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(57)摘要

本发明提出一种败血症的菌种预测系统，包

括传感器与处理器。传感器用以感测目前生理数

据，此目前生理数据包括体温、血压、脉搏的至少

其中之一。处理器用以根据目前生理数据计算出

特征值，并将特征值输入至机器学习模型以判断

出多个类别的其中之一，这些类别包括未被感

染、真菌感染、污染菌感染、革兰氏阴性菌感染与

革兰氏阳性菌感染的至少其中之二。借此，可以

自动化地判断败血症的菌种。
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1.一种败血症的菌种预测系统，其特征在于，包括：

至少一传感器，用以感测至少一目前生理数据，其中该至少一目前生理数据包括体温、

血压、脉搏的至少其中之一：

一处理器，用以根据每一该至少一目前生理数据计算出至少一特征值，并将该至少一

特征值输入至一机器学习模型以判断出多个类别的其中之一，其中该些类别包括未被感

染、真菌感染、污染菌感染、革兰氏阴性菌感染与革兰氏阳性菌感染的至少其中之二。

2.根据权利要求1所述的菌种预测系统，其特征在于，其中对于每一该些目前生理数

据，该处理器用以执行多个步骤：

取得随时间变化的一健康生理数据；

计算该健康生理数据的平均值以作为一健康平均值；

计算该健康生理数据的变异数以作为一健康变异数；

计算该目前生理数据的变异数以作为一目前变异数；

计算该目前生理数据相对于该健康平均值的一变异数以作为一参照变异数；

将该参照变异数除以该健康变异数以作为一第一特征值；以及

将该目前变异数除以该健康变异数以作为一第二特征值。

3.根据权利要求2所述的菌种预测系统，其特征在于，其中该参照变异数是根据以下方

程式(1)所计算：

其中Xcurrent为该目前生理数据中的数值，μhealth为该健康平均值，#current为该目前生

理数据的取样数目。

4.根据权利要求1所述的菌种预测系统，其特征在于，其中该至少一传感器包括一重力

传感器，该处理器用以根据该重力传感器所感测的信号判断一用户是否为静止，并在该使

用者静止时取得该至少一目前生理数据。

5.根据权利要求1所述的菌种预测系统，其特征在于，其中该机器学习模型为一随机森

林算法。

6.一种败血症的菌种预测方法，适用于一处理器，其特征在于，其中该菌种预测方法包

括：

通过至少一传感器感测至少一目前生理数据，其中该至少一目前生理数据包括体温、

血压、脉搏的至少其中之一：

根据每一该至少一目前生理数据计算出至少一特征值；以及

将该至少一特征值输入至一机器学习模型以判断出多个类别的其中之一，其中该些类

别包括未被感染、真菌感染、污染菌感染、革兰氏阴性菌感染与革兰氏阳性菌感染的至少其

中之二。

7.根据权利要求6所述的菌种预测方法，其特征在于，其中根据每一该至少一目前生理

数据计算出至少一特征值的步骤包括：

取得随时间变化的一健康生理数据；

计算该健康生理数据的平均值以作为一健康平均值；
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计算该健康生理数据的变异数以作为一健康变异数；

计算该目前生理数据的变异数以作为一目前变异数；

计算该目前生理数据相对于该健康平均值的变异数以作为一参照变异数；

将该参照变异数除以该健康变异数以作为一第一特征值；以及

将该目前变异数除以该健康变异数以作为一第二特征值。

8.根据权利要求7所述的菌种预测方法，其特征在于，其中该参照变异数是根据以下方

程式(1)所计算：

其中Xcurrent为该目前生理数据中的数值，μhealth为该健康平均值，#current为该目前生

理数据的取样数目。

9.根据权利要求6所述的菌种预测方法，其特征在于，还包括：

用以根据一重力传感器所感测的信号判断一用户是否为静止，并在该使用者静止时取

得该至少一目前生理数据。

10.根据权利要求6所述的菌种预测方法，其特征在于，其中该机器学习模型为一随机

森林算法。
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败血症的菌种预测系统与方法

技术领域

[0001] 本发明涉及一种败血症的菌种预测系统与方法，可以在病原菌培养结果出炉前预

测出病原菌的种类。

背景技术

[0002] 败血症是住院病人最主要的死因，实时给予有效的抗生素可以减少败血症病人的

死亡率，然而在病原菌培养结果出炉前目前没有一个正确预测感染病原菌的检验方法，因

此临床医师通常在没有依据之下根据个人的判断给予病人抗生素，因此如何在病原菌培养

结果出炉前能够判断出病人是否受到感染以及受何种病原菌感染，为此领域技术人员所关

心的议题。

发明内容

[0003] 为了解决上述问题，本发明的实施例提出一种败血症的菌种预测系统与方法，可

以自动化地判断败血症的菌种。

[0004] 本发明的实施例提出一种败血症的菌种预测系统，包括传感器与处理器。传感器

用以感测目前生理数据，此目前生理数据包括体温、血压、脉搏的至少其中之一。处理器用

以根据目前生理数据计算出特征值，并将特征值输入至机器学习模型以判断出多个类别的

其中之一，这些类别包括未被感染、真菌感染、污染菌感染、革兰氏阴性菌感染与革兰氏阳

性菌感染的至少其中之二。

[0005] 在一些实施例中，对于每一笔目前生理数据，处理器用以执行多个步骤：取得随时

间变化的一健康生理数据；计算健康生理数据的平均值以作为一健康平均值；计算健康生

理数据的变异数以作为一健康变异数；计算目前生理数据的变异数以作为一目前变异数；

计算目前生理数据相对于健康平均值的变异数以作为一参照变异数；将参照变异数除以健

康变异数以作为第一特征值；以及将目前变异数除以健康变异数以作为第二特征值。

[0006] 在一些实施例中，参照变异数是根据以下方程式(1)所计算，其中Xcurrent为目前生

理数据中的数值，μhealth为健康平均值，#current为目前生理数据的取样数目。

[0007]

[0008] 在一些实施例中，上述的传感器包括重力传感器，处理器用以根据重力传感器所

感测的信号判断用户是否为静止，并在使用者静止时取得至少目前生理数据。

[0009] 在一些实施例中，上述的机器学习模型为随机森林算法。

[0010] 以另一个角度来说，本发明的实施例提出一种败血症的菌种预测方法，包括：通过

传感器感测目前生理数据，此目前生理数据包括体温、血压、脉搏的至少其中之一；根据目

前生理数据计算出特征值，并将特征值输入至机器学习模型以判断出多个类别的其中之

一，这些类别包括未被感染、真菌感染、污染菌感染、革兰氏阴性菌感染与革兰氏阳性菌感

染的至少其中之二。
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[0011] 为让本发明的上述特征和优点能更明显易懂，下文特举实施例，并配合附图作详

细说明如下。

附图说明

[0012] 图1是根据一实施例绘示败血症的菌种预测系统的示意图。

[0013] 图2是根据一实施例绘示分类流程图。

[0014] 图3是根据一实施例绘示败血症的菌种预测方法的流程图。

[0015] 其中，附图标记：

[0016] 100：菌种预测系统

[0017] 110：传感器

[0018] 120：处理器

[0019] 130：通信模块

[0020] 140：显示器

[0021] 201～205、301～303：步骤

具体实施方式

[0022] 关于本文中所使用的“第一”、“第二”等，并非特别指次序或顺位的意思，其仅为了

区别以相同技术用语描述的元件或操作。

[0023] 图1是根据一实施例绘示败血症的菌种预测系统的示意图。请参照图1，菌种预测

系统100包括了多个传感器110、处理器120、通信模块130与显示器140。传感器110可用以感

测体温、血压(包括舒张压与收缩压)、脉搏、心律等生理数据，本领域具有通常知识者当可

选用合适的传感器，例如用红外线温度器来感测体温等。处理器120可为中央处理器、微处

理器、微控制器、信号处理器、特殊应用集成电路等。通信模块130可为有线或无线通信模

块，用以与其他装置进行通信，例如通信模块130可以是具备通用串行总线(Universal 

Serial  Bus，USB)、互联网、局域网络、广域网、蜂窝电话网络、近场通信、红外线通信、蓝牙、

WiFi等通信功能的电路。显示器140可为液晶显示器、有机发光二极管显示器或其他合适的

显示器。在此实施例中，传感器110用以感测至少一个目前生理数据，而处理器120用以根据

目前生理数据计算出特征值，并将特征值输入至一机器学习模型以判断出多个类别的其中

之一，这些类别可包括病毒感染、未被感染、真菌感染、污染菌感染、革兰氏阴性菌感染与革

兰氏阳性菌感染等。在一些实施例中菌种预测系统100可实作为手环，用来带在病人的手

上，但在其他实施例中菌种预测系统100也可以实作为任意形式的计算机或行动装置，本发

明并不在此限。在其他实施例中菌种预测系统100也可以具备其他合适的装置，或者通信模

块130与显示器140也可以省略。

[0024] 在此将详细说明如何判断出感染的种类。首先上述的体温、血压、脉搏、心律等生

理数据都是随时间变化的信号，处理器120可以通过传感器110取得一段时间(例如数秒，本

发明并不限制此时间长度)内的生理数据。举例来说，如果取样频率是60赫兹，则5秒钟的生

理数据共会包括60×5＝300笔数值，但本发明也不限制取样频率为何。以下为了清楚说明

起见，将通过传感器110取得的生理数据称为目前生理数据。

[0025] 此外，处理器120也可以从数据库(未绘示)中取得对应至健康状态的体温、血压、
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脉搏、心律等生理数据(亦称健康生理数据)，这些健康生理数据是当人处于健康状态(例如

未被感染)下通过传感器所量测的。这些健康生理数据也是随时间变化的信号，但本发明并

不限制这些健康生理数据的长度为何，即不限制每笔健康生理数据包含几个数值。换言之，

健康生理数据的长度可以不同于目前生理数据的长度。

[0026] 对于每一种生理数据(即体温、血压、脉搏或心律)，处理器120都会计算出两个特

征值。在此，健康生理数据中的数值表示Xhealth，#health表示健康生理数据的长度(即数值

Xhealth的个数)。目前生理数据中的数值表示为Xcurrent，#current表示目前生理数据的长度

(即数值Xcurrent的个数)，亦称为取样数目。处理器120会计算出健康生理数据的平均值以作

为一健康平均值，以下表示为μhealth，而目前生理数据的平均值表示为μcurrent。此外，根据以

下方程式(1)可以计算出健康生理数据的变异数以作为健康变异数σhealth；根据以下方程式

(2)可以计算出目前生理数据的变异数以作为目前变异数σsick-sick；根据以下方程式(3)可

以计算目前生理数据相对于健康平均值的变异数以作为一参照变异数σcurrent-health。

[0027]

[0028]

[0029]

[0030] 将参照变异数除以健康变异数可得到第一特征值f1，如以下方程式(4)所示。另

外，将目前变异数除以健康变异数可得到第二特征值f2，如以下方程式(5)所示。

[0031]

[0032]

[0033] 在此实施例中共有体温、血压、脉搏与心律等四种生理数据，因此至少有4个上述

的第一特征值f1与4个第二特征值f2共8个特征值(或者舒张压有对应的两个特征值，收缩

压也有对应的两个特征值，因此共10个特征值)。在其他实施例中，上述所有的第一特征值

f1与第二特征值f2会组成一个特征向量，此特征向量会输入至一个机器学习模型。此机器

学习模型可以是随机森林算法、支持向量机(support  vector  machine)、类神经网络等，本

发明并不在此限。此机器学习模型是训练来判断病患是否被感染以及被感染的病原菌的种

类。在一些实施例中，机器学习模型输出的类别包括病毒感染、未被感染、真菌感染、污染菌

感染、革兰氏阴性菌感染与革兰氏阳性菌感染的至少其中之二。污染菌感染表示病人体内

的病原体是由于一些污染源导致，并不是败血症导致。

[0034] 请参照图2，在一些实施例中判断的顺序是先进行步骤201，判断是否被感染。若步

骤201的结果为否表示未感染。若步骤201的结果为是的话则再进行步骤202，判断菌种，判

断是否为细菌感染、真菌感染或病毒感染。若判断为细菌感染，则在步骤203中判断是否为

革兰氏阳性菌。根据步骤203的结果可以判断为革兰氏阴性菌感染(步骤204)或是革兰氏阳
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性菌感染(步骤205)。在一些实施例中，依照图2的流程可训练共3个分类器，分别对应至步

骤201～203。在其他实施例中只需要训练一个分类器，此分类器输出的结果包括未感染、真

菌感染、病毒感染、革兰氏阴性菌感染与革兰氏阳性菌感染，本发明并不在此限。值得注意

的是，图2的流程仅是一范例，在其他实施例中也可以加入或删除一或多个判断步骤。例如，

在步骤202中还可以判断是否为污染菌感染。

[0035] 在上述生理数据中，体温是用以判断是否被感染的重要信息，但由于患者可能会

起来走动，这会影响体温的数值，因此在一些实施例中图1的传感器110可包括重力传感器，

此重力传感器例如为加速度传感器，根据此重力传感器的信号可以判断用户是否为静止状

态，例如当各方向的加速度都小于一临界值时判断为静止。此外，只有当使用者为静止时才

取得目前生理数据，也就是说当使用者不是静止时处理器120会忽略传感器110所感测到的

生理数据。如此一来可以避免当使用者起来移动或做其他动作时取得不适当的体温，进而

影响判断的结果。

[0036] 值得注意的是，上述的特征值f1、f2可以仅是特征向量的一部份，特征向量还可以

包括其他信息。例如，特征向量还可包括用户的年龄、性别、病史等信息，这些信息会被数值

化以作为特征向量的一部份。或者也可以根据传感器110所检测到的信号计算出其他的特

征值以组成特征向量，本发明并不在此限。

[0037] 在一些实施例中，菌种预测系统100是实作为穿戴式装置，由病患携带在身上，因

此病患可以在任意位置。菌种预测系统100可以不定时或定时地判断病患是否被感染，菌种

预测系统100也可以将收集到的生理数据或将判断出的分类结果通过通信模块130传送到

一服务器或医生的手机上，借此医院或医生可以通知病患立即就医接受有效药物治疗。

[0038] 在一些实施例中，上述的生理数据可以转换为影像，此影像会输入至一卷积神经

网络进行分类。举例来说，对于每一种生理数据，都可以根据计算目前生理数据与健康生理

之间的共变异数来产生一影像，此影像中第i行(column)第j列(row)的像素pi，j表示为以下

方程式(6)，其中Xcurrent，i表示目前生理数据中的第i个数值，Xhealth，j为健康生理数据中的第

j个数值，i、j为正整数。

[0039] pi，j＝(Xcurrent，i-μcurrent)×(Xhealth，j-μhealth)   (6)

[0040] 由于每一种生理数据都可以用来产生一个影像，因此总共会产生4张影像这4张影

像会被合并在一起成为具有4个通道的二维影像，此二维影像会输入至卷积神经网络中来

进行分类。以另一个角度来看，上述的像素pi，j也可以被称为特征值。

[0041] 在一些实施例中，也可以根据以下方程式(7)来产生影像。

[0042] pi，j＝(xi-xj)2   (7)

[0043] xi为目前生理数据或健康生理数据中第i个数值。值得注意的是，目前生理数据与

健康生理数据都可以套用于方程式(7)，因此对于每一种生理数据都可以产生两张图，在上

述例子中共会产生8张影像，这8张影像会被合并在一起成为具有8个通道的二维影像，此二

维影像会输入至卷积神经网络中来进行分类。

[0044] 图3是根据一实施例绘示败血症的菌种预测方法的流程图。请参照图3，在步骤301

中，感测目前生理数据，此目前生理数据包括体温、血压、脉搏的至少其中之一。在步骤302

中，根据目前生理数据计算出特征值。在步骤303中，将特征值输入至机器学习模型以判断

出多个类别的其中之一，这些类别包括未被感染、真菌感染、污染菌感染、革兰氏阴性菌感
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染与革兰氏阳性菌感染的至少其中之二。然而，图3中各步骤已详细说明如上，在此便不再

赘述。值得注意的是，图3中各步骤可以实作为多个程序代码或是电路，本发明并不在此限。

此外，图3的方法可以搭配以上实施例使用，也可以单独使用。换言之，图3的各步骤之间也

可以加入其他的步骤。

[0045] 在上述的系统与方法中，由于可以预测出是否感染以及病原菌的种类，不需要等

到血液培养结果出炉。此外，临床医师可以参考预测的结果来开立合适的抗生素治疗败血

症病人，借此可以改善败血症病人存活率。此外，上述的预测方法是非侵入性检查，不需要

额外的抽血检验。

[0046] 虽然本发明已以实施例揭露如上，然其并非用以限定本发明，任何所属技术领域

中具有通常知识者，在不脱离本发明的精神和范围内，当可作些许的更动与润饰，故本发明

的保护范围当视所附的权利要求书所界定的范围为准。
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说　明　书　附　图 2/3 页

10

CN 111374639 A

10



图3
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