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選課地圖
(生物資訊)
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【碩一下】生物資訊及其應用

【碩二上】高通量基因資料分析概論

【碩一上】生物醫學研究技術(EMI)(必)

【碩一上】分子及細胞生物學導論(必)

碩
士

【博二上】進階生物資訊分析與實作 (I)

【博二下】進階生物資訊分析與實作 (II)

【博一下】高級分子及細胞生物學(必)

【博一上】高級分子及細胞生物學(必)

博
士

高手是這樣練成的!

【博一上】臨床醫學資料分析/ R程式語言實作

【碩二上】資料科學於臨床醫學上的應用：多體
學資料分析簡介



課程總覽
COURSE 
OVERVIEW
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【碩】 高通量基因資料分析概論
Introduction to High-throughput 
Genomic Data Analysis

【博】進階生物資訊分析與實作
Advanced Bioinformatics 
Analysis and Practice

 高通量基因資料與精准醫學
 高通量定序技術簡介
 高通量基因資料分析流程介紹
 DNA-seq資料分析簡介
 基因功能注釋及分析
 RNA-seq資料分析簡介
 基因差異表達分析
 基因功能和富集分析
 蛋白質交互作用分析
 基因變異及藥物敏感性分析
 機器學習與高通量基因資料
 如何建構疾病風險模型
 高通量基因資料研究及應用

 機器學習簡介
 深度學習簡介
 R軟體簡介及安裝
 R語言及資料結構
 基因資料庫簡介
 機器學習分析與實作
 深度學習演算法分析與實作
 高通量基因資料分析流程簡介
 Linux系統介紹
 生物資訊分析環境建置
 DNA-seq資料分析實作
 RNA-seq資料分析實作

專家講座

Basic concepts

Hands-on practices

(I)

(II)



臨床醫學資料分析/ R程式語言實作
INTRODUCTION TO DATA ANALYSIS IN BIOMEDICAL DATA: R-LANGUAGE
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課程特色
• 基礎程式語言邏輯撰寫
• Vide coding

• 判別與修正AI所產生程式碼
• 利用AI撰寫網頁可視化報告

• 建立自己的分析程式庫

課程要求
• 準時出席、參與課堂討論
• 缺席達四次者，不授予學分
• 需自備筆電
• 建立網頁可視化報告
• 建立自己的程式庫(GitHub)

課程資訊
• Thursday 13:10-15:00

(Office hour: 12:10-13:00)
• IR204 暫定
• 博士班 (不限系所、人數)

評量方式
• 上課出席率 (35%)
• 期末報告 (65%)



資料科學於臨床醫學上的應用:多體學資料分析簡介
INTRODUCTION TO MULTI-OMICS DATA ANALYSIS AND APPLICATIONS IN 
CLINICAL MEDICINE: APPLICATION OF DATA SCIENCE IN CLINICAL MEDICINE
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課程特色
• 應用體學資料的研究設計
• 資料庫使用
• 體學分析方法與概念

課程要求
• 準時出席、參與課堂討論
• 缺席達四次者，不授予學分
• Homework:心得報告x6
• One-page proposal

課程資訊
• Wed 10:10-12:00 PM

(Office hour: 12:10-13:00)
• 未定
• 碩士班 (不限系所、人數)

評量方式
• 上課出席率與作業 (35%)
• 期末報告 (65%)



高通量基因資料分析概論
INTRODUCTION TO HIGH-THROUGHPUT 
GENOMIC DATA ANALYSIS
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課程特色
• 高通量基因資料基礎結構
• 常見基因資料分析流程及方法
• 專家學者分享研究成果及應用

課程要求
• 準時出席、參與課堂討論
• 期末心得報告繳交

課程資訊
• Thursday 13:10-15:00

(Office hour: 12:10-13:00)
• IR729 (國研7F)暫定
• 碩士班 (不限系所、人數)

評量方式
• 上課出席率 (70%)
• 期末報告 (30%)



進階生物資訊分析與實作I/II
ADVANCED BIOINFORMATICS 
ANALYSIS AND PRACTICE I/II
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課程特色
• 基因定序資料分析實作
• 機器學習演算法分析流程
• 機器學習模型分析實作.
• 基因資料視覺化

課程要求
• 缺席達四次者，不授予學分
• 需自備電腦

• 作業系統需求：Windows (Win 
10或以上)/MacOS/Linux

• 需繳交課程作業及報告

課程資訊
• Wednesday 09:10-12:00

(Office hour: 12:10-13:00)
• IR729 (國研7F) 暫定
• 博士班 (限6-10人，開放旁聽)

評量方式
• 上課出席率、作業繳交 (50%)
• 期末報告 (50%)



EXAMPLES(I): MACHINE LEARNING IN R 
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MOI-LAB



EXAMPLES(II): NGS DATA ANALYSIS PIPELINE
1. Quality Control (QC)

2. Reads Mapping (Alignment)
▪ Reference genome (hg19, hg38)

3. Marked Duplication

4. Recalibration
▪ (Indels) Mills and 1000G gold standard
▪ (SNPs) 1000G phase1 high confidence 

SNPs, dbsnp

5. Somatic Calling
▪ (Germline) af-only-gnomad

6. Annotation
▪ Functional consequence, ClinVar, …

FASTQ

BAM

VCF

Trimmed adapter

BAM QC BQSR

Indel SNP

IGV Viewer

.vcf

.bam
.bai

Input 
files

Noise
-Depth
-Coverage
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MOI-LAB



EXAMPLES(III): VIBE CODING
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EXAMPLES(III): VIBE CODING
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THANK YOU 
FOR YOUR 
LISTENING!


