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在 B型肝炎病毒(HBV)中，某些位置相對

容易發生突變，而某些位置則相對不容易發生

突變，動機為想找出這些位置與突變率的行為

特性，這些行為特徵可以轉換成馬可夫模型理

論中的元素-轉置矩陣，藉此特性，可以預測

未來的 DNA基因序列與分析突變行為。至於突

變率公式，則採用公認最精準的突變率

Substitution rate: 

T
p

2
])3/4(1ln[)4/3( −−
(1) 

其中 T為時間而P為突變個數除以序列全長。

本研究所使用的馬可夫程序理論也屬於一種

隨機程序(Stochastic process)，與回歸模式

不同之處在於無法用一條曲線表示，一條曲線

僅能表示一次實驗(experiment)，而每次實驗

所繪出之曲線都可能不同。總結來說，隨機程

序是隨機變數的家族，描述某些程序隨著時間

而演化的過程。 所謂的馬可夫特性若以數學

式表示如下:  
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也就是說Xn+1的CDF與上一個觀察值Xn相關，

屬 於 一 種 短 期 相 依 (short-rang 

dependence). 

 本研究之研究對象為由成大醫學院張定

宗研究團隊所提供，共計 6位病患各14筆抽

血之 B型肝炎病毒(HBV)基因序列，並將連續

一年之資料當作訓練集，用來計算轉置機率矩

陣，而與第一筆資料相距18個月之序列為測

試集。研究結果如下: 
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核? 酸與胺基酸突變率預測誤差比比較圖 
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