的部分，Alteromonadales 佔了分類的最

大部分 24.84%，Enterobacteriales 及 Vibrionales 則各佔了 5.5%和

4.26%，而正確的目 Bacteroidales 依舊只佔了少部分 7.5%，其他

目如 Chlorobiales 則佔了 5.06% (圖十一、表五)，如同前面

Prevotella denticola 的狀況，Prevotella ruminicola 的科
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Prevotellacea 和屬 Prevotella 亦是不存於資料庫中的。觀察

Prevotella ruminicola 在科分類的結果顯示(圖十二、表五)，

Shewanellaceae 佔了 20.54%，Enterobacteriaceae 佔了 5.5%， 

Vibrionaceae 則佔了 4.26%，值得注意的是與 Prevotellacea 親緣關

係較近的科Bacteroidaceae只佔了少部分 5.06%，此外Chlorobiales

的分支 Chlorobiaceae 則佔了 5.05%(圖十二、表五)。在屬的部分，

Shewanella 佔了 20.54%，Vibrio 則佔了 3.66%，而與 Prevotella 親

緣關係較為相近的 Bacteroides屬則只佔了 5.06%(圖十三、表五)。 

最後我們觀察 Prevotella melaninogenica 的結果，發現在門的

分類階層有 43.08%是被分類到 Firmicutes，27.32%是被分到

Proteobacteria，正確的門Bacteroidetes只有10.7%(圖十四、表六)。

綱的部分 Bacilli 和 Clostridia 佔了分類的最大部分，分別是 27.4%

和 15.68%；其次是 Gammaproteobacteria 和 Alphaproteobacteria

分別佔了 12.94%和 12.42%；而正確的鋼 Bacteroidetes 只佔了

9.72%(圖十五、表六)。在目的分類結果上 Lactobacillales 佔了最

多數18.84%，正確的目Bacteroidales只佔了9.72%(圖十六、表六)。

科的部分，Streptococcaceae 和 Anaplasmataceae 兩個科分別佔了

分類的最多數 17.36%和 8.8%，而親緣關係與 Prevotella 

melaninogenica較接近的科Bacteroidaceae只佔了7.26%(圖十七、
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表六)。屬的部分，Streptococcaceae 的分支 Streptococcus 佔了

17.34%，而親緣關係與 Prevotella melaninogenica 較接近的屬

Bacteroides 則佔了 7.26%(圖十八、表六)。 

從上述 Prevotella ruminicola 和 Prevotella melaninogenica 的結

果中，發現其序列在各分類階層中的分類並未集中的被分類在某

個層級的類別內。Prevotella ruminicola 大部分的序列雖然都被分

類在 Proteobacteria 的支系中，但隨著分類階層越往下，集中被

分類到特定類別的比例也隨之下降，即使到了屬 Shewanella 也只

佔了 20.54%。而 Prevotella melaninogenica 雖然大部分的序列是

被分類於 Firmicutes 的支系中，但是隨著分類階層越往下，集中

被分類到特定類別的比例也隨之下降，如同 Prevotella ruminicola

的結果，即使到了屬 Streptococcus 也只佔了全部序列的 17.34%。

兩者相較於 Prevotella denticola 的分類結果，有 47.64%都被分類

到 Pelodictyon 屬而言，是少了很多的。故我們推論因為 RAIphy

所提供的序列資料庫中無 Prevotella ruminicola 和 Prevotella 

melaninogenica 的序列特徵，因此分類模型便無法將序列據其序

列特徵做出明確的分類。 
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參、 測試序列 Lactococcus garvieae Lg2 的分類結果 

從 RAIphy 測試的結果中(圖一)，可以觀察到 Lactococcus 

garvieae Lg2 在屬的分類結果上準確度很低，只有 7.68%，於是我

們回頭檢視其在更高分類階層的分類準確度是如何？ 

在門的分類結果中發現，在 supervised 的操作下 Lactococcus 

garvieae Lg2所屬的門 Firmicutes在門層級的分類結果中佔了最多

數 59.94%(圖十九、表七)，綱 Bacilli則佔了 51.52%(圖二十、表七)，

目 Lactobacillales 佔了 43.74%(圖二十一、表七)，科

Streptococcaceae 佔了 36.52%(圖二十二、表七)，在屬的部分

Lactococcus 佔了 7.68%(圖二十三、表七)。從 Lactococcus garvieae 

Lg2 在各層級的分類結果中，我們可以發現雖然隨著分類階層往

下其分類準確度隨之下降，但 Lactococcus garvieae Lg2 從科到屬

的分類準確度卻從 36.52%驟降到了 7.68%，而 Streptococcus 屬卻

得到了較高的分類準確度 28.84%(圖二十三、表七)。 

 

肆、 原核生物序列特徵資料庫測試 

從 RAIphy 軟體測試中發現，其原先文獻中所建立的原核序列

特徵資料庫中，所包含有被完整定序的基因體序列數目比目前

NCBI 資料庫上所更新的數目少，因此缺乏 Prevotella 的屬序列的
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序列特徵，使其無法被正確分類。所以我們決定建構新的原核生

物序列特徵資料庫對原核生物的序列片段進行分類。新的原核生

物序列特徵資料庫則會分為包含質體序列和不包含質體序列兩

種類型。我們預期使用這兩種資料庫來分類原核生物的序列片段

可能會得到不同的結果，這是因為質體序列上的基因容易從宿主

細胞中 transfer 到其他宿主細胞中，故有無加入質體序列的序列

特徵可能會影響序列分類的結果。為了印證這個假說，我們利用

二十個不同 strain 的人體腸道細菌染色體序列片段對有無加入質

體序列的序列特徵資料庫進行測試，而操作上也會分別使用

supervised 及 semi-supervised 兩種方式進行。從結果(圖二十四、

圖二十五)中得知，無論是有加入質體或是未加入質體所建構的原

核生物序列資料庫，在更新其內的原核生物分類階層後，皆可以

將原本 RAIphy 所提供的原核序列特徵資料庫無法分類準確的

Prevotella 這個屬給分到對的分類層級。藉此我們得知若是欲分類

的序列其分類階層皆存在資料庫當中的話，該序列是可以被準確

的分類到其所屬的分類階層的。 

針對這二十個不同 strain 的人體腸道細菌染色體序列的分類，

從結果中中得知(圖二十六)，未加入質體的原核生物序列特徵資

料庫在 supervised 的操作方式下，屬的層級其分類準確度平均可
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以得到 57%；而在 semi-supervised 的操作方式下，則平均可以得

到 54%的分類準確度，且兩種不同的操作方法彼此間有顯著差異

(P 值小於 0.05)。此外，加入質體的原核生物序列特徵資料庫在

supervised 的操作方式下，屬的層級其分類準確度平均是 58%；

而在 semi-supervised 的操作下，則是平均 57%的分類準確度，但

在兩種不同的操作方法上，彼此間卻無顯著差異(P 值大於 0.05，

圖二十六)。 

從這個結果中，我們可以推論出質體序列的序列特徵與其宿

主細胞的染色體序列特徵可能是很雷同的，因此在有加入質體序

列的資料庫在分類原核生物的序列的結果中，可以發現在

supervised 與 semi-supervised 的兩種方法的比較中並無顯著差

異。 

然而因為目前測試的序列中包含了同種但不同 strain 的人體

腸道細菌染色體序列，為了使得測試的序列可以涵蓋更多種類的

原核生物，因此將先前同種不同 strain 的物種擇一保留，其餘則

置換為其它的腸道菌屬序列(置換的新序列其各個分類階層在資

料庫中皆有紀錄)，總共新增了十四個新物種的序列(表三)。除此

之外，因先前的測試皆只是在屬的分類準確度上有所琢磨，但為

了知道在其他分類階層的分類準確度為何，故在接下來的結果中
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對於這些新序列在各分類階層的分類準確度皆會有所記錄。至於

為何選擇未加入質體序列的原核生物序列特徵資料庫進行測試

的原因，是因為在之後真核生物序列特徵資料庫的建構上，並不

會加入質體序列。從分類三十種人體腸道細菌染色體序列的結果

(圖二十七)中發現，雖然隨著分類階層越來越低，其分類的準確

度的平均值會降低，但在屬層級的分類平均值上仍有 68%的準確

度。此外，比較了 supervised 和 semi-supervised 兩種不同的操作

方式下，在各分類階層中的分類準確度是否有所差異，發現彼此

間並無顯著差異(P 值大於 0.05，表八)。證明我們所建構的原核

生物序列特徵料庫在使用上是可行的。因此類似於原核生物序列

特徵資料庫的建構方式，我們推論在真核生物序列特徵資料庫的

建構上或許也可以使用同樣的方法去建立。 

 

伍、 真核生物序列特徵資料庫測試 

欲知 RAIphy是否也能將真核生物的序列片段分類到對的分類

階層？因此從所建構的真核生物資料庫中，挑選出三十種真核生

物的序列，切成 500bp 大小的片段後作為測試序列。從結果(圖

二十八)中得知，雖然隨著分類階層越來越低，其分類的準確度也

會隨之下降，但在屬的層級分類上仍有 54%的分類準確度，而且
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在 supervised 和 semi-supervised 兩種不同的操作方法上，彼此間

並無顯著差異(P 值大於 0.05，表九)。此結果證明了真核生物的

序列亦是可以利用序列特徵進行分類的，而且測試所使用的真核

生物序列其序列特徵皆是在資料庫中有被記錄過的，因此即使是

使用了 semi-supervised 的操作方法，其序列特徵的模型也不會改

變太多，造成兩種操作方式在比較上無顯著差異。 

 

陸、 混合序列測試 

從上述結果已知，真核生物序列可依據其序列特徵的不同，

進行分類。但若被分類的序列是混合序列時(三十種真核和三十種

原核序列混合)，真核生物序列特徵資料庫是否會因為受到新加入

的原核生物其序列特徵所影響，導致原先的真核生物序列片段的

分類準確度有所改變？相同的做法也被使用於測試未加入質體

序列的原核生物序列特徵資料庫。 

從結果中得知，真核生物序列特徵資料庫在分類混合序列時，

是可以將真核生物序列進行分類(圖二十九)。比較 supervised 和

semi-supervised 兩種不同的操作方法，對於真核生物序列特徵資

料庫在分類混合序列時，各分類階層上的結果是否有所差異，發

現除了在 kingdom 的層級上無顯著差異外(P 值大於 0.05，表十)，
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其餘分類階層中皆有顯著差異(P 值小於 0.05，表十)。據

semi-supervised 的原理，對於真核序列特徵資料庫來說，原核生

物的序列特徵是新的、未知的，其在原本的資料庫中並不存在，

因此 semi-supervised的模型便會將這些測試的原核生物序列其序

列特徵給記憶起來，修改其原先的分類模型，故才會使得在比較

各階層的分類結果中在 semi-supervised 及 supervised 兩種操作方

式下，大部分的分類結果是有所顯著差異的。 

更進一步地我們比較真核序列特徵資料庫在分類混和序列與

單只分類真核序列這兩者的結果在各分類階層中其分類的準確

度上，是否有所差異？從結果中顯示(圖三十-A)，在 supervised

的操作下，皆無顯著差異(P 值大於 0.05，表十一)；但在

semi-supervised 的操作下(圖三十-B)，分類混和序列與單只分類真

核序列的結果上除了 kingdom 的分類階層上無顯著差異外，其餘

階層皆有顯著不同(P 值小於 0.05，表十一)。同理，這是因為在

semi-supervised 的操作下，對於真核序列特徵資料庫來說原核生

物的序列特徵是未知的，重新修飾過的 semi-supervised 模型因為

新增加了原核生物的序列特徵，才會造成分類結果在

semi-supervised及 supervised兩種操作方式下，是有顯著差異的。 

而從原核生物序列特徵資料庫分類混合序列的結果(圖三十
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一)中，可發現原核生物序列是可以被正確分類的。而進一步地比

較 supervised 和 semi-supervised 兩種不同的操作方法，對於原核

生物序列特徵資料庫在分類混合序列上是否有所差異？從結果

(表十二)中顯示不同的操作方法除了在分類階層科與種上，會造

成顯著差異外(P 值小於 0.05，表十)，其餘分類階層對於不同的

操作方法，皆無顯著差異。 

此外也更進一步地比較，當使用混和序列與單只使用原核序

列測試原核序列特徵資料庫在分類結果的準確度上，是否有所不

同？從結果中顯示(圖三十二)，在 supervised 的操作方式下，分

類混和序列與單只分類真核序列的結果上，只在科、屬、種上有

顯著差異(P 值小於 0.05，表十三)；但在 semi-supervised 的操作

方式下，分類混和序列與單只分類真核序列的結果，亦只在科、

屬、種上有顯著不同(P 值小於 0.05，表十三)。 

在 semi-supervised 下，原核資料庫分類混合序列的結果只有

在科、屬、種有顯著差異，但在門、綱、目卻沒有，推測是因為

在建構原核生物序列特徵資料庫時，可用的序列數目相較於真核

較多，故以資料庫的序列特徵而言原核應該較為完整，因此即便

是放入了混合序列，semi-supervised 的分類模型也不會更新太多

的序列特徵，使得各分類階層的分類結果不一定有顯著差異。 
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柒、 非資料庫序列測試 

然而在上述結果中無論是真核或是原核生物的分類，其測試

序列皆是資料中已知的序列，但在實際應用的多源性基因體學資

料中大多為未知的序列，故了解非資料庫序列片段，在利用未加

入質體的序列特徵資料庫進行分類時，是否仍能得到高的分類準

確度以及 supervised 和 semi-supervised 兩種操作方式所得到的分

類結果是否有所不同，皆是很重要的事。因此我們選擇了三十種

不存在於原核資料中的原核序列做測試，而分類結果的呈現方式

中只顯示到屬層級的分類準確度，這是因為測試的這三十種序列

在種的層級中是資料庫無的，故其在種的分類準確度必定是零，

因此我們想知道這些序列至少在屬以上分類層級其準確度為何？

從結果（圖三十三）中發現屬的平均準確度約是 43%。而進一步

地比較 supervised 和 semi-supervised 兩種不同的操作方法，對於

原核生物序列特徵資料庫在分類非資料庫序列的準確度上是否

有所差異？從結果(表十四)中顯示不同的操作方法除了在分類階

層門、綱與目上，有顯著差異外(P 值小於 0.05)，其餘分類階層

對於不同的操作方法，皆無顯著差異。 

此外，我們也測試了另外三十種不存於資料庫中的原核生物

序列，與上述測試序列不同的是，這些序列的屬層級在資料庫中
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是無的。測試結果（圖三十四）顯示在科的分類階層上 supervised

的分類準確度約是 26%，而 semi-supervised 則有 40%。而進一步

地比較 supervised 和 semi-supervised 兩種不同的操作方法，對於

原核生物序列特徵資料庫在分類不存於資料庫中的屬序列時，其

分類準確度上是否有所差異？從結果(表十五)中顯示兩種不同的

操作方法在所有分類階層上，皆有顯著差異(P 值小於 0.05)。 

從上述結果中我們得到一個結論，在分類未知序列上，

semi-supervised 及 supervised 兩種不同的操作方法在分類序列上

是有明顯差異的。因此在未來多源性基因體序列的資料分析上，

利用 semi-supervised 的操作方式去分類未知序列會是可行的方

法。 
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討論 

 從 RAIphy 所提供的資料庫所得到的分類結果中發現，Prevotella 

melaninogenica、Prevotella ruminicola 和 Prevotella denticola 三者於科

和屬的分類準確度為零，且其在較高層級的分類準確度也都小於 20%，

即使是與親緣關係較相近的分類階層，所佔的百分比也很低。於此我

們認為是因為三者的序列特徵皆不存於資料庫中所導致。除此之外，

Lactococcus garvieae Lg2 在屬的分類準確度只有 7.8%，且從科到屬的

分類準確度驟降了 28.72%，這說明其序列特徵在科層級的分類上相

較於其他層級可能有較高的辨別能力。如果我們觀察只單用一種序列

特徵去分類各層級所得到的結果時(如 RAIphy)，會發現對於某些物種

而言，其分類準確度會突然從某個階層中驟降下來。對於這樣的情形，

我們進一步推論序列特徵對於不同的分類層級可能是有特異性的，不

同的層級可能適用於不同的序列特徵。 

於先前結果中已知在 supervised 和 semi-supervised 兩種操作模式

下，加入質體序列的原核序列特徵資料庫在分類二十個不同 strain 的

人體腸道細菌染色體序列時並無顯著差異(P 值大於 0.05)。如先前結

果所提到的，因為質體序列的序列特徵與其宿主細胞的序列特徵可能

很相似，因此在使用 semi-supervised 操作時才有無顯著差異的結果。

然而促使質體序列與染色體序列的序列特徵相似的原因可能為何？
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我們認為有可能是在演化的過程中，質體序列長期被染色體序列馴化

所導致，使其序列特徵與染色體的序列特徵差異並不大。或者是質體

序列 transfer 至宿主細胞的頻率並不如我們平時所想的高。 

 然而在未加入質體序列的原核序列特徵資料庫分類二十個不同

strain 的人體腸道細菌染色體序列的結果中顯示，在 supervised 和

semi-supervised 兩種操作模式下，其分類準確度是有顯著差異的(P 值

小於 0.05，P=0.02879)。對於這個結果我們認為 P 值 0.02 其實並非有

很顯著的差異和意義，因為我們在顯著差異的界定上雖是以 0.05 作

為標準，但是在過去許多文獻中會以較嚴苛的數值 0.01 作為其界定

的標準，因此我們推論在兩種不同的操作模式下，質體序列的有無並

不會影響其分類的準確度。 
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圖一、RAIphy 測試-各物種在屬層級的分類準確度 

利用兩種不同的操作方法，supervised 和 semi-supervised 去測試 RAIphy 所提供的原核生物序列特徵資料庫分類二十

種不同 strain、500bp 片段大小的腸胃道屬原核生物序列的結果。圖的橫軸為二十種不同 strain 的腸胃道細菌序列的

名稱，縱軸的分類準確度為各原核生物序列被準確分類到屬的數目除以該原核生生物測試序列的總數。 
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圖二、RAIphy 測試-屬層級分類的平均準確度 

圖的橫軸為屬分類階層，縱軸為 RAIphy 所提供的原核生物序列特徵資料庫分類二十種不同 strain 腸胃道細菌序列的

結果，其分類的平均準確度。P 值為 t-test 的比較結果，比較在 supervised 和 semi-supervised 兩種不同的操作方法

下， 腸胃道細菌序列的分類準確度於屬層級上的是否有所差異，結果顯示 P 值大於 0.05，故無顯著差異。 
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圖三、Prevotella 屬的三個物種的在各層級的分類結果 

圖的橫軸為不同的分類階層；縱軸為分類準確度，分類準確度算法是利用該物種被分類到正確的屬的序列數目除以

該物種測試序列的總數。Prevotella 屬的三個物種在門、綱目的分類準確皆小於 20%，在科、屬、種則為 0%。 
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圖四、Prevotella denticola 在門層級的分類結果 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella denticola 序列在門層級的分類上各別被分至那些門中，縱軸顯示這些被分類

到的門各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該門的 Prevotella denticola 序列數目除以 Prevotella 

denticola 測試序列的總數。 
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圖五、Prevotella denticola 在綱層級的分類結果 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella denticola 序列在綱層級的分類上各別被分至那些綱中，縱軸顯示這些被分類

到的綱各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該綱的 Prevotella denticola 序列數目除以 Prevotella 

denticola 測試序列的總數。 

0%

10%

20%

30%

40%

50%

60%

70%

80%

90%

100%

P
er

ce
n

ta
ge

(%
) 

Class 

Prevotella denticola 



43 
 

 

圖六、Prevotella denticola 在目層級的分類結果 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella denticola 序列在目層級的分類上各別被分至那些目中，縱軸顯示這些被分類

到的目各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該目的 Prevotella denticola 序列數目除以 Prevotella 

denticola 測試序列的總數。 
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圖六、Prevotella denticola 在目層級的分類結果(續) 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella denticola 序列在目層級的分類上各別被分至那些目中，縱軸顯示這些被分類

到的目各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該目的 Prevotella denticola 序列數目除以 Prevotella 

denticola 測試序列的總數。 

Prevotella denticola 
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圖七、Prevotella denticola 在科層級的分類結果 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella denticola 序列在科層級的分類上各別被分至那些科中，縱軸顯示這些被分類

到的科各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該科的 Prevotella denticola 序列數目除以 Prevotella 

denticola 測試序列的總數。 
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圖七、Prevotella denticola 在科層級的分類結果(續) 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella denticola 序列在科層級的分類上各別被分至那些科中，縱軸顯示這些被分類

到的科各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該科的 Prevotella denticola 序列數目除以 Prevotella 

denticola 測試序列的總數。 
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圖七、Prevotella denticola 在科層級的分類結果(續) 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella denticola 序列在科層級的分類上各別被分至那些科中，縱軸顯示這些被分類

到的科各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該科的 Prevotella denticola 序列數目除以 Prevotella 

denticola 測試序列的總數。 
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圖八、Prevotella denticola 在屬層級的分類結果 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella denticola 序列在屬層級的分類上各別被分至那些屬中，縱軸顯示這些被分類

到的屬各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該屬的 Prevotella denticola 序列數目除以 Prevotella 

denticola 測試序列的總數。 
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圖八、Prevotella denticola 在屬層級的分類結果(續) 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella denticola 序列在屬層級的分類上各別被分至那些屬中，縱軸顯示這些被分類

到的屬各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該屬的 Prevotella denticola 序列數目除以 Prevotella 

denticola 測試序列的總數。 
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圖八、Prevotella denticola 在屬層級的分類結果(續) 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella denticola 序列在屬層級的分類上各別被分至那些屬中，縱軸顯示這些被分類

到的屬各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該屬的 Prevotella denticola 序列數目除以 Prevotella 

denticola 測試序列的總數。 
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圖八、Prevotella denticola 在屬層級的分類結果(續) 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella denticola 序列在屬層級的分類上各別被分至那些屬中，縱軸顯示這些被分類

到的屬各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該屬的 Prevotella denticola 序列數目除以 Prevotella 

denticola 測試序列的總數。 
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圖九、Prevotella ruminicola 在門層級的分類結果 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella ruminicola 序列在門層級的分類上各別被分至那些門中，縱軸顯示這些被分類

到的門各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該門的 Prevotella ruminicola 序列數目除以 Prevotella 

ruminicola 測試序列的總數。 
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圖十、Prevotella ruminicola 在綱層級的分類結果 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella ruminicola 序列在綱層級的分類上各別被分至那些綱中，縱軸顯示這些被分類

到的綱各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該綱的 Prevotella ruminicola 序列數目除以 Prevotella 

ruminicola 測試序列的總數。 
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圖十一、Prevotella ruminicola 在目層級的分類結果 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella ruminicola 序列在目層級的分類上各別被分至那些目中，縱軸顯示這些被分類

到的目各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該目的 Prevotella ruminicola 序列數目除以 Prevotella 

ruminicola 測試序列的總數。 
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圖十二、Prevotella ruminicola 在科層級的分類結果 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella ruminicola 序列在科層級的分類上各別被分至那些科中，縱軸顯示這些被分類

到的科各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該科的 Prevotella ruminicola 序列數目除以 Prevotella 

ruminicola 測試序列的總數。 

Family 

Prevotella ruminicola 
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圖十二、Prevotella ruminicola 在科層級的分類結果(續) 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella ruminicola 序列在科層級的分類上各別被分至那些科中，縱軸顯示這些被分類

到的科各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該科的 Prevotella ruminicola 序列數目除以 Prevotella 

ruminicola 測試序列的總數。 

 

Family 

Prevotella ruminicola 
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圖十二、Prevotella ruminicola 在科層級的分類結果(續) 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella ruminicola 序列在科層級的分類上各別被分至那些科中，縱軸顯示這些被分類

到的科各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該科的 Prevotella ruminicola 序列數目除以 Prevotella 

ruminicola 測試序列的總數。 

Family 

Prevotella ruminicola 
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圖十三、Prevotella ruminicola 在屬層級的分類結果 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella ruminicola 序列在屬層級的分類上各別被分至那些屬中，縱軸顯示這些被分類

到的屬各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該屬的 Prevotella ruminicola 序列數目除以 Prevotella 

ruminicola 測試序列的總數。 

Genus 

Prevotella ruminicola 
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圖十三、Prevotella ruminicola 在屬層級的分類結果(續) 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella ruminicola 序列在屬層級的分類上各別被分至那些屬中，縱軸顯示這些被分類

到的屬各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該屬的 Prevotella ruminicola 序列數目除以 Prevotella 

ruminicola 測試序列的總數。 

Genus 

Prevotella ruminicola 
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圖十三、Prevotella ruminicola 在屬層級的分類結果(續) 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella ruminicola 序列在屬層級的分類上各別被分至那些屬中，縱軸顯示這些被分類

到的屬各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該屬的 Prevotella ruminicola 序列數目除以 Prevotella 

ruminicola 測試序列的總數。 

Genus 

Prevotella ruminicola 
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圖十三、Prevotella ruminicola 在屬層級的分類結果(續) 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella ruminicola 序列在屬層級的分類上各別被分至那些屬中，縱軸顯示這些被分類

到的屬各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該屬的 Prevotella ruminicola 序列數目除以 Prevotella 

ruminicola 測試序列的總數。 

Genus 

Prevotella ruminicola 
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圖十四、Prevotella melaninogenica 在門層級的分類結果 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella melaninogenica 序列在門層級的分類上各別被分至那些門中，縱軸顯示這些被

分類到的門各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該門的 Prevotella melaninogenica 序列數目除以

Prevotella melaninogenica 測試序列的總數。 
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圖十五、Prevotella melaninogenica 在綱層級的分類結果 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella melaninogenica 序列在綱層級的分類上各別被分至那些綱中，縱軸顯示這些被

分類到的綱各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該綱的 Prevotella melaninogenica 序列數目除以

Prevotella melaninogenica 測試序列的總數。 
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圖十六、Prevotella melaninogenica 在目層級的分類結果 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella melaninogenica 序列在目層級的分類上各別被分至那些目中，縱軸顯示這些被

分類到的目各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該目的 Prevotella melaninogenica 序列數目除以

Prevotella melaninogenica 測試序列的總數。 

Order 

Prevotella melaninogenica 
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圖十六、Prevotella melaninogenica 在目層級的分類結果(續) 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella melaninogenica 序列在目層級的分類上各別被分至那些目中，縱軸顯示這些被

分類到的目各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該目的 Prevotella melaninogenica 序列數目除以

Prevotella melaninogenica 測試序列的總數。 

Order 

Prevotella melaninogenica 
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圖十七、Prevotella melaninogenica 在科層級的分類結果 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella melaninogenica 序列在科層級的分類上各別被分至那些科中，縱軸顯示這些被

分類到的科各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該科的 Prevotella melaninogenica 序列數目除以

Prevotella melaninogenica 測試序列的總數。 

Family 

Prevotella melaninogenica 
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圖十七、Prevotella melaninogenica 在科層級的分類結果(續) 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella melaninogenica 序列在科層級的分類上各別被分至那些科中，縱軸顯示這些被

分類到的科各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該科的 Prevotella melaninogenica 序列數目除以

Prevotella melaninogenica 測試序列的總數。 

Family 

Prevotella melaninogenica 
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圖十八、Prevotella melaninogenica 在屬層級的分類結果 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella melaninogenica 序列在屬層級的分類上各別被分至那些屬中，縱軸顯示這些被

分類到的屬各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該屬的 Prevotella melaninogenica 序列數目除以

Prevotella melaninogenica 測試序列的總數。 

Prevotella melaninogenica 

Genus 
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圖十八、Prevotella melaninogenica 在屬層級的分類結果(續) 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella melaninogenica 序列在屬層級的分類上各別被分至那些屬中，縱軸顯示這些被

分類到的屬各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該屬的 Prevotella melaninogenica 序列數目除以

Prevotella melaninogenica 測試序列的總數。 

Prevotella melaninogenica 

Genus 
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圖十八、Prevotella melaninogenica 在屬層級的分類結果(續) 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Prevotella melaninogenica 序列在屬層級的分類上各別被分至那些屬中，縱軸顯示這些被

分類到的屬各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該屬的 Prevotella melaninogenica 序列數目除以

Prevotella melaninogenica 測試序列的總數。 

Prevotella melaninogenica 

Genus 
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圖十九、Lactococcus garvieae Lg2 在門層級的分類結果 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Lactococcus garvieae Lg2 序列在門層級的分類上各別被分至那些門中，縱軸顯示這些被

分類到的門各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該門的 Lactococcus garvieae Lg2 序列數目除以

Lactococcus garvieae Lg2 測試序列的總數。 
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圖二十、Lactococcus garvieae Lg2 在綱層級的分類結果 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Lactococcus garvieae Lg2 序列在綱層級的分類上各別被分至那些綱中，縱軸顯示這些被

分類到的綱各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該綱的 Lactococcus garvieae Lg2 序列數目除以

Lactococcus garvieae Lg2 測試序列的總數。 

0%
10%
20%
30%
40%
50%
60%
70%
80%
90%

100%

P
er

ce
n

ta
ge

(%
) 

Class 

Lactococcus garvieae Lg2



73 
 

 

 

 

圖二十一、Lactococcus garvieae Lg2 在目層級的分類結果 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Lactococcus garvieae Lg2 序列在目層級的分類上各別被分至那些目中，縱軸顯示這些被

分類到的各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該目的 Lactococcus garvieae Lg2 序列數目除以

Lactococcus garvieae Lg2 測試序列的總數。 

Order 

Lactococcus garvieae Lg2 
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圖二十一、Lactococcus garvieae Lg2 在目層級的分類結果(續) 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Lactococcus garvieae Lg2 序列在目層級的分類上各別被分至那些目中，縱軸顯示這些被

分類到的各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該目的 Lactococcus garvieae Lg2 序列數目除以

Lactococcus garvieae Lg2 測試序列的總數。 

Order 

Lactococcus garvieae Lg2 
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圖二十二、Lactococcus garvieae Lg2 在科層級的分類結果 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Lactococcus garvieae Lg2 序列在科層級的分類上各別被分至那些科中，縱軸顯示這些被

分類到的科各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該科的 Lactococcus garvieae Lg2 序列數目除以

Lactococcus garvieae Lg2 測試序列的總數。 

Family 

Lactococcus garvieae Lg2 
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圖二十二、Lactococcus garvieae Lg2 在科層級的分類結果(續) 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Lactococcus garvieae Lg2 序列在科層級的分類上各別被分至那些科中，縱軸顯示這些被

分類到的科各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該科的 Lactococcus garvieae Lg2 序列數目除以

Lactococcus garvieae Lg2 測試序列的總數。 

 

Family 

Lactococcus garvieae Lg2 
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圖二十二、Lactococcus garvieae Lg2 在科層級的分類結果(續) 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Lactococcus garvieae Lg2 序列在科層級的分類上各別被分至那些科中，縱軸顯示這些被

分類到的科各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該科的 Lactococcus garvieae Lg2 序列數目除以

Lactococcus garvieae Lg2 測試序列的總數。 

 

Family 

Lactococcus garvieae Lg2 
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圖二十三、Lactococcus garvieae Lg2 在屬層級的分類結果 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Lactococcus garvieae Lg2 序列在屬層級的分類上各別被分至那些屬中，縱軸顯示這些被

分類到的屬各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該屬的 Lactococcus garvieae Lg2 序列數目除以

Lactococcus garvieae Lg2 測試序列的總數。 

Genus 

Lactococcus garvieae Lg2 
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圖二十三、Lactococcus garvieae Lg2 在屬層級的分類結果(續) 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Lactococcus garvieae Lg2 序列在屬層級的分類上各別被分至那些屬中，縱軸顯示這些被

分類到的屬各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該屬的 Lactococcus garvieae Lg2 序列數目除以

Lactococcus garvieae Lg2 測試序列的總數。 

Genus 

Lactococcus garvieae Lg2 
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圖二十三、Lactococcus garvieae Lg2 在屬層級的分類結果(續) 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Lactococcus garvieae Lg2 序列在屬層級的分類上各別被分至那些屬中，縱軸顯示這些被

分類到的屬各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該屬的 Lactococcus garvieae Lg2 序列數目除以

Lactococcus garvieae Lg2 測試序列的總數。 

 

Genus 

Lactococcus garvieae Lg2 
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圖二十三、Lactococcus garvieae Lg2 在屬層級的分類結果(續) 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Lactococcus garvieae Lg2 序列在屬層級的分類上各別被分至那些屬中，縱軸顯示這些被

分類到的屬各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該屬的 Lactococcus garvieae Lg2 序列數目除以

Lactococcus garvieae Lg2 測試序列的總數。 

Genus 

Lactococcus garvieae Lg2 
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圖二十三、Lactococcus garvieae Lg2 在屬層級的分類結果(續) 

圖的橫軸顯示測試的五千條 Lactococcus garvieae Lg2 序列在屬層級的分類上各別被分至那些屬中，縱軸顯示這些被

分類到的屬各別佔了多少的百分比。百分比的算法是利用被分類到該屬的 Lactococcus garvieae Lg2 序列數目除以

Lactococcus garvieae Lg2 測試序列的總數。 

 

Genus 

Lactococcus garvieae Lg2 
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圖二十四、未加質體的原核生物序列特徵資料庫測試 

利用 supervised 和 semi-supervised 兩種不同的操作方法，測試未加入質體序列的序列特徵資料庫分類二十種不同

strain 的腸胃道細菌序列的結果。圖的橫軸為二十種不同 strain 的腸胃道細菌序列名稱，縱軸的分類準確度為各原核

生物序列被準確分類到屬的數目除以該原核生生物測試序列的總數。 
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圖二十五、加入質體的原核生物序列特徵資料庫測試 

利用 supervised 和 semi-supervised 兩種不同的操作方法，測試加入質體序列序列特徵資料庫分類二十種不同 strain

的腸胃道屬細菌序列的結果。圖的橫軸為二十種不同 strain 的腸胃道屬原核生物序列名稱，縱軸的分類準確度為各

原核生物序列被準確分類到屬的數目除以該原核生生物測試序列的總數。 
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圖二十六、原核生物資料庫的平均分類準確度 

圖的橫軸為有無質體序列的原核生物序列特徵資料庫，縱軸為這兩種資料庫分類二十種不同 strain 腸胃道細菌序列

的平均準確度。P 值為 t-test 的比較結果，比較在 supervised 和 semi-supervised 兩種不同的操作方法下， 腸胃道細

菌序列的分類準確度於屬的層級上是否有所差異，結果顯示有質體序列的資料庫兩種測試方法上無顯著差異，P 值

大於 0.05；而有質體序列的資料庫兩種測試方法上有顯著差異，P 值小於 0.05。 
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圖二十七、三十種原核生物序列測試 

利用 supervised 和 semi-supervised 兩種不同的操作方法，測試無質體序列的原核生物序列特徵資料庫分類三十個不

同種的腸胃道細菌序列的準確度，計算這些序列在各層級的平均準確度。圖的橫軸為分類層級，縱軸為各階層分類

的平均準確度。 
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圖二十八、真核生物序列特徵資料庫測試 

利用 supervised 和 semi-supervised 兩種不同的操作方法，測試真核生物序列特徵資料庫分類三十個不同種類的腸胃

道細菌序列的準確度。圖的橫軸為分類層級，縱軸為各階層分類的平均準確度。 
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圖二十九、混合序列測試真核生物序列特徵資料庫 

利用 supervised 和 semi-supervised 兩種不同的操作方法，測試真核生物序列特徵資料庫分類混合序列的準確度。圖

的橫軸為分類層級，縱軸為各階層分類的平均準確度。 
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圖三十、比較混合與真核生物序列分類結果 

比較在 supervised(A)以及在 semi-supervised(B)的狀態下，真核生物序列特徵資料庫分類混合序列與真核序列分類準

確度的差異。圖的橫軸為分類層級，縱軸為各階層分類的平均準確度。 
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圖三十一、混合序列測試未加質體的原核生物序列特徵資料庫 

利用 supervised 和 semi-supervised 兩種不同的操作方法，測試無質體的原核生物序列特徵資料庫分類混合序列的準

確度。圖的橫軸為分類層級，縱軸為各階層分類的平均準確度。 
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圖三十二、比較混合與原核生物序列分類結果 

比較在 supervised(A)以及在 semi-supervised(B)的狀態下，原核生物序列特徵資料庫分類混合序列與原核序列分類準

確度的差異。圖的橫軸為分類層級，縱軸為各階層分類的平均準確度。 
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圖三十三、三十個種層級不存於資料庫的序列類測試 

利用 supervised 和 semi-supervised 兩種不同的操作方法，測試無質體序列的原核生物序列特徵資料庫分類三十種資

料庫不存在的原核序列測試結果。圖的橫軸為分類層級，縱軸為各階層分類的平均準確度。 
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圖三十四、三十個屬層級不存於資料庫的序列測試 

利用 supervised 和 semi-supervised 兩種不同的操作方法，測試無質體序列的原核生物序列特徵資料庫分類三十個屬

層級不存於資料的原核序列測試結果。圖的橫軸為分類層級，縱軸為各階層分類的平均準確度。 
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表一、原核生物序列特徵資料庫所包含的分類層級
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表一、原核生物序列特徵資料庫所包含的分類層級(續)
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表一、原核生物序列特徵資料庫所包含的分類層級(續)
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表一、原核生物序列特徵資料庫所包含的分類層級(續)
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表一、原核生物序列特徵資料庫所包含的分類層級(續)
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表一、原核生物序列特徵資料庫所包含的分類層級(續)
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表一、原核生物序列特徵資料庫所包含的分類層級(續) 
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表二、真核生物序列特徵資料庫所包含的分類層級 
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表三、測試序列的物種名稱 

 

*代表新增加的十四種人體腸道細菌染色體序列
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表四、Prevotella denticola 在各分類階層的分佈情形 
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表四、Prevotella denticola 在各分類階層的分類情形(續) 

 



105 
 

表五、Prevotella ruminicola 在各分類階層的分類情形 
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表五、Prevotella ruminicola 在各分類階層的分類情形(續) 

 



107 
 

表六、Prevotella melaninogenica 在各分類階層的分類情形  
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表六、Prevotella melaninogenica 在各分類階層的分類情形(續) 
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表七、Lactococcus garvieae Lg2 在各分類階層的分類情形 
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表七、Lactococcus garvieae Lg2 在各分類階層的分類情形(續) 
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表七、Lactococcus garvieae Lg2 在各分類階層的分類情形(續)  
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表八、不同操作方法是否影響無質體序列資料庫的分類準確度 

比較在 supervised 和 semi-supervised 的操作方式下，未加入質體序列的原核生物序列特徵資料庫在各分類層級中分

類原核生物序列的準確度上，是否有所差異。NA 表示無法比較，”- “表示無顯著差異，“+“表示有顯著差異。 

 

 

 

 

 

 

 

Comparing supervised and semi-supervised difference 

Taxonomy 
 

Superkingdom Phylum Class Order Family Genus Species 

t-test 
 

NA - - - NA NA NA 
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表九、不同操作方法是否影響真核資料庫的分類準確度 

Comparing supervised and semi-supervised difference 

Taxonomy Kingdom Phylum Class Order Family Genus Species 

t-test - - - - - - - 

比較在 supervised和 semi-supervised的方式下，真核生物序列特徵資料庫在各階層中分類真核生物序列的準確度上，

是否有所差異。NA 表示無法比較，”- “表示無顯著差異，“+“表示有顯著差異。 
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表十、不同操作方法是否影響原核資料庫分類混合序列的結果 

Comparing supervised and semi-supervised difference 

Taxonomy 
 

Kingdom Phylum Class Order Family Genus Species 

t-test  - ++ ++ ++ ++ ++ ++ 

比較在 supervised 和 semi-supervised 的方式下，真核序列特徵資料庫分類混合序列的結果，在各分類階層中是否有

所差異。NA 表示無法比較，”- “表示無顯著差異，“+“表示有顯著差異。 
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表十一、比較混合與真核序列的分類結果 

Comparing the differences between mix and eukaryotic sequences accuracy rate in two models  

Taxonomy 
 

Kingdom Phylum Class Order Family Genus Species 

t-test 
supervised NA NA - - - - - 

semi-supervised - ++ ++ ++ ++ ++ ++ 

對真核生物序列特徵資料庫分類混合序列的結果與單獨只分類真核生物序列的結果，兩者進行比較。NA 表示無法

比較，”- “表示無顯著差異，“+“表示有顯著差異。 
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表十二、不同操作方法是否影響原核資料庫分類混合序列的結果 

Comparing supervised and semi-supervised difference 

Taxonomy 
 

 Superkingdom Phylum Class Order Family Genus Species 

t-test 
 
 - - - - ++ - ++ 

比較在 supervised 和 semi-supervised 的方式下，原核序列特徵資料庫分類混合序列的結果，在各分類階層中是否有

所差異。NA 表示無法比較，”- “表示無顯著差異，“+“表示有顯著差異。 
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表十三、比較混合與原核序列的分類結果 

Comparing the differences between mix and prokaryotic sequences accuracy rate in two models 

Taxonomy 
 

Superkingdom Phylum Class Order Family Genus Species 

t-test 
supervised - - - - + + ++ 

semi-supervised - - - - + + ++ 

對未加質體的原核生物序列特徵資料庫分類混合序列的結果與單獨只分類原核生物序列的結果，兩者進行比較。NA

表示無法比較，”- “表示無顯著差異，“+“表示有顯著差異。 
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表十四、不同操作方法是否影響不包含於資料庫的種序列分析 

Comparing supervised and semi-supervised difference 

Taxonomy 
 

 Superkingdom Phylum Class Order Family Genus 
 

t-test 
 
 - + ++ ++ - - 

 

比較在 supervised 和 semi-supervised 的方式下，未加入質體序列的原核生物序列特徵資料庫在各分類層級中分類非

資料庫的原核生物序列的準確度上，是否有所差異。NA 表示無法比較，”- “表示無顯著差異，“+“表示有顯著

差異。 
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表十五、不同操作方法是否影響不包含於資料庫的屬序列分析 

Comparing supervised and semi-supervised difference 

Taxonomy 
 

 Superkingdom Phylum Class Order Family 
  

t-test 
 
 + ++ ++ ++ ++ 

  

比較在 supervised 和 semi-supervised 的方式下，未加入質體序列的原核生物序列特徵資料庫在各分類層級中分類非

資料庫屬的原核生物序列的準確度上，是否有所差異。NA 表示無法比較，”- “表示無顯著差異，“+“表示有顯

著差異。 
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