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中文摘要 
在氣候變遷加劇與極端氣候事件頻繁發生的背景下，植物病害的發生型態與

防治難度日益提升，對全球糧食安全與農業永續發展造成重大挑戰。水稻（Oryza 

sativa L.）作為全球重要的糧食作物之一，其病害研究不僅攸關糧食供應穩定，亦

反映農業科學在病原防治、分子生物技術與跨領域整合上的發展趨勢。本研究結合

資訊計量分析與方法，探討近二十年水稻病害研究中，研究議題之連結特徵、研究

人才之合著關係，以及兩者之間的跨層交互影響。自 Web of Science 資料庫為資料

來源，採用指數隨機圖模型進行多層次網絡分析，研究結果顯示，水稻病害研究議

題共現網絡呈現顯著的非隨機性與核心—邊陲結構，其中以「稻熱病」、「抗病基因

鑑定與圖譜建構」及「基因表現與轉殖研究」構成長期研究核心，並高度整合分子

植物病理與遺傳研究取向；而研究人才合著網絡同樣呈現核心—邊陲結構，少數高

產出研究人才主導高強度且穩定的合著關係，其中，研究議題相似性為促進穩定合

著之關鍵因素。相較之下，「抗病基因鑑定與圖譜建構」與「基因表現與轉殖研究」

之研究議題於文獻層級雖具高度共現，但未必能直接轉化為研究人才層級的實際

合著；研究人才實際形成穩定合著關係者，多集中於方法與研究流程具高度連續性

的研究議題組合，如「稻熱病」與「抗病基因鑑定與圖譜建構」，或是「病毒性病

害」與「基因表現與轉殖研究」。因此，本研究結果可作為未來學術資源配置、研

究議題規劃及跨研究議題合著模式之實證依據。 

關鍵字：水稻病害、研究議題、研究人才、連結特徵、合著關係 
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Abstract 
Against the backdrop of intensifying climate change and the increasing frequency of 

extreme weather events, the occurrence patterns and control difficulties of plant diseases 

are becoming more complex, posing significant challenges to global food security and 

sustainable agricultural development. As one of the world’s most important food crops, 

research on rice (Oryza sativa L.) diseases is not only crucial for maintaining food supply 

stability but also reflects broader development trends in agricultural science, particularly 

in pathogen control, molecular biotechnology, and interdisciplinary integration. This 

study combines informatics analysis methods to explore the interconnected 

characteristics of research topics, co-authorship relationships among researchers, and the 

cross-level interactions between these two dimensions in rice disease research over the 

past two decades. Using data from the Web of Science database and employing an 

exponential random graph model for multi-level network analysis, the study reveals that 

the co-occurrence network of rice disease research topics exhibits significant non-

randomness and a core–periphery structure. “rice blast,” “identification and mapping of 

disease resistance genes,” and “gene expression and transgenic research” constitute long-

term research cores, highly integrating molecular plant pathology and genetic research 

orientations. Similarly, the co-authorship network of researchers also demonstrates a 

core–periphery structure, in which a small number of highly productive researchers 

dominate strong and stable co-authorship relationships. Research topic similarity is a key 

factor in promoting stable co-authorship. In contrast, although the research topics of 

“identification and mapping of disease resistance genes” and “gene expression and 

transgenic research” show high co-occurrence at the literature level, this does not 

necessarily translate directly into actual co-authorship at the researcher level. Researchers 

who form stable co-authorship relationships tend to focus on combinations of research 
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topics with highly continuous methods and research processes, such as “rice blast” and 

“identification and mapping of disease resistance genes,”or “viral diseases” and “gene 

expression and transgenic research.” Therefore, the findings of this study provide 

empirical evidence to inform future academic resource allocation, research topic planning, 

and the development of cross-topic co-authorship models. 

Keywords: rice diseases, research topics, talent, connection characteristics, co-authorship  
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第壹章 緒論 

第一節 研究背景 

人類造成的氣候變遷導致全球出現頻繁且劇烈的極端氣候事件，對糧食安全、

人類健康、經濟發展與社會穩定造成多重衝擊，並對自然環境與人類社會帶來相關

損害（Intergovernmental Panel on Climate Change [IPCC], 2023）。植物病害為全球農

業生產力下降的主要因素之一，而氣候變遷進一步加劇病原菌與寄主間的生物交

互作用，導致病害更加複雜，也使新興病害的預測與防治面臨更大挑戰

（Chakraborty & Newton, 2011）。 

水稻（Oryza sativa L.）是全球第三大糧食作物，產量僅次於小麥與玉米。近

年來，水稻種植面積遍及一百多個國家，總種植面積達 1.6 億公頃，2023 年全球總

產量則高達 8 億公噸（Food and Agriculture Organization of the United Nations [FAO], 

2024）。作為主要糧食作物，水稻同時也是多種病原與害蟲的寄主，尤其是在高溫

潮濕的熱帶與副熱帶地區，病害種類繁多，對產量與品質造成重大威脅（Ristaino 

et al., 2021; Savary et al., 2019）。 

由於水稻具有深遠的社會與經濟影響力，其研究量亦居農業科學之冠。在氣候

變遷與糧食安全風險同步加劇的背景下，深入探討水稻病害研究領域中學者之間

的合作關係與研究議題的連結，不僅有助於掌握研究資源與核心議題的分布狀況

（IPCC, 2023），亦可揭示跨領域整合的深度與潛力（Ristaino et al., 2021）。根據 

Garg 與 Tripathi（2014）的調查指出，2008 年至 2010 年間，水稻相關研究佔所有

作物類別文獻的比重超過 47%，顯示水稻已成為全球研究最密集的作物之一。 

近年來，分子生物學與基因體技術的迅速發展，為生命科學帶來新的研究模式，

進而推動農業技術應用，並使水稻研究合作趨於制度化與多元化（Li et al., 2018）。

隨著學術合作日趨頻繁，書目計量研究顯示，多學科合著文獻比例在過去數十年間

呈現穩定上升趨勢（Adams, 2012; Glänzel & Schubert, 2004）。合著文獻普遍視為量
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化科學合作的主要指標（張郁蔚，2011）。而團隊科學則強調不同學科的知識、方

法和專業知識的整合，藉以形成新的框架，催化科學發現與技術創新。 

在植物病害持續出現與演化的挑戰下，應對策略日益仰賴跨學科研究團隊在

多層次、多尺度上展開合作（Ristaino et al., 2021）。以印度等稻作大國為例，其公

共研究機構與國內外大學、研究中心及私人企業之間的合作已具制度化趨勢

（Kumar et al., 2020）。因此，深入理解水稻作物研究領域中合作模式與知識連結，

有助於揭示科學資源分配與技術發展的趨勢。 

為有效描繪並分析學術合著網絡結構，網絡分析方法可用以揭示研究者之間

的互動模式，並透過網絡位置與連結結構，辨識核心研究者與潛在合作關係

（Wagner & Leydesdorff, 2005），進而為政府機構與研究組織在政策制定與資源配

置上提供實證依據（Katz & Martin, 1997; Leydesdorff & Persson, 2010）。其中，指

數隨機圖模型（Exponential Random Graph Model, ERGM）具有處理複雜社會網絡

的功能，能夠同時納入網絡中的內生變數（endogenous variable）與外生變數

（exogenous variable），且強調網絡節點間的相互依賴性，即既有的連結將影響未

來關係的形成機率。透過模型估計、診斷、模擬與比較等程序，ERGM 不僅能準確

預測網絡結構的演變，亦能深入揭示潛在的合作動態與機制（王海花等，2021；

Lusher et al., 2013）。 
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第二節 研究動機 

過去二十年間，植物病害相關研究的出版量與關鍵字使用頻率呈現顯著增長

（Patil & Kumar, 2021; Tang et al., 2022）。其中，關鍵字共現網絡分析方法已廣泛

應用於大規模文獻中，以辨識研究議題間的連結特徵、發展趨勢和協同作用（Tang 

et al., 2022）。例如，Patil 等人（2023）探討文獻計量分析網絡在作物病害偵測中的

應用，而 Patil 與 Kumar（2021）則整合氣候資料與機器學習技術進行病害預測分

析。這些研究多仰賴 VOSviewer、Gephi 和詞雲分析等視覺化工具，以呈現特定領

域之研究模式與知識結構（Lebrini & Ayerdi Gotor, 2024; Patil et al., 2023）。 

另一方面，學術合著行為常反映研究人才於專業領域外的合作開放性與跨領

域參與程度。儘管整體合著研究持續增加，惟在植物病蟲害領域中，聚焦於學科合

作網絡的實證研究仍屬有限，尤以針對水稻病害之研究人才合作結構分析更顯缺

乏。現有網絡研究多著眼於政策層面的利害關係人互動，如 McAllister 等人（2015, 

2017）即從地方與國家層級探討香蕉葉斑病防治中，利害關係人之協作網絡與政策

效能評估。其中，ERGM 作為一種處理網絡結構中機率性依賴關係的統計模型，

已廣泛應用於社會科學、資訊科學及生命科學領域，以探討節點與邊的形成機制與

影響因素（Hunter et al., 2008; Wang et al., 2009）。此外，ERGM 亦能擴展應用於多

層次網絡（multilevel networks）之建模分析，用以探討不同類型節點及其跨層連結

關係。 

整體而言，既有研究多透過關鍵字共現分析或文獻計量方法，描繪研究議題的

發展趨勢與知識結構（Patil & Kumar, 2021; Tang et al., 2022），或聚焦於學術合作

行為，探討研究者在特定政策或治理脈絡下之協作模式（McAllister et al., 2015, 

2017）。然而，無論著重於研究議題或研究人才，相關研究多半侷限於單一層次之

網絡分析視角，將研究議題與研究人才視為彼此獨立的分析單元，因而難以說明研

究議題之連結特徵如何實際影響研究人才之合著行為。 
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事實上，學術合作並非僅由個別研究者屬性或制度因素所決定，而是深受其所

嵌入之研究議題結構所形塑。研究議題之間的共現關係、主題集中程度與發展同步

性，可能影響研究人才跨議題參與與形成合作關係的機率。若僅以單模網絡分別分

析研究議題或研究人才，將無法解析此種跨層次的結構依賴關係。 

綜合以上考量，本研究將研究議題與研究人才視為相互關聯之不同層次節點，

結合資訊計量學方法與多層次網絡分析技術，運用 multilevel ERGM 系統性檢驗

研究議題連結特徵對研究人才合著模式之影響。研究將以近二十年水稻病害相關

文獻為分析對象，分析研究議題之分類與連結結構、研究人才之分布與合著關係，

並進一步透過跨層連結，探討研究議題結構如何形塑研究人才之合著關係，以補足

既有文獻在水稻病害研究領域中，對知識結構與學術合作關係整合分析之不足。 

本研究期望藉由資訊計量分析，釐清水稻病害研究之研究議題連結特徵與研

究人才合著模式，除補足過往對該領域研究的不足外，亦可作為未來相關研究在議

題規劃與跨領域合著上的參考基礎，進一步促進病害防治知識的系統整合與學術

資源之有效連結。 
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第三節 研究目的 

在氣候變遷、病害頻繁發生與糧食安全壓力日益加劇的背景下，水稻病害相關

研究的重要性迅速提升，相關知識的積累與應用亦愈加依賴跨領域合作與技術整

合。Ristaino 等人（2021）研究指出，複合型議題如氣候變遷、生物防治與分子診

斷的交會，往往促進不同專業背景的研究人才建立合著關係，並推動學術創新與技

術落實。然而，面對龐雜且快速演進的研究脈絡，若能釐清各研究議題間的連結特

徵，且進一步連結至研究人才的合著關係，將有助於掌握學術界的核心關注焦點與

未來發展方向。 

基於上述，本研究以水稻病害領域為核心，透過資訊計量分析方法，釐清近二

十年水稻病害相關研究的發展脈絡，進一步探討水稻病害研究議題間的連結特徵

與研究人才的合著關係。詳細研究目的如下： 

一、探討影響水稻病害研究議題間互相連結之特徵 

隨著水稻病害研究的持續發展，相關文獻呈現出高度多樣化與專業化趨勢。不

同研究議題之間的連結特徵，反映該領域知識結構的組成方式與研究議題整合的

樣態。面對研究議題快速擴展與知識結構日益複雜的情形，若能有效掌握水稻病害

領域中不同議題間的連結特徵，將有助於理解該領域的研究重心與議題發展脈絡。 

為此，本研究首先運用資訊計量與關鍵字分析，歸納水稻病害相關之主要研究

議題，並將各研究議題視為網絡中的節點；當兩個研究議題於同一篇文獻中共同出

現時，即於節點間建立連結，藉此建構研究議題共現網絡。進一步分析研究議題間

的連結結構、共同出現頻率較高之研究議題組合，以及其於不同時期之出現變化與

時間相近特性。透過以上系統化的研究議題分析，不僅能為研究人才擬定議題選擇

與合著策略的參考依據，並協助學術機構、資源管理者與政策制定者評估具高潛力

與投資價值的關鍵研究方向，進一步改善水稻病害相關科學研究的資源配置與合

著策略。 
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二、探討影響水稻病害研究人才間合著關係之特徵 

農業科學研究成果的累積，深受研究人才專業背景、研究團隊組成與合著關係

所影響，特別是在水稻病害這類高度依賴跨學科整合的領域中更為顯著。若能深入

了解研究人才的專業特徵與合著網絡，有助於掌握當前研究人才的分布情形，以及

可能影響合著形成的關鍵因素。 

為此，本研究以水稻病害領域之研究人才為對象，並將各研究人才視為網絡中

的節點；當兩位研究人才於同一篇文獻中共同出現時，即於節點間建立合著連結，

以建構研究人才合著網絡，並進一步分析其網絡結構特徵，以及探討研究人才之專

業背景與學術表現對合著關係形成之影響。研究重點在於檢驗合著是否傾向發生

於高發表量或資歷相近之研究人才間，以及研究議題相似性與合著次數對合著關

係之影響，進而歸納影響研究人才合著行為之關鍵特徵。此結果對於農業科學相關

領域的學者與實務推動者提供未來跨領域合著策略建議，並協助年輕學者定位自

身在研究社群中的角色，提升資源整合與參與重大議題的能力。 

三、探討水稻病害研究議題的連結如何影響研究人才的合著關係 

在水稻病害研究領域中，研究議題之間的連結結構不僅反映知識發展脈絡，亦

可能影響研究人才之合著模式，研究議題間的關聯性越密切，可能越容易促成研究

人才之合著行為，並形塑研究團隊的結構特徵與整體學術網絡的運作方式。 

因此，本研究將整合前述兩項研究目的分析結果，建構多層次網絡架構，並運

用 MLERGM，檢驗研究議題連結特徵是否對研究人才合著關係的形成機率與合著

模式產生影響。藉由跨層次連結的實證分析，說明研究議題結構與研究人才合著行

為之間的關聯機制，補足既有水稻病害研究中對知識結構與學術合著整合分析之

不足。 
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第四節 名詞解釋 

進入本研究的正式討論前，本節先針對 5 個名詞觀念做統一解釋。釐清「研究

議題」、「研究人才」、「熱門研究議題」、「研究議題共現」，以及「研究人才合著」

於本研究之定義與範疇。 

（一）研究議題 

「研究議題」是由本研究將每篇學術文獻主題與關鍵字彙整後，歸納出共同建

構出的主題單元，如病原、病理機制、病蟲害管理、田間監測方法、抗病品種培育

等，能夠展現在水稻病害領域中，不同作者所關注與探討的主要問題與趨勢。 

（二）研究人才 

「研究人才」在本研究中指有發表與水稻病害相關學術文獻的所有作者。並依

作者所發表的文獻數量與共同作者關聯，衡量不同作者在此領域中的活躍程度。 

（三）熱門研究議題 

「熱門研究議題」是依發表量與關鍵字出現頻率所衡量出的近年高度關注與

被頻繁探討的水稻病害相關研究議題。依文獻統計，若某一研究議題近年發表量與

關鍵字共同出現次數處於前列，即視為「熱門」議題，用以衡量該領域當前備受關

注的研究議題與其發展趨勢。 

（四）研究議題共現 

「研究議題共現」表示至少有兩個研究議題同時出現在同一篇文獻中，以衡量

不同研究議題間的關聯性。若有若干研究議題屢次共同出現在同一篇文獻中，則可

推論它們有高度關聯性，形成一種研究議題共同出現的網絡。 

（五）研究人才合著 

「研究人才合著」是指不同作者共同發表同一篇文獻，藉此衡量作者間的合著

關係，展現於水稻病害相關問題的合著網絡。依文獻整理出的共同作者資料，若有

若干作者常與他人共同發表文獻，表示該作者與同儕有高度合著關係，形成緊密的

學術群。 
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第貳章 文獻探討 

第一節 水稻病害與其相關研究議題 

本節將介紹水稻與其常見病害類型、水稻病害之鑑定、監測與防治技術，以及

水稻病害研究議題的網絡結構。旨在闡述水稻病害研究議題演化與研究人才關注

研究議題的變遷，釐清不同研究議題間的連結特徵，進一步了解各研究議題的熱門

程度、共現頻率與時間相近性。透過文獻計量與關鍵字分析，歸納近二十年來水稻

病害相關文獻中出現的主要研究議題，建立議題間的連結網絡，以識別常見的共現

組合與研究議題之間的高度連結。 

一、水稻與其常見病害 

（一）水稻介紹 

水稻（Oryza sativa L.）是全球第三大糧食作物，僅次於小麥與玉米，並在超

過百個國家中栽培，年種植面積達 1.6 億公頃，2023 年全球總產量達 8 億公噸（FAO, 

2024）。主要生產國包括中國、印度、印尼等亞洲國家，這些國家佔全球水稻產量

的 90%（FAO, 2024）。水稻屬禾本科，是一年生單子葉植物，栽培稻分為亞洲種

（Oryza sativa）與非洲種（Oryza glaberrima），其中亞洲種主要栽培，包括秈稻

（Indica）、稉稻（Japonica）和爪哇型（Javanica）（Nourollah, 2016）。不同品種適

應不同氣候，秈稻多栽培於熱帶地區，米粒長且低黏性；稉稻則適應較冷氣候，米

粒短且黏性高（楊嘉凌等，2016）。 

水稻具有極強的適應性，能在多種土壤和氣候條件下生長，特別是低地灌溉稻

米種植佔全球 75%，對亞洲糧食安全至關重要（Atique-ur-Rehman et al., 2018; 

Chauhan et al., 2017）。臺灣位於北方溫帶與南方熱帶的交會處，形成多樣的水稻品

種和栽培模式。根據農業部農糧署稻米生產量調查報告計算顯示，2024 年臺灣的

兩期稻作總產量超過 120 萬公噸，種植面積約 24 萬公頃。 
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臺灣水稻栽培歷史悠久，從史前時期的碳化稻米遺跡到現代水稻品種的發展，

經歷荷蘭殖民、明鄭、日治等時期的技術引進與品種改良。特別是日治時期引進的

稉稻品種，經育種改良後適應當地氣候，並深刻影響今日的米食文化（楊嘉凌等，

2016）。水稻在臺灣不僅是重要的糧食作物，還對農村經濟、社會穩定及文化傳承

具有深遠意義（楊嘉凌等，2016）。 

（二）水稻病害類型 

隨著氣候變遷和全球暖化的加劇，水稻面臨日益嚴重的病蟲害威脅，這些病蟲

害對水稻的生產力和種植範圍造成顯著影響（Hussain et al., 2020）。根據國際稻米

研究所（International Rice Research Institute, IRRI）2012 年的報告，病蟲害可使稻

米產量減少高達 37%，並在不同農業條件下，實際影響範圍可達 24%至 41%。在

不同的生產系統中，損失情況有所差異，例如，在一年種植兩至三季水稻的集約化

灌溉系統中，病蟲害造成的損失較為嚴重；而在一年僅種植一季水稻的雨養系統中，

損失相對較少（IRRI, 2012）。此外，特定病害對產量的影響也相當顯著，如稻熱病

在某些情況下可導致高達 50%的產量損失（Khokhar et al., 2024）。 

水稻病害可分為生物性和非生物性兩大類。生物性病害由真菌、細菌、病毒、

線蟲及害蟲等病原引起，並透過水、風、昆蟲或農具傳播，對水稻健康造成威脅；

非生物性病害則源於環境因素，如凍害、乾旱、藥害等，雖不具傳染性，但會削弱

植物抵抗病原的能力，從而使水稻更易受感染（Zahra et al., 2023）。 

1. 生物性病害 

植物傳染性病害主要由真菌、細菌、病毒、原蟲等病原生物、昆蟲及寄生植物

等生物性因子所引起（Nazarov et al., 2020）。真菌性病害如稻熱病、紋枯病和褐斑

病等，細菌性葉枯病亦是重要病害（Singh et al., 2019）。 

此外，水稻黃斑駁病毒和線蟲感染也對作物構成威脅，這些病原可引發多種病

徵，導致顯著的產量損失，且其盛行率在不同地區可達 7%至 100%（Andargie et al., 

2024）。隨著農業的發展，植物傳染性病害已成為影響農作物產量和經濟效益日益

重要的因素。 
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（1）真菌 

在水稻病害類型中，真菌性病害為全球稻作生產最為普遍且破壞性顯著的病

害類型。稻熱病（Pyricularia oryzae）為分布最廣且危害最嚴重之病害之一，據統

計每年可造成水稻產量 10-30%的損失，嚴重爆發時甚至高達 60-100%（Chauhan et 

al., 2017; Miah et al., 2013）。其流行與環境濕度、溫度變化及施肥管理密切相關，

特別是在臺灣第一期作（2 至 6 月）期間，於葉片及穗部之侵染尤為嚴重（林駿奇，

2012）。 

胡麻葉枯病（Bipolaris oryzae）為臺灣稻區常見病害，於稻作生長後期易發生，

特別是在土壤貧瘠或乾旱條件下，其對葉片及穀粒品質構成威脅（周泳成等，2010）。

秧苗立枯病則為一種新興病害，主要由 Pythium spp.等病原菌引起，造成秧苗大量

枯死，對育苗期之產量與品質形成潛在風險（Lamichhane et al., 2017）。此外，徒長

病（Fusarium moniliforme）為典型種子傳播型病害，病株常表現出異常伸長與葉色

黃化等生理症狀，嚴重影響秧苗活力與移植成效（周泳成等，2010）。 

在成熟期階段，小粒菌核病（Sclerotinia sclerotiorum）、穗腐病與根腐病等病害

由具廣泛寄主範圍之壞死型病原菌引起，對莖稈與穗部造成褐化、腐敗等症狀，導

致植株倒伏與產量劇降（Gopika et al., 2016; Williamson-Benavides & Dhingra, 2021）。

其中，紋枯病（Rhizoctonia solani）在高溫高濕條件下極易流行，病斑常由葉鞘基

部向上擴展，導致整株葉片枯萎，是熱帶與副熱帶地區主要的水稻病害之一，每年

平均產量損失達 14-17%（林駿奇，2012）。 

其它如葉鞘腐敗病、苗腐敗病及稻麴病，則屬於多種病原複合感染之病害，不

僅危及田間生長，更因部分病原產生黴菌毒素而對食米品質與食品安全造成威脅

（Bigirimana et al., 2015; Sun et al., 2020）。總體而言，真菌性病害不僅影響水稻產

量，更對全球糧食安全構成持續挑戰，需藉由病原鑑定、耕作管理與抗病品種開發

等多元策略予以控制。 

（2）細菌 

在水稻主要病害中，細菌性病害因其擴散速度快與氣候敏感性高，對亞洲地區
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稻作生產構成顯著威脅。其中，細菌性基腐病（bacterial foot rot）由 Dickeya zeae

引起，常見於中國及東南亞地區，病徵表現為分蘗部位黑褐色腐敗，病斑由葉舌區

蔓延至節間、稈部與冠根，並伴隨惡臭軟腐現象（林靜宜等，2016；Liu et al., 2013；

Pu et al., 2012）。 

細菌性條斑病（bacterial leaf streak）則由 Xanthomonas oryzae pv. oryzicola（Xoc）

引起，分布於亞洲及非洲多國，病原主要定殖於葉片薄壁組織，並可透過種子傳播，

造成水漬狀條斑及黃色半透明病徵，並於葉面形成滲出物（Niño-Liu et al., 2006; 

Wonni et al., 2011）。有研究指出，Xoc 具抑制水稻抗性基因防禦反應之能力，或可

解釋該病在栽培種與野生稻中皆難以控制的現象（Makino et al., 2006）。 

白葉枯病（bacterial leaf blight, BLB）為全球最具破壞性的細菌病害之一，病

原 Xanthomonas campestris pv. oryzae 可由水孔或傷口侵入，造成葉緣波浪狀黃化

病斑，並藉雨水、露水及田間作業擴散傳播，尤以分蘗盛期遇颱風或豪雨時發生最

為嚴重（周泳成等，2010）。此外，近年研究也指出泛菌屬（Pantoea spp.）中之 P. 

ananatis 與 P. stewartii 為水稻擬白葉枯病（pseudo-BLB）之潛在病原，並與稻米之

鞘腐與粒腐病相關（Choi et al., 2012; Kini et al., 2021）。 

（3）病毒 

水稻病毒性病害普遍對亞洲與非洲等地區之稻作生產構成重大威脅。水稻黑

條矮縮病毒（Rice black-streaked dwarf virus, RBSDV）為東亞地區具毀滅性之病毒

病原，主要經由小褐飛蝨（Laodelphax striatellus）持續傳播，導致受害植株出現嚴

重矮化與葉形畸變（Sun et al., 2017; Wu et al., 2020）。RBSDV 具備 10 個 dsRNA

片段組成的基因組，使感染性克隆的建立面臨技術挑戰（Sun et al., 2017）。大部分

水稻品種對其極為敏感，其中秈稻亞群之發病率略低於稉稻（Wu et al., 2020）。 

東南亞與南亞地區廣泛流行的東格羅病（Rice Tungro Disease）為一種由病毒

複合體引起的重要水稻病害。該病害由兩種病毒共同作用：水稻東格羅桿狀病毒

（Rice Tungro Bacilliform Virus, RTBV）與水稻東格羅球狀病毒（Rice Tungro 

Spherical Virus, RTSV）。RTBV 為具有環狀雙股 DNA 的植物副逆轉錄病毒，RTSV
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則為具 10-12 kb 單股 RNA 基因組的病毒，後者在傳播機制上可協助 RTBV 進入

寄主，增加感染效率。近年研究指出，兩者皆可透過逆轉錄環介導等溫擴增法

（Reverse Transcription Loop-mediated Isothermal Amplification, RT-LAMP）進行快

速且準確的檢測，有助於田間快速篩檢與疫情監控（Dey et al., 2024）。 

在東亞稻區，水稻條紋病毒（Rice stripe virus, RSV）由小褐飛蝨傳播，導致產

量嚴重損失。該病毒顯著改變水稻基因表達，抑制葉綠體與開花相關基因之表現，

並促進與壓力反應及代謝途徑有關的基因活化（Cho et al., 2015）。研究人員開發出

高靈敏度的一步式即時 RT-PCR 技術，優於傳統 ELISA1 萬倍，用以偵測水稻與昆

蟲體內之病毒量（Zhang et al., 2008），並積極培育具抗 RSV 性狀之水稻品系（Cho 

et al., 2013）。 

非洲地區則以水稻黃斑病毒（Rice yellow mottle virus, RYMV）為主要威脅，

尤其在撒哈拉以南非洲地區，其所造成的損失可高達 100%（Suvi et al., 2019）。此

病毒最早發現於肯亞，經由甲蟲與蚱蜢等昆蟲傳播，並可經機械方式傳染，感染範

圍主要限於禾本科作物（Koudamiloro et al., 2015）。 

（4）線蟲與菌植體 

水稻白尖病（white-tip disease）由寄生性線蟲 Aphelenchoides besseyi 引起，為

全球多個水稻種植地區的重大經濟問題，且在中國已有發病報導（Ou et al., 2014）。

此病害導致葉尖呈現白化或黃化、旗葉扭曲、生長發育受阻與穗部縮小等病徵（Ou 

et al., 2014）。A. besseyi 主要定殖於主莖，濃度高於分蘗部位，其生命週期涵蓋從

種子傳播至幼苗，再轉移至植株上部組織，在分蘗階段迅速增殖（Yang et al., 2023a）。 

此外，菌植體（phytoplasma）亦為水稻潛在威脅之一。近年亞洲各國報導多種

與水稻病害相關之菌植體，其中以稻橙葉（Rice Orange Leaf, ROL）病原體最具代

表性，主要造成葉色變異與植株矮化（Ong et al., 2021）。該病原首次由 Valarmathi

等人（2013）在印度以巢式 PCR 與基因序列分析進行鑑定，屬 16SrI 組群。ROL 

植原體在東南亞各國間呈現高度遺傳變異，推測其可能起源於印度、泰國與柬埔寨

地區（Ong et al., 2021）。菌植體主要累積於韌皮部，進一步干擾碳水化合物的運輸
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與澱粉儲存。其傳播依賴昆蟲媒介如 Nephotettix virescens 與 Recilia dorsalis（Ong 

et al., 2021）。 

2. 非生物性病害 

水稻生產面臨多種非生物性逆境，嚴重影響其生育進程與最終產量表現。根據

相關研究，非生物性逆境因子可細分為化學物質（如重金屬污染）、土壤障礙、寒

害、洪水、乾旱、倒伏、鹽害與農藥藥害等類型（Arif et al., 2019; Dar et al., 2021）。

這些因子往往因氣候變遷、耕作制度變化與人為活動而加劇，導致水稻作物在不同

生育階段表現出各異的生理反應與適應策略。 

化學污染對水稻生理與人類健康構成重大威脅，土壤與稻米中鎘、汞、鉛、砷

等重金屬的積累，不僅受土壤性質與人為活動影響，亦可能導致光合作用抑制與細

胞損傷（Sharma et al., 2021）。重金屬工業廢水與藥物殘留亦會引發氧化壓力並抑

制水稻幼苗生長（Seneviratne et al., 2019）。土壤條件亦深刻影響水稻表現，黏質土

壤多優於砂壤土，而氮與硫的可用性則決定米質與蛋白質含量（Haefele et al., 2014）。

然而，灌溉與氮肥管理雖可提升產量，但在高灌溉條件下，易加劇深層滲漏與氮素

淋洗風險，對地下水與農業永續性構成潛在威脅（Xu et al., 2020）。 

寒害則影響水稻自發芽至籽粒灌漿各發育階段，尤以生殖期遭遇低溫最易導

致小穗不育，進而對最終產量造成嚴重影響（Cruz et al., 2013）。其危害程度受低

溫持續時間與水稻品種差異所影響，儘管稉稻較耐寒，對秈稻之耐寒性改良仍具挑

戰性（Singh et al., 2017）。洪水亦為全球水稻生產之限制因子，對作物造成重大經

濟損失（Panda & Barik, 2021）。水稻對不同洪水類型展現不同反應，如早期短期洪

水可能提升生產力；而乾旱脅迫則透過形態、生理與分子層級影響水稻，如氣孔關

閉、光合作用受限與活性氧積累等，進而誘發抗氧化防禦機制（Nahar et al., 2016）。

其對籽粒灌漿階段影響尤為顯著，常導致小穗不孕與產量下降（Su et al., 2014）。 

倒伏則受到品種、施肥與環境交互作用影響。高產雜交稻與過量氮肥施用會增

加植株高度與倒伏風險（Liao et al., 2023）。水稻倒伏以發生於基部節間之莖稈倒

伏最為常見，直播稻因稈基穩定性不足而更易倒伏（Liu et al., 2024）。倒伏不僅降
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低產量與米質，亦提高收穫成本（Salassi et al., 2013）。鹽害為另一顯著逆境，其導

致植株生長抑制、葉片失綠、光合作用降低與氧化壓力升高，進而影響產量與品質

（Rodríguez Coca et al., 2023）。最後，農藥雖為水稻病蟲害管理的重要工具，但其

濫用可能對產量與生態系統造成負面影響，並提高次生害蟲與生態退化的風險

（Fuad et al., 2012）。 

二、水稻病害鑑定、監測與防治 

（一）水稻病害診斷鑑定 

快速且準確地診斷作物病害是確保全球糧食安全、維護生態系統完整性和維

持農業生產力的關鍵。傳統的診斷方法雖然準確，但通常耗時、耗資源，且不適合

即時現場應用，而便攜式診斷工具的出現，可以直接在現場快速地檢測病原菌

（Yadav & Yadav, 2025）。其中，快速且準確診斷水稻病害亦是防治的關鍵之一。

傳統方法如病徵觀察、病原分離、生理生化測試及血清學檢定，雖具基礎價值，但

多耗時、易誤判，準確性亦受限（陳任芳，1999）。因此，發展具高專一性的快速

診斷技術，對提升病害管理效率極為重要。 

常見診斷流程包括：（1）辨識健康與異常作物的外觀與生理變化；（2）檢查植

體如根、莖、葉、花及果實的病變；（3）進行顯微鏡檢查以初步確認昆蟲危害；（4）

如疑似病原微生物所致，對真菌進行組織分離並回接寄主，細菌則觀察切面是否有

菌流或乳白汁液流出；（5）若為線蟲，將土壤樣本送實驗室以柏門氏漏斗分離檢查；

（6）如疑似病毒，則先根據病徵初判，並送檢確認；（7）參考檢索表進行系統性

鑑定；（8）若排除生物性因素，則檢視栽培管理，釐清是否為生理障礙、藥害或肥

害（周明燕等，2011）。 

水稻病害之診斷與鑑定技術，已由傳統依賴病徵觀察的方式，逐步發展為結合

分子檢測與影像分析的精準方法。對於真菌性病害而言，分子技術如 PCR 與 LAMP

提供快速且特異的現場檢測方式；此外，深度學習技術，尤其是卷積神經網絡

（CNN），在自動病害識別方面亦展現出顯著的準確性（Lu et al., 2017）。相較之下，
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細菌性病害中，以由 Xanthomonas campestris pv. oryzae 引起的白葉枯病對水稻生

產威脅尤為嚴重，相關研究顯示，多光譜與多模態成像技術已能有效辨識其病徵，

並為病害監測與傳播控制提供重要資訊（Sangare et al., 2015）。 

對於病毒性病害，酵素聯結免疫吸附測定（enzyme-linked immunosorbent assay, 

ELISA）等血清學技術廣泛應用於病毒檢測，而 RT-PCR 和 RT-LAMP 等分子方法

則提供更高的靈敏度與特異性，特別是 RT-LAMP 能在無需昂貴設備的情況下快速

提供結果（Sasaya, 2014）。進一步的技術進展包括次世代定序與即時 RT-PCR，用

於病毒量化與基因組分析（Uehara-Ichiki et al., 2013）。稻田中已廣泛發現對水稻生

產造成重大損失的線蟲，尤其是貝氏滑刃線蟲（Aphelenchoides besseyi）、根結線蟲

等（Nurjayadi et al., 2015; Pascual et al., 2014）。PCR 與 DNA 定序等分子技術，已

用來精確識別這些線蟲，並開發針對常見線蟲的物種特異性標記（da Silva Mattos 

et al., 2019）。 

此外，水稻橙葉病由稻橙葉植原體引起，對亞洲水稻生產具有威脅。該病害的

診斷依賴於多種分子技術，包括巢式 PCR 與限制性片段長度多態性（RFLP）分析，

以區分不同的植原體株系（Bertaccini et al., 2019; Valarmathi et al., 2013）。 

（二）水稻病害監測技術 

水稻病害監測技術的最新進展主要集中在影像處理與遙感技術上。非破壞性

監測方法廣泛運用高光譜、多光譜及熱紅外線資料（Zheng et al., 2023），同時，機

器學習演算法如支持向量機（support vector machine, SVM）和 k-近鄰（k-NN）已

成功用於葉片圖像的病害分類（Swetha & Shravani, 2020）。此外，行動應用程式的

開發使農民能夠即時拍攝並上傳圖像進行病害診斷，進一步提升病害管理效率

（Ramesh & Vydeki, 2018; Swetha & Shravani, 2020）。結合智慧型手機、無人機等

資訊和通訊技術，可進一步提升數據收集與分析能力（Fan et al., 2020）。透過這些

先進技術，病害的早期檢測和及時診斷將大幅降低勞動成本並提高農業生產力。 

機器學習技術在水稻病害早期檢測中的應用也取得顯著進展，尤其是使用深

度學習方法如 InceptionResNetV2 和 XceptionNet 等遷移學習技術，顯示出優越的
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性能（Sharma et al., 2021）。這些技術有望減少作物損失並提高生產力，然而，研

究者認為需要更大的數據集來進一步提升這些技術的可靠性（Sharma et al., 2021）。 

影像辨識技術，特別是卷積神經網絡（CNN）的應用，顯著提升水稻病害的檢

測效率。Sangaiah 等人（2024）透過 YOLOv3 等方法，在水稻三種主要病害的檢

測中實現 86%的精確度。此外，微調的大型架構如 VGG16 和 Inception V3，也證

明其在病害識別中的高效性（Salka et al., 2025）。這些技術可實現即時且準確的水

稻病害檢測，減少經濟損失並提高作物產量。 

（三）水稻病害防治方式 

水稻病害防治對全球糧食安全具有重要意義，需採取綜合防治策略以降低病

害影響。傳統化學防治雖能有效控制病害，卻容易引發環境污染與病原菌抗藥性問

題（Akhtar et al., 2024）。因此，現代水稻病害管理逐步轉向永續性策略，涵蓋物理、

生物、耕作、育種及非農藥管理（non-pesticidal management, NPM）等方法，並結

合基因編輯、奈米技術與植物免疫誘導等新興科技來增強病害抵抗力（Pan et al., 

2023）。綜合防治措施包括抗性品種的使用、生物防治劑的應用，以及加強檢疫和

法規的執行（Baker et al., 2020）。 

水稻病害防治的方法多樣，從物理、化學、生物及耕作措施到法規和育種手段，

均在其中發揮重要作用。物理防治透過適當的栽培方法、抗性品種與健康種子的使

用來減少病害（Agrios, 2005）；化學防治雖仍是常用方法，但生態友好的替代品，

如生物防治劑和矽化合物，逐漸成為焦點（Islam et al., 2020）；生物防治方法如木

黴屬與芽孢桿菌屬，為常見且具潛力的病害防治策略，木黴屬主要透過寄生、營養

競爭與抗生作用發揮防治效能，而芽孢桿菌屬則可透過脂肽產生、溶菌酶與誘導系

統抗性等機制提升防治效果（Villavicencio-Vásquez et al., 2025）；耕作防治則通過

輪作與栽培管理來減少病害的發展，並提高作物產量（Peters et al., 2003）。 

此外，非農藥管理方法強調環保與永續性，通過輪作、生物防治和調整種植時

間等策略來減少對化學農藥的依賴（Huang et al., 2014）。最後，育種防治借助分子

技術開發抗性水稻品種，提升作物對病害的抵抗力（Deng et al., 2020）。總之，綜
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合病害管理的實施，需要跨學科的合作與持續的研究，才能有效應對水稻病害帶來

的挑戰，保障全球糧食安全。 

三、水稻病害研究議題的網絡結構 

近年來，水稻病害研究逐漸重視病害識別與防治過程中所涉及的其它因素，包

括環境條件、基因調控機制以及政策導向等，並開始引入網絡結構分析方法以探討

其知識體系的組織與演化（Lebrini & Ayerdi Gotor, 2024; McAllister et al., 2015, 2017; 

Patil et al., 2023; Patil & Kumar, 2021; Tang et al., 2022）。在此基礎上，近十年水稻

病害研究在議題內容的拓展與國際合作的深化方面，亦呈現顯著成長。例如，中國

與印度等主要水稻生產國已逐步建立起跨國合作網絡，推動技術交流與知識轉移

（Ali et al., 2022）。 

將 ERGM 用於分析研究議題共現網絡時，不少研究會根據理論考量加入外生

變數，以協助解釋哪些因素可能影響研究議題彼此共現的機率。相關文獻中，Ardon

等人（2013）、Lusher 等人（2013）、Yan（2014）以及 Zitt 與 Bassecoulard（2006）

等學者分別探討多項影響議題共現的關鍵變數，包括主題連續性（topic continuity）、

主題熱門度（topic popularity）、共現次數（co-occurrence count）、時間趨勢相似性

（temporal trend similarity）與時間集中度差異（difference in temporal concentration）

等。針對上述研究，本研究進一步整理與歸納常見且具代表性的議題共現外生變數，

並將其歸類為三大面向：其一，主題連續性與主題熱門度可整合為「議題熱門度

（topic popularity）」，用以衡量議題在整體研究中的關注程度；其二，共現次數即

構成「共現頻率（co-occurrence frequency）」，反映議題間實際共同出現的強度；其

三，時間趨勢相似性與集中度差異則可合併為「時間相近性（temporal proximity）」，

評估不同議題在發展歷程上的同步程度。此分類有助於從多面向檢視議題共現的

結構性特徵，並提供理論依據納入 ERGM 建模之中。 

（一）研究議題熱門度 

研究議題的熱門程度反映學術社群對某一知識領域的關注強度與演化趨勢，
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對於掌握學術發展脈絡與預測研究方向具關鍵意義。Zitt 與 Bassecoulard（2006）

以奈米科學為例，提出結合詞彙分析與引文關係的「混合式詞彙與引文方法（hybrid 

lexical-citation method）」，用以界定新興科學領域之核心結構與子議題。該研究指

出，奈米科學涵蓋物理、化學、材料、生物與工程等多重學科，其異質性與快速發

展導致學科邊界模糊，對傳統學科分類方法造成挑戰。為因應此問題，此研究透過

標題與關鍵字建立初步的種子文獻集合，再藉由共被引與文獻耦合關係擴展資料

集，最終建構出整體領域輪廓與內部結構。藉由分析標題關鍵字、共被引關係與文

獻耦合模式，此研究有效辨識出奈米材料、奈米量測、奈米醫學等具高度關注度的

子領域，顯示研究議題熱門度可從不同研究議題之間的連結特徵與分布情形加以

掌握。此方法亦強調避免僅採單一分析技術，避免造成研究議題識別過於分散或侷

限，進而提供分析新興與跨領域議題熱門度的策略依據。 

Yan（2014）探討學術文獻中研究主題的長期發展趨勢，提出「主題連續性（topic 

continuity）」與「主題熱門度（topic popularity）」兩項屬性，用以評估主題的穩定

性與受關注程度。前者涵蓋穩定、集中、稀釋、零散、轉換與新興等六種主題類型，

後者則依據文獻覆蓋度與擴展速度區分為上升、下降與波動三類。其研究識別出 66

個主題，其中 49 個具五年以上連續性，顯示資訊科學領域存在持久而穩定的研究

關注。特別是「資訊檢索」、「引文分析」、「系統與技術」與「健康資訊」等領域具

有高熱門度與長期關注，「線上社群」、「社群媒體」等新興主題亦快速崛起。此外，

研究亦揭示主題演化過程，如「文件檢索」於 2006 年分化為多個主題，最終整合

為 2008 年的「網頁檢索評估模型」。這些發現不僅呈現資訊科學領域的發展脈絡，

更對未來科學政策與研究方向具有啟發意義，主題變化可反映政策導向與社會關

注焦點，提供規劃研究資源的依據，對於提升學術交流與促進合作亦具有指標功能，

有助於強化研究影響力。 

Porter 與 Rafols（2009）則由跨學科的視角探討研究議題的發展熱門度，探討

科學活動是否逐漸呈現跨學科趨勢，透過對生物技術與應用微生物學、電子工程、

數學、實驗醫學、神經科學以及原子與分子物理學六個研究領域進行長期追蹤分析，
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並提出整合分數（Rao-Stirling diversity）、關鍵字分布、主題多樣性指標（diversity 

measures）及主題共現矩陣等方法，衡量各研究主題在不同時間點上的出現頻率與

交互連結程度。他們發現，不同領域之間跨學科程度的變化不一致，例如奈米科技

領域展現出較強的跨學科趨勢，而某些成熟領域則相對穩定。研究結果顯示，「跨

學科性」並非單一線性趨勢，反而受到研究政策、學術文化與資金配置等多重因素

影響。因此，僅以單一指標難以完整反映跨學科的多樣樣貌，需採多元面向評估跨

學科性。 

Zhang 等人（2017）透過隱含狄利克雷分布（Latent Dirichlet Allocation, LDA）

對《Knowledge-BasedSystems》（KnoSys）期刊自 1991 至 2016 年的文獻進行分析，

以識別研究熱點並預測主題的演變趨勢。在該研究中，作者使用 LDA 模型建立「詞

－主題－文獻」的層次結構，並計算每個主題在所有文獻中的總比例，以此作為衡

量主題熱門度的指標。結果識別出六大研究主題，包括專家系統、機器學習、資料

探勘、決策、最佳化與模糊邏輯。研究指出 KnoSys 領域自 1991 年以來在資訊檢

索與知識發現等主題呈現顯著上升，並顯示計算智慧相關主題逐漸受到關注，未來

應聚焦於新興研究議題與高階資料分析方法的應用。 

在學術網絡分析中，除了熱門度之外，研究主題之間的語意關聯性亦是理解合

作關係形成的重要因素。Liu 等人（2017）提出整合語意輪廓（semantic profile）與

聯合詞嵌入（joint word embedding）方法，以提升學術文獻間主題相似性之測度精

度。他們指出，傳統詞頻為基礎的模型難以反映語意結構，因此設計融合語境與語

意空間的多維嵌入技術，在分類與推薦任務中顯著優於 TF-IDF（Term Frequency-

Inverse Document Frequency）與潛在語意分析（latent semantic indexing）。進一步

地，Giabelli 等人（2022）提出一種嶄新的語意相似性評估指標，針對 word2vec、

GloVe 與 fastText 等多種詞嵌入模型進行比較。其研究指出，既有方法多未充分考

量語境變異與語意多樣性，導致語意判斷偏誤；相較之下，其所提出之新指標納入

詞義分佈與語境彈性，能更有效區辨強語意關聯與弱關聯詞對，進而提升主題分類

與語意推論中的應用價值。 
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綜上所述，研究議題熱門度可透過多種指標與方法加以衡量，包括詞彙與引文

關係、主題穩定性與擴展性、跨學科互動與主題結構演化，另輔以語意相似性技術，

有助於細緻描繪學術發展的熱點分布與合作潛力。此類分析不僅揭示研究社群的

內在動態，亦與科技政策方向及社會關注趨勢密切相關，對於資源配置、合作策略

制定與未來研究規劃具有高度參考價值。 

（二）共現頻率 

為量化研究主題間的語意連結強度，學者廣泛採用「共現頻率（co-occurrence 

frequency）」作為核心指標。該指標根據特定主題於相同文獻中共同出現的次數，

反映其語意耦合的強度，進而描繪主題間的潛在互動結構（Lusher et al., 2013）。此

方法廣泛應用於構建主題共現網絡，並作為邊的權重依據，進一步支援包括 ERGM

在內之多種網絡分析模型對主題關係的強度測量。 

Callon 等人（1983）首創共詞分析（co-word analysis）技術，透過計算詞彙於

科學文本中的共現次數，以圖像方式描繪科學知識的分布與演化，特別適用於探討

學術主題之間的耦合關係與核心結構。此技術至今仍為主題共現分析的理論基礎，

並廣泛應用於科學計量與資訊科學研究。He（1999）進一步發展此法，提出包含指

數（inclusion index）與接近指數（proximity index）等量化指標，協助繪製主題關

係圖，明確區分核心與邊陲議題。這些指標強化共現頻率在結構辨識與核心主題識

別中的應用能力，並使研究者能有效區分主要議題與邊陲議題，提升知識結構分析

的層次性與精細度。共現頻率的概念亦延伸至主題層級，使研究不僅限於詞彙，而

能涵蓋更具語意深度的主題單元。而 Ding（2011）則將共現頻率應用於作者共被

引分析（author co-citation analysis），並結合 PageRank 演算法評估作者在特定主題

下的影響力，其研究結果指出，在特定主題中共被引次數越多的作者通常具有較高

的學術影響力；共被引頻率不僅揭示主題內部的學術核心人物，也反映不同主題間

的關聯度與跨領域融合。 
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（三）時間相近性 

時間相近性（temporal proximity）亦為重要因素，因為科學議題常於特定時期

集中出現，顯示時序趨勢對議題連結的影響。學術議題常在特定時期集中出現，顯

示時間趨勢對主題連結具有實質影響力（Yan, 2014）。若兩個主題於研究期間中呈

現相似的上升或下降趨勢，可能代表其受到相同的技術突破、政策引導或社會議題

的推動，而出現同步發展與交集可能性。 

議題的時間動態特徵亦為常見外生變數，尤其是透過時間序列資料比較主題

間的時間趨勢相似性。其中，Ardon 等人（2013）分析 Twitter 使用者關注網路的

拓撲結構，並研究各主題子圖隨時間的演變特性，以及年度出現向量之間的相關性，

量化主題時間趨勢的相似性。而 Liu 與 Chen（2012）則在研究共被引的文獻對時

發現，出版時間的接近性與文本相似性、引用重疊等因素共同影響文獻間的相似程

度，進一步支持時間集中度差異作為共現關係指標的合理性，時間集中度差異作為

衡量研究主題共現可能性的外生變數，具有理論與實證基礎，能有效辨識主題間的

時序關聯性，對於理解學術知識的演化與結構具有重要意義。 

此外，Small（2006）則以以 1996-2001 年、1997-2002 年及 1998-2003 年三個

時間段進行共引集群分析（co-citation clustering），追蹤研究領域的形成與發展，並

提出以高引用文獻的平均出版研究年齡作為聚類時效性的「集群流通性（cluster 

circulation）」指標，衡量研究議題的新穎程度與熱門度。 

時間相近性分析能有效區分研究主題的發展形態，識別出三類常見類型

（Ardon et al., 2013; Zitt & Bassecoulard, 2006）：（1）長期穩定型：如病理生理機制

等基礎議題，出現頻率平均、變異係數低；（2）集中爆發型：如新興技術應用或疫

情相關研究，於特定年段大量出現，高峰比值（Peak Ratio, PR）高；（3）逐漸衰退

型：曾為熱門但隨時間逐漸邊緣化的議題，平均年份早，且近期出現比例低。此分

類不僅有助於理解知識演化歷程，也提供研究議題定位與策略選擇的實證依據。 

整合主題共現與時間動態指標，可更全面揭示主題間的耦合潛力與結構關係。

時間相近性指標有助於辨識具有整合機會的共時議題，提供未來研究設計中主題
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結合、資源配置與跨領域合作的重要參考基礎。亦可應用於科學地圖繪製與研究議

題生命週期管理中，提升知識結構分析的時序敏感度與策略導向。 

綜上所述，在探討水稻病害研究議題的共現關係時，研究議題熱門度、共現頻

率、時間相近性等面向的外生變數，均可作為 ERGM 中重要變數，亦有助於辨識

水稻病害研究領域中具有高度連結的研究主題與學科交會點，以更精確判斷研究

議題間連結形成的潛在條件，協助釐清研究議題間共現關係的產生機制與學術網

絡的內在邏輯（表 2.1）。 

針對上述研究，本研究進一步整理與歸納出常見且具代表性的議題共現外生

變數，藉以建立研究議題間的連結網絡，並探討常共同討論的研究議題組合、研究

議題間的高度關聯性，以及在學術發展脈絡中，具有高度的時間相近性的研究議題。

因此，本研究將其歸類為議題熱門度（topic popularity）、共現頻率（co-occurrence 

frequency）以及時間相近性（temporal proximity）三面向（表 2.2）。 
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表 2.1 ERGM 共現網絡研究中常見的研究議題相關外生變數之整理 

常見外生變數 屬性 說明 參考文獻 
主題相似性

（topic 
similarity） 

邊 衡量研究議題間的語意相似

度，例如透過共用的關鍵

字、主題分類或語意嵌入等

方法 

Liu et al.（2017）；
Giabelli et al.
（2022）；Zitt & 
Bassecoulard
（2006） 

主題連續性

（topic 
continuity） 

邊 評估某主題於連續年份中是

否持續出現，並以時間維度

作為衡量，共分為穩定、集

中、稀釋、零散、轉換與新

興等六種主題類型 

Yan（2014） 

主題熱門度

（topic 
popularity） 

邊 考量主題在指定時段內的文

獻覆蓋度與擴展速度，分為

上升、下降與波動三類 

Yan（2014） 

跨學科主題

（interdisciplinary 
topic） 

邊 考量主題所屬的學科領域，

探討學科之間的議題受政

策、文化等多重因素影響 

Porter & Rafols
（2009） 

共現次數 
（co-occurrence 
count） 

邊 表示兩議題共同出現在多少

篇文獻中，反映不同議題間

的連結程度與跨領域融合 

Callon et al.
（1983）；Ding
（2011）；He
（1999）；Lusher et 
al.（2013） 

時間趨勢相似性

（temporal trend 
similarity） 

邊 發展趨勢相近的議題可能受

相同事件影響而共現，而常

在特定時期集中出現的議

題，表示時間趨勢對議題連

結具有實質影響力 

Ardon et al.
（2013）；Yan
（2014）；Zitt & 
Bassecoulard
（2006） 

時間集中度差異

（difference in 
temporal 
concentration） 

邊 平均出現時間越接近，表示

研究發展時機相近，有較高

共現可能 

Small（2006） 
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表 2.2 研究議題相關外生變數說明及其文獻來源統整 

外生變數 屬性 說明 參考文獻 
研究議題

熱門度 
邊 多少人同時研究一

組「研究議題對」 
Liu et al.（2017）；Porter & Rafols
（2009）；Yan（2014）；Zitt & 
Bassecoulard（2006） 

共現頻率 邊 任一組「研究議題

對」在幾篇文獻中

共同出現 

Callon et al.（1983）；Ding（2011）；
He（1999）；Lusher et al.（2013） 

時間相近

性 
邊 該「研究議題對」

出現在文獻中的時

間是否接近 

Ardon et al.（2013）；Small（2006）；
Yan（2014）；Zitt & Bassecoulard
（2006） 
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第二節 指數隨機圖模型相關研究 

一、指數隨機圖模型介紹 

指數隨機圖模型（Exponential Random Graph Model, ERGM）是一種統計方法，

用於分析網絡結構並推斷其形成機制（Cranmer & Desmarais, 2011）。ERGM 的核

心概念是將網絡視為隨機變量，並利用統計分佈來描述其結構，進而解釋網絡中節

點與關係的形成模式（Ghafouri & Khasteh, 2020）。此模型的理論基礎可追溯至 

Frank 與 Strauss（1986）關於馬可夫圖（Markov graphs）的研究，並隨後擴展至更

複雜的圖結構，如三角閉合（triadic closure）與高階網絡依賴性（Huang et al., 2015）。 

ERGM 的發展涵蓋多種規範，包括二元、縱向、多重網絡的擴展，使其適用於

多變量與時變網絡分析（Krivitsky et al., 2020）。此外，ERGM 透過馬可夫鏈蒙特

卡羅方法（Markov chain Monte Carlo, MCMC）進行參數估計，並透過配適度

（Goodness-of-Fit, GOF）來評估模型的適用性（Caimo & Friel, 2014）。ERGM 提供

一套完整的方法論來分析網絡特徵，主要包含二元獨立性、馬可夫依賴性、部分條

件依賴與最大似然估計（Lubbers & Snijders, 2007）。在模型擬合方面，ERGM 透過

統計檢驗來評估不同網絡配置的影響，並可藉由幾何加權度分佈與交替 k 三角形

等新方法來改善模型適用性（Snijders et al., 2006）。此外，R 軟體的 Bergm 套件為

ERGM 的貝葉斯分析提供工具，包括參數估計、模型選擇與配適度，使其在網絡

研究中的應用更為精確（Caimo & Friel, 2014）。 

ERGM 在社會科學與資訊科學領域應用廣泛，特別適用於分析學術合作、引

文網絡、政治網絡、疾病傳播與組織結構等（Robins & Lusher, 2013）。在學術網絡

研究中，ERGM 用於檢視引文網絡的同質性、傳遞性與累積優勢等機制，有助於

解釋學術影響力的擴散模式（An & Ding, 2018; Chakraborty et al., 2020）。此外，在

組織與社交網絡分析中，ERGM 可檢視合作行為的結構特徵，如同機構合作、學

科交叉合作與網絡層級依賴性（Yu et al., 2024）。在疾病傳播研究方面，ERGM 用
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於動物與人類社會網絡中的感染途徑分析，例如塞內加爾游牧民（Belkhiria et al., 

2019）與泰國後院養雞（Poolkhet et al., 2018）的移動模式，發現水源與節慶活動

在傳播動態中扮演重要角色。此外，ERGM 也應用於分析注射吸毒者的傳播網絡

（Hellard et al., 2014），以及歐洲與非洲的牲畜貿易網絡，以預測疾病如何透過國

際貿易擴散（Okello et al., 2021; Relun et al., 2017）。而在經濟與產業網絡方面，

ERGM 亦應用於專利與技術引文分析，揭示技術發展與創新擴散的機制

（Chakraborty et al., 2020）。此外，在組織行為與企業關係網絡中，ERGM 用來分

析公司之間的合作模式、供應鏈結構與企業間知識交流（Molina-Morales et al., 

2015）。這些應用顯示 ERGM 作為分析工具的靈活性，使其能夠適應不同領域的研

究需求，並提供深度結構分析的能力。 

二、單層次指數隨機圖模型 

ERGM 為社會網絡分析中一種高階統計建模方法，能夠針對觀察到的網絡結

構，推估其形成背後潛在的社會機制（Desmarais & Cranmer, 2012; Lusher et al., 

2013）。在單層次應用中，ERGM 假設網絡為一組隨機變數所構成的觀察結果，其

邊的存在與否取決於節點特性、結構特徵及外部協變量的綜合作用，從而建立出網

絡生成過程的統計模型（Lusher et al., 2013）。 

此模型可從不同層面進行詮釋：在微觀層面，ERGM 可探討個體之間的互動

行為，例如互惠、偏好同質連結或權力依賴關係；在宏觀層面，則能檢視群體的結

構性特徵，如凝聚性、階層性、星狀結構或橋接角色等模式（Lusher et al., 2013）。

藉由建構與估計多種社會過程參數，ERGM 不僅能揭示既有網絡的形成邏輯，更

能進一步模擬假設情境下的潛在網絡樣貌。 

ERGM 亦具多變數整合能力，模型中可納入節點屬性（如性別、學歷、機構）、

邊的二元協變量（如合作歷史、地理距離）、以及網絡結構性變數（如三角與閉合

結構）等多元因素，進行同時估計（Desmarais & Cranmer, 2012）。估計程序方面，

ERGM 通常依賴馬可夫鏈蒙地卡羅（Markov Chain Monte Carlo, MCMC）模擬進行



doi:10.6342/NTU202600413
27 

參數推論，並輔以配適度分析檢驗模型與觀察網絡間的相似程度（Lusher et al., 

2013）。透過這些程序，研究者可驗證模型是否合理判斷網絡中重要的生成邏輯，

並進行模型比較與修正。 

單層次 ERGM 為建構與推估節點間連結機率提供嚴謹而靈活的統計方法。此

模型強調網絡中邊的生成不具獨立性，並允許研究者同時納入如互惠性、三元閉合

等結構性特徵，以及性別、職位、國籍等節點屬性進行估計，廣泛應用於教育、組

織與健康領域（Robins et al., 2007）。 

Goodreau 等人（2009）針對青少年間的性行為與友誼網絡進行分析，運用

ERGM 檢驗社會影響與選擇機制。研究發現，青少年傾向與具有類似性行為經驗

的對象建立聯結，顯示友誼網絡在健康行為傳播中具有關鍵角色，且社會同質性與

三元閉合顯著塑造網絡結構。在組織領域中，Lomi 與 Pattison（2006）針對義大利

地區醫療服務機構的轉介網絡進行建模，ERGM 分析顯示，轉介關係受組織規模、

地理鄰近與互惠行為顯著影響，並呈現出穩定的區域性社群結構。此外，Wang 等

人（2009）應用 ERGM 探討學術領域中的合作網絡，並透過 ERGM 評估性別、學

科領域與合著歷史對作者間合作關係的影響。研究發現，性別同質性與研究興趣相

似性顯著增加合作機率，而長期合著歷史則會強化既有合作連結。 

綜上所述，單層次 ERGM 已在教育、青少年健康、公共衛生與組織研究等領

域獲得廣泛應用，已證實能夠有效揭示多樣的社會互動機制與權力動態，顯示其在

社會網絡結構建模上的解釋力與靈活性。透過引入節點屬性與結構性指標，ERGM

不僅能重現觀察網絡的生成過程，更能用以檢驗社會互動背後的統計機制與行為

假設，成為實證社會科學中不可或缺的量化工具，使其得以在複雜社會系統中揭示

行為模式與結構演化之間的連結特徵。 

三、多層次指數隨機圖模型 

ERGM 自提出以來，已成為建模與分析社會網絡中節點與邊之結構依賴關係

的重要統計工具。隨著資料類型與結構日益複雜，ERGM 逐步發展出可處理多層
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次（multilevel）與多模態（multimode）網絡的擴充架構，以因應現實世界中異質

且多元的網絡資料特性（Wang et al., 2013）。 

相較於傳統 ERGM 僅能處理單一類型節點與邊的結構關係，Wang 等人（2013）

率先提出多層次指數隨機圖模型（Multilevel Exponential Random Graph Model, 

MLERGM），由多個節點層級所構成，且層內與跨層連結彼此相互依賴之異質網絡

結構。其核心概念並非僅增加節點或關係的種類，而在於能夠模擬跨層次的互動關

係，明確假設不同層級間的連結形成機制具有交互影響，可同時處理微觀層次的個

體互動、中觀層次的群體組成與宏觀層次的網絡結構，允許研究者以統一架構同時

分析人與人、人與事件，或是事件與事件等多元關聯（Slaughter & Koehly, 2016）。 

以 Wang 等人（2013）之實證研究為例，其建構作者、文獻與研究主題三層結

構之多層次網絡，並同時納入作者間之合著關係、文獻所涵蓋之主題，以及作者與

文獻之從屬關係。透過 MLERGM 可檢驗作者是否因連結至相似研究主題而更可

能形成合作關係，亦可分析主題共現結構是否受到研究人才配置所影響，藉此顯示

跨層次互動對網絡結構形成之影響。 

在方法實作上，Wang 等人（2014）所開發之 MPNet 軟體，提供多層次 ERGM

之模擬與估計功能，使研究者得以在同一統計模型架構下，同時納入層內結構效應

與跨層結構效應，並透過交叉層級統計量（cross-level statistics）檢驗不同層級間之

結構依賴關係。此設計使 MLERGM 特別適用於分析學術合作、組織互動與研究議

題連結等具有明確層級結構之社會網絡資料。後續 Koskinen 等人（2019）針對現

實應用中常見的資料缺漏問題，提出結合貝葉斯數據增補（Bayesian Data 

Augmentation）之方法，有效處理節點資訊缺漏與邊連結不均等問題，提升

MLERGM 於實證資料分析中的推論效度。 

在建模策略方面，Slaughter 與 Koehly（2016）提出分層貝葉斯 ERGM

（Hierarchical Bayesian ERGM），引入群體間隨機效應以估計結構夾帶（structural 

embedding）與子群體變異性。此設計允許研究者比較不同子網之參數估計，進一

步探討跨主題合作或跨機構互動等多重社會過程的結構異質性。此外，Wang 等人
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（2013）指出，MLERGM 可納入節點屬性（如學術背景）、邊屬性（如研究主題相

似度）與層級屬性（如機構隸屬）等外生變數，檢驗其對合作關係形成的統計顯著

性。而 Krivitsky 等人（2020）則進一步提出「層邏輯（layer logic）」架構，提升

ERGM 在建模多層次網絡時的語意彈性與結構規則表達能力，強化模型對於複雜

交互關係的描述力。 

總結而言，MLERGM 不僅拓展傳統社會網絡模型的應用疆界，也提供一套可

統一處理不同節點類型與層級結構之分析框架。此模型已廣泛應用於學術合作、健

康照護、家庭支持、教育社群與公共政策等領域，成為探討多層次互動機制與結構

依賴性的關鍵量化工具（Koskinen et al., 2019; Wang et al., 2013）。透過 MLERGM，

研究人才得以更全面地理解社會網絡中的跨層次動態與異質性行為，進而深化對

複雜社會系統的理論建構與實證探究。 

四、指數隨機圖模型相關內生變數 

在 ERGM 中，內生變數（endogenous variables）是指從網絡結構中衍生出的結

構性統計量，用以建模網絡形成的依賴性特徵。這些變數並非節點或邊的外部屬性，

而是反映網絡中各種結構現象的出現頻率與偏好，包括聯結傾向（tie propensity）、

閉合（closure）、階層（hierarchy）與中心性（centrality）等關鍵社會網絡行為（Snijders 

et al., 2006）。最基本的內生結構為邊（edges），即整體網絡的密度控制項，代表形

成任一連結的基礎機率（Robins et al., 2007）。此外，以下分別以星狀結構、三角與

閉合結構、交替路徑與橋樑結構、度數分布與中心性，以及群聚與聚類係數等五類

內生變數進行說明。 

（一）星狀結構 

針對節點集中化與中心性分布，ERGM 常透過不同階數的星狀結構來建模節

點連接多個其它節點的傾向（degree distribution）。在MPNet中對應的變數為Star2A-

Star5A 與 Star2B-Star5B。其中以 Star2 與 Star3 最常見，能夠揭示網絡中是否存在

少數高連結的核心節點（Snijders et al., 2006; Wang et al., 2014）。 
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（二）三角與閉合結構 

針對網絡中群聚性與三角閉合（triadic closure）的結構效應，最常用的統計量

為 TriangleA、TriangleB。此外，亦可使用 Cycle4B 等迴圈型統計量，以描述迴圈

與資訊流動的結構。為避免模型過度複雜與多重共線性問題，Robins 等人（2007）

提出幾何加權共鄰邊（Geometrically Weighted Edgewise Shared Partners, GWESP），

以參數方式平滑加總不同層級的三角結構。而 MPNet 亦可納入類似的參數化三角

結構，以提升模型穩定性與擬合度。 

（三）交替路徑與橋樑結構 

透過 Path3A、A2PB、AETB 等長距路徑統計量，研究者可描述節點在大型子

結構中的潛在「橋樑」角色，此特徵與中介中心性（Betweenness）具高度關聯（Lusher 

et al., 2013）。其中 Bow-tie 也可用來描述具有類似核心—半核心—邊緣的結構模

式。 

（四）度數分布與中心性 

程度中心性（Degree Centrality）是最基本的中心性指標，用以衡量節點與其它

節點直接連結的數量。在 ERGM 中，度數分布的異質性可用幾何加權度數分佈

（Geometrically Weighted Degree, GWDegree）進行控制與建模（Hunter et al., 2008）。

此外， MPNet 亦可透過 stddev_degreeA 、 skew_degreeA 、 stddev_degreeB 、

skew_degreeB 等統計量來描述度數分布的變異與偏態。 

（五）群聚與聚類係數 

在群聚結構層面，Clique4A、Clique5A 等四元或五元完全子圖結構，可用於描

述網絡中高度密集的群體結構；而聚類係數則可用以評估相鄰節點間形成封閉連

結的程度，在 MPNet 中，可使用 clusteringA、clusteringB 來描述網絡中群體凝聚

與局部集中的特性。Robins 等人（2007）介紹 ERGM 如何以參數化方式解釋社會

網絡中的群聚與結構依賴，強調社會網絡中封閉性與群體形成的重要性，以提供更

符合實證資料的建模框架；Snijders 等人（2006）則針對 ERGM 的統計結構提出新

穎模型規格，解決早期 ERGM 在過度擬合與解釋力不足上的挑戰，提升模型的穩
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定性與估計效率，也為後續結構性變數的納入建立堅實基礎；Watts與 Strogatz（1998）

提出「小世界網絡（small-world）」模型，指出高群聚但低平均路徑長度的結構廣

泛存在於自然與社會系統中，並首次賦予聚類係數具體的網絡含意；Newman（2003）

則對複雜網絡中的群聚與模組化結構進行系統性回顧，說明其在科學網絡中的結

構與功能。 

第三節 資訊計量與研究人才合著 

本節旨在探討研究人才之特徵分析與合著網絡建構，藉由回顧相關文獻，闡述

學術團隊合著的動機與模式，釐清跨學科協作的發展脈絡，進而理解研究人才之專

業背景、學術產出與其合著關係之間的連結特徵。具體內容將分為三個面向進行探

討：首先，說明團隊科學（team science）在當代科研體系中的角色與價值；其次，

分析跨學科合作（interdisciplinary collaboration）如何促進知識整合與創新；最後，

聚焦於研究人才合著網絡的結構特徵，包括學術發表量（academic publications）、

研究年齡（research age）、研究議題相似性（topic similarity）以及合著次數（co-

authorship count）等指標，藉以描繪合著關係的拓展模式與潛在影響因素。 

一、資訊計量相關研究 

（一）資訊計量介紹 

資訊計量學是資訊科學的一個新興分支學科，專注於圖書館和資訊研究中的

量化方法，涵蓋統計學、作業研究、引文分析和資訊計量模型等方面（Wormell, 1998）。

資訊計量學的發展包括書目計量學、科學計量學和網絡計量學（Chellappandi & 

Vijayakumar, 2018）。隨著 2007 年《資訊計量》雜誌的推出，該領域不斷發展，加

強科學研究和資訊科學交叉領域的機構發展（Leydesdorff et al., 2014）。書目計量

分析是一種量化評估科學文獻以識別某個領域內的模式、趨勢和影響的系統方法

（Passas, 2024）。它所涉及的關鍵步驟，包括從資料庫收集資料、資料清理和應用

書目計量方法（Passas, 2024）。該研究通常使用專門的軟體工具進行效能分析和科
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學映射，例如 R Bibliometrix、VOSviewer 和 Gephi（Kemeç & Altınay, 2023）。書目

計量分析是系統性文獻回顧的替代方法，作為檢視大量科學數據的全面技術，越來

越受歡迎（Linnenluecke et al., 2020; Passas, 2024）。 

資訊計量學在各領域的數據分析與決策過程中發揮關鍵作用，涵蓋統計推斷、

結構健康監測與網絡安全等應用（Bhuyan et al., 2015）。例如，在結構健康監測中，

透過資訊指標評估資料內容可提升特徵提取的效率（Makhoul, 2022）；而在網絡安

全領域，資訊測量有助於識別低速率與高速率的分散式阻斷服務（DDoS）攻擊

（Bhuyan et al., 2015）。這些研究凸顯資訊計量學在多領域的適用性，能有效提取

不同數據類型的有意義資訊，進而優化決策過程。 

資訊計量學與社會網絡分析（SNA）在學術交流與知識結構研究上密切相關。

資訊計量學透過書目計量方法分析學術出版、引用模式與研究議題的演變（Saheb 

& Saheb, 2019），其中，研究人才共現與關鍵字共現分析可揭示學術領域的核心概

念與合作網絡（Gallardo-Gallardo et al., 2017）。然而，隨著研究合作與學術交流的

日益複雜，單純的共現分析難以辨識知識傳播與學術影響機制，因此社會網絡分析

成為補充工具。SNA 不僅能分析學術機構與研究人才之間的合作關係，還可透過

網絡結構分析知識流動與學科間的互動模式（Otte & Rousseau, 2002）。 

作為一種跨學科的分析方法，SNA 透過圖論、數學模型與網絡視覺化來解析

社會關係結構，應用範圍涵蓋社會學、資訊科學、技術預測、建築管理與會計審計

等領域（Golędzinowski & Błocki, 2023）。在資訊科學領域，SNA 主要用於學術出

版、引用與合作關係的研究，近年來計算技術的進步更促使其方法與工具的精進

（Otte & Rousseau, 2002）。此外，ERGM 等統計模型的引入，進一步提升對複雜網

絡模式的解析能力，有助於深入理解社會關係與學術影響力（Kacanski & Lusher, 

2017）。 

（二）網絡屬性 

網絡屬性是分析學術合作網絡結構與特徵的核心指標，通常可區分為節點屬

性（node attributes）、邊屬性（edge attributes）與網絡拓撲結構（network topology）
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（Glänzel & Schubert, 2004; Newman, 2004）。Ali 等人（2021）指出，節點屬性與網

絡結構具有相互依賴性：節點屬性會受到鄰近節點的影響，而連結形成又常基於屬

性相似性或差異性，因此網絡拓撲資訊可用於推論節點屬性。Jia 等人（2017）進

一步強調，真實網絡同時包含連結與屬性資訊，僅依據單一資訊源進行社群辨識會

忽略另一種資訊，因此需整合結構與屬性來揭示更真實的社群或合作模式。邊屬性

則關注研究人才之間的連結強度與合作型態，包括共著次數、合作關係的頻繁程度、

文獻與關鍵字之間的連結，這些可藉由TF-IDF等加權技術進行量化（Katz & Martin, 

1997）。 

網絡拓撲結構（Network Topology）是描述學術合作網絡整體架構與互動模式

的關鍵分析面向，其衡量指標涵蓋密度、平均度數、聚類係數、模組性與各類中心

性指標（Wasserman & Faust, 1994）。其中，密度（density）用以評估網絡中實際連

結數與理論上可能連結數的比值，反映整體合作的緊密程度；平均度數（average 

degree）則衡量節點平均的連結數量，是了解網絡互動頻率的基礎指標；聚類係數

（clustering coefficient）用於檢視節點間形成三角結構的傾向，有助於評估局部合

作關係的緊密性（Wasserman & Faust, 1994）；模組性（Modularity）則是一項用於

偵測網絡中社群結構的重要指標，可衡量子群體內部連結相對於隨機網絡的密集

程度，數值越高表示社群結構越明確，有助於識別科研合作網絡中的研究集群或機

構合作群體（Newman, 2006）。 

中心性指標則用來辨識在網絡中具有關鍵影響力的節點。程度中心性（degree 

centrality）反映節點與其它節點直接連結的數量，是判斷活躍合作者的重要依據；

中介中心性（betweenness centrality）評估節點在網絡中作為資訊橋梁的程度；接近

中心性（closeness centrality）衡量節點與其它節點之間的平均距離，用以判斷其溝

通效率；而特徵向量中心性（eigenvector centrality）則考量節點連結對象的影響力，

進一步辨識結構中具備「高品質連結」的核心人物（Freeman, 1979; Wasserman & 

Faust, 1994）。上述各項指標已廣泛應用於科學合作網絡中，協助研究者理解合作

網絡的演化與知識擴散模式（Newman, 2004）。 
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（三）研究議題共現分析 

研究議題共現分析（research topic co-occurrence analysis）主要透過關鍵字共現

（keyword co-occurrence）或議題共現（topic co-occurrence）技術，來揭示學術領

域內的核心研究方向及其演變（Zhao et al., 2021）。例如，在農業與環境科學領域

的應用中，關鍵字共現分析已廣泛用於追蹤農作物病害研究的焦點變化，進一步理

解該領域的研究動態與未來發展方向（Yang et al., 2023b）。此外，共現分析可用於

透過採用雙閾值程序提取不太頻繁共現的子圖以及關鍵術語之間的相關性來發現

潛在的研究差距，此方法可協助研究人才選擇未來的研究議題，並確定具有新穎性

且可研究的領域（Curiac et al., 2022）。 

文本探勘的應用已從資訊科學擴展到生物學、醫學和社會生態學等不同領域

（Jung & Lee, 2020）。關鍵字共現網絡已用於識別研究議題之間的協同作用，例如

「氣候變遷調適」和「復原力」的頻繁共現（Dayeen et al., 2020）；Maltseva 與 Batagelj

（2020）透過分析 Web of Science 資料庫中的文獻，使用關鍵字共現分析和社會網

絡分析方法，探討社會網絡領域的核心主題與不同主題之間的關聯性；Narong 與

Hallinger（2023）對有關服務學習的文獻進行關鍵字共現分析，發現工程教育和問

題導向學習等主題與服務學習密切相關。 

（四）研究人才合作分析 

在科學知識生產日益依賴團隊合作的今日，研究人才的合作關係成為評估學

術互動與資源分配的重要指標。研究人才合作分析（researcher collaboration analysis）

透過作者共現（co-authorship）網絡，探索學者間的合作模式與結構特徵，進而理

解科研資源流動與學術社群形成的邏輯（Glänzel & Schubert, 2004）。此類分析通常

以文獻合著關係為基礎，視作者為節點、合著關係為邊，構成合作網絡。透過此架

構，不僅可量化合作強度與頻率，亦有助於辨識跨領域或跨機構之合作潛力

（Newman, 2001）。 

在數位經濟時代，人才的集聚與有效利用是促進創新與提升競爭力的關鍵因

素（Shan et al., 2025）。相關研究指出，人才的合作模式與流動狀況，往往反映出
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不同區域與制度背景下的發展條件與政策效果。研究人才合作分析（co-authorship 

analysis）即透過學術文獻的合著關係，探討學者之間的互動模式與知識傳播機制，

進而揭示學術合作的結構性特徵與變化趨勢（Glänzel & Schubert, 2004）。合著網絡

作為知識交流與合作強度的重要指標，已廣泛應用於識別高產人才、評估合作成效

及探討學術群體的形成動力（Newman, 2004）。此外，來自管理學與組織行為領域

的觀點指出，除了傳統學術指標外，文化氛圍、社會認同與永續導向策略等因素也

逐漸成為影響人才合作意願與留任傾向的重要考量（Bhadoriya & Dixit, 2024）。綜

合而言，研究人才合作的動機與網絡特性已成為理解知識體系演化與人才資源配

置的重要視角。 

二、團隊科學 

團隊科學是一個新興的跨學科領域，研究科學團隊如何協作以實現超越個人

努力的突破（Cukier et al., 2020; Stokols et al., 2008）。隨著社會問題和科學專業化

日益複雜，團隊科學愈加顯著（Cukier et al., 2020）。從個人研究轉向團隊研究的趨

勢已在各學科中愈加明顯，團隊出版物通常也能獲得較多引用（Burns, 2014）。團

隊科學（SciTS）的科學旨在理解和增強大規模協作研究計畫的有效性（Huang et 

al., 2023）。它整合多種研究方法來研究促進或阻礙團隊績效的因素（Huang et al., 

2023; Stokols et al., 2008）。儘管面臨傳統的任期和晉升政策等挑戰，團隊科學因其

加速科學創新和將研究成果轉化為實踐的潛力而日益受到重視（Burns, 2014; 

Cukier et al., 2020）。 

團隊科學已成為研究跨學科和機構合作研究的領域（Stokols et al., 2008）。由

於日益複雜的研究問題和實現大規模合作的技術進步，團隊科學變得越來越普遍

（Fontanarosa et al., 2017）。研究指出，科學合作不僅能產生更高影響力的研究成

果，也更適合解決複雜問題。例如，收養兒童相關的疾病問題涉及生物醫學、臨床

與轉化科學等多個領域，需要透過跨學科合作加以解決（Hamilton et al., 2017）。團

隊科學研究的關鍵主題包括評估其價值、團隊組成、形成過程、有效的團隊運作和
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制度影響（Hall et al., 2018）。然而，團隊科學出版物中仍面臨挑戰，包括如何認可

個人貢獻，以及如何調整機構結構以支持合作研究（Fontanarosa et al., 2017; Hall et 

al., 2018）。總體而言，該領域旨在為有效的團隊科學提供政策和實踐資訊。 

三、跨學科合作 

跨學科合作對於解決複雜的社會和健康問題越來越重要（Mariano, 1989）。研

究已經確定這種合作的好處和障礙。優點包括改善程序、節省時間、減少工作量和

增加資源，然而，諸如時間限制、缺乏意識和有限的跨學科關係等障礙仍然存在

（Bruce & Ricketts, 2008）。為促進跨學科合作，教育工作者、從業者和管理者需要

重新社會化、培訓和新技能（Mariano, 1989）。如歐洲刑警組織（European Union 

Agency for Law Enforcement Cooperation, Europol）等組織證明與學術界、非執法合

作夥伴和私營部門合作的重要性，以提高應對網絡犯罪和恐怖主義等複雜挑戰的

有效性和創新性（De Bolle, 2020）。 

研究中的跨學科合作已引起廣泛關注，研究探討其模式和影響。在併購

（mergers and acquisitions, M&A）研究領域，自 1990 年代以來跨學科合作顯著增

加，約三分之一的研究合作跨越學科界限；然而，此類合作呈現不均勻分佈，主要

集中於少數活躍學者與特定學科，並促成相互關聯之研究人才小組，顯示併購研究

中跨學科元層面研究社群的形成（Mirc et al., 2017）。 

分析共同研究人才的學科背景可以幫助識別研究活動中最常見的「知識組合

（knowledge combination）」，為國家、地區和機構層面的研究政策和管理策略提供

有價值的見解（Abramo et al., 2012）。Stephens 與 Cummings（2021）分析美國一所

醫學院中 1,138 位教職員在 12 年間的合作情況，發現共享相同機構隸屬或辦公室

地理接近性的教職員，合作的可能性與產出顯著提高。此外，當合作夥伴來自不同

學科時，這些共享隸屬和接近性有助於克服協調困難，進而促進跨學科合作。 

Abramo 等人（2022）利用 2010 至 2017 年間義大利的科學產出資料，探討地

理距離對國內跨部門與部門內研究合作的影響，應用統計工具來分析出版物署名
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中共同作者之間的地理距離是否以及在多大程度上隨著合作類型、科學學科和時

間的變化而變化。結果發現，地理接近性對於促進國內研究合作具有重要作用，特

別是在跨部門合作中，這些發現可以為有效促進跨部門合作的政策提供參考，同時

也對研究績效評估有直接的實際意義。 

Ge 與 Tang（2023）基於 2002 至 2019 年間 54 個非洲國家的科研文獻，分析

地理、文化和社會鄰近性對科研合作網絡結構的影響。結果顯示，文化和社會鄰近

性顯著增加合作的可能性，而語言和地理鄰近性則影響較小。這表明在非洲國家中，

文化和社會因素在促進科研合作方面扮演著重要角色。 

隨著病害問題的日益複雜與多變，傳統單一學科已難以獨力應對。融合科學

（convergence science）作為一種高度跨領域的合作模式，提供整合多學科知識的

路徑。Ristaino 等人（2021）指出融合科學是不同學科的知識、方法和專業知識的

整合，形成新的框架，以催化科學發現和創新。應對新出現的植物病害需要科學創

新，並需要跨學科的研究團隊在從分子到病原菌生物學進行基礎研究，以剖析病害

傳播的複雜性和新病原菌譜系的出現。融合科學可調動和加速此類知識的整合，亦

可將運輸和貿易網絡、地理、天氣和氣候參數以及來自 DNA 序列、發病記錄、病

害感測器、公民科學、資料探勘和病害識別應用程式的病原菌檢測等資料輸入模型，

以開發動態病害監測網絡（Ristaino et al., 2021）。 

四、研究人才的網絡結構 

自 2010 年起，社會網絡分析逐漸應用於作者合著研究，以探討學術社群中個

體、機構及學科領域間的互動關係及網絡結構特徵（李文娟、牛春華，2012；葉淑

慧、蔡明月，2019）。在學術研究中，合著與引用反映知識傳播，透過作者資料可

分析研究者合作模式，並描繪不同機構與國家的合作網絡（林頌堅，2010）。此外，

文獻引用可揭示研究主題間的關聯，並藉由引用網絡呈現領域內重要議題及不同

領域間的連結（Chen, 2006）。 

而研究人才的國籍與機構背景也對合作模式及研究成果的質量和數量也會影
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響水稻病害研究的軌跡（Mishra et al., 2021）。不同研究年齡和國籍的研究人才之間

的合作可以促進創新解決方案，國際夥伴關係在知識和技術交流中發揮關鍵作用

（Borba et al., 2020; Mishra et al., 2021）。Patel 等人（2019）透過社會網絡分析，計

算研究人才的中心性指標，以識別在生物醫學研究中合作頻繁的核心研究人才； 

Ding 與 Cronin（2011）探討研究人才在特定主題上的合作模式，發現生產力高的

研究人才傾向與具有相似研究興趣的同事合作；Patel 等人（2019）考察研究年齡

對合作程度的影響，發現學術資歷較深的研究人才在合作網絡中通常具有更高的

中心性。此外，多層次模型在疾病識別和管理中的應用變得越來越重要。這些模型

通常結合深度學習和網路分析技術，為在不同環境條件下檢測和管理水稻病害提

供更準確、可擴展的解決方案（Li et al., 2023）。這些發現強調研究設計、協作和增

強農業疾病管理實踐的技術進步之間的複雜關係。 

水稻病害研究取得顯著進展，重點是制訂永續管理策略和利用先進技術。研究

人才強調需要採取綜合方法，將遺傳抗性與部署策略結合，以實現持久的病害控制

（Mew et al., 2004）。影像處理技術已成為診斷水稻病害的強大工具，開發多種用

於檢測、識別和量化的方法（Sethy et al., 2020）。病害預測的最新發展利用機器學

習和深度學習模型，以及基因組、生理和生化方法（Li et al., 2023）。水稻病害研究

的這些進展有助於制訂更有效的病害管理策略，以應對農業永續性和糧食安全方

面的挑戰（Li et al., 2023; Mew et al., 2004）。 

Schäfermeier 等人（2023）以主題流網絡（Topic Flow Network, TFN）方法，

分析研究人才之間的研究議題流動，理解不同研究議題的連結關係與研究人才的

合作模式；Hallinger 與 Chatpinyakoop（2019）分析 1998 至 2018 年間高等教育領

域的國際合作網絡，探討合作的地理分佈和主題發展。 

應用 ERGM 於學術合著網絡的研究中，學者們廣泛考量一系列外生變數，以

解釋節點屬性與邊特性對網絡形成的影響。這些變數反映個體間合作動機的社會

結構性差異與制度性條件，並已在多項研究中證實具有解釋力。依據上述文獻，除

了性別與國籍外，本研究歸納整理出欲探討之研究人才合著外生變數，包含學術發
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表量（academic publications）、研究年齡（research age）、研究議題相似性（topic 

similarity）以及合著次數（co-authorship count）四項。 

（一）性別與國籍 

性別屬性可透過作者姓名搭配性別辨識工具，如 Genderize.io 或 Gender API 進

行預測（Sebo, 2021），亦可結合 ORCID 或 Google Scholar 等平台的個人頁面進行

人工核對。此類變數可作為節點屬性，進一步分析性別差異對合著關係形成的影響。

過往 Kwiek 與 Roszka（2021）研究發現，同性別作者間的合作傾向顯著高於異性

別組合，顯示性別同質性在學術合作中可能扮演重要角色。 

而國籍或地區資訊常以作者發表時所列機構地址的國別欄位為依據，並可根

據國際標準化組織（ISO）國碼加以分類。該變數常用於探討跨國合作機率，Choi

等人（2015）研究指出，共同國籍的作者更傾向建立合作關係，惟在大型國際計畫

中亦觀察到跨國合著增加的趨勢。 

（二）所屬機構 

當研究合作日益成為學術知識生產的主流模式，研究人才所屬的機構亦日益

受到重視。機構不僅提供物理空間與行政資源，更透過其地理位置、組織文化與資

源結構，深刻影響研究者的合作行為與合作網絡的形成（Cummings & Kiesler, 2005; 

Katz & Martin, 1997）。具體而言，研究人才若隸屬於相同機構，往往具有較高的合

作機率，此現象可歸因於資訊交換成本與行政協調成本的降低，以及日常接觸頻率

與信任基礎的提升（Bozeman & Corley, 2004）。 

Katz 與 Martin（1997）研究指出，所屬機構會影響研究者的合作行為，例如資

金支持、技術設備、人力資源與行政結構等，都可能促進或限制合作發生的形式與

頻率；而機構間的地理距離更會影響合作的便捷性與溝通頻率，空間鄰近性亦是促

進合作的重要因素之一。而 Cummings 與 Kiesler（2005）則以實證方式探討跨學科

與跨機構合作的成效，分析多項由美國國家科學基金會資助的合作專案，發現跨機

構團隊面臨較高的協作成本與溝通障礙，其成效往往不如同一機構內的合作專案。 

在國際合作層次上，所屬機構所處的國家或地區亦代表特定的政策環境與制
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度背景。Grubbs 等人（2019）研究美國 NIH 國際合作專案發現，跨國研究的形成

高度受限於合作者間的國別組成，亦反映出資助結構對合作網絡的引導力。同時，

跨國或跨機構合作雖具創新潛力，卻也面臨較高的協作障礙與成本負擔。Cummings

與 Kiesler（2005）指出，在多項 NSF 資助計畫中，跨機構團隊的整體協作成效普

遍低於單一機構內的合作，顯示機構間的距離與制度差異為合作效率的重要挑戰。 

此外，學科所屬機構的學術導向亦可能影響合作偏好與結構。Dhand 等人（2016）

發現，學科屬性的差異將影響研究人才的跨領域互動模式，儘管跨學科合作常作為

創新驅動的來源，實際操作中仍可能面臨認知與溝通風格的不一致。Katsouyanni

（2008）則強調合作機構在資源共享與能力建構上的重要性，特別是在資源匱乏的

研究環境中，更需仰賴制度化的合作網絡以強化研究能量。 

綜上所述，研究人才所屬機構不僅構成合作的背景條件，更是影響合作模式與

成效的結構性變數。無論在組織層級或地理層級上，機構的相似性與接近性皆可能

強化合作動機，並透過制度支持與資源配置上扮演關鍵角色。 

（三）學術發表量 

學術發表量（publication count）常納入節點屬性，以代表學者在學術網絡中的

能見度與吸引力。學術發表量是衡量一位學者學術活動與資源掌握程度的重要指

標，也可代表其在合作中的吸引力。 

Glänzel（2002）從書目計量學角度分析 1980 至 1998 年間各領域的合著趨勢

與發表模式，指出高產能學者（high-output scientists）不僅在數量上具領導性，其

合作行為也呈現較強的網絡中心性與國際連結性。這些學者較常參與跨機構或跨

國合作，進一步鞏固其在全球合作網絡中的核心地位。研究同時指出，發表量不僅

是個人研究表現的指標，也與資料庫檢索策略和引用網絡建構密切相關，對科學知

識的擴散與可見性具有長遠影響。Barabási 與 Albert（1999）指出，學術產出高的

學者在合作網絡中往往具有更高的連結機率，呈現優勢附著（preferential attachment）

機制。 
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（四）研究年齡 

研究年齡（research age），通常指學者自其第一篇學術發表起所累積的年數。

相關研究指出，研究年齡在研究合作策略的形成與演變中扮演關鍵角色。Abbasi 等

人（2011）以社會網絡分析方法發現，資深學者傾向維持穩定且具長期性的合作關

係，而初階學者則較積極拓展合作網絡，以提升自身在學術領域中的能見度與影響

力。Bozeman 與 Corley（2004）對 460 位科學家的問卷調查顯示，年長或資深學者

更傾向建立橫跨機構的穩定合作關係，此類合作通常根植於長期累積的人脈與信

任，並有助於形塑一種可促進資源、學生、設備與資訊交換的「社會資本」（social 

capital）。Lee 與 Bozeman（2005）進一步指出，合作行為與研究產出之間的正向關

係會因學者所處之學術資歷階段而有所差異。 

儘管上述文獻多聚焦於不同學術階段學者的合作特性與策略差異，然而「研究

年齡相近者是否較可能形成合作關係」的議題亦值得深入探討。Laudel（2001）指

出，初階學者常與同儕或導師建立以訓練與發表為導向的合作關係，而資深研究人

員則傾向與其它資深學者發展跨機構、資源導向且具策略性的合作網絡。Sheng 等

人（2023）則說明合作關係的形成具有明顯的研究年齡結構性特徵，研究年齡相近

之學者較容易建立穩定且重複的合作關係，而不同學術年齡層之間的合作，則往往

需仰賴指導關係、資源互補或制度安排，顯示研究年齡差異在合作網絡中具有一定

的分化效果。 

進一步的實證研究亦支持年齡同質性（age homogeneity）對合作關係的正向影

響。透過 ERGM 分析，發現研究年齡相近的學者在合著網絡中更容易形成合作連

結（Newman, 2001; Robins et al., 2007）。Wang 等人（2017）以研究年齡作為核心

分析變數，指出學者研究年齡分佈呈現明顯長尾特徵，且隨研究年齡增長，其在合

作網絡中的度中心性顯著提高，顯示資深學者往往擁有較多合作者；同時，研究亦

觀察到不同研究年齡層之間的合作具有顯著同質性特徵，科學研究合作三方小組

多由研究年齡相近、以初階學者為主的研究者所組成。上述研究成果顯示，將研究

年齡納入節點屬性進行合作網絡分析，有助於釐清研究年齡同質性對研究人才合
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作行為的潛在影響。 

此外，資深學者通常具備較多的資源整合與專案管理經驗，較可能主導大型跨

機構合作計畫；相較之下，初階學者則多處於被動或從屬位置，參與規模較小且主

題集中的研究團隊。隨著研究年齡的增長，研究人員逐漸傾向採取策略性合作，藉

此鞏固其在學術社群中的地位，並強化資源流通與研究影響力的擴展（Bozeman & 

Corley, 2004; Lee & Bozeman, 2005）。 

（五）研究議題相似性 

隨著跨學科研究興起，越來越多學者跨越傳統學門進行合作，以共同應對複雜

的科學問題（Porter & Rafols, 2009; Rafols et al., 2010）。學科或議題相似性

（disciplinary or topic similarity）亦為合作形成的重要基礎。Yan（2014）以關鍵字

與分類代碼為基礎衡量學者間的研究相似度，結果顯示主題相近者有顯著較高的

合作傾向。惟在某些情況下，跨領域合作亦可能因政策推動或資源導向而產生較高

的共現頻率（Wagner et al., 2017）。 

Abt（2007）指出，每篇文獻的作者數量隨時間上升，2004 年平均每篇文獻有

5.5 位作者，數學領域最低（2.8 位），物理學最高（9.4 位）。單一作者文獻比例亦

大幅下降，1975 年至 2005 年間，天文學由 44%降至 10%，物理與生物領域由約

40%降至 20%以下，化學由 12%降至 4%（Abt, 2007）。這一趨勢顯示各領域均朝

向強化合作發展，僅數學與電子工程在單一作者比例上呈現相對特殊情形。儘管團

隊合作普遍增加，但並不必然代表跨學科性同步提升。 

（六）合著次數 

而合著次數反映出合作關係的緊密程度與持續性，也常用來衡量社會網絡中

的信任程度與連結強度（Gulati, 1995; Kossinets & Watts, 2006）。合著次數

（Collaboration Count）則是預測未來合著的強力變數，表示任兩位作者在研究期

間共同發表的文獻篇數。此亦可延伸為「合著密度」。Snijders 等人（2006）與 Robins

等人（2007）於其 ERGM 中納入過去合著次數作為邊屬性變數，發現歷史互動關

係有助於形成網絡結構中的三角關係與穩定團體。 
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Gulati（1995）指出重複合作次數可作為衡量兩組織間「社會連結強度」的指

標。研究發現，既有合作經驗的累積會提升未來合作的機率，因為過去互動建立彼

此間的信任與熟悉感。換言之，合作頻率越高，關係越穩固，雙方越可能投入更多

資源並降低交易成本。這種結構性信任促進更長期、深入的合作關係，類似於學術

領域中多次合著所代表的緊密聯結。而 Kossinets 與 Watts（2006）透過長期追蹤電

子郵件往來等社會網絡資料，指出互動頻率是衡量社會關係強度的核心指標之一。

在合作網絡中，合著次數作為一種互動頻率的量化指標，能夠反映出合作關係的持

續性與緊密性，也可視為雙方在社會網絡中關係強度的具體展現，如持續通信、頻

繁合作等高頻互動通常與更高程度的信任、資訊流通效率及情感支持相關。總之，

在學術合作網絡中，合著頻率越高的研究者對彼此的信任與依賴程度也往往越高，

並形成更具持續性與穩固性的合作關係。 

綜合以上變數，性別、國籍、所屬機構、學術發表量、研究年齡、研究議題相

似性與合著次數等外生變數，構成本研究 ERGM 中的關鍵外部節點屬性（表 2.3），

並提供豐富的理論與實證依據，有助於從微觀層次理解學術合著網絡的形成邏輯

與釐清合著網絡形成的非結構性因素，並支撐 ERGM 對社會關係結構進行精確建

模的能力。 

針對上述研究，本研究進一步整理與歸納出常見且具代表性的研究人才合著

相關外生變數，探討研究人才之專業背景、學術表現與其合著關係間的關聯性，並

將其歸類為學術發表量、研究年齡、研究議題相似性以及合著次數共四個面向（表

2.4），進而探究哪些特徵的研究人才較傾向形成合著群體。 
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表 2.3 ERGM 合作網絡研究中常見的研究人才相關外生變數之整理 

常見 
外生變數 

屬性 說明 參考文獻 

性別  節點 同性別作者間的合作

傾向顯著高於異性別

組合 

Sebo（2021）；Kwiek & Roszka
（2021） 

國籍/地區 節點 共同國籍的作者更傾

向建立合作關係，另

跨國合著多出現於大

型國際計畫中 

Choi et al.（2015） 

所屬機構 節點/
邊 
 

隸屬於相同機構的研

究人才，往往具有較

高的合作機率，空間

鄰近性亦是促進合作

的因素之一 

Bozeman & Corley（2004）；
Cummings & Kiesler（2005）；
Katz & Martin（1997） 

學術發表量 節點 高產量的學者在合作

網絡中往往具有更高

的連結機率 

Glänzel（2002） 

研究年齡 節點/
邊 
 

指學者自其第一篇學

術發表起所累積的年

數。研究年齡近似者

更傾向於彼此合作 

Abbasi et al.（2011）；Bozeman & 
Corley（2004）；Laudel
（2001）；Lee & Bozeman
（2005）；Sheng et al.（2023）；
Wang et al.（2017） 

學科相似性 邊 學科相近者有較顯著

的合作傾向 
Abt（2007）；Porter & Rafols
（2009）；Rafols et al.（2010）；
Yan（2014） 

合作次數 邊  合著次數越高的研究

者對彼此的信賴程度

也越高，並形成更長

期穩固的合作關係 

Gulati（1995）；Kossinets & 
Watts（2006）；Robins et al.
（2007）；Snijders et al.（2006） 
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表 2.4 研究人才相關外生變數說明及其文獻來源統整 

外生變數 屬性 說明 參考文獻 
學術發表量 節點 高產量的學者在合著

網絡中往往具有更高

的連結機率 

Glänzel（2002） 

研究年齡 節點/
邊 

指學者自其第一篇學

術發表起所累積的年

數。研究年齡近似者

更傾向於彼此合著 

Abbasi et al.（2011）；Bozeman 
& Corley（2004）；Laudel
（2001）；Lee & Bozeman
（2005）；Sheng et al.（2023）；
Wang et al.（2017） 

研究議題相

似性 
邊 研究議題相近者有較

顯著的合著傾向 
Abt（2007）；Porter & Rafols
（2009）；Rafols et al.（2010）； 
Yan（2014） 

合著次數 邊 合著次數越高的研究

者對彼此的信任與依

賴程度也越高，並形

成更長期穩固的合著

關係 

Gulati（1995）；Kossinets & 
Watts（2006）；Robins et al.
（2007）；Snijders et al.
（2006） 
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第參章 研究方法 

本章共分為三節，分別為資料蒐集與清理、資訊計量分析，以及指數隨機圖模

型分析。在第一節資料蒐集與清理中，敘述研究資料來源與研究議題分類方式；而

第二節資訊計量分析則說明水稻病害研究議題應用在資訊計量分析的操作步驟；

最後，第三節則闡述水稻病害研究議題如何以指數隨機圖模型產出研究議題共現

關係圖，以及研究人才之間的合著關係。 

第一節 資料蒐集與清理 

一、資料蒐集 

本研究探討水稻病害領域期刊的研究議題共現關係及研究人才合著網絡。研

究數據來自 Web of Science 文獻資料庫，檢索範圍涵蓋 2005 年 1 月 1 日至 2024 年

12 月 31 日，並以 Topic（主題）欄位進行 SCIE（Science Citation Index Expanded）

檢索，依據 Abd-Elsalam 與 Mohamed（2022）所整理之水稻病害分類表，將檢索關

鍵字列舉如下：rice AND (“blast” OR “sheath blight” OR “brown spot” OR “leaf scald” 

OR “narrow brown spot” OR “stem rot” OR “sheath rot” OR “bakanae” OR “false smut” 

OR “bacterial blight” OR “bacterial leaf streak” OR “foot rot” OR “grain rot” OR “sheath 

brown rot” OR “leaf blight” OR “leaf streak” OR “panicle blight” OR “tungro” OR 

“grassy stunt” OR “stripe virus” OR “yellow mottle virus” OR “dwarf virus” OR “ragged 

stunt” OR “blackstreaked dwarf virus” OR “ufra” OR “stem nematode” OR “white tip” 

OR “root knot”)。 

最終獲得 10,597 筆文獻，並將所有數據匯出至 Excel 進行後續分析。匯出之

Excel 欄目共計 73 項（附錄一）。 
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二、資料清理 

為確保資料之一致性與可分析性，本研究依序進行文獻篩選、作者識別、研究

議題分類、合著關係建構與格式轉換等資料清理作業，說明如下。 

（一）去除重複與錯誤資料 

由 Web of Science 匯出之文獻中，可能包含重複紀錄或不完整資訊。為確保數

據品質，本研究排除標示為撤回（retracted）之文獻 4 篇、出版年為 2025 之文獻 62

篇，以及缺乏所屬機構資訊之文獻 241 篇，共剔除 307 篇文獻，最終納入 10,290

篇文獻作為研究樣本。 

（二）人名的權威控制 

考量作者姓名可能因拼寫差異或縮寫方式不同而導致重複辨識問題，本研究

以作者姓氏搭配名字首字母作為初步識別依據，並輔以作者所屬機構資訊進行人

工比對與校正，以整併疑似為同一研究人才之不同姓名形式，確保識別之一致性。 

（三）關鍵字與研究議題分類 

本研究以文獻所提供之作者關鍵字作為研究議題分類之主要依據，並依據預

先建構之水稻病害研究議題分類架構，將各篇文獻對應至相應之研究議題代碼。對

於未提供作者關鍵字之文獻，則以文獻標題輔助判定其研究主題，並依相同分類原

則進行歸類。若單篇文獻同時涉及多個研究面向，則允許其對應至複數研究議題類

別。至於完整的水稻病害研究議題分類架構表，已於本章第二節「資訊計量分析」

之「一、研究議題分類架構」中詳述（表 3.2）。 

（四）合著網絡的建構說明 

在合著網絡分析中，本研究僅針對具有兩位以上作者之文獻建立研究人才間

之合著連結，以確保網絡邊關係反映實際合著關係；單一作者之文獻因不涉及合著

互動，未納入合著網絡建構；惟其研究議題資訊與文獻產出仍保留於研究議題分析

與整體文獻統計中，以維持資料分析之一致性與完整性。 
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（五）格式轉換與數據匯入 

本研究將完成清理與標準化後之網絡資料轉換為 MPNet 可讀取之文字格式，

並依序匯入研究議題共現網絡、研究人才合著網絡，以及研究議題—研究人才之多

層次關係資料。後續分析則透過 MPNet 軟體進行 ERGM 參數估計、模型收斂檢驗

與配適度分析，以評估模型對多層次網絡結構之解釋能力。 

三、研究議題與研究人才資料集 

為探討研究議題與研究人才之間的連結關係，本研究首先建構資料集，將研究

人才與其參與之研究議題進行系統性整理。資料需以結構化表格方式呈現，使每位

研究人才所參與之文獻能明確對應至特定研究議題，作為後續研究人才合著網絡

分析與研究議題關聯評估之基礎。本研究以 10,290 篇 Web of Science 收錄之水稻

病害相關文獻為樣本，依據前述 18 項研究議題分類結果，整理出每位研究人才參

與文獻所對應之研究議題代碼。至於研究人才總數統計為 35,688 人，由於 MPNet

節點上限為 2,000，為此，本研究僅納入合著次數至少 5 次的研究人才作為分析節

點（表 3.1），最終樣本包括 1,675 名研究人才及其對應的 5,654 篇文獻。研究議題

代碼則依原始 10,290 篇文獻進行整理與計算，以確保網絡結構的完整性。 

表 3.1 合著次數篩選後研究人才分布 

篩選合著次數 篩選後研究人才對數 篩選後研究人才數 
1 95,399 8,950 
2 56,123 4,297 
3 38,132 2,507 
4 28,444 1,675 
5 22,704 1,262 
6 17,626 912 
7 14,240 683 
8 11,920 562 
9 9,904 461 

10 8,554 384 
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第二節 資訊計量分析 

一、研究議題分類架構 

本研究採用階層式分類架構，將水稻病害研究議題分為三大主要類別，分別為

A 類「病原與非生物逆境因子」、B 類「病害防治與監測方法」，以及 C 類「分子植

物病理與遺傳研究」，並進一步細分為 18 項二階研究議題，如表 3.2 所示。由於單

篇文獻可能同時涉及多個研究面向，研究議題分類採可複數歸類方式進行，故各研

究議題之佔比加總並非 100%。各二階研究議題之概念定義與分類範圍彙整如表 3.3

所示，而文獻關鍵字之分類與對應規則則詳列於附錄二。 

表 3.2 水稻病害研究議題分類架構表及其篇數與佔比 

代號 研究議題類別 篇數 比例 
A 病原與非生物逆境因子 10,286 99.96% 

A1 稻熱病 5,407 52.55% 
A2 非稻熱病之真菌性病害 3,041 29.55% 
A3 細菌性病害 2,675 26.00% 
A4 病毒性病害 1,395 13.56% 
A5 線蟲與其它微生物 465 4.52% 
A6 非生物逆境因子 1,171 11.38% 

B 病害防治與監測方法 2,642 25.68% 
B1 化學防治與抗藥性 953 9.26% 
B2 生物防治與拮抗微生物 616 5.99% 
B3 栽培管理與防治方法 867 8.43% 
B4 病蟲害綜合管理 272 2.64% 
B5 生物農藥與天然素材 216 2.10% 
B6 數位科技與預測模型 455 4.42% 

C 分子植物病理與遺傳研究 7,716 74.99% 
C1 病原檢測與鑑定 2,956 28.73% 
C2 抗病基因鑑定與圖譜建構 4,506 43.79% 
C3 基因表現與轉殖研究 3,559 34.59% 
C4 蛋白質與酵素功能 1,976 19.20% 
C5 抗性機制解析 910 8.84% 
C6 分子訊號傳導 1,708 16.60% 
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表 3.3 水稻病害研究議題二階分類號與定義對照表 

代號 中文名稱 英文名稱 定義與範圍 
A1 稻熱病 Rice blast 由 Magnaporthe oryzae（Pyricularia oryzae）引起的水稻病害。 
A2 非稻熱病真菌性病害 Non-blast fungal diseases 由其它真菌引起的病害，包括胡麻葉枯病、紋枯病、稻麴病等。 
A3 細菌性病害 Bacterial diseases 由細菌引起的病害，包括白葉枯病、細菌性條斑病、細菌性穀枯病等。 
A4 病毒性病害 Viral diseases 由病毒引起的病害，包括縞葉枯病、黃葉病等。 
A5 線蟲與其它微生物 Nematodes and other 

microorganisms 
由線蟲或其它微生物引起的病害，如白尖病等。 

A6 非生物逆境因子 Abiotic stress factors 涵蓋乾旱、高溫、鹽害、寒害、淹水、土壤酸化等非生物逆境因子。 
B1 化學防治與抗藥性 Chemical control and 

pesticide resistance 
包括殺菌劑使用、藥劑篩選、抗藥性監測與抗藥機制研究。 

B2 生物防治與拮抗微生物 Biological control and 
antagonistic micro-
organisms 

利用生物資源如拮抗真菌、細菌、病毒進行病原抑制的研究。 

B3 栽培管理與防治方法 Cultivation management 
and prevention methods 

包含輪作、施肥、水分管理等農藝措施對病害抑制的應用策略。 

B4 病蟲害綜合管理 Integrated Pest 
Management (IPM) 

以 IPM 為核心的病蟲整合管理技術，如決策輔助、作物健康管理等。 

B5 生物農藥與天然素材 Biopesticides and natural 
materials 

探討植物萃取物、天然抗菌物質或新型生物資材對病害的防治潛力。 

B6 數位科技與預測模型 Digital technology and 
predictive modeling 

涵蓋機器學習、病害預測模型、智慧感測器與自動化防治技術的應用。 
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代號 中文名稱 英文名稱 定義與範圍 
C1 病原檢測與鑑定 Pathogen detection and 

identification 
包括 LAMP、PCR、ELISA 等技術在病原鑑定、檢測與診斷的應用。 

C2 抗病基因鑑定 
與圖譜建構 

Identification and mapping 
of disease resistance genes 

包括抗病基因、QTL 分析、連鎖圖譜與 SNP/SSR 標記研究。 

C3 基因表現與轉殖研究 Gene expression and 
transgenic research 

包括基因過度表現、基因沉默、T-DNA 插入、轉基因等技術研究。 

C4 蛋白質與酵素功能 Protein and enzyme 
function 

研究 PR 蛋白、抗病相關酵素、轉譯後修飾與蛋白質功能分析。 

C5 抗性機制解析 Resistance mechanism 
analysis 

探討初級與進階免疫、防禦物質累積、氧化爆發等抵抗病原機制。 

C6 分子訊號傳導 Molecular signaling 包含 MAPK、WRKY、MYB 等具抗病反應之分子調控機制。 
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A 類「病原與非生物逆境因子」之分類依據，是由水稻病害之致病來源建構縱

向分析架構，由單一核心病害、各類生物性病原延伸至非生物逆境因子。A1 稻熱

病為全球水稻最重要、研究量最高且影響最深遠之病害，在文獻中具有高度集中性

與代表性，因此將其獨立成類（Chauhan et al., 2017; Miah et al., 2013）；A2 至 A5

分別涵蓋其它真菌、細菌、病毒與線蟲，對應不同病原類型的致病特徵起（Nazarov 

et al., 2020）；A6 則聚焦非生物逆境因子，如氣候、土壤與營養等，反映環境條件

對病害發生之影響（Arif et al., 2019; Dar et al., 2021）。此分類架構可系統呈現水稻

病害研究中病原與環境因素來源的多樣性。 

B 類「病害防治與監測方法」之分類依據，綜合 Khoury 與 Makkouk（2010）、

Pandit 等人（2022），以及 Reddy 等人（2024）文獻中提及的防治方式與技術整合，

延伸至策略管理與智慧化應用。B1-B3 分別對應化學防治、生物防治與栽培管理，

代表生態與管理措施層面；B4-B6 則涵蓋整合性防治、生物農藥與科技應用，呈現

策略整合與智慧系統層面。此分類可呈現水稻病害防治由單一手段至系統化治理

的發展過程。 

C 類「分子植物病理與遺傳研究」之分類邏輯係依據 Luchi（2022）《Plant 

Pathology: Methods and Protocols》所呈現之分子病害研究流程，由「方法」至「機

制」建構其分析架構，分別為 C1 病原檢測與鑑定，屬分子技術導向之研究起點；

C2 與 C3 分別對應抗病基因之遺傳定位與功能驗證；C4 關注防禦相關蛋白與酵素

之生化功能；C5 與 C6 則進一步探討植物免疫反應之整體防禦機制與其訊號調控

與整合層次。此分類架構可系統性呈現水稻病害研究於分子尺度上的研究脈絡。 

二、水稻病害研究議題共現網絡之分析方法 

為探討水稻病害研究議題間的內在關聯性，本研究採用資訊計量分析方法建

立議題共現網絡。首先，從 Web of Science 文獻資料庫中擷取標題、出版年及關鍵

字等資料，並依既定分類架構將文獻標註至對應的研究議題主類別及二階類別。議

題共現定義為不同議題同時出現在單篇文獻中，據此生成議題共現矩陣，矩陣元素
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以共現頻率或 Jaccard 指數表示議題間的關聯強度。接著，計算網絡密度、平均度

數、聚類係數及模組化指標，並透過可視化圖形呈現議題之間的聚合結構與關聯模

式。此外，為量化研究議題間的時間相近性，研究亦採用皮爾森相關係數作為輔助

指標，以評估研究議題間之潛在關聯。綜上所述，本研究透過資訊計量分析建構研

究議題共現網絡，藉由描述性網絡指標與可視化分析，掌握水稻病害研究議題間的

整體結構特徵與關聯樣貌；而進一步影響議題連結形成之因素，則於後續 ERGM

分析中，透過內生與外生變數加以檢驗。 

三、水稻病害研究人才合著網絡之分析方法 

本研究針對水稻病害領域之研究人才，採用合著網絡分析方法檢視其學術合

著結構與模式。首先，彙整研究人才名單及其文獻發表紀錄，並依合著關係生成研

究人才—文獻，以及研究人才—研究議題資料表，邊屬性用以表示研究人才之間是

否存在合著關係，並可進一步反映其合著次數或加權合著強度。完成合著網絡之建

構後，本研究於後續分析中導入 ERGM，以進一步驗證研究人才合著關係是否呈

現隨機以外的結構特徵，並作為納入研究人才屬性與研究議題關聯性等變數進行

模型估計之基礎。 

四、水稻病害研究議題與研究人才之分析方法 

為解析水稻病害研究人才與研究議題之間的交互關係，本研究採用多層次網

絡分析方法，整合研究議題共現網絡與研究人才合著網絡。研究中首先將研究人才

與其所涉及之研究議題加以連結，並透過網絡指標描述研究議題與研究人才之間

的連結密度、節點中心性與多研究議題合著潛力。進一步地，本研究於後續分析中

導入 MLERGM，以建構跨層級網絡之統計模型，並檢視研究人才屬性與研究議題

特徵在連結形成過程中所呈現之結構關聯。  
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第三節 ERGM 相關變數指標計算 

在 ERGM 中，網絡連結的形成並非相互獨立，而是受到既有網絡結構所產生

之依賴性影響；此類結構性影響可透過由網絡本身衍生之內生變數建模，亦可納入

節點屬性或關係特徵等外生變數作為共變項進行參數化建模，以評估特定屬性因

素對網絡連結形成機率之影響。以下分別以研究議題與研究人才之內生變數、外生

變數與其節點屬性共變項之計算方法等四個部分進行闡述。 

一、研究議題與研究人才之內生變數計算方法 

基於 ERGM 與 MLERGM 的理論基礎（Robins et al., 2007; Snijders et al., 2006; 

Wang et al., 2013, 2014），本研究針對研究議題共現網絡、研究人才合著網絡，以及

研究議題—研究人才之跨層次網絡，依據 MPNet 軟體內建所提供之結構性內生變

數指標，選擇適用參數以納入模型進行估計，並依據收斂性、參數顯著性與模型擬

合結果，逐步篩選與調整內生變數組合，以建構最能反映實際資料特徵之模型架構。 

在單層網絡分析中，本研究分別建構「研究議題共現網絡」與「研究人才合著

網絡」兩種同質節點之單層網絡結構。其中，於研究議題共現網絡中，圓形節點代

表研究議題，邊表示研究議題於同一篇文獻中之共現關係；於研究人才合著網絡中，

方形節點代表研究人才，邊則表示研究人才之間的合著關係，如表 3.4 與表 3.5 所

示（結構示意圖概念參考 Wang et al., 2014）。此分析設計用以說明相同層級內之互

動結構如何影響節點間連結之形成，其計算公式所涉及之符號定義可參考表 3.7。 

單層網絡相關內生變數涵蓋邊數（EdgeA/B）、不同階數之星狀結構（Star2A-

5A、Star2B-5B）、三角與閉合結構（TriangleA/B、Triange2A、Cycle4B）、群聚結構

（Clique4A-5A）、交替路徑與橋樑結構（Path3A、ASA、ASB、ASB2、ATB、A2PB、

AETB、Bow-tie）、度數分布與中心性（stddev_degreeA/B、skew_degreeA/B），以及

聚類係數（clusteringA/B），以分別描繪單層網絡中之集中化程度、局部閉合與群聚

結構，以及連結形成的結構依賴特性。  
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表 3.4 研究議題共現網絡之內生變數結構示意圖與計算公式 

內生變數 中文名稱 結構示意圖 計算公式 研究涵義與說明 
EdgeA 邊數  � y𝑖𝑖𝑖𝑖

(𝑖𝑖,𝑗𝑗)𝜖𝜖𝜖𝜖

 衡量水稻病害研究中，不同研究議題彼此共同出現的

整體頻繁程度。EdgeA 值越高，代表研究議題之間的

交互連結越密集，顯示研究內容具有較高的整合與交

叉程度。 
Star2A 二階星狀

結構  
��

𝑑𝑑𝑖𝑖
2
�

𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖

 表示單一研究議題同時與兩個不同研究議題共同出現

的情形，用以衡量該研究議題是否具備基礎的議題擴

散或延伸能力。 
Star3A 三階星狀

結構  
��

𝑑𝑑𝑖𝑖
3
�

𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖

 表示單一研究議題同時連結三個不同研究議題，顯示

該研究議題在研究中扮演多議題整合核心，常作為跨

主題研究的樞紐。 
Star4A 四階星狀

結構  
��

𝑑𝑑𝑖𝑖
4
�

𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖

 表示單一研究議題同時連結四個不同研究議題，反映

該研究議題在水稻病害研究中具備高度主導性或平台

型角色。 
Star5A 五階星狀

結構 
 

��
𝑑𝑑𝑖𝑖
5
�

𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖

 表示單一研究議題同時連結五個不同研究議題，顯示

少數議題是否成為跨多研究方向的核心研究議題，反

映該結構的高度集中化。 
TriangleA 三角閉環

結構  
� �𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑦𝑦𝑗𝑗𝑗𝑗𝑦𝑦𝑘𝑘𝑘𝑘�

𝑖𝑖<𝑗𝑗<𝑘𝑘∈𝐴𝐴

 代表三個研究議題彼此之間高度共現且穩定連結，顯

示其已形成成熟且固定的研究議題組合，常見於長期

被反覆探討的核心研究方向。 
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內生變數 中文名稱 結構示意圖 計算公式 研究涵義與說明 
Clique4A 四節點完

全連結  
� �𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑦𝑦𝑗𝑗𝑗𝑗𝑦𝑦𝑗𝑗𝑗𝑗𝑦𝑦𝑘𝑘𝑘𝑘�

𝑖𝑖<𝑗𝑗<𝑘𝑘<𝑙𝑙∈𝐴𝐴

 反映四個研究議題之間彼此高度整合且共同出現，顯

示研究內容已形成高密度、系統化的研究議題群組。 
Clique5A 五節點完

全連結 
 � � 𝑦𝑦𝑢𝑢𝑢𝑢

𝑢𝑢<𝑣𝑣∈{𝑖𝑖,𝑗𝑗,𝑘𝑘,𝑙𝑙,𝑟𝑟}𝑖𝑖<𝑗𝑗<𝑘𝑘<𝑙𝑙<𝑟𝑟∈𝐴𝐴

 表示五個研究議題同時形成完全連結的高度結構化群

組，反映水稻病害研究中少數高度成熟、複合性極高

的研究議題體系。 
Triange2A 二階三角

結構 
 

� �𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑦𝑦𝑗𝑗𝑗𝑗𝑦𝑦𝑘𝑘𝑘𝑘��𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑦𝑦𝑗𝑗𝑗𝑗�
𝑖𝑖<𝑗𝑗<𝑘𝑘<𝑙𝑙∈𝐴𝐴

 表示兩個研究議題群組透過共享關鍵研究議題而產生

交疊，反映不同研究方向之間存在橋接性與整合性研

究脈絡。 
Path3A 三節點路

徑結構 
 � �𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖．𝑦𝑦𝑗𝑗𝑗𝑗�

𝑖𝑖<𝑗𝑗<𝑘𝑘∈𝐴𝐴

 三個節點依序相連的兩條邊，描述研究議題之間的線

性連結關係，反映議題發展上可能存在的延伸、轉化

或方法導向的研究脈絡，但尚未形成閉環整合。 
Bow-tie 蝴蝶結結

構 
 

� �𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑦𝑦𝑗𝑗𝑗𝑗𝑦𝑦𝑘𝑘𝑘𝑘�
𝑖𝑖,𝑗𝑗,𝑘𝑘,𝑙𝑙,𝑟𝑟∈𝐴𝐴

(𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑦𝑦𝑙𝑙𝑙𝑙𝑦𝑦𝑟𝑟𝑟𝑟) 兩個三角形共享同一個頂點的結構，表示兩組研究議

題群透過共同的核心研究議題相互連結，顯示該議題

在不同研究中扮演跨群整合與知識匯流的關鍵角色。 
ASA 同質性連

結  𝜆𝜆��1 − �1 −
1
𝜆𝜆
�
𝑑𝑑𝑖𝑖
�

𝑖𝑖∈𝐴𝐴

 
一個節點同時連結多個不同節點，用以衡量研究議題

連結的集中程度與累積效應，檢測是否存在少數研究

議題反覆與多個議題共同出現，反映研究議題結構中

的核心化與不均衡分布現象。 
stddev_degreeA 度數標準

差 
NA 

�
1
𝑛𝑛
�(𝑑𝑑𝑖𝑖 − 𝑑𝑑)2
𝑛𝑛

𝑖𝑖=1

 

衡量節點度數的分散程度，衡量研究議題間連結數的

差異程度，數值越高表示研究議題共現網絡中存在高

度不均衡的議題影響力分布，即部分議題明顯主導研

究連結。 
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內生變數 中文名稱 結構示意圖 計算公式 研究涵義與說明 
skew_degreeA 度數偏態 NA 1

𝑛𝑛∑ (𝑑𝑑𝑖𝑖 − 𝑑𝑑)3𝑛𝑛
𝑖𝑖=1

(1
𝑛𝑛∑ (𝑑𝑑𝑖𝑖 − 𝑑𝑑)2𝑛𝑛

𝑖𝑖=1 )
3
2
 

衡量研究議題連結分布之偏態程度；正偏態表示少數

核心研究議題主導多數連結，負偏態則表示多數研究

議題皆具有相對較高且均衡的連結數，網絡結構較為

分散、中心化程度較低。 
clusteringA 聚類係數 NA 1

𝑛𝑛
�

2𝑒𝑒𝑖𝑖
𝑑𝑑𝑖𝑖(𝑑𝑑𝑖𝑖 − 1) 

衡量研究議題的聚集程度，是否傾向形成緊密的議題

群聚；數值越高，表示研究議題之間常形成穩定且重

複的共現組合。 

表 3.5 研究人才合著網絡之內生變數結構示意圖與計算公式 

內生變數 中文名稱 結構示意圖 計算公式 研究涵義與說明 
EdgeB 邊數  � y𝑐𝑐𝑐𝑐

(𝑐𝑐,𝑑𝑑)𝜖𝜖𝜖𝜖

 衡量研究人才之間實際形成合著關係的總體密

度；數值越高，表示合著關係越頻繁。 
Star2B 二階星狀結構  ��

𝑑𝑑𝑐𝑐
2
�

𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐

 表示單一研究人才同時與兩位不同研究人才合

著，反映研究人才初步擴展合著網絡的情形。 
Star3B 三階星狀結構  ��

𝑑𝑑𝑐𝑐
3
�

𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐

 表示單一研究人才同時連結三位不同研究人才，

顯示該研究人才在研究合著網絡中扮演核心角

色，且具影響力。 
Star4B 四階星狀結構  ��

𝑑𝑑𝑐𝑐
4
�

𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐

 表示單一研究人才同時連結四位不同研究人才，

反映該研究人才在水稻病害研究中具備高度主導

性或平台型角色。 
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內生變數 中文名稱 結構示意圖 計算公式 研究涵義與說明 
Star5B 五階星狀結構  ��

𝑑𝑑𝑐𝑐
5
�

𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐

 表示單一研究人才同時連結五位不同研究人才，

反映該研究人才主導大量合著關係，顯示研究合

著結構中高度集中化現象。 
TriangleB 三角閉環結構  � (𝑦𝑦𝑐𝑐𝑐𝑐𝑦𝑦𝑑𝑑𝑑𝑑𝑦𝑦𝑐𝑐𝑐𝑐)

𝑐𝑐<𝑑𝑑<𝑒𝑒∈𝐴𝐴

 表示三位研究人才彼此之間皆存在合著關係，反

映研究團隊內部的穩定合著小群體。 
Cycle4B 四節點環路結

構 
 � �𝑦𝑦𝑐𝑐𝑐𝑐𝑦𝑦𝑑𝑑𝑑𝑑𝑦𝑦𝑑𝑑𝑑𝑑𝑦𝑦𝑐𝑐𝑐𝑐�

𝑐𝑐<𝑑𝑑,𝑒𝑒<𝑓𝑓∈𝐴𝐴,{𝑐𝑐,𝑑𝑑}≠{𝑒𝑒,𝑓𝑓}

 衡量研究人才是否形成非中心化的合著閉合結

構，顯示合著關係可能沿著輪替或鏈結式合著模

式展開，而非集中於單一核心研究人才。 
ASB 同質性連結  

𝜆𝜆��1 − �1 −
1
𝜆𝜆
�
𝑑𝑑𝑐𝑐
�

𝑐𝑐∈𝐵𝐵

 
衡量研究人才合著關係的集中程度，用以檢測是

否存在少數研究人才與多數研究人才反覆合著的

累積優勢效應。 
ASB2 二階同質性連

結 
 

𝜆𝜆��1 − �1 −
1
𝜆𝜆
�
𝑑𝑑𝑐𝑐
�

𝑐𝑐∈𝐵𝐵

 
進一步說明研究人才合著關係中的高階集中化現

象，反映核心研究人才在合著網絡中的強化主導

角色。 
ATB 交替傳遞二元

組 
 

𝜆𝜆 � 𝑦𝑦𝑐𝑐𝑐𝑐 �1 − �1 −
1
𝜆𝜆
�
𝐿𝐿𝑐𝑐𝑐𝑐
𝐵𝐵

�
𝑐𝑐<𝑑𝑑∈𝐵𝐵

 
表示多個合著三角形重疊於同一對研究人才之

間，反映該研究人才對在研究社群中具有高度穩

定且重複的合著關係。 
A2PB 交替兩步路徑  

𝜆𝜆 � �1 − �1 −
1
𝜆𝜆
�
𝐿𝐿𝑐𝑐𝑐𝑐
𝐵𝐵

�
𝑐𝑐<𝑑𝑑∈𝐵𝐵

 
衡量兩位尚未直接合著的研究人才，是否透過多

位共同合著者間接連結，反映水稻病害研究中潛

在的合著擴散效應。 
AETB 多外掛三角結

構 
 � (𝑦𝑦𝑐𝑐𝑐𝑐𝑦𝑦𝑑𝑑𝑑𝑑𝑦𝑦𝑐𝑐𝑐𝑐) �

𝑑𝑑𝑒𝑒 − 2
𝑚𝑚

�
𝑐𝑐<𝑑𝑑<𝑒𝑒∈𝐵𝐵

 表示研究合著以既有穩定合著團隊為核心，並向

外吸納新成員，反映研究團隊的擴張型合著模式 
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內生變數 中文名稱 結構示意圖 計算公式 研究涵義與說明 
stddev_degreeB 度數標準差 NA 

�
1
𝑛𝑛
�(𝑑𝑑𝑐𝑐 − 𝑑𝑑)2
𝑛𝑛

𝑐𝑐=1

 

衡量研究人才合著次數的差異程度；數值越高，

表示研究合著關係集中於少數高學術發表量的研

究人才。 

skew_degreeB 度數偏態 NA 1
𝑛𝑛∑ (𝑑𝑑𝑐𝑐 − 𝑑𝑑)3𝑛𝑛

𝑐𝑐=1

(1
𝑛𝑛∑ (𝑑𝑑𝑐𝑐 − 𝑑𝑑)2𝑛𝑛

𝑐𝑐=1 )
3
2
 

衡量研究人才合著分布是否呈現偏態；正偏態表

示少數核心研究人才主導多數合著關係；負偏態

則表示合著關係相對均衡。 
clusteringB 聚類係數 NA 

1
𝑛𝑛
�

2𝑒𝑒𝑐𝑐
𝑑𝑑𝑐𝑐(𝑑𝑑𝑐𝑐 − 1) 

衡量研究人才是否傾向形成緊密的合著群體；數

值越高，表示研究合著常以固定且穩定的研究團

隊形式出現。 
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至於在 MLERGM 分析中，本研究建構研究議題與研究人才之跨層連結網絡，

同樣以圓形與方形節點分別表示研究議題與研究人才，邊則代表研究人才所參與

之特定研究議題，如表 3.6 所示（結構示意圖概念參考 Wang et al., 2014）。此模型

設計用以說明不同層級之節點屬性與結構互動，如何共同影響研究議題與研究人

才之間跨層連結的形成，其計算公式所涉及之符號定義可參考表 3.7。 

在跨層網絡之內生變數設定上，本研究納入多項跨層結構性統計量，以描繪研

究議題與研究人才之間的連結密度、集中化程度與結構依賴特性。相關內生變數涵

蓋跨層邊數（cross-level edge, XEdge）、不同階數之跨層星狀結構，包括 A 類二階

星狀結構（cross-level two-star A, XStar2A）、A 類三階星狀結構（cross-level three-

star A, XStar3A）、B 類二階星狀結構（cross-level two-star B, XStar2B）與 B 類三階

星狀結構（cross-level three-star B, XStar3B）、跨層路徑結構（cross-level three-path, 

X3Path）、四階閉環結構（cross-level four-cycle, X4Cycle）、A 類單外掛四環（cross-

level extra cycle A, XECA）、B 類單外掛四環（cross-level extra cycle B, XECB）、A

類交替星狀結構（cross-level alternating star A, XASA）、B 類交替星狀結構（cross-

level alternating star B, XASB）、A 類交替二路徑結構（cross-level alternating cycle A, 

XACA）、B 類交替二路徑結構（cross-level alternating cycle B, XACB）、A 類交替

多外掛四環（cross-level alternating extra cycle A, XAECA）、B 類交替多外掛四環

（cross-level alternating extra cycle B, XAECB）、A 類度數標準差（cross-level degree 

standard deviation A, stddev_degreeX_A）、A 類度數偏態（cross-level degree skewness 

A, skew_degreeX_A）、B 類度數標準差（cross-level degree standard deviation B, 

stddev_degreeX_B）、B 類度數偏態（cross-level degree skewness B, skew_degreeX_B），

以及跨層聚類係數（cross-level clustering coefficient, clusteringX）等 20 項內生變數

指標。 
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表 3.6 研究議題與人才多層次網絡之內生變數結構示意圖與計算公式 

內生變數 中文名稱 結構示意圖 計算公式 研究涵義與說明 
XEdge 跨層邊數 

 
� 𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖

𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖,𝑐𝑐∈𝐵𝐵

 衡量研究議題與研究人才之間實際形

成連結的總量，反映研究人才參與各

研究議題的整體密度。 
XStar2A A 類二階星

狀結構  
��

𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝐴𝐴(𝑐𝑐)
2

�
𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐

 
表示單一研究人才同時參與兩個不同

研究議題，反映研究人才之跨研究議

題傾向。 
XStar2B B 類二階星

狀結構  
��

𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝐵𝐵(𝑖𝑖)
2

�
𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖

 
表示單一研究議題同時吸引兩位不同

研究人才，反映研究議題的基礎吸引

力與研究參與度。 
XStar3A A 類三階星

狀結構 
 

��
𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝐴𝐴(𝑐𝑐)

3
�

𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐

 
表示單一研究人才同時參與三個研究

議題，反映研究人才在研究議題配置

上的多元化與整合能力。 
XStar3B B 類三階星

狀結構 
 

��
𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝐵𝐵(𝑖𝑖)

3
�

𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖

 
表示單一研究議題同時吸引三位研究

人才，反映研究議題在研究社群中的

核心性與熱門程度。 
X3Path 交替類別的

四節點路徑 
 � � 𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑦𝑦𝑐𝑐𝑐𝑐𝑦𝑦𝑑𝑑𝑑𝑑

𝑐𝑐,𝑑𝑑∈𝐵𝐵𝑖𝑖,𝑗𝑗∈𝐴𝐴

 描述研究人才與研究議題之間的間接

連結路徑，反映研究人才可能透過既

有研究議題配置，逐步擴展至其它相

關研究議題。 
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內生變數 中文名稱 結構示意圖 計算公式 研究涵義與說明 
X4Cycle 四階閉環結

構 
 

� � 𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑦𝑦𝑗𝑗𝑗𝑗𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑦𝑦𝑗𝑗𝑗𝑗
𝑐𝑐<𝑑𝑑∈𝐵𝐵𝑖𝑖<𝑗𝑗∈𝐴𝐴

 表示特定研究人才對參與相同研究議

題組合，反映研究議題與研究人才之

間形成穩定且重複的對應關係 
XECA A 類單外掛

四環  
� � � (𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑦𝑦𝑗𝑗𝑗𝑗𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑦𝑦𝑗𝑗𝑗𝑗．𝑦𝑦𝑐𝑐𝑐𝑐)

𝑘𝑘∈𝐴𝐴,𝑘𝑘≠𝑖𝑖,𝑗𝑗𝑐𝑐<𝑑𝑑∈𝐵𝐵𝑖𝑖<𝑗𝑗𝑗𝑗𝑗𝑗

 表示研究人才在既有共同研究議題組

合下，進一步延伸參與額外研究議

題，反映研究人才在研究議題上的擴

展行為。 
XECB B 類單外掛

四環  
� � � (𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑦𝑦𝑗𝑗𝑗𝑗𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑦𝑦𝑗𝑗𝑗𝑗．𝑦𝑦𝑗𝑗𝑗𝑗)

𝑘𝑘∈𝐵𝐵,𝑘𝑘≠𝑐𝑐,𝑑𝑑𝑐𝑐<𝑑𝑑∈𝐵𝐵𝑖𝑖<𝑗𝑗𝑗𝑗𝑗𝑗

 表示研究議題在既有研究人才組合

下，進一步吸引額外研究人才，反映

研究議題在研究人才上的擴散能力。 
XASA A 類交替星

狀結構  𝜆𝜆��1 − �1 −
1
𝜆𝜆
�
𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝐴𝐴(𝑐𝑐)

�
𝑐𝑐∈𝐵𝐵

 
衡量研究人才參與研究議題的集中程

度，用以檢測是否存在少數研究人才

同時涉入多個研究議題的累積優勢效

應。 
XASB B 類交替星

狀結構  𝜆𝜆��1 − �1 −
1
𝜆𝜆
�
𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝐵𝐵(𝑖𝑖)

�
𝑖𝑖∈𝐴𝐴

 
衡量研究議題吸引研究人才的集中程

度，用以檢測是否存在少數研究議題

吸納大量研究人才的核心化現象。 
XACA A 類交替二

路徑結構  𝜆𝜆 � �1 − �
𝜆𝜆 − 1
𝜆𝜆

�
∑ 𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑦𝑦𝑗𝑗𝑗𝑗𝑐𝑐∈𝐵𝐵

�
𝑖𝑖<𝑗𝑗∈𝐴𝐴

 
表示多位研究人才共同參與相同的研

究議題組合，反映研究議題配置上的

團隊化研究模式。 
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內生變數 中文名稱 結構示意圖 計算公式 研究涵義與說明 
XACB B 類交替二

路徑結構  𝜆𝜆 � �1 − �
𝜆𝜆 − 1
𝜆𝜆

�
∑ 𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖𝑖∈𝐴𝐴

�
𝑐𝑐<𝑑𝑑∈𝐵𝐵

 
表示多個研究議題由相同的研究人才

組合所主導，反映研究人才在不同研

究議題間的跨議題整合角色。 
XAECA A 類交替多

外掛四環 
 

� � Ι(𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑦𝑦𝑗𝑗𝑗𝑗𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑦𝑦𝑗𝑗𝑗𝑗 = 1) ∙ �
𝑑𝑑𝑗𝑗 − 2
𝑚𝑚

�
𝑐𝑐<𝑑𝑑∈𝐵𝐵𝑖𝑖<𝑗𝑗∈𝐴𝐴

 
表示研究人才在既有研究議題組合基

礎上，同時延伸至多個額外研究議

題，反映高度活躍研究人才在研究議

題上的擴散與主導能力。 
XAECB B 類交替多

外掛四環 
 

� � Ι(𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑦𝑦𝑗𝑗𝑗𝑗𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑦𝑦𝑗𝑗𝑗𝑗 = 1) ∙ �
𝑑𝑑𝑐𝑐 − 2
𝑚𝑚

�
𝑐𝑐<𝑑𝑑∈𝐵𝐵𝑖𝑖<𝑗𝑗∈𝐴𝐴

 
表示研究議題在既有研究人才基礎

上，進一步吸引多位研究人才參與，

反映研究議題在研究社群中的擴張性

與影響力。 
stddev_degreeX_A A 類度數標

準差 
NA 

�
1
𝑛𝑛𝐴𝐴
��𝑑𝑑𝑖𝑖 − 𝑑̅𝑑𝐴𝐴�

2

𝑖𝑖∈𝐴𝐴

 
衡量研究議題吸引研究人才數量的差

異程度；數值越高，表示研究議題在

研究人才參與上呈現高度不均衡。 
skew_degreeX_A A 類度數偏

態 
NA 1

𝑛𝑛𝐴𝐴
∑�𝑑𝑑𝑖𝑖 − 𝑑̅𝑑𝐴𝐴�

3

( 1
𝑛𝑛𝐴𝐴
∑�𝑑𝑑𝑖𝑖 − 𝑑̅𝑑𝐴𝐴�

2
)
3
2
 

衡量研究議題吸引研究人才分布是否

偏態；正偏態表示少數核心研究議題

吸引多數研究人才。 
stddev_degreeX_B B 類度數標

準差 
NA 

�
1
𝑛𝑛𝐵𝐵

��𝑑𝑑𝑐𝑐 − 𝑑̅𝑑𝐵𝐵�
2

𝑐𝑐∈𝐵𝐵

 
衡量研究人才參與研究議題數量的差

異程度；數值越高，表示研究人才在

研究參與上呈現高度分化。 
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內生變數 中文名稱 結構示意圖 計算公式 研究涵義與說明 
skew_degreeX_B B 類度數偏

態 
NA 1

𝑛𝑛𝐵𝐵
∑�𝑑𝑑𝑐𝑐 − 𝑑̅𝑑𝐵𝐵�

3

( 1
𝑛𝑛𝐵𝐵

∑�𝑑𝑑𝑐𝑐 − 𝑑̅𝑑𝐵𝐵�
2

)
3
2
 

衡量研究人才參與研究議題分布是否

偏態；正偏態表示少數核心研究人才

涉入多數研究議題。 
clusteringX 跨層聚類係

數 
NA 4 × (∑ ∑ 𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑦𝑦𝑗𝑗𝑗𝑗𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑦𝑦𝑗𝑗𝑗𝑗)𝑐𝑐<𝑑𝑑∈𝐵𝐵𝑖𝑖<𝑗𝑗∈𝐴𝐴

∑ �𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖．𝑦𝑦𝑐𝑐𝑐𝑐．𝑦𝑦𝑑𝑑𝑑𝑑�𝑖𝑖,𝑗𝑗∈𝐴𝐴,𝑐𝑐,𝑑𝑑∈𝐵𝐵
 

衡量研究議題與研究人才是否傾向形

成穩定且重複的對應組合；數值越

高，表示研究活動常圍繞固定的研究

議題與研究人才配置進行。 

  



doi:10.6342/NTU202600413
65 

表 3.7 內生變數計算公式之相關符號與定義 

編號 符號 類別 定義 
1 A 網絡與節點集合 水稻病害研究議題共現網絡（議題網絡） 
2 B 水稻病害研究人才合著網絡（人才網絡） 
3 nA; nB 議題網絡中的節點數；人才網絡中的節點數 
4 V 網絡中的節點集合 
5 i, j, k, l, r 節點索引 議題網絡之節點 i, j, k, l, r 
6 c, d, e, f 人才網絡之節點 c, d, e, f 
7 u,v 邊上兩端點的通用索引 
8 y; yuv 邊與連結 y=1 代表兩節點間有連結；研究議題 u 與 v 之間是否存在連結 
9 I(⋅) 指示函數，判斷特定局部結構是否完整存在 
10 d/deg 度數與跨層度數 節點度數，衡量一個節點在跨層關係中的活躍程度 
11 di; dc 議題網絡中節點 i 之度數；人才網絡中節點 c 之度數 
12 𝑑̅𝑑𝐴𝐴; 𝑑̅𝑑𝐵𝐵 議題網絡中節點度數的平均值；人才網絡中節點度數的平均值 
13 degB(i) 研究議題節點 i 在跨層網絡所連結之研究人才節點數，即參與該研究議題的研究人才數 
14 degA(c) 研究人才節點 c 在跨層網絡所連結之研究議題節點數，即該研究人才參與的研究議題數 
15 ei 其它結構變數 與研究議題節點 i 相鄰的所有研究議題之間實際存在的邊數 
16 ec 與研究人才節點 c 相鄰的所有研究人才之間實際存在的邊數 
17 L 共享鄰居，衡量兩節點間結構閉合強度 
18 m 參數與運算符 星狀分支數，描述核心結構外的擴張規模 
19 λ 衰減參數，控制結構複雜度對模型影響的遞減率 
20 Π 連乘符號，表示指定節點組合中所有指定邊同時存在之乘積運算 
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二、研究議題與研究人才之節點屬性共變項計算方法 

ERGM 中，節點屬性共變項（attribute covariates）用以衡量節點所具有的外在

屬性，是否會影響網絡連結形成的機率。本研究分別針對研究議題共現網絡、研究

人才合著網絡及跨層次網絡，一共納入五種節點屬性共變項，如表 3.8 所示（結構

示意圖概念參考 Wang et al., 2014），以分析不同屬性特徵在網絡結構中的作用機

制。以下依序說明各項節點屬性共變項之計算方式與研究涵義。 

表 3.8 單層次網絡中節點屬性共變項之結構示意圖 

共變項 中文名稱 結構示意圖 計算公式 
Edge 邊屬性  𝑆𝑆𝐸𝐸𝐸𝐸𝐸𝐸𝐸𝐸 = �𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑥𝑥𝑖𝑖𝑖𝑖

𝑖𝑖,𝑗𝑗

 

Activity 活躍度 
 

𝑆𝑆𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴 = �𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑥𝑥𝑖𝑖
𝑖𝑖,𝑗𝑗

 

Sum 總和效益 
 

𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆 = �𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖(𝑥𝑥𝑖𝑖+𝑥𝑥𝑗𝑗)
𝑖𝑖,𝑗𝑗

 

Difference 差異效益 
 

𝑆𝑆𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷 = �𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖�𝑥𝑥𝑖𝑖−𝑥𝑥𝑗𝑗�
𝑖𝑖,𝑗𝑗

 

Product 乘積效益 
 

𝑆𝑆𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃 = �𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖(𝑥𝑥𝑖𝑖 ∙ 𝑥𝑥𝑗𝑗)
𝑖𝑖,𝑗𝑗

 

（一）Edge（邊屬性） 

Edge 共變項用以衡量潛在連結本身所具有之屬性，是否會影響兩節點之間連

結形成的機率。此類共變項並非節點屬性，而是直接作用於節點對（dyad）層次，

用以檢驗特定連結特徵是否提高該連結出現的可能性。其統計量定義如下： 

𝑆𝑆𝐸𝐸𝐸𝐸𝐸𝐸𝐸𝐸 = �𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑥𝑥𝑖𝑖𝑖𝑖
𝑖𝑖,𝑗𝑗

 

其中，yij 表示節點 i 與 j 之間是否存在連結，xij 則為該節點對所對應之邊屬性

值。在本研究中，Edge 共變項分別用以檢驗研究議題熱門度（pop_EdgeA）、時間

相近性（time_EdgeA）以及研究議題相似性（sim_EdgeB）三類連結屬性對網絡形

成的影響。pop_EdgeA 衡量高熱門度研究議題之間是否較容易形成共現關係，以檢
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驗研究議題關注度對議題連結形成的影響；time_EdgeA 用以評估研究議題在發展

時間上越相近時，是否越容易在同一篇文獻中共同出現，反映研究趨勢同步性對議

題連結的影響；sim_EdgeB 則衡量研究議題的相似程度，是否提高研究人才形成合

著的機率，藉以檢驗研究議題相似性在研究人才合著網絡中的作用。 

（二）Activity（活躍度） 

Activity 共變項用以衡量具有較高屬性值的節點，是否傾向於在網絡中形成較

多連結，即檢驗節點屬性對其連結活躍程度的影響。其統計量定義如下： 

𝑆𝑆𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴 = �𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖𝑥𝑥𝑖𝑖
𝑖𝑖,𝑗𝑗

 

其中，yij 為節點 i 與 j 之間的連結狀態（存在為 1，否則為 0），xi 為節點 i 所

對應之屬性值。此統計量會累加所有由節點 i 所形成之連結，並以其屬性值進行加

權。當 Activity 參數估計值為正且達顯著水準時，表示屬性值較高的節點在網絡中

較為活躍，傾向於形成較多連結；反之，若為負，則代表屬性值較高的節點反而較

不易形成連結。在本研究中，此變數用以檢驗研究年齡（age_ActivityB）與學術發

表量（pub_ActivityB），如研究年齡較高或學術發表量較多的研究人才是否傾向於

參與更多水稻病害研究議題，以衡量擁有較高屬性值的節點是否在網絡中更「活

躍」，意即擁有更高的度數。 

（三）Sum（總和效益） 

Sum 共變項用以衡量一對節點的屬性總和是否會影響其形成連結的可能性，

藉此檢驗節點屬性在雙邊層次（dyadic level）上的加總效應。其統計量定義如下： 

𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆 = �𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖(𝑥𝑥𝑖𝑖+𝑥𝑥𝑗𝑗)
𝑖𝑖,𝑗𝑗

 

其中，yij 為節點 i 與 j 之間是否存在連結，xi 與 xj 分別為節點 i 與 j 所對應之

屬性值。此統計量會對所有實際存在的連結，累加其兩端節點屬性值之總和。當

Sum 參數估計值為正且達顯著水準時，表示屬性總量較高的節點組合較容易形成

連結，顯示「強強聯手」或屬性加總效應在網絡形成中具有重要影響；反之，若參

數為負，則代表高屬性總量並未提高連結形成的可能性。在本研究中，Sum 共變項
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主要適用於連續型節點屬性，用以檢驗研究年齡（age_SumB）與學術發表量

（pub_SumB），如研究年齡較高或學術發表量較多的研究人才彼此之間，是否較容

易建立合著關係，或共同參與重要研究議題。 

（四）Difference（差異效益） 

Difference 共變項用以衡量兩個節點之屬性差異程度，是否會影響其連結形成

機率，藉此檢驗網絡中是否存在同質性（homophily）或異質性（heterophily）傾向。

其統計量定義如下： 

𝑆𝑆𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷𝐷 = �𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖�𝑥𝑥𝑖𝑖−𝑥𝑥𝑗𝑗�
𝑖𝑖,𝑗𝑗

 

其中，�𝑥𝑥𝑖𝑖−𝑥𝑥𝑗𝑗�為節點 i 與 j 之屬性值差異的絕對值。此統計量會將所有已形成

連結之節點對，其屬性差異程度加以累積。當 Difference 參數估計值為負且達顯著

水準時，表示屬性差異越小的節點越容易形成連結，顯示網絡中存在同質性效應；

反之，若參數為正，則代表屬性差異較大的節點反而較容易連結，顯示異質性合著

的傾向。在本研究中，Difference 共變項用以檢驗研究年齡（age_DifferenceB）與

學術發表量（pub_DifferenceB），如研究人才是否傾向與研究年齡或學術發表量相

近者合著。 

（五）Product（乘積效益） 

Product 共變項用以衡量兩個節點屬性值的交互作用，特別關注高屬性節點彼

此連結時所產生的非線性放大效應。其統計量定義如下： 

𝑆𝑆𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃 = �𝑦𝑦𝑖𝑖𝑖𝑖(𝑥𝑥𝑖𝑖 ∙ 𝑥𝑥𝑗𝑗)
𝑖𝑖,𝑗𝑗

 

其中，𝑥𝑥𝑖𝑖 ∙ 𝑥𝑥𝑗𝑗為節點 i 與 j 屬性值之乘積。當兩端節點同時具有較高屬性值時，

此項數值將顯著提高。當 Product 參數為正且顯著時，表示高屬性節點之間具有更

強的連結傾向，此結果常被解釋為「核心—核心」互動或菁英節點間的強化連結現

象。在本研究中，Product 共變項主要應用於研究人才合著網絡，透過研究年齡

（age_ProductB）與學術發表量（pub_ProductB）之乘積效應，檢驗高資歷或高產

出研究人才彼此之間，是否較傾向形成合著關係，以分析水稻病害研究領域中是否
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存在菁英研究人才間的密集合著結構。 

三、研究議題共現網絡之外生變數計算方法 

為建構 ERGM 所需之外生變數，本研究以研究議題共現網絡為分析對象，針

對研究議題間之連結進行量化處理，作為解釋網絡結構形成之依據。研究中以

Jaccard 相似係數與對稱共現矩陣為基礎，進一步建構研究議題熱門度、共現頻率

與時間相近性三項邊層級變數，用以衡量任兩研究議題之間的關係強度與共現特

性。以下分別說明各變數之計算邏輯與方法。 

（一）研究議題熱門度 

為衡量研究議題之間的共同研究關注程度，本研究建構「研究議題熱門度」作

為邊層級變數，用以反映兩研究議題是否傾向被相同研究人才同時參與。設研究議

題 x 與 y 所對應之研究人才集合分別為 Ax 與 Ay，其研究議題熱門度以 Jaccard 相

似係數計算如下： 

𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑥𝑥𝑥𝑥 =
|𝐴𝐴𝑥𝑥 ∩ 𝐴𝐴𝑦𝑦|
|𝐴𝐴𝑥𝑥 ∪ 𝐴𝐴𝑦𝑦|

 

其中，Ax∩Ay 表示同時參與研究議題 x 與 y 之研究人才數量；Ax∪Ay 則為至

少參與其中一研究議題之研究人才總數。該指標值範圍介於 0 與 1 之間，數值越

高代表兩研究議題之共同研究程度與連結強度越高。計算結果轉換為對稱鄰接矩

陣（圖 3.1）後，作為 ERGM 分析之邊層級外生變數。 

 

圖 3.1 研究議題之研究議題熱門度 Jaccard 相似度鄰接矩陣 
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（二）共現頻率 

為衡量研究議題在文獻層級中的實際連結程度，本研究建構「共現頻率」作為

邊層級變數，用以評估任兩研究議題是否經常於同一篇文獻中被共同討論。設研究

議題 x 與 y 分別出現於文獻集合 Dx 與 Dy，其共現頻率以 Jaccard 相似係數定義如

下： 

𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝑥𝑥𝑥𝑥 =
|𝐷𝐷𝑥𝑥 ∩ 𝐷𝐷𝑦𝑦|
�𝐷𝐷𝑥𝑥 ∪ 𝐷𝐷𝑦𝑦�

 

其中，Dx∩Dy 表示同時包含研究議題 x 與 y 之文獻數量；Dx∪Dy 則表示至少

包含其中一研究議題之文獻總數。其指標數值介於 0 與 1 之間。數值愈高代表該

對研究議題在文獻中具有較高的共現程度與關聯性。計算結果轉換為對稱鄰接矩

陣（圖 3.2）後，本研究以該矩陣作為研究議題共現網絡之建構依據，而非作為邊

屬性納入模型估計。 

 

圖 3.2 研究議題之共現頻率 Jaccard 相似度鄰接矩陣 

（三）時間相近性 

為衡量研究議題在時間序列上的發展相似程度，本研究建構「時間相近性」作

為邊層級外生變數，用以評估任兩研究議題於研究期間內是否呈現同步或相近的

發展趨勢。考量僅以平均出現年份衡量議題新穎性可能過於簡化（Small, 2006; Yan, 

2014），本研究改以研究議題於不同時間區段中的出現比例序列，作為時間趨勢分
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析基礎（Porter & Rafols, 2009）。 

具體而言，先將整體研究期間劃分為四個等長時間區段，計算各研究議題於每

一時期中的出現比例，形成時間分布向量。任兩研究議題 x 與 y 之時間相近性，則

以皮爾森積動差相關係數（Pearson product-moment correlation coefficient, PCCs）加

以衡量，其定義如下： 

𝜌𝜌𝑋𝑋,𝑌𝑌 =
cov(𝑋𝑋,𝑌𝑌)
𝜎𝜎𝑋𝑋𝜎𝜎𝑌𝑌

=
𝐸𝐸[(𝑋𝑋 − 𝜇𝜇𝑋𝑋)(𝑌𝑌 − 𝜇𝜇𝑌𝑌)

𝜎𝜎𝑋𝑋𝜎𝜎𝑌𝑌
 

其中，X 與 Y 分別表示研究議題 x 與 y 在各時間區段中的出現比例序列；𝜇𝜇𝑋𝑋與

𝜇𝜇𝑌𝑌為各研究議題於整體研究期間之平均出現比例；𝜎𝜎𝑋𝑋與𝜎𝜎𝑌𝑌則分別表示其出現比例

之標準差。PCCs 值介於−1 至 1 之間，數值越接近 1，表示兩研究議題之時間變化

趨勢越一致；數值越接近−1，則表示兩者呈現反向變化；若接近 0，則表示其時間

變化趨勢之線性相關性較低。計算結果轉換為對稱鄰接矩陣（圖3.3）後，作為ERGM

分析之邊層級外生變數，用以評估時間結構對研究議題共現關係形成之影響。 

 
圖 3.3 研究議題之時間相近性 PCCs 相關係數鄰接矩陣 

四、研究人才合著網絡之外生變數計算方法 

為建構 ERGM，本研究對研究人才合著網絡中的節點進行屬性變數量化，納

入學術發表量、研究年齡、研究議題相似性及合著次數四項變數，其計算方式詳述

如下。 
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（一）學術發表量 

學術發表量為研究人才之節點屬性變數，用以衡量其於研究期間內的整體研

究產出，以評估學術活躍程度。其計算方式如下： 

𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑖𝑖 = |R𝑖𝑖| 

其中，Ri 表示研究人才 i 於研究期間內參與發表之文獻集合，Ri 則為其發表篇

數。數值越高代表研究人才之研究產出越多，亦反映其學術活躍程度越高。計算完

成後（圖 3.4），學術發表量將作為節點屬性納入 ERGM 中，以控制研究人才研究

產出差異對合著關係形成之影響。 

 

圖 3.4 研究人才之學術發表量統計表 

（二）研究年齡 

研究年齡為研究人才之節點屬性，用以衡量其自首次發表以來之學術資歷長

短，反映研究人才於學術社群中的資深程度。本研究以 2025 年作為統一基準年，

計算方式是以研究人才首次發表年份（First_Year）作為起始點，計算至 2025 年，

其計算方式如下： 

Research_Age = 2025 - First_Year 

計算完成後（圖 3.5），研究年齡作為節點屬性，並納入 ERGM 以檢驗研究資

歷對合著關係形成之影響。 
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圖 3.5 研究人才之研究年齡統計表 

（三）研究議題相似性 

研究議題相似性為研究人才合著網絡中的邊屬性變數，用以衡量合著雙方在

研究議題領域上的相近程度，並評估合著關係是否傾向發生於相同或不同研究領

域之間。此變數係針對「研究人才對」進行比較。本研究以 Jaccard 相似係數計算

研究議題相似性。對於每一對研究人才 i 與 j，先彙整其歷來參與研究之研究議題

代碼集合，分別記為 Si與 Sj，再以其交集與聯集之比值衡量研究議題重疊程度，其

計算公式如下： 

𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇𝑖𝑖𝑖𝑖 =
�𝑆𝑆𝑖𝑖 ∩ 𝑆𝑆𝑗𝑗�
�𝑆𝑆𝑖𝑖 ∪ 𝑆𝑆𝑗𝑗�

 

其中，Si∩Sj 表示雙方共同涉獵之研究議題數量，Si∪Sj 則為雙方所有研究議

題之總數。TopicSimij 之值介於 0 與 1 之間，數值愈高代表研究議題相似程度愈高，

合著關係較可能發生於相近研究領域；反之，數值愈低則表示該合著較可能具有跨

研究議題之特性。計算結果轉換為對稱鄰接矩陣（圖 3.6）後，作為 ERGM 分析之

邊層級外生變數，用以檢視研究議題相似程度對合著關係形成機率之影響。 
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圖 3.6 研究人才之研究議題相似性 Jaccard 相似度鄰接矩陣 

（四）合著次數 

本變數為邊屬性變數，用以衡量任兩位研究人才於樣本期間內合著關係的相

對密切程度與穩定性。本研究以 Jaccard 相似係數量化研究人才 i 與 j 之合著強度，

其計算方式如下： 

𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶ℎ𝑖𝑖𝑖𝑖 =
�𝐴𝐴𝑖𝑖 ∩ 𝐴𝐴𝑗𝑗�
|𝐴𝐴𝑖𝑖 ∪ 𝐴𝐴𝑗𝑗|

 

其中，Ai 與 Aj 分別為研究人才 i 與 j 之所有發表文獻集合，Ai∩Aj 代表共同發

表文獻的數量，Ai∪Aj 代表全部發表的不重複文獻總數。此指標數值範圍為 0 至 1，

數值越高代表雙方合著文獻佔其整體研究產出的比例越高，反映其合著關係較為

穩定且頻繁；反之，數值愈低則代表該合著關係較為偶發或僅限特定時期。計算結

果轉換為對稱鄰接矩陣（圖 3.7）後，本研究以該矩陣作為研究人才合著網絡之建

構依據，而非作為邊屬性納入模型估計。 

 

圖 3.7 研究人才之合著次數 Jaccard 相似度鄰接矩陣 
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第四節 MPNet 診斷與分析 

本研究之 ERGM 與 MLERGM 之模型估計與診斷，皆透過 MPNet 軟體進行。

MPNet 主要用於支援單模、雙模及多層次網絡之 ERGM 模擬與估計工具，可同時

處理單層與跨層結構，並提供模型收斂檢驗與配適度分析功能（Wang et al., 2014）。

以下各節分別就研究議題共現網絡（A 層）、研究人才合著網絡（B 層），以及研究

議題與研究人才之多層次網絡（X 層），說明 ERGM 模型設定與估計方式。 

一、水稻病害研究議題共現網絡之 ERGM 分析 

本研究以建構完成之研究議題共現網絡為分析對象，設定為單層次 ERGM，

以檢驗水稻病害研究議題間之連結是否呈現隨機以外的結構依賴特性。模型建構

初期，首先納入 18 個研究議題兩兩共現的篇數作為邊數矩陣（圖 3.8），並以.txt 格

式匯入 MPNet 軟體，以控制整體網絡密度並作為基礎結構設定。 

 

圖 3.8 水稻病害研究議題共現頻率矩陣之 MPNet 匯入格式 

在此基礎上，進一步納入研究議題熱門度與時間相近性兩項結構性內生統計

量，如圖 3.9 與圖 3.10 所示，以檢視研究議題在網絡中形成連結時可能受到之中

心化與時間結構影響。模型估計階段，於 MPNet 之 A 層設定中啟用單層次網絡分

析功能（圖 3.11），進行 ERGM 參數估計，以評估水稻病害研究議題共現網絡中之

中心化趨勢、群聚結構與結構閉合機制。 
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圖 3.9 研究議題熱門度之 MPNet 匯入格式 

 
圖 3.10 時間相近性 PCCs 相關係數之 MPNet 匯入格式 

 

圖 3.11 MPNet 主介面操作步驟之 A 層選項 
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在模型設定上，依據 Wang 等人（2014）之建議，本研究於模型建構初期納入

多項結構性內生統計量作為候選變數，以評估不同網絡結構機制對研究議題共現

關係形成之影響。候選變數涵蓋邊數（EdgeA）、不同階數之星狀結構（Star2A-5A、

Star2B-5B）、三角與閉合結構（TriangleA、Triange2A、Cycle4A）、群聚結構（Clique4A-

7A），以及交替路徑與橋樑結構（Path3A、ASA、ASA2、ATA），以全面顯示研究

議題共現網絡之密度、中心化、群聚與結構閉合特性（圖 3.12）。 

 
圖 3.12 MPNet 主介面操作步驟之內生變數基本結構統計量 

模型估計過程採用模擬法進行，並依據收斂性與參數顯著性結果，以納入對網

絡結構具有穩定解釋力之最終變數；若初始模型未能收斂，則依參數回饋結果逐步

篩選內生變數組合，重新進行估計。為確保 MPNet 所建立之 ERGM 具有穩定且可

信的參數估計結果，依據 Wang 等人（2014）之準則，當估計模型中所有 t-ratio 的

絕對值小於 0.1 時，且模擬自相關函數 SACF 小於 0.4，即視為模型具有良好收斂

性與估計穩定性。此外，當參數估計值之絕對值大於其標準誤差兩倍時，視為達統

計顯著水準，並以「*」標示。 

MPNet 亦可同時納入不同型態之外生變數（圖 3.13），包括二元變數（Binary）、

連續變數（Continuous）、類別變數（Categorical）與二元共變數（Dyadic），使模型

能進一步評估研究議題屬性與結構特徵對網絡連結形成之影響。 
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圖 3.13 MPNet 模型可納入多種類型的變數 

資料取自 Wang 等人（2014） 

二、水稻病害研究人才合著網絡之 ERGM 分析 

本節 ERGM 之建構與估計，係依循前述「一、水稻病害研究議題共現網絡之

ERGM 分析」中 MPNet 操作流程進行，包括匯入研究人才網絡之基礎結構（圖

3.14）、納入學術發表量、研究年齡與研究議題相似性三項結構性內生統計量（圖

3.15 與圖 3.16），最後再設定變數與判斷收斂性等步驟。唯與前述不同之處為，本

模型操作中需於 B 層選項中匯入資料並設定統計量（圖 3.17），其餘步驟與操作邏

輯與 A 層完全相同，故不再重複敘述，僅就本節模型特性與結果進行說明。 

 

圖 3.14 水稻病害研究人才合著次數矩陣之 MPNet 匯入格式 
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圖 3.15 研究年齡與學術發表量之 MPNet 匯入格式 

 
圖 3.16 研究議題相似性之 MPNet 匯入格式 

 

圖 3.17 MPNet 主介面操作步驟之 B 層選項 
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三、水稻病害研究議題與研究人才之 MLERGM 分析 

本研究採用 MLERGM 分析水稻病害研究議題結構與研究人才合著關係之多

層次互動機制，同時考量三個層級，包含（1）研究議題之單模網絡（A—A）：節

點為研究議題，邊表示兩個研究議題在同一篇文獻中共同出現；（2）研究人才之單

模網絡（B—B）：節點為研究人才，邊表示兩位研究人才共同參與同一篇文獻的合

著關係；（3）研究議題與研究人才之雙模網絡（A—B）：節點類型包含研究議題與

研究人才，邊表示研究人才參與特定研究議題之關聯。 

其中，A—B 雙模網絡作為跨層連結（X 層），操作介面如圖 3.18 所示，其基

礎統計量根據文獻資料建構。當研究人才曾於文獻中參與某一研究議題時，即於 X

層中建立相對應之連結，並以研究人才於該研究議題之發表篇數作為連結權重，如

圖 3.19 所示，以反映研究人才對該研究議題之實際投入程度與研究經驗累積情形。 

 

圖 3.18 MPNet 主介面操作步驟之 X 層選項 

 

圖 3.19 水稻病害研究議題與研究人才矩陣之 MPNet 匯入格式 
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本研究將研究議題層（A 層）、研究人才層（B 層）及其跨層關聯（X 層）同

時納入模型，以形成完整之多層次網絡架構。於模型設定中，A 層與 B 層分別納

入各自之內生結構參數；而 X 層則設定跨層連結之統計量，用以檢驗不同層級網

絡特性對研究人才參與研究議題關係形成之影響。在模型估計過程中，依據模型收

斂結果與參數顯著性，逐步篩選適當之內生變數組合。 
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第肆章 研究結果 

第一節 水稻病害研究議題間互相連結之特徵 

本節旨在探討影響水稻病害研究領域中，影響研究議題互相連結之關鍵特徵。

透過 ERGM 對「水稻病害研究議題共現網絡」（以下簡稱議題網絡）進行估計與配

適度檢定，並自研究議題之內生網絡結構與外生屬性變數兩個層面，說明各項結構

性指標對研究議題連結關係的影響。 

此外，本節所使用之各項結構性統計量，其結構示意圖與計算公式已於第參章

研究方法中第三節「ERGM 相關變數指標計算」之「一、研究議題與研究人才之內

生變數計算方法」（詳見表 3.4）中說明，以下僅針對模型配適度檢定結果與其所反

映之網絡結構意涵進行討論。 

一、水稻病害研究議題互相連結之內生變數特徵 

為評估模型對水稻病害研究議題共現網絡結構中之擬合程度，本研究以

ERGM 之配適度檢驗模型與觀察網絡間的相似程度，比較觀察值（Observed）與模

型模擬分布之平均值（Mean）與標準差（StdDev），並以 t-ratio 作為配適判斷依據。 

由議題網絡之 ERGM 配適度檢定結果（表 4.1）觀察，所有統計量之 t-ratio 絕

對值皆落在 2 以內，顯示模型所模擬之研究議題共現網絡在結構特徵上與實際觀

察網絡高度一致，具備良好的整體配適度。  
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表 4.1 議題網絡之 ERGM 配適度檢定結果（*|t-ratio|<2） 

No. Variable Statistics Observed Mean StdDev t-ratio 
1 endogenous  EdgeA 51.00 51.06 4.50 -0.01* 
2 endogenous Star2A 265.00 265.69 40.81 -0.02* 
3 endogenous Star3A 407.00 408.78 82.35 -0.02* 
4 endogenous Star4A 397.00 399.81 97.83 -0.03* 
5 endogenous Star5A 248.00 250.89 75.05 -0.04* 
6 endogenous TriangleA 29.00 29.10 6.26 -0.02* 
7 endogenous Clique4A 3.00 3.07 1.89 -0.03* 
8 endogenous Clique5A 0.00 0.01 0.07 -0.07* 
9 endogenous Triange2A 2.00 1.76 4.77 0.05* 
10 endogenous Path3A 1366.00 1370.82 307.71 -0.02* 
11 endogenous Bow-tie 123.00 124.17 49.97 -0.02* 
12 endogenous ASA 135.13 135.36 16.79 -0.01* 
13 endogenous stddev_degreeA 3.42 3.39 0.16 0.18* 
14 endogenous skew_degreeA 1.19 1.20 0.09 -0.06* 
15 endogenous clusteringA 0.33 0.33 0.04 0.05* 
16 exogenous pop_EdgeA 107315.00 108535.10 20495.46 -0.06* 
17 exogenous time_EdgeA 196.28 196.56 17.51 -0.02* 

在節點集中與不均勻性方面，二階星狀（Star2A）、三階星狀（Star3A）與四階

星狀（Star4A）結構之 t-ratio 介於−0.017 至−0.029 之間，顯示模型能有效重現研究

議題節點在連結數上的差異分布。其中，Star2A 可視為三研究議題共現結構，其 t-

ratio 僅約−0.017，顯示模型能高度貼近實際網絡中三研究議題共現的分布情形，反

映水稻病害研究議題呈現穩定且具方向性的連結模式，如表 4.2 所示，可觀察到高

頻共現組合多集中於 A 類的病原與非生物逆境因子，以及 C 類的分子植物病理與

遺傳研究議題之間。排名前十的三研究議題組合中，「A1.稻熱病、C2.抗病基因鑑

定與圖譜建構」與「C3.基因表現與轉殖研究、C1.病原檢測與鑑定」等研究議題反

覆出現，顯示 A1.稻熱病相關研究高度依賴 C 類分子層級的研究取徑。此結果說

明，在水稻病害研究領域中，單一病害研究議題往往同時結合多個分子與生理機制

研究議題進行探討，使得部分研究議題在網絡中形成三點式的高密度共現結構，進

一步造成研究議題連結數的集中現象。 
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表 4.2 三研究議題共現組合統計 

排名 三研究議題共現組合 篇數 比例 
1 A1.稻熱病、C1.病原檢測與鑑定、C2.抗病基因鑑定與

圖譜建構 
962 14.26% 

2 A1.稻熱病、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.基因表

現與轉殖研究 
879 13.03% 

3 C1.病原檢測與鑑定、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、

C3.基因表現與轉殖研究 
717 10.63% 

4 A3.細菌性病害、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.基
因表現與轉殖研究 

668 9.90% 

5 C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.基因表現與轉殖研

究、C6.分子訊號傳導 
640 9.49% 

6 A1.稻熱病、C3.基因表現與轉殖研究、C6.分子訊號傳

導 
620 9.19% 

7 A1.稻熱病、C3.基因表現與轉殖研究、C4.蛋白質與酵

素功能 
608 9.01% 

8 A1.稻熱病、C1.病原檢測與鑑定、C3.基因表現與轉殖

研究 
567 8.40% 

9 A3.細菌性病害、C1.病原檢測與鑑定、C2.抗病基因鑑

定與圖譜建構 
542 8.03% 

10 C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.基因表現與轉殖研

究、C4.蛋白質與酵素功能 
521 7.72% 

註：統計基礎為至少同時包含三項研究議題之文獻，共計 6,746 篇（100%），

各組合之比例係以該類文獻總數為分母計算。 

在 Star3A 方面，可視為四研究議題共現結構，其 t-ratio 為−0.022，顯示模型

成功重現實際網絡中多研究議題同時被整合於單篇研究中的結構特徵，如表 4.3 所

示，Star3A 高頻組合中，A1.稻熱病往往與多個 C 類分子植物病理與遺傳研究議

題同時出現，呈現特定結構模式。例如，排名首位的「A1.稻熱病、C1.病原檢測與

鑑定、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.基因表現與轉殖研究」與次高的「A1.稻

熱病、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.基因表現與轉殖研究、C6.分子訊號傳導」，

顯示 A1.稻熱病，C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.基因表現與轉殖研究往往被同

步納入分析架構中。此 Star3A 結構反映水稻病害研究逐漸由單一技術或單一機制

導向，轉向整合多種不同生物機制的研究模式，使部分核心研究議題在網絡中扮演
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「研究議題匯聚節點」的角色，進而形成較高階的星狀結構。 

表 4.3 四研究議題共現組合統計 

排名 四研究議題共現組合 篇數 比例 
1 A1.稻熱病、C1.病原檢測與鑑定、C2.抗病基因鑑定與

圖譜建構、C3.基因表現與轉殖研究 
344 8.49% 

2 A1.稻熱病、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.基因表

現與轉殖研究、C6.分子訊號傳導 
301 7.42% 

3 A3.細菌性病害、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.基
因表現與轉殖研究、C6.分子訊號傳導 

273 6.73% 

4 A1.稻熱病、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.基因表

現與轉殖研究、C4.蛋白質與酵素功能 
264 6.51% 

5 A3.細菌性病害、C1.病原檢測與鑑定、C2.抗病基因鑑

定與圖譜建構、C3.基因表現與轉殖研究 
246 6.07% 

6 A1.稻熱病、C3.基因表現與轉殖研究、C4.蛋白質與酵

素功能、C6.分子訊號傳導 
243 5.99% 

7 A1.稻熱病、A2.非稻熱病之真菌性病害、C3.基因表

現與轉殖研究、C4.蛋白質與酵素功能 
211 5.20% 

8 C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.基因表現與轉殖研

究、C4.蛋白質與酵素功能、C6.分子訊號傳導 
211 5.20% 

9 A1.稻熱病、A2.非稻熱病之真菌性病害、C2.抗病基

因鑑定與圖譜建構、C3.基因表現與轉殖研究 
205 5.06% 

10 A3.細菌性病害、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.基
因表現與轉殖研究、C4.蛋白質與酵素功能 

201 4.96% 

註：統計基礎為至少同時包含四項研究議題之文獻，共計 4,054 篇（100%），

各組合之比例係以該類文獻總數為分母計算。 

在五研究議題共現結構（Star4A）方面，雖然其出現頻率相對較低，但其 t-ratio

仍維持在−0.03 左右，顯示模型同樣能合理重現此類高度整合的研究議題連結模式。

由表 4.4 可觀察，Star4A 之高頻組合多為 A1.稻熱病或 A3.細菌性病害研究議題，

搭配多個 C 類分子植物病理與遺傳研究議題，且組合結構趨於固定。例如排名首

位的「A1.稻熱病、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.基因表現與轉殖研究、C4.蛋

白質與酵素功能、C6.分子訊號傳導」，顯示部分研究議題已同時涵蓋基因表現、抗

病機制與訊號調控等多個分子生物層面，呈現高度整合的研究取向。此類高複雜度
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研究議題組合在網絡中形成高階星狀結構，導致研究議題連結分布明顯不均。 

表 4.4 五研究議題共現組合統計 

排名 五研究議題共現組合 篇數 比例 
1 A1.稻熱病、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.基因表

現與轉殖研究、C4.蛋白質與酵素功能、C6.分子訊號

傳導 

116 5.81% 

2 A1.稻熱病、C1.病原檢測與鑑定、C2.抗病基因鑑定與

圖譜建構、C3.基因表現與轉殖研究、C6.分子訊號傳

導 

85 4.26% 

3 A3.細菌性病害、C1.病原檢測與鑑定、C2.抗病基因鑑

定與圖譜建構、C3.基因表現與轉殖研究、C6.分子訊

號傳導 

85 4.26% 

4 A3.細菌性病害、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.基
因表現與轉殖研究、C4.蛋白質與酵素功能、C6.分子

訊號傳導 

83 4.16% 

5 A1.稻熱病、C1.病原檢測與鑑定、C2.抗病基因鑑定與

圖譜建構、C3.基因表現與轉殖研究、C4.蛋白質與酵

素功能 

80 4.01% 

6 A1.稻熱病、A2.非稻熱病之真菌性病害、C2.抗病基因

鑑定與圖譜建構、C3.基因表現與轉殖研究、C6.分子

訊號傳導 

74 3.71% 

7 A1.稻熱病、A2.非稻熱病之真菌性病害、C2.抗病基因

鑑定與圖譜建構、C3.基因表現與轉殖研究、C4.蛋白

質與酵素功能 

73 3.66% 

8 A1.稻熱病、C3.基因表現與轉殖研究、C4.蛋白質與酵

素功能、C5.抗性機制解析、C6.分子訊號傳導 
66 3.30% 

9 A3.細菌性病害、C1.病原檢測與鑑定、C2.抗病基因鑑

定與圖譜建構、C3.基因表現與轉殖研究、C4.蛋白質

與酵素功能 

66 3.30% 

10 A1.稻熱病、A2.非稻熱病之真菌性病害、C1.病原檢測

與鑑定、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.基因表現

與轉殖研究 

65 3.25% 

註：統計基礎為至少同時包含五項研究議題之文獻，共計 1,997 篇（100%），

各組合之比例係以該類文獻總數為分母計算。 
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二、水稻病害研究議題之單一研究議題與研究議題對之特徵 

將單一研究議題之篇數分布（表 4.5）與表 4.1 相互對照，可發現兩者所呈現

之現象具有高度一致性。表 4.5 顯示部分研究議題，如 A1.稻熱病、C2.抗病基因鑑

定與圖譜建構，以及 C3.基因表現與轉殖研究相關議題在文獻中具有顯著較高之出

現頻率，反映研究關注度存在明顯集中現象；而表 4.1 中 Star2A 至 Star5A 等星狀

結構統計量之良好配適結果，則進一步驗證此類高出現頻率研究議題在網絡中並

非僅為單點活躍，而是反覆與多個研究議題形成共現連結，進而成為多研究議題匯

聚之核心節點。其中，「A1.稻熱病」為最主要之研究議題，相關文獻篇數達 5,407

篇，佔整體研究文獻之 52.55%，顯示 A1.稻熱病長期以來為水稻病害研究中最關

鍵且持續受關注的核心研究議題；在 C 類分子植物病理與遺傳研究層面之研究議

題中，C2.抗病基因鑑定與圖譜建構與 C3.基因表現與轉殖研究分別佔 43.79%與

34.59%，反映水稻病害研究已高度結合分子生物學與遺傳育種技術，並逐漸由病害

描述與鑑定，轉向抗病機制解析與品種改良應用。此外，A2.非稻熱病之真菌性病

害、C1.病原檢測與鑑定及 A3.細菌性病害亦均佔約四分之一，顯示水稻病害研究

在病原類型與研究方法上具備多元發展趨勢，而非僅集中於單一病害或技術路徑。 

表 4.5 單一研究議題之篇數分布 

排名 研究議題類別 篇數 比例 
1 A1.稻熱病 5,407 52.55% 
2 C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 4,506 43.79% 
3 C3.基因表現與轉殖研究 3,559 34.59% 
4 A2.非稻熱病之真菌性病害 3,041 29.55% 
5 C1.病原檢測與鑑定 2,956 28.73% 
6 A3.細菌性病害 2,675 26.00% 
7 C4.蛋白質與酵素功能 1,976 19.20% 
8 C6.分子訊號傳導 1,708 16.60% 
9 A4.病毒性病害 1,395 13.56% 
10 A6.非生物逆境因子 1,171 11.38% 
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進一步將研究議題對之共現分布結果（表 4.6）與表 4.1 相互對照，可發現兩

者所呈現之結構特徵具有高度一致性。表 4.6 顯示，水稻病害研究中之研究議題對

共現並非平均分布，而是高度集中於少數核心研究議題對。如排名首位的研究議題

對為「A1.稻熱病、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構」，共出現 2,397 篇，佔非單一研

究議題文獻之 26.41%，顯示 A1.稻熱病研究高度結合抗病基因定位與遺傳分析，

反映此病害在抗病育種與分子標記研究中的核心地位；其次為「C2.抗病基因鑑定

與圖譜建構、C3.基因表現與轉殖研究」，篇數達 1,812 篇，佔比為 19.96%，顯示研

究人才多以基因鑑定結果進一步進行功能驗證與轉殖分析，形成由基因定位至機

制解析之完整研究鏈結；排名第三之研究議題對為「C1.病原檢測與鑑定、C2.抗病

基因鑑定與圖譜建構」，佔比為 19.84%，顯示病原鑑定與抗病基因研究之間具高度

互補性，為建構病害防治與抗病育種策略的重要基礎。此外，「A1.稻熱病、C3.基

因表現與轉殖研究」（19.46%）與「A3.細菌性病害、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構」

（16.93%）亦為高頻共現組合，顯示不論病害類型為何，抗病基因相關研究皆為連

結不同病害研究的重要樞紐研究議題。 

而表 4.1 中 EdgeA 與 Star2A 等內生統計量之良好配適結果，則進一步驗證此

類高頻研究議題對的形成並非隨機，而是源自議題網絡中核心研究議題反覆與多

個研究議題建立連結之星狀結構特徵，反映水稻病害研究在知識建構上呈現由病

原鑑定、基因定位至功能驗證之連續性發展脈絡。 

表 4.6 研究議題對之篇數分布 

排名 研究議題對 篇數 比例 
1 A1.稻熱病、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 2,397 26.41% 
2 C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.基因表現與轉殖研究 1,812 19.96% 
3 C1.病原檢測與鑑定、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 1,801 19.84% 
4 A1.稻熱病、C3.基因表現與轉殖研究 1,766 19.46% 
5 A3.細菌性病害、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 1,537 16.93% 
 非單一研究議題之總篇數 9,077 100.00% 
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三、水稻病害研究議題之研究議題熱門度特徵 

根據表 4.1 結果得知，pop_EdgeA 之觀測值與平均值極為接近，t-ratio 約為

−0.06，顯示研究議題的發表量與關注程度確實構成研究議題連結的重要外生結構

因素，且其系統性地反映於研究議題共現關係之形成。 

進一步結合表 4.7 之分析結果可發現，熱門研究議題之間呈現高度重疊的研究

脈絡與知識交集。在 Jaccard 值排名前十的研究議題對中，多數皆涉及發表量高且

長期受關注之核心研究議題，例如 A1.稻熱病、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.

基因表現與轉殖研究以及 C6.分子訊號傳導等。其中，熱門研究議題多集中於 A 類

病原與非生物逆境因子與 C 類分子植物病理與遺傳研究相關議題。其中，「A1.稻

熱病、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構」之研究議題配對具有最高 Jaccard 值，為 0.3479，

顯示此兩項研究議題在研究文獻中高度重疊，為水稻病害研究中最具代表性的核

心研究議題組合。其次，「C1.病原檢測與鑑定、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構」，以

及「C3.基因表現與轉殖研究、C6.分子訊號傳導」等配對，亦呈現相對較高之研究

議題重疊程度，反映分子與遺傳導向研究議題在水稻病害研究中高度整合，在網絡

中形成穩定且集中的連結結構。 

綜合表 4.1 與表 4.7 可進一步推論，pop_EdgeA 反映其於網絡中作為「核心研

究議題」的結構角色，可見水稻病害研究的知識發展並非沿著孤立研究議題線性推

進，而是以高熱門度研究議題為核心，逐步向分子、生理與應用層面擴散，形成高

度集中的研究群聚結構。 
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表 4.7 研究議題熱門度之 Jaccard 值 

排名 研究議題熱門度 Top10 研究議題對 Jaccard 
1 A1.稻熱病、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 0.35 
2 C1.病原檢測與鑑定、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 0.33 
3 C3.基因表現與轉殖研究、C6.分子訊號傳導 0.31 
4 C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.基因表現與轉殖研究 0.30 
5 A3.細菌性病害、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 0.29 
6 A1.稻熱病、C3.基因表現與轉殖研究 0.27 
7 C3.基因表現與轉殖研究、C4.蛋白質與酵素功能 0.23 
8 A1.稻熱病、C1.病原檢測與鑑定 0.23 
9 C1.病原檢測與鑑定、C3.基因表現與轉殖研究 0.23 
10 C4.蛋白質與酵素功能、C6.分子訊號傳導 0.21 

同理，由表 4.1 結合表 4.8 的分析結果可發現，研究議題熱門度同時反映於研

究人才的實際參與分布。在議題網絡中，研究人才高度集中於高熱門度之研究議題

對，其中「A1.稻熱病、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構」同時吸引 18,387 位研究人

才參與，佔整體研究人才數之 51.52%，為所有研究議題對中比例最高者。其次，

C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.基因表現與轉殖研究、C1.病原檢測與鑑定等研

究議題組合，皆吸引超過三成以上之研究人才參與，顯示熱門研究議題在不同技術

與研究取向之間具有高度交叉與延伸性。 

綜合表 4.1 與表 4.8 可得知，pop_EdgeA 所反映之研究議題熱門度，顯著提高

其在研究議題共現網絡中形成連結的機率，並吸引研究人才同時投入多個高度相

關的研究議題，進而形成以高熱門度議題為核心的集中化結構。此結果顯示，水稻

病害研究議題之熱門程度不僅反映單一議題的研究量能，亦反映在多個研究議題

之重疊性與共同發展特徵。  



doi:10.6342/NTU202600413
91 

表 4.8 熱門研究議題對之研究人才分布 

排名 研究議題對 人數 比例 
1 A1.稻熱病、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 18,387 51.52% 
2 C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.基因表現與轉殖研究 14,081 39.46% 
3 C1.病原檢測與鑑定、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 13,673 38.31% 
4 A1.稻熱病、C3.基因表現與轉殖研究 13,631 38.19% 
5 A3.細菌性病害、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 11,826 33.14% 
 研究人才總數 35,688 100.00% 

四、水稻病害研究議題之共現頻率特徵 

根據表 4.1 中 Star 結構項之顯著結果顯示，研究議題共現網絡中存在少數高

度連結的核心研究議題，特別集中於 C 類分子植物病理與遺傳相關研究議題。進

一步比較各研究議題配對之共現頻率排序結果（表 4.9），共現程度最高的研究議題

對主要集中於「A 類病原與非生物逆境因子」與「C 類分子植物病理與遺傳研究」

兩層級的研究議題間。其中，「A1.稻熱病、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構」具有最

高的 Jaccard 值，顯示此對研究議題在文獻中高度同時出現，為水稻病害研究中最

具代表性的共現組合。其次，「C1.病原檢測與鑑定、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構」，

以及「C3.基因表現與轉殖研究、C6.分子訊號傳導」等研究議題對，亦呈現較高的

共現強度，反映 C 類分子植物病理與遺傳相關研究議題在研究中具高度整合性。 

表 4.9 研究議題共現頻率之 Jaccard 值 

排名 共現頻率 Top10 研究議題對 Jaccard 
1 A1.稻熱病、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 0.32 
2 C1.病原檢測與鑑定、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 0.32 
3 C3.基因表現與轉殖研究、C6.分子訊號傳導 0.29 
4 C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.基因表現與轉殖研究 0.29 
5 A3.細菌性病害、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 0.27 
6 A1.稻熱病、C3.基因表現與轉殖研究 0.25 
7 C3.基因表現與轉殖研究、C4.蛋白質與酵素功能 0.23 
8 C1.病原檢測與鑑定、C3.基因表現與轉殖研究 0.23 
9 A1.稻熱病、C1.病原檢測與鑑定 0.21 
10 A1.稻熱病、C4.蛋白質與酵素功能 0.20 
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表 4.1 中 Star2A 至 Star4A 結構項之良好配適結果顯示，部分研究議題在網絡

中扮演高度連結的核心節點角色，傾向同時與多個研究議題形成穩定的共現關係。

基於此結構特徵，本研究進一步依據表 4.9 選取 A1.稻熱病、C2.抗病基因鑑定與圖

譜建構，以及 C3.基因表現與轉殖研究三項核心研究議題作為中心節點，分析其與

其它研究議題之共現分布狀況。 

結果顯示，在與 A1.稻熱病共現（表 4.10）的 4,806 篇文獻中，C2.抗病基因鑑

定與圖譜建構為最常同時出現之研究議題，佔比達 49.88%，其次依序為 C3.基因表

現與轉殖研究及 C1.病原檢測與鑑定，佔比分別為 36.75%與 30.75%，顯示 A1.稻

熱病研究多與 C 類分子植物病理與遺傳相關研究議題高度交織。 

表 4.10 與「A1.稻熱病」共現之研究議題分布 

排名 與 A1.稻熱病共現之研究議題 篇數 比例 
1 C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 2,397 49.88% 
2 C3.基因表現與轉殖研究 1,766 36.75% 
3 C1.病原檢測與鑑定 1,478 30.75% 
4 A2.非稻熱病之真菌性病害 1,377 28.65% 
5 C4.蛋白質與酵素功能 1,232 25.63% 
與 A1.稻熱病共現之研究議題總篇數 4,806 100.00% 

在「C2.抗病基因鑑定與圖譜建構」作為核心研究議題的分析（表 4.11）中，

共現文獻總數為 4,506 篇，其中與「A1.稻熱病」共同出現的比例最高（53.20%），

其次為「C3.基因表現與轉殖研究」（40.21%）及「C1.病原檢測與鑑定」（39.97%）。

此結果顯示抗病基因研究多同時連結至特定病害類型與實驗技術導向研究議題，

形成高度集中之研究結構。  
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表 4.11 與「C2.抗病基因鑑定與圖譜建構」共現之研究議題分布 

排名 與 C2.抗病基因鑑定與圖譜建構共現之研究議題 篇數 比例 
1 A1.稻熱病 2,397 53.20% 
2 C3.基因表現與轉殖研究 1,812 40.21% 
3 C1.病原檢測與鑑定 1,801 39.97% 
4 A3.細菌性病害 1,537 34.11% 
5 A2.非稻熱病之真菌性病害 1,084 24.06% 
與 C2.抗病基因鑑定與圖譜建構共現之研究議題總篇數 4,506 100.00% 

此外，以「C3.基因表現與轉殖研究」為核心研究議題之共現分析（表 4.12）

顯示，其與「C2.抗病基因鑑定與圖譜建構」及「A1.稻熱病」之共現比例分別為

50.91%與 49.62%，顯示基因轉殖研究在水稻病害研究中多作為連結病害問題與分

子機制研究的重要樞紐研究議題。整體而言，上述三項核心研究議題在共現網絡中

皆呈現高度交叉連結的特性，形成研究議題共現頻率明顯集中的核心區域。 

表 4.12 與「C3.基因表現與轉殖研究」共現之研究議題分布 

排名 與 C3.基因表現與轉殖研究共現之研究議題 篇數 比例 
1 C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 1,812 50.91% 
2 A1.稻熱病 1,766 49.62% 
3 C1.病原檢測與鑑定 1,214 34.11% 
4 C6.分子訊號傳導 1,194 33.55% 
5 C4.蛋白質與酵素功能 1,048 29.45% 
與 C3.基因表現與轉殖研究共現之研究議題總篇數 3,559 100.00% 

綜合表 4.9 至表 4.12 之分析結果可知，水稻病害研究議題之共現頻率呈現高

度集中於少數核心研究議題配對，且主要圍繞於「A 類病原與非生物逆境因子」與

「C 類分子植物病理與遺傳研究」層級研究方向，顯示研究議題間之實際研究連結

具有明顯的重疊與整合特徵。  
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五、水稻病害研究議題之時間相近性特徵 

根據表 4.1 之 time_EdgeA 指標顯示，其觀測值與平均值幾乎一致，且 t-ratio

為−0.02，顯示模型在納入研究議題「時間相近性」結構後，能夠良好重現實際網

絡中研究議題連結所呈現的時間分布特徵。此結果表示研究議題之間是否形成連

結，並非僅由其主題內容相似度所決定，亦受到研究發展時間軸上同步性或相近成

長階段的影響。進一步對照研究議題時間分布與成長趨勢表（表 4.13），可更清楚

理解 time_EdgeA 所反映出時間相近性所形成的結構性聚集現象。 

由表 4.13 所示，水稻病害相關研究文獻數量於研究期間呈現穩定成長，自

2005-2009 年之 4,173 篇，逐期上升至 2020-2024 年之 13,400 篇，顯示近二十年間

水稻病害研究整體量能持續擴張。然而，進一步依研究議題層級觀察，如圖 4.1、

圖 4.2 與圖 4.3 所示，其成長型態呈現明顯差異，顯示各研究議題在發展動能與研

究成熟度上具有不同特徵，即成長期相近或研究熱度同步上升的研究議題，較容易

在研究網絡中形成連結，並構成研究議題間的共現結構。
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表 4.13 各研究議題之研究產出時間分布與成長趨勢 

研究議題 2005-2009 2010-2014 2015-2019 2020-2024 總計 平均值 標準差 成長倍數 
A1.稻熱病 823 1,065 1,465 2,054 5,407 1,351.75 465.77 1.84 
A2.非稻熱病之真菌性病害 343 590 828 1,280 3,041 760.25 345.62 2.18 
A3.細菌性病害 306 505 756 1,108 2,675 668.75 299.56 2.12 
A4.病毒性病害 193 316 404 482 1,395 348.75 107.40 1.58 
A5.線蟲與其它微生物 27 76 141 221 465 116.25 72.75 2.72 
A6.非生物逆境因子 115 212 302 542 1,171 292.75 158.37 2.59 
B1.化學防治與抗藥性 68 107 233 545 953 238.25 187.31 4.01 
B2.生物防治與拮抗微生物 50 96 159 311 616 154.00 98.56 3.06 
B3.栽培管理與防治方法 78 152 254 383 867 216.75 114.53 2.37 
B4.病蟲害綜合管理 30 43 60 139 272 68.00 42.35 3.14 
B5.生物農藥與天然素材 21 25 46 124 216 54.00 41.52 4.04 
B6.數位科技與預測模型 20 52 77 306 455 113.75 112.82 6.16 
C1.病原檢測與鑑定 517 692 806 941 2,956 739.00 155.55 1.40 
C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 618 916 1,304 1,668 4,506 1,126.50 396.11 1.76 
C3.基因表現與轉殖研究 469 702 1,018 1,370 3,559 889.75 338.88 1.88 
C4.蛋白質與酵素功能 253 393 525 805 1,976 494.00 203.69 2.06 
C5.抗性機制解析 88 159 283 380 910 227.50 112.35 2.15 
C6.分子訊號傳導 154 289 524 741 1,708 427.00 224.49 2.30 
總計 4,173 6,390 9,185 13,400 33,148 8,287.00   
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圖 4.1 A 類病原與非生物逆境因子研究議題之研究產出趨勢 

 

圖 4.2 B 類病害防治與監測方法研究議題之研究產出趨勢 

  

0
300
600
900

1200
1500
1800
2100

文
獻
篇
數

2005-2009
2010-2014
2015-2019
2020-2024

0
100
200
300
400
500
600

文
獻
篇
數

2005-2009
2010-2014
2015-2019
2020-2024



doi:10.6342/NTU202600413
97 

 

圖 4.3 C 類分子植物病理與遺傳研究議題之研究產出趨勢 

以長期穩定型之研究議題而言，多數研究議題皆屬此類，顯示其研究發展具延

續性且持續受學界關注。此類研究議題包括 A1.稻熱病、A2.非稻熱病之真菌性病

害、A3.細菌性病害、A4.病毒性病害、A5.線蟲與其它微生物、A6.非生物逆境因子、

B3.栽培管理與防治方法、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.基因表現與轉殖研究、

C4.蛋白質與酵素功能、C5.抗性機制解析以及 C6.分子訊號傳導等。這些研究議題

多屬水稻病害研究之基礎或關鍵方向，其研究產出隨時間穩定累積，反映出長期研

究投入與知識深化的特性。 

屬於近期爆發型之研究議題者，顯示其研究關注度於近十年間快速攀升，代表

新興技術或研究典範的快速導入。其中，以 B6.數位科技與預測模型成長最為顯著，

其研究篇數由 2005-2009 年的 20 篇，大幅增加至 2020-2024 年的 306 篇，成長倍

數高達 6.16，顯示數位化分析、模型預測與智慧農業技術已成為水稻病害研究中的

重要新興方向。而 B1.化學防治與抗藥性、B2.生物防治與拮抗微生物、B4.病蟲害

綜合管理以及 B5.生物農藥與天然素材等研究議題亦呈現高度成長，反映出在永續

農業與抗藥性壓力下，防治策略相關研究快速擴張的趨勢。 
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此外，屬於成長趨緩型之研究議題者，僅有 C1.病原檢測與鑑定以及 A4.病毒

性病害。其中，C1.病原檢測與鑑定雖然在各期均維持相對較高的研究產出量，惟

其整體成長倍數僅為 1.40，顯示該研究議題已進入較為成熟與穩定的研究階段，此

類研究議題之特徵在於研究基礎已相對完備，新增研究多屬延伸或深化性質。 

依據長期穩定型、近期爆發型與成長趨緩型三類成長型態，水稻病害研究議題

在時間演化上呈現明確分化，涵蓋穩定累積之核心研究議題、近十年間快速成長之

新興研究議題，以及已進入成熟階段之成長趨緩研究議題。此結果顯示，水稻病害

研究展現出知識深化與技術轉向的動態發展特性，並為後續分析研究提供重要的

時間脈絡與結構背景。 

由表 4.1 之 time_EdgeA 可知，其觀測值與平均值極為接近，且 t-ratio 為−0.02，

顯示模型在納入研究議題之時間結構後，能有效重現實際研究議題共現網絡中由

時間因素所形塑之邊形成特性。結合表 4.14 之研究議題對時間相近性分析可知，

多數高時間相關性研究議題對之研究產出趨勢呈現高度同步，PCCs 值皆接近 1。

在時間相近性最高之前十名研究議題配對中，相關係數皆高於 0.998，其中「A5.線

蟲與其它微生物、B3.栽培管理與防治方法」之相關係數達 0.9999，顯示兩項研究

議題在不同時期的研究發展曲線幾乎完全一致。其次，「A3.細菌性病害、B3.栽培

管理與防治方法」、「A5.線蟲與其它微生物、C3.基因表現與轉殖研究」等研究議題

對呈現高度時間相近性，顯示不同病害類型與防治或分子研究議題在研究發展上

同步擴張。 
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表 4.14 研究議題對時間相近性之 PCCs 值 

排名 時間相近性 Top10 研究議題對 PCCs 
1 A5.線蟲與其它微生物、B3.栽培管理與防治方法 0.9999 
2 A3.細菌性病害、B3.栽培管理與防治方法 0.9998 
3 A5.線蟲與其它微生物、C3.基因表現與轉殖研究 0.9997 
4 A2.非稻熱病之真菌性病害、C4.蛋白質與酵素功能 0.9996 
5 A3.細菌性病害、A5.線蟲與其它微生物 0.9996 
6 B3.栽培管理與防治方法、C3.基因表現與轉殖研究 0.9994 
7 C5.抗性機制解析、C6.分子訊號傳導 0.9992 
8 C3.基因表現與轉殖研究、C6.分子訊號傳導 0.9991 
9 C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.基因表現與轉殖研究 0.9988 
10 C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C5.抗性機制解析 0.9987 

此外，C 類分子植物病理與遺傳研究類別之相關研究議題，例如「C5.抗性機

制解析、C6.分子訊號傳導」、「C3.基因表現與轉殖研究、C6.分子訊號傳導」等，亦

呈現顯著時間相近性。可見研究議題之時間相近性不僅存在於相同研究層級之研

究議題之間，也橫跨病害類型、栽培管理與分子機制等不同研究取向。綜合表 4.1

與表 4.14 分析可知，time_EdgeA 反映研究議題在發展節奏上的時間相近性，顯示

成長趨勢同步之研究議題，較易於共現網絡中形成連結，驗證 time_EdgeA 作為網

絡時間結構指標之合理性，並反映水稻病害研究議題的同步演進。  
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第二節 水稻病害研究人才間合著關係之特徵 

本節旨在探討影響水稻病害研究領域中，影響研究人才形成合著關係之關鍵

特徵。透過 ERGM 對「水稻病害研究人才合著網絡」（以下簡稱人才網絡）進行估

計與配適度檢定，並自研究人才之內生網絡結構與外生屬性變數兩個層面，說明各

項結構性指標對研究人才合著關係的影響。 

此外，本節所使用之各項結構性統計量，其結構示意圖與計算公式已於第參章

研究方法中第三節「ERGM 相關變數指標計算」之「一、研究議題與研究人才之內

生變數計算方法」（詳見表 3.5）中說明，以下僅針對模型配適度檢定結果與其所反

映之網絡結構意涵進行討論。 

一、水稻病害研究人才合著關係之內生變數特徵 

為探討水稻病害研究領域中研究人才的合著網絡特性，本研究對合著網絡的

內生變數進行描述性分析與模擬比較（表 4.15）。分析結果顯示，本研究網絡呈現

高度異質性的合著模式及顯著的結構特徵。 

在外生變數方面，包括 age_DifferenceB（研究人才之研究年齡差異）、

pub_ActivityB（研究人才學術發表量活躍度）、pub_SumB（總學術發表量）及

pub_DifferenceB（學術發表量差異）等，觀測值均與平均值接近，t-ratio 絕對值均

小於 2，顯示模型成功重現研究人才合著網絡之基本分布特性。age_DifferenceB 之

t-ratio 為−0.50，顯示研究年齡差距對研究人才形成合著關係具有顯著影響，表示研

究年齡相近的研究人才較容易建立合著關係，反映學術合著中可能存在世代相近

或研究生命週期同步的現象，進而降低溝通成本並提高合著意願。其次，在學術發

表量方面，其中，pub_ActivityB 與 pub_SumB 之 t-ratio 皆為 1.69，顯示學術發表

量較高的研究人才更傾向參與合著關係，且高產研究人才之間亦較容易形成合著

連結，即研究產出量較高或活躍度較大的研究人才更易成為合著網絡中的連結核

心，顯示學術能量在研究合著結構中具有吸引與促進效果。  
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表 4.15 人才網絡之 ERGM 配適度檢定結果（*|t-ratio|<2） 

No. Variable Statistics Observed Mean StdDev t-ratio 
1 endogenous  EdgeB 5969.00 5969.00 0.00 非數值 
2 endogenous Star2B 46885.00 42514.15 213.65 20.46 
3 endogenous Star3B 141796.00 100856.20 1566.39 26.14 
4 endogenous Star4B 388524.00 179265.70 5987.05 34.95 
5 endogenous Star5B 1049713.00 254610.60 15836.42 50.21 
6 endogenous TriangleB 94.00 60.55 7.69 4.35 
7 endogenous Cycle4B 475.00 321.93 18.14 8.44 
8 endogenous ASB 17429.41 17365.00 8.25 7.81 
9 endogenous ASB2 17429.41 17365.00 8.25 7.81 
10 endogenous ATB 279.00 180.25 22.71 4.35 
11 endogenous A2PB 46416.00 42193.81 207.81 20.32 
12 endogenous AETB 544.48 353.10 44.97 4.26 
13 endogenous stddev_degreeB 5.00 4.45 0.03 19.29 
14 endogenous skew_degreeB 1.87 1.45 0.02 23.97 
15 endogenous clusteringB 0.01 0.00 0.00 3.21 
16 exogenous age_ActivityB 142820.00 144279.70 510.18 -2.86 
17 exogenous age_SumB 142820.00 144279.70 510.18 -2.86 
18 exogenous age_DifferenceB 31160.00 31306.81 295.09 -0.50* 
19 exogenous age_ProductB 854395.00 871682.60 6409.27 -2.70 
20 exogenous pub_ActivityB 146953.00 145198.70 1036.06 1.69* 
21 exogenous pub_SumB 146953.00 145198.70 1036.06 1.69* 
23 exogenous pub_DifferenceB 51205.00 51516.02 815.92 -0.38* 
24 exogenous pub_ProductB 914327.00 883634.50 14426.61 2.13 
25 exogenous sim_EdgeB 502.00 506.82 64.43 -0.07* 

此外，pub_DifferenceB 之 t-ratio 為−0.38，亦達統計顯著，顯示研究人才之間

學術發表量差距會影響其合著關係形成，表示學術發表量差距較小的研究人才，更

可能建立穩定的合著關係，反映合著夥伴在學術能量上的對等性，可能有助於維持

合著品質與互惠關係。最後，sim_EdgeB（研究議題相似性對應的連結）觀測值為

502，與平均值 506.82 高度一致，t-ratio 為−0.07，顯示合著關係亦受研究議題相似

性影響。研究人才間若在研究議題上具有高度重疊或相似性，顯示研究議題相似性

越高，對研究人才越容易形成合著關係。 
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二、水稻病害研究人才之學術發表量特徵 

本研究樣本共包含 1,675 位研究人才，累計發表水稻病害相關研究文獻 4,519

篇。根據表 4.15 之 pub_ActivityB 與 pub_SumB 顯示，研究人才整體學術發表量水

準確實構成合著關係形成的重要背景因素。此結果可與學術發表量排名前十名之

研究人才（表 4.16）相互印證，表中個別發表量介於 64 至 94 篇之間，單一研究人

才之發表比例約佔整體文獻的 1.42%至 2.08%。其中 Zhang, Zhengguang 與 Wang, 

Zonghua 各 94 篇，佔總發表量的 2.08%，並列最高；其次為 Zhang, Haifeng 與 Talbot, 

Nicholas J.分別發表 86 篇，佔 1.90%。顯示該領域中已形成穩定且具代表性的高產

出研究核心。 

表 4.16 學術發表量排名前十名之研究人才分布 

排名 研究人才 所屬機構 發表量 比例 
1 Zhang, Zhengguang Nanjing Agricultural University 94 2.08% 
2 Wang, Zonghua Fujian Agriculture and Forestry 

University 
94 2.08% 

3 Zhang, Haifeng Nanjing Agricultural University 86 1.90% 
4 Talbot, Nicholas J. University of Exeter 86 1.90% 
5 Wei, Taiyun Fujian Agriculture and Forestry 

University 
84 1.86% 

6 Chen, Jianping Northwest Agriculture and Forestry 
University; Ningbo University 

81 1.79% 

7 Wang, Guo-Liang Ohio State University 81 1.79% 
8 Lee, Yong-Hwan Seoul National University 66 1.46% 
9 Peng, You-Liang China Agricultural University 65 1.44% 
10 Zheng, Xiaobo Nanjing Agricultural University 64 1.42% 

然而，即使單一研究人才之發表比例皆未超過 3%，但前十名研究人才合計已

佔整體研究產出 17.72%，將近兩成比重，反映研究能量高度集中於少數關鍵研究

人才身上，可見核心研究人才具有高度學術產出，其合著潛力亦相對突出。 

進一步檢視學術發表量排名前十名之研究人才所屬機構背景可發現，該等高

產出研究人才多隸屬於以農業科學、植物病理與水稻病害研究為核心之研究型大
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學與專業研究機構。其中，Zhang, Zhengguang、Zhang, Haifeng 與 Zheng, Xiaobo 皆

隸屬於南京農業大學（Nanjing Agricultural University），顯示該校於水稻病害研究

領域中具高度研究能量與穩定之研究產出核心；Wang, Zonghua 與 Wei, Taiyun 則

分別任職於福建農林大學（Fujian Agriculture and Forestry University）及其相關之

國家級病害防治研究單位，反映該校在水稻病害防治與生態病害管理研究上的重

要地位。此外，Chen, Jianping 同時隸屬於西北農林科技大學與寧波大學之植物病

理與病害防治相關研究機構，顯示其研究活動橫跨多個研究據點，並與國家級農業

生物安全與植物保護研究體系密切連結；Peng, You-Liang 則任職於中國農業大學

（China Agricultural University），該校為中國農業科學與植物病理研究之重要學術

重鎮，其研究成果具高度代表性與影響力。 

除中國地區之研究機構外，前十名研究人才中亦包含三位來自國際重要研究

機構之學者，包括任職於英國艾希特大學（University of Exeter）的 Talbot, Nicholas 

J.、美國俄亥俄州立大學（Ohio State University）的 Wang, Guo-Liang，以及韓國首

爾大學（Seoul National University）的 Lee, Yong-Hwan，顯示水稻病害研究之高產

出核心不僅集中於單一國家，亦呈現明顯之國際分布特徵。 

根據研究人才的發表篇數分布（表 4.17），232 位研究人才發表 5 篇文獻，佔

總人數的 13.85%；786 位研究人才發表 6 至 10 篇，佔比 46.93%，累計達 60.78%，

說明大多數研究人才的學術產出集中於中等篇數區間；發表 11 至 20 篇的研究人

才共有 440 人，佔比 26.27%，累計達 87.04%；至於發表 21 篇以上之高發表量研

究人才比例明顯偏低，僅佔 12.96%，其中發表量超過 50 篇的核心研究人才僅 17

人，佔總人數 1.01%，顯示該領域存在少數具高度學術影響力之核心研究人才。整

體而言，研究人才之發表量呈現高度不均衡的分布特徵，多數研究人才集中於中低

發表量區間，僅少數研究人才具有極高的發表產出，呼應表 4.15 之 pub_SumB 與

pub_ActivityB 對合著關係形成具有正向影響，說明高產出研究人才不僅學術能量

突出，也更容易成為合著網絡的連結核心。 

由此可見，水稻病害研究領域之學術發表量結構呈現典型的「長尾分布」現象，
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符合科學研究社群中常見之累積優勢（cumulative advantage）與菁英集中化特徵，

說明人才網絡之合著關係並非單純由菁英研究人才所壟斷，而是在累積優勢機制

下，形成兼具集中化與開放性的研究合著結構。 

表 4.17 學術發表篇數與研究人才數之分布 

篇數 人數 比例 
5 232 13.85% 
6-10 786 46.93% 
11-20 440 26.27% 
21-30 130 7.76% 
31-40 53 3.16% 
41-50 17 1.01% 
51-94 17 1.01% 
總人數 1,675 100.00% 

為進一步理解 ERGM 中學術發表量相關變數的結構意涵，本研究進一步檢視

高學術發表量研究人才之實際合著情形（表 4.18）。表 4.15 之 pub_SumB 與

pub_ActivityB 顯示學術產出規模較大的研究人才配對，在整體網絡中更容易形成

合著關係。藉由表 4.18 所列之高發表量研究人才配對可反映此一趨勢，例如 Zhang, 

Zhengguang 與 Zhang, Haifeng、Zhang, Zhengguang 與 Zheng, Xiaobo 等配對，不僅

具備高發表量總和，亦累積大量合著次數，顯示核心研究人才在合著網絡中兼具高

學術產出與高度合著活躍度，成為網絡中關鍵的連結節點。 

進一步從所屬機構背景觀察高學術發表量研究人才之合著配對情形，可發現

合著次數較高之研究人才對，多集中於同一研究機構或具長期合著關係之研究單

位。例如，Zhang, Zhengguang 與 Zhang, Haifeng、Zhang, Zhengguang 與 Zheng, 

Xiaobo 等配對，皆隸屬於南京農業大學，其合著次數分別達 78 次與 62 次，顯示

共同機構背景有助於促進研究人才之持續與高頻合著關係形成。相較之下，跨機構

之高發表量研究人才配對，如 Wang, Zonghua 與 Zhang, Zhengguang、Talbot, Nicholas 

J.與 Wang, Guo-Liang，即使雙方學術產出水準相近，其實際合著次數多僅為個位
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數，可見高學術發表量本身並不足以保證緊密之合著關係，研究環境與機構脈絡仍

扮演關鍵影響角色。 

表 4.18 高學術發表量研究人才配對之合著次數分布 

No. 研究人才對 發表量 合著次數 
1 Wang, Zonghua; Zhang, Zhengguang 94; 94 1 
2 Zhang, Haifeng; Zhang, Zhengguang 86; 94 78 
3 Talbot, Nicholas J.; Wang, Zonghua 86; 94 4 
4 Wang, Guo-Liang; Wang, Zonghua 81; 94 1 
5 Wang, Guo-Liang; Zhang, Zhengguang 81; 94 1 
6 Talbot, Nicholas J.; Wang, Guo-Liang 86; 81 3 
7 Wang, Guo-Liang; Zhang, Haifeng 81; 86 1 
8 Zhang, Zhengguang; Zheng, Xiaobo 94; 64 62 
9 Wang, Ping; Zhang, Zhengguang 57; 94 50 
10 Peng, You-Liang; Talbot, Nicholas J. 65; 86 2 

為進一步詮釋 ERGM 中學術發表量相關外生變數之結構意涵，本研究進一步

分別以學術發表量高、中、低之研究人才，分析其合著次數前五名之主要合著夥伴。

首先，從學術發表量前三名之研究人才（表 4.19）得知，Wang, Zonghua 與 Zhang, 

Zhengguang 兩人主要合著關係集中於少數長期合著夥伴，且合著次數顯著高於其

它配對，顯示高產出研究人才不僅具備較高的合著活躍度，亦傾向與具相當研究能

量之研究人才形成穩定合著。此現象亦呼應表 4.15 之 pub_SumB 所反映的學術產

出規模，確實在實際合著行為中發揮促進作用。 

然而，高發表量研究人才並未僅限於與同等產出者合著，其主要合著對象同時

涵蓋發表量與研究年齡相對較低之研究人才，顯示合著關係並未呈現明顯的學術

產出階層化。此結果與表 4.15 之 pub_DifferenceB 相互呼應，說明學術產出差距並

未構成合著形成的主要阻礙，高產出研究人才在合著網絡中仍扮演促進跨層級合

著與知識擴散的關鍵角色。整體而言，研究人才之學術發表量不僅反映個人研究能

量，其合著關係亦多集中於研究年齡相近或長期合著之研究夥伴，並形成穩定且高

強度的合著連結。 
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表 4.19 高學術發表量之研究人才與其合著次數前五名合著者 

研究人才 發表量 
研究

年齡 
排

名 
合著

次數 
合著者 發表量 

研究

年齡 
Wang, 
Zonghua 

94 18 1 37 Lu, Guodong 45 19 
  2 22 Chen, Meilian 22 12 

   3 19 Norvienyeku, Justice 19 10 
   4 18 Tang, Wei 31 14 
   5 17 Zhou, Jie 31 18 
Zhang, 
Zhengguang 

94 16 1 78 Zhang, Haifeng 86 16 
  2 62 Zheng, Xiaobo 64 16 

   3 50 Wang, Ping 57 16 
   4 39 Liu, Xinyu 42 10 
   5 35 Liu, Muxing 39 10 
Talbot, 
Nicholas J. 

87 19 1 20 Yan, Xia 21 15 
  2 19 Ryder, LaurenS. 19 13 

   3 18 Soanes, DarrenM. 18 19 
   4 16 Kershaw, MichaelJ. 16 18 
   5 14 Oses-Ruiz, Miriam 14 11 

再者，由介於約 40 篇發表量之中等學術發表量研究人才（表 4.20）可知，以

Jia, Dongsheng 與 Chen, Hongyan 為例，其已累積足夠之學術能見度，得以與特定

核心合著夥伴建立長期且高密度之合著關係，顯示中等學術發表量研究人才已能

在研究團隊中扮演穩定成員之角色。此結果亦與表 4.15 中 pub_ActivityB 與

pub_SumB 所反映之學術發表量對合著關係形成之正向結構效果相互呼應。 

另一方面，pub_DifferenceB 亦可由表 4.20 中 Zhou, Xueping 之合著網絡加以

說明，其合著對象之學術發表量橫跨不同層級，顯示中等發表量研究人才不僅可與

高發表量核心研究人才合著，亦能與較低發表量研究人才建立合著關係。 

綜合而言，表 4.15 與表 4.20 共同分析指出，學術發表量主要透過累積與吸引

效果影響研究人才在合著網絡中的結構位置，而非形成嚴格之發表量同質配對。中

等學術發表量研究人才多位處於核心與邊陲之間，合著關係以少數穩定夥伴為主，

並具備向外延伸之潛力，因而在人才網絡中扮演次核心或橋接型節點，可見學術發
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表量不僅影響研究人才之學術能見度，亦與其合著關係之集中程度及網絡結構位

置密切相關。 

表 4.20 中學術發表量之研究人才與其合著次數前五名合著者 

研究人才 發表量 
研究

年齡 
排

名 
合著

次數 
合著者 發表量 

研究

年齡 
Jia, Dongsheng 42 16 1 41 Wei, Taiyun 84 19 
   2 30 Chen, Hongyan 41 19 
   3 29 Chen, Qian 44 14 
   4 19 Mao, Qianzhuo 28 13 
   5 12 Wu, Wei 29 13 
Chen, Hongyan 41 19 1 41 Wei, Taiyun 84 19 
   2 30 Jia, Dongsheng 42 16 
   3 27 Chen, Qian 44 14 
   4 18 Mao, Qianzhuo 28 13 
   5 11 Wu, Wei 29 13 
Zhou, Xueping 40 17 1 26 Wu, Jianxiang 26 17 
   2 17 Xu, Yi 17 15 
   3 11 Fu, Shuai 12 13 
   4 9 Zhou, Yijun 64 17 
   5 7 Li, Chenyang 15 11 

最後，表 4.21 所呈現之低學術發表量研究人才合著樣態，可進一步呼應表 4.15

中 pub_ActivityB 與 pub_SumB 所顯示之趨勢，亦即研究人才之合著參與程度與累

積發表量，對合著關係形成具有促進效果。相對而言，發表量介於 20 至 22 篇之研

究人才，其合著關係多呈現低強度或小規模集中型態，顯示在學術發表量尚未累積

至一定門檻之前，研究人才較難形成穩定且高頻率之合著連結，因而在合著網絡中

多位處於邊陲位置。 

此外，pub_DifferenceB 所反映之發表量差距，亦可由表 4.21 中之合著配對加

以佐證，多數合著關係發生於發表量與研究年齡相近之研究人才之間，顯示低學術

發表量研究人才之合著多侷限於相近學術能量之小型研究群體，而較少與高發表

量核心研究人才形成高強度連結。整體而言，表 4.15 與表 4.21 共同指出，學術發
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表量對合著結構具有明顯的累積性與門檻性影響，惟其並非唯一決定因素，低發表

量研究人才之合著結構仍呈現一定程度之異質性。 

表 4.21 低學術發表量之研究人才與其合著次數前五名合著者 

研究人才 
發表

量 
研究

年齡 
排

名 
合著

次數 
合著者 

發表

量 
研究

年齡 
DeWaele, Dirk 22 18 1 12 Kumar, Arvind 28 13 
   2 6 Kyi, PyonePyone 6 12 
   3 6 Maung, ZinThuZar 7 12 
   4 6 Win, PaPa 6 12 
   5 5 Bellafiore, Stephane 16 11 
Ronald, PamelaC. 21 19 1 6 Chern, Mawsheng 16 14 
   2 5 Chen, Xuewei 29 19 
   3 5 Canlas, PatrickE. 5 16 
   4 4 Wang, Jing 49 16 
   5 3 He, Min 23 13 
Zhu, Lihuang 20 19 1 11 Wang, Jing 49 16 
   2 10 Zhou, Zhuangzhi 12 18 
   3 8 Chen, Xuewei 29 19 
   4 8 Li, Shigui 14 19 
   5 8 Zhao, Xianfeng 8 19 

綜合表 4.19、表 4.20 與表 4.21 之分析結果，可歸納出學術發表量對研究人才

合著結構呈現累積性與門檻性影響。學術發表量愈高，研究人才愈可能形成穩定且

高強度之合著關係，並佔據合著網絡之核心位置；中等發表量研究人才則多位處核

心與邊陲之間，具備橋接潛力；而低發表量研究人才則多處於網絡邊陲。惟合著結

構亦受研究年齡、研究議題相似性與團隊脈絡等因素共同影響。 

綜觀本節「水稻病害研究人才之學術發表量特徵」，水稻病害研究領域之學術

發表量呈高度不均衡的長尾分布，少數高產出研究人才雖佔比極低，卻貢獻大量研

究成果並形成網絡核心；中等發表量研究人才多位於核心與邊陲之間，具橋接潛力；

低發表量研究人才則多處於邊陲，合著連結強度與穩定性相對較低。學術發表量對

合著結構具有累積性與門檻性影響，發表量愈高者愈可能形成穩定且高強度的合
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著關係，但合著模式亦受研究年齡、研究議題相似性及團隊脈絡等因素共同影響，

形塑出水稻病害研究合著網絡中「少數核心、高度集中」與「多數邊陲、低度連結」

並存的典型網絡結構特徵。 

三、水稻病害研究人才之研究年齡特徵 

針對表 4.15 之 age_DifferenceB 所示，研究年齡差異在合著連結生成中具有結

構性影響，研究人才之合著關係並非隨機跨越研究年齡差距，而是呈現特定差距區

間較為集中，此結果可與表 4.22 中研究人才研究年齡分布進一步對應分析。本研

究樣本共涵蓋 1,675 位研究人才，其研究年齡分布呈現相對均衡但略偏中高研究年

齡區間之特徵。其中，研究年齡介於 11-15 年之研究人才數最多，共 552 人，佔

32.96%；其次為 16-20 年，共 495 位研究人才，佔比 29.55%，顯示水稻病害研究

領域中具有相當比例之研究人才已累積中長期研究經驗；相較之下，研究年齡介於

1-5 年之新進研究人才僅 149 人，佔總人數的 8.90%，比例明顯偏低。 

整體而言，水稻病害研究領域的研究社群主要由中生代與資深研究人才組成。

表 4.15 結果顯示，即使研究人才研究年齡分布偏向中高年資，研究年齡差異並非

合著關係形成的主要限制因素，合著網絡受其他外生變數影響。 

表 4.22 研究人才之研究年齡分布 

研究年齡 人數 比例 
1-5 149 8.90% 
6-10 479 28.60% 
11-15 552 32.96% 
16-20 495 29.55% 
總人數 1,675 100.00% 
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同理，針對表 4.15 之 age_DifferenceB 所示，研究年齡差異在合著連結生成中

具有結構性影響，研究人才之合著關係並非隨機跨越研究年齡差距，而是呈現特定

差距區間較為集中。進一步從研究人才對層級觀察研究年齡差異與合著關係之分

布（表 4.23）可發現，在 14,104 組研究人才對中，研究年齡差介於 1-3 年之配對

比例最高，共 5,169 對，佔比 36.65%，其次為 4-6 年研究人才 3,461 對，佔比 24.54%。

此外，研究年齡差為 0，即研究年齡完全相同的研究人才合著對數達 2,200 對，佔

比 15.60%，顯示研究年齡相近之研究人才較容易形成合著關係。相對而言，研究

年齡差距較大之配對比例隨差距增加而逐漸下降，當研究年齡差達 10-17 年時，僅

佔 8.32%。 

表 4.23 研究人才配對之研究年齡差分布 

研究年齡差 對數 比例 
0 2,200 15.60% 
1-3 5,169 36.65% 
4-6 3,461 24.54% 
7-9 2,101 14.90% 
10-17 1,173 8.32% 
總對數 14,104 100.00% 

將表 4.23 結合表 4.15 觀察分布可知，age_DifferenceB 達顯著水準，顯示研究

人才之合著關係在研究年齡差距上具有系統性偏好，合著連結較集中於研究年齡

相近之研究人才配對，呈現年齡同質性特徵。 

此外，觀察研究年齡合計較高之研究人才對（表 4.24）可發現，部分研究年齡

皆達 19-20 年之研究人才對，其合著次數明顯高於平均水準。例如，Song, Fengming

與 Zheng, Zhong 的研究年齡均為 20 年，其合著次數達 9 次；而 Jia, M.H.與 Jia, Y.

的研究年齡分別為 19 與 20 年，其合著次數達 11 次，顯示長期投入該研究領域之

研究人才，較可能形成持續且穩定的合著關係。 
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表 4.24 研究人才對之研究年齡與合著次數前十名 

排名 研究人才對 研究年齡 研究年齡和 合著次數 
1 Song, Fengming; Zheng, Zhong 20; 20 40 9 
2 Jia, M.; Jia, Y. 20; 20 40 5 
3 Mayama, S; Tosa, Y 20; 20 40 5 
4 Jia, M. H.; Jia, Y. 19; 20 39 11 
5 Jia, Y.; Mcclung, A. 20; 19 39 8 
6 Fjellstrom, R.; Jia, Y. 19; 20 39 5 
7 Rathour, R.; Variar, M. 19; 20 39 5 
8 Fjellstrom, R.; Jia, M. 19; 20 39 2 
9 Deng, Yiwen; Song, Fengming 19; 20 39 1 
10 Groth, D. E.; Nandakumar, R. 19; 20 39 1 

然而，亦可觀察到部分研究年齡相近或合計偏高之研究人才對，其合著次數仍

相對有限，顯示研究年齡雖有助於合著關係之形成，但並非唯一決定因素，仍可能

受到研究分工模式或既有合著歷史等其它條件影響。綜合表 4.15 與表 4.24 的觀察

結果得知，研究年齡差異對整體網絡結構影響有限，但對特定高年資核心研究人才

而言，年資累積仍可能促進合著關係的持續性與穩定性。 

四、水稻病害研究人才之研究議題相似性特徵 

針對表 4.15 之 sim_EdgeB 結果可知，研究議題相似性在合著連結生成過程中

具有結構性影響，顯示合著行為並非隨機發生，而是與研究議題重疊程度相關。進

一步觀察表 4.25 之分布，在 14,104 組研究人才對中，研究議題相似度主要集中於

中高區間。TopicSim 介於 0.60-0.69 的研究人才對比例最高，共 3,674 對，佔比

26.05%；其次為 0.70-0.79 者 3,075 對，佔比 21.80%；以及 0.50-0.59 者 2,572 對，

佔比 18.24%。相較之下，研究議題相似度低於 0.50 的研究人才對僅佔 10.68%，顯

示多數合著關係建立於研究議題具有一定重疊程度的基礎之上。此外，TopicSim 為

1，即研究議題完全相同的研究人才對共有 548 對，雖然佔比 3.89%並不高，但仍

反映出該研究領域中存在高度研究議題重疊且分工密切的合著群體。 
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表 4.25 研究人才對之研究議題相似度分布 

TopicSim 研究人才對對數 比例 
1 548 3.89% 
0.90-0.99 660 4.68% 
0.80-0.89 2,068 14.66% 
0.70-0.79 3,075 21.80% 
0.60-0.69 3,674 26.05% 
0.50-0.59 2,572 18.24% 
＜0.50 1,507 10.68% 
總對數 14,104 100.00% 

結合表 4.15 與表 4.25 分布得知，合著行為多集中於研究議題具有一定重疊的

研究人才對。雖然高研究議題相似度並非唯一形成合著關係的因素，但表 4.25 的

分布顯示研究議題重疊在合著網絡形成中扮演重要角色，且網絡中邊的生成與研

究議題結構相關。再進一步觀察表 4.26 中研究議題完全相同（TopicSim=1）的研

究人才對，可見其合著次數多數高於平均水準，且往往呈現高度穩定的合著關係。

例如，Chen, Jianping 與 Yang, Yong 及 Chen, Jianping 與 Li, Bin 之合著次數皆達 17

次，而 Ahmed, Temoor 與 Li, Bin 的合著次數更高達 22 次，顯示研究議題高度一致

有助於形成長期且高頻率的合著關係。然而，亦可觀察到部分研究議題完全相同的

研究人才對，其合著次數仍相對有限，如 Tharreau, Didier 與 Wang, Zonghua 僅有 1

次合著紀錄，說明即使研究議題高度重疊，合著關係的形成仍可能受研究年齡、學

術發表量等因素影響。  
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表 4.26 研究人才對之研究議題相似度與其相關屬性 

研究人才對 
合著

次數 
學術 
發表量 

研究

年齡 
交集/
聯集 

TopicSim 

Chen, Jianping; Yang, Yong 17 81; 26 15; 13 16/16 1 
Tharreau, Didier; Wang, Zonghua 1 46; 94 18; 18 16/16 1 
Chen, Jianping; Li, Bin 17 81; 40 15; 14 16/16 1 
Ahmed, Temoor; Chen, Jianping 14 23; 81 5; 15 16/16 1 
Ahmed, Temoor; Li, Bin 22 23; 40 5; 14 16/16 1 
Ahmed, Temoor; Yang, Yong 6 23; 26 5; 13 16/16 1 
Li, Bin; Yang, Yong 6 40; 26 14; 13 16/16 1 
Li, Wei; Yang, Jun 1 27; 52 17; 15 16/16 1 

最後，從研究議題完全相同之研究議題數分布（表 4.27）可見，重疊於 1-9 個

研究議題之研究人才對佔多數，共 323 對，顯示即使研究議題數量不多，只要研究

方向高度一致，仍有助於形成合著關係；相對而言，研究議題數量達 12 個以上且

完全重疊之研究人才對雖然數量較少，但其合著強度通常較高，反映當研究專長高

度重合時，合著關係更可能呈現長期且穩定的特徵。整體而言，研究議題相似度越

高，研究人才之間形成合著關係的可能性亦隨之提高，顯示研究議題相似性在水稻

病害研究合著網絡中，對於合著關係之形成具有關鍵影響。 

表 4.27 研究人才對之共同研究議題數分布 

共同研究議題數 研究人才對對數 
16 8 
15 5 
14 23 
13 8 
12 30 
11 107 
10 44 
1-9 323 
合計 548 

綜合表 4.15、表 4.26 與表 4.27 之結果可知，研究議題相似性在研究人才合著
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關係中具有關鍵結構作用。當研究議題高度重疊，甚至完全一致時，研究人才對更

可能形成高頻率且穩定的合著關係；而隨共同研究議題數增加，合著關係的出現機

率與合著強度亦隨之提升。惟表 4.26 亦顯示，即使研究議題完全相同，合著強度

仍存在差異，顯示合著關係並非單一因素所決定，而是在研究議題相似性基礎上，

進一步受研究年齡與學術發表量等因素共同調節。 

五、水稻病害研究人才之合著次數特徵 

針對表 4.15 之內生變數統計量所示，Star2B 至 Star5B、TriangleB 及 Cycle4B

等指標的 t-ratio 絕對值均遠大於 2，顯示網絡呈現高度集中與聚集結構，並且合著

關係並非隨機分布，而是受研究人才連結偏好及網絡結構因素影響。 

結合表 4.28 的合著次數分布觀察可見，在 14,104 組研究人才對中，合著次數

呈現高度偏態分布。僅合著 1 次者佔 44.14%；合著 2 至 10 次者佔 52.16%；而合

著超過 10 次者僅佔約 3.70%。顯示大多數研究人才間的合著關係為低頻或一次性

合著，僅少數核心研究人才對能建立長期且高度穩定的合著關係。 

表 4.28 研究人才對之合著次數分布 

合著次數 對數 比例 
1 6,226 44.14% 
2-10 7,356 52.16% 
11-20 427 3.03% 
21-30 74 0.52% 
31-40 11 0.08% 
41-50 7 0.05% 
51-78 3 0.02% 
總對數 14,104 100.00% 

結合表 4.29 的觀察可見，合著次數達 50 次以上的研究人才對僅 3 對，佔總研

究人才對的 0.02%，其中 Zhang, Haifeng 與 Zhang, Zhengguang 的合著次數高達 78

次，為所有研究人才對中的最高值；其餘合著次數居前者多介於 41-62 次。這些高
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頻率合著對通常具有相近研究年齡，介於 16 至 19 年，且皆具至少 40 篇之學術發

表量，顯示長期研究歷程與高度學術投入，有助於形成穩定且重複的合著關係。然

而，即便個別研究人才學術發表量甚高，並非所有高發表量研究人才皆會形成高頻

合著，顯示合著關係的深化仍需仰賴長期合著基礎與研究分工的穩定性。 

表 4.29 合著次數前十名研究人才對之發表量與研究年齡 

排名 研究人才對 合著次數 發表量 研究年齡 
1 Zhang, Haifeng; Zhang, Zhengguang 78 86; 94 16; 16 
2 Zhang, Haifeng; Zheng, Xiaobo 62 86; 64 16; 16 
3 Zhang, Zhengguang; Zheng, Xiaobo 62 94; 64 16; 16 
4 Wang, Ping; Zhang, Haifeng 50 57; 86 16; 16 
5 Wang, Ping; Zhang, Zhengguang 50 57; 94 16; 16 
6 Li, Xianghua; Wang, Shiping 49 50; 61 19; 19 
7 Lin, Fu-Cheng; Liu, Xiao-Hong 49 61; 51 18; 18 
8 Chen, Hongyan; Wei, Taiyun 41 41; 84 19; 19 
9 Jia, Dongsheng; Wei, Taiyun 41 42; 84 16; 19 
10 Chen, Qian; Wei, Taiyun 41 44; 84 14; 19 

結合表 4.30 觀察可見，僅 60 對研究人才的合著次數與個別學術發表量完全匹

配，比例極低，顯示即使研究人才學術發表量相近，也不必然形成高頻率合著關係，

說明學術發表量並非決定合著強度的唯一因素。 

表 4.30 合著次數與個別發表量完全匹配之研究人才對分布 

合著次數 
（亦為發表量） 

研究人才對 
對數 

12 1 
10 6 
9 1 
8 5 
7 9 
6 16 
5 22 
總對數 60 
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綜合表 4.15、表 4.28、表 4.29 與表 4.30 可知，水稻病害研究合著網絡呈現典

型的「核心—邊陲」結構：少數核心研究人才對形成高頻且穩定的合著關係，承擔

網絡中大量連結；大多數研究人才對則以低頻或一次性合著為主，且仍保有大量未

合著成果，顯示合著形成受研究人才學術發表量、研究年齡及既有合著網絡位置等

多因素共同影響，並維持核心與邊陲的網絡特徵。  
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第三節 水稻病害研究議題共現與研究人才合著關係的連結 

本節旨在探討水稻病害研究領域中，研究議題與研究人才二者間的連結特徵。

透過 MLERGM 對「水稻病害研究議題與研究人才所構成之多層次網絡」（以下簡

稱「議題與人才網絡」）進行估計與配適度檢定，並進一步檢視不同研究議題間的

結構特徵是否會影響研究人才形成合著關係之機率，以說明各項結構性指標對研

究議題與研究人才連結關係形成的影響。 

此外，本節所使用之各項結構性統計量，其結構示意圖與計算公式已於第參章

研究方法中第三節「ERGM 相關變數指標計算」之「一、研究議題與研究人才之內

生變數計算方法」（詳見表 3.6）中說明，以下僅針對模型配適度檢定結果與其所反

映之網絡結構意涵進行討論。 

一、議題與人才網絡之 XStar3A 及 XStar3B 結構特徵 

透過 MLERGM 的分析（表 4.31）結果可見，研究人才與研究議題間的連結呈

現明顯的結構性特徵，反映出合著關係受研究議題與研究人才層面因素共同影響。

在研究人才參與多個研究議題的結構特徵方面，三階星狀結構指標（XStar3A）用

以衡量單一研究人才同時連結三個研究議題之集中程度，反映其在研究網絡中扮

演多研究議題之關鍵連結角色。 

為進一步具體說明此結構特徵之實際分布情形，表 4.32 呈現研究人才參與研

究議題三元組之組數分布。結果顯示，研究人才在多個研究議題參與程度上呈現明

顯差異，僅有少數研究人才累積較多研究議題三元組組合，其中 Talbot, Nicholas J.、

Chen, Jianping 與 Zhang, Zhengguang 分別以 19 組、16 組與 15 組為代表。此結果

與 XStar3A 所反映之結構性特徵相互呼應，顯示水稻病害研究領域中，研究人才

於多個研究議題之參與程度存在差異，且多研究議題參與程度較高之研究人才，較

容易在議題網絡中形成多重連結，並扮演研究議題間的重要匯聚節點。 
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表 4.31 議題與人才網絡之 MLERGM 配適度檢定結果（*|t-ratio|<2） 

No Variable Statistics Observed Mean StdDev t-ratio 
1 endogenous XEdge 6025.00 6025.00 0.00 非數值 
2 endogenous XStar2A 11256.00 10615.87 246.33 2.60 
3 endogenous XStar2B 11685.00 301786.10 138535.60 -2.09 
4 endogenous XStar3A 14164.00 12568.56 797.73 1.99* 
5 endogenous XStar3B 16330.00 19840260.00 11937061.00 -1.66* 
6 endogenous X3Path 83912.00 2015765.00 911372.50 -2.12 
7 endogenous X4Cycle 2452.00 33950.46 23587.79 -1.34* 
8 endogenous XECA 17150.00 216764.70 149443.70 -1.34* 
9 endogenous XECB 19309.00 14036519.00 11170622.00 -1.25* 
10 endogenous XASA 6551.41 6372.99 50.77 3.51 
11 endogenous XASB 6587.82 7919.99 504.41 -2.64 
12 endogenous XACA 10124.50 7791.68 1437.56 1.62* 
13 endogenous XACB 10542.00 285435.00 127584.60 -2.15 
14 endogenous XAECA 8105.75 108231.80 75443.77 -1.33* 
15 endogenous XAECB 8234.52 135347.00 94577.52 -1.34* 
16 endogenous stddev_degreeX_A 2.03 1.82 0.08 2.51 
17 endogenous skew_degreeX_A 0.47 0.67 0.05 -4.13 
18 endogenous stddev_degreeX_B 2.15 18.03 5.12 -3.10 
19 endogenous skew_degreeX_B 0.77 9.45 0.22 -39.70 
20 endogenous clusteringX 0.12 0.06 0.02 2.55 

 

表 4.32 參與最多研究議題三元組之研究人才前十名 

排名 研究人才 三元組組數 
1 Talbot, Nicholas J. 19 
2 Chen, Jianping 16 
3 Zhang, Zhengguang 15 
4 Wang, Jing 13 
5 Lin, Fu-Cheng 12 
6 Wang, Guo-Liang 12 
7 Wang, Zonghua 12 
8 Yang, Song 12 
9 Zhang, Haifeng 12 
10 Liu, Hao 11 



doi:10.6342/NTU202600413
119 

由表 4.32 之 XStar3A 進一步結合研究議題三元組之組成結構（表 4.33）進行

觀察，可發現研究人才之多研究議題連結高度集中於特定研究議題組合中。具體而

言，高頻出現之研究議題三元組多以重大病害研究議題與分子層級研究議題為核

心，其中以「A1.稻熱病、C1.病原檢測與鑑定、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構」及

「A1.稻熱病、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.基因表現與轉殖研究」之參與研

究人才數量為最多與次多。此結果顯示，XStar3A 所反映之多重星狀結構，主要建

立於「A1.稻熱病」、「病原鑑定」與「抗病基因等分子機制」等核心研究議題組合

之上，進而使研究議題間之連結呈現明顯的結構化特徵。 

表 4.33 研究人才參與度最高之研究議題三元組前十名 

排名   研究議題三元組 研究人才數 
1 A1.稻熱病、C1.病原檢測與鑑定、C2.抗病基因鑑定與圖

譜建構 
381 

2 A1.稻熱病、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.基因表現

與轉殖研究 
210 

3 A3.細菌性病害、C1.病原檢測與鑑定、C2.抗病基因鑑定

與圖譜建構 
130 

4 A1.稻熱病、A2.非稻熱病之真菌性病害、C2.抗病基因鑑

定與圖譜建構 
124 

5 A4.病毒性病害、C1.病原檢測與鑑定、C2.抗病基因鑑定

與圖譜建構 
120 

6 A1.稻熱病、A3.細菌性病害、C2.抗病基因鑑定與圖譜建

構 
118 

7 A1.稻熱病、A2.非稻熱病之真菌性病害、C3.基因表現與

轉殖研究 
110 

8 A4.病毒性病害、C1.病原檢測與鑑定、C3.基因表現與轉

殖研究 
107 

9 A2.非稻熱病之真菌性病害、C1.病原檢測與鑑定、C2.抗
病基因鑑定與圖譜建構 

101 

10 A1.稻熱病、C3.基因表現與轉殖研究、C6.分子訊號傳導 87 
註：統計基礎為曾於其研究成果中同時涉及三項研究議題之不重複研究人才，

共計 1,522 人（100%）。各研究議題三元組之研究人才數係指曾參與該特定三元

組之不重複研究人才人數，其比例係以全體三元組研究人才總數為分母計算。

另，本研究共辨識出 234 組研究議題三元組。 
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在研究議題端之結構特徵方面，三階星狀結構指標（XStar3B）用以衡量單一

研究議題是否傾向吸引多位研究人才，形成以研究議題為中心之星狀連結結構。由

表 4.32 可見，XStar3B 顯示研究議題在吸引研究人才方面存在一定程度之集中趨

勢。進一步結合單一研究議題吸引研究人才之組數分布（表 4.34）觀察，可發現水

稻病害研究中，不同病害研究議題在吸引研究人才方面呈現不均衡現象。其中，

「A1.稻熱病」形成之單一研究議題結構組數最多，其次為「A4.病毒性病害」與「A2.

非稻熱病之真菌性病害」，顯示部分水稻病害研究議題對研究人才具有較高之聚集

效果。此分布情形可作為 XStar3B 所反映研究議題集中趨勢之具體說明。 

表 4.34 單一研究議題吸引研究人才之組數分布 

單一研究議題 組數 
A1.稻熱病 29 
A2.非稻熱病之真菌性病害 16 
A3.細菌性病害 15 
A4.病毒性病害 22 
A5.線蟲與其它微生物 5 
合計 87 

整體而言，單一研究議題共形成 87 組，涉及文獻篇數達 990 篇，顯示特定病

害研究議題具明顯吸引力，並能聚集研究人才。此現象亦反映於表 4.31 中，XStar3B

指標之 t-ratio 為−1.66，表明研究議題端之星狀集中結構並未過度擴張，研究人才

在研究議題選擇上仍具聚焦性，較傾向深耕特定研究議題，而非廣泛分散。 

綜合上述結果，水稻病害研究合著網絡呈現「研究議題端集中吸引、研究人才

端選擇性參與」的結構特徵，研究議題塑造合著連結的核心，而研究人才則在集中

與分化間取得平衡。 
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二、議題與人才網絡之 X4Cycle、XACA 及 XECA 結構特徵 

本研究透過四階閉環結構（X4Cycle）衡量網絡中是否存在特定研究人才對，

圍繞相同研究議題組合進行合著，形成穩定閉環互動模式。表 4.31 顯示，X4Cycle

的 t-ratio 為−1.33 達統計顯著水準，顯示閉環結構具有系統性存在，並非隨機生成，

反映水稻病害研究領域中研究人才與研究議題的互動，逐步由一次性合著發展為

重複且穩定的結構關係。 

進一步觀察研究議題對及其對應之研究人才對數分布（表 4.35）可知，X4Cycle

高度集中於特定研究議題對。其中，「A1.稻熱病、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構」

最具代表性，其所對應之 X4Cycle 結構共出現 46 次，亦即涉及 46 對研究人才對。

顯示該研究議題對不僅在研究議題共現層面高度關聯，亦於研究人才合著層面形

成穩定重複互動。至於「A1.稻熱病、A2.非稻熱病之真菌性病害」與「A4.病毒性

病害、C1.病原檢測與鑑定」亦為高頻研究議題，顯示不同病害類型與病原研究方

法之間已形成固定研究團隊與長期合著關係。 

表 4.35 研究人才對參與度最高之研究議題對分布前十名 

排名 研究議題對 
研究人才

對對數 
1 A1.稻熱病、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 46 
2 A1.稻熱病、A2.非稻熱病之真菌性病害 20 
3 A4.病毒性病害、C1.病原檢測與鑑定 14 
4 A1.稻熱病、C1.病原檢測與鑑定 13 
5 A2.非稻熱病之真菌性病害、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 13 
6 A3.細菌性病害、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 13 
7 A1.稻熱病、C3.基因表現與轉殖研究 10 
8 A1.稻熱病、C5.抗性機制解析 8 
9 A2.非稻熱病之真菌性病害、A3.細菌性病害 8 
10 A3.細菌性病害、C3.基因表現與轉殖研究 8 
 總研究人才對對數 278 

此外，C2.抗病基因鑑定與圖譜建構與多項病害類型的組合多次出現於
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X4Cycle 中，凸顯分子與遺傳研究議題在連結不同病害團隊中的樞紐角色。整體而

言，共 278 組研究議題對形成 X4Cycle，反映水稻病害研究合著網絡中專業知識累

積與合著持續性的結構特徵。具體而言，X4Cycle 的集中分布反映研究網絡中存在

「長期合著的固定團隊」，而這些團隊多以病害類型為核心，並透過分子遺傳與病

原檢測等連結不同病害研究。相較於三階星狀結構所呈現之多研究議題連結，

X4Cycle 揭示研究人才與研究議題關係由連結走向穩定互動的深化過程，顯示研究

領域具明顯的知識累積與研究傳承。 

本研究透過 XACA 指標分析研究人才在特定研究議題對中，是否反覆參與相

同研究議題組合，形成穩定的交錯閉環結構。表 4.31 顯示，XACA 之 t-ratio 為 1.62，

達統計顯著水準，說明具關聯性的研究議題更容易透過研究人才形成間接連結，反

映研究議題之知識延續及研究團隊的形成基礎。 

由表 4.36 可知，交錯閉環結構高度集中於少數核心研究議題組合，其中「A1.

稻熱病、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構」最具代表性，共吸引 200 位研究人才參與。

其它高頻研究議題對如「A1.稻熱病、A2.非稻熱病之真菌性病害」、「A4.病毒性病

害、C3.基因表現與轉殖研究」及「A3.細菌性病害、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構」

亦匯聚大量研究人才，顯示分子與基因層級研究議題在連結不同水稻病害研究中

具有樞紐作用。 

表 4.36 研究人才參與度最高之研究議題對分布前十名 

排名 研究議題對 研究人才數 
1 A1.稻熱病、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 200 
2 A1.稻熱病、A2.非稻熱病之真菌性病害 76 
3 A4.病毒性病害、C3.基因表現與轉殖研究 69 
4 A3.細菌性病害、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 60 
5 A2.非稻熱病之真菌性病害、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 57 
6 A4.病毒性病害、C1.病原檢測與鑑定 57 
7 A1.稻熱病、C1.病原檢測與鑑定 41 
8 A1.稻熱病、C3.基因表現與轉殖研究 40 
9 A3.細菌性病害、C1.病原檢測與鑑定 36 
10 A3.細菌性病害、C3.基因表現與轉殖研究 36 
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整體而言，XACA 中共計 51 組研究議題對形成交錯閉環，涵蓋 1,126 位研究

人才，顯示水稻病害合著網絡已具規模且穩定的研究議題合著框架。相較於

X4Cycle 所揭示的小型閉環，XACA 反映以研究議題對為核心的較大尺度穩定合

著模式，說明網絡中同時存在小型團隊與大型研究議題社群所構成的多層次結構，

進一步揭示研究議題在長期研究人才合著關係形成與維繫中的關鍵角色。 

本研究利用 XECA 指標分析特定研究議題對對應研究人才之合著模式及多研

究議題參與情形，反映研究人才是否因特定研究議題形成結構性集中，並檢驗多研

究議題合著的分布均衡性。表 4.31 顯示 XECA 之 t-ratio 為−1.34，說明研究議題在

合著網絡中扮演核心節點角色，能持續吸引研究人才參與，形成穩定跨層級連結。 

由表 4.37 可見，部分核心研究議題對匯聚大量研究人才，並促成多研究議題

合著。例如，「A1.稻熱病、A6.非生物逆境因子」研究議題對吸引 Soriano, Lourdes

與 Monzo, Jose 合著，後者亦參與「C4.蛋白質與酵素功能」研究議題；「A1.稻熱病、

C2.抗病基因鑑定與圖譜建構」研究議題對則聚集多對研究人才，如 Fukuta, 

Yoshimichi 與 Kawasaki-Tanaka, Akiko 以及 Jia, Y.與 Jia, M.，後者皆跨足「A2.非稻

熱病之真菌性病害」研究議題。類似情形亦見於 A5.線蟲及其它微生物研究議題，

研究人才在不同研究議題間形成交錯連結。 

整體而言，XECA 結果顯示部分研究議題具有顯著吸引力，持續匯聚研究人才

並促成多研究議題合著，反映核心研究議題節點及跨足多個研究議題之研究人才

在知識流動中的關鍵角色。 
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表 4.37 特定研究議題對之研究人才合著與單一研究人才參與分布 

編

號 
研究議題對 研究人才 1 研究人才 2 

研究人才 2
之額外研究

議題 
1 A1.稻熱病、A6.非生物逆

境因子 
Soriano, 
Lourdes 

Monzo, Jose C4.蛋白質與

酵素功能 
2 A1.稻熱病、C2.抗病基因

鑑定與圖譜建構 
Fukuta, 
Yoshimichi 

Kawasaki-
Tanaka, Akiko 

C1.病原檢測

與鑑定 
3 A1.稻熱病、C2.抗病基因

鑑定與圖譜建構 
Jia, Y. Jia, M. A2.非稻熱病

之真菌性病

害 
4 A1.稻熱病、C2.抗病基因

鑑定與圖譜建構 
Hasegawa, 
Morifumi 

Toshima, 
Hiroaki 

A2.非稻熱病

之真菌性病

害 
5 A1.稻熱病、C5.抗性機制

解析 
Donofrio, N.M. Huang, K. B6.數位科技

與預測模型 
6 A2.非稻熱病之真菌性病

害、C2.抗病基因鑑定與圖

譜建構 

Correll, J.C. Jia, M. A1.稻熱病 

7 A4.病毒性病害、C1.病原

檢測與鑑定 
Pinel-Galzi, A. Fargette, D. B3.栽培管理

與防治方法 
8 A5.線蟲與其它微生物、

A6.非生物逆境因子 
Togashi, 
Katsumi 

Hoshino, 
Shigeru 

B3.栽培管理

與防治方法 
9 A5.線蟲與其它微生物、

B3.栽培管理與防治方法 
Hoshino, 
Shigeru 

Togashi, 
Katsumi 

A6.非生物逆

境因子 
註：「研究議題對」為研究人才 1 與研究人才 2 共同合著之研究議題對；「研究

人才 2 之額外研究議題」則列出該人才在該合著關係外，額外參與之研究議

題。 

三、議題與人才網絡之 XAECA、XECB 及 XAECB 結構特徵 

XAECA 指標用以分析研究議題對應研究人才的合著模式，並衡量研究人才是

否跨足多個議題，形成議題間的連結橋樑。表 4.31 顯示 XAECA 之 t-ratio 為−1.33，

表明研究人才在多研究議題合著中呈現選擇性參與，較少廣泛跨越多個研究議題，

有助於形成明確分工與研究議題聚焦，避免網絡過度分散。 

由表 4.38 可見，A1.稻熱病相關研究議題仍為核心，例如「A1.稻熱病、C2.抗
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病基因鑑定與圖譜建構」形成 40 對研究人才合著，「A1.稻熱病、A2.非稻熱病之真

菌性病害」則形成 18 對，而其它研究議題對如「A4.病毒性病害、C1.病原檢測與

鑑定」、「A2.非稻熱病之真菌性病害、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構」等亦呈現小規

模合著模式。此結果顯示，研究人才雖有限度跨足多研究議題，但核心研究議題仍

能聚集穩定合著團隊，維持合著網絡的專業化與效率。 

表 4.38 研究議題對對應之研究人才對對數前十名 

排名 研究議題對 
研究人才

對對數 
1 A1.稻熱病、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 40 
2 A1.稻熱病、A2.非稻熱病之真菌性病害 18 
3 A4.病毒性病害、C1.病原檢測與鑑定 13 
4 A2.非稻熱病之真菌性病害、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 12 
5 A1.稻熱病、C1.病原檢測與鑑定 11 
6 A3.細菌性病害、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 11 
7 A1.稻熱病、C3.基因表現與轉殖研究 10 
8 A2.非稻熱病之真菌性病害、A3.細菌性病害 8 
9 A3.細菌性病害、C3.基因表現與轉殖研究 8 
10 A1.稻熱病、A6.非生物逆境因子 6 
註：總研究議題對對數為 56 對，而研究人才對對數共計為 247 對。 

具體觀察研究議題對與研究人才之多研究議題合著，如表 4.39 所示，A1.稻熱

病相關研究議題仍為核心，與多個研究議題形成連結，並吸引研究人才進行合著。

其中，Deng, Qingchao 與 Fang, Shouguo 於「A1.稻熱病、A4.病毒性病害」研究議

題對之合著，且 Fang 亦涉及 C1.病原檢測與鑑定與 C3.基因表現與轉殖研究等分子

層面議題，顯示其研究團隊具有跨病害的分子技術平台與整合能力。此類跨議題合

著反映水稻病害研究中，部分研究人才透過可跨病害應用之分子方法，將水稻病害

與分子機制研究連結，進而形成跨團隊合著橋樑。換言之，這類研究人才在合著網

絡中扮演「跨議題整合者」角色，促進不同病害與分子研究議題間的知識流動與合

著延續。其它研究議題如「A4.病毒性病害、C1.病原檢測與鑑定」、「A3.細菌性病

害、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構」亦呈現多研究議題互動模式，但合著規模較小。  
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表 4.39 研究議題對與研究人才多研究議題合著對應關係 

編

號 
研究議題對 研究人才 1 研究人才 2 研究人才 2 其它研究議題 

1 A1.稻熱病、A4.病
毒性病害 

Deng, 
Qingchao 

Fang, 
Shouguo 

C1.病原檢測與鑑定、C3.
基因表現與轉殖研究 

2 A1.稻熱病、A6.非
生物逆境因子 

Monzo, 
Jose 

Soriano, 
Lourdes 

B3.栽培管理與防治方

法、C4.蛋白質與酵素功

能 
3 A1.稻熱病、C2.抗

病基因鑑定與圖

譜建構 

Kawasaki-
Tanaka, 
Akiko 

Fukuta, 
Yoshimichi 

A3.細菌性病害、C1.病原

檢測與鑑定 

4 A1.稻熱病、C2.抗
病基因鑑定與圖

譜建構 

Tran Dang 
Khanh 

Tran Dang 
Xuan 

A6.非生物逆境因子、C1.
病原檢測與鑑定 

5 A1.稻熱病、C4.蛋
白質與酵素功能 

Font, Alba Soriano, 
Lourdes 

A6.非生物逆境因子、B3.
栽培管理與防治方法 

6 A2.非稻熱病之真

菌性病害、B1.化
學防治與抗藥性 

Li, Junkai Wu, Qinglai C5.抗性機制解析、C6.分
子訊號傳導 

7 A3.細菌性病害、

C2.抗病基因鑑定

與圖譜建構 

Behera, 
Lambodar 

Meher, 
Jitendriya 

A6.非生物逆境因子、C1.
病原檢測與鑑定 

8 A4.病毒性病害、

C1.病原檢測與鑑

定 

Fargette, D. Pinel-Galzi, 
A. 

B3.栽培管理與防治方

法、C2.抗病基因鑑定與

圖譜建構 
9 A4.病毒性病害、

C2.抗病基因鑑定

與圖譜建構 

Pinel-Galzi, 
A. 

Silue, D. A3.細菌性病害、C1.病原

檢測與鑑定 

10 A3.細菌性病害、

C2.抗病基因鑑定

與圖譜建構 

Sirithunya, 
P. 

Toojinda, T. A1.稻熱病、B1.化學防治

與抗藥性、B3.栽培管理

與防治方法 

雖然議題網絡中的 Star2A-4A 結構已顯示 A1.稻熱病與 C2.抗病基因鑑定與圖

譜建構研究議題共現頻繁，代表該研究議題對在文獻層面具有高度關聯性；然而

XAECA 結構的顯著集中則進一步表明，該議題對並非僅在議題層面熱門，而是在

「研究人才層面」形成穩定的跨議題合著橋接。換言之，A1.稻熱病與 C2.抗病基
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因鑑定與圖譜建構的高 XAECA 代表大量研究人才在稻熱病研究中同時具備或整

合抗病基因鑑定的研究能力，並在不同研究團隊間反覆合作，使研究議題之間的知

識流動與合著關係得以持續維繫。 

比較 X4Cycle 與 XAECA 之前十名研究議題對可發現，兩者並未完全重疊，

例如 X4Cycle 中排名第八之「A1.稻熱病、C5.抗性機制解析」，並未出現在 XAECA

前十名；相對地，XAECA 中排名第十之「A1.稻熱病、A6.非生物逆境因子」亦未

出現在 X4Cycle 前列。此差異顯示，不同研究議題對在研究流程、方法需求與合著

型態上具有結構差異，部分議題對較適合形成長期穩定之閉環合著，而部分議題則

較常透過研究人才的策略性跨議題參與形成橋接關係。雖然 A1.稻熱病與 C2.抗病

基因鑑定與圖譜建構為水稻病害研究中之核心研究議題組合，但比較不同結構指

標下之高頻研究議題對，有助於揭示水稻病害研究合著網絡中多元合著型態與議

題分工特徵。 

整體而言，水稻病害研究的合著網絡並非僅由議題熱門度驅動，而是由少數核

心研究人才的跨議題整合能力所塑造，呈現專精化團隊與跨議題橋接的雙重結構

特徵，即以核心研究人才為主導的專精化分工結構，研究人才多數集中於特定病害

類型或研究方法，並在既有議題團隊內維持穩定合著，而非廣泛跨議題整，形成穩

定的團隊合著模式。此結構有助於形成明確的研究分工與深度累積，但也可能造成

議題間知識流動較低、跨議題創新較少。換言之，水稻病害研究網絡的整體結構偏

向「專精型團隊」而非「跨領域整合型團隊」。綜合而言，XAECA 與表 4.39 結果

共同顯示，水稻病害研究人才的多研究議題參與呈現選擇性與策略性，少數核心研

究人才扮演橋接角色，促進研究議題之間知識流動與合著網絡整合。 

表 4.31 中的 XECB 用以檢視研究人才與研究議題之間是否形成閉環結構；

XAECB 則衡量研究議題與研究人才的跨層延伸連結，反映研究人才在不同研究議

題間的橋接作用。XECB 指標 t-ratio 為−1.25，達統計顯著水準，表明研究人才與

研究議題間逐步形成結構穩定的閉環關係，反映研究團隊的合著基礎與合著關係

的持續性。XAECB 指標 t-ratio 為−1.34，亦達顯著水準，顯示研究議題—研究人才
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—研究議題的跨層延伸結構呈現負向效應，研究人才較少同時跨越多個研究議題

成為橋接節點，顯示跨研究議題合著具有選擇性，形成明確分工與研究議題聚焦。 

表 4.40 進一步呈現研究議題與研究人才的配對關係，顯示水稻病害研究中存

在核心—擴散式的跨研究議題合著模式。具體而言，第一研究議題如 A5.線蟲與其

它微生物由少數核心研究人才，如 Gheysen, Godelieve、Kyndt, Tina 等進行研究，

而第二研究議題，如 C2.抗病基因鑑定與圖譜建構則涉及大量研究人才，形成數百

至上千人的連結網絡。而 Gheysen 與 Kyndt 在「A5.線蟲與其它微生物、C2.抗病基

因鑑定與圖譜建構」之間的配對，對應 1,398 位研究人才，反映第一研究議題核心

研究人才對第二研究議題的橋接作用。此模式表明，少數核心研究人才在特定研究

議題中扮演橋接角色，能將其合著網絡延伸至其它高人數研究議題群體，促進知識

流動與技術整合。同時，也凸顯第二研究議題的研究人才高度分散且集中於該研究

議題，呈現「研究議題端吸引—研究人才端選擇性參與」的結構特徵，與 XECB 與

XAECB 指標的顯著效應一致。 

同時，表 4.41 統計每對研究議題中僅研究其一之研究人才數量，揭示水稻病

害研究中研究議題吸引力與研究人才分布的不對稱性。以「A5.線蟲與其它微生物、

C2.抗病基因鑑定與圖譜建構」為例，共有 1,398 位研究人才專注於 C2.抗病基因鑑

定與圖譜建構，而未同時參與 A5.線蟲與其它微生物研究。此結果顯示，部分研究

議題如 C2.抗病基因鑑定與圖譜建構、C3.基因表現與轉殖研究、C1.病原檢測與鑑

定等具高度吸引力，能集聚大量專門研究人才；而前者研究議題，如 A5.線蟲與其

它微生物則主要由少數核心研究人才維持跨研究議題連結功能。此結構呈現典型

的「研究議題端集中、研究人才端選擇性參與」特徵，符合 XECB 與 XAECB 指標

說明研究人才多跨研究議題合著上，多採策略性參與，而非廣泛分散。  
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表 4.40 研究人才對研究議題連結及研究議題 2 之連接研究人才數 

排

名 
研究人才對 研究議題 1 研究議題 2 

與研究議題 2 連

接之研究人才數 
1 Gheysen, Godelieve; 

Kyndt, Tina 
A5.線蟲與其它

微生物 
C2.抗病基因鑑

定與圖譜建構 
1,398 

2 Gheysen, Godelieve; 
Lahari, Zobaida 

A5.線蟲與其它

微生物 
C2.抗病基因鑑

定與圖譜建構 
1,398 

3 DeWaele, Dirk; 
Kumar, Arvind 

A5.線蟲與其它

微生物 
C2.抗病基因鑑

定與圖譜建構 
1,398 

4 Peng, Deliang; Peng, 
Huan 

A5.線蟲與其它

微生物 
C2.抗病基因鑑

定與圖譜建構 
1,398 

5 Ellur, RanjithK.; 
Singh, AshokKumar 

A5.線蟲與其它

微生物 
C3.基因表現與

轉殖研究 
1,331 

6 Gheysen, Godelieve; 
Peng, Deliang 

A5.線蟲與其它

微生物 
C3.基因表現與

轉殖研究 
1,331 

7 Rao, Uma; Somvanshi, 
VishalSingh 

A5.線蟲與其它

微生物 
C1.病原檢測與

鑑定 
1,321 

8 Mondal, Sandip; 
Mukherjee, Abhishek 

A5.線蟲與其它

微生物 
A1.稻熱病 1,203 

9 Gheysen, Godelieve; 
Kyndt, Tina 

A5.線蟲與其它

微生物 
C6.分子訊號傳

導 
1,085 

10 Liu, Ying; Peng, Huan A5.線蟲與其它

微生物 
C6.分子訊號傳

導 
1,085 

表 4.41 單向參與研究議題對之研究人才數分布 

排

名 
研究議題對 

 只研究後者研究議

題之研究人才數 
1 A5.線蟲與其它微生物、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 1,398 
2 A5.線蟲與其它微生物、C3.基因表現與轉殖研究 1,331 
3 A5.線蟲與其它微生物、C1.病原檢測與鑑定 1,321 
4 A5.線蟲與其它微生物、A1.稻熱病 1,203 
5 A5.線蟲與其它微生物、C6.分子訊號傳導 1,085 
6 B2.生物防治與拮抗微生物、A1.稻熱病 1,044 
7 B6.數位科技與預測模型、A1.稻熱病 1,037 
8 A4.病毒性病害、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構 1,009 
9 A5.線蟲與其它微生物、A2.非稻熱病之真菌性病害 1,006 
10 A4.病毒性病害、A1.稻熱病 937 
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綜合 NetworkX 中八項結構指標之 t-ratio 均達顯著，顯示水稻病害研究議題共

現網絡與研究人才合著關係呈現明顯的多層次結構特徵。XStar3A 與 XStar3B 兩個

三階星狀結構揭示，以 A1.稻熱病、C1.病原檢測與鑑定及抗病基因等核心研究議

題組合為基礎，研究議題形成集中節點，研究人才在多研究議題參與上呈選擇性與

策略性，使合著連結呈現「研究議題端集中、研究人才端分化」的平衡結構。 

閉環指標 X4Cycle 顯示研究人才與研究議題互動逐步穩定，反映小型團隊在

合著網絡中形成與維繫。以研究議題對為核心的 XACA 與 XECA 分析則指出，部

分核心研究議題持續吸引研究人才，促成多研究議題合著與跨層知識流動，形成大

型研究議題社群與小型研究人才團隊共存的多層次結構。 

多研究議題橋接指標 XAECA、XECB 與 XAECB 表明，少數核心研究人才在

多研究議題合著中扮演橋接角色，透過有限而策略性的參與促進研究議題間知識

整合，而大部分研究人才則維持單一或少數研究議題聚焦。綜合而言，本網絡呈現

典型「研究議題端集中、研究人才端選擇性參與」特徵，既維持合著專業化與效率，

又支撐核心研究議題的知識流動與多研究議題整合，充分反映水稻病害研究領域

中研究議題與研究人才間的結構性互動機制及長期發展趨勢。 
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第伍章 結論與建議 

第一節 研究結論 

一、近二十年水稻病害研究議題主要集中於 A1.稻熱病、C2.抗病基因鑑定與圖譜

建構、C3.基因表現與轉殖研究等三項研究議題。 

水稻病害研究呈現明顯的「核心—邊陲」結構，少數核心研究議題高度集中，

形成研究網絡的知識核心。其中，A1.稻熱病、C2.抗病基因鑑定與圖譜建構及 C3.

基因表現與轉殖研究經常同步出現，在研究議題熱門度與共現頻率之 Jaccard 值皆

位居前列，反映這些研究議題在病害鑑定、抗病基因定位與分子機制解析中扮演核

心角色，也吸引最多研究人才參與。其它病原類型與防治方法研究議題則呈多元分

布，顯示研究兼具核心集中與多元探索特性。 

本研究亦發現，水稻病害研究議題在過去二十年間呈現明顯的階段性發展特

徵。長期穩定型研究議題如 A1.稻熱病與 C2.抗病基因鑑定與圖譜建構持續受到關

注；近期爆發型研究議題如B2.生物防治與拮抗微生物及B6.數位科技與預測模型，

則呈現快速增長的研究熱度；至於成長趨緩型研究議題，如 A4.病毒性病害與 C1.

病原檢測與鑑定，其研究熱度增長相對有限，顯示該類議題可能已進入相對成熟或

研究重心轉移之階段。 

二、近二十年水稻病害研究人才主要集中於高學術發表量與高研究議題相似性的

合著群體 

水稻病害研究合著網絡呈現典型的「核心—邊陲」結構：少數高學術發表量研

究人才雖佔比極低，卻形成網絡核心，承擔大量高頻且穩定的合著關係；中等發表

量研究人才多位於核心與邊陲之間，具橋接潛力；低學術發表量研究人才多處於邊

陲，合著次數低且關係不穩定。學術發表量對合著結構具有累積性與門檻性影響，

發表量越高者越可能形成穩定且高強度的合著關係，但合著模式亦受研究年齡、研
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究議題相似性及團隊脈絡等因素共同影響。 

而研究年齡對合著具有部分調節作用，研究人才傾向與研究年齡相近的夥伴

建立合著關係，呈現明顯年齡同質性；長期投入該領域之核心研究人才則更可能形

成持續穩定的合著。而研究議題相似性是合著形成的重要結構因素，研究議題高度

重疊可顯著提升合著強度與穩定性。綜合而言，水稻病害研究人才合著關係呈現少

數核心高強度、多數邊陲低強度的典型結構特徵。 

三、近二十年水稻病害研究議題與研究人才高度集中於 A1.稻熱病與 C 類分子植

物病理與遺傳研究類之研究議題組合，並由少數核心研究人才主導多研究議題連

結與合著網絡 

綜合 MLERGM 各項結構結果可知，近二十年水稻病害研究中，研究議題與研

究人才之互動關係呈現高度集中但具功能分化之網絡特徵。雖然 A1.稻熱病結合 C

類分子植物病理與遺傳研究，如 C1.病原檢測與鑑定、C2.抗病基因鑑定與圖譜建

構、C3.基因表現與轉殖研究等，在文獻層級與結構層級上皆為最核心之研究主軸，

然而，不同研究議題組合在理論可共現性與研究人才實際採用模式之間，仍存在明

顯差異。 

由 XAECA 結構（表 4.39）觀察可知，研究人才在實務研究中傾向選擇具高度

方法相容性與研究流程連續性的研究議題組合，例如病原檢測、抗病基因鑑定與基

因表現分析等分子層級研究議題，形成穩定且可重複之合著模式；相對而言，部分

在研究議題共現網絡中具備閉環潛力之議題組合，未必能在研究人才層級中形成

對應的高頻合著，顯示研究設計門檻與研究資源配置仍對合著形成具有實質影響。 

進一步由 XACA、XECB 與 XAECB 結構可知，研究人才與研究議題之間的連

結呈現明顯不對稱性與橋接分工現象。C1.病原檢測與鑑定、C2.抗病基因鑑定與圖

譜建構、C3.基因表現與轉殖研究等部分高吸引力研究議題，可匯聚大量研究人才，

形成大規模研究社群；相對而言，如 A5.線蟲與其它微生物等特定病害研究議題則

主要由少數核心研究人才維持，並透過跨研究議題參與扮演連結不同研究社群之
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橋接角色。整體而言，議題與人才網絡呈現「核心研究議題高度集中、研究人才功

能分化明確」之結構特徵，反映水稻病害研究在研究議題選擇與研究人才配置上，

兼具集中化發展與跨研究議題延伸的雙重特性。整體而言，水稻病害研究之發展趨

勢不僅呈現研究議題之集中化現象，亦顯示研究人才在研究議題選擇與合著配置

上，逐步形成「核心深化、邊陲延伸」之雙軌發展模式。 
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第二節 研究建議與限制 

一、研究建議 

本研究整合研究議題共現網絡與研究人才合著網絡之分析結果，發現水稻病

害研究在研究議題選擇與研究人才配置上，呈現高度結構化且不均衡的發展特徵。

整體而言，研究議題與研究人才高度集中於 A1.稻熱病與 C 類分子植物病理與遺

傳研究相關議題，並由少數核心研究人才主導多研究議題連結與合著關係，顯示該

領域同時具備集中化發展與跨議題延伸的雙重特性。 

就研究議題層面而言，建議未來研究可持續聚焦於 A1.稻熱病、C2.抗病基因

鑑定與圖譜建構及 C3.基因表現與轉殖研究等核心研究議題，並進行更細緻與深入

的理論與實證探索。此外，針對不同成長型態之研究議題，長期穩定型研究議題宜

持續深化基礎研究，並促進跨研究議題之知識互動與理論延伸；近期爆發型研究議

題則可加強方法與技術導入，以促進研究成果之快速累積與轉化；而成長趨緩型研

究議題，則需審慎評估研究策略與資源配置，避免重複投入，並轉向應用場景導向

之研究優化。 

進一步比較 X4Cycle 與 XAECA 兩類結構指標後可發現，部分研究議題對僅

出現在 X4Cycle 中，而未對應於 XAECA 之高頻組合，顯示研究議題在「知識結構

層級」與「研究人才行為層級」之間存在顯著差異。X4Cycle 所呈現之研究議題對，

多屬於研究流程高度完整且專業門檻較高之研究組合，反映其在研究設計與理論

建構上具有高度閉合性。此類研究議題一旦投入，研究者往往需長期聚焦於該研究

主軸，較難同時兼顧其他研究議題，因此即使在研究議題共現網絡中具備穩定閉環

結構，亦未必在研究人才層級中形成多研究議題延伸之合著模式。 

相對而言，XAECA 結構所呈現者，則為研究人才實際參與多研究議題之行為

結果。透過 XAECA 可進一步觀察，當研究人才同時投入某一研究議題對時，其後

續往往會再延伸至其他特定研究議題，形成具擴散性的研究組合模式。此一結果顯
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示，部分研究議題組合在實務研究上具有較高的延展彈性，能作為跨研究議題合著

與研究路徑拓展之基礎。因此，本研究建議，對於主要聚焦於 X4Cycle 中高度閉合

研究議題對之研究人才，宜專注深化原有研究領域，以確保研究品質與專業累積；

而對於已同時投入 XAECA 中高頻研究議題對之研究人才，則可進一步考慮延伸

至 XAECA 所顯示之其他關聯研究議題，以提升合著機會與研究能量擴散效果。 

就研究人才合著行為而言，本研究觀察到水稻病害研究人才合著網絡呈現明

顯之「核心—邊緣」結構，核心研究人才兼具高發表量、多研究議題涉獵與高度合

著吸引力。合著傾向亦高度集中於研究議題相似與學術年資相近之研究人才。基於

此，建議學術單位與政策制定者可透過設計跨研究議題或跨年資之合著計畫，鼓勵

不同研究背景之研究人才共同參與研究，以促進知識交流並降低網絡孤島化現象，

進而平衡整體合著網絡結構。 

在方法層面，表 4.15 之 ERGM 配適度檢定結果顯示，Star2-Star5、Triangle 及

Cycle4 等內生變數之 t-ratio 仍偏高，反映模型對高中心節點與緊密合著群聚之擬

合能力尚有改進空間。後續研究可考慮進一步調整模型結構或引入其他結構性統

計量，以更精準呈現研究人才合著網絡之實際運作模式。 

最後，未來研究可透過時間序列或動態網絡分析，探討水稻病害研究人才合著

關係隨時間之演化過程，並納入跨國合著、研究資源可得性、政策支持與學術評價

制度等外部因素，以全面理解合著形成之驅動機制。同時，結合多層次網絡分析，

將研究人才、研究議題與研究成果納入統一分析框架，將有助於深化對水稻病害研

究領域學術合作結構與演化規律之理解，並為科研政策與研究策略制定提供更具

體之實證依據。 

二、研究限制 

本研究資料來源主要依賴 Web of Science 資料庫，雖涵蓋全球主要期刊，但受

限於該資料庫可能未完全收錄地方性期刊或非英文文獻，導致部分研究議題與研

究人才貢獻未被納入分析；而研究期間設定為過去二十年，未涵蓋更早期或最新研
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究進展，對時間演化觀察存在一定侷限性。雖然 ERGM 可揭示網絡結構與合著模

式，但在大規模網絡中估計精度可能受限，部分非顯著結果需謹慎解讀。 

此外，本研究僅分析合著次數至少五次的研究人才，因 MPNet 節點數上限而

必須進行樣本篩選。此限制可能導致低頻合著研究人才未納入網絡分析，進而影響

網絡結構指標的全面性與研究議題分布的完整性。再者，本研究僅考慮研究人才的

研究年齡、學術發表量、研究議題相似性與合著次數等屬性，未納入所屬機構、政

策支持、資源可得性等外部因素，可能限制對合著形成機制的全面理解。  
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75 A4 yellow mottle virus 黃斑駁病毒 
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92 A5 spiroplasma 螺旋原體 
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98 A6 heavy metals 重金屬 
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100 A6 oxidative stress 氧化壓力 
101 A6 arsenic 砷 
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110 A6 temperature extremes 極端溫度 
111 A6 potassium 鉀 
112 A6 heat stress 熱壓力 
113 A6 nutrient deficiency 營養缺乏 
114 A6 phosphorus 磷 
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122 B1 chemical resistance 耐化學性 
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129 B2 Trichoderma spp. 木黴屬 
130 B2 biological suppression 生物抑制 
131 B2 biological control 生物防治 
132 B2 biocontrol agent 生物防治劑 
133 B2 Bacillus subtilis 枯草桿菌 
134 B2 rhizobacteria 根際細菌 
135 B2 microbial antagonist 微生物拮抗劑 
136 B2 Pseudomonas fluorescens 螢光假單胞菌 
137 B3 soil fertility* 土壤肥力 
138 B3 plant* strategy* 種植策略 
139 B3 water control* 水控制 
140 B3 row spac* 行距 
141 B3 tillage* 耕作 
142 B3 cultural method* 耕作方法 
143 B3 density adjustment* 密度調整 
144 B3 field management* 田間管理 
145 B3 field hygiene* 田間衛生 
146 B3 plant* method* 種植方法 
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147 B3 residue management* 殘留物管理 
148 B3 intercrop* 間作 
149 B3 agronomic practice* 農藝實務 
150 B3 sanit* 衛生 
151 B3 crop rotation* 輪作 
152 B3 mulch* 覆蓋物 
153 B3 irrigation management* 灌溉管理 
154 B4 "IPM" IPM 
155 B4 sustainable pest control 永續害蟲防治 
156 B4 ecosystem-bas* control 生態系基礎控制 
157 B4 decision support system 決策支援系統 
158 B4 pest scout* 害蟲偵察 
159 B4 economic threshold* 經濟閾值 
160 B4 monitor* 監測 
161 B4 integrated pest management 綜合蟲害管理 
162 B5 natural compound* 天然化合物 
163 B5 bioactive compound* 生物活性化合物 
164 B5 biopesticide* 生物農藥 
165 B5 neem* 印度楝 
166 B5 plant extract* 植物萃取物 
167 B5 botanical pesticide* 植物源農藥 
168 B5 chitosan 殼聚醣 
169 B5 essential oil* 精油 
170 B6 RGB image* RGB 影像 
171 B6 SEIR model* SEIR 模型 
172 B6 "ANN" 人工神經網路 
173 B6 Artificial Neural Network 人工神經網路 
174 B6 AI prediction 人工智慧預測 
175 B6 AI detection* 人工智慧檢測 
176 B6 classification algorithm 分類演算法 
177 B6 "SVM" 支持向量機 
178 B6 automat* spray* 自動噴霧器 
179 B6 real-time monitor* 即時監控 
180 B6 "CNN" 卷積神經網路 
181 B6 Convolutional Neural Network 卷積神經網路 
182 B6 IoT farm* 物聯網農場 
183 B6 epidemic model* 流行病模型 
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184 B6 epidemic simulation 流行病模擬 
185 B6 disease forecast* 病害預測 
186 B6 disease prediction* 病害預測 
187 B6 outbreak prediction 病情預測 
188 B6 train* dataset 訓練資料集 
189 B6 hyperspectral* 高光譜 
190 B6 NDVI 常態性植生指標 
191 B6 deep learn* 深度學習 
192 B6 "RNN" 循環神經網路 
193 B6 Recurrent Neural Network 循環神經網路 
194 B6 smart farm* 智慧農場 
195 B6 smart agriculture* 智慧農業 
196 B6 UAV 無人機 
197 B6 drone* 無人機 
198 B6 transmission model* 傳動模型 
199 B6 infection rate 感染率 
200 B6 sensor* 感應器 
201 B6 leaf scanner* 葉片掃描儀 
202 B6 computer vision* 電腦視覺 
203 B6 precision agricultur* 精準農業 
204 B6 remote sens* 遙感 
205 B6 image classification* 影像分類 
206 B6 digital farm* 數位農場 
207 B6 simulation 模擬 
208 B6 thermal image* 熱像 
209 B6 satellite image* 衛星圖像 
210 B6 robotic agriculture* 機器人農業 
211 B6 machine vision* 機器視覺 
212 B6 machine learn* 機器學習 
213 B6 random forest 隨機森林 
214 C1 DNA barcode DNA 條碼 
215 C1 DNA amplification DNA 擴增 
216 C1 molecular detection 分子檢測 
217 C1 sequenc* 序列 
218 C1 "qPCR" 定量 PCR 
219 C1 "RT-PCR" 逆轉錄聚合酶連鎖反應 
220 C1 diagnostic marker 診斷標記 
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221 C1 "PCR" 聚合酶連鎖反應 
222 C1 Polymerase Chain Reaction 聚合酶連鎖反應 
223 C1 "ELISA" 酵素連結免疫吸附試驗 
224 C1 "LAMP" 環介導等溫擴增 

225 C1 Loop-mediated Isothermal 
Amplification 

環介導等溫擴增 

226 C2 QTL-seq QTL 序列 
227 C2 "GWAS" 全基因組關聯分析 
228 C2 bacterial*blight resistance 抗白葉枯病 
229 C2 Xa21 抗白葉枯病的抗病基因 
230 C2 resistance loci* 抗性基因位點 
231 C2 R gene 抗病基因 
232 C2 Resistance gene 抗病基因 
233 C2 gene map* 基因圖譜 
234 C2 introgression 基因滲入 
235 C2 alien addition lines 異源附加系 
236 C2 "SNP" 單一核苷酸多型性 
237 C2 Single Nucleotide Polymorphism 單一核苷酸多型性 
238 C2 disease*susceptibility gene 感病基因 
239 C2 Pi-ta 與抗稻熱病有關的抗病基因 
240 C2 QTL 數量性狀基因座 
241 C2 quantitative trait loci 數量性狀基因座 
242 C2 marker-assist* selection 標記輔助選擇 
243 C2 genetic marker 遺傳標記 
244 C2 "SSR" 簡單重複序列 
245 C2 Simple Sequence Repeat 簡單重複序列 
246 C2 hybrid 雜交種 
247 C2 identification 鑑定 
248 C3 expression (基因)表現 
249 C3 RNA-seq RNA 定序 
250 C3 "T-DNA" 土壤農桿菌的轉移 DNA 
251 C3 RT-qPCR 定量反轉錄聚合酶鏈式反應 
252 C3 expression cassette 表現構築體 
253 C3 gene silenc* 基因沉默 
254 C3 knockdown 基因表現下調 
255 C3 overexpression 基因過度表現 
256 C3 gene edit* 基因編輯 
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257 C3 "CRISPR" 基因編輯技術 
258 C3 transformation 基因轉殖 
259 C3 Agrobacterium-mediat* 農桿菌介導 
260 C3 inducible promoter 誘導型啟動子 
261 C3 sucrose transporter 蔗糖轉運蛋白 
262 C3 dsRNA 雙股 RNA 
263 C4 antioxidant enzyme 抗氧化酶 
264 C4 "PAL" 苯丙氨酸解氨酶 
265 C4 Phenylalanine Ammonia-Lyase 苯丙氨酸解氨酶 
266 C4 PR protein 病程相關蛋白 
267 C4 lipoxygenase 脂氧合酶 
268 C4 protease 蛋白酶 
269 C4 kinase 蛋白質激酶 
270 C4 protein profil* 蛋白質譜分析 
271 C4 proteomics 蛋白質體學 
272 C4 chitinase 幾丁質酶 
273 C4 "SOD" 超氧化物歧化酶 
274 C4 SOD 超氧化物歧化酶 
275 C4 Superoxide Dismutase 超氧化物歧化酶 
276 C4 glucanase 葡聚醣酶 
277 C4 peroxidase 過氧化物酶 
278 C4 catalase 過氧化氫酶 
279 C4 laccase 漆酶 
280 C5 immunity activation 免疫活化 
281 C5 "SAR" 系統獲得抗性 
282 C5 systemic acquired resistance 系統獲得抗性 
283 C5 defense prim* 防禦原始 
284 C5 "ROS" 活性氧 
285 C5 reactive oxygen species 活性氧 
286 C5 "ETI" 效應觸發免疫 
287 C5 effector-triggered immunity 效應觸發免疫 
288 C5 oxidative burst 氧化爆發 
289 C5 callose deposition 胼胝質沉積 
290 C5 cell death 細胞死亡 
291 C5 "HR" 過敏反應 
292 C5 hypersensitive response 過敏反應 
293 C5 pattern recognition 模式識別 
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294 C5 "PTI" 模式觸發的免疫 
295 C5 Pattern-triggered immunity 模式觸發的免疫 
296 C5 vesicle traffick* 囊泡運輸 
297 C6 AP2/ERF AP2/乙烯反應因子家族 
298 C6 "MYB" MYB 轉錄因子 
299 C6 RNA silenc* RNA 沉默 
300 C6 "WRKY" WRKY 轉錄因子家族 
301 C6 ethylene 乙烯 
302 C6 salicylic acid 水楊酸 
303 C6 receptor-like kinase 受體樣激酶 
304 C6 jasmonic acid 茉莉酸 
305 C6 second messenger 第二信使 
306 C6 "ABA" 脫落酸 
307 C6 Abscisic Acid 脫落酸 
308 C6 MAPK cascade 蛋白激酶級聯反應 
309 C6 Mitogen-Activated Protein Kinase 蛋白激酶級聯反應 
310 C6 hormone signal* 激素訊號 
311 C6 transcription factor 轉錄因子 
312 C6 TAL effector* 類轉錄活化因子效應蛋白 
313 C6 Transcription Activator-Like effector 類轉錄活化因子效應蛋白 
314 C6 "Bzip" 鹼性亮氨酸拉鍊轉錄因子 
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