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學歷 

2012年09月 – 2017年12月  國立陽明交通大學 臺灣新竹 

生物科技學系 博士 

2006年09月 – 2008年07月  國立中央大學 臺灣桃園 

生物物理研究所 碩士 

2002年09月 – 2006年08月  國立臺灣大學 臺灣臺北 

昆蟲學系 學士 

 

工作經歷 

2025年09月 –  國家衛生研究院 臺灣苗栗 

生物製劑廠 計畫技術人員(人工智慧導入文件審閱管理) 

2022年03月 – 2025年01月 國立屏東科技大學 臺灣屏東 

研究總中心 助理教授級研究員 

2020年09月 – 2022年02月 中國醫藥大學 臺灣臺中 

癌症生物研究中心 博士後研究員 

2017年12月 – 2020年04月 浙江瑞崎科技有限公司 中國浙江 

研發部 研發經理 

2009年10月 – 2012年08月  國家衛生研究院 臺灣苗栗 

群體健康研究所 研究助理 

2008年07月 – 2008年08月  中央研究院 臺灣臺北 

物理研究所 研究助理 

2005年07月 – 2005年09月 穩達生物科技有限公司 臺灣臺北 

產品生產部 生產助理 

 

學術及技術 

⚫ 人工智慧輔助核酸適體設計(2023 - ): 本項目使用各類人工智慧(Artificial Intelligence, AI)技術協助核酸適體(Aptamer)相關

產品開發。 

1. 建立核酸適體序列預測模型：使用變換器(Transformer)架構建立核酸適體序列預測工具，使用者輸入目標

蛋白序列後獲得可與之結合核酸適體序列，並提供核酸適體/目標蛋白相關分析、模擬及預測數據，幫助

使用者選擇合適適體序列開發應用產品。 

2. 核酸適體計算/實驗人工智慧代理平台建構：利用人工智慧代理(AI-agents)模式建構適體相關終端產品開

發最佳化平台，整合各類核酸適體應用模擬工具及實驗驗證數據，利用人工智慧代理模擬得到終端產品

最佳化條件，減少研發需要耗費的成本。 

3. 最佳化適體文庫設計：使用開源核酸適體文庫(Library)預測及分析工具協助設計指數富集配體系統進化技

術(Systematic Evolution of Ligands by Exponential Enrichment, SELEX)之核酸適體文庫，減少傳統核酸適體

文庫成本，增加核酸適體文庫效能。 

⚫ 跨領域人工智慧模型與分析(2023 - ): 本項目使用機器學習(Machine Learning)與深度學習(Deep Learning)技術對各領域問

題進行分析和建立預測模型，數據來源為各領域進行實驗或觀測所得。 
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1. 建立植物病害預警模型：利用開放數據(氣象與農業數據)與深度學習模型分析稻熱病發病之時程，並建立

稻熱病預警模型，在稻熱病發病前可提供農民。 

2. 驗證人工智慧應用河流水深模型最佳化參數：使用深度學習驗證不同梯度下降法(Gradient Descent)在多光

譜和植披檢索河流水深的影響，對棲息地建模、水力結構設計和流域管理非常重要。 

3. 建立溶劑種類預測模型：使用機器學習和深度學習建立加入螢光碳點(Fluorescence Carbon Dots)在不同溶

劑的分類模型，對於實務上溶劑種類的檢測有很重要的貢獻。 

4. 分析氣候變遷對生態之影響：A) 分析墾丁香蕉灣東西兩側在不同季節的物種分佈；B) 使用隨機森林

(Random Forest)演算法分析在氣候變遷下臺灣特有植物於水平高度(緯度)及垂直高度的變化，以上兩項分

析對生態保育執行策略提供後續建議。 

5. 偵測半導體晶圓封裝後殘膠殘留狀況：利用影像辨識(Image Recognition)技術對半導體晶圓封裝後的孔洞

進行殘膠辨識，對於封半導體晶圓裝後的質量提供以影像為主的驗證方法。 

⚫ 人工智慧導入文件審閱管理(2025 - ): 本項目使用大語言模型(Large Language Model, LLM)對文件進行光學字元辨識

(Optical Character Recognition, OCR)，協助企業品質保證(Quality Assurance)工作。 

1. 手寫數據辨識：生物製劑廠在研發、生產和管理上需要大量文件進行紀錄，使用人工智慧模型協助此項

繁瑣工作並促使產品符合優良製造規範(Good Manufacturing Practice, GMP)。 

2. 品質保證文件管理：傳統品質保證工作文件需要大量人工進行管理，使用人工智慧對文件進行判斷並協

助管理包含分類、判讀和修正，節省品質保證人力需求。 

⚫ 病毒演化分析及資訊輔助疫苗設計(2022 - 2025): 本項目使用 Python搭配序列分析工序來進行序列分析，蛋白質結構預測

則透過 AlphaFold 來進行，病毒序列資料由美國國家生物技術資訊中心(National Center for Biotechnology Information, 

NCBI)下載取得。 

1. 病毒序列比對及演化樹建構：使用序列比對(Sequence Alignment)對於豬冠狀病毒不同病毒株進行隊列分

析，並以隊列分析結果來構建豬冠狀病毒演化樹，對於病毒的突變適應路徑進行了解。 

2. 豬冠狀病毒棘蛋白結構預測：棘蛋白(Spike Protein)為冠狀病毒進入宿主細胞的重要蛋白，使用 AlphaFold

對棘蛋白進行結構預測可以了解不同病毒株在棘蛋白上的改變對疫苗設計有所幫助。 

3. 資訊輔助豬冠狀病毒疫苗設計：透過序列比對分析、病毒株演化樹建構和棘蛋白結構預測的結果，對於

病毒棘蛋白上的抗原表位(Epitope)進行預測，減少疫苗設計所需要花費的時間及成本。 

⚫ 癌症生物資訊學(2013 – 2017, 2020 – 2022): 本項目使用 Perl、R 和 Python來進行分析處理，次世代定序(Next Generation 

Sequencing, NGS)資料主要由癌症基因體輿圖(The Cancer Genome Atlas, TCGA)取得，並透過平行運算使用分析領域的生

物資訊工具(STAR、Cufflinks、DESeq和 DEXSeq)進行前處理。 

1. 癌症轉錄體分析：A) 使用支持向量機(Support Vector Machine, SVM)、隨機森林(Random Forest)和人工類

神經網路機器學習技術(Artificial Neuron Network, ANN), 說明在腫瘤發生時三個層級(基因、轉錄子和外顯

子)的轉錄調控影響。B) 使用圖理論(Graphic Theory)分析正常和腫瘤細胞的轉錄體，說明共表現網路在基

因和轉錄子層級複雜的轉錄體調控行為。 

2. 癌症抗藥性機制分析：使用比較轉錄體學分析敏感型和抗藥型腫瘤細胞轉錄體，說明抗藥性在癌症細胞

藉由基因或轉錄子的調控路徑來適應藥物環境。 

3. 癌症細胞層級演化：透過演化分析(包含 dN/dS、SNPs、InDel和 Differential Expression等)對於不同癌症種

類，說明基因和轉錄體複雜度之間的關聯性。 

4. 生物資訊工具開發：A) 對於可能的無義介導的信使核糖核酸(mRNA)降解(Nonsense Mediated Decay, NMD)

偵測和 NMD 轉錄子的轉錄體改變，開發一個基於電腦分析的生物資訊工具。B) 對於癌症在多種生物體

學的(Multi-omics)預後(Prognosis)，開發包括資料庫及網站工具幫助研究者進行分析癌症生物學。 

⚫ 皮膚人工智慧檢測(2017 – 2020): 本項目使用 Python 來進行分析處理並建構人工智慧檢測系統，皮膚資料由醫院、美容

院提供，透過結合字料及專業工作經驗來建構皮膚人工智慧檢測系統 

1. 皮膚圖片基礎分析：使用影像處理方式(OpenCV)對於蒐集的皮膚圖片進行資料前處理，皮膚圖片資料建

構包含原始圖片資訊、圖片處理資訊和調校後圖片資訊。 



2. 人工智慧學習系統：藉由皮膚圖片建構資料庫，使用機器學習(SVM和 Random Forest)和深度學習(卷積神

經網路，Convolutional Neural Network, CNN)學習圖片資訊特徵，配合專業工作經驗進行調校人工智慧系

統。 

3. 皮膚檢測系統建構：皮膚檢測系統之前端檢測工具(手持式皮膚檢測儀)開發及後端人工智慧學習分析系統

建置，兩者結合改良現行皮膚檢測系統，檢測結果更加科學準確。 

⚫ 複雜生物演化分析(2011 - 2013): 本項目使用Perl和R來進行分析處理，NGS資料透過在分析領域的生物資訊工具(TopHat

和 Cufflinks)進行前處理。 

1. 轉譯複雜度的演化：使用統計分析靈長類和囓齒動物上游開放閱讀框(upstream Open Reading Frame, uORF)

的分佈，說明蛋白質轉譯在演化歷史中的調控複雜度。 

2. 演化的多因子分析：使用主成分分析(Principal Component Analysis)研究阿拉伯芥(Arabidopsis thaliana)基

因體資料，說明阿拉伯芥的序列演化由多個與轉譯相關的因子如DNA甲基化(DNA Methylation)、uORF、

蛋白質結構穩定區域(Protein Conserve Domain)等所影響。 

⚫ 細菌代謝體分析和比較基因體學 (2009 - 2011)：使用 MATLAB 建構細菌代謝體模型，細菌比較基因體學使用 Perl 和 R

來進行分析處理。 

1. 電腦代謝體建構：使用流導平衡分析(Flux Balance Analysis, FBA) 來研究人類電腦代謝體模型，本研究嘗

試找出癌症細胞中瓦氏效應(Warburg Effect)的重要影響因子。 

2. 比較代謝體學：使用 FBA來研究不同大腸桿菌(Escherichia coli)品系的電腦代謝體模型，本研究分析三種

不同品系(E. coli K-12、E. coli O157:H7和 Shigella flexneri)的代謝體差異以找出細菌的致病原因。 

3. 病原體快速演化：在快速演化的影響下，三種不同品系(E. coli K-12、E. coli O157:H7和 Shigella flexneri)

的大腸桿菌的 DNA序列發生突變造成致病原因的研究。 

4. 短期及長期演化分析：透過對大腸桿菌相關的細菌族群(包含物種極品系)的序列分析，說明在細菌的短期

及長期演化的演化軌跡。 

 

學術興趣和專長 

學術興趣：生物資訊、人工智慧、大數據分析、次世代定序處理、序列分析、蛋白結構預測、比較基因體學、轉錄體分

析、族群遺傳學、演化生物學、影像處理。 

資訊技術：人工智慧、數據挖掘、平行運算、機器學習、工具開發(網路及單機)、伺服器維護。 

程式語言：C, C++, Perl, Python, Ruby, R, JavaScript, MySQL, Visual Basic for Applications (VBA), MATLAB. 

生物資訊工具：BLAST+, MUSCLE, CLUSTALW, Bowtie, TopHat, STAR, Cufflinks, PAML, InterPro, BS-Seeker, MEGA, 

DESeq, DEXSeq, WGCNA, PyMOL. 
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