
研究動機與目的 許多由細胞核編碼的蛋白質，依賴粒線體標靶序列 (MTS) 作為導航信
號，才能進入粒線體內部，MitoFates模型為預測MTS的網頁工具。

由於 MitoFates 網站缺乏維護且維護不易，本專題運用 JavaScript 與
Node.js ，對系統與網站進行了全面的重新架設與優化。

此專題核心目標在於提升既有工具的可存取性、部署效率與用戶體驗，
同時確保其核心演算法的準確性。

網站連結 GITHUB
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系統架構圖

專題連結

成果展示

技術亮點
前端預處理
Front-End Preprocessing

未來展望

申請固定IP
從租用網域改成向系所或計網中心申
請固定實體 IP，並同時強化伺服器
資安架構

視覺化提升
提供更多的動態視覺化輔助，如繪製
SVM 的密度分佈圖，支援導出向量
圖格式，第一時間提供決策數據。

誤傳檔案的例子

檔案過大的提示
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