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生物整治及菌相人工智慧分析 

一. 報告內文(Content) 

1. 研究動機與目的(Research Motive and Purpose) 

大數據分析已漸漸成為生命科學學生未來就業市場所需技能，本系在過去曾

開設數堂程式語言課程，主要以短時間內教授深澀的語言，學生無法了解此類生

物資訊技術應該用於何種場合，但是限於過去本類課程經費缺乏，無法導入現實

案例於此課程。為要完備此課程訓練，因此擬申請本計畫補助，又鑒於大數據分

析是目前就業市場的趨勢，本計畫擬以此技術併入生物復育為例(因本實驗室專長

為生物復育)，訓練學生如何進入生物技術領域，培養具備大數據分析能力之專業

素養。 

2. 文獻探討(Literature Review) 

(一) 生物整治工法 

現地 (in-situ)生物復育重點工作為提供適當的環境因子，以提高現地可降解污

染物之微生物族群數量，促進現地微生物族群代謝污染物之活性，使其得以有效

分解污染物。目前已發展之處理技術大致可分為下列兩項： 

1. 生物刺激法 (biostimulation)：添加生物營養基質於污染場址，活化場址可

降解污染物的微生物族群。 

2. 生物加強法 (bioaugmentation)：直接添加對污染物具有分解能力的特殊菌

種於污染場址，或利用基因工程技術，發展具特定污染物分解能力之基因重組微

生物。 

Ademola 等人於 2006 年針對受到 cis-DCE 及 trans-DCE 污染之土壤及地下水

進行自然衰減、生物刺激、生物強化及生物刺激結合生物強化等方式進行試驗。

結果顯示結合生物刺激與生物強化，將可得到最佳的整治成效。 

(二) 多氯乙烯之厭氧生物復育及脫鹵球菌 

多氯乙烯污染物 (如三氯乙烯、四氯乙烯…等)溶解度低、密度大於水，屬於

重質非水相液體 (Dense Nonaqueous-Phase Liquids, DNAPLs)，當 TCE 經由不當的

排放或儲槽及管線的洩漏而存在於土壤或地下水時，容易增加土壤污染之深度及

範圍 (Kuo et al., 2016)。TCE 污染後的地下水整治技術有許多，如氣提法-air 
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sparging、化學氧化法-chemical oxidation 及生物降解法-biodegradation (Tobiszewski 

and Namieśnik, 2012)。由於以物理或化學方法處理，通常只是污染相的轉移，並非

對污染物完全的破壞，且成本較高，此類污染物不適用物理或化學方式整治。因

此具有將污染物減毒或去毒，整治後尚能維持污染場址原有用途，以及經濟效益

較佳等優點的生物處理法，在應用上最具發展潛力。 

  脫鹵球菌(Dehalococcoides spp.)主要是藉由還原性脫氯作用將三氯乙烯的

氯原子脫除置換上氫原子，以獲得能量提供細胞代謝和生長所需。三氯乙烯因還

原性脫氯而形成順-1,2-二氯乙烯 (cis-1,2-dichloroethene)、反-1,2-二氯乙烯 (trans-

1,2-dichloroethene)及 1,1-二氯乙烯 (1,1-dichloroethene)，繼之形成氯乙烯 (vinyl 

chloride)及乙烯 (ethane)。同時，厭氧脫氯過程中，若脫氯不完全，易產生毒性比

三氯乙烯更高的二氯乙烯及氯乙烯等中間產物累積，對生物復育的過程是一個挑

戰 (Shukla et al., 2012)。 

(三) 產業實務應用 

目前，有幾種方法可協助我們評估  TCE 污染場址整治方法如生物刺激

(biostimulation)，生物強化 (bioaugamentation)，或兩者並用（Maphosa et al., 2010）。

大多數生物整治方法依賴於 Dehalococcoides 物種的 16S rRNA 的基因作鑑定是否可

能有該物種對 TCE 脫氯之可能性（Hendrickson et al., 2002; Rahm et al., 2006）。然

而，這方法仍然無法確立有脫氯功能性基因存在﹐因 Dehalococcoides 物種含有多種

脫氯基因，並非所有脫氯基因（RDases）參與從 DCE 到乙烯的最後一步完全脫氯所

需 (Dugat-Bony et al., 2012)。因此，新的分子生物技術用於檢測 RDase 基因的，才

能確立提供更完整的脫氯證據（Müller et al., 2004; Regeard et al., 2004; Tas et al., 2009; 

van der Zaan et al., 2010）。 

了解有 TCE 生物降解受污染的分佈場址以及微生物相互作用關係，可提供有效

的生物復育策略至為重要，目前常用在汙染場址菌相調查如總體基因體 

(metagenomics)及定量 PCR (qPCR)。 

(四) 即時定量 PCR 應用於測定脫鹵球菌 

Dehalococcoides 屬可利用脫氯反應還原環境污染物，能夠從氯苯還原脫氯而獲

得能量（Holscher et al.,2003； Jayachandran et al.,2003）。但是，脫鹵球菌生長緩慢，

難以人為培養(Maymo Gatell et al.,1997）。為解決在檢測環境中含量甚低的菌種技術，
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目前已經開發了各種方法，原理主要基於 PCR，證明菌株存在。可從環境樣品直接

利用 directed PCR 或 Nested PCR 檢測脫鹵球菌甚至定量，qPCR 技術之結果可顯示

PCR 產物的生成和脫氯程度之間相關關係。利用 qPCR 可定量脫鹵球菌還原脫氯酶

基因表現，因為具有相同的 16S rDNA 基因序列的菌株，也有不同的脫氯能力，而

脫氯還原酶基因表現測定，可反映出脫鹵球菌脫氯程度大小 (Cupples, 2013)。 

利 qPCR 研究 Dehalococcoides 屬，可解決其他方法的不足之處如菌數過低、低

增長率和所佔族群比率太小。例如，調查 VC 的富集培養細胞的生長，研究人員證

明 Dehalococcoides 屬的細胞生長即可使用 qPCR 證明，但卻無法以光度計測得其生

長（Heryei et al, 2003）。另一項研究報告，qPCR 提供的數據，更具有可重複性、準

確和比細胞計數方法更快地獲得結果 (Duhamel et al., 2004)。然而，最近一個利用生

物資訊輔助細胞直接計數的研究，確認 qPCR 可證明脫鹵球菌 CBDB1 培養的正確

性(Adrian et al., 2007)，確認 qPCR 絕不遜色與其他的分子生物技術。例如:在有乳

酸，甲醇，丙酸和丁酸環境中定量脫鹵球菌屬，結果其它分子生物技術無法定量脫

鹵球菌屬但 qPCR 卻能準確定量。比較 T-RFLP、clone library 和 qPCR 測定脫鹵球

菌屬結果。T-RFLP 和 clone library，只有在含甲醇培養基測得。相反，qPCR 可在培

養有乳酸，甲醇，丙酸和丁酸環境中檢測出脫鹵球菌屬(Freeborn et al., 2005)。同樣，

在三個分子技術 (T-RFLP、clone library 和 qPCR）在兩個受污染場地調查微生物群

落的比較，研究人員發現，qPCR 對脫鹵球菌提供最有效和最直接的預測 (Rahm et 

al., 2006)。因此，qPCR 是重要研究脫鹵球菌屬的動態方法之一，為目前主流監測脫

氯菌群之方法，但 qPCR 在一定時間只能測定少數定基因，無法測定多數基因，耗

時且成本高，勢必有其他技術可以取代此法。 

(五) 總體基因體(Metagenome) 

Metagenomics 是近年來才發展出來的興新學門，主要是透過研究分析環境基因

體，進而描繪環境生物的代謝特性。一個完整的環境系統，是由許多種生物所組成，

除了看的見的生物之外，當然也包括看不見的微生物族群，這些族群的數量遠比動

植物多(Kimura, 2006)，然而，如要描繪一個真實的環境生化代謝圖譜，最有效的方

式就是直接萃取環境中的總 DNA 或 RNA 加以分析，藉由基因體的資訊，對環境

做全面性的了解。目前，有許多研究大量使用 Metagenomics 分析整治場址前後菌

相變化，藉以評估整治策略效率。 
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實施有效的生物修復策略依賴於微生物與生俱來的群落的動態、結構和功能 

(Shah et al., 2013)。根據生物和非生物因素，微生物適應環境和相應的環境條件具有

特定的關聯。微生物群落組成在生態系統中分解、代謝人為/外源性化合物，發揮著

關鍵作用(Shah et al., 2011)。因此了解微生物群落生態系統內的生物化學轉換，有助

於預測未來的環境變遷所造成危機。微生物群落分析可提供生態系統的損害程度評

估。許多工業性污染的地區可發現微生物群落組成改變(Desai et al., 2009)。在含污

染物污染的環境中，環境中可分解污染物的細菌可能因此廣泛地分佈在這些環境，

進一步進行分解代謝。任何單一微生物是無法完成所有的代謝反應進而降解環境污

染物。然而，不同的細菌群落，可共同交互執行所有的代謝反應，完成生物修復 (Shah 

et al., 2011)。因此，快速、深入分析菌相變動及可能的生物降解代謝途徑為現地生

物復育的關鍵步驟。 

3. 研究問題(Research Question) 

(1) 脫氯酶基因影響環境整治 

土壤和地下水的污染近年來，已產生廣泛的環境問題，需要被有效的解決。氯化溶

劑污染的生物修復已經被應用廣泛。然而，另一個主要的問題是有毒的中間產物的積累，

如順式-二氯乙烯 (順式–DCE)，1,1 -二氯乙烯 (1,1-DCE)，反式 -二氯乙烯 (反式–DCE) 

和氯乙烯 (VC) (Sharma et al., 1996)。脫鹵球菌(Dehalococcoides)，可以用來判斷 VC 是否

成功轉換成乙烯。到今天為止 tceA、vcrA 及 bvcA 已被確認為是判斷脫鹵球菌中是否具有

氯乙烯脫氯酶基因 (Victor et al., 2006) tceA 基因可以透過共代謝脫氯產生乙烯、bvcA 基

因可以將所有 DCE 的異構體脫氯和參予 VC 代謝，vcrA 基因是一個關鍵的脫氯酶基因，

可能參予 VC 代謝 (Victor et al., 2006)。這些脫氯酶基因在脫鹵球菌存在，因此量化這些

基因可能代表脫鹵球菌屬的相對含量。這些脫氯酶具有不同的特異性，可能會強烈地影

響脫氯率。但是，在許多情況下，含有脫氯酶基因菌種可能只含有三脫氯酶基因的一種

或兩種。此外，在許多情況下，即使所有三種類型的脫氯酶基因存在，完全脫氯也很少

發生，順 DCE 和 VC 可能會積累，特別是在高度污染的場所，然而，為什麼這些脫氯酶

不能有效運作的原因仍不清楚。經由測定脫氯酶基因變化量，可間接了解還原脫氯之效

率，可作為模場整治策略的修正與改進。 

(2) 次世代定序分析菌相動態變化 

調查污染場址中之微生物族群為使用生物復育法之關鍵步驟，Reiss 等人於 2016 報

導，使用次世代定序 (NGS)技術分析 TCE 污染場址環境總基因體，未處理前之微生物以
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Gammaproteobacteria 為主要族群，使用生物刺激法處理後則以 Epsilonproteobacteria 和

Deltaproteobacteria 等兩大族群為主。在 TCE 降解過程中 Epsilonproteobacteria 產生還原

脫率酵素將 TCE 分解為 DCE，而後再由 Dehalococcoides 菌屬將其降解為乙烯。此外本

團隊使用 NGS 於 2016 年調查台南永康一處 TCE 污染場址之菌相，成功鑑定 TCE 降解

關鍵菌屬 Dehalococcoides 存在，並利用緩釋型營養基質刺激此場址成功整治 (Kao et al., 

2016)。因此以 NGS 技術分析完整環境菌相有利後續選擇使用生物刺激或生物強化復育

程序整治污染場址。 

(3) 教學實踐研究應用 

講授課程將整合本校跨院系教師、外校教師、研究單位學者、與業界專家共同授課。

實作課程將安排學生學習環境分子生物鑑定以及大數據分析等技術、本系設備與空間可

供本計畫實作課程使用。授課對象以生命科學系大三以上同學為對象，他們已有生化和

微生物學等相關學識，研究步驟是對於多氯乙烯整治中之場地進行微生物菌相之調查，

透過大數據分析進而評估生物整治之成效。多氯乙烯關鍵菌株脫鹵球菌(Dehalococcoides 

sp.)為生物整治，脫鹵球菌已被證實可以將多氯乙烯轉為無毒之乙烯，達到生物整治之功

效，其功能性基因(bvcA, vcrA, tceA, 16s rRNA)可以利用即時定量 qPCR 進行測定，監測關

鍵菌株之消長以及活性。此外，我們可以針對地下水或者土壤抽取環境 DNA，進一步進

行次世代定序，獲得總體基因之菌相資料，菌相的組成對於場地是否適合進行脫氯反應，

倘若甲烷菌生長過多則會大大影響到整治效果，因此透過大數據分析可以讓我們掌握現

地菌群狀況。  
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4. 研究方法(Research Methodology) 

本課程搭配生命科學系每周三節之“生物整治及菌相人工智慧分析”課程，共一學

期，主要教學對象為生命科學系大三以上之學生，因教授內容極具專業知識基礎，需具

微生物學和分子生物基本概念，而此技術內容於生命科學系大三課程已教授。 

整體課程以翻轉教育為主軸，實作課程整體架構分為兩階段，每階段實施半學期： 

第一階段(生物整治調查)：提供大量相關資料供學生閱讀並自行歸納尋找答案，帶

領學生進行實驗實作，藉由實驗結果佐證知識本體後，再分組發表分享報告。 

第二階段(菌相調查及人工智慧分析)：本實驗室提供多氯乙烯生物整治實作案例，

學生於實作案例中找尋欲探討之開放性問題，自行分組設計實驗解決問題並獲得答案，

分組報告發表。此部分亦將結合 R 語言學習平台 DataCamp 進行學習，學生的練習結果

將由學習平台紀錄並統計於後台，作為掌握學習進度的回饋。 

參與本計畫的學生與人員將可學習到最新之環境生物科技、分子生物科技、生物化

學與微生物學知識之整合， 並將其應用於環境科學與工程上研究議題。在執行計畫的

研究過程中，執行計畫的研發人員與學生也能從過程中學習到問題分析與實驗設計及如

何進行實驗數據之整理、分析及討論等學術訓練，這些專業知識與技能將能提供參與的

學生及人員均有非常大的助益。 

 表格 1  教學課程大綱 

 
前導理論課程 實作課程-分子生物及菌相大數據分析 

生物整治工法 課程介紹 

微生物應用：清理場址及策略 

演講課程：生物整治及復育-污

染場址整治策略 

生物整治工法參觀 

邀請環境公司業師指導 

分子生物實驗 微生物整治策略技術 

DNA 萃取原理 

即時定量 PCR 原理 

DNA/plasmid 萃取 

環境監測定量標準品製作 

即時定量 PCR 實作 

大數據： 

基因體分析 

總體基因學 

次世代定序技術原理 

大數據分析概論 

Metagenome 分析及 Miseq 定序 

Galaxy 和 Mothur 套件使用 

大數據： 

資料視覺化與人

工智慧分析 

R 程式語言概論 

資料視覺化 

人工智慧分析 

業界之大數據報告撰寫技巧 

R 與 Tidyverse 應用 

ggplot2 基本概念與應用 

PCA 、Cluster 分析 

大數據報告撰寫練習 
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(1) 講授 

目前微生物用於生物整治日漸重要，其背景知識包含微生物的代謝、基因體學、分

子鑑定技術、監測技術、污水處技術等，本計畫講授課程包含如下： 

A. 微生物的代謝: 微生物的代謝(microbial metatbolism)是指微生物細胞內發生的各種

生物化學反應的總稱。微生物通過這些反應，利用各種基質獲得能量和合成細胞物

質的前驅物，以滿足細胞生長、繁殖和產物合成的需求。透過了解微生物代謝可以

使學生學習生物整治法的基礎原理。 

B. 微生物基因體學: 隨者分子生物學的發展，特別是體學(omic)技術的廣泛應用，微生

物遺傳的研究深入積累了大量的資訊，透過既有微生物資料庫可以對於整治場地能

有更深入的認識。學生可以由此學習大數據分析如何應用至真實案例。 

C. 環境菌種分子鑑定技術: 微生物分子鑑定技術包括微生物基因組水平的圖譜分析、

特殊基因的限制酵素片段長度多態性、DNA 同原性分析、16S/26S/ITS rDNA 等系統

演化學分析等等。此部分將著重在業界最常見的 16s rDNA 定序技術，讓學生能夠

掌握產業真實需求。 

D. 環境微生物監測技術: 生物監測是利用各種生物對於環境汙染或環境變化所產生

的反應，及研究生物個體、族群、群落在各種汙染物水平中發出的各種訊號，來判

斷環境汙染的程度，以便從生物學的角度為環境質量的監測和評價、污染控制、環

境管理等提供依據，包括利用核酸探針和定量 PCR 技術監測評價環境。此部分加強

生命科學系同學們本科的專業，透過實作課程熟捻定量 PCR 技術，加強專業實力。 

F. 有機汙染物的微生物降解途徑: 大多數進入環境的有機污染物結構大多為脂肪烴、

環烷烴以及芳香烴，微生物可以直接利用溶解的有機污染物，了解這類細菌之污染

物代謝途徑可以提共更多環境整治之策略。 

(2) 實作  

A. 脫氯酶基因影響環境整治 

土壤和地下水的污染近年來，已產生廣泛的環境問題，需要被有效的解決。氯

化溶劑污染的生物修復已經被應用廣泛。然而，另一個主要的問題是有毒的中間產

物的積累，如順式-二氯乙烯 (順式–DCE)，1,1 -二氯乙烯 (1,1-DCE)，反式 -二氯

乙烯 (反式–DCE) 和氯乙烯 (VC) (Sharma et al., 1996)。脫鹵球菌(Dehalococcoides)，

可以用來判斷 VC 是否成功轉換成乙烯。到今天為止 tceA、vcrA 及 bvcA 已被確認

成果報告 分組討論及結果檢討 海報製作 
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是判斷脫鹵球菌中是否具有氯乙烯脫氯酶基因 (Victor et al., 2006) tceA 基因可以透

過共代謝脫氯產生乙烯、bvcA 基因可以將所有 DCE 的異構體脫氯和參與 VC 代謝，

vcrA 基因是一個關鍵的脫氯酶基因，可能參與 VC 代謝 (Victor et al., 2006)。這些

脫氯酶基因在脫鹵球菌存在，因此量化這些基因可能代表脫鹵球菌屬的相對含量。

這些脫氯酶具有不同的特異性，可能會強烈地影響脫氯率。但是，在許多情況下，

含有脫氯酶基因菌種可能只含有三脫氯酶基因的一種或兩種。此外，在許多情況下，

即使所有三種類型的脫氯酶基因存在，完全脫氯也很少發生，順 DCE 和 VC 可能會

積累，特別是在高度污染的場所，然而，為什麼這些脫氯酶不能有效運作的原因仍

不清楚。經由測定脫氯酶基因變化量，可間接了解還原脫氯之效率，可作為模場整

治策略的修正與改進。 

B. 次世代定序分析菌相動態變化 

調查污染場址中之微生物族群為使用生物復育法之關鍵步驟，Reiss 等人於 2016

報導，使用次世代定序 (NGS)技術分析 TCE 污染場址環境總基因體，未處理前之微

生物以 Gammaproteobacteria 為主要族群，使用生物刺激法處理後則以

Epsilonproteobacteria 和 Deltaproteobacteria 等兩大族群為主。在 TCE 降解過程中

Epsilonproteobacteria 產生還原脫氯酵素將 TCE 分解為 DCE ，而後再由

Dehalococcoides 菌屬將其降解為乙烯。此外本團隊使用 NGS 於 2016 年調查台南永

康一處 TCE 污染場址之菌相，成功鑑定 TCE 降解關鍵菌屬 Dehalococcoides 存在，

並利用緩釋型營養基質刺激此場址成功整治 (Kao et al., 2016)。因此以 NGS 技術分

析完整環境菌相有利後續選擇使用生物刺激或生物強化復育程序整治污染場址。 
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5. 教學暨研究成果(Teaching and Research Outcomes) 

(1) 教學過程與成果 

A. 產學結合：邀請業師分享生物產業，培養學生進入生物技術領域 

邀請業師分享生物應用實例，使教學緊扣產業現狀，由淺入深，帶領學生熟悉

環境整治的全貌，並靈活的學習課本上的專業知識。 

 

 

B. 微實習：帶領學生熟悉生物整治工法以及提升課堂學習熱忱 

本課程結合實驗室產學計畫，帶領學生至污染場址參訪，並協助生物整治工法

進行。在此階段除了讓學生透過親身經歷瞭解整治的流程，更藉此銜接後續的課

程，提升學生的學習動力。當學生更清楚知道我們要達到的目標，以及整治上需要

解決的問題，就能成為後續課程學習中尋找答案的熱忱，並加深學習印象。 

此部分結合含氯有機物污染場址進行，並完整包含整治的不同時期：整治前需

要對場地進行環境調整、整治期則需定期追蹤污染物降解狀態。學生將瞭解常見的

整治難題，並動手參與以下生物整治工法： 

1. 污染水採樣及樣本保存 

2. 污染水質檢測 

3. 整治藥劑投放 

圖表 1 生物整治及菌相人工智慧分析業師演講剪影。(左)產業生物科技應用實例分享；(右)產業講師提

供生物復育之業界資訊。 
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C. 生物技術實作：分組操作實驗，培養學生具備實作及解決問題的能力 

在生物整治策略中，瞭解環境中污染物濃度變化以及菌相變化，有助於整治策略

上的滾動式調整，以因應環境的變化。這個部分的課程設計主要目的為讓學生具備基

本分子生物檢測能力，在環境整治過程中收集參數變化，而這些數據則能應用 R 作

為工具進行分析，並銜接底下課程。 

該部分課程屬於實驗課程，由博士班學生作為助教帶領修課學生動手操作，以含

氯有機污染物為例，其實作內容如下： 

1. 污染水過濾及樣品收集 

2. gDNA 萃取 

3. 即時定量 PCR 檢測基因含量 

圖表 2 污染整治參訪剪影。(左上圖)藥劑施放作業系統；(左下圖)厭氧藥劑配置；(右上圖)污水採

樣；(右下圖)生物整治法之脫氯膠體施放。 
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D. 菌相大數據分析：透過 DataCamp平台，確實掌握每個學生學習狀態 

由於科技進展快速，處理的資料趨向龐大，因此大數據分析在發展上受到重視。

在本課程中，透過經常用於處理生物資訊的 R 語言作為工具，對於污染場地調查出

之資料進行分析，而能評估菌相變化以及合適的整治策略，在多變的現地應用環境

中，是評估場地條件極為重要的一項技術。 

本課程結合線上教學平台 DataCamp 進行 R 語言教學，奠定學生 R 語言基礎，

本期課程之基本養成訓練包括： 

1. Metagenome 分析及 Miseq 定序 

2. Galaxy 和 Mothur 套件使用 

圖表 3 生物技術實作剪影。(上圖)生物整治之脫氯菌發酵培養；(左下圖)過濾污水樣本以抽取 DNA 進

行菌相分析；(右下圖)添加必須營養物供脫氯菌生長發酵。 
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3. R 與 Tidyverse 應用 

4. ggplot2 基本概念與應用 

5. PCA 、Cluster 分析 

透過這些基本的分析及視圖化教學，讓學生從頭掌握數據處理，以及分析、圖

像化等等操作，為業界所缺之專業人才培訓。 

 

該線上平台之教學特點如下：(1)影片教學，關於程式碼的運用以及數據分析

邏輯的完整教程；(2)循序漸進的編程練習，並且具有提示功能，大幅降低學生自

學難度；(3)透過後台經驗值的紀錄，能夠確切掌握每個學生的學習狀態。 

上機課程期間，助教會針對較難的運算模型進行解說，同時學生也能針對作業

中難以理解的部分進行發問。另外，本課程創建 R 語言學習工坊提供學生互相討

論學習的空間，可以相互鼓勵學習。 

  

圖表 4 大數據上機課程剪影。(上圖)總體基因學理論課；(左下圖)大數據分析上機課程針對學生

問題進行講解；(右下圖)結合線上教學平台 DataCamp實際操作練習。 
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D. 研討會成果發表 

最後，選出研究成果有非常好表現之組別，參與每年度桃園地區四校學生(中

央，中原，元智，長庚)科學研討會競賽，前三名均有大會提供獎金鼓勵。 

圖表 5 結合線上課程平台 DataCamp輔助教學。(左上圖)影片課程引導 R 語言使用；(右上圖)後

台可跟蹤學生學習進度；(下圖)學習介面簡單易懂協助學生上手。 

圖表 6 桃園地區四校學生(中央，中原，元智，長庚)科學研討會競賽海報展出。 
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(2) 教學設計提升學習成效 

 

(3) 學生學習回饋 

綜合評分最高分 5 分該課程拿了 4.91 高分，另外分別有學生回饋：「學了很多, 真

的很棒」、「上課內容非常清楚讓學生易懂跟上手 老師非常認真」，顯示學生對這門課程

的認同。 

 

6. 建議與省思(Recommendations and Reflections) 

研究與教學擠在短短一學期的課程中，對於部分學生負擔可能較重，但本課程以翻

轉式的教學方式，讓學生願意在課外多花時間投入練習，對學習動力的提升有顯著效

果。然而該課程需要投入大量的人力、經費資源，因此難以普遍實施。期望經由多開放

此類課程，培養學生勇於發問挑戰的自信，更能擁有自己的想法，並經由培訓成為具備

生物學識潛力的產業人才。 

另外在學習結果回饋方面，經過這整個學期的學習成果，透過參加研討會、張貼海

報來呈現，雖然合作展出海報無法看出個別學習狀態，但卻能訓練團隊合作、溝通表達

的能力。此外本課程使用的是校內共通問卷系統(附件一)，根據評鑑結果得到綜合評分

有 4.91 高分，顯示學生對於課程之正面評價，並且由每周課外付出時間，可以得知學

生對此課程的熱忱普遍較高，增強自學力的結果。 

  

學期 課號 課名 課制 必/選修 修課人數 綜合評分 標準差 

1091 LS5063 
生物整治及菌相

人工智慧分析 
碩博同修 選修 11 4.91 0.29 
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三. 附件(Appendix) 

附件一 教學評量問卷 

基本資料 

1.這門課我的缺席次數 

□從不缺課 □缺課1-3週 □缺課4-6週 □缺課7-12週 □缺課13週(含)以上  

2.我有修習本課程 

□非常同意 □同意 □普通 □不同意 □非常不同意 

3.除上課時間外，平均一星期修讀本課程付出的時間 

□10小時以上 □6-9小時 □ □1-3小時 □1小時以下 

4.我對這門課的學習態度很認真  

□非常同意 □同意 □普通 □不同意 □非常不同意 

對本科目之教學意見 

5.教師提供完整的課程大綱，且教學內容與課程大綱相符 

 □非常同意 □同意 □普通 □不同意 □非常不同意 □無法回答 

6.教師的課前準備充分，上課內容豐富充實 

 □非常同意 □同意 □普通 □不同意 □非常不同意 □無法回答  

7.我在課程中感受到教師的教學熱忱 

 □非常同意 □同意 □普通 □不同意 □非常不同意 □無法回答 

8.本課程授課內容組織完善，有助學習 

 □非常同意 □同意 □普通 □不同意 □非常不同意 □無法回答 

9.教材設計能顧及學生的學習狀況 

 □非常同意 □同意 □普通 □不同意 □非常不同意 □無法回答 

10.教師具備講授本課程之專業知識 

 □非常同意 □同意 □普通 □不同意 □非常不同意 □無法回答 

11.教師講解表達方式良好，使課程容易瞭解 

 □非常同意 □同意 □普通 □不同意 □非常不同意 □無法回答 

12.教師樂於協助學生解決有關本課程之疑問 

 □非常同意 □同意 □普通 □不同意 □非常不同意 □無法回答 

13.教師(或助教)對試卷、作業或報告的評分公平合理 

 □非常同意 □同意 □普通 □不同意 □非常不同意 □無法回答 

14.本科目教師之整體教學表現值得讚許 

 □非常同意 □同意 □普通 □不同意 □非常不同意 □無法回答 
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附件二 研討會參展海報 

 


