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摘要 
近年來隨著定序技術的發展，生物學家不再以傳統的方式進行生態環境的研

究，而是由環境中擷取微生物的樣本，並且藉由定序技術瞭解物種的資訊，從中

探索物種的多樣性。在 rRNA 序列分類的過程中，會利用 N-mer 的移動窗口對基

因序列資料作特徵萃取，所萃取出的相鄰特徵會有 N-1 個字元重覆，因此萃取出

的特徵集合具有關聯性，這與簡易貝氏分類器條件獨立的假設互相違背。本研究

希望透過馬可夫簡易貝氏分器處理基因序列資料這種高維度與需要龐大運算需求

的分類問題，不僅是因為馬可夫簡易貝氏分類器在運算效率上的優勢，也因為結

合了馬可夫模型能夠改善簡易貝氏分類器在條件獨立假設的問題，其中本研究採

用多項式模型作為機率模型，在概似機率的計算上考慮了特徵頻率，而會有較佳

的分類表現。此外，本研究加入了先驗分配－狄氏分配，期望藉由馬可夫簡易貝

氏分類器和狄氏分配的結合，透過兩種先驗分配參數－分子先驗分配參數與分母

先驗分配參數的設定，提升分類正確率。 
本研究以兩種不同的方式－狄氏分配_分子分母與狄氏分配_分母分子對四個

基因序列資料檔來作測試。實證結果發現，狄氏分配_分子分母，在同一個類別值

內先進行分子參數的調整，再進行分母參數的調整會有較好的分類結果。該兩種

方法在參數調整完畢後，其分類正確率已高於 RDP 分類器，相較於簡易貝氏分類

器結合狄氏分配，多了分母先驗分配參數可供調整，因此有較高的分類結果。 
關鍵詞：狄氏分配、馬可夫模型、簡易貝氏分類器、核甘酸基因序列 
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Abstract 

Purpose－The RDP classifier is computationally efficient and does not require 
sequence alignment. It also works well with short sequences and provides a unique 
niche for applications using the NGS technologies that generate millions of short 
sequences. The performance however, is hampered by the conditional independent 
assumption on features. The dependency is especially obvious in attributes by which the 
k-mer method extracts sequences from sequences with sliding window where each 
attribute is overlapped by k-1 base with its previous and next attribute. 

 
Design/methodology/approach－This study developed a multinomial Markov- 

based Bayesian classifier which remedies the unrealistic independent assumption by 
Markov model. In order to prevent probability estimate of feature to become zero and 
distort the classification result, Laplace estimate is usually utilized as a prior for all 
features. However, the setting assumes a fix confidence level for all features. In this 
study, we further develop a noninformative generalized distribution for prior setting that 
will allow different confidence level settings for different features. 
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Findings－The experimental results on bacterial 16S and fungal 28S rRNA gene 
sequence sets show that the proposed model can achieve higher prediction accuracy 
than the well-known RDP classifier in all ranks. Since the number of priors for a class 
value in the Markov naïve Bayesian classifier is two instead of one in the naïve 
Bayesian classifier, the best noninformative Dirichlet priors do enhance the performance 
of the Markov naïve Bayesian classifier. 

 
Research limitations/implications － The study proposes to model DNA 

sequences as a kth order Markov chain on the alphabet A,C,G and T. That is, the 
probability of observing a particular symbol only depends on the k previous one. Since 
under this model, the probability of a read can be written as a ratio of products of the 
probability of overlapping k-mers, it does introduce additional computational overheads 
to the current implementation of the RDP classifier. However, the overhead is just one 
time calculation during training process practically. 

 
Practical implications－Since the ability to obtain thousands of rRNA sequences 

from environmental and Human Microbiome Project samples using high-throughput 
sequencing technologies has become a reality, accurate sequence classification is a 
critical component of ecological interpretation of environmental datasets. The approach 
used in this article to evaluate bacterial and fungal sequences proves to be a valuable 
tool to determine the most important factors affecting classification accuracy. 

 
Originality/value － This study develops a Markov Bayesian classifier that 

remedies the strong conditional assumption on naïve Bayesian classifier by Markov 
assumption. Since the k-mer method uses an overlapping sliding window to extract 
features from raw sequence data, the conditional independent assumption on features is 
clearly violated. In the opposite, the Markov model that assumes each feature is 
dependent on previous features fits k-mer extraction method perfectly.   

 
Keywords: Dirichlet distribution, Markov model, naïve Bayesian classifier, rRNA 

gene sequence 
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壹、緒論 

近年來隨著新世代定序技術（next-gen sequencing; NGS）的發展，科學家不再

以傳統的方法在實驗室中培養單一物種（Handelsman et al. 1998），而是從生態環

境中直接取得樣本，使得科學家能更進一步探索微生物。在基因序列的分類問題

上，經常使用 N-mer 方法以移動窗口來萃取特徵，而由於基因序列是由 4 種核苷

酸所組成，若 N 設定為 8，資料矩陣維度將是 65536，在加上 rRNA 基因序列長度

介於 1500bp~2000bp，產生的資料矩陣不僅維度高而且稀疏（sparse）。簡易貝氏分

類器（naïve Bayesian classifier）因其計算效率且容易運用，常被廣泛使用在此分

類領域上，Wang 等（2007）即利用簡易貝氏分類器建立了 16S rRNA 的 RDP 分類

器（Ribosomal Database Project; RDP），其分類迅速且分類正確率較傳統的序列比

對工具 BLASTN（Camacho et al. 2009）高，因此近幾年來被廣泛使用於各種人類

微生物組計劃（human microbiome project; HMP）（Human Microbiome Project 
Consortium 2012）以及地球微生物組計劃中（earth microbiome project; EMP）
（Gilbert & Meyer 2012）等定序計劃中．而建立在相同的分類模型上，Liu 等（2012）
也證明了簡易貝氏分類器在真菌 28S rRNA 序列資料集的適用性。 

但是簡易貝氏分類器在基因序列的分類上，會面臨萃取出的特徵集合是否具

有關聯性以及同一序列特徵重複出現的兩種問題。 
1. 簡易貝氏分類器假設所萃取出的特徵集合間彼此獨立，但是萃取序列特徵

所使用的移動窗口是以 N-mer 個字元為長度進行切割，切割出來的兩兩特

徵彼此有(N-1)-mer 的字元相同，會與簡易貝氏分類器的條件獨立假設互相

違背。 
2. 在基因序列的特徵萃取上，通常所使用的機率模型只考慮到該特徵是否有

出現過，而不考慮該特徵所出現的次數。 
針對第一個問題，本研究採用馬可夫假設來處理特徵集合之間為非獨立的狀

況，馬可夫模型對於事件的相依假設和序列萃取方式一致；而針對第二個問題，

Liu 與 Wong（2013）利用多項式模型，考量了特徵出現頻率的觀念，解決同序列

特徵重複的問題，而該研究中所獲得的分類正確率比經常使用在分析基因序列的

RDP 分類器（ribosomal database project; RDP）來得高，但是該分類器是使用簡易

貝氏分類器，因此有條件獨立假設在特徵萃取上有較不適合的問題。因此如何將

上面的技術作結合，解決基因序列關聯性問題與同序列重複特徵出現之問題是值

得去探討的。 
特徵萃取是使用移動窗口來切割特徵，切割出的特徵集合彼此具有關聯性，

與簡易貝氏分類器的條件獨立假設會有違背，根據此問題，本研究採用馬可夫假
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設來處理此問題；而在基因序列的特徵萃取上，常採用二元模型，然二元模型只

考慮特徵出現與否，忽略該特徵出現的次數，而多項式模型考量了特徵出現的次

數，根據 McCallum 等（1998）指出，多項式模型相較有較好的分類正確率，且

Liu 與 Wong（2013）亦證明了多項式模型運用於簡易貝氏分類器可以在 rRNA 分

類問題上獲得較高的分類正確率。此外本研究加入先驗分配，如狄氏分配（Dirichlet 
distribution），藉由設定相關參數的方式，估計出各個可能值的先驗機率，來解決

基因序列因特徵數量眾多，在某些類別值下，許多特徵未曾出現，造成計算條件

機率時因為連乘的結果，會有推估該類別的事後機率值為 0 的問題。 

貳、文獻探討 

一、多源基因體學 

多源基因體學的發展主要歸因於近年來各種新世代定序技術（next-gen 
sequencing; NGS）的突破，相較於以往在實驗室培育單一物種的分析方式，研究

人員現在能夠以低成本大量的對特定微生物聚落進行定序，透過這樣的方式，研

究人員可以針對特定微生物群聚進行不同時間、不同地點的大規模分析，探索微

生物群聚與地球上各種物種的共生關係。 
定序過程中會產生大量的序列，如何有效的將這些序列分類到正確的微生物

種，成為以多源基因體分析微生物群聚相當重要的步驟，Wang 等（2007）以簡易

貝氏分類器作為基礎，發展了 RDP 分類器，其具有分類精準且快速的優勢，因此

常作為基因序列的分類工具。而 Rosen 等（2008）提出了 N-mer frequency，結合

了簡易貝氏分類器作為分類工具，N-mer frequency 以移動窗口的方式，機率推估

的方式為紀錄特徵出現的頻率。隨後 Rosen 等（2011）更以簡易貝氏分類器作為

網路應用服務，幫助使用者進行數據分析。 
由於 RDP 分類器不管在分類正確率或是分類速度上都表現的比傳統的序列比

對工具 BLASTN 優異（Liu et al. 2012），因此近幾年來被廣泛使用於各種人類微生

物組計劃（human microbiome project; HMP; http://commonfund.nih.gov/hmp/index） 
（Human Microbiome Project Consortium 2012）以及地球微生物組計劃（earth 
microbiome project; EMP; http://www.earthmicrobiome.org/）（Gilbert et al. 2012）等

各種微生物定序計劃中．其中人類微生物組計劃是一個由美國國家衛生研究院

（national institute of health; NIH）所主導的研究計劃，其透過新世代定序技術進行

人類微生物組的定序工作，研究腸道、口腔、皮膚、鼻腔、生殖道中和人體共生

的微生物，這項計畫在科學史上，是繼人類基因體計畫的另一個里程碑；而相較

於人類基因體計劃研究微生物與人體的互生關係，地球微生物組計劃則是對各種

環境做定序，包含海洋、土壤、沙漠、雨林甚至極地等，藉此了解微生物在這些
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環境中所扮演的關鍵角色． 

二、核糖體 RNA（ribosomal RNA, rRNA） 

自從 Woese 與 Fox（1977）藉由 16S rRNA 基因序列所建立的演化樹，發現生

命樹的新分枝－古菌後，rRNA 的相關特性與分析便開始受到重視，並漸漸的成為

近代分子生物學中分析微生物的重要依據。此分子序列之所以擁有區分不同物種

的高鑑別力，在於其擁有下列特性（Woese 1987）： 
 核糖體細胞內最多的胞器，在原核及真核生物鐘皆可發現，其所負責合成

蛋白質屬於生物體相當基本且重要的功能，因此廣泛分佈於所有生命個體

中。 
 rRNA 基因序列中的保守區域（conserved regions）可用於構建所有生命演

化樹，而變異區域（variable regions）可用來區別屬或者種。 
 rRNA 在生物體的功能相當基本且重要，需要精細調控的轉錄機制才能夠正

常實現，因此基因的水平轉移（horizontal transfer）非常難發生（Olsen et al. 
1986）。 

細菌的 rRNA 中，16S rRNA 長度適中，基因片段保守性高，Woese（1987）
稱其為生物演化的分子時鐘（molecular chronometer），可以提供微生物在演化與鑑

別上足夠的訊息，因此近幾年 16S rRNA 基因序列仍然是分子生物學領域最普遍

被用來分析微生物的依據。 
早期的物種鑑別主要是根據生物外觀來判定，然而在科學家開始從分子生物

學的角度分析時，卻發現許多以往被叛定為同一物種的生物，在序列比對上卻十

分岐異，因此目前有許多科學家期望能用更精細與嚴謹的方法，利用已知的文獻

與序列比較資訊為基礎，重新定義分類架構，這樣的過程稱為 curation。而目前較

知名的 curator 包括有 NCBI （National Center for Biotechnology Information）、RDP 
（ http://rdp.cme.msu.edu/index.jsp ）（ Cole et al. 2014 ）、 the ARB project 
（http://www.arb-home.de/）（Ludwig et al. 2004）、以及 the Greengenes project 
（http://greengenes.lbl.gov）（DeSantis et al. 2006）。 

與細菌 16S rRNA 類似，真菌 28S rRNA 近幾年來也開始被使用來在相關研究

中鑒別真菌物種，而因應這樣的需求，Liu 等（2012）建立了第一個真菌 28S rRNA
公開資料集，並且利用 RDP 分類器測試該資料集在不同長度，不同引子位置的分

類正確率，該資料集目前也已提供給 RDP 作為公開測試訓練資料，任何研究人員

都可以利用該資料集以 RDP 分類器對其所定序的資料進行分類。本研究將使用

RDP 所提供的 16S rRNA 與 28S rRNA 序列資料。 
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三、簡易貝氏分類器 

簡易貝氏分類器是貝氏理論加上條件獨立的假設，具有速度快和面對龐大運

算量有良好的效能，特別適合使用在維度高的分類問題上。 
假設欲分類的一筆資料 x 具有 p 個特徵，表示式為 1 2( , ,..., )px x x x= ，而資料 x

的類別值有 n 種可能，類別值集合為 1 2{ , ,... }nc c c ，其中 nc 代表第 n 個類別可能值，

在給一筆定資料 x 下，若我們欲推估資料 x 屬於何種類別值，則可以帶入以下貝

氏分類器的計算公式 

 

( , ) ( | ) ( )
( | )

( ) ( )
j j j

j

p c x p x c p c
P c x

p x p x
= =

 
(1) 

在式子(1)的 ( | )jp c x 為事後機率（posterior probability），表示給定資料 x 的條

件下，屬於類別值 jc 的機率， ( | )jp x c 為概似機率（likelihood probability），則 ( )jp c
稱為事前機率（prior probability）。因為都為同一筆資料 x，所以 ( )p x 是固定的，

可以將 ( )p x 視為常數，將(1)的式子簡化為 

 ( | ) ( | ) ( )j j jp c x p x c p c∝  (2) 

其中所獲得的事後機率值滿足以下式子 

 * max ( | )cj jc r g p c xα=  (3) 

在各個所計算出的事後機率中挑選出最大的機率值，而該類別值 jc 會指定給 *c ，

則資料 x 的類別值就會被預測為 jc 這個類別。 
而貝氏分類器加上了條件獨立的假設即為簡易貝氏分類器。條件獨立的假設

代表的是在給定某類別值 jc 下，各個特徵為互相獨立，即為特徵值 ix 不影響特徵

值 ix ，因此根據條件獨立的假設可以將式子(3)展開後可以得到事後機率 

 1 2 1( | ) ( | ) ( | ) ... ( | ) ( ) ( | ) ( )n
j j j n j j i i j jp c x p x c p x c p x c p c p x c p c=∝ × × × × = ∏  (4) 

其中獲得的事後機率值滿足以下式子 

 1* max ( ) ( | )n
cj j i jc r g p c p x cα == ∏  (5) 

因此只要計算得出各個 ( | )jp x c 和 ( )jp c 的機率值，就可以推估樣本資料 x 應屬於
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哪種類別。 
依據 Chen 等（2009）的文獻，在文件分類上經常採用的主要有兩種機率模型：

二元模型（binomial models）和多項式模型（multinomial models），這兩種模型最

大的差別在於計算概似機率的不同，二元模型為考慮字彙是否有出現，多項式模

型是計算字彙的出現頻率。而文件分類與基因序列資料的分類因為在概念與做法

上類似，接下來分別為二元模型和多項式模型作介紹。 
1. 二元模型 
 在二元模型中，探討字彙的方式為是否出現該字彙，若文件中出現該字彙，

則出現次數 1if = ，相反若沒有出現該字彙，則 0if = ，即 {0,1}if ∈ 。 
 因為概似機率計算方式的不同會由式子(5)修改為 

 
1

(1 )
1

* max ( ) ( | )

max ( ) ( | ) [1 ( | )]

n
cj j i j

n fi fi
cj j i i j i j

c r g p c p w c

r g p c p w c p w c

α

α

=

−
=

= ∏

= ∏ −
 (6) 

 其中 ( | )i jp w c 可以由之前的訓練資料估算而得。 
2. 多項式模型 
 在多項式模型中，探討字彙的方式為字彙的出現頻率，字彙出現字數

{0,1,2...}if ∈ 。多項式模型的概似機率會將式子(5)表示為 

 
1

1 1

* max ( ) ( | )

( | )max ( )( )!
!

n
cj j i j

fi
n i

cj j i i i
i

c r g p c p w c

P w xr g p c x
x

α

α

=

= =

= ∏

= ∑ ∏
 (7) 

 其中 1( )n
i ix=∑ 為固定值可以視為常數，最後式子(7)簡化為下面式子 

 
1* max ( ) ( | )n

cj j i i jc r g p c p w cα == ∏  (8) 

 其中機率 ( | )i jp w c 可由之前訓練資料計算而得。 
Wang 等（2007）的 RDP 分類器與 Rosen 等（2008）的 Rosen 分類器，兩者

都是以簡易貝氏分類器為基礎的分類方式，兩者的差異在於前者是使用二元模

型，後者使用的是多項式模型。 

四、馬可夫簡易貝氏分類器 

馬可夫模型是一種利用過去已知的資料，來對未來作預估結果的方法，目前



多項式馬可夫簡易貝氏分類器結合狄氏先驗分配於基因序列分類之研究 95 

 

在統計學、地理學、音訊辨識與生物基因上都被積極廣泛地使用（Baum and Eagon 
1967; Brady et al. 2009; Kotamarti et al. 2010; Ghosh et al. 2012），對未來的結果作預

測與推估。 
本研究將馬可夫模型結合至簡易貝氏分類器，對原本條件獨立假設的部分進

行修正，改善簡易貝氏分類器條件獨立假設的問題。以下將為馬可夫模型和馬可

夫簡易貝氏分類器的基本運作流程做介紹。 
假設有一筆基因序列資料的一個字元 ms ， ms 的機率為 1 2 1( | , ,..., )m mp s s s s − ，在

推估 ms 時需要前面 m-1 個字元來推估，因此每推估一個字元就需要前面所有字元

的資料才能推估下一個字元的機率。而馬可夫模型能夠將這樣的推估方式進行簡

化，只需要要前面 k 個字元就可以推估該字元的轉移機率，因此可以將 ms 的機率

表示成以下形式 

 1 2 1 1 1( | , ,..., , ) ( | , ,..., , )m m j m m k m k m jp s s s s c p s s s s c− − − + −=  (9) 

同樣地可以把馬可夫模型的概念用來計算特徵的條件機率，特徵 ( )N
mw 代表的是長

度為 N-mer 的第 m 個特徵，而透過馬可夫模型的概念，特徵 ( )N
mw 的推估只需考慮

前一個特徵 ( )
1

N
mw − ，而不需要將先前全部的特徵一併可慮，因此 ( )N

mw 的轉移機率修

改成以下形式 

 
( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( )

1 2 1 1( | , ,..., , ) ( | , )N N N N N N
m m j m m jp w w w w c p w w c− −=  (10) 

因此一筆基因序列資料 r 的機率透過馬可夫模型可以表示為 

 

( ) ( ) ( )
1 2

( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( )
1 2 1 3 1

( | ) ( , ,..., , )

( | ) ( | , ) ( , )... ( | , )

N N N
j m j

N N N N N N
j j j m m j

p r c p w w w c

p w c p w w c p w c p w w c−

=

=
 (11) 

又因為 

 

( ) ( )
1( ) ( )

1 ( )
1

( , | )
( | , )

( | )

N N
m m jN N

m m j N
m j

p w w c
p w w c

p w c
−

−
−

=  (12) 

而分子的部分，因為特徵 ( )N
mw 和特徵 ( )

1
N

mw − 所包含的字元剛好可以結合表示為特徵
( 1)N
mw + ，因此分子的部分表示為以下型式 
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 ( ) ( ) ( 1)
1( , | ) ( | )N N N

m m j m jp w w c p w c+
− =   

因此式子(12)可以修改成 

 

( 1)
1( ) ( )

1 ( )
1

( | )
( | , )

( | )

N
m jN N

m m j N
j

p w c
p w w c

p w c

+
−

− =  (13) 

最後將式子(13)帶回式子(11)得到以下公式 

 

( 1) ( 1)
2( 1)

1 ( ) ( )
2 1

( | ) ( | )
( | ) ( | ) ...

( | ) ( | )

N N
j m jN

j j N N
j m j

p w c p w c
p r c p w c

p w c p w c

+ +
+

−

=  (14) 

因此只要把萃取出的第一個特徵 ( )
1( | )N

jp w c 的機率與各個
( 1)

( )

( | )
( , )

N
m j

N
m j

p w c
p w c

+

的機率計算

得出，就可以推估出該筆序列是屬於何種物種。 

五、狄氏分配 

狄氏分配為定義在單位體（unit simplex）上的多變量分配（multivariate 
distribution），目的是藉由先驗分配參數的推估，來使分類正確率能夠有效的提升。

先驗分配是一種以知識性或以先前經驗的方式來幫助、改善所欲推估之估計值。

而單位體的意思代表的是各個變數皆不可為負值，而且總和必須為 1。狄氏分配由

於一般動差函數（general moment function）的關係，讓狄氏分配的運算複雜度降

低，更容易去推估機率值，因此經常作為先驗分配使用於簡易貝氏分類器中。 
若有一特徵具有 k 個可能值，則各個可能值的機率值集合θ 可以表示為

1 2{ , ,..., }kθ θ θ ，其中θ 滿足 1 2 3 ... 1kθ θ θ θ+ + + + ≤ 與 0( 1,2,..., )i i kθ > = 。藉由機率密

度函數（probability density function）可以推估θ的分佈狀況，並且服從狄氏分配，

表示為 1 2 1~ ( , ,..., ; )k k kGD a a a aθ + ，則其機率密度函數表示式如下； 

 

1 1 1
1 1 21

1

( *)( ) (1 ... )
( )

j ka ak
j j jk

j j

af
a

θ θ θ θ θ− + −
=+

=

Γ
= ∏ − − − −
∏ Γ

 (15) 

其中 1 2 1* ... ka a a a += + + + ， *a 為各個參數的總和。 
而根據（Wong 1998）的動差函數可以將θ的期望值表示成以下式子： 

 
( ) , 1, 2,...,

*
i

i
aE i k
a

θ = =  (16) 
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1

1( )
*

k
k

aE
a

θ +
+ =  (17) 

透過學習資料 O 計算出各個特徵可能值的出現次數，會將狄氏分配進行修正， ia 重

新計算，以下為 ia 的計算式子 

 i i ia a ct′ = +  (18) 

最後 iθ 的期望值的計算式子如下： 

 
( | ) , 1, 2,..., 1

*
i i

i
a ctE O i k

a allct
θ +

= = +
+

 (19) 

其中 allct 代表的是某特徵內，所有特徵值出現次數的總合，而 ( | )p Oθ 會服從修正

後的狄氏分配，並表示為 1 2| ~ | ~ ( , ,..., ; )k k k kO D O GD a a a aθ θ ′ ′ ′ ′ 。 
而狄氏分配所使用的條件也具有限制，Wong（1998）推導一般動差函數，證

明出任兩個隨機變數彼此間具有負相關的特性，即負相關需求（negative-correlation 
requirement）。Wong（2009）提到等信賴原則（equal-confidence requirement），當

狄氏分配作為先驗分配時，利用正規化變異數（normalized variance, NV）衡量各

變數的信心水準（confidence level），而各變數的正規化變異數必須相同，使得所

有變數的信心水準也需相同，因此在調整信心水準時，狄氏分配調整的是整體的

信心水準，無法依據各變數做單獨的調整，所以在使用狄氏分配時會有負相關需

求與等信賴原則的限制條件。 

參、研究方法 

一、資料前置處理 

本研究使用特徵萃取的方式為 N-mer frequency，假設具有 j 筆基因序列資料，

表示成 1 2{ , ,..., }jS S S S= ，萃取出所有的特徵集合 F，表示成 1 2{ , ,..., }mF F F F= ，其

中 m 代表的是特徵集合中具有 m 個特徵，而 m 會等於4N ，因此移動窗口的長度

N 越大，可能的特徵集合數量 m 也越大。 

二、多項式馬可夫簡易貝氏分類器 

在本研究流程中的學習階段與測試階段上，皆採用以多項式模型為基礎的馬

可夫簡易貝氏分類器，除了簡易貝氏分類器在運算效率上十分適合處理高維度的

分類問題之外，相較於 Wang 等（2007）所提出的以二元模型作為基礎的簡易貝氏
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分類器，本研究將採用以多項式模型作為分類器的機率模型，原因在於多項式模

型相較於二元模型在概似機率的計算上更加考慮了特徵的出現頻率，而在分類結

果上會有較好的表現，因此本研究採用以多項式模型為基礎的馬可夫簡易貝氏分

類器作探討。 
根據先前馬可夫簡易貝氏分類器的式子(14)，可以將每個特徵的機率值，透過

多項式模型表示為式子(20)： 

 
( 1) ( 1)
2( 1)

1 ( ) ( )
2 1

( | ) ( | )
( | ) ( | ) ...

( | ) ( | )

N N
j m jN

j j N N
j m j

p w c p w c
p r c p w c

p w c p w c

+ +
+

−

=   

 

( )
( ) ( | )

( | )
( )

N
j iN

j j
i

f w c
p w c

v c
=  (20) 

由於本研究採用馬可夫簡易貝氏分類器，因此在式子(14)中可以發現分子與分

母的特徵長度並不相同，位於分子的特徵 ( 1)N
jw + 為(N+1)-mer 的特徵，而位於分母

的特徵 ( )N
jw 則是為長度 N-mer 的特徵，這也是在往後進行先驗分配參數的調整時，

將會有兩個先驗分配參數需要調整。 
而透過多項式模型，可以將式子(14)中，每個特徵的機率值 ( )( )N

jp w 表示為式

子(20)，其中 ( )( | )N
j jf w c 代表的是在類別值 ic 下 ( )N

jw 所出現的次數，而 ( )iv c 表示為

類別值 ic 所擁有全部特徵出現的總和，若類別值 ic 具有 16 筆序列資料，而每一筆

序列資料所出現的特徵次數都各出現 100 次，因此 ( )iv c 的特徵出現次數總合為

16 100 1600× = ，其中在採用狄氏分配作為先驗分配時，會將先驗分配參數 ca 加入

式子(20)中進行參數的調整，以尋找最佳的參數。 
其中值得注意的是多項式模型與二元模型的不同就在於 ( )( | )N

j jf w c 條件機率

的計算，多項式模型的特徵出現次數 ( )( | ) {0,1, 2,...}N
j jf w c ∈ ，而二元模型的特徵出

現次數 ( )( | ) {0,1}N
j jf w c ∈ ，本研究將採用多項式模型針對特徵出現頻率 ( )( | )N

j jf w c
進行計算。 

三、狄氏分配參數的調整方法 

在本研究中，以狄氏分配作為先驗分配時，先驗分配參數調整的方式是先對

各個類別值進行排序的動作，依影響力的大小對各個類別值進行排序，影響力越

大者則排序在越前面，隨後再依據類別值的順序依序進行參數上的調整。而類別

值排序的方式則是根據該類別所擁有的序列數量而定，擁有序列數量越多的類別

值代表該類別越為重要，影響力程度也越大。 
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而使用狄氏分配時，由於不同類別值下的特徵，其條件機率下的類別值並不

相同，又因為本研究使用馬可夫簡易貝氏分配器，根據式子(14)在計算特徵的機率

時會有分母與分子在特徵長度上的不一致，分母為長度 7-mer 的特徵，分子為長度

8-mer 的特徵，因此在同一個類別值中所需調整的先驗分配會具有兩個，其一為分

母的先驗分配，另一個為分子的先驗分配，因此先驗分配的數量為類別值個數的

兩倍。 
而加入狄氏分配作為先驗分配時，先驗分配參數 ca 將加入到式子(20)中並表示

成以下式子： 

 

( )
( ) ( | )

( | )
( ) 4

N
j j cN

j j N
j c

f w c a
p w c

v c a
+

=
+  

(21) 

其中4N 代表的是所有可能特徵集合的數量，若是以長度為 8-mer 的移動窗口進行

特徵萃取，則萃取出可能特徵集合的數量為 84 65536= ；而本研究由於使用馬可夫

簡易貝氏分類器，因此分子與分母所有可能的特徵集合數量並不相同，分子的特

徵長度為 8-mer，則所有可能特徵集合的數量為 84 65536= ；而分母的特徵長度為

7-mer，因此所有可能特徵集合的數量為 74 16384= 。 
一開始，將各個類別值的參數 ca 都設為 0.000001，先驗分配參數調整的順序

以類別值排序後的順序開始依序調整。首先第一個類別值會有分母的先驗分配參

數與分子先驗分配的參數，本研究在分母與分子先驗分配參數的調整順序會分別

採用以下兩種方式進行測試，第一種是先進行分子部分的調整，再進行分母部分

的調整；第二種是先調整分母的先驗分配參數，再調整分子的部分，而該兩種方

式會在往後的研究中進行測試。在決定完先行調整分子或分母的先驗分配參數之

後，該參數 ca 會從 0.01 開始以每次增加 0.01 的方式進行直到 ca 等於 1.000001 即停

止，而每次增加 0.01 後會隨即進行一次 leave one out 並將分類正確率紀錄起來，

取過程中最好分類正確率時的參數 ca 為最佳設定參數，並將此 ca 值固定住，接著

調整第一個類別值中另一個先驗分配參數，也是以 ca 值從 0.01 至 1 的過程中，取

其最佳分類正確率的 ca 值為最佳參數，並且固定住。在第一個類別值的兩個先驗

分配參數都設定完畢後，會依照此規則尋找下一個類別值的先驗分配參數，直到

全部類別值的先驗分配參數都已設定完成。 

四、驗證方式 

本研究將採用 leave one out 的驗證方式，在每一次驗證的過程中會去除一筆序

列資料當作測試資料集，而其餘的（N-1）筆序列資料作為訓練資料集進行學習，
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再對該筆基因筆序列資料進行分類。最後將所有的序列資料依序進行驗證，並統

計出所有序列資料的成功次數，由於每筆基因序列資料都進行一次驗證，因此除

以資料檔中全部基因序列資料的筆數，即可得到在某先驗分配參數組合下的分類

正確率。 

肆、實證研究 

一、rRNA 測試資料檔 

本研究所使用的資料檔為細菌和真菌 rRNA 資料檔，序列筆數分別為 4354 筆

和 8506 筆，細菌 16S rRNA 序列長度大約是 1600-bp，真菌 28S rRNA 序列長度則

大約是 1400-bp，兩筆序列資料檔自 RDP 的 sourceforge 頁面（http://sourceforge.net/ 
projects/rdp-classifier/files/RDP_Classifier_TrainingData/）中下載。在資料進行前置

處理時，將只具有一筆基因序列資料的類別值 singleton 去除不予計算。Bacteria 資

料檔經過資料整理後，具有 3672 筆基因序列資料，包含 500 個類別值；Fungi 資
料檔經過整理後，樣本數共有 7730 筆基因序列資料，包含 926 個類別值，往後以

Bacteria3672 和 Fungi7730 稱之。此外，本研究更將該兩個資料檔整理為序列筆數

大於 10 筆的類別資料，降低先驗分配調整的調整個數並與原始資料筆數的資料檔

進行比較，篩選後的 Bacteria 樣本數為 2035 筆序列資料，包含 79 個類別值；而

Fungi 資料檔經過篩選後，共具有 4954 筆序列資料，含有 159 個類別值，該兩個

資料檔以 Bacteria2035 和 Fungi4954 稱之。 

二、馬可夫簡易貝氏分類器之實證研究 

本研究在馬可夫簡易貝氏分類器中加入了 Laplace Estimate，避免某個類別值

的事後機率值 0 的情況發生，而在初始先驗分配參數的設定上，分子先驗分配參

數與分母先驗分配參數都設定為 0.000001，讓相同的先驗分配參數具有一樣的信

心水準，並於馬可夫簡易貝氏分類器中將以五種不同的參數值 0.01, 0.001, 0.0001, 
0.00001, 0.000001 分別依序作測試，以下表 1 為資料檔 Bacteria 和 Fungi 的成功次

數與分類正確率比較表。 
從表 1 的數據資料中，可以發現為類別值序列筆數大於 10 筆的資料檔

Bacteria2035 和 Fungi4954 相較於原本 Bacteria3672 與 Fungi7730 的分類正確率來

的高。我們認為正確率提昇可能的原因有兩個，首先，資料檔中剔除了小於 10 筆

基因序列資料的類別後，會使在訓練資料集中每個類別值都擁有大於 10 筆的訓練

資料筆數，因此在測試進行計算條件機率時，會有較好的分類正確率；另一方面，

由於資料經過篩檢後，細菌與真菌資料集的類別個數分別由 500 和 926 降到 79 和
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159，資料類別數的降低使得整體資料複雜度也降低，因此也有可能獲得較好的分

類正確率。 
另外，由比較表中更可以發現不同先驗分配的參數值會有不同的分類正確

率，其中從數據資料可以觀察出，各個 Bacteria 和 Fungi 資料檔參數設定為 0.000001
時，會比先驗分配參數為 0.01 時，有較好的分類正確率。因此由此可知在使用馬

可夫簡易貝氏分類器時，參數值為 0.01 下所擁有的信心水準相對於參數值為

0.000001 時來得太高，也驗證了先驗分配參數的調整會有較好的分類正確率。 
馬可夫簡易貝氏分類器於 Bacteria 和 Fungi 資料檔中，在不同參數值下的分類

正確率相較於 RDP 分類器都來得低，其中可能的原因為馬可夫簡易貝氏分類器結

合了馬可夫模型並且加上了多項式機率模型，在機率值的估計上，相較於簡易貝

氏分類器在在機率值的估算上，馬可夫簡易貝氏分類器多除以 7-mer 分母的機率

值，進而可能影響了原先 8-mer 分子的機率值，而使最後的分類正確率降低。然而

馬可夫簡易貝氏分類器有分子先驗分配參數與分母先驗分配參數可進行調整，參

數調整的彈性較簡易貝氏分類器來的高，因此下一小節將以馬可夫簡易貝氏分類

器結合狄氏分配，以調整類別值的分子與分母先驗分配參數，來提升分類正確率。 

表 1：各個資料檔在五種不同參數值下與 RDP 分類器的分類正確率比較 

馬可夫簡易貝氏分類器 
資料檔 

參數 0.01 參數 0.001 參數 0.0001 參數 0.00001 參數 0.000001 
RDP

分類器

Bacteria2035 93.61% 94.20% 95.08% 95.52% 95.77% 97.29%
Bacteria3672 84.23% 86.95% 88.56% 89.46% 90.08% 93.65%
Fungi4954 86.71% 86.57% 87.18% 87.60% 87.90% 88.02%
Fungi7730 70.53% 74.06% 74.42% 75.70% 76.27% 78.65%

三、狄氏分配之實證研究 

（一）Bacteria2035 資料檔之分類正確率比較 
圖 1 為 Bacteria2035 使用狄氏分配調整前後之分類正確率比較圖，圖中狄氏分

配_分子分母代表的是在各個類別值中，進行調整的順序為分子先驗分配參數先行

調整，調整完畢後再調整分母先驗分配參數；而狄氏分配_分母分子，則是先行調

整分母的先驗分配參數，再調整分子的先驗分配參數。由此圖可以觀察出狄氏分

配_分母分子由 95.57%提升至 98.37%，提升了將近 3 個百分點；而狄氏分配_分子

分母相較於狄氏分母分子的分類正確率來的高，由 95.57%提升至 98.88%，提升超

過了 3 個百分點，其中藉由先驗分配參數的調整正確率提升較多的原因為狄氏分

配_分子分母相較於狄氏分配_分母分子多調整了一個類別值，進而使最後的分類
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正確率有較高的結果。 
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圖 2 為狄氏分配_分子分母與狄氏分配_分母分子的正確率變化比較圖，分類

正確率由初始值 0.000001 時的 95.77%提升至 98.37%和 98.88%，上升約為 3 個百

分點。圖 3 與圖 4 則是狄氏分配_分母分子和狄氏分配_分母分子，在各個有效改

善之類別下的先驗分配參數，其中狄氏分配_分子分母的 7-mer 分母先驗分配參數

在第一個類別值下有較高的調整，並且相較於狄氏分配_分母分子多調整了一個類

別值，因此最後會有較佳的分類正確率。而圖中可以觀察出 8-mer 分子的先驗分配

參數在類別值編號 12 之前有較多的調整次數，而 7-mer 分母的先驗分配參數則是

在從類別值編號 1 開始，都對類別值有陸續的調整。 
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圖 2：Bacteria2035 狄氏分配_分子分母與分母分子之正確率變化比較圖 

圖 1：Bacteria2035 狄氏分配參數調整前後之正確率比較圖 
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圖 3：Bacteria2035 狄氏分配_分母分子之參數調整變化圖 
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圖 4：Bacteria2035 狄氏分配_分子分母之參數調整變化圖 

狄氏分配_分子分母，在類別值獲得有效調整的總數為 17 個，其中 8-mer 分子

有效參數調整次數為 9 次，7-mer 有效參數調整次數為 16 次；而狄氏分配_分母分

子，在 8-mer 分子有效參數調整次數為 5 次，7-mer 有效參數調整次數為 11 次，

類別值調整總數為 17，從中可以發現該兩種方法在分子參數的調整上有較多的調

整次數，而分母先驗分配參數的調整次數則是低於分子先驗分配參數的調整次數。 

（二）Bacteria3672 資料檔之分類正確率比較 
圖 5 為 Bacreria3672 資料檔透過狄氏分配調整參數前後之分類正確率比較圖。

在原始參數 0.000001 時，分類正確率為 90.08%，而狄氏分配_分母分子和狄氏分

配_分子分母在調整後之分類正確率分別為 96.51%和 97.27%，提升的幅度約為 6
至 7 個百分點，在最終參數的調整下，狄氏分配_分子分母之分類正確率較狄氏分

配_分母分子來得高。 
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圖 5：Bacteria3672 狄氏分配參數調整前後之正確率比較圖 

圖 6 為狄氏分配_分母分子與狄氏分配_分子分母之分類正確率變化比較圖，

從圖中可以觀察出該兩種調整方法之分類正確率差異並不大，最大差距為 0.05%。

在參數調整過程中，狄氏分配_分子分母從類別值編號 1 的分類正確率就高於狄氏

分配_分母分子 0.01%，其中的原因為狄氏分配_分子分母的 7-mer 先驗分配參數在

類別值 1 的提升幅度較大，並且在類別值編號 34 之前 7-mer 參數都有陸續的調整，

因此狄氏分配_分子分母在往後類別值的調整下都與狄氏分配_分母分子的分類正

確率保持一定的差距。 
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圖 6：Bacteria3672 狄氏分配_分子分母與分母分子之正確率變化比較圖 

圖 7 和圖 8 為資料檔 Bacteria3672 在有效改善之類別值編號下的先驗分配參

數。狄氏分配_分母分子和狄氏分配_分子分母，在 8-mer 分子先驗分配參數幅度差

異不大，而對於 7-mer 分母先驗分配參數而言，則是狄氏分配_分子分母在類別值

1、12、28 和 34 都比狄氏分配_分母分子才有更多的調整幅度，並且比 8-mer 分子

先驗分配參數的調整次數多。 
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圖 7：Bacteria3672 狄氏分配_分母分子之參數調整變化圖 
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圖 8：Bacteria3672 狄氏分配_分子分母之參數調整變化圖 

狄氏分配_分子分母與狄氏分配_分母分子，在參數的調整過程中，狄氏分配_
分母分子 8-mer 分子參數的調整次數為 10 次，7-mer 分母調整次數為 103 次，類

別值調整總數為103次；而狄氏分配_分子分母的8-mer分子之調整次數為11，7-mer
參數的調整次數為 101，類別值調整總數為 109 其中 7-mer 先驗分配參數對於每個

類別值都有調整。就調整次數而言，狄氏分配_分子分母在調整次數上雖然比狄氏

分配_分母分子少調整一次，但是在類別值的調整個數上與 7-mer 分母參數都有較

大的調整，而使最後狄氏分配_分子分母會有較高的分類正確率。 

（三）Fungi4954 資料檔之分類正確率比較 
圖 9 為 Fungi4954 使用狄氏分配調整前後之正確率比較圖，Fungi4954 在原始

初始值參數 0.000001 下之分類正確率為 87.90%，而調整所有參數後，狄氏分配_
分母分子和狄氏分配_分子分母之分類正確率分別為 93.78%與 94.57%，正確率上
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升了大約 6 個百分點，其中由最後的實驗結果得知狄氏分配_分子分母的分類正確

率較高。 
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圖 9：Fungi4954 狄氏分配參數調整前後之正確率比較圖 

圖 10 為 Fungi4954 狄氏分配_分子分母和狄氏分配_分母分子之間的正確率變

化比較圖。狄氏分配_分子分母與狄氏分配_分母分子在類別值 90 之前分類正確率

都較為相近，而在類別值編號 90 的參數調整上，狄氏分配_分子分母的分類正確

率有較大幅度的提升，而使最終的分類結果狄氏分配_分子分母的分類正確率相對

於狄氏分配_分母分子要來得高。 
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圖 10：Fungi4954 狄氏分配_分子分母與分母分子之正確率變化比較圖 

圖 11 和圖 12 則是資料檔 Fungi4954 在各有效改善之類別值下的先驗分配參

數，其中狄氏分配_分母分子的 7-mer 分母的先驗分配參數在類別值 2 就開始調整，

而狄氏分配_分子分母的 7-mer 分母參數調整頻率較低，8-mer 分子先驗分配參數

則是較狄氏分配_分母分子調整幅度來得要高。 
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圖 11：Fungi4954 狄氏分配_分母分子之參數調整變化圖 
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圖 12：Fungi4954 狄氏分配_分子分母之參數調整變化圖 

狄氏分配_分子分母與狄氏分配_分母分子，在分子先驗分配與分母先驗分配

參數的調整次數與調整總數都不相同。狄氏分配_分母分子的 8-mer 分子調整個數

為 7，7-mer 分母調整數目為 67，類別值調整的個數為 78；而狄氏分配_分子分母，

在 8-mer 分子調整個數為 17，7-mer 分母調整數目為 65，類別值調整的個數為 78。
該兩種調整方法在類別值調整個數上相同，但是在 8-mer 參數的調整上狄氏分配_
分子分母有較多的調整，因此會有較佳的分類結果。 

（四）Fungi7730 資料檔之分類正確率比較 
圖 13 為馬可夫簡易貝氏分類器結合狄氏分配於 Fungi7730 資料檔之參數調整

前後的分類正確率比較圖。由該圖中可以發現狄氏分配_分子分母和狄氏分配_分
母分子在分類正確率上由原始分類正確率 76.27%上升至 87.30%和 87.94%，提升

了將近 11 個百分點，而最終的分類結果為狄氏分配_分母分子有較高的分類正確

率。 
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圖 13：Fungi7730 狄氏分配參數調整前後之正確率比較圖 

圖 14 為狄氏分配_分子分母與狄氏分配_分母分子的正確率變化比較圖。在先

驗分配參數的調整過程中，兩者之分類正確率差異不大，其中狄氏分配_分子分母

在類別值編號 8 相對於狄氏分配_分子分母有較大的調整次數，但是在類別值 85
至類別值 101 之間未調整先驗分配參數，使狄氏分配_分母分子於類別值 92 之後

超越於狄氏分配_分子分母並維持一定間距直到調整完所有類別值。 
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圖 14：Fungi7730 狄氏分配_分子分母與分母分子之正確率變化比較圖 

圖 15 和圖 16 為狄氏分配_分母分子和狄氏分配_分子分母在各個有效改善之

類別值下的先驗分配參數，其狄氏分配_分母分子的 8-mer 分子先驗分配參數的有

效調整次數較狄氏分配_分母分子來得高；而 7-mer 分母先驗分配參數在狄氏分配_
分母分子在第一個類別值開始就依續往後調整，並維持參數值 0.010001 直至最後

類別值。 
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圖 15：Fungi7730 狄氏分配_分母分子之參數調整變化圖 
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圖 16：Fungi7730 狄氏分配_分子分母之參數調整變化圖 

在先驗分配參數的調整過程中，狄氏分配_分母分子的 8-mer 分子先驗分配參

數調整次數為 134，7-mer 分母先驗分配參數調整次數為 333，全部類別調整總數

為 333，其中狄氏分配_分母分子的 7-mer 分母先驗參數都維持 0.010001；而狄氏

分配_分子分母，8-mer 分子先驗分配參數之調整次數為 78，7-mer 分母先驗分配

參數調整次數為 299，類別值調整總數為 299。從以上實驗資料可以得知，狄氏分

配_分母分子在先驗分配數量與類別值調整的個數比狄氏分配_分子分母要來得

多，因此會有較佳的分類正確率。 
表 2 和表 3 分別為本研究方法與 RDP 分類器在 Bacteria 和 Fungi 資料檔中各

個階層之分類正確率比較。由表可知在「門」和「綱」階層為 RDP 分類器有較佳

的分類結果，在「目」階層中只有一個資料檔為 RDP 分類器的分類正確率勝出；

然而，在「科」和「屬」這兩個階層，無論是哪個資料檔都為馬可夫簡易貝氏分

類器結合狄氏分配有較高的分類正確率，而「目」階層中有三個資料檔也為狄氏
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分配_分子分母有較佳的分類正確率。 

表 2：各方法於 Bacteria 資料檔下之分類正確率比較 

Bacteria 2035 Bacteria 3672 
階 
層 RDP 分

類器 

馬可夫簡
易貝氏分
類器 

狄氏分配
_分子分

母 

狄氏分配
_分母分

子 

RDP 分
類器 

馬可夫簡
易貝氏分
類器 

狄氏分配
_分子分

母 

狄氏分配
_分母分

子 
界 1 1 1 1 1 1 1 1 
門 1 0.99459 0.99705 0.99803 0.99918 0.98366 0.99482 0.99564
綱 0.99803 0.98673 0.99410 0.99410 0.99265 0.97630 0.99019 0.98992
目 0.98918 0.98132 0.99115 0.99115 0.98420 0.96759 0.98692 0.98529
科 0.98869 0.98034 0.99115 0.98722 0.98012 0.96241 0.98474 0.97984
屬 0.97297 0.95773 0.98820 0.98378 0.93464 0.90087 0.97276 0.96514

表 3：各方法於 Fungi 資料檔下之分類正確率比較 

Fungi 4954 Fungi 7730 
階 
層 RDP 分

類器 

馬可夫簡
易貝氏分
類器 

狄氏分配
_分子分

母 

狄氏分配
_分母分

子 

RDP 分
類器 

馬可夫簡
易貝氏分
類器 

狄氏分配
_分子分

母 

狄氏分配
_分母分

子 
界 1 1 1 1 1 1 1 1 
門 0.99979 0.98990 0.99515 0.99414 0.99961 0.96714 0.97774 0.98292
綱 0.99900 0.98788 0.99333 0.99051 0.99379 0.93505 0.96222 0.97244
目 0.98547 0.97597 0.98788 0.97900 0.96145 0.90996 0.93880 0.94980
科 0.95902 0.95781 0.98122 0.97254 0.89935 0.87309 0.91966 0.92263
屬 0.88030 0.87908 0.94570 0.93782 0.78396 0.76274 0.87309 0.87943

 
表 4 為吳沐穎（2012）所提之簡易貝氏分類器結合狄氏分配方法與本研究方

法狄氏分配_分母分子和狄氏分配_分子分母於 Fungi7730 資料檔下的分類正確率

比較。表 5 的正確率比較中，可以發現馬可夫簡易貝氏分類器結合狄氏分配，相

對於簡易貝氏分類器結合狄氏分配，多了分母先驗分配參數可供調整，而使參數

的調整更具有彈性，因此會有較佳的分類正確率。 
表 5 為本研究各個實驗方法與 RDP 分類器在各資料檔下的分類正確率比較，

其中加入了該資料檔下執行方法時所需的運算時間。RDP 分類器和馬可夫簡易貝

氏分類器，在執行時所需的運算時間皆為數個小時即可執行完畢。在馬可夫簡易



多項式馬可夫簡易貝氏分類器結合狄氏先驗分配於基因序列分類之研究 111 

 

貝氏分類器結合狄氏分配後，由於尋找參數的流程次數為類別值個數的兩倍，因

此運算的時間複雜度也隨著資料檔中類別值個數的增加而跟著增加。然而加入了

狄氏分配後，雖然會使執行時間增加，但是藉由先驗分配參數的設定，使概似機

率在加入了先驗分配參數後，能夠推估得更為精準。 

表 4：本研究方法與吳沐穎研究方法之分類正確率比較 

實驗方法 
資料檔 

簡易貝氏分類器 
結合狄氏分配 狄氏分配_分母分子 狄氏分配_分子分母 

Fungi 7730 83.97% 87.94% 87.30% 

表 5：本研究方法與 RDP 分類器之分類正確率與時間比較 

實驗方法 RDP 分類器 馬可夫簡易貝氏分類器_
參數 0.000001 

狄氏分配_ 
分母分子 

狄氏分配_ 
分子分母 

資料檔 正確率 時間 正確率 時間 正確率 時間 正確率 時間

Bacteria 
2035 97.29% 10

（時） 95.77% 56（分） 98.37% 5（天） 98.88% 5（天）

Bacteria 
3672 93.65% 11

（時） 90.08% 649（分） 96.51% 27
（天） 97.27% 27

（天）

Fungi 
4954 88.02% 10

（時） 87.90% 196（分） 93.78% 9（天） 94.57% 9（天）

Fungi 
7730 78.65% 12

（時） 76.27% 1031（分） 87.94% 58
（天） 87.30% 58

（天）

 
表 6是四種分類模型在 16S rRNA細菌資料集測試下所取得正確率的統計檢定

結果，其中右上三角是 Bacteria2035 資料集，左下三角則是 Bacteria3672 資料集；

表 7 則是四種分類模型在 28S rRNA 真菌資料集的正確率檢定結果，右上三角和左

下三角分別是 Fungi4954 與 Fungi7730 資料集的檢定結果．括號數字代表檢定結果

為負值．無括號數字則為正值；顯示粗體表示該組合之正確率在 95%信心水準下

其檢定結果顯示有顯著差異。從兩個資料集的檢定結果可以發現，本研究所提出

的分類模型（狄氏分配_分母分子、狄氏分配_分子分母）在分類正確率都有顯著

高於 RDP 分類器以及參數設定為 0.000001 的馬可夫簡易貝式分類器，檢定 Z 值都

大於 2．然本研究所提出模型的兩種參數設定方式所得到的分類正確率則沒有顯著

的差異（Z=1.4）。 
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表 6：正確率統計檢定－細菌 16S rRNA 資料集 
 RDP 

分類器
馬可夫簡易貝氏 

分類器_參數 0.000001
狄氏分配_ 
分母分子 

狄氏分配_
分子分母 

RDP 分類器 X 2.66 （2.36） （7.24） 
馬可夫簡易貝氏分類
器_參數 0.000001 5.60 X （4.92） （6.15） 

狄氏分配_分母分子 （5.67） （8.20） X （1.40） 
狄氏分配_分子分母 （7.45） （9.42） （1.40） X 

表 7：正確率統計檢定－真菌 28S rRNA 資料集 

 RDP 分類器 
馬可夫簡易貝
氏分類器_參數

0.000001 

狄氏分配_分母
分子 

狄氏分配_分子
分母 

RDP 分類器 X 0.18 （9.97） （11.56） 
馬可夫簡易貝
氏分類器_參數
0.000001 

3.54 X （10.15） （11.74） 

狄氏分配_分母
分子 （15.48） （18.93） X （1.68） 

狄氏分配_分子
分母 （14.31） （17.77） 1.21 X 

伍、結論與未來研究 

本研究方法是以馬可夫模型與簡易貝氏分類器作結合，針對基因序列資料進

行分類，分類器的機率模型是採用多項式模型，計算出特徵的出現頻率，並且加

入了先驗分配－狄氏分配，透過尋找適合的先驗分配參數，期望能夠有效的提升

分類正確率。 
實證結果發現，馬可夫簡易貝氏分類器加入了 Laplace Estimate 後，在參數值

0.000001 的分類正確率會比參數值 0.01 的分類正確率來得高，原因為參數值設定

為 0.01 時，對於眾多可能特徵集合數量4N 的基因序列資料而言，信心水準會過高，

進而影響分類正確率。馬可夫簡易貝氏分類器在尚未加入狄氏分配前，其分類正

確率是低於 RDP 分類器，我們探討可能的原因為馬可夫簡易貝氏分類器相對於簡

易貝氏分類器在式子的計算上多了(N-1)-mer 分母概似機率的計算，進而影響原先

N-mer 分子機率值的計算。在馬可夫模型結合狄氏分配後，其缺點為執行時間會因
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為資料檔的類別值個數不同，而使運算時間隨著類別值個數的增加而隨著增加。

因此若是以分類正確率作為優先考量時，則可以採用本論文方法；相反地，若是

以時間作為優先考量，則能夠採用 RDP 分類器。然而透過先驗分配參數的調整，

在四個資料檔下其分類正確率已高於 RDP 分類器，其中在 Fungi7730 的資料檔中，

相較於吳沐穎（2012）所提之方法會有較好的分類表現，其原因為本研究採用馬

可夫簡易貝氏分類器，相對於簡易貝氏分類器結合狄氏分配多了分母先驗分配參

數可供調整，因此可進行調整的參數個數在每個類別值中會增加 N-2 個，使最後

的驗證結果會有較好表現。在分子先驗分配參數與分母先驗分配參數的調整順序

上，本研究以兩種不同的方式－狄氏分配_分子分母和狄氏分配_分母分子進行測

試，實證結果發現狄氏分配_分子分母，在同一個類別值內先進行分子參數的調

整，再進行分母參數的調整會有較好的分類結果。故本研究方法多項式馬可夫簡

易貝氏分類器結合狄氏分配，在使用相同的資料檔下，尋找出適合的先驗分配參

數，確實對分類正確率能夠有效的提升，以上即為本研究的貢獻所在。 
由於本研究是對同一個類別內兩種先驗分配參數進行不同順序的調整，未來

可以嘗試對整個資料檔的所有類別值先進行某一種先驗分配參數的調整，在調整

完畢後再進行另一種先驗分配參數的調整，以找出最好的調整方法。 
本研究是使用馬可夫簡易貝氏分類器結合狄氏分配，在未來也許可以採用廣

義狄氏分配對同一個類別內不同的變數進行不同參數的調整，使同一個類別值內

的變數擁有不同的信心水準，讓調整參數時更具有彈性，以取得更好的分類正確

率。 
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