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Bioinformatics in

• 資訊科學研究所生物資訊實驗研究群

• 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
• 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
• 人工智慧etc….
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Genome Assembly



Initiate Genome Projects for Economic 
Important Organisms in Taiwan 
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Introduce 3rd Sequencing Technology to Improve the 
Quality of Genome Assembly

Genome (Size)

(# of Chromosome)

2017, Based on 2nd
Sequencing Tech, 

Illumina

2018, Introducing 3rd
Sequencing Tech, 

Pacbio

Japanese Eel (1G)(19
pairs) 1,710 948 scaffolds for 95% of Genome

Giant Grouper (1G) (44
pairs) 308 154 scaffolds for 99% of Genome

Mushroom (76M)
(Unknown) 34 11 scaffolds for 99% of Genome



Assembly and Annotations for Several Genome

molas.iis.sinica.edu.twLicensing to Welgene Biotech

Our own Algorithms 
( with Prof. Ho in IIS)

Genome size: 1.06G
255 Scaffolds for 99% Genome

Genome size: 1.2G
1000 Scaffolds for 99% Genome OthersGenome size:  76M

16 Scaffolds for 99% Genome



Implementation of Multi-Omics 
Platform for Biomedical Research

Proteomics

Genomics

Transcriptomics

EpiGenomics

Kinomics

Secretomics

Immunomics

Interactomics

molas.iis.sinica.edu.tw

Metabolomics

For example, Integrate Multi‐
Omics for HBV‐HCC 



AI & Data Science



The Applications of AI/ Data Science 
on Biomedical Research

2017 Seed Grant Proposal, Grand Challenges in Data Science 
Research by Academia Sinica (資料科學種子研究計畫)

Toolbox on Cloud for High throughput Biology

hub.docker.com/u/lsbnb/



以深度學習機制解析巨量腸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
Analyze big data of Enterovirus Genome in AI and construct the web platform for real-time genotyping

研發團隊整合深度學習模型及相關自有程式，建構了第一個以腸病毒基因體大數據為基礎的線
上分類網站。此一線上腸病毒基因型分型平台，將能結合第三代小型低價定序儀(如Nanopore)，
應用於在腸病毒感染初期（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。本研究為中研院資訊所林仲彥博士與國衛院熊昭特聘研究員團隊之合作
成果，並榮獲本年度科技部未來科技獎，同時應邀於2018未來科技展展出。
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Analyze Big Data Of Enterovirus Genome In AI And 
Construct The Web Platform For Real-time Genotyping

2018 Seed Grant Proposal, Grand Challenges in Data Science 
Research by Academia Sinica (資料科學種子研究計畫)
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EnteroVirus Genotying Online 

symbiosis.iis.sinica.edu.tw/Enterovirus/

Portal for EV sequences 

Prediction Results with Distribution of Strains

Although the macro-average of prediction accuracy by five folds cross-validation (CV) is around 80%,
the precision rates for severe strains like EV-71 and D-68 are up to 96.5% and 91%, respectively.
Moreover, we have constructed the first web application in deep learning that is fully automatic to
provide precise and rapid prediagnosis on EV genotype.



Platforms & Applications



Provide DOCKER Images for Big Biological Data

For RNA‐seq Data Pre‐Process/轉錄體概況估計圖像化分析流程

For WGBS Methylation Data Pre‐Process/全基因體甲基化概況估計分析流程

hub.docker.com/u/lsbnb/



molas.iis.sinica.edu.tw/

Upload to 
MOLAS

Unveil the biological secrets hidden behind 
the big biological data online

MOLAS

Workflow and Platforms for 
Transcriptome Analysis

Raw Reads in a dozen of GB

Estimate Expression 
Profiling in 
DOCEXPRESS

FPKM/TPM
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Raw Reads in fastaq from WGS

Upload mtable(s) via 
Web 

DocMethyl (Web GUI)

GRCh37,38TAIR10 GRCm38

Available Genome/ Gene Transfer Format (GTF) in epi‐MOLAS

EpiMOLAS (Web GUI)

vs.

‐ ‐ C G A T G A ‐
‐ ‐ G C T A C T ‐

M

M

‐ ‐ C G A T G A ‐
‐ ‐ G C T A C T ‐

Case A/ treatment

Case B/ Control

Bismark

Genome + GTF

Trim Galore

EpiMOLA
S

ExtractorFastQC

Show 
Gene List

Methylated Genes 
on Chromosome 

map

Venn 
Diagram

GO term 
Enrichment

KEGG Pathway 
Enrichment

HeatMap

mtable A

mtable B

mtable C

Workflow and Platforms for Whole 
Genome Methylation 

DocMethyl

epiMOLAS



雲端共享架構的實驗室電子記事本
Electronic Laboratory Notebook on Cloud (Elegancy, ELN)
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eln.iis.sinica.edu.tw/eln

全球第一個提供多種平台的電子實驗紀錄平台
(ELN)，並完成DOCKER虛擬平台雲端版本的建
置，可協助各型實驗室，以簡易的安裝方式，快
速建置具高親和圖像介面、隱私性、資料互動分
享、安全回復、防止竄改、會議時段預約與實驗
室資源管理等模組之電子實驗室記錄協作平台，
讓實驗室得以快速地將研究智慧與相關資源數位

化。本研究為中研院資訊所林仲彥博士團隊
之成果，並榮獲本年度國家新創獎，同時
應邀於台灣醫療科技展展出。



Electronic Laboratory Notebook 
(Elegancy, ELN)

eln.iis.sinica.edu.tw/eln



(Nov, 2015‐ Nov, 2018)
12 Publications (BMC series, PNAS, Molecular Ecology..)
75,000 submissions/ usages for All web Applications & 
Databases (more than 20) world ‐wide
Over 6,500 download for Cytohubba (New version, Starting 
from Jan , 2017) Collaborated with Prof. Kao@ IIS, AS

 Several Collaborations supported by



線上資料庫
Web Databases



線上分析工具平台
Web Applications



New Directions



New Directions (2018‐)

Single Cell analysis for cell‐
based therapy/ 用於細胞
治療用之單細胞分析

Brain-Gut-Microbiome/ 腸道
微生物腦軸腸線之研究



新世代長定序重組演算法之研發
與其在大型基因體定序策略之應用

重大挑戰

定序技術的突破、大量數據(數
百GB)的產生與價格的下降，已
大幅改變原有基因體定序的策略，
並進而提昇生物醫農領域基因體
定序組裝的需求，以基因體更為
全面的角度來解析生命的奧秘。

現有的限制

新的定序技術所帶來長度增長與產量
遽增，使得原有的組裝演算法之基本
假設大都不適用，也造成程式處理大
量的長序列組裝時的效率低落，組裝
品質也不佳。同時巨量序列與基因體
模版之對應耗時，大量序列標誌
(Barcodes)的同步處理不易，而且也沒
有善用序列資料中所隱含的豐富資訊。

關鍵問題

如何在有限的定序經費與計算資
源下，在定序策略(定序技術)與
組裝品質之間取得平衡，是基因
體研究領域當今所遇到的最大困
境，這是我們的機會。

國際競爭力

在考量定序成本與基因體覆
蓋倍率的平衡下，將能提供
全新高品質、染色體層級之
基因體組裝的新策略，建構
第一個真正結合第三代與10x 
Genomics技術的新穎演算法，
並提供國際研究社群使用。

突破性的研究方案

將結合百萬個barcodes所對應的組裝序列條數
(以10x Genomics所產出的短序列標誌連鎖組)，
透過圖學拓樸分析，來重新建立原有二代組裝，
或第三代定序組裝基因體片斷，其長序列間的
排列順序，並進行序列的遺缺修補，一舉提昇
到組裝品質與條數到接近染色體數目的層次。

計畫主持人：何建明
林仲彥



Collaborations



Thanks for your Attention


