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計畫中文摘要： 

    近年由於環境及氣候變遷，加上國際間全球化趨勢，均增加人類與野生

動物接觸的機會，造成人畜共通傳染病傳播風險大幅攀升，例如可能來自猩

猩和猿猴的 HIV 病毒、源自於鳥類和家禽的禽流感病毒、可能由蝙蝠傳出

的 Ebola 病毒及 SARS，以及在 109 年初於中國武漢市爆發由 SARS-CoV-2

造成全球大流行的 COVID-19 等已陸續浮現並造成嚴重流行疫情，顯示在

疫情初期精準檢出病原，以及時掌握感染源並落實防疫工作實為當務之急。 

    次世代定序(Next generation sequencing，NGS) 相較於傳統病原體檢測

技術，具有高輸出量及檢測多種標的之優勢，已廣泛運用在檢測及基因定序

領域。本計畫運用建立之標的 NGS(targeted-NGS, tNGS)優化新冠病毒全基

因定序技術，及時應對 112年年初開始流行的 BN.1.3及 XBB.1.5變異株之

基因變異；同步發展可全方位檢測傳染病原之總體基因體學

NGS(metagomoic NGS, mNGS)技術，實際導入並完成於 112 年 7 月底送驗

不明原因腦炎病例之福氏內格里原蟲全基因定序，及時釐清感染源，落實防

疫措施，降低傳染病造成的衝擊。 

 

 

關鍵詞：次世代定序、總體基因體學 
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計畫英文摘要：  

keywords： next gereation sequencing, meatgenomics 

    Emerging infections have threatened humanity since global warming, 

dramatic environmental changes resulting in complex interactions between 

humans and animals. Emergence and evolution of an ever increasing number of 

human pathogens, originating from animals, such as avian flu, SARS and the 

SARS-CoV2 resulting in pandemic COVID-19. Rapid detection and 

identification of emerging infectious pathogens is essential to guide the therapy 

and predict the outcome.  

    Next Gereation Sequencing (NGS) could resovle the detection limits to the 

number of targeted pathogens when using traditional technoques. Introducing 

NGS into a diagnostic setting may revolutionize the investigation of pathogens. 

This study uses the established targeted-NGS (tNGS) to improve the SARS-CoV-

2 whole genome sequencing technology to promptly respond to the mutations of 

the BN.1.3 and XBB.1.5 variant. We also establish the metagenomic NGS (mNGS) 

for comprehensive detection of pathogens, and successfully introduced to 

complete the whole genome sequence of Naegleria fowleri in an unexplained 

encephalitis case at the end of July 2012. Thus, adapting NGS from clinical to 

public health use benefits monitoring, controlling and preventing infectious 

diseases. 

 

 

 



4 
 

本文 

一、 前言：  

    近年由於環境及氣候變遷，加上國際間全球化交流頻繁，均使人類與

動物接觸機會增加，造成人畜共通及新興傳染病之傳播風險大幅攀升。自

1940 年起，全球流行的新興傳染病中有 60%為人畜共通傳染病，其中高

達 72%的感染原為野生動物(1)，包括可能來自猩猩和猿猴的HIV病毒(2)、

源自於鳥類和家禽的禽流感病毒(3)及可能由蝙蝠傳出的 Ebola 病毒及

SARS(4)。然而，環境及氣候變遷已逐漸改變野生動物的棲息地及生活方

式，同時全球都市化的趨勢，也提供野生動物更多的食物及更佳的生存條

件，將增加與野生動物接觸的機會，此外，目前仍有部分地區有嗜吃野生

動物的習慣，捕獲及食用過程皆可能會接觸野生動物，均造成人畜共通傳

染病較以往更容易傳播(5)。 

    在 108年年底於中國武漢市爆發由 SARS-CoV-2病毒造成的 COVID-

19，已快速蔓延造成全球嚴重流行疫情，世界衛生組織已於 109年 3月宣

布，COVID-19的疫情規模已達到全球大流行(6)，目前發現該病毒基因序

列與蝙蝠冠狀病毒 RaTG13 具有高達 96%相同度(7)，顯示 COVID-19 亦

可能為源自動物的人畜共通傳染病。因此，因應與日俱增的人畜共通及新

興傳染病，建構完善的監測系統，發展重要傳染病原之檢測技術，將扮演

防疫上重要的關鍵角色。 
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    次世代定序(Next generation sequencing，下稱 NGS) 自問世以來，相較

於傳統病原體檢測技術僅能針對單一或數種已知病原體檢測，NGS兼具高輸

出量及定序之優勢，亦可突破過去傳統病原體檢測技術檢測標的數目之限制，

加上近年 NGS 成本大幅降低，已廣泛運用在基因檢測等相關領域，成為全

基因定序及臨床診斷上的檢驗利器，包括未知病原檢測、新興病原體鑑定、

微生物全基因體定序、微生物分型、傳染病群聚調查、抗藥性基因分析比對

以及微生物菌叢(microbiome)的變化追蹤等(8-15)。 

目前各主要 NGS平台，包括 illumina、Oxford nanopore、Ion Torrent及

Pacific BioSciences 等，在診斷應用上，依據數據產出量、讀取片段長度及組

裝功能差異，已各自發展多元進階技術，主要可分成兩大類： 

1. 目標次世代定序(targeted NGS, 下稱 tNGS)：已廣泛運用於癌症分子

診斷，獲得更佳的鑑定力(16)。 

2. 總體基因體學(metagenomic NGS,下稱 mNGS)，可檢測臨床檢體中各

種微生物及病原體(17)。 

    tNGS 具備同時偵測多種基因標的之優勢，因此近年發展以 tNGS 為主

之偵測病原體方法，包括 capture-based 或 amplicon-based，均可有效提升檢

測靈敏度 (18)；mNGS 則具有不需使用任何專一性引子之獨特性，相較於傳

統分子檢驗方法，具有不受限於檢測特定病原體之優勢。 
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    本計畫除運用 tNGS優化已建立完成之新冠病毒全基因定序技術，以

應對持續變異之新冠病毒，並同步建置可全方位檢測重要人畜共通傳染病

原體之 mNGS技術，規劃導入監測網絡系統，以因應未來突發之傳染病及

群聚流行疫情，快速釐清感染源，及時落實防疫措施，降低疫病之衝擊。 
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二、 材料與方法 

1、 實驗樣本 

本計畫為優化新冠病毒全基因定序技術，遴選測試樣本包括

COVID-19確定病例檢出結果為新冠病毒型別BN.1.3及XBB.1.5變

異株各 2例，共 4例；另遴選由法務部法醫研究所於 112年送驗不

明原因死亡個案共 9 例 29 個檢體，作為 mNGS 分析之臨床樣本；

此外，北部某醫院於 112年 7月底送驗 1例不明原因腦炎病例之檢

體，作為 mNGS實際檢驗樣本。 

2、 檢體核酸萃取 

利用自動核酸萃取系統 EZ2 Connect(Qiagen)或 Maelstrom 

4810(圓點奈米)進行樣品核酸萃取，萃取完成的核酸置於-20℃冷凍

櫃保存。 

3、 新冠病毒全基因定序之 tNGS建庫及定序分析 

(1) 萃取臨床檢體樣本 RNA，使用 COVIDSeq Assay (Illumina)之反轉

錄酶合成 cDNA後，進行Multiplex PCR，使用 Arctic hCoV-2019 

V3 primer 作為 tNGS 引子，PCR 混合物以 Biometra 系統 

(Biometra, Analytik Jena)進行反應，反應條件為 98℃作用 3分鐘，

再進行 35次循環反應 (98℃作用 15秒鐘，63℃作用 5分鐘)，最

後維持在 4℃保存。 
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(2) 將上述 PCR產物進行片段化反應後，以磁珠純化，純化產物再依

不同樣本加入不同編號之 Index進行 Index-PCR，反應條件為72℃

作用 3分鐘，98℃作用 3分鐘，再進行 7次循環反應 (98℃作用

20 秒鐘，60℃作用 30 秒鐘，72℃作用 1 分鐘)，72℃作用 3 分

鐘，最後維持在 10℃保存。 

(3) Index-PCR 產物經磁珠純化後，利用 Qubit 1X dsDNA High 

Sensitivity Assay Kits(Invitrogen)測量濃度後，將最後的建庫產物

置入 iSeq 100 i1 Reagent v2 (300-cycle)，於 iSeq 100 System上機。 

(4) tNGS定序資料經由 DRAGEN COVID Lineage V3.5.13 進行組裝

分析。分析完成之新冠病毒全基因序列上傳至 Nextclade 

(https://clades.nextstrain.org/)進行病毒型別分析。 

4、 總體基因體學 (mNGS)之建庫、定序及生物資訊分析 

mNGS無需使用專一性引子或探針，具有可直接檢測未知病原

體定序分析之優勢，mNGS實驗流程說明如下： 

(1) 合成雙股 DNA：取 10 μL 萃取之樣本核酸，以隨機核苷酸(random 

primer)進行反轉錄反應，核酸與引子於 65℃作用 5分鐘後，保存

於 4℃，再利用 reverse transcriptase 進行反轉錄反應，反應條件

為 25℃作用 5 分鐘，50℃作用 10 分鐘，85℃作用 5 分鐘，最後

https://clades.nextstrain.org/
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維持於 4℃保存，以合成第一股 cDNA (first strand cDNA)；將

cDNA接續加入 RNase H去除樣本 RNA，再以 DNA polymerase

及 DNA ligase 於 16℃作用 2 小時，完成第二股 cDNA(second 

strand cDNA)的合成。 

(2) 基因建庫及上機：將雙股 cDNA 及樣本 DNA 混合，以 DNA 

Prep kit(Illumina)進行基因建庫，最後以磁珠純化建庫產物，並利

用 Qubit 1X dsDNA High Sensitivity Assay Kits(Invitrogen)測量濃

度後，置入 iSeq 100 i1 Reagent v2 (300-cycle)，於 iSeq 100 System

上機。 

(3) 病原體生物資訊分析：將 iSeq 100 System分析完成之 fastq 檔分

別利用微生物識別軟體(Kraken2)及視覺化軟體(Krona)進行分析，

先過濾人類基因相符序列，再與微生物資料庫進行比對，以比對

出對應之病原體，最後利用病原體引子進行 PCR並定序確認。 

(4) 病原體序列組裝及分析：fastq檔以 SPAdes進行 de novo assembly

組裝，組裝完成之片段上傳至 NCBI進行比對；接續以 Pokka(19)

軟體完成基因註解，並上傳至 NCBI基因資料庫進行登錄。 
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三、 結果 

1、優化「新冠病毒全基因定序技術」，即時應對病毒變異 

因應COVID-19疫情期間監測新冠病毒之防疫需求，本計畫執行單

位於疫情初期完成建立「新冠病毒全基因定序技術」，可直接從COVID-

19確診病例檢體中檢測並組裝出完整新冠病毒全基因序列，以利我國

中央流行疫情指揮中心長期監測國內外各種新冠病毒變異株之流行趨

勢及變異，統計至112年9月底止，已完成5,400餘件新冠病毒全基因序

列，並將全基因序列定期上傳至全球共享流感數據倡議組織(GISAID)，

以利國際資訊分享交流。 

自112年年初全球開始陸續流行病毒株BN.1.3(BA.2.75變種 )及

XBB.1.5變異株，本計畫透過新冠病毒全基因定序過程發現，該兩種變

異株之Spike基因(序列位置：21,563-25,384 bp)變異已影響定序工作，因

此將本計畫111年建立之「新冠病毒Spike基因tNGS(Spike-tNGS)分型技

術」導入原有新冠病毒全基因定序技術進行調整，優化成果如下： 

 1.1、優化BN.1.3變異株定序 

將BN.1.3變異株之Spike基因序列進行解析，依GISAID網站資料，

比對台灣(本計畫樣本F77496)、美國、日本、德國及泰國等檢驗單位上

傳之BN.1.3全基因序列，發現位於Spike基因上的21,690-21,940 bp區間

均存在約250bp的N base(missing data)(如圖一)，顯示新冠病毒BN.1.3的
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Spike基因變異點位，已影響國際多國新冠病毒全基因定序工作 

因應BN.1.3之Spike基因變異點位影響新冠病毒全基因定序技術，

為利病毒監測工作順利進行，本計畫即時優化定序技術，優化前後之

BN.1.3全基因定序比對結果如圖二。結果顯示，優化前BN.1.3樣本

F77496位於21,690-21,940 bp區間之覆蓋率(Coverage)明顯偏低處，僅約

0-20倍深度；經技術優化後，對同為BN.1.3樣本F78628之覆蓋率達到100

倍深度以上。 

1.2、優化XBB.1.5變異株定序 

外，在BN.1.3之後出現同步流行的XBB.1.5變異株，經初步分析亦

發現有Spike基因定序結果不理想之問題，因此將美國、日本、德國及

義大利等檢驗單位上傳至GISAID網站之XBB.1.5全基因序列，與本計

畫XBB.1.5樣本F78499進行比對，發現位於Spike基因上的22,600-22,800 

bp區間均存在約200 bp的N base(如圖三)，顯示XBB.1.5之Spike基因變

異亦已影響各國新冠病毒全基因定序工作。 

針對XBB.1.5之Spike基因變異點位，本計畫接續導入Spike-tNGS優

化新冠病毒全基因定序技術，優化前後之XBB.1.5全基因定序比對結果

如圖四。優化前XBB.1.5樣本F77496位於22,600-22,800 bp區之覆蓋率

(Coverage)明顯偏低，僅約0-20倍深度；技術經優化後，對同為XBB.1.5
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樣本F80600之覆蓋率大幅改善，原本覆蓋率明顯偏低的22,600-22,800 

bp處提升達100倍以上。 

本計畫應對BN.1.3及XBB.1.5之Spike基因變異點位均已完成優化，

優化後的新冠病毒全基因定序技術，已即時實際導入於指揮中心及本

署定時公布之新冠病毒型別監測資料。 

2、建立「總體基因體學(mNGS)檢驗技術」，以因應未來新型傳染病挑戰 

因應後新冠疫情時代的整備，本計畫於112年建立可全方位檢測傳

染病原體之總體基因體學(mNGS)技術，實驗流程如圖五，說明如下： 

(1)萃取樣本RNA，反轉錄成cDNA。 

(2) cDNA進行第二股cNDA合成為dcDNA。 

(3)進行片段化及Index PCR，Index PCR產物經磁珠純化定量後上機。 

(4)取得fastq檔後進行生物資訊軟體分析。 

3、mNGS技術之可行性評估 

為評估mNGS之可行性，遴選COVID-19陽性臨床檢體(F78686，

BN.1.2，Ct=15.3)為測試樣本，分別進行新冠病毒全基因定序及mNGS

技術分析，並比對兩者之序列及覆蓋情形(如圖六)。結果顯示，兩者對

於測試樣本的覆蓋率均全面達100倍深度以上，組裝序列相同度達

99.89%。 
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此外，依兩技術獲得之讀長數目，等比例調整覆蓋率上限，以比較

新冠病毒全基因定序技術(約55萬條讀長，2250倍覆蓋率上限)與mNGS

技術(約121萬條讀長，5000倍覆蓋率上限)之序列分布情形，結果顯示

全基因定序技術在10,500bp、20,000bp及28,000bp附近的覆蓋率偏低，

mNGS之覆蓋率則分布較平均。綜合上述結果，證實本計畫建立之

mNGS技術，可運用於傳染病病原體檢驗。 

確認mNGS檢驗之可行性後，將上述兩技術獲得之讀長另以微生物

識別軟體Kraken2及視覺化軟體Krona進行分析(如圖七)，結果指出由新

冠病毒全基因定序技術(約55萬條)及mNGS技術(約121萬條)取得之讀

長，進行病原體識別分析後，大部分讀長均比對為新冠病毒，顯示本計

畫運用mNGS及病原體識別軟體與分析方式，可自NGS原始資料(fastq

檔)，正確鑑別出對應之病原體。 

4、mNGS導入檢驗臨床檢體之綜合分析結果 

為評估mNGS實際導入檢驗臨床檢體之可行性，本計畫以法務部法

醫研究所送驗之不明原因死亡個案共8例28件檢體為測試樣本，經萃取

檢體核酸後進行mNGS，相同檢體核酸另以對應病原體之qPCR引子及

探針進行複驗確認，以分析mNGS導入臨床檢體檢驗之正確性，並評估

其檢測極限，結果如表一所示。 
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結果顯示，自28件檢體中導入mNGS檢驗，其中共7件檢體檢出病

原體(4件Rhinovirus，3件Cytomegalovirus)，經qPCR複驗，確認該7件由

mNGS檢出陽性之病原體，均可利用qPCR檢出相同對應病原體之檢驗

結果，證實mNGS檢驗結果之正確性；此外，依據mNGS及qPCR檢驗結

果，發現樣本若以qPCR檢出Ct值約30以上之病原體時，則該樣本難以

利用mNGS檢出相同對應之病原體，顯示mNGS之檢測極限約qPCR之

Ct值30。 

5、導入 mNGS完成福氏內格里原蟲全基因序列，成為全國關注焦點 

因應112年7月底由北部某醫院送驗1例不明原因腦炎病例中以

qPCR檢出福氏內格里原蟲(Naegleria fowleri)，由於該原蟲屬於罕見病

原體，應使用高準確檢驗方法進行複驗，以驗證qPCR檢驗結果之正確

性，同時考量該病原之致死率極高，為縮短檢驗時效以利盡早落實防治

措施，故本計畫直接取該病例之腦脊髓液檢體核酸，即刻進行mNGS定

序分析。 

利用mNGS定序取得之fastq原始數據，經生物資訊軟體組裝及校正

分析後，可獲得總長度達49,558 bp之組裝片段，將該片段上傳至NCBI

基因資料庫比對，發現與來自美國 (KX580902、KX580903)、日本

(AP025248)及巴基斯坦(MZ461463)的福氏內格里原蟲粒線體全基因序
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列均高達99%相同度(如圖八)，故確認該組裝序列為福氏內格里原蟲粒

線體全基因序列，佐證該病例之腦脊髓液檢體中，確實存在福氏內格里

原蟲。 

接續將該組裝序列經基因註解軟體分析，並上傳至NCBI基因資料

庫進行登錄，經審核已取得Accession number OR459835並公布。 

 

四、 討論 

1、 本計畫 110 年重點研究成果為建立檢測傳染病原體之 tNGS 技術，111

年延續擴展 tNGS應用範圍，建立重要傳染病原體之組裝分型技術，當

時以 SARS-CoV-2 Omicron(BA.2.3)變異株之 spike 基因序列為模板設

計引子建立 Spike-tNGS 技術，測試結果對於包括 Omicron 及 Delta 等

多種變異株均有良好的讀長覆蓋率及型別鑑定力，可應對未來新冠病

毒變異。 

2、 應對 112年年初陸續出現 BN.1.3及 XBB.1.5主要流行變異株之高度序

列變異，憑藉本計畫 111 年建立之 Spike-tNGS 技術及經驗，及時發現

病毒變異，並於短期內調整實驗流程，成功優化新冠病毒全基因定序技

術，以正確定序資訊，提供指揮中心及本署定時公布新冠病毒型別監測

資料。因此，本計畫自 110-112年有關 SARS-CoV-2之 tNGS研究成果，

於 COVID-19 疫情期間已實際導入應用於新冠病毒全基因定序及型別
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監測等相關防疫監測工作，以具備科學實證之病毒全基因序列，提供本

署防疫決策層級研訂防治政策使用。 

3、 此外，因應 112 年 7 月底由北部出現 1 例不明原因腦炎病例檢出福氏

內格里原蟲(Naegleria fowleri)之特殊緊急事件，同樣憑藉本計畫 112年

上半年建立的 mNGS 技術，在最短時間之內直接檢測病例之腦脊髓液

檢體核酸，成功組裝出福氏內格里原蟲粒線體全基因序列，經分析註解

後上傳 NCBI並已完成登錄。本事件為國內首次導入 NGS技術直接從

臨床檢體中檢出福氏內格里原蟲之成功範例，也成為全國新聞關注的

焦點，本署藉由本新聞事件進行衛教宣導，讓國人進一步瞭解從事水域

活動時衛生安全之重要性。有關運用 mNGS 技術檢出福氏內格里原蟲

全基因一案已撰寫文章並投稿至本署疫情報導期刊，目前文稿審查中。 

4、 綜上，本計畫以具體實績彰顯於突發事件發生前已建立 tNGS及 mNGS

等先進技術之正面價值及實際效益，因此應對未來各種傳染病之挑戰，

結合 tNGS 及 mNGS 技術之優勢，部署全方位監測網絡，及時找出可

能致病原，同步提供決策層級運用，盡早研訂及落實防治措施，遏止疫

病擴散，為後新冠疫情時代重要的防疫整備工作。 
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五、 結論與建議 

1、 本計畫為第三年計畫，歷年重要研究成果如下： 

(1) 第一年完成建置 tNGS 技術，可同時檢測多種病毒，其中包含

SARS-CoV-2。 

(2) 第二年完成建立新冠病毒之 Spike-tNGS分型技術。 

(3) 本年(第三年)接續運用第二年 Spike-tNGS 研究成果，完成因應

BN.1.3 及 XBB.1.5 變異株 Spike 基因高度變異之定序技術優化；

同時建立 mNGS 技術，並即刻應用於檢出福氏內格里原蟲之突發

事件。 

2、 本計畫 112年建立之 mNGS技術，成為國內首例從臨床檢體中檢出

福氏內格里原蟲之 NGS 技術，以實證基礎確認由罕見致病原造成

的社會關注事件，亦寫下運用 NGS 取得科學實證以提升傳染病監

測品質之成功範例。後續擬評估將 mNGS導入傳染病監測網絡，以

全方位傳染病原檢測優勢，應變未來新型傳染病的挑戰。  
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七、 圖、表 

 

圖一、本計畫與多國新冠病毒 BN.1.3變異株序列比對。 
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圖二、新冠病毒全基因定序技術優化前後對 BN.1.3變異株分析比較。 
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圖三、本計畫與多國新冠病毒 XBB.1.5變異株序列比對。 
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圖四、新冠病毒全基因定序技術優化前後對 XBB.1.5變異株分析比較。 
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圖五、本計畫建立mNGS之實驗流程。 
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圖六、新冠病毒全基因定序技術及 mNGS技術組裝序列及覆蓋率比較。 
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圖七、新冠病毒全基因定序技術(A)及mNGS技術(B)之病原體識別結果 
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圖八、本計畫檢出福氏內格里原蟲粒線體全基因序列與國際序列比較。 
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表一、112年不明原因死亡個案以mNGS及對應qPCR之檢驗結果 

樣本 檢體種類 
檢驗結果 

mNGS (RPM)* qPCR (Ct值) 

D1 
病毒拭子(左肺) ND — 

病毒拭子(右肺) ND — 

D2 

病毒拭子(氣管) Rhinovirus (<10) Rhinovirus (28.8) 

病毒拭子(左肺) ND Rhinovirus (28.7) 

病毒拭子(右肺) ND ND 

D3 

病毒拭子(氣管) ND — 

病毒拭子(左肺) ND — 

病毒拭子(右肺) ND — 

D4 

病毒拭子(氣管) Rhinovirus (<10) Rhinovirus (28.4) 

病毒拭子(左肺) Rhinovirus (<10) Rhinovirus (32.1) 

病毒拭子(右肺) ND Rhinovirus (31.7) 
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表一(續)、112年不明原因死亡個案以mNGS及qPCR之檢驗結果 

樣本 檢體種類 
檢驗結果 

mNGS(RPM)* qPCR(Ct值) 

D5 

氣管拭子-病毒 ND — 

左肺拭子-病毒 ND — 

右肺拭子-病毒 ND — 

鼻咽拭子-病毒 ND — 

D6 

鼻咽拭子-病毒 Rhinovirus (<10) Rhinovirus (27.2)  

肛門拭子-病毒 ND ND 

氣管拭子-病毒 ND ND 

左肺拭子-病毒 ND Rhinovirus (33.5) 

右肺拭子-病毒 ND ND 

鼻咽拭子-病毒 ND Rhinovirus (36.3) 

D7 

右肺拭子-病毒 ND — 

左肺拭子-病毒 ND — 

氣管拭子-病毒 ND — 

D8 

氣管拭子-病毒 Cytomegalovirus (<10) Cytomegalovirus (28.7) 

左肺拭子-病毒 Cytomegalovirus (<10) Cytomegalovirus (29.3) 

右肺拭子-病毒 Cytomegalovirus (<10) Cytomegalovirus (29.4) 

*RPM：Reads per million reads. 
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計畫名稱：重要傳染病原次世代定序檢測方法之發展及應用 

計畫主持人：慕蓉蓉 

填報日期：112年 12月 20日 

＊修正處請在報告中以紅字標示 

序

號 
審查意見 辦理情形說明 

修正處

頁碼 

1 

mNGS 沒有全面之計畫

研究，應和臨床重症醫

師合作，取得適當檢體。 

本計畫已完成建立mNGS技

術，同步完成可行性及正確

性之功，後續將規劃與臨床

端之合作方式。 

- 

2 

不明死亡原因的 28件檢

體，以 mNGS驗出 CMV

和 Rhinovirus ， 代 表

mNGS之功效不足。 

本計畫以mNGS檢驗不明原

因死亡檢體除檢出兩種病毒

外，亦檢出多種細菌，例如

Staphylococcus aureus 、

Streptococcus pneumoniae 及

Enterobacter cloacae等，考量

該類常見細菌均可能透過採

檢或實驗污染影響檢驗結

果，本計畫為評估 mNGS之

檢驗結果正確性，故選擇以

病毒作為合適測試標的。 

- 

3 

研究方法正確適當，結

論及建議具實用價值，

具創新及可行性，對施

政有明顯助益。 

謝謝委員意見。 

- 

4 

表一建議補上樣本取得

之年份；若有臨床送驗

之相關訊息者，亦請補

上。 

1、 已於表一標題加註樣本

取得年份(112年)。 

2、 不明原因死亡檢體樣本

均由法務部法醫研究所

送驗(P7)，該所未提供個

案症狀或死因等相關臨

床訊息。 

P28-29 
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序

號 
審查意見 辦理情形說明 

修正處

頁碼 

5 

建議補充以 NGS組裝出

福氏阿米巴之全基因體

對於公衛之防治或臨床

之治療具體效益，或提

出何種情境下之全基因

體是較佳之檢驗項目。 

已將本事件對於公衛防治之

具體效益補充於討論段第 3

點。 
P16 

6 

未見於報告中呈現投稿

情形。 

已將投稿情形補充於討論段

第 3點。 P16 

備註：如有修正期末報告內容，請註明頁碼，並務必於 112年 12月 22日

前至 GRB系統完成資料抽換。 

 


