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文件版控
版本 1.3.0 發布於 7 June 2023。

此版本新增了有關海洋資料集和海洋生物多樣性信息系統 (OBIS) 的文字段落，以及小部分的文字編輯。

摘要
使用基因資訊來描述或鑑定物種分類群時，大多使用者會預設這些資料將會使用在分子生物或演化學的研究
上。然而，同時擁有座標與時間資訊的基因序列是一個有價值的生物多樣性出現紀錄，相較其最初目的，可
更廣泛的被使用。為了實現這一潛力，DNA衍生資料需要可以在生物多樣性資訊的平台上供搜尋。這份教學
文件將帶領您了解公開 “帶有時間與座標資訊的序列”
的生物多樣性資料的原理和方法。此文件涵蓋了特定的概要和術語、常見問題與合適的操作流程建議、且不
討論各平台的細節。此文件將受益任何對使用各生物多樣性資訊平台 (包括國家級生物多樣性入口網站)
有興趣的人更順利地公開DNA衍生資料。

前言
此文件的準備工作始於2019年在 biodiversity_next conference 研討會上各種面向的討論整合，例如：

• 未來科學平台環境經濟學項目 (Environomics Future Science Platform Project) 總結報告

• 部落格文章，內容關於ALA現在包含eDNA記錄
• ALA裡的環境DNA (eDNA)

• ALA eDNA資料模板

• 挪威寄存eDNA樣本與資料，包括憑證標本的標準

• 瑞典生物多樣性資訊建設機構 (SBDI) 的分子生物多樣性資料

• GBIF資源 (如何) 發布分子/序列/DNA資料到GBIF?

• GBIF裡的分子生物資料

• GBIF簡略和詳細發布資料指南

• 如何發布資料到GBIF，以及DwC/擴充表的欄位概述。
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• 基因組生物多樣性工作小組 (Genomic Biodiversity Interest Group)

1. 介紹

1.1. 基本原理
在過去的20年裡，人們對分子生物方法在記錄地球上生命多樣性的能力有了更多的了解。儘管不是以一種觀
察者會立即看到的方式—看似沒有生命的土壤和海水等平凡的基質卻充滿了生命。基於DNA的研究證明，真
菌、昆蟲、卵菌、細菌和古細菌等生物群無處不在，儘管我們無法通過實體的方式觀察它們 (Debroas
等人，2017)。分子生物方法的好處並不局限於微觀世界：有許多生物，例如某些魚類，即使可以實體觀察到
與紀錄它們，但尋找這些生物需要高金錢與人力成本，而且對生物可能具有侵入性 (Boussarie等人，2018
)。在這種情況下，DNA資料使我們能夠以最小的精力以非侵入性地的方式記錄這些生物的存在 (和過去存在
)。 這些發展意味著我們並不總是需要在某個地點來記
錄所有存在的生物體。所有生物，無論它們是否可以實體的被觀察到，在了解生物多樣性、生態學和生物保
育方面都很重要。

DNA衍生資料使我們能夠記錄不顯眼或無法觀察到的物種，因為這些物種會在常用的田野調查、名錄、自然
典藏收集等的方法被忽略。目前DNA方法的成熟度使我們已能更詳細的記錄這些生物的存在，並超過了對一
般生物的觀察方式。然而，DNA方法仍有其自身的問題和偏差，重要的是利用現況來定義我們應該如何通過
分子生物方法記錄和回報現行存在於某特定基質或位置的生物。由於各領域缺乏標準和方法，導致資料主體
非常多樣化且基本上無法互用或做比較。標準化將有助於避免資料在其他領域被無效的呈現 (Berry
等人，2021；Leebens-Mack等人，2006；Yilmaz等人，2011；Nilsson等人，2012；Shea等人，2023
)。此外，清晰地記錄從原始序列reads到推斷物種觀察的計算處理方法，將在未來改進方法出現時能夠重新
分析過去所使用的步驟。

物種的DNA衍生出現紀錄應盡可能標準化和可重複操作，無論檢測到的物種是否具有正式學名。在某些情況
下，此類出現記錄將暗示所描述物種以前未知的地理和生態特性，從而豐富我們對這些物種的知識。在其他
情況下，這些數據可能使我們能夠整合和視覺化有關當前未描述物種的資訊，從而加快它們的正式物種描述
。這些未命名物種也能收集可用的相關資料，顯著地增加了GBIF和其他生物多樣性資訊平台對生物世界多種
進行索引的方式，使所有人都可以使用這些知識並用於各種目的，包括生物多樣性保育。文獻估計指出所有
現存物種中至少有85%未被描述 (Mora等人，2011；Tedesco等人，2014
)。現有的資料標準是為已描述的少數類群所設計的。良好的處理DNA衍生資料將有助於描述所有生物的出現
紀錄，無論該物種是否已被描述。

此文件描述DNA衍生資料的發布標準與方式，以便將此資料納入GBIF和其他生物多樣性平台。此文件不針對
數據存取與序列資訊共享的議題發表任何意見，這是在生物多樣性公約 (CBD) 裡已廣泛討論的主題。然而
值得注意的是，DNA分子條碼 (barcoding) 和DNA高通量份子條碼 (metabarcoding)
通常是基因或非編碼DNA片段，不適合用於商業開發。序列存檔於國際核苷酸序列數據庫協作 (INDSC)
是序列型研究中的普遍規範，但發布源自序列的出現紀錄不需要發布新序列。大多數的情況下，這些序列資
料已經被放置在公開的基因資料庫中。因此，此文件描述從DNA衍生出現紀錄資料中的時空間與基於DNA的
名稱資訊可能帶來的附加價值，而不是遺傳資訊本身的價值。除了處理序列衍生資料外，此文件還包括發布
來自qPCR或ddPCR分析的物種出現資料的建議。

以開放和可重複性的方式回報DNA衍生的出現紀錄有很多好處。它增加了可引用性，凸顯了生物保育背景下
相關的分類群，並有助於分類學和生態學知識。除此之外，它還使用了另一種方式來存儲未描述物種的出現
記錄。當這個尚未被描述的物種分類最終與一個新的林奈名稱相聯時，所有相關的出現記錄將連結與可立即
被使用。這些好處都為專業人士提供了強有力的理由來採用此文件中概述的做法，幫助他們凸顯出現存更廣
的生物多樣性，加速其發現並將其納入生物保育和政策制定。

1.2. 目標受眾
此文件針對多個目標受眾：與DNA有相關的研究計畫的學生、想要恢復或保存舊基因序列和豐富度資料的研
究人員、不熟悉DNA衍生出現紀錄的生物多樣性資訊專家，以及不熟悉生物多樣性資訊平台但了解基因序列
的生物資訊學家。此文件不直接針對在生物多樣性資訊平台中使用分子生物資料的人員，但此類使用者可能

3

https://github.com/tdwg/gbwg
https://github.com/tdwg/gbwg
https://doi.org/10.1093/femsec/fix023
https://doi.org/10.1093/femsec/fix023
https://doi.org/10.1093/femsec/fix023
https://doi.org/10.1126/sciadv.aap9661
https://doi.org/10.1126/sciadv.aap9661
https://doi.org/10.1126/sciadv.aap9661
https://doi.org/10.1002/edn3.173
https://doi.org/10.1002/edn3.173
https://doi.org/10.1002/edn3.173
https://doi.org/10.1002/edn3.173
https://doi.org/10.1089/omi.2006.10.231
https://doi.org/10.1089/omi.2006.10.231
https://doi.org/10.1089/omi.2006.10.231
https://doi.org/10.1038/nbt.1823
https://doi.org/10.1038/nbt.1823
https://doi.org/10.1038/nbt.1823
https://doi.org/10.1038/nbt.1823
https://doi.org/10.3897/mycokeys.4.3606
https://doi.org/10.3897/mycokeys.4.3606
https://doi.org/10.3897/mycokeys.4.3606
https://doi.org/10.7717/peerj.14993
https://doi.org/10.7717/peerj.14993
https://doi.org/10.7717/peerj.14993
https://doi.org/10.1371/journal.pbio.1001127
https://doi.org/10.1371/journal.pbio.1001127
https://doi.org/10.1371/journal.pbio.1001127
https://doi.org/10.1371/journal.pbio.1001127
https://doi.org/10.1111/cobi.12285
https://doi.org/10.1111/cobi.12285
https://doi.org/10.1111/cobi.12285
https://www.cbd.int/abs/
http://www.insdc.org/
http://www.insdc.org/
http://www.insdc.org/
http://www.insdc.org/
http://www.insdc.org/
http://www.insdc.org/


對第1.7章節的資料輸出有興趣。作者們的目的是為針對生物多樣性資訊平台中發布基因序列衍生與相關屬性
資料提供指引。

流程圖概述GBIF和國家級生物多樣性資訊平台 (包括建立在ALA上的平台) 等資料庫中發布擴增子 (amplicon)
衍生分子生物多樣性資料所涉及的處理步驟。此文件的重點主要放在定序後得到原始FASTQ序列的後續步驟
。通過流程圖，並註意任何看起來熟悉或不清楚的步驟，讀者將能夠以此流程作參考並瀏覽此文件中所包含
的內容。

圖表 1. DNA衍生生物多樣性資料在此文件中的流程圖總覽

我們盡力在此文件中提供對讀者有幫助的資訊，但延伸閱讀 (例如：GBIF資料發布快速指南)
在某些情況下可能會有幫助。

1.3. DNA衍生出現紀錄資料之簡介
DNA衍生的出現紀錄包括來自個體生物DNA的資訊、環境DNA的資訊 (eDNA，即從環境樣本中所萃取的
DNA，Thomsen & Willerslev，2015) 和包含許多個體的大量樣本 (bulk samples
，例如浮游生物樣本或來自Malaise的陷阱樣本，由許多個物種及多個個體所組成)。目前，最大量的DNA衍
生出現紀錄來自eDNA。由於所有樣品來源的分析方法和最終成果在很大程度上相似，因此下面的討論將集
中在eDNA (§ 2.1.1 和 § 2.1.2)，如適用於其他來源，也將特別提出。調
查通常利用分類學和遺傳學上可參考的目標區間定序，但也可以使用在不直接產生DNA序列資料，如基於qP
CR的方法 (§ 2.1.3 和 § 2.2.2)。此文件裡與DNA相關的所使用術語請查閱詞彙。

1.3.1. DNA衍生出現紀錄來源之一—環境DNA

環境DNA (eDNA) 這個詞自1987年來開始使用，當時首次用於描述沉澱物樣品中微生物的DNA (
Ogram等人，1987)。現在eDNA更廣泛的被用於描述來自不同生物體DNA的混合物 (Taberlet等人，2018 和
2012)。因此，eDNA的定義為從特定環境樣本中萃取的所有DNA，不論其基質和包含的物種為何。它可以從
多種來源中萃取，包括皮膚、毛細胞、唾液、土壤、糞便以及活的或最近死亡的生物體 (
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Pietramellara等人，2009)。環境DNA通常足以代表樣本中的所有生物體。 然而實際上，環境樣本中
DNA的存在取決於棲息地選擇、生物體體型、形態、活動量、用於採集DNA的採樣方法 (Taberlet
等人，2018) 以及DNA的降解程度。

圖表 2. 這張示意圖呈現了採樣過程，比較了 A) 傳統生態/生物多樣性抽樣方法和 B) 以eDNA為基礎研究
(此圖以高通量分子條碼研究為例) 所收集的資料。對於eDNA研究來說，基因定序之前的大部分步驟將
涉及使用技術性及生物性重複樣本，以便識別污染、假陽性以及假陰性的結果。這從而造就資料和詮釋資料的架構
。研究會有可能包括這兩種類型的採樣模式。例如，如果 B) 中使用的「參考資料庫」不包含特定生物組相
關的物種資訊，則有必要返回使用方法 A)。在有些情況下，也有可能出現在對照「參考資料庫」後
產生了意想不到或不太可能的結果，則需要使用傳統方法進行進一步研究，以確定生物資訊分析鑑定的物種是否可
以得到驗證。

因此，eDNA不是一種方法而是一種樣本類型，包括來自任何環境樣本的DNA，而不是來自目標個體的捕獲
和定序。此類樣本類型包括水、土壤、沉澱物和空氣，還包括不以宿主DNA為目標的腸道內容物樣本和組織
(植物/動物) (Taberlet等人，2018)。研究環境DNA有多種分析方法可用，大多分為兩大類：1)
目標為檢測特定生物體；2) 歸納與描述生物體的群落。不同的分析方法將會
產生不同類型和數量的資料。在大多數DNA濃度較低的情況下，應使用技術性及生物性重複樣本來驗證所檢
測到的物種。

多項研究顯示，eDNA用於水樣的分析可能比傳統方法更有可能發現稀有且難以調查的物種 (
Thomsen等人，2012；Biggs，2015；Valentini等人，2016；Bessey等人，2020)，而在其他環境中也可
能如此。儘管實際的生物體不再存在於那裡，但有時仍然可以檢測到DNA痕跡。因此，eDNA適合用來監測
稀有的紅皮書名錄物種和外來物種，因這些物種通常密度較低，並且難以用常規方法檢測到。環境DNA方法
也能夠檢測隱藏的生物體，尤其是那些肉眼無法目測到的微小生物體 (例如細菌和真菌)。此外，
eDNA還可用於同時觀察許多物種，即用來描述整個生物群落或其主要組成 (Ekrem & Majaneva，2019)。

一些研究顯示，在環境樣本中，特定物種的DNA量與該物種在環境中的生物質之間存在某種關係。因此，環
境DNA有潛力做為對生物質進行所謂的半定量估算 (semi-quantitative；間接目標
)，無論是從環境樣本還是大量樣本中 (Takahara等人，2012；Thomsen等人，2012；Andersen
等人，2012； Ovaskainen等人，2013；Lacoursière-Roussel等人，2016；Thomsen等人，2016；
Valentini等人，2016；link: Fossøy等人，2019；Yates等人，2019；Doi等人，2017
)。然而其他研究顯示，環境DNA的量與估算的族群密度之間幾乎沒有相關性 (Knudsen等人，2019)。
PCR、定量、混合和其他偏差議題經常有爭議。例如脫皮、繁殖和大規模死亡可能會導致水中甲殼動物環境
DNA水平增加，而濁度和水質惡劣則會減少可檢測到的環境DNA量 (Strand等人，2019
)。因此，我們鼓勵資料發布者提供每個樣本每個OTU或ASV的read counts以及total read counts per
sample，因為這可以讓資料使用者對於物種出現/無出現和 (相對) 豐度在使用資料時做參考並自行判
斷是否適用。

1.3.2. DNA高通量分子條碼 (Metabarcoding)：序列衍生資料

由於DNA-metabarcoding的迅速發展，序列衍生資料目前正迅速的產生和
增加中。此方法利用通用的引子，借助高通量定序 (High-throughtput sequencing, HTS，或稱次世代测序
(NGS))，為特定的生物群體產生數千至數百萬個短DNA序列。通過將每個DNA序列與GenBank (
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Benson等人，2006)、BOLD (Ratnasingham等人，2007) 或UNITE (Nilsson等人，2019)
等基因序列資料庫進行比對，可以將每個序列鑑定至物種或更高階層的分類單元。 DNA-
metabarcoding可以用於源自陸地和水域環境的樣本，包括水、土壤、空氣、沉積物、生物膜、浮游生物、
大體積樣本和糞便樣本，並可同時識別數百種物種 (Ruppert等人 ，2019)。

調查中使用序列或目標區間 (marker-based) 的定序並要成功鑑定物種，取決於那些已在形態上做了相
關研究並已辨識的標本中所提取的基因序列。這些序列存在在基因序列資料庫中才能與調查所產出的新序列
進行比對。分類的有效性取決於基因序列資料庫的完整性 (覆蓋率) 和可
靠性，以及用於進行分類的分析工具。這些都是不斷在變化中的目標，因此在解釋結果時應謹慎且運用分類
學專業知識 (§ 1.6)。所有經過驗證的 ASV (Amplicon Sequence Variants) (Сallahan等人，2017)
將有機會在未來對資料進行重分析讓其更精確、進行種內族群遺傳分析 (Sigsgaard等人，2019) 並且可能
增加鑑定的準確性。基於這個原因，我們建議發布共享 (序列未分群的，unclustered) ASV資料。

1.3.3. 總體基因體學 (Metagenomic)：序列衍生資料

基因序列衍生的生物多樣性資料也可以從總體基因體 (Metagenomic) 的方法生成，即樣本中所有的
DNA都進行定序 (Tyson＆Hugenholtz，2005)
且不使用特定的引子或分子條碼。從總體基因體序列中獲得的衍生序列生物多樣性資料可以與基因資料庫裡
的已註解基因資料做比對並做註解 (如上所示)，也可以作為 (接近) 完整的總體組裝基因體 (Metagenome
assembled genomes, MAGs)。雖然metabarcoding的方法在基因序列衍生生物多樣性資訊方面仍然
佔主導地位，但總體基因體資料來源也變得越來越重要。這已證實在MAGs數量的迅速增加以及它們在系統
分類學中的實用性 (Parks等人，2020)；但對於與MAGs分析相
關迅速發展方法的討論超出了此文件的範疇。此文件主要圍繞metabarcoding作為發布序列衍生生物多樣性
資料的概念和方法進行討論。雖然與MAGs在生物資訊分析上有差異，但最終結果 (
一條序列，通常以contig/assembly的形式存在) 與metabarcoding資料概念一致 (即樣本收集，資料
產生和工作處理流程的詮釋資料應該被記錄)。

1.3.4. qPCR/ddPCR：出現紀錄資料

eDNA樣本中特定物種檢測的大多數分析包括使用物種特定引子和qPCR (定量聚合酶鏈反應) 或ddPCR
(微滴數位聚合酶鏈反應)。這些方法不生成DNA序列且出現紀錄完全取決於引子/assay的特異性。因此，對
於這些來源的發布資料，有著如何驗證該嚴格性的建議與要求 (Bustin等人，2009；Huggett等人，2013
)，以及對長期監測中可就緒應用的狀態要求 (Thalinger等人 2020)。使用qPCR分析
eDNA樣本不需要大量的資源，並且可以在大多數DNA實驗室中進行。首次使用eDNA水樣本檢測入侵種的例
子是利用qPCR來檢測美洲牛蛙 (Rana catesbeiana)(Ficetola等人 2008)。eDNA水樣本的
qPCR分析可定期用於監測特定的魚類、兩棲動物、軟體動物、甲殼動物等物種，以及它們的寄生蟲
(Hernandez等人，2020，Wacker等人，2019，Fossøy等人，2019，Wittwer等人，2019)。因此，使用qP
CR的eDNA檢測單一物種是重要的出現紀錄。

1.4. 生物多樣性發布介紹
發布生物多樣性資料的過程主要是根據FAIR原則 (Wilkinson等人，2016)，使物種出現資料可
查找、可取用、可交換和可重複使用。生物多樣性資料平台有助於將基因序列資料被發現，並與其他類型的
生物多樣性資料一起作為出現記錄進行共享，例如博物館收藏標本、公民科學觀測和傳統野外調查。每個原
始資料的結構、管理和存儲將根據每個社群的需求而變化。生物多樣性資料平台通過使這些單獨資料集的相
互兼容來支持資料的被發現、查詢和重複使用，以解決資料上分類、空間和其他不一致性。通過單一資料入
口網做資料搜尋可以支持大規模的大數據研究、管理和政策。資料集之間的兼容性是通過標準化過程建立的
。

通用的生物多樣性資料使用了一些資料標準，而基因序列資料則使用了另一套獨立的標準 (請參閱MIxS
和GGBN)。此文件呈現了在為增加通用生物多樣性和基因資料標準兼容性上持續努力的成果。標準通常會突
顯出最重要或最常用的字段 (fields) 子集。這些子集可以被稱為「核心」(cores)。目前，在GBIF和
ALA網絡中發布資料的首選格式是使用 Darwin Core (DwC) 資料標準的達爾文核心集資料包 (DwC-
A)。這是一個包含資料文件的壓縮文件
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(zip)，以標準的逗號或制表符分隔的文本格式、一個描述資料資源的詮釋資料文件 (eml.xml)、以及一個
說明資料包中包含的文件和字段結構的詮釋資料文件
(meta.xml)。標準化的打包確保了資料可以使用特定的資料交換方式在系統之間流通。此文件的第二章節提
供了資料文件的對照 (mapping) 建議，而有關構建xml文件的方法和工具可以在此找到：TDWG、GBIF、和
ALA。

標準化過程的主要部分是字段的對照 (mapping)，這是將原本資料的字段 (列)
結構轉換為標準字段結構所必需的。標準化過程也可能影響每筆記錄中各個字段的內容，例如，座標重新轉
換成共同常用的系統、重新排列日期或將字段內容對照為一組標準值，通常稱為控制詞彙
(vocabulary)。標準化的過程還提供了改善資料品質的機會，例如，填補遺漏、更正拼寫錯誤和多餘空格以
及處理不一致使用的字段。這些修改提高了資料品質並增加了其可重用性。但同時，以任何狀態發布的資料
都比未發布和無法查詢的資料更好。為了保留原始資料的原樣，標準化處理通常使用原始資料的副本或輸出
的資料。

圖表 3. 呈現和發布DNA序列及相關詮釋資料的平台概要 (綠色框)，基於現有的系統和資料標準 (灰色框
)。一個設想的系統 (基於機器對機器讀取資料) 定期更新結果 (白色框) 可以讀取並更新達爾文核心
檔案或各種管理系統。各元素之間的資料傳輸 (黑色箭頭)
將需要各種程度的資料轉換和協調，可能包括機器或人工的品質評估。

一旦資料集通過標準化和資料品質處理流程，應該將其放置在可查詢的線上位置並與相關的詮釋資料相關聯
。詮釋資料是關於資料集裡的資料資訊，包括描述資料集的關鍵參數讓其進一步提高其可發現性和重用性。
詮釋資料應該包括其他重要資訊，如作者、DOI、組織單位以及其他資訊，以及有關資料集收集和管理的程
序和方法資訊。我們鼓勵在EML文件的方法裡提供工作流程細節、版本描述和品質控管。

資料集及其相關的詮釋資料被每個資料入口網索引：使用戶可以在這過程通過API和線上查詢、篩選和處理
資料。與期刊出版物不同的地方是，資料集可能是動態產品。即在相同標題與DOI的情況下，資料集可會不
斷變化：更新成不同的版本、增加資料筆數和更改詮釋資料字段。

基因序列資料的持有者應該將基因序列上傳並存檔在原始序列資料存儲庫中，例如NCBI的SRA，EMBL的EN
A，或DDBJ。這裡不涉及序列存檔的討論，不過 Penev等人 (2017) 提供了有
關科學出版物中資料提交和指南的概述。ALA、GBIF和大多數國家生物多樣性入口網與平台不是原始序列和
相關文件的存儲庫。我們在第二章節中強調了維持這些原始資料與衍生出現紀錄之間連結的重要性。

1.5. 資料處理流程：從樣本到可獲取的資料
不同定序技術 (Illumina、PacBio、Oxford Nanopore、Ion Torrent等) 使
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metabarcoding資料生成方面的原則不同，令reads長度、錯誤配置文件以及序列是單端還是雙端等方面存
在著差異。目前， Illumina短序列平台是最廣泛採用的，因此在這裡的描述以其為基準。然而，無論使用
哪種定序技術，資料的生物資訊處理都遵循相同的一般原則 (QC，去噪，分類) (Hugerth等人，2017，圖表
2)

圖表 4. 生物資訊分析metabarcoding資料的流程。

DNA序列通常會先針對去除引子序列進行處理，然後根據所使用的定序方法，通常朝向序列的5’和3’端去除
低品質碱基。不符合長度、整體質量、引子、標簽等要求的序列將被移除。

預處理過的序列可以通過與參考資料庫進行比對來鑑定分類單元。當參考資料庫不完整時，也可以在無進行
分類識別的情況下對序列進行分群 (clustering)，方法之一是根
據它們的相似性將序列分群為操作性分類單元 (OTUs；Blaxter等人，2005)。另一種方法是對序列進行去噪
(denoise)，即明確檢測和排除PCR/序列的錯誤，以生成ASV；也稱為zero-radius OTU
(zOTU)。去噪試圖糾正PCR和/或序列步驟中產生的錯誤，使得去噪後的序列是原始序列混合物中存在的真
實生物序列。Paired-
end序列可以在合併之前對前向和反向序列個別進行去噪，或者在去噪前進行合併。結果集中的ASVs可能相
差僅一個碱基，這表明了种内或种间的序列变异。在操作上，ASVs可以被認為是没有定義radius的OTUs。
儘管去噪演算法通常非常出色，但它們並不能完全去除分裂或合併序列的問題。

用於生成定序library的PCR可能會產生chimera序列，即來自多個母序列的單個序列。這樣的序列可以通過
生物資訊學方法檢測並移除，通常是在去噪之後所進行。

最後，將處理後的序列、OTUs或ASVs與已註解序列的資料庫 (通常稱為參考庫，見§ 1.6)
進行比對從而進行分類。與前幾個步驟一樣，這裡也有幾種替代方法可供選擇。其中大多數為將metabarco
ding序列與參考序列進行比對或計算共享的k-mers (短精確序列) 數。

現存許多用於metabarcoding資料的開源生物資訊處理工具和演算法 (QIIME2 (Bolyen等人，2019)
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，DADA2 (Callahan等人，2016)，SWARM (Mahé等人，2014)，USEARCH (Edgar，2010)，Mothur
(Schloss等人，2009)，LULU (Frøslev等人，2017)，PROTAX (Somervuo等人，2016)，VSEARCH
(Rognes等人，2016))。鑑於存在許多廣泛使用的流程方法，我們以下提出一些為提交到生物多樣性資料平
台做資料分析的建議。這並不是表明這些是最佳或最適合所有目的的方法，而是試圖鼓勵提交相對標準化的
資料讓平台之間進行比較。如果可以的話，應使用一個紀錄完整且維護良好的操作流程 (如nf-
core/ampliseq pipeline)。詮釋資料應包括工作流程的詳細資訊和版本，納入在詮釋資料裡的方法
步驟中或是在DNA衍生資料擴充表裡的SOP字段裡引用文獻 (見表格4中的
mapping)。序列資料應存儲在適當的核苷酸檔案中 (NCBI的SRA: Leinonen等人，2011) 或 EMBL的ENA
(Amid等人，2020))，並且提交到生物多樣性平台的資料應包括從 biosampleID (見§ 2.2)。使用這些sample
ID將會降低資料重復的可能性，並確保序列資料在有重新分析的機會出現時能夠很容易地獲取，因為參考資
料庫和生物資訊工具在不斷的改進中。這些操作的最終產品通常是每個樣本中個別OTU或ASV的計數文件以
及對這些進行的分類學鑑定。這通常會以表格或BIOM (McDonald等人，2012) 的格式生成。OTU或
ASV序列通常也以FASTA格式提供 (Pearson & Lipman，1988)。

1.6. 基因序列的分類學
序列的分類學鑑定是處理分子生物多樣性資料集的關鍵步驟，因為學名對於查詢和傳達有關觀察到的生物體
的資訊至關重要。序列辨識的準確性和精確性將取決於可靠並具有生命樹所有分支的參考資料庫，這將需要
來自分類學家和分子生態學家的共同努力。使用公開序列資料庫時應該知道它們存在各種缺陷，例如分類的
可靠性和缺乏標準化的數據詞彙 (Hofstetter等人，2019；Durkin等人，2020)。

物種，如分類學家所描述，對於生物學至關重要。因此對生物多樣性進行歸納應該會利用分類研究的成果。
然而，與DNA序列資料不同，分類學的產出並不總是容易拿來直接進行演算法或計算：傳統的分類學是一個
人為驅動的過程，其中包括分類單元的手動確定、描述和命名的步驟，最終以符合國際命名法規的正式出版
物告終。正如在前幾章中討論的那樣，基於DNA序列的調查非常有效地檢測難以觀察到的物種，並且通常會
識別出目前超出傳統林奈分類知識範圍的生物體的存在。雖然此文件沒有涉及討論發布序列資料衍生的物種
清單，但傳統分類學與eDNA工作之間的脫節是不可取的。因此我們向此文件的讀者提出以下建議。

由於分類學對於發現生物多樣性資料至關重要，因此強烈建議任何eDNA定序的工作都應該尋求在研究中包
含相關的分類學專業知識。同樣，如果eDNA序列研究能夠將部分預算用於從以前未進行過序列化的模式標
本或其他重要的參考材料生成和發布參考序列，則將非常有益。這些標本可以來自當地的標本館、博物館或
生物收藏。分類學家們也可以通過始終在每個新物種描述中包含相關的DNA序列 (Miralles等人，2020)
以及對eDNA工作揭示的許多新生物體進行的貢獻 (如Tedersoo等人，2017)。

大多當前的生物多樣性資料平台都是以傳統的名稱列表和分類索引為基礎的。由於DNA序列衍生出現紀錄正
迅速成為生物多樣性資料的重要來源，但此類資料的官方分類和命名的存在暫時還處在跟不上的現象。因此
建議資料提供者和平台應繼續探索並將更彈性的分類形式納入其分類體系中。這包括分子參考資料庫 (
例如GTDB、BOLD、UNITE)
承認並納入以前來自未成功分類生物的參考材料的序列資料。此外，我們建議其他常用的分子資料庫 (
例如PR2、RDP、SILVA) 應該為分類單元開發穩定的識別碼並提供參考序列，以便將它們用作分類參考。

與傳統的分類學相比，將DNA序列分群到分類概念中依賴其相似性和其他資訊 (如親緣關係和概率)
的算法分析，以及一些人為編輯。OTUs在穩定性、參考序列和實物的存在、序列對齊和cut-off值、
OTU識別碼 (如DOI) 等因素存在差異 (Nilsson等人，2019
)。它們在規模上也存在差異：從局部研究或計畫特定的資料庫到能夠進行更廣泛的跨研究比較的全球資料庫
。與正式描述在研究出版物中的林奈分類中心化和編碼化不同，OTUs分佈在多個不同的演變中的數位參考庫
中，這些參考庫在分類焦點、條碼基因和其他因素上存在差異。通過將標準序列與已鑑定的參考標本關聯起
來，BOLD和UNITE正在建立一個重要的對照層，將ASVs和OTUs與林奈分類相關聯。GBIF分類骨幹包括了
對UNITE物種假設 (SHs) 和Barcode Index Numbers (BINs) 的識別碼，這使真菌和動物的
OTU層級的物種出現紀錄可以進行分類鑑定並進行索引 (GBIF secretariat，2018，Grosjean，2019)。

eDNA分類鑑定的演算法通常會將每個獨特的序列根據某些分類群上最相關性和信心度的標準做鑑定。對於
資訊較少的生物群體例如原核生物、昆蟲和真菌等，鑑定可能是一個非林奈式的暫時名稱 (cluster-based)
分類單元 (即相關SH或BIN的ID/編號
)，而該分類單元可能代表一個物種或是在物種之上的階層。因地球上有許多未知、未鑒定和未描述的物種，
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所以沒有任何參考資料庫包含所有物種。因此在過去30年中，對這一事實的普遍忽視已成為許多分類錯誤的
源頭。

由於DNA衍生出現紀錄資料在與參考資料庫 (例如UNITE、BOLD) 進行比對的當時，參考資料庫
沒有完整或未更新的分類索引，在將這些DNA衍生出現紀錄導入生物多樣性平台 (例如GBIF或OBIS)
時，獲得的名稱/ID可能降低這些出現紀錄的分類的辨識率。然而，將這些OTU或ASV序列做發布將使未來使
用者有機會將序列識別到更高分類階層，特別是參考資料庫會隨著時間的改善更新。在無法將序列做發布的
情況下，我們主張將該物種的 (科學性或佔位符) 名稱 (例如BOLD BIN或UNITE SH) 加上序列的
MD5校驗，作為唯一物種ID (§ 2.2, “資料對照 (mapping)”)。MD5校驗是一種單向hash
演算法，通常用於驗證文件完整性。它們將可以在無法得到序列本身的情況下，提供原始序列唯一且可重複
的代表性。這在獲取敏感資料的情況下可能是必需的。MD5校驗可有效地查詢來確定其他eDNA工作中是否
也得到了相同的序列，但它不能完全取代序列所以無法進行進一步的分析。類似BLAST的序列相似度搜索會
無法在這裡派上用場，因為相差一個碱基的兩個序列將獲得完全不同的MD5校驗。

1.7. 資料輸出
將DNA衍生資料通過生物多樣性平台發布的目的是使這些資料能夠與其他生物多樣性資料類型結合並可重複
使用。在準備資料發布時，保持這種可重複使用的目的非常重要。理想情況下，詮釋資料和資料應該以完整
的方式講述一個完整的故事，以便新的、不知情的使用者可以在不需要任何額外諮詢或通信的情況下使用這
些證據。生物多樣性資料平台提供搜索、篩選、瀏覽、視覺化、資料訪問和引用功能。對於metabarcoding
資料，我們鼓勵使用者對資料進行適當的篩選，如配置最小絕對和相對read豐度的移除條件，這設定將會移
除每個低於某個選定絕對值read數的OTU或ASV (使用organismQuantity字段)，也會移除掉
singletons。除此之外，也可以移除相對read數低於選定閾值的出現紀錄。這是從檢測到的reads
(organismQuantity) 和相應樣本中的總read數 (sampleSizeValue) 計算出來的 (§ 2.2.1
)。使用者通常可以選擇資料輸出的格式 (例如DwC-A、
CSV)，然後將資料加工、清理和轉換為所需的分析形式和格式。

在 GBIF.org 或通過 GBIF API，註冊用戶可以以下列三種方式搜尋、篩選和下載生物多樣性資料：

• 簡易格式 (Simple)：一種簡易的以制表符分隔的格式，僅包含由
GBIF詮釋的資料版本，來自索引過程的結果。這適用於快速測試和直接導入試算表程式做開啟。

• 達爾文核心資料包 (Darwin Core Archive)：較豐富的資料格式，包括發布者提供的原始資料版本 (
在GBIF進行索引和詮釋之前)。這種格式可以從下載的資料集中得到更多資訊，因為它也包含了詮釋資料
和資料問題標記。

• 物種清單 (Species list)：一個簡單的表格格式，僅包括從資料集或查詢結果中已詮釋的物種名稱列表。

無論所選格式為何，每個GBIF用戶的下載動作都會收到一個可重複使用的查詢連結和一個包含DOI的資料引
用。這種基於DOI的引用系統提供了一種辨識和表彰資料集及資料來源的方法，提高了資料的研究結果的可
信度和透明度。遵循資料引用建議並使用DOI是至關重要的，因為良好的資料引用文化不僅是學術標準，而
且還是一種為資料發布者帶來認可和激勵的強大機制。

2. 資料打包與對照 (mapping)
此章節主要介紹如何將您的資料輸出轉換為生物多樣性資料平台可索引的資料集。§ 2.1 將幫助您了解
您手上資料的最佳對照架構。§ 2.2 詳細描述了這些對照。

本文件將生物多樣性資料發布的標準與基因DNA衍生的生物多樣性資料相結合 (圖表 5
)。此流程呈現不同類型DNA衍生資料的對照建議。

資料打包和發布途徑會因平台而異，這會在文件中進行描述。目前，一種廣泛使用的資料文件打包方式是Dw
C-A，其中資料表是按照星芒架構排列，外部擴充表中的記錄 (行) 指向核心文件中的單個記錄 (圖表 5
)。不同核心類型的文件 (例如出現紀錄和事件) 對應於不同類型資料集。儘管
DNA衍生資料集通常是以事件為主，即數百甚至數千個已定量序列的出現紀錄可能源於單個採樣事件也共享
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大多詮釋資料的屬性，但目前的建議是將資料發布為出現紀錄核心 (類別一或二)，並附上DNA衍生資料
擴充表。這種方法彌補了DwC星芒架構的限制，既該架構不允許擴充文件中有任何出現紀錄資料
(例如處理、分析後的條碼序列) 指向事件核心文件中的記錄。但是，我們建議為每個核心記錄
加上一個eventID，以指示來自同一採樣事件的出現之間的關聯。

[dwca structure.zh TW] | img/print/dwca-structure.zh-TW.png

圖表 5. 第1.4章節中圖表3的DwC-A /
IPT的放大圖。核心的選擇主要是將資料匹配到生物多樣性資料平台的資料導入機制 (ingestion)
中。大多數資料可以制定為出現紀錄、事件或分類單位的核心，但由於只有核心可以擴充，這將會影響其選擇。例
如，如果使用事件核心包裝資料，則無法將DNA序列擴充表作為出現紀錄。

2.1. 資料類別
以這份文件的目的，我們將資料分為五個類別，通過一個關鍵的ID字段 (eventID) 進行
關聯，該字段相當於一般生物多樣性資料的標準，並包括與DNA相關的字段 (見 § 2.2, “資料對照
(mapping)”)。這五個類別旨在反映研究生物多樣性裡最常用的分子方法，分別是 (一) DNA衍生出現紀錄、
(二) 多重引證出現紀錄、(三) 目標物種檢測、(四) 物種基因代號、和 (五)
僅有詮釋資料的資料集。使用下列的決策樹來引導至該類別。

表格 1. DNA衍生資料類別的決策樹。

 您的資料來源是 (meta)barcoding 或是 qPCR?

(Meta)barcoding
↓

qPCR
↓

 資料包含數位化的基因物質或序列，並與地點和時間相關聯嗎？ 類別三
目標物種檢測

是
↓

否
↓



遺傳物質是特定生物或群體的唯一
證據嗎？

 資料集是基於DNA的名錄
清單嗎？

是
↓

否
↓

是
↓

否
↓

類別一
DNA衍生出現紀
錄

類別二
多重引證出現紀
錄

類別四
物種基因代號

類別五
僅有詮釋資料
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¬¬¬

¬¬¬

¬¬¬

¬¬¬

¬¬¬

圖表 6. 類別一至五的視覺化呈現。

2.1.1. 類別一：DNA衍生出現紀錄
此類別涉及到的資料是指DNA序列或PCR檢測為唯一用來證明特定生物體或群落存在的證據。換句話說，這
些資料無法追溯到可觀察的標本。這是許多總體基因體學、metabarcoding和eDNA研究的情況。

DNA衍生出現紀錄資料集範例

• MGnify (2019) Impact of rainforest transformation on phylogenetic and functional diversity of soil
prokaryotic communities in Sumatra (Indonesia). Sampling event dataset https://doi.org/
10.15468/osp7hi accessed via GBIF.org on 2020-04-16.

• MGnify (2020) Marine metagenomes from the bioGEOTRACES project. Sampling event dataset
https://doi.org/10.15468/oifcho accessed via GBIF.org on 2020-04-16.

• Bessey C, Jarman SN, Berry O et al. (2020) Maximizing fish detection with eDNA metabarcoding.
Environmental DNA: 1–12. https://doi.org/10.1002/edn3.74 (Atlas of Living Australia website at
https://collections.ala.org.au/public/show/dr14581. Accessed 24 June 2020)

請參考 § 2.2.1 以了解如何格式化和分享這些資料集。有關達爾文核心出現紀錄
資料集可通過達爾文核心出現紀錄資料集的DwC-A模板和出現紀錄資料的品質要求獲得。

2.1.2. 類別二：多重引證出現紀錄
如果某些遺傳物質可以與之觀察或標本相關聯，我們將此類資料歸類為「多重引證出現紀錄」。這情形下，
出現紀錄的該序列並不是唯一的證據來源。我們總是可以將資訊追溯到有標本證明或觀察到的生物體，例如
該類別包括分子條碼資料集和一些具有參考材料的DNA metabarcoding資料集。有
關分子條碼的更多資訊，請參閱Centre for Biodiversity Genomics, University of Guelph (2021年)。

多重引證出現紀錄資料集範例

• The International Barcode of Life Consortium (2016) International Barcode of Life project (iBOL).
Occurrence dataset https://doi.org/10.15468/inygc6 accessed via GBIF.org on 2020-04-16.
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• Takamura K (2019) Chironomid Specimen records in the Chironomid DNA Barcode Database.
Version 1.9. National Institute of Genetics, ROIS. Occurrence dataset https://doi.org/10.15468/
hxhow5 accessed via GBIF.org on 2020-04-16.

• Bessey C, Jarman SN, Stat M, Rohner CA, Bunce M, Koziol A, Power M, Rambahiniarison JM, Ponzo
A, Richardson AJ & Berry O (2019) DNA metabarcoding assays reveal a diverse prey assemblage
for Mobula rays in the Bohol Sea, Philippines. Ecology and Evolution 9 (5) 2459-2474.
https://doi.org/10.1002/ece3.4858, (Atlas of Living Australia website at
https://collections.ala.org.au/public/show/dr11663. Accessed 24 June 2020)

請參考 § 2.2.1 以了解如何格式化和分享這些資料集。有關達爾文核心出現紀錄
資料集可通過達爾文核心出現紀錄資料集的DwC-A模板和出現紀錄資料的品質要求獲得。

2.1.3. 類別三：目標物種檢測 (qPCR/ddPCR)

此類別涉及使用特定 (qPCR/ddPCR) assay檢測環境樣本中目標生物的DNA序列存在 (或不存在)
的資料。在這種情況下，出現記錄甚至可能不包含序列資料，因為該檢測方法確定了該物種的「存在」。通
過qPCR/ddPCR的分析來進行目標物種的檢測，許多研究也報告了特定樣本中該特定物種的「不存在」。不
存在資料高度依賴於特定assay的檢測限制，以及野外和實驗室的操作方法。DNA-
metabarcoding資料存在假陰性和假陽性結果的問題，所以重要的是發布足夠的資訊以評估該記錄。

目標物種出現紀錄資料集範例

• Strzelecki, Joanna; Feng, Ming; Berry, Olly; Zhong, Liejun; Keesing, John; Fairclough, David;
Pearce, Alan; Slawinski, Dirk; Mortimer, Nick. Location and transport of early life stages of Western
Australian Dhufish Glaucosoma hebraicum. Floreat, WA: Fisheries Research and Development
Corporation; 2013. http://hdl.handle.net/102.100.100/97533 (Atlas of Living Australia website at
https://collections.ala.org.au/public/show/dr8131. Accessed 22 July 2020)

請參考 § 2.2.1 以了解如何格式化和分享這些資料集。有關達爾文核心出現紀錄
資料集可通過達爾文核心出現紀錄資料集的DwC-A模板和出現紀錄資料的品質要求獲得。

2.1.4. 類別四：物種基因代號

這個類別對應於DNA衍生的代號名稱，是從序列分群 (clustering) 或去噪 (denoising，基於錯誤校正的模型)
中衍生出來的，例如穩定的非林奈操作分類單元 (OTU)、擴增子序列變體 (ASV) 和Barcode Index Numbers
(BINs) — 換句話說，任何與林奈分類系外定義的分類群或臨時名稱相關的參考。許多計畫會產
生特定研究的OTU資料庫，儘管從技術上來說將其發布為物種清單雖是可行的，但它們對於資料連結或詮釋
幾乎沒有價值；因此，我們不鼓勵這類型的資料通過生物多樣性資料平台來做發布。然而，被廣泛採用、穩
定、全球化、數位化及可參考的OTU包含到林奈分類的骨幹中對於索引未命名的「黑暗」生物多樣性至關重
要。GBIF在將這些大型全球OTU資料庫整合到GBIF分類骨幹中積累了豐富的經驗，這使得可以次資料在具有
學名最接近的分類下顯示該OTU (圖表 7)。
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圖表 7. 網頁呈現來自UNITE (主要是真菌，上方) 和來自BOLD (BINs)(主要是節肢動物，下方) 的OTUs (SHs)
在GBIF分類骨幹中以具有學名的對應分類。通過單一訪問點，多個個別觀察到的隱藏生物多樣性會隨著非基因來
源的證據一起變得可發現。

物種基因代號名錄範例

• The International Barcode of Life Consortium (2016). International Barcode of Life project (iBOL)
Barcode Index Numbers (BINs). Checklist dataset https://doi.org/10.15468/wvfqoi accessed via
GBIF.org on 2020-04-16.

• PlutoF (2019). UNITE - Unified system for the DNA based fungal species linked to the
classification. Version 1.2. Checklist dataset https://doi.org/10.15468/mkpcy3 accessed via
GBIF.org on 2020-04-16.

此文件未提供全球OTU名錄清單/資料庫 (類別四) 的對照建議，並且不建議將 (計畫或研究特定的)
OTU資料庫發布為物種清單。有關如何格式化和共享OTU物種清單的指南，請參見以下DwC-A
物種清單模板和物種清單的資料品質要求中的達爾文核心指南。MIxS物種清單的一般指南。如需有關如何將
全球OTU資料庫對照到GBIF分類骨幹中的建議，請聯繫 GBIF help desk。
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2.1.5. 類別五：僅有詮釋資料的資料集

詮釋資料 (metadata) 是關於資料的資料，是對資料集的廣泛描述，
內容包括作者、作者所屬機構、資料集的原始研究目的、DOI (或多個
DOI)、物種分類範圍、時間範圍和地理範圍等。也包括有關實驗和定序方法的資訊。詮釋資料也可包括目前
未數位化的資料集或典藏的相關資訊。

僅有詮釋資料的資料集範例

• Collins E, Sweetlove M (2019). Arctic Ocean microbial metagenomes sampled aboard CGC Healy
during the 2015 GEOTRACES Arctic research cruise. SCAR - Microbial Antarctic Resource System.
Metadata dataset https://doi.org/10.15468/iljmun accessed via GBIF.org on 2020-04-16.

• Cary S C (2015). New Zealand Terrestrial Biocomplexity Survey. SCAR - Microbial Antarctic
Resource System. Metadata dataset https://doi.org/10.15468/xnzrhq accessed via GBIF.org on
2020-04-16.

對僅有詮釋資料的DNA衍生資料集 (類別五
)，對照建議與其他僅有詮釋資料的資料集相同，此文件不提供僅有詮釋資料資料集的對照建議。請參考生物
多樣性資料入口網的建議，並特別注意所需和建議的詮釋資料。對田野、實驗室和生物資訊學步驟的描述應
盡可能詳細。GBIF的資料集頁面會呈現在EML檔案中您描述的方法和步驟 (Frøslev T, Ejrnæs R，2018。
BIOWIDE eDNA Fungi dataset. Danish Biodiversity Information Facility. Occurrence dataset
https://doi.org/10.15468/nesbvx accessed via GBIF.org on 2021-07-
06)。但如果某平台或發表已經描述了結構化且可能更詳細的方法 (例如 protocols.io 或 NEON protocols
collection)，則可以直接通過MIxS SOP字段提供連結 (見§ 2.2.1)。

2.2. 資料對照 (mapping)
核心 (core) 文件紀錄有關「什麼、在哪裡和何時」的資料，而擴充 (extension) 文件用於描述特定類型
觀察的細節。我們建議使用DNA衍生資料擴充文件來補充來自barcoding、metabarcoding (eDNA)
、或qPCR/ddPCR的出現紀錄相關資料。DNA衍生資料擴充文件由Genomic Standards Consortium (GSC)
制定的Minimum information standards，並且由ENA用於提交eDNA樣本詮釋資料
。我們正在遵循並參與由TDWG的Sustainable DwC-MIxS interoperability task
group提出的指南。為了提高索引和搜索效果，我們選擇將一些MIxS術語拆分，例如區分正向和反向引子序
列和名稱。此外，一些來自GGBN標準的字段以及來自MIQE (minimum information for the publication of
quantitative real-time PCR) 指南的字段已被包括在內，使其適用於廣泛範圍的DNA衍生資料。

初步在準備資料進行發布時，您應確保您的字段名稱/列標題符合達爾文核心資料標準。在許多情況下這很簡
易，如將您的“lat”或“latitude”字段重命名為“decimalLatitude”。然而，達爾文核心標準非常彈性，一些術
語的使用方式會因資料類型而異。例如，字段organismQuantity和organismQuantityType可用於描述個體
數量、百分比生物量或Braun-Blanquet量表上的分數、以及樣本中ASV的
read數量。因此，我們在這裡提供了必填字段和建議字段的表，並提供了描述和範例 (表格1、表格 2、表格
3和表格 4)。將DNA衍生資料發布在出現紀錄核心集的建議源於希望這些發布的序列可以作為出現紀錄
的證據。另外，也可使用出現紀錄核心集和擴充文件的其他字段 (例如擴展測量或事實擴充 (eMoF)
)。當序列來自一個生物體 (例如寄生蟲、腸道內容物、附生生物等) 時，此出現紀錄與宿主的相
關聯可以通過達爾文核心的資源關係擴充來實現 (例如 https://www.gbif.org/zh-tw/species/143610775/
verbatim)。 最重要的建議是盡可能使用全球獨一 (如果可用) 和其他永久識別碼來標識所有資料字段和參數
(在下表的所有ID字段中)。
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2.2.1. Mapping metabarcoding (eDNA) 和barcoding資料

此部分呈現類別一與二在mapping上的建議。

表格 2. 給出現紀錄核心集的字段建議，用於Metabarcoding類型的資料

字段名稱 範例 描述 填寫建議

basisOfRecord MaterialSample 資料記錄的具體性質 - 是dcterms:type的子類型。對於DNA衍生的出現紀錄資料，(見
類別一和類別三)，使用MaterialSample。對於多重引證出現紀錄，視情況使用PreservedS
pecimen或LivingSpecimen。

必填

occurrenceID urn:catalog:UWBM:B
ird:89776

出現紀錄的唯一識別碼，允許不同版本在的資料集中以及通過資料下載和應用中可被識別。
可以是全球唯一辨識碼或特定於資料集的辨識碼。

必填

eventID urn:uuid:a964765b-
22c4-439a-jkgt-2

與事件 (在特定地點和時間發生的事情) 相
關的資訊的識別碼。可以是全球唯一辨識碼或特定於資料集的辨識碼。

強烈建議

eventDate 2020-01-05 記錄事件的日期。推薦的最佳做法是使用符合ISO 8601-1:2019的日期格式。有
關更多資訊，請參考 https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:eventDate

必填

recordedBy "Oliver P. Pearson |
Anita K. Pearson"

記錄原始出現紀錄的人、組織或團體的名稱 (連接和分隔)。推薦的最佳做法是用垂直線 (|)
分隔每個值。包含有關觀察者的資訊有助於提高科學可重複性(Groom等人，2020)。

強烈建議

organismQuantity 33 樣本裡OTU或ASV的read數量。 強烈建議

organismQuantityTy
pe

DNA sequence
reads

應填寫「DNA sequence reads」 強烈建議

sampleSizeValue 1233890 樣本中的總read數。這紀錄很重要因它允許計算樣本中每個OTU或ASV的相對豐度。此數字
最好在通用處理 (品質控制、ASV去噪、chimera去除等) 之後，但在從資料集中手動
/選擇性刪除非目標OTU或ASV之前做計算。稀釋化抽樣 (rarefraction，在樣本間均
勻地重新抽樣到相同的定序深度) 並不必要或建議。

強烈建議

sampleSizeUnit DNA sequence
reads

應填寫「DNA sequence reads」 強烈建議
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字段名稱 範例 描述 填寫建議

materialSampleID https://www.ncbi.nl
m.nih.gov/
biosample/
15224856

https://www.ebi.ac.
uk/ena/browser/
view/
SAMEA3724543

urn:uuid:a964805b-
33c2-439a-beaa-
6379ebbfcd03

MaterialSample的ID (不是特定於材料樣本的數位化記錄)。如果從核苷酸
檔案中獲取了生物樣本ID (biosample ID)，則使用生物樣本ID。如果
沒有唯一識別碼，則可以從記錄中ID的組合構造出一個最可能全球唯一的識別碼。

強烈建議

samplingProtocol UV light trap 在採樣事件期間使用的方法名稱、參考或描述。https://dwc.tdwg.org/terms/#
dwc:samplingProtocol

建議

associatedSequence
s

https://www.ncbi.nl
m.nih.gov/nuccore/
MK405371

與出現紀錄相關的遺傳序列資訊的ID (出版物、全球唯一的識別碼、URI) 列表 (連接並分隔
)。可用於連接到原始條形碼和/或相關基因組序列，例如在公開資料庫中。

建議

identificationRema
rks

RDP annotation
confidence (at
lowest specified
taxon): 0.96, against
reference database:
GTDB

種的鑑定過程的具體規范，理想情況下應包括應用算法和參考資料庫的資訊，以及對鑑定結
果的信心評分。

建議

identificationRefe
rences

https://www.ebi.ac.
uk/metagenomics/
pipelines/4.1

https://github.com/
terrimporter/
CO1Classifier

用於鑑定的參考 (出版物、全球唯一的識別碼、URI) 列表 (連接並分隔
)。推薦的做法是用空格、垂直線 (|) 和空格分隔列表中的值。

建議
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https://www.ebi.ac.uk/ena/browser/view/SAMEA3724543
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/associatedSequences
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/associatedSequences
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/MK405371
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/MK405371
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/MK405371
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/MK405371
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/MK405371
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/MK405371
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/identificationRemarks
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/identificationRemarks
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/identificationReferences
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/identificationReferences
https://www.ebi.ac.uk/metagenomics/pipelines/4.1
https://www.ebi.ac.uk/metagenomics/pipelines/4.1
https://www.ebi.ac.uk/metagenomics/pipelines/4.1
https://www.ebi.ac.uk/metagenomics/pipelines/4.1
https://www.ebi.ac.uk/metagenomics/pipelines/4.1
https://www.ebi.ac.uk/metagenomics/pipelines/4.1
https://www.ebi.ac.uk/metagenomics/pipelines/4.1
https://www.ebi.ac.uk/metagenomics/pipelines/4.1
https://github.com/terrimporter/CO1Classifier
https://github.com/terrimporter/CO1Classifier
https://github.com/terrimporter/CO1Classifier
https://github.com/terrimporter/CO1Classifier
https://github.com/terrimporter/CO1Classifier


字段名稱 範例 描述 填寫建議

decimalLatitude 60.545207 位置的地理緯度 (以十進制度為單位，使用大地基準面的空間參考系統)。正
值在赤道以北，負值在赤道以南。值介於-90和90之間，包括-90和90。

強烈建議

decimalLongitude 24.174556 位置的地理經度 (以十進制度為單位，使用大地基準面的空間參考系統)。正
值在格林威治子午線以東，負值在格林威治子午線以西。值介於-180和180之間，包括-
180和180。

強烈建議

taxonID ASV:7bdb57487bee
022ba30c03c3e7ca
50e1

eDNA資料建議使用序列的MD5 hash，開頭再加上“ASV:”。參考 § 1.6。 如沒提供
DNA_sequence，強
烈建議填寫

scientificName Gadus morhua L.
1758, BOLD:ACF1143

最接近已知的分類單位 (物種或更高階層) 的學名，或來自BOLD或UNITE的OTU ID。 必填

kingdom Animalia 更高階層分類 強烈建議

phylum Chordata 更高階層分類 建議

class Actinopterygii 更高階層分類 建議

order Gadiformes 更高階層分類 建議

family Gadidae 更高階層分類 建議

genus Gadus 更高階層分類 建議
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https://rs.tdwg.org/dwc/terms/decimalLatitude
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/decimalLongitude
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/taxonID
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/scientificName
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/kingdom
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/phylum
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/class
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/order
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/family
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/genus


表格 3. DNA衍生資料擴充中 (部分) 建議用於metabarcoding資料的字段

字段名稱 範例 描述 填寫建議

DNA_sequence TCTATCCTCAATTAT
AGGTCATAATTCAC
CATCAGTAGATTTAG
GAATTTTCTCTATTC
ATATTGCAGGTGTAT
CATCAATTATAGGAT
CAATTAATTTTATTG
TAACAATTTTAAATA
TACATACAAAAACT
CATTCATTAAACTTT
TTACCATTATTTTCA
TGATCAGTTCTAGTT
ACAGCAATTCTCCTT
TTATTATCATTA

DNA序列 (ASV)。序列的詮釋取決於發布時當下使用的技術和資料庫。因此，最客
觀的處理方式是該序列可以在將來重新詮釋。

強烈建議

sop https://www.protoc
ols.io/view/emp-
its-illumina-
amplicon-protocol-
pa7dihn

用於組裝和/或詮釋基因組、總體基因體或環境序列的標準操作流程。或使用一個有完整記
錄方法的引用，例如protocols.io

建議

target_gene 16S rRNA, 18S rRNA,
ITS

marker-based研究的目標基因或marker名稱 強烈建議

target_subfragment V6, V9, ITS2 基因或marker子片段的名稱。主要是要識別，例如16S rRNA基因的高變異性V6
區域等marker的特殊區域

強烈建議

pcr_primer_forward GGACTACHVGGGTW
TCTAAT

用於擴增目標基因或子片段序列的前向PCR引子序列。 強烈建議

pcr_primer_reverse GGACTACHVGGGTW
TCTAAT

用於擴增目標基因或子片段序列的反向PCR引子序列。 強烈建議

pcr_primer_name_fo
rward

jgLCO1490 前向PCR引子的名稱 強烈建議
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https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#DNA_sequence
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#sop
https://www.protocols.io/view/emp-its-illumina-amplicon-protocol-pa7dihn
https://www.protocols.io/view/emp-its-illumina-amplicon-protocol-pa7dihn
https://www.protocols.io/view/emp-its-illumina-amplicon-protocol-pa7dihn
https://www.protocols.io/view/emp-its-illumina-amplicon-protocol-pa7dihn
https://www.protocols.io/view/emp-its-illumina-amplicon-protocol-pa7dihn
https://www.protocols.io/view/emp-its-illumina-amplicon-protocol-pa7dihn
https://www.protocols.io/view/emp-its-illumina-amplicon-protocol-pa7dihn
https://www.protocols.io/view/emp-its-illumina-amplicon-protocol-pa7dihn
https://www.protocols.io/view/emp-its-illumina-amplicon-protocol-pa7dihn
https://protocols.io
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#target_gene
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#target_subfragment
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#pcr_primer_forward
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#pcr_primer_reverse
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#pcr_primer_name_forward
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#pcr_primer_name_forward


字段名稱 範例 描述 填寫建議

pcr_primer_name_re
verse

jgHCO2198 反向PCR引子的名稱 強烈建議

pcr_primer_referen
ce

https://doi.org/
10.1186/1742-9994-
10-34

引子的參考文獻 強烈建議

env_broad_scale forest biome
[ENVO:01000174]

等同於MIxS v4中的env_biome
在此字段中，列出樣品或標本來源的主要環境系統。識別的系統應具有較粗略的空間廣度，
以提供採樣地點的一般環境背景描述 (例如，您是否在沙漠還是雨林中)
。我們建議使用ENVO的生物群系類的子類：
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00000428

建議

env_local_scale litter layer
[ENVO:01000338]

等同於MIxS v4中的env_feature
在此字段中，列出樣品或標本來源的當地環境中的實體或實體，且您認為會對您的樣品或標
本具有重要因果影響。請使用ENVO中存在的並且比您env_broad_scale輸入的空間廣度更
小的術語。

建議

env_medium soil[ENVO:00001998
]

等同於MIxS v4中的env_material
在此字段中，列出在採樣之前環繞樣品或標本的環境或基質 (使用 (|) 做分隔)。請使用
ENV的環境材料類的一個或多個子類：
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00010483

建議

lib_layout Paired 等同於MIxS v4中的lib_const_meth
指定是單端、成對或其他reads配置

建議

seq_meth Illumina HiSeq 1500 使用的定序方法/平台 強烈建議

otu_class_appr "dada2; 1.14.0; ASV" 定義OTUs或ASVs時使用的方法/演算法和分群等級 (如適用) 強烈建議

otu_seq_comp_appr "blastn;2.6.0+;e-
value cutoff: 0.001"

用於將OTUs或ASVs分配為“物種”名稱的工具和閾值 強烈建議

otu_db "Genbank nr;221",
"UNITE;8.2"

用於將OTUs或ASVs做分類辨識的參考資料庫 (即未作為當前研究的一部分生成的序列) 強烈建議
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https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#pcr_primer_name_reverse
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#pcr_primer_name_reverse
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#pcr_primer_reference
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#pcr_primer_reference
https://doi.org/10.1186/1742-9994-10-34
https://doi.org/10.1186/1742-9994-10-34
https://doi.org/10.1186/1742-9994-10-34
https://doi.org/10.1186/1742-9994-10-34
https://doi.org/10.1186/1742-9994-10-34
https://doi.org/10.1186/1742-9994-10-34
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#env_broad_scale
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00000428
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00000428
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00000428
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00000428
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00000428
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#env_local_scale
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#env_medium
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00010483
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00010483
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00010483
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00010483
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00010483
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#lib_layout
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#seq_meth
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#otu_class_appr
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#otu_seq_comp_appr
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#otu_db


2.2.2. Mapping ddPCR / qPCR 資料

此部分呈現類別三在mapping上的建議。

表格 4. 給ddPCR/qPCR資料類型的出現紀錄核心集的字段建議

字段名稱 範例 描述 填寫建議

basisOfRecord MaterialSample 資料所記錄的具體性質 - dcterms:type 的子類。對於DNA衍生的出現紀錄 (參見類別一
和類別三)，請使用MaterialSample。

必填

occurrenceStatus Present, Absent 有關生物在特定位置的存在或不存在的說明。 必填

eventID urn:uuid:a964765b-
22c4-439a-jkgt-2

與事件 (在特定地點和時間發生的事情) 相關資訊的ID。可以是全GUI或特定於資料集的ID。 強烈建議

eventDate 2020-01-05 記錄事件的日期。建議寫法是使用符合ISO 8601-1:2019的日期。有關更多詳情請查看
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:eventDate

必填

recordedBy "Oliver P. Pearson |
Anita K. Pearson"

記錄原始出現紀錄的人、組織或機構的姓名列表 (串聯並分隔)。建議的寫法是使用垂直條 (|)
分隔值。包含觀察者的名字可提高科學的可重複性 (Groom等人，2020)。

強烈建議

organismQuantity 50 樣本中陽性droplets/chambers的數量 ddPCR, dPCR
來源資料強烈建議使
用

organismQuantityTy
pe

ddPCR droplets
dPCR chambers

分割類型 partition type ddPCR, dPCR
來源資料強烈建議使
用

sampleSizeValue 20000 Accepted partitions 的數量 (n), 例如 accepted ddPCR droplets 或 dPCR chambers ddPCR, dPCR
來源資料強烈建議使
用

sampleSizeUnit ddPCR droplets
dPCR chambers

分割類型 partition type, 應與organismQuantityType中的值相等 ddPCR, dPCR
來源資料強烈建議使
用
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https://academic.oup.com/view-large/199871507
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/basisOfRecord
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/occurrenceStatus
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/eventID
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/eventDate
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:eventDate
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:eventDate
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:eventDate
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:eventDate
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:eventDate
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:eventDate
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:eventDate
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/recordedBy
https://doi.org/10.1093/database/baaa072
https://doi.org/10.1093/database/baaa072
https://doi.org/10.1093/database/baaa072
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/organismQuantity
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/organismQuantityType
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/organismQuantityType
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/sampleSizeValue
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/sampleSizeUnit


字段名稱 範例 描述 填寫建議

materialSampleID https://www.ncbi.nl
m.nih.gov/
biosample/
15224856

urn:uuid:a964805b-
33c2-439a-beaa-
6379ebbfcd03

MaterialSample的ID (不是特定於材料樣本的數位化記錄)。如果從核苷酸
檔案中獲取了生物樣本ID (biosample ID)，則使用生物樣本ID。如果
沒有識別碼，則可以從記錄中ID的組合構造出一個。

強烈建議

samplingProtocol UV light trap 在採樣事件期間使用的方法名稱、參考或描述。https://dwc.tdwg.org/terms/#
dwc:samplingProtocol

建議

decimalLatitude 60.545207 位置的地理緯度 (以十進制度為單位，使用大地基準面的空間參考系統)。正
值在赤道以北，負值在赤道以南。值介於-90和90之間，包括-90和90。

強烈建議

decimalLongitude 24.174556 位置的地理經度 (以十進制度為單位，使用大地基準面的空間參考系統)。正
值在格林威治子午線以東，負值在格林威治子午線以西。值介於-180和180之間，包括-
180和180。

強烈建議

scientificName Gadus morhua L.
1758, BOLD:ACF1143

最接近已知的分類單位 (物種或更高階層) 的學名，或來自BOLD或UNITE的OTU ID。 必填

kingdom Animalia 更高階層分類 強烈建議

phylum Chordata 更高階層分類 建議

class Actinopterygii 更高階層分類 建議

order Gadiformes 更高階層分類 建議

family Gadidae 更高階層分類 建議

genus Gadus 更高階層分類 建議
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https://rs.tdwg.org/dwc/terms/materialSampleID
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/biosample/15224856
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/biosample/15224856
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/biosample/15224856
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/biosample/15224856
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/biosample/15224856
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/biosample/15224856
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/decimalLatitude
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/decimalLongitude
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/scientificName
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/kingdom
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/phylum
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/class
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/order
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/family
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/genus


表格 5. DNA衍生資料擴充 (部分) 建議用於ddPCR/qPCR資料的字段

字段名稱 範例 描述 填寫建議

sop https://www.protoc
ols.io/view/
protocol-for-dna-
extraction-and-
quantitative-pcr-d-
vwie7ce

https://doi.org/
10.17504/
protocols.io.vwie7ce

用於組裝和/或詮釋基因組、總體基因體或環境序列的標準操作流程。可使用有完整記錄方
法的引用，例如 protocols.io

強烈建議

annealingTemp 60 PCR annealing 階段的反應溫度。 如果annealingTemp
有填寫則必填

annealingTempUnit 攝氏度 強烈建議

pcr_cond initial
denaturation:94_3;
annealing:50_1;elon
gation:72_1.5;final
elongation:72_10;35

以 "initial denaturation:94degC_1.5min; annealing=…" 的形式描述
PCR的反應條件和階段。

強烈建議

probeReporter FAM 使用的fluorophore (reporter)。探針在擴增目標DNA中合并。聚合
酶活性會降解與模板結合的探針，探針會從中釋放螢光物並與quencher斷開接近，從而產
出螢光。

強烈建議

probeQuencher NFQ-MGB 使用的quencher類型。當被螢光團的光源激發時，quencher分子會消除螢光物發出的螢光
，只要螢光物和quencher在接近狀態下，會抑制任何螢光信號。

強烈建議

ampliconSize 83 擴增子 (amplicon) 的长度，以鹼基對 (base pair) 為單位。 強烈建議

thresholdQuantific
ationCycle

0.3 螢光信號在cycle之間的閾值。 qPCR: 強烈建議

baselineValue 15 目標擴增的螢光信號低於非來自真實目標扩增的背景螢光信號的循環數。 qPCR: 強烈建議
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https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2021-07-05.xml
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2021-07-05.xml
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2021-07-05.xml
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2021-07-05.xml
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#sop
https://www.protocols.io/view/protocol-for-dna-extraction-and-quantitative-pcr-d-vwie7ce
https://www.protocols.io/view/protocol-for-dna-extraction-and-quantitative-pcr-d-vwie7ce
https://www.protocols.io/view/protocol-for-dna-extraction-and-quantitative-pcr-d-vwie7ce
https://www.protocols.io/view/protocol-for-dna-extraction-and-quantitative-pcr-d-vwie7ce
https://www.protocols.io/view/protocol-for-dna-extraction-and-quantitative-pcr-d-vwie7ce
https://www.protocols.io/view/protocol-for-dna-extraction-and-quantitative-pcr-d-vwie7ce
https://www.protocols.io/view/protocol-for-dna-extraction-and-quantitative-pcr-d-vwie7ce
https://www.protocols.io/view/protocol-for-dna-extraction-and-quantitative-pcr-d-vwie7ce
https://www.protocols.io/view/protocol-for-dna-extraction-and-quantitative-pcr-d-vwie7ce
https://doi.org/10.17504/protocols.io.vwie7ce
https://doi.org/10.17504/protocols.io.vwie7ce
https://doi.org/10.17504/protocols.io.vwie7ce
https://doi.org/10.17504/protocols.io.vwie7ce
https://doi.org/10.17504/protocols.io.vwie7ce
https://protocols.io
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#annealingTemp
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#annealingTempUnit
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#pcr_cond
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#probeReporter
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#probeQuencher
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#ampliconSize
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#thresholdQuantificationCycle
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#thresholdQuantificationCycle
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#baselineValue


字段名稱 範例 描述 填寫建議

quantificationCycl
e

37.9450950622558 達到閾值以上的螢光信號所需的循环数。Quantification cycle (Cq), threshold cycle (Ct),
crossing point (Cp), 和 take-off point (TOP) 指的是即時儀器的相同值。使用
quantification cycle (Cq), 建議根據 RDML (Real-Time PCR Data Markup Language)
資料標準

automaticThreshold
QuantificationCycl
e

no 儀器的閾值是否為儀器默認或手動輸入

automaticBaselineV
alue

no 儀器的基準值是否為儀器默認或手動輸入

contaminationAsses
sment

no 是否進行了DNA或RNA的污染評估。

estimatedNumberOfC
opies

10300 每µl的目標分子數。每個分區的平均copy數可以 ?=m/n 來計算，期中n為分區數，
m為所有分區的總體積的估計copy數。

amplificationReact
ionVolume

22 PCR反應體積

amplificationReact
ionVolumeUnit

µl PCR反應體積的單位。許多儀器需要準備比實際分析體積更大的初始樣品體積。

pcr_analysis_softw
are

BIO-RAD
QuantaSoft

用於分析d(d)PCR運行的軟體。

experimentalVarian
ce

鼓勵進行多重生物重復以評估總實驗差異。當進行單一dPCR實驗時，必須從二項
(或適當等效) 分佈中計算出僅由計數誤差引起的差異的最小估計。

target_gene 16S rRNA, 18S rRNA,
nif, amoA, rpo

基於marker-based研究的目標基因或marker名稱 強烈建議

target_subfragment V6, V9, ITS 基因或marker子片段的名稱。主要是要識別，例如16S rRNA基因的高變異性V6
區域等marker的特殊區域

強烈建議

pcr_primer_forward GGACTACHVGGGTW
TCTAAT

用於擴增目標基因或子片段序列的前向PCR引子序列。 強烈建議

pcr_primer_reverse GGACTACHVGGGTW
TCTAAT

用於擴增目標基因或子片段序列的反向PCR引子序列。 強烈建議
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https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#quantificationCycle
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#quantificationCycle
http://www.rdml.org
http://www.rdml.org
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#automaticThresholdQuantificationCycle
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#automaticThresholdQuantificationCycle
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#automaticThresholdQuantificationCycle
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#automaticBaselineValue
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#automaticBaselineValue
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#contaminationAssessment
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#contaminationAssessment
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#estimatedNumberOfCopies
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#estimatedNumberOfCopies
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#amplificationReactionVolume
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#amplificationReactionVolume
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#amplificationReactionVolumeUnit
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#amplificationReactionVolumeUnit
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#pcr_analysis_software
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#pcr_analysis_software
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#experimentalVariance
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#experimentalVariance
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#target_gene
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#target_subfragment
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#pcr_primer_forward
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#pcr_primer_reverse


字段名稱 範例 描述 填寫建議

pcr_primer_name_fo
rward

jgLCO1490 前向PCR引子的名稱 強烈建議

pcr_primer_name_re
verse

jgHCO2198 反向PCR引子的名稱 強烈建議

pcr_primer_referen
ce

https://doi.org/
10.1186/1742-9994-
10-34

引子的參考文獻 強烈建議

env_broad_scale forest biome
[ENVO:01000174]

等同於MIxS v4中的env_biome
在此字段中，列出樣品或標本來源的主要環境系統。識別的系統應具有較粗略的空間廣度，
以提供採樣地點的一般環境背景描述 (例如，您是否在沙漠還是雨林中)
。我們建議使用ENVO的生物群系類的子類：
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00000428

建議

env_local_scale litter layer
[ENVO:01000338]

等同於MIxS v4中的env_feature
在此字段中，列出樣品或標本來源的當地環境中的實體或實體，且您認為會對您的樣品或標
本具有重要因果影響。請使用ENVO中存在的並且比您env_broad_scale輸入的空間廣度更
小的術語。

建議

env_medium soil
[ENVO:00001998]

等同於MIxS v4中的env_material
在此字段中，列出在採樣之前環繞樣品或標本的環境或基質 (使用 (|) 做分隔)。請使用
ENV的環境材料類的一個或多個子類：
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00010483

建議

concentration 67.5 DNA濃度 (重量 ng/體積 µl)，參考 http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:concentration 建議

concentrationUnit ng/µl 濃度量化的單位，參考 http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:concentrationUnit 建議

methodDeterminatio
nConcentrationAndR
atios

Nanodrop, Qubit 濃度量化的方法，參考 http://terms.tdwg.org/wiki/
ggbn:methodDeterminationConcentrationAndRatios

建議

ratioOfAbsorbance2
60_230

1.89 在260nm和230nm波長的吸收比例，評估DNA純度 (通常為次要指標測量EDTA、
碳水化合物、苯酚)，(DNA樣本)。 參考http://terms.tdwg.org/wiki/
ggbn:ratioOfAbsorbance260_230

建議

ratioOfAbsorbance2
60_280

1.91 在280nm和230nm波長的吸收比例，評估DNA純度 (通常為次要指標測量EDTA、
碳水化合物、苯酚)，(DNA樣本)。 參考

建議
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https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#pcr_primer_name_forward
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#pcr_primer_name_forward
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#pcr_primer_name_reverse
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#pcr_primer_name_reverse
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#pcr_primer_reference
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#pcr_primer_reference
https://doi.org/10.1186/1742-9994-10-34
https://doi.org/10.1186/1742-9994-10-34
https://doi.org/10.1186/1742-9994-10-34
https://doi.org/10.1186/1742-9994-10-34
https://doi.org/10.1186/1742-9994-10-34
https://doi.org/10.1186/1742-9994-10-34
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#env_broad_scale
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00000428
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00000428
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00000428
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00000428
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00000428
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#env_local_scale
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#env_medium
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00010483
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00010483
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00010483
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00010483
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00010483
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#concentration
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:concentration
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:concentration
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:concentration
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:concentration
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:concentration
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#concentrationUnit
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:concentrationUnit
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:concentrationUnit
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:concentrationUnit
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:concentrationUnit
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:concentrationUnit
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#methodDeterminationConcentrationAndRatios
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#methodDeterminationConcentrationAndRatios
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#methodDeterminationConcentrationAndRatios
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:methodDeterminationConcentrationAndRatios
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:methodDeterminationConcentrationAndRatios
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:methodDeterminationConcentrationAndRatios
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:methodDeterminationConcentrationAndRatios
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:methodDeterminationConcentrationAndRatios
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#ratioOfAbsorbance260_230
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#ratioOfAbsorbance260_230
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:ratioOfAbsorbance260_230
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:ratioOfAbsorbance260_230
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:ratioOfAbsorbance260_230
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:ratioOfAbsorbance260_230
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:ratioOfAbsorbance260_230
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#ratioOfAbsorbance260_280
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#ratioOfAbsorbance260_280


字段名稱 範例 描述 填寫建議

samp_collect_devic
e

biopsy, niskin bottle,
push core

用於收集樣本的方法或設備 建議

samp_mat_process filtering of seawater,
storing samples in
ethanol

從環境中採樣中和後，對樣本進行的任何處理。該字段接受OBI，有關OBI (v 2018-02-12)
術語的瀏覽器，請參考 http://purl.bioontology.org/ontology/OBI

建議

samp_size 5 litre 收集的樣本的量或大小 (體積、質量或面積) 建議

size_frac 0-0.22 micrometer 樣本處理中使用的過濾孔徑大小 建議

pcr_primer_lod 51 Assay最低可檢測目標的水平 強烈建議

pcr_primer_loq 184 Assay最低可檢測的copy數量 強烈建議
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https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#samp_collect_device
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#samp_collect_device
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#samp_mat_process
http://purl.bioontology.org/ontology/OBI
http://purl.bioontology.org/ontology/OBI
http://purl.bioontology.org/ontology/OBI
http://purl.bioontology.org/ontology/OBI
http://purl.bioontology.org/ontology/OBI
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#samp_size
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#size_frac
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#pcr_primer_lod
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2024-04-17.xml#pcr_primer_loq


2.3. 海洋資料集和海洋生物多樣性信息系統 (OBIS)
在處理來自海洋環境的資料集時，除了GBIF之外，也建議將資料發布在海洋生物多樣性信息系統(OBIS)。
OBIS是一個全球性的生物多樣性資料庫，是IOC-UNESCO的一部分，專門提供與海洋生物相關的可靠
並可查找的資料。與GBIF和ALA一樣，OBIS使用DwC-
A格式進行資料索引和發布。同時將海洋資料集通過其他生物多樣性資料庫和OBIS發布，資料可以觸及更廣
泛的受眾以及在海洋生物多樣性領域工作的多個社群，因為OBIS中的資料常應用在聯合國的相關工作。海洋
資料發布到OBIS時所需的資訊與GBIF有些不同的小差異，這些差異帶出了資料嚴格品質管控，提高了海洋資
料集資料的可信度。

為了確保一致的分類學命名方式，OBIS使用世界海洋物種名錄 (WoRMS)
作為唯一的分類學骨幹。這也適用於從基因資料衍生的出現記錄；從WoRMS資料庫中，連結出現紀錄學名到
WoRMS資料庫的scientific name ID是高度推薦的做法。如果未提供scientific name ID，
OBIS將在資料詮釋過程中嘗試將學名與WoRMS比對，但應避免這樣做。未列在WoRMS中的學名是可以被接
受的，WoRMS將會在後續資料詮釋過程中進行審查並可能納入學名到資料庫裡。未分類的序列建議分類為“i
ncertae sedis”，並將WoRMS的 scientificNameID 輸入為
urn:lsid:marinespecies.org:taxname:12。這將確保GBIF和OBIS可正確的詮釋資料。此外，建議將所使用的
序列資料庫 (例如BOLD中的Barcode index numbers：BINs) 的序列識別碼添加到出現紀錄核心表的
taxonConceptID 字段中。通過這種方式，OBIS將保留基於
WoRMS的分類學骨架，同時實現與不同的參考序列資料庫的連結。如果來自參考資料庫的名稱不是嚴格的學
名，可以添加為 verbatimIdentification。物種學名的自動分類通常可以通過WoRMS分類比對工具和R套件
(如worrms和taxize) 來完成。將來OBIS計劃定期搜索和更新已發布序列的分類，因此也強烈建議記錄
序列與每個出現相關聯的資訊。

OBIS資料提交中的另一個必填字段是地理坐標。OBIS進行了與海洋數據相關的額外品質檢查；例如：海洋物
種的坐標不應在陸地上、深度值應在合理的範圍內。最後值得一提的是，OBIS還支持使用擴充測量或事實
(eMoF)。該擴充允許以彈性和標準化的方式將環境數據、採樣資訊與事件或出現紀錄相關聯，以及將生物測
量與出現紀錄相關聯。OBIS具有eDNA metabarcoding資料集的資料模板當作範例，可參考
https://github.com/iobis/dataset-edna 。
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https://obis.org
https://obis.org
https://www.marinespecies.org/
https://www.marinespecies.org/
https://github.com/iobis/dataset-edna
https://github.com/iobis/dataset-edna
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表格 6. OBIS對DNA-based出現紀錄的紀錄要求和建議。此表突出了與發布到GBIF時字段值和要求的重要差異。這裡以藍鯨 (Balaenoptera musculus) 的
DNA檢測為例進行說明。

字段名稱 範例 (OBIS) 描述 填寫建議

scientificName Balaenoptera
musculus

學名，最好按照WoRMS資料庫裡的名稱。這與GBIF不同。GBIF的建議為使用所用分類方法
對應的物種名稱。

必填

scientificNameID urn:lsid:marinespeci
es.org:taxname:1370
90

“Balaenoptera musculus” 的WoRMS資料庫中的scientific name ID。 強烈建議

taxonConceptID NCBI:txid9771 與NCBI分類資料庫中的 Balaenoptera musculus 相關聯的NCBI ID。如果使用
BOLD進行辨識，也可以是 BIN-ID，或來自其他資料庫的其他ID。

建議

verbatimIdentifica
tion

Balaenoptera
musculus

對應於NCBI ID (Balaenoptera musculus) (或其他 ID) 的名稱。這不一定與學名中的
值對應。

建議

表格 7. OBIS對無法在任何分類階層上歸類學名的序列的紀錄要求和建議。

字段名稱 範例 (OBIS) 描述 填寫建議

scientificName incertae sedis OBIS建議用於未知序列的學名。當序列/分類未知時，請使用此名稱。這與GBIF不同，後者
建議即使序列資料庫所使用的科學名稱不嚴謹，也應使用該名稱。

必填

scientificNameID urn:lsid:marinespeci
es.org:taxname:12

OBIS建議使用根據WoRMS資料庫裡 “incertae sedis”的 scientific name
ID於未知序列。當序列/分類未知時，請使用此ID。

強烈建議

taxonConceptID NCBI:txid1899546 其他分類學資料庫中的ID，例如序列參考資料庫。 強烈建議

verbatimIdentifica
tion

Phototrophic
eukaryote

對應於分類概念ID的外部資料庫中的生物名稱。 建議
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3. 前景
目前對通過生物多樣性資料平台公開DNA衍生資料的關注非常高，而且很可能需求量會增加。我們的目標是
在這裡提供對照建議並保持有效並且緩慢的更改，即使生物多樣性資料平台的打包和索引可能發展得更快。
作者有意識到但尚未參閱 BOLD手冊、BIOM格式和 http://edamontology.org/page 。

我們建議ALA和GBIF類似的資料平台開始採用支持更複雜的資料關聯和層次的格式。例如，無摩擦資料格式
和更具領域特定性的生物觀察矩陣 (BIOM) 格式。後者被幾個生物資訊工具使用 (QIIME2、Mothur
、USEARCH 等)，可能有助於發布者跳過將資料轉換為DwC-A格式的步驟。比當前的
DwC星芒架構更彈性的資料格式會對於允許不同階層的採樣事件和材料樣本，以及將序列資料附加到採樣事
件中的個別出現紀錄中至關重要。

生物多樣性資料平台還需要能夠讓研究人員輕鬆地將DNA衍生的出現紀錄資料包含或排除在其查詢結果中。
上述建議的資料格式可以為特定出現記錄所基於的證據類型提供更豐富的分類機會。然而，目前在
“BasisOfRecord” 的詞彙表中缺乏適當的
值來表示這些資料類型。我們建議，作為一個務實的即時解決方案，“BasisOfRecord” 應該增加 “DNA”
、“DNA-derived” 或類似的值。正如上文所述，DNA衍生的資料可能來自有充分文檔記
錄的採樣或個體生物、可能由保存的實體材料支持或不支持、可能是由基因序列分析或其他DNA檢測方法
(例如qPCR) 產生的。生物多樣性資料平台和TDWG應提供區分這些資料類型以及其來源的方法。

我們還建議資料平台將實際序列或至少這些序列的MD5開發索引功能，以便在資料集之間進行ASV的搜尋。
如果提供了ASV，則MD5應由生物多樣性資料平台生成；如果沒有提供ASV，則MD5應是強制性提供的。

正如在 § 1.6 和 § 2.1.4 中提到的那樣，我們鼓勵生物多樣性資料平台繼續努力將相
關的分子分類參考資料庫納入其分類骨幹中。

其他方法和技術的廣泛應用，例如Oxford Nanopore、PacBio和
shotgun定序，很可能會使此文件進行調整更新，以適應特定的新資料和詮釋資料相關字段的需求。

詞彙
Atlas of Living Australia (ALA)

ALA是一個從多個來源聚合澳大利亞的生物多樣性資料網絡的平台，使其對任何人都可查詢和重複使用
(請見 https://www.ala.org.au/about-ala/) 。
ALA開發的開放式基礎架構平台也被其他國家用於建立自己的國家生物多樣性資料平台 (https://living-
atlases.gbif.org/)。

擴增子序列變體 (Amplicon Sequence Variant, ASV)

高通量定序和去噪处理生成的唯一DNA序列，被預定为代表生物上真實的序列變體 (sequence
variant)。參考 Operational Taxonomic Unit (OTU) 和 (Callahan等人 2017)。

應用程式開發介面 (API)

一組用于不同主機應用之間互通和資料傳輸的方法和工具。

Barcode Index Numbers (BINs)

動物中的cytochrome c oxidase I (COI) 基因序列分群產生的物種層級操作分類單元 Operational
Taxonomic Units (OTUs) 。每個BIN都被分配了一個全球唯一的識別碼，並在 Barcode of Life Data
System (BOLD) 資料庫內可被搜尋。

Barcode of Life Data System (BOLD)

BOLD 是由Guelph的Centre for Biodiversity Genomics代表 (IBOL) 所維護的參考資料庫。它收集了
關於真核生物物種標本的條碼參考和序列資料，尤其是動物的COI序列，并維護了(BIN; Ratnasingham &
Hebert，2013) 系統。接近物種層級的OTUs的辨識碼來自序列分群後高度相似的序列。
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生物多樣性資料平台
從各種來源 (如自然史收藏、公民科學、生態監測以及基因序列)
衍生的生物多樣性資料的線上資源，可以是全球性 (GBIF) 或國家級 (ALA)。

序列分群 (Clustering)

在分類學中，根據某種相似性準則將生物分群在一起的過程。見 Operational Taxonomic Unit。

群落 (bulk) DNA

來自大量樣本 (bulk) 的DNA (例如浮游生物樣本或由許多物種的幾個個體組成的Malaise陷阱樣本
)。此文件將bulk樣本DNA納入了eDNA概念中。

達爾文核心集檔案格式 (DwC-A)

達爾文核心標準 Darwin Core (DwC) standard 編制的生物多樣性資料打包的壓縮 (ZIP)
文件格式。基本上是一組相互關聯的CSV文件和一個XML檔，描述了包含的文件和資料列以及它們之間的
相互關係。

達爾文核心 (DwC) 標準
由生物多樣性資訊標準 (TDWG)
社群所發源的用於共享和發布生物多樣性資料的標準。原則上，這是一組用於描述生物多樣性觀察的術語
，例如採樣事件、出現紀錄和分類單元。目前的達爾文核心術語描述在快速參考指南中。

資料詞彙
一組首選術語或概念，具有特定的、明確定義的含義和相互關係，有助於資料交換和重複使用。

ddPCR (droplet digital 聚合酶連鎖反應)

Droplet digital PCR。測量樣本中標記DNA的絕對量 (copy數) 的方法。也參考 qPCR。

去噪 (Denoising)

在metabarcoding中用於將真實生物序列 (見 ASVs) 與由PCR
增幅和序列錯誤引起的偽序列變異分離的方法。

數位物件識別碼 (DOI)

用於唯一識別 (和定位) 數位化資訊物件的永久性參考，例如生物多樣性資料集或科學出版物。

DNA 條形碼與元條形碼 (擴增子定序)

使用短、標準化的DNA片段通過序列化來識別個體生物的方法。Metabarcoding將條形碼技術與高通量D
NA序列化結合，使用通用引子來放大和序列化eDNA樣本中的大量生物群。

DNA分子標記 (marker)

DNA片段作為某種特性 (例如分類歸屬) 的標記。可能是基因或基因的一部分，但不一定是。

DNA高通量分子條碼資料庫
包含先前研究過的生物的DNA序列 (DNA條碼)
的資料庫。理想情況下的參考序列是從已描述和研究充分的物種的個體中生成的，以模式標本最為理想，
或者高一級的分類階層 (例如屬、科)，但也可能來自eDNA定序。盲目的信任 “參考序列” 是不建議的。

DNA探針 (probe)

一段短與帶有螢光標記的合成單股DNA片段，在PCR過程中結合到目標DNA的特定區域 (標記)。
增加了特異性使其可以與引子一起在qPCR和ddPCR中使用以檢測和定量一個基因標記。

歐洲生物資訊研究機構 (EMBL-EBI)

生物資訊學研究和服務的政府間組織，隸屬於歐洲分子生物學實驗室 (EMBL)，通過 European
Nucleotide Archive (ENA) 提供包括 (原始) 序列reads和assembly資料。
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環境DNA (eDNA)

環境樣本中的DNA，例如土壤、水、空氣或宿主生物體。常用的定義為環境DNA是從環境樣本中獲得的
基因物質 (DNA)，沒有明顯的生物來源材料的證據 (Thomsen and Willerslev，2015)。

European Nucleotide Archive (ENA)

歐洲核苷酸序列資料庫，涵蓋原始序列、序列組裝資訊和功能註解。包括序列檔案 Sequence Read
Archive (SRA) ，由歐洲生物資訊學研究所 (EMBL-EBI) 管理，作為國際核苷酸序列資料庫合作項目 the
International Nucleotide Sequence Database Collaboration (INSDC) 的一部分。

FASTQ

一种以文字的格式用於存儲从高通量定序 High-throughput sequencing (HTS) 中得到的分子序列及相
關質量度。單個ASCII字符分別表示每個序列位置base call (已識別的核苷酸) 和質量分數。

全球生物多樣性資訊機構 (GBIF)

國際網絡和研究基礎建設，主要致力於提供全球生物多樣性資料的開放和流通。

Global Genome Biodiversity Network (GGBN)

致力於有效分享和使用基因體生物多樣性樣本及相關詮釋資料的國際機構網絡，推廣符合達爾文核心相容
之GGBN資料標準。

全球定位系統 (Global Positioning System, GPS)

由美国空軍太空司令部營運的衛星導航系統。

高通量定序 (High-throughput sequencing, HTS)

不同技術且大規模並行的進行定序，從基因材料的製備中產生數百萬個DNA序列reads，也被稱為次世代
定序 (NGS)。相較傳統的Sanger定序為針對特定DNA片段進行定序。

資料整合
從不同來源 (例如本地資料庫、文字檔文件或試算表)
將資料導入到共同的目標系統，例如線上生物多樣性資料平台 biodiversity data platform
以進行存儲和進一步分析的過程。通常包括擷取 (extraction)、轉換 (transform) 和載入 (load) 等步驟。

索引
根據特定的架構或結構對資料進行組織，使資料更容易的被查詢和呈現。

International Nucleotide Sequence Database Collaboration (INSDC)

日本DNA資料庫 (DDBJ)、EMBL 和 NCBI 的聯合合作，旨在提供全球公眾查詢核苷酸序列資料及相
關資訊。

總體基因體學 (Metagenomics)

無經過PCR的混合樣品中隨機基因組片段的定序。

Minimum Information about any (x) Sequence (MIxS) 標準
由基因體標準協會 (GSC) 制定的用於序列詮釋資料的一系列標準 (清單)。

分子操作分類單元 (molecular Operational Taxonomic Unit, mOTU)

參考 Operational Taxonomic Unit (OTU)。

National Center for Biotechnology Information (NCBI)

美國國家醫學圖書館 (NLM) 的一個部門，擁有重要的生物資訊資源，如DNA序列的
GenBank資料庫，以及高通量序列資料的 Sequence Read Archive (SRA)。
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次世代定序 (Next Generation Sequencing, NGS)

參考 High-throughput sequencing (HTS)。

出現紀錄
在特定時間及特定地點之生物 (即 http://rs.tdwg.org/dwc/terms/Organism 的概念) 的存在記錄。

操作分類單元 (Operational Taxonomic Unit, OTU)

基於特定DNA標記序列相似性的生物分群，用於分類。例如，在UNITE中有 Species Hypothesis
和在Barcode of Life Data System (BOLD) 中有 Barcode Index Numbers。Amplicon Sequence
Variants (ASVs) 可被視為 zero radius OTUs (zOTUs) 的類比。

聚合酶連鎖反應 (Polymerase Chain Reaction, PCR)

特定DNA (或RNA) 序列片段的快速增幅和檢測技術。增幅區域由反應中使用的引子 PCR primers 決定。

執行流程
在生物資訊學裡一組演算法或工具被應用於預定義的工作流程中，用於處理例如高通量定序 High-
throughput sequencing (HTS) 資料。

引子 (PCR primers)

簡短的合成單股DNA片段，它們與目標DNA (標記) 的選定區域結合，以在 <pcr,PCR> 中
啟動複製過程。需一對引物才能讓聚合酶酶能夠擴增所選標記。

定量聚合酶連鎖反應 (quantitative Polymerase Chain Reaction, qPCR)

定量型 PCR。測量樣本中特定標記的相對DNA量的方法。參考 ddPCR。

樣本
材料 (水、土壤、腸道內容物等) 用於分析。

序列比對
使用生物資訊方法來比較和排列兩個或以上分子 (DNA、RNA或protein)
序列來測因演化等過程照成的相似性。

物種假說 (Species Hypothesis, SH)

UNITE資料庫與序列管理的環境中，真菌的物種分類階級 Operational Taxonomic Unit (OTU)。

標本
單個動物、植物、真菌等生物，用作其物種或模式標本在科學研究或展示的參考。

次世代基因定序資料檔案 (Sequence Read Archive, SRA)

次世代定序 (NGS) 基因資料倉儲庫，維運 the National Center for Biotechnology Information (NCBI)
、the European Bioinformatics Institute (EMBL-EBI) 與 DNA Data Bank of Japan (DDBJ)，包含原始
(未denoise) 的定序結果和 sequence alignments 結果。the European Nucleotide Archive (ENA)
裡三大組成的其中一項，過去的名稱為 Short Read Archive。

特定範圍定序
使用核酸探針所萃取的DNA片段做定序。

UNITE

UNITE是一個基於真核核糖體ITS區域的序列管理系統。所有公開的序列都被分群為物種假設 (Species
hypothesis, SHs)，並給予DOI。SH比對服務會輸出各種資訊，包括
eDNA樣本中存在的物種、這些物種是否可能是未描述的新物種、它們在其他研究是否也被發現、這些物
種是否對一個地區來說是外來種，以及它們是否受到威脅。DOI與 PlutoF平台 和
GBIF的分類骨架互相連結，因此會附帶有一個分類名稱 (taxon name)。UNITE中使用的資料由
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PlutoF管理。資料通過一系列標準，主要包括 Darwin Core， MIxS， 和 DMP Common
Standard；部分則是 EML， MCL，和 GGBN。PlutoF主要通過CSV和FASTA格式輸出資料。
PlutoF也可以用於在GBIF中發布資料 (使用DwC格式) 並準備GenBank提交文件。此外，您還可以從
您的資料中下載物種清單，以及以具有階層結構的JSON檔案格式下載您的計畫。

Zero radius otu (zOTU)

參考 ASV。
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