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一、簡介： 

 遞回結構在蛋白質結構中是一個非常重要的問題。 特定結構片段的 3d 構

造可能會代表此蛋白質所擁有的特殊特性，有許多計算方法已被提出針對這特

殊性。在生物學中，圖學被廣泛的運用在化學的組合，基因排序，蛋白質結構。

那些有著類似結構，或有著包含了保守序列之蛋白質，可能隱含了更多包涵於

該序列之情報，也就是說，若對魚蛋白質的表面結構進行分類，那樣一來，也

能對該蛋白質的化學功能進行分類。 

 我所負責的部分，分為三個部分，一是關於資料的蒐集，二是關於程式的

優化，三是網路使用介面。資料蒐集包括蒐集蛋白質家族之保守序列，以及針

對所蒐集到的保守序列，再去蒐集其所對應之 pdb 檔，最後再將蒐集之資料匯

集，用學長所寫的 C++之程式執行，並記錄下在不同之變數環境下所需要的時

間，以及在不同之變數環境下所得到的成功率。 

 程式之優化，是將學長所寫的 C++程式部分作改寫，改寫得部分主要是冗

餘的部分進行改寫，分為兩個階段，第一個階段是去除蛋白質序列中之冗餘的

元素，去除掉不存在於保守序列之元素，第二階段便是減短搜尋的路徑，在蒐

尋過程中，有些路徑是多於的，我利用設定搜尋起點與終點之方式縮短了路徑，

如此一來便能夠大大的減少這隻程式所需執行的時間，這樣要製作出給使用者

介面之伺服器也較為容易。最後一項工作是要完成一個讓遠端使用著使用的網

頁介面，這項工作包括了 html、javascript、php、mysql，的學習與使用，在

作這項工作的時候，能學習許多關於網頁撰寫的技巧，也學會了網頁美工的技

巧。 

二、測試結果： 

內容包含測試結果與前幾次之測試內容 
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