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一、前言 

    無庸置疑地，資訊技術和生物技術是21 世紀最具發展潛力的兩大產
業。資訊技術發展甚為快速，電腦和網際網路（Internet）並已滲透到社會
生活之各個角落，成為當今世界資訊交流的一項重要工具和手段。生物技

術則從 20 世紀之蓄勢待發，到今日之蓬勃發展，從基因出發，對生命科
學各個層次的研究，包括基因組、蛋白質組、細胞、生物複製體等將為無

數的商機打開大門。21世紀是生命科學的時代，也是訊息時代。生物資訊
學（Bioinformatics）是以數學、統計理論和資訊科學的觀點、理論及方法
去研究生命現象、組織和分析呈指數增長的生物資料的一門科學。生物資

訊學集生命科學與資訊產業兩大本世紀最具活力的高科技領域於一體，必

將大有作為，其中的商業前景極為可觀。生物資訊學與傳統育種方法相結

合來提高動植物品種選育效率、創造遺傳育種資源、加快育種過程，將是

育種界的必然發展趨勢。 

二、解讀「生命天書」 
    隨著人類基因組計畫的實施，破解人類及多種模式生物的遺傳密碼已
成為生物學領域的重要學科。基因組（genome，或稱基因體）是生物體所
有基因的總和。所有生物的遺傳密碼都藏在 DNA（去氧核糖核酸）裡。
DNA已被證明是遺傳的基本物質。它以四個字母（A、C、G、T）的密碼
形式，建構了生命奧秘的藍圖。在人的每個細胞中，包含人類全部遺傳訊

息的 24條染色體（22對體染色體及 X,Y性染色體）的 DNA，就是由 30
億個這四種不同鹽基組成；遺傳訊息的秘密，就在於這四種鹽基的有序排

列。基因在細胞中以 DNA雙螺旋鏈的形式存在，把 DNA拉直來看，就像
一 串 很 長 很 長 的 由 四 個 字 母 組 成 的 無 聊 文 字 ：

-A-G-T-A-A-C-G-C-T-T-A…..，這序列在適當的時候被解碼翻譯，然後細胞
按照其所提供的資訊和指令來拼裝特定的蛋白質，這些特定的蛋白質通過

和生物體內其他物質的相互作用而產生各種性狀和行為。因此，基因是生

命科學的核心與起點。我們可以將四個鹽基字母逢機排列組成的基因看成

是生命的語言。 
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    目前人類基因組大規模定序工作已接近尾聲，除此國際水稻基因組序
列分析計畫所獲成果也急起直追，雖然不少媒體都使用了「破解生命之

謎」、「解讀生命天書」等詞來讚揚科學界在這方面的成就，但事實上，完

成基因組定序，僅僅是在破解生命之謎的道路上邁出了一小步，艱辛而繁

重的研究還在後頭。接下來要做的工作是所謂後基因組時代（強調的不只

是生物科技，而且是跨領域的結合）的任務，即收集、整理、檢索和分析

序列中表達蛋白質結構與功能的訊息，找出規律。 
    比方來說，構成英語的基礎是 26 個字母，這些字母構成單詞、句子
乃至文章。從單字到文章，在不同層次上，它們都或多或少含有「訊息」。

但將這 26 個字母胡亂排列，就不可能含有任何訊息，而只是堆「文字垃
圾」。人類基因組計畫就是測定全部 30億個鹽基的排列次序。以每個鹽基
作為一個字母來印刷，就相當於印刷 3000 本每本 1000 頁每頁 1000 字的
「天書」！完成定序，只不過是我們打開了這本天書，但我們仍然不能讀

懂它，這裡面包含的訊息太大了。我們必須在從這些定序字母中，解讀出

哪些字母可以組成有意義的「實詞」，而哪些可能是「虛詞」，以甚麼樣的

文法組成有意義的句子和段落，裡面包含哪些標點符號，最終組成一篇孕

育和傳遞生命的宏文鉅著。所以要從基因組的全部鹽基序列獲得完整的遺

傳訊息，還有漫長的路要走，而唯有掌握這些訊息，才算學會了「遺傳語

文」，讀懂了這本「天書」。 

三、生物資訊數據的爆炸性增長 

    在人類基因組解讀計畫的推動之下，決定 DNA 序列的實驗技術有了
重大的突破，基因資料庫的資料正以指數的速率快速成長：以 GCG
（Genetics Computer Group）的資料庫為例，1997年 8月的 97-5版資料量
是 8.04GB，1998年 3月的 98-2版資料量已經膨脹到 10.l5GB了；而 1982
年 12月 GenBank之登錄序列有 606筆，全長約 68萬鹽基，到 2000年 6
月為止，登錄序列總計 7,077,491筆，全長超過 86億鹽基。由於遺傳密碼
的 DNA 是以一度空間的線性順序排列，而執行生化反應功能來維繫生命
的是蛋白質，而蛋白質功能的正常與否，則是取決於三度空間的摺疊

(folding)是否正確。因此除了基因序列的分析之外，另外一個重要的課題
便是蛋白質的分析，包括三度空間的立體結構預測、蛋白質模組（motif）
的分析與預測等。目前利用 X-ray 結晶繞射圖法決定蛋白質晶體結構，有
同步輻射提供更強的光源；利用核磁共振決定蛋白質在液體中的結構，也

有同位素標定的三維，甚至四維的光譜技術突破，於是蛋白質資料庫（例

如 PDB、SCOP、Swiss-Prot、PIR等）的資料量也有驚人的成長速率。 
    在人類的科學研究史中，這種科學資料的急速膨脹是史無前例的。面
對這些巨大而複雜的資料，生物學家再也不可能用傳統的紙上作業的方法

來解讀這些資料，運用電腦管理資料、控制誤差、加速分析過程勢在必行，
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因此結合了分子生物學、生物物理學、統計數學、資訊科學⋯等跨領域的

專家們紛紛投入這方面的研究，整合出一個新興的研究領域－生物資訊

學。 

四、生物資訊學的任務及目標 

    簡單來說，生物資訊學是將基因組 DNA 序列資訊分析作為源頭，在
獲得了蛋白質編碼區的資訊後並進行蛋白質空間結構模擬和預測，然後依

據特定蛋白質的功能進行必要的藥物設計。因此，在後基因組研究時代，

基因組資訊學、蛋白質結構模擬以及藥物設計將是生物資訊學的三個重要

組成成份。目前生物資訊學的研究範圍，大致可分為以下任務及目標： 
1. 基因組相關資訊的收集、儲存、管理及提供：建立資料庫是儲存基因組
相關資訊的重要步驟，目前在網際網路上最常被檢索利用的資料庫有

GenBank（美國）、EMBL（歐洲分子生物研究室聯盟）和 DDBJ（日本）
之全球三大 DNA 資料庫，以及 PDB、PIR 等蛋白質資料庫。將龐大的
原始資料依其不同的特性予以加工，而建構出加值資料庫，不但能替使

用者先處理大量資訊及進行分析計算以節省資源，同時讓使用者能集中

心思解決問題而非學習使用電腦，更重要的是專業人員注入的知識會對

使用者有很大的幫助。著名的二級資料庫有蛋白質結構分類資料庫

(SCOP)、受體資料庫、複製載體資料庫等。而資訊整合則仰賴網際網路
讓使用者和資料庫間能迅速有效地傳遞及更新資訊。透過各種資料庫的

檢索和連結，對基因和蛋白質間的關係，以及各種蛋白質的機能等，可

以充分且有效地被解析及探討。 
2. 新基因的發現與鑑定：表現序列標幟（expressed sequence tag, EST）是從
基因截錄表現的短 cDNA序列，它們攜帶著完整基因某些片段的資訊。
由於 EST序列中包括了大量未發現的人類基因資訊，因此如何利用這些
資訊發現新基因成了近幾年的重要研究課題。另外，從基因組 DNA 定
序資料中確定編碼區的方法研究，最近也有一些新方法出現，例如考慮

高維分布的統計方法、神經網絡方法、分形方法等。利用密碼學方法用

於識別編碼區，也獲得不錯的結果。 
3. 非編碼區資訊結構分析：非編碼區("Junk" DNA)佔據生物基因組的大部
分，雖然人們還不清楚它們的作用，但從生物進化的觀點來看，這部份

序列必定具有重要的生物功能。因此尋找這些非編碼區的特徵、訊息調

節與表現規律是未來相當長時間內的熱門課題。另外，由於目前對於三

聯體編碼方式的區分度明顯不足，故尋找新的非三聯體的編碼方式亦為

生物資訊學家的重要任務之一。 
4.  生物演化的研究：將物種分類進行親緣樹（phylogenetic trees，或稱演
化樹）的建立是一門歷史久遠的學科，用來說明物種之間親疏遠近的關

係。早期的分類原則是根據形態解剖學的知識建立起親緣樹，現在則拜
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分子生物學之賜，有大量生物序列資料，科學家利用多重序列排列的分

析方法，建立起有分子生物學基礎的分子親緣樹。而由於蛋白質的結構

決定了蛋白質的功能，因此對於蛋白質執行功能部位的三度空間結構進

行比對，應該可以得到物種之間的親緣關係，並驗證以前所建構的親緣

樹。 
5. 完整基因組的比較研究：從越來越多的完整基因組所作的分析就能得到
很多有意義的結論，例如人們就能估計最小獨立生物體至少需要多少基

因才能存活，這些基因是如何使他們活起來的？具有大小相似的基因組

（例如鼠和人都含有約 30億個鹼基對，基因數也類似）之不同生物，為
何其間差異卻如此之大，其原因何在？因此表現型差異不但應從基因、

DNA序列找原因，也應考慮染色體組織上的差異。 
6. 基因組資訊分析的方法研究：發展有效地能支援大尺度作圖與預測序列
的軟體、資料庫、資料庫建置工具、遠程通訊工具，才能容易地處理日

益增長的物理圖、遺傳圖和序列資訊。同時改進現有的理論分析方法，

並建立快速且嚴格的多序列比較方法，為生物資訊學的當務之急。 
7. 大規模基因功能表現圖譜的分析：目前基因組的研究已從結構基因組逐
漸過渡到功能基因組。為得到基因表現的功能譜，國際上在核酸及蛋白

質兩層次上都發展了新技術，如 DNA晶片（核酸層次）、二維凝膠電泳
和測序質譜（蛋白質層次）。從數學角度來看，此並非簡單的動態系統或

不確定性問題，因此需要發展新的方法和工具。所以無論是生物晶片或

蛋白質組技術之發展都更強烈地依賴於生物資訊學的理論、技術與資料

庫。 
8. 蛋白質分子空間結構的預測、模擬及分子設計：欲了解基因的功能，要
找到這些蛋白質的分子基礎，必須進一步知道它們的三維結構。同時，

設計藥物也要了解相應的蛋白質受體的三維結構。近年來對蛋白質結構

模式的研究有很大的進展，一般公認蛋白質的摺疊類型是有限的，目前

估計為幾百至幾千種，但這還小於蛋白質所具有的自由度數目。同時蛋

白質的的摺疊類型與其組成分和一級序列相關，這樣就有可能從蛋白質

的初級訊息中確定它們的最終摺疊類型。研究一個基因組中所編碼的所

有蛋白質的結構、功能及相互關係，稱為蛋白質組學，這不僅是分子生

物實驗問題，也是一個生物資訊學問題。 
9. 藥物設計：傳統的藥物研製主要是從大量的天然產物，如動物、植物、
微生物和合成有機、無機化合物中進行篩選。往往得到一個可供臨床使

用的新藥物，其開發過程要耗費大量的金錢和時間。近年來由於結構生

物學的發展，相當數量的蛋白質及一些核酸、多醣的三維結構已被精確

了解，因此基於生物巨分子結構的藥物設計成為當前的熱門課題。生物

資訊學的研究不但可提供生物巨分子空間結構的資訊，還能提供電子結

構以及動力學行為的資訊，此為天然生物巨分子的改變特性和基於受體
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結構的藥物分子設計提供了依據，同時由模擬結果也能瞭解生命現象的

基本過程。 
10. 應用與發展研究：基因組資訊學的研究成果不但具有重要的理論價
值，也可直接應用到工農業生產和醫療中。隨著人類基因組、水稻基因

組及各種模式生物基因組的解釋，根據不同物種間的進化距離和功能基

因的同源性，可以容易地找到各種家畜、經濟作物與其經濟效益相關的

基因，並進而對它們按照人們的願望加以改造。而分子生物學常用的表

現載體、聚合　連鎖反應(PCR)引子及各種試劑模組的設計也必須依賴於
核酸的序列資訊，故基因組資訊學提供的大量資訊為這類技術之發展提

供了廣闊的天地。 

五、生物資訊學孕育著巨大的商機 
    生物資訊學的發展將會對生命科學帶來革命性的變革。藉助於基因資
料庫的內容，經過生物資訊學對 DNA 和蛋白質的序列及結構進行收集、
整理、儲存、發表、提取、加工、分析及研究，從大量不連貫的資訊中發

現隱藏的新線索、新現象和新規律，從而找到各種有用的新基因、新蛋白

和其功能。科學家便可以利用生物密碼製造出任何他們可以想像得到的生

物巨分子，用來做為藥物，可以改良動植物，增加糧食產量等等，為人類

造福。它的成果不僅對生物醫學、農學、遺傳學、細胞生物學等相關基礎

學科起強大的推動作用，而且還將對醫藥、分生、食品、農業等產業及環

境監測產生巨大的影響，甚至引發新的產業革命。 
    目前各國政府、科研單位、工業界、全球各大藥廠對此皆極為重視，
莫不競相投入大量資金與人力，發展分析軟體，甚至建立自己獨有的資料

庫。加值資料庫是未來生物學研究必備的工具。加工後的資訊，往往比產

生這些資訊的原有的生意更有價值。迄今生物科技公司和製藥工業等以資

訊為基礎而形成公司內部的生物資訊學部門的數量與日俱增。每天都會有

新的生物資訊公司及研究機構生物資訊中心產生。而歐美各國、日本及中

國也都相繼成立了國家級生物資訊資料中心。當前這些生物資訊中心的發

展重點及具體成果主要在於分析軟體的形成、資料庫的建立、網際網路資

訊搜尋和導航系統等各方面。它為生物產業提供資料和訊息服務。通過網

際網路，為客戶提供有償服務是生物資訊學商業化模式的一種。例如美國

最有名的Celera公司在網路上進行基因資料的收費查詢和分析就是一個例
子。生物資訊學產業的價值在 1998 年已經達到 18 億美元，而到 2002 年
估計可增長至 2000 億美元以上，這是目前任何國家政府的科技決策者都
不能視而不見的。美國將考慮批准投資 160 億美元，在美國建立 5 至 20
個生物資訊學中心。 
    美國衛生部研究計畫審查委員兼范德堡大學醫學院癌症中心生物統
計主任石瑜指出，生物資訊自 1991 年出現至今，不到十年時間，但卻因
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人類數以萬計的基因組，需要大量資訊統計與機率分析，歐美各國都已起

步發展中，他認為，臺灣電腦軟體與系統已建立基礎，生物資訊統計產業

是不錯的發展方向。 

六、培育生物資訊人才為當務之急 
    生物資訊學的特點是投資少、見效快、效益大，適合於我國的現實條
件。關鍵在於有關學科之間的密切合作和加速培養生物資訊專業人才。這

樣的人才當前全世界都十分缺乏。生物資訊學是跨多學科的學問，涉及生

物、數學、統計、物理、化學、資訊科學等傳統領域，目前尚處於初期發

展的階段，還是一個相對較新的領域，因而大部分教育機構仍未將其列入

常規課程中。而伴隨著生物資訊機構的快速增長，生物資訊學人才將成為

搶手貨。國際上生物資訊人才的需求愈來愈大，供不應求的情況也會持

續。再不改進，缺乏生物資訊學人才將是發展基因科技的主要瓶頸之一。

符合資格的生物資訊人才需要經過長時間的適當培訓才可達到，但為緩不

濟急，絕大多數生物資訊中心正積極從資訊管理、生物統計及生命科學等

相關學科之學術界徵募人才，以尋求有能力的替代人手。這是因為生物資

訊的取得、收集、整理、除錯、建檔和分析都需要相當能力的生物統計及

資訊處理人才。 
    目前我國已認識到生物資訊學的重要性，各研究單位及政府機關也開
始積極投入這個新興領域，陸續組成跨領域的研究群，像是國家衛生研究

院、中央研究院、台北榮民總醫院教研部、國家高速電腦中心、陽明大學、

清華大學、臺灣大學生物技術研究中心等都設有生物資訊網站，並紛紛開

設了生物資訊學課程及培訓班。國科會也自 2000 年起對外公開徵求生物
資訊學研究計畫，希望能經由該會的推動，使得我國生物科技的發展能在

國際上佔有先機，並儘快培養國內生物資訊的研究及相關人才。但與國外

相較，我國科研單位投入生物資訊學領域的研究人員仍嚴重不足，這主要

是缺乏系統教育，故成效甚微。國內的生物統計學專家為數不多且零星散

佈於各大學與研究單位之中，大部分所從事的都是生物統計理論研究與教

學，真正應用在生物統計諮詢及實務操作的研究者屈指可數，因此如何充

分發揮現有少數人才和單位的潛力，優勢互補，讓更多研究工作者加入生

物資訊學的領域共同打拼，是刻不容緩之事。而具體的辦法應該朝向「生

物統計與資料處理中心」或「生物資訊中心」的整體架構進行，設置一常

態性的「研究服務」支援單位，如此才能在國際上搶得目前最熱門的市場。

對從事研究服務的研究人員，如生物統計學家更應賦予必要的支援。 
    對生物統計學家而言，迎接 21 世紀新科技蓬勃發展的時代，自有其
不可抗拒的使命，但也應對自己所扮演的角色做一番自我調適，除了本身

的數理背景及獨立執行資料分析能力以外，更需要有基本的生物醫農背

景，同時必須擁有電腦資訊、資料庫及資料處理的理論及實際操作能力。

 6



 7

而生物醫農專家在展望生物統計專家在對生物資訊的可能具體貢獻之

前，也應有一前瞻性的瞭解：統計分析絕非一般技術性的例行性工作，由

於生物科技是一項必須投入相當人力、物力與財力的浩大工程，試驗計畫

事前的謹慎評估、試驗設計和資料收集的方法與步驟研擬、試驗結束後的

資料處理與分析，以及最後結果的解釋等，都是研究者必須借重生物統計

專家的地方。否則浪費了許多無謂的資源去做了一些可能沒有結果的研

究，是非常可惜的。單打獨鬥、關起門來做研究的時代應該已經過去，唯

有接受「研究合作」的觀念，才能使生物醫農研究的推展更順利。 
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