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一、摘要  

為發展本院精準醫學，本人於 2019 年 7 月至 2020 年 6 月前往美國國家衛生研究

院(NIH NINDS Bioinformatics Section)進修 data science, genomic data analysis 以及

genetic counselling。 

進修期間學習 variant analysis of NGS data，包括 pre-processing, alignment 以及 variant 

calling，在 NIH hands on 課程學習。 

在指導老師協助下，申請 NIH database BTRIS，瞭解資料申請步驟、流程與管理

介面，研究倫理規範以及如何結合基因資料，同時也有機會認識 All of Us 這個美

國大力推行的精準醫學計畫。 

此外分析大量資料需用到人工智慧之演算法，在美期間也學習利用 Jupyter 

Notebook 的 Python 介面，以 machine learning 的方法分析資料。 

在 NINDS 期間也有機會接觸醫療影像人工智慧分析，學習使用 XNAT 平台，從

PACS 系統中截取影像與報告，加以標示，並以演算法進行分類運算分析。 

最後是基因諮商在臨床實務上，也有機會到診間與基因諮商師以及基因遺傳專科

醫師共同訪視病人，學習基因資訊可能對病人治療的影響。 

本次進修雖然後期因為 COVID-19 肆虐，美國多數機構包括 NIH 都行 work from 

home，以致原本已註冊的 precision medicine 課程停開，臨床基因諮商門診暫停，

但在美國國家衛生研究院擔任交換學者期間，仍能獲得許多值得本院在推展精準

醫學時之寶貴經驗，可為未來臨床運用及研究發展之重要參考。 

關鍵字: 精準醫學、資料科學、基因諮商、人工智慧 
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二、目的 

精準醫療之進展日新月異，近兩年來已成為全球頂尖醫學中心聚焦發展之新興學

門。為發展本院精準醫療，配合中央研究院台灣精準醫療計畫及人體生物資料庫

100KPM 檢體收集計畫，透過人體基因資料庫進行比對及分析，從中找出風險基

因，並利用基因資訊發現適合病患的治療方法與藥品，或避免副作用之產生，本

院需培育人才，學習基因資料定序、品質控制、臨床資訊管理、並結合基因資料

與電子病歷資料，產出基因報告、基因諮商、解釋檢測結果、告知病患並提供相

關治療策略，因此前往 NIH NINDS 進修 data science, genomic data analysis, genetic 

counselling。 
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三、過程 

A. 基因資料定序分析 

進修期間參加 NIH FAES 開立的 Variant analysis of NGS data，在 NIH hands on 課程

學習。分析的 workflow 如下: 

Pre-processing: 需要 fastqc quality check，也學習使用 skewer 這支程式進行 adapter 

trimming (圖一)。 

Alignment: 使用 BWA-MEM 這支程式，對 SAM/BAM file format 進行 alignment。 

Variant calling: 使用 HaplotypeCaller 進行 variant calling，再接著進行 variant filtering 

and annotation。 

FAES 課程事先會提供 cookbook，把實作課程會用到的 source code 先寄給學員，

在上課時即使從沒有使用過 linux 系統，也可以用簡單的 cope paste 把程式語言貼

上再執行，就可以使用範例 database 的進行運算。 

圖一、使用 skewer 進行 adapter trimming 之操作情況 
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B. NIH 院內資料 BTRIS 

在指導老師 Dr. Fann 的協助下，我有機會申請 NIH 的院內資料庫 BTRIS，瞭解資

料申請步驟、流程與管理介面，研究倫理規範以及如何結合基因資料。 

這個資料其實跟本院臨資申請資料類似，但流程上方便許多，最主要是一開始申

請時不需要 IRB 審核，就可以先瞭解資料庫中的資料型態是否足以後續分析，簡

單的申請 exclusion from IRB review 就可以先 access data (圖二)，等到資料真的適

合發表再來提出正式的 IRB 申請 

圖二、BTRIS Limited Data Set 免 IRB 審查申請表 

 

此外，BTRIS 提供一個 user friendly 的介面，讓每一個使用者可以自己去調整需

要的資料特性，包括實驗室數據、病人特徵、診斷碼等，再去篩選出來我們需要

的病患族群(圖三)，以進行後續的資料分析。這樣的申請流程與系統可以減少臨
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床研究者來回跟資料庫申請資料的時間，更有效率地產出可用的研究成果。 

圖三、BTRIS 使用者操作介面 

 

C. NIH All of Us 計畫 

NIH 在美國政府支持下，於 2015 年 9 月開始推動 All of Us 精準醫學計畫，預計

要收 100 萬人的大型研究，也會考慮 minority 的人種收案，這個計畫是跟 Taiwan 

biobank 計畫及本院要執行的 TPMI 計畫最為相近，但在深度廣度更甚。主要差異

如下: 

追蹤時間更久: 超過十年; 收案人數更多; 同意書取得增加電子平台，手機載具

收案； 受試者均測量 physical measurements (BMI, vital signs, anthropometric 

measurements)； 生物檢體收集包括 blood, urine and/or saliva；除了電子病歷外，
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也同時收集穿載裝置資料、問卷調查 (圖四)。All of Us project 會做全基因定序，

也會把基因報告發回給參加者，但目前尚未決定要 return哪些 genetic information，

研究計畫也可以在網路上查到 (圖五)。 

圖四、All of Us 目前收案進度 

 

圖五、All of Us Research projects 
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D. 人工智慧機器學習 

分析大量資料需用到人工智慧之演算法，在美期間也學習利用 Jupyter Notebook

的 Python 介面，以 machine learning 的方法分析資料。包括使用 Biopython 做

bioinformatics 的分析，在分類問題上，也可以在 testing set 使用 sklearn 的 Linear 

regression / random forest／support vector machine (SVM)方法(圖六)，之後再不同的

cohort 裡面做 tranining/validation，比較 AUC 的不同，以判斷 algorithm 所使用的

features 分辨力的好壞。 

圖六、Python 資料分析＆機器學習 

 

Ｅ. 影像分析平台 XNat 

人工智慧分析除了上述提到分類問題，自然語言處理文字型資料之外，另一個運

用是在影像分析，我在 NINDS 期間也有機會接觸醫療影像人工智慧分析，學習

使用 XNAT 平台，從 PACS 系統中截取影像與報告，加以標示 (圖七)，並以演算
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法進行分類運算分析。 

圖七、XNat 用以管理標示腦部 MRI 影像

 

F. 基因諮商 

在 NINDS 受訓期間，有機會跟 genetic counselor Ms. Alice 一起學習在臨床實務上

的基因諮商，也有機會到診間與基因諮商師以及基因遺傳專科醫師共同訪視病人，

學習基因資訊可能對病人治療的影響。 

進行實需要評估病患接受基因檢測的主要動機、個人病史與家族病史的收集尤其

重要，也需要提供病患與家屬相關的基因、檢測資訊，回顧可提供的檢測選擇，

在報告出來之後也能判讀結果，說明後續治療之選擇以及基因檢測的局限，對病

患可能受到的工作、保險歧視也能預做準備。基因諮商的學習收獲頗豐。 

四、心得 

本次進修雖然後期因為 COVID-19 肆虐，美國多數機構，包括 NIH，從三月開始

都行 work from home，以致原本已註冊的 precision medicine 課程停開，臨床基因

諮商門診暫停。 
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疫情期間雖然閉關在家，但和實驗室伙伴仍應每周定期視訊討論研究進度，機器

學習 python 的 script 雖然自己不甚熟悉，但因 lock down 在家，時間很多可以互

相學習，大家也在討論中給予很多研究分析的建議、實驗室伙伴也有統計專精的

醫師，常常可以對團隊的整體統計概念有所提昇。 

在美國國家衛生研究院擔任交換學者期間，我認為習得許多值得本院在推展精準

醫學時之寶貴經驗，可為未來臨床運用及研究發展之重要參考。 

五、建議 (包括改進做法) 

A. 研究計畫提案機制 

本院正在進行的精準醫學計畫，應可以參考 All of Us 計畫，對有興趣想使用這些

基因/病歷資料的研究者開放，讓大家提出簡單的 research project，再經過委員會

審查通過，我們可以看到 All of Us 在公開網域公布的 ongoing projects，不同疾病

的 research ideas，也可以做為我們的參考。 



 11 

 

B. 擴充臨床資訊人才 

我們醫院的精準醫學資料庫優點在於完整的實驗室追蹤與健保資料庫的連結，但

並無像 All of Us 計畫有完整的身體評估/問卷調查，而且臨床資訊的整合仍然需

要像 BTRIS 一樣使用者友善的系統以及足夠數量且有經驗的 clinical informatics

人才，協助研究者及時解決資料 retrieval 時遭遇到的大小問題。 

我們在使用 BTRIS 資料庫時，NIH 有類似專案負責的資訊工程師跟我們聯絡討論，

對我們的研究問題跟資料庫存取的技術問題十分熟悉，這方面非常值得我們學習

效法。醫院目前臨床資訊的人員仍然分散在不同科別，除了人數不足以外，他們

仍然需要分出時間來處理醫務管理或評鑑所需的資料，惶論可供使用者自行操作

且好用的介面，這部份需要投入更多資源才能讓已經開始運轉的 TPMI/regeneron

計畫取得可以匹配的臨床資訊。 
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C. 定序技術提昇與生資人力擴充 

雖然 TPMI 計畫廣泛收集臨床檢體進行 genotyping 分析，然而近年來研究主軸已

經轉向 whole genome sequencing，然而在台灣因研究資源不如美國豐沛，本院與

regeneron 合作的 whole exon sequencing 已經是 compromised option，建議可以目前

TPMI 計畫收案之模式，全力產出研究成果，以做為爭取國家型計畫執行全基因

定序的基礎；此外生資分析人力也不能全依賴外部研究機構，雖然本院不可能像

NIH 一樣，在各個臨床部科都有屬於自己單位的 bioinformatics 分析人員，但建立

穩定且有分析臨床檢體經驗的 in-house 人力仍然是非常重要，可以更及時提供本

院研究者在基因資料分析時的協助。 

D. In-house 人工智慧分析量能 

在 NIH 同一實驗室的交換學者同事已於七月份獲聘回台擔任中部某醫學中心人

工智慧主任，在其科室內就有 30 名工程師，且該院目前已有四個類似規模的單

位；據瞭解國內醫學中心近年來無不大張旗鼓擴編人工智慧人才，尤其是自身有

programming 能力且同時具有臨床研究經驗的研究者，甚或是由與業界有合作開

發產品經驗的人才來領軍，在院內設立 in-house AI-ready 的工程師職缺，更進一

步培育本院年青研究人才寫程式分析的能力，如此方可穩定提升機構的人工智慧

研發能力。 

E. 建立基因醫學臨床人力 
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有鑑於精準醫學在各科部之運用逐漸增加，建議院方可仿照其他醫學中心，培育

本院 medical geneticist 以及 genetic counselor 人才，初期可以考慮和婦女醫學部/

兒醫部現有的人力著手整合，從 perinatal screening 開始，擴展到 rare disease 以及

癌症運用；此外也可考慮讓有興趣相關科別醫師，公費至國外接受至少兩年的

medical geneticist，鼓勵院內研究者參加 American College of Medical Genetics and 

Genomics (ACMG) / American Society of Human Genetics (ASHG)的線上課程與

annual conferences，如此可以深化本院基因醫學臨床服務，基因諮商與研究能量。 

 


