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บทคัดยอ 

วิทยานิพนธนี้ นําเสนอการพัฒนาเวิรคโฟลวเพื่อวิเคราะหสนิปของกุงและมนุษย 
โดยใชเทคโนโลยีมายกริด โปรแกรมทาเวอรนา เว็บเซอรวิส และนําเสนอกระบวนการท่ีเหมาะสม
ในการเลือกเว็บเซอรวิสและวิธีการพัฒนาหรือการวาดเวิรคโฟลว โดยใชงานวิจัยการวิเคราะหสนิป
ท้ังสองงานเปนกรณีศึกษา 

เวิรคโฟลวในกรณีศึกษาเรื่องสนิปของกุง มักเกิดปญหาใชเวลาเกินและไดผลลัพธ
ไมคงเสนคงวาเม่ือจํานวนขอมูลเกินขอบเขตท่ีบริการภายนอกรับได วิทยานิพนธนี้จึงนําเสนอการ
พัฒนาบริการทองถ่ินข้ึนมาใชงานเอง เพื่อแกไขปญหาดังกลาว 

ในงานวิ เคราะหสนิปมนุษย  เวิรคโฟลว มีความซับซอนและมีหลายชั้น 
วิทยานิพนธนี้นําเสนอกลไกการลดเวลาในการพัฒนาและทดสอบเวิรคโฟลว โดยพัฒนาเวิรคโฟลว
สําหรับตรวจสอบความถูกตองของเวิรคโฟลวเปาหมายกอนการทํางานจริง วาทันสมัยพรอมทํางาน
หรือลาสมัยไปแลวและใหขอมูลท่ีเกี่ยวของเพ่ือการปรับแกเวิรคโฟลว ซ่ึงสามารถลดเวลาท่ีเสียไป
ในการตรวจสอบและหาท่ีผิดไดเปนอยางมาก 

 
คําสําคัญ: เวิรคโฟลว, ทาเวอรนา, เว็บเซอรวิส, ไบโอมารท, สนิป, การตรวจสอบความถูกตอง 
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ABSTRACT 

This thesis presents workflow development for shrimp and human SNP analysis 
using myGrid technology, Taverna, and Web service technology. Through the two case studies of 
shrimp and human SNP analysis, this thesis suggests suitable processes in Web service selection 
and workflow composition. 

The first workflow for shrimp SNP analysis sometimes fails due to time-out and 
inconsistency problems caused by external services when the number of data exceeds the 
service’s limit. Our solution is providing local Web service interfaces instead. 

In case of human SNP analysis, the workflow is complex and nested. We 
propose a time reduction mechanism in development and testing using a validation workflow. 
This validation workflow is to be used before running a workflow to show whether there are up-
to-date or out-of-date. It also provides associate information for re-composing and configuring the 
workflow. Therefore, it can greatly reduce the debugging and checking times. 
 
Keywords: Workflow, Taverna, Web Service, SNP, Validation 
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บทท่ี 1  

บทนํา 

1.1 ท่ีมาและความสําคัญของวิทยานิพนธ 

ในอดีตท่ีผานมานักวิจัยดานชีวสารสนเทศศาสตร ตองทํางานในลักษณะท่ีเรียกวา 
“คัดลอกแลววาง” (Copying and Pasting) กลาวคือการคัดลอกขอมูลท่ีตองการนําไปทํางานตอจาก
หนาเว็บหนึ่ง แลวนําไปวางเพ่ือเปนอินพุตในอีกหนาเว็บหนึ่ง โดยใชหลายๆเว็บหรือหลาย
โปรแกรมเพื่อใหไดผลลัพธท่ีตองการ ซ่ึงวิธีการแบบนี้ ตองใชเวลามาก เส่ียงตอความผิดพลาด และ
ไมสามารถทํางานวิจัยท่ีใหญข้ึนได เนื่องจากกับความซับซอนของงานวิจัยและการไมมีมาตรฐาน
รวมกันของขอมูล ดังนั้นระบบการทํางานแบบเวิรคโฟลวจึงถูกพัฒนาข้ึน เพื่อชวยในการสรางเวิรค
โฟลวของระบบงาน เปนการจัดการการเขาถึงทรัพยากรตางๆท่ีกระจัดกระจายในอินเตอรเน็ตดวย
เวิรคโฟลวและความสามารถในการจัดการแปลงขอมูลระหวางมาตรฐานตางๆ [1][2][3] 

โปรแกรมทาเวอรนา (Taverna) พัฒนาข้ึนในโครงการมายกริด (myGrid) [3][4] 
ซ่ึงเปนโปรแกรมประยุกตท่ีรวบรวมการเขาถึงบริการและทรัพยากร ท่ีกระจายอยูในอินเตอรเน็ต
เหลานั้นเขาไวดวยกัน เปนเสมือนหนึ่งวาอยูบนระบบเดียวกันดวยเทคโนโลยีเว็บเซอรวิส (Web 
Service) อยางไรก็ตามงานวิจัยท่ีใชเทคโนโลยีเวิรคโฟลวดังกลาว ยังจัดวามีลักษณะเฉพาะตัวจึง
จําเปนตองพัฒนาเวิรคโฟลวท่ีเหมาะสมและพัฒนาเว็บเซอรวิสเพิ่มเติม เพื่อใหทํางานไดอยาง
ถูกตอง ใหผลลัพธท่ีตรงตามวัตถุประสงคและมีประสิทธิภาพในการทํางาน 

การพัฒนาเวิรคโฟลวเช่ือมโยงเว็บเซอรวิส เพื่อวิเคราะหและทํานายผลกระทบ
ของสนิป (Single Nucleotide Polymorphism หรือ SNP) ในงานวิจัยเภสัชพันธุศาสตร เปนโครงการ
ท่ีรวมมือกับนักชีวสารสนเทศของหนวยไวรัสวิทยาและจุลชีววิทยาโมเลกุล ภาควิชาพยาธิวิทยา 
คณะแพทยศาสตร โรงพยาบาลรามาธิบดี มหาวิทยาลัยมหิดล โดยงานวิจัยในลักษณะน้ีเรียกวา 
Genome Wide Association Study หรือ GWAS [5] เปนงานวิจัยท่ีซับซอนมากไมสามารถทําให
สําเร็จไดอยางมีประสิทธิภาพและรวดเร็ว ดวยวิธีการตัดตอขอมูลจากอินเตอรเน็ตโดยวิธีคัดลอก
แลววางโดยนักวิจัย (Manual) เพียงอยางเดียวเทานั้น เนื่องจากขอมูลสนิป [6] มีจํานวนมากมายถึง
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ประมาณ 10 ลานตําแหนง กระจัดกระจายกันอยูบนโครโมโซม 23 คูของมนุษย 
โดยสนิปจะตอบสนองตอการใชยาและภาวะการท่ีเปนโรค [6][7] และขอมูลท่ีใชก็กระจัดกระจาย
อยูท่ีตางๆบนอินเตอรเน็ต ซ่ึงอาจจะมีโอกาสผิดพลาดไดสูงหากใหนักวิจัยตัดตอขอมูลดวยวิธี
คัดลอกแลววางดังกลาว ดังนั้นกรณีศึกษาคือการพัฒนาเวิรคโฟลวโดยใชโปรแกรมทาเวอรนา ใน
การทํานายผลกระทบอันเนื่องมาจากการเปล่ียนแปลงของลําดับเบส (SNP) ตางๆ รวมท้ังสราง
ระบบที่มีความสามารถในการคัดเลือกตําแหนงสนิป ท่ีนาสนใจในการนําไปศึกษาดานหนาท่ีการ
ทํางาน (Functional Study) หรือผลกระทบตอโปรตีนของงานดานชีวสารสนเทศศาสตรตอไป 

นอกจากนี้การใชฐานขอมูลจากหลายๆท่ีชวยเลือกยีน หรือจัดลําดับยีนท่ีมีความ
นาสนใจหรือมีความสําคัญเพื่อใหสามารถนําไปศึกษาตอได ซ่ึงจะเปนเร่ืองท่ียากมากหากไมใช
เวิรคโฟลว เพราะขอมูลมีขนาดใหญและใชจากหลายๆแหลงท่ีกระจัดกระจายกันอยูบนอินเตอรเน็ต 
การเลือกเว็บเซอรวิสท่ีถูกตองและตรงตามจุดประสงคมาใชประกอบเปนเวิรคโฟลวนั้น ไมสามารถ
จะเลือกไดทันที เนื่องจากปจจุบันมีบริการทางดานชีวสารสนเทศศาสตรกวา 30,000 บริการ ซ่ึงทํา
หนาท่ีท้ังท่ีเหมือนกันและแตกตางกันไปตามแตละบริการนั้นๆ [8][9] ดังนั้นวิทยานิพนธนี้จะ
เกี่ยวของกับการวาดเวิรคโฟลวและการเลือกเว็บเซอรวิสท่ีเหมาะสม โดยใหขอเสนอแนะท่ีเปน
รูปธรรมซ่ึงเปนวัตถุประสงคแรก 

การทดลองสราง และการทํางานกับเวิรคโฟลวกรณีศึกษาการวิเคราะหสนิปของ
มนุษยดานเภสัชพันธุศาสตรท่ีเปนงานวิจัยรวมกับมหาวิทยาลัยมหิดล บริการหลักท่ีเลือกนํามาใช
งานคือบริการไบโอมารท (BioMart) [11][12] และเนื่องจากงานวิจัยมีความซับซอนจึงพัฒนาเวิรค
โฟลวทีละสวนๆตามลักษณะข้ันตอนของการทํางานข้ันตอนนั้นๆ นอกจากนี้เวิรคโฟลวหนึ่งๆมี
การทํางานในลักษณะ Data flow กลาวคือ เอาทพุตของบริการหนึ่งๆ จะเปนอินพุตใหกับบริการ
อ่ืนๆ หากบริการใดบริการหนึ่งผลิตผลลัพธไมถูกตองตรงกับวัตถุประสงคของการทํางาน ก็จะทํา
ให Data flow ในเวิรคโฟลวสวนนั้นไมถูกตองตรงตามวัตถุประสงคไปดวย และโปรแกรมทาเวอร
นาเองก็ไมมีวิธีการดีบักหรือตรวจสอบใดๆเพียงพอท่ีจะตรวจสอบเวิรคโฟลวเพื่อแกปญหาน้ีได 
จากการทดลองสรางและทํางานกับเวิรคโฟลวในงานวิจัยท่ีกลาวขางตน สามารถสรุปสาเหตุท่ีทําให
เสียเวลาไดดังนี้ 

1) หากเวิรคโฟลวใดใชเวลาในการทํางานท่ียาวนาน ก็ตองรอจนกวาเวิรค
โฟลวนั้นๆจะทํางานเสร็จส้ินเสียกอน จึงจะทราบวาผลลัพธการทํางานนั้นไมถูกตองตามความ
ตองการ ทําใหเสียเวลามาก เชน เปนช่ัวโมงๆหรือเปนวัน เปนตน 
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2) เม่ือทราบวาผลลัพธการทํางานไมถูกตองตามขอท่ี 1 แลว ผูใชงานก็จะเร่ิม
การดีบัก (Debug) หรือตรวจสอบ (Validate) Data flow ของแตละบริการเพื่อใหทราบวาบริการ
หรือ โปรเซสเซอร (Processor) ใดในเวิรคโฟลวท่ีทํางานผิดพลาด 

3) เม่ือทราบแลววาบริการ (Processor) ใดทํางานผิดพลาด ผูใชงานจะ
พยายามตีกรอบการตรวจสอบใหแคบลงโดยการตรวจสอบอยางถ่ีถวนท่ีบริการนั้นๆ ไมวาจะเปน
ชนิดของขอมูลหรือไวยากรณของสคริปตตางๆ ซ่ึงในบางคร้ังก็ถูกตองดีแลว แตเม่ือทดสอบโดยให
เวิรค-โฟลวทํางานอีกคร้ัง ก็ยงัใหผลผิดพลาดเชนเดมิ 

4) เม่ือเปนดังขอท่ี 1 ถึง 3 ก็พอท่ีจะสรุปไดวา ปญหาอาจจะไมไดเกิดกับ 
Data flow แตนาจะอยูท่ีตัวบริการเองตางหาก ดังนั้นผูใชจะเขาไปตรวจสอบขอกําหนดการ
ปรับแตงของบริการไบโอมารทท่ีเลือกใช (Configuration) ซ่ึงก็จะพบวาคุณลักษณะ (ฟลเตอร
และแอ็ตตริบิวต) บางคาของบริการที่เรียกใชในเวิรคไฟลวนั้น ไดลาสมัยหรือไมมีใหบริการแลว 

5) วิ ธีการตรวจสอบของโปรแกรมทาเวอรนาเอง  ก็ไม เพียงพอท่ีจะ
ตรวจสอบเวิรคโฟลวเพื่อแกปญหานี้ได ทําใหตองเสียเวลาไปมากเปนหลายๆช่ัวโมงหรือเปนวัน ยิ่ง
เวิรคโฟลวมีความซับซอนท้ังจํานวนบริการไบโอมารทและจํานวนคุณสมบัติมากเทาไร ก็ยิ่ง
เสียเวลาเพิ่มข้ึนไปดวย 

6) สําหรับการแกปญหา Data flow ท่ีมีความผิดพลาดคือ การวาดเวิรคโฟลว
ใหม โดยการลบบริการที่ลาสมัยออก และเพ่ิมบริการเดิมท่ีเปนปจจุบันลงไปในเวิรคโฟลว
ไดอะแกรมท่ีมีปญหาดังกลาว โดยเลือกจากรายช่ือบริการท่ีปรากฏในโปรแกรมทาเวอรนา เพราะ
การเร่ิมตนของโปรแกรมทาเวอรนาทุกคร้ังนั้น จะมีการคนหาบริการตางๆจากขอมูลท่ีเปนคาโดย
ปริยายของโปรแกรมเอง (Default) และไบโอมารทก็เปนสวนหนึ่งของคาโดยปริยายนั้นแลว ดังนั้น
บริการตางๆท่ีปรากฏในรายช่ือบริการ จะเปนบริการที่ทันสมัยท่ีสุดท่ีโปรแกรมนําเสนอตอผูใชงาน
ในขณะเวลานั้น[8][9] 

การคนหาบริการไบโอมารทใดๆท่ีมีคุณสมบัติตางๆที่ลาสมัย หรือสามารถกลาว
ไดวาบริการไบโอมารทท่ีลาสมัยนั้น จะตองทําดวยวิธีการตรงไปตรงมาโดยผูใชงานเอง (Manual) 
คือ ผูใชตองเรียกหนาตางการปรับแตงของบริการไบโอมารทข้ึนมา แลวสังเกตดูวาคุณสมบัติใดท่ี
เลือกไวกอนหนานั้น ยังปรากฏใหเลือกไดในหนาตางการปรับแตงนี้หรือไม หากไมมีแลว แสดงวา
คุณสมบัตินั้นๆไดถูกผูใหบริการเอาออกหรือเปล่ียนไปเปนช่ือใหม เปนตน เหลานี้ลวนตองอาศัย
ประสบการณ และการสังเกตจากการใชบริการไบโอมารทของผูใชงานเอง ยิ่งกวานั้น จํานวนของ
บริการไบโอมารทท่ีอยูในเวิรคโฟลว, จํานวนคุณสมบัติท่ีเรียกใชในบริการไบโอมารท และความ
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ซับซอนของเวิรคโฟลว ปจจัยเหลานี้ ลวนมีผลตอเวลาในการตรวจสอบหรือการคนหาสาเหตุท่ีทํา
ใหเวิรคโฟลวทํางานไดผลลัพธท่ีไมตรงกับความตองการ 

ดังนั้นวิทยานิพนธนี้ จึงเสนอการพัฒนากลไกการตรวจสอบเวิรคโฟลวกอนการ
ทํางานโดยจะมุงเนนไปท่ีการตรวจสอบบริการไบโอมารทในเวิรคโฟลววิเคราะหสนิป เพราะเปน
บริการหลักท่ีใชในเวิรคโฟลว โดยเสนอการพัฒนาเวิรคโฟลวภายใตส่ิงแวดลอมของโปรแกรมทา
เวอรนาท่ีสามารถตรวจสอบคุณสมบัติของบริการไบโอมารทได เพื่อใหขอมูลท่ีมีนัยสําคัญตอ
ผูใชงาน จะไดมีความสะดวกและงายตอการตรวจสอบ และปรับแกเวิรคโฟลวซ่ึงสามารถลดเวลาท่ี
เสียไปไดอยางมากเปนวัตถุประสงคท่ีสอง 

อีกประการหนึ่ง ในการสรางเวิรคโฟลวเพื่อวิเคราะหการเปล่ียนแปลงลําดับเบส 
(Single-nucleotide polymorphism หรือ SNP) [6] ในกุง เพื่อประโยชนในการพัฒนาสายพันธุซ่ึง
เปนความรวมมือกับสถานวิจัยจีโนมิกสและชีวสารสนเทศ มหาวิทยาสงขลานครินทร พบวาใน
กระบวนการวิเคราะหขอมูลลําดับพันธุกรรมของกุง เพื่อสรางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการ 
(Phylogenetic tree) [13][15] มีการวิเคราะหและถายโอนขอมูลจํานวนมากในแตละบริการ การ
ทํางานมีความลาชาจนทําใหมีปญหาการเกินเวลา (Time-out) และความไมคงเสนคงวาในการ
ทํางานเกิดข้ึน (Inconsistency) สงผลใหเวิรคโฟลวทํางานไมสําเร็จสงผลใหไมไดผลลัพธท่ีตองการ 
จึงเสนอการสรางบริการทองถ่ินในสวนการทํางานเพื่อสรางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการ ใน
การแกไขปญหาดังกลาว ซ่ึงสามารถชวยประหยัดเวลาในประมวลผลและใหผลลัพธท่ีถูกตองตรง
ตามความตองได ซ่ึงเปนสวนหนึ่งของวิทยานิพนธนี้ดวยในวัตถุประสงคสุดทาย 

 

 
รูปท่ี 1.1 สรุปงานในวิทยานพินธ 

โจทย 

งานในวิทยานิพนธ
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รูปท่ี 1.1 แสดงแผนผังสรุปงานวิทยานิพนธ โดยประกอบดวยการวิเคราะห       
สนิปของกุงและของมนุษย วิทยานิพนธนี้ออกแบบพัฒนาเวิรคโฟลวเพื่อวิเคราะหของกุงไดเปน
เวิรคโฟลวท่ี 1 ซ่ึงจากการทดสอบการทํางาน พบวาเวิรคโฟลวเกิดปญหาเกินเวลาและความไมคง
เสนคงวาในการทํางาน จึงมีการแกไขปญหาดังกลาว โดยสรางบริการทองถ่ินข้ีนมาใชงานเองใน
สวนของกระบวนการทีเกิดปญหาเทานั้นและพัฒนาไดเปนเวิรคโฟลวท่ี 1.1 ซ่ึงสามารถแกไข
ปญหาดังกลาวได 

การวิเคราะหสนิปของมนุษย มีระบบการทํางานความซับซอนและมีลักษณะการ
งานแบบซอนโมดูลๆหรือ Nested workflow วิทยานิพนธนี้ออกแบบและพัฒนาเวิรคโฟลวเพื่อ
วิเคราะหของมนุษยไดเปนเวิรคโฟลวท่ี 2 แตพบวาเวิรคโฟลวเกิดปญหาการลาสมัยของบริการและ
ทํางานไดไมตรงตามความตองการ จึงมีการแกไขปญหาดังกลาวโดยสรางระบบตรวจสอบเวิรค-
โฟลวกอนการทํางานจริงไดเปนเวิรคโฟลวท่ี 3 ซ่ึงสามารถแกไขปญหาดังกลาวได 

 

1.2 การตรวจเอกสาร (Literatures Review) 

1.2.1 โปรแกรมทาเวอรนา 

การทดลองแบบ in silico หรือการทําการทดลองดวยคอมพิวเตอรในงานดาน
วิทยาศาสตรสุขภาพ (Life Sciences) เปนการรวบรวมเคร่ืองมือวิเคราะหและฐานขอมูลท่ีกระจายใน
ท่ีตางๆเขาไวดวยกัน การทดลองแบบนี้ทําไดโดยการ คัดลอกแลววาง ระหวางเว็บเพจหรือโดยการ
เขียนโปรแกรมเพ่ือปะติดปะตอทรัพยากรเหลานี้เขาไวดวยกันเชน สคริปตของภาษา Perl เปนตน 
วิธีการเหลานี้มีความจําเปนมากข้ึนในงานชีวสารสนเทศ กลุมงานวิจัยอิสระตางๆ (Autonomous 
research) [3][4] ไดสรางและดูแลฐานขอมูลท่ีแตกตางกันและไดพัฒนาอัลกอริทึมและเครื่องมือ
วิเคราะหท่ีมีความสัมพันธกัน ทรัพยากรและปริมาณของขอมูลสาธารณะท่ีเปดใหเขาใชไดเพิ่มข้ึน
อยางรวดเร็วในยุคขอมูลจีโนม ปจจัยเหลานี้ทําใหเกิดการรวมตัวกันของกลุมวิจัยดังกลาว อยางไรก็
ตามยังมีปญหาเร่ืองมาตรฐานการใชขอมูลรวมกัน ความแตกตางกันของระบบท่ีมีอยูเดิม และ
ลักษณะทางดานภูมิศาสตรท่ีต้ังของบริการขอมูลในอินเตอรเน็ต 
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รูปท่ี 1.2 โปรแกรมทาเวอรนาแสดงเวิรคโฟลวและเว็บเซอรวิสโดยการแบงประเภทดวยสีตางๆ [4] 

โปรแกรมทาเวอรนา (Taverna) (รูปท่ี 1.2) พัฒนาขึ้นในโครงการมายกริดซ่ึงเปน
โปรแกรมประยุกตท่ีรวบรวมการเขาถึงบริการและทรัพยากร ท่ีกระจายอยูในอินเตอรเน็ตเขาไว 
เปนเสมือนหน่ึงวาอยูบนระบบเดียวกันดวยเทคโนโลยีเว็บเซอรวิส อยางไรก็ตามงานวิจัยท่ีใช
เทคโนโลยีเวิรคโฟลวดังกลาว ยังมีลักษณะเฉพาะตัวท่ีไมสามารถใชเวิรคโฟลวตามบริการตัวอยาง
เวิรคโฟลวท่ีมีให จึงจําเปนตองพัฒนาเวิรคโฟลวท่ีเหมาะสม และพัฒนาเว็บเซอรวิสเพิ่มเติม เพื่อให
ทํางานไดอยางถูกตอง ใหผลลัพธท่ีตรงตามวัตถุประสงคและมีประสิทธิภาพในการทํางาน [2][10] 
 

1.2.2 โปรแกรมทาเวอรนาสอง รุนทดลองใช 

โปรแกรมทาเวอรนาต้ังแตรุน 1.7.0 มีปลักอินช่ือวา Taverna 2 preview ซ่ึงเปนการ
ทดลองโปรแกรมทาเวอรนารุน 2 เพื่อการทํางานท่ีเรียกวา Workflow health check หรือการ
ตรวจสอบเสถียรภาพของเวิรคโฟลว โดยการตรวจสอบวา เอ็นพอยตของเว็บเซอรวิสตางๆในเวิรค
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โฟลวมีตอบกลับผาน HTTP (Responding) หรือไม [8][9] หากมีการตอบกลับก็คือสามารถเขาถึงได 
หากไมมีการตอบกลับ ก็ไมสามารถท่ีจะเปดเวิรคโฟลวข้ึนมาทํางานได ปญหาก็อาจจะมาจาก
เครือขายของผูใชงานเองไมสามารถติดตอภายนอกได หรือไมก็มีปญหาท่ีฝงของผูใหบริการเองอัน
เนื่องมาจากหลายๆสาเหตุ 

อีกประการหนึ่งในการออกแบบและการสรางเวิรคโฟลว ในงานวิจัยดานเภสัช-
พันธุศาสตรซ่ึงเปนงานวิจัยท่ีมีขนาดใหญและมีกระบวนการท่ีซับซอน จําเปนตองออกแบบการ
ทํางานเปนโมดูลๆทํางานในกระบวนการท่ีเกี่ยวของซ่ึงมีการเรียกใชโมดูลอ่ืนๆดวย ในส่ิงแวดลอม
ของทาเวอรนาเรียกโมดูลการทํางานของแตละกระบวนเหลานี้วา Nested workflow และพบวา 
Taverna 2 preview ไมสามารถตรวจสอบ Nested workflow ได 

ดังนั้น Taverna 2 preview ไมสามารถตรวจจับบริการที่ลาสมัยไปแลวและไม
สามารถตรวจสอบความเสถียรภาพของเวิรคโฟลวท่ีมีความซับซอนได การแกไขขอจํากัดของ 
Taverna 2 preview เหลานี้ เปนสวนหนึ่งของวิทยานิพนธนี้ดวย 

 

1.2.3 บริการไบโอมารท (BioMart service) 

ไบโอมารท (BioMart) [11][12] คือระบบการจัดการขอมูลเชิงคิวรีท่ีพัฒนาโดย
สถาบันวิจัยมะเร็ง Ontario (OiCR) และสถาบันชีวสารเทศแหงยุโรป (EBI) ระบบไบโอมารทมี
ขอมูลหลากหลายชนิดท่ีนําเสนอตอผูใชงาน เหมือนระบบเหมืองขอมูลซ่ึงทําหนาท่ีในการคนหา
ขอมูลไดอยางซับซอน โดยมีหนาตางการทํางานเหมือนหนาเว็บไซตท่ีเรียกวา ‘Out of the box’ ท่ี
สามารถติดต้ังและปรับแตงบริการไดตามความตองการของผูใชงาน กลไกเหลานี้มีลักษณะแบบ
กราฟกสและขอความโดยมีพื้นฐานการทํางานแบบโปรแกรมประยุกต หรือใชเทคโนโลยีเว็บ
เซอรวิสหรือ Application Programming Interface (API) ท่ีเขียนดวยภาษา Perl และ Java 

ไบโอมารทสรางข้ึนเพื่อสนับสนุนการคิวรีขอมูลไดเปนอยางดี และนอกจากน้ียัง
สามารถปรับแตงใหทํางานกับเซิรฟเวอรฐานขอมูล Distributed Annotation System (DAS) 1.5 ซ่ึง
ใชในการแลกเปล่ียนคําจํากัดความประกอบของลําดับจีโนมหรือโปรตีนไดดวย [16][17] โดย
กระบวนการการแปลงจากแหลงขอมูลไปเปนรูปแบบของไบโอมารทนั้น สามารถทําไดอยาง
อัตโนมัติดวยเคร่ืองมือท่ีไบโอมารทไดเตรียมไวใหแลว ซ่ึงสนับสนุนระบบจัดการฐานขอมูลเชิง
ความสัมพันธท้ัง MySQL [18], Oracle [19] และ Postgres [20] ไบโอมารทเปนซอตฟแวรแบบเปด
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ภายใตลิขสิทธ์ิของ GNU Lesser General Public License (LGPL) [21] ซ่ึงผูใชสามารถเขาถึงและใช
งานโดยไมมีขอผูกมัดหรือเง่ือนไขใดๆ 

บริการไบโอมารทหนึ่งๆจะประกอบดวยช่ือของบริการ (Service Name) และ
เนื่องจากบริการไบโอมารททํางานในลักษณะเหมืองขอมูล ดังนั้นบริการของไบโอมารทสามารถ 
คิวรีขอมูลจากดาตาเซ็ต (Dataset) ท่ีผูใหบริการกําหนดไวได โดยในแตละดาตาเซ็ตก็จะ
ประกอบดวยคุณสมบัติตางๆท่ีแตกตางกันออกไปคือ ฟลเตอร หรือฟลดขอมูลสําหรับเปนเง่ือนไข
การคิวรี (Filter or query filed) และแอ็ตตริบิวต หรือฟลดขอมูลสําหรับเปนผลลัพธของการคิวรี 
(Attribute or output filed) [22] ในการออกแบบเวิรคโฟลวเพื่อวิเคราะหสนิปของมนุษยพบวา 
บริการไบโอมารทหนึ่งๆสามารถใหบริการขอมูลจากฐานขอมูลเพียงหนึ่งฐานขอมูล อยางพอเพียง
ตอความตองการ และการทํางานแบบหนึ่งบริการตอหนึ่งฐานขอมูล ยังสะดวกตอการพัฒนาและ
การปรับปรุงเวิรคโฟลวไดในอนาคต ดังนั้นงานวิจัยนี้จึงไดตีกรอบเนื้อหาของบริการไบโอมารท 
ไววา บริการหนึ่งๆจะมีหนึ่งช่ือบริการและสามารถคิวรีขอมูลไดหนึ่งฐานขอมูล ซ่ึงฐานขอมูล
หนึ่งๆประกอบดวยหลายๆคุณสมบัติ ดังแสดงโครงสรางบริการไบโอมารทในรูปท่ี 1.3 

 

A BioMart Service 
A Processor/Service Name 

A Dataset  
Attributes Filters 

รูปท่ี 1.3 โครงสรางบริการไบโอมารทในงานวิจยั 
 
บริการไบโอมารทเปนปลักอินตัวหนึ่งในโปรแกรมทาเวอรนา ทําใหสามารถใช

บริการขอมูลไดอยางงายดวยเทคโนโลยีเว็บเซอรวิส การเขาถึงขอมูลตางๆจะเปนลักษณะการ
ส่ือสาร Java Database Connectivity (JDBC) [23] ซ่ึงเปน API ใน Java ท่ีใชสําหรับติดตอไปยัง
ฐานขอมูลกลางของไบโอมารทและนําเสนอตอผูใชงานในลักษณะของกราฟกส สามารถติดต้ังและ
ปรับแตงบริการไดตามความตองการของผูใชงาน [2] 
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1.2.4 การพัฒนาเวิรคโฟลวสําหรับการวิเคราะหสนิปของมนษุย 

หนวยไวรัสวิทยาและจุลชีววิทยาโมเลกุล คณะแพทยศาสตร โรงพยาบาล
รามาธิบดี มหาวิทยาลัยมหิดล ศึกษาสนิปท่ีเกี่ยวของกับการแพยาเนวิราฟน (Nevirapine) [24] ซ่ึง
เปนยาตานเช้ือไวรัสเอชไอวี โดยเปนยาในกลุม Non-nucleoside reverse transcriptase inhibitor 
(NNRTI) [24] การแพยาชนิดนี้จะมีอาการตั้งแตเปนผ่ืนคันเล็กนอยจนถึงอาการหนัก และอาจทําให
เกิดโรค Steven’s Johnson Syndrome [25] ซ่ึงจะทําใหเกิดความลําบากในการใชชีวิตกับตัวผูติดเช้ือ
และยังทําใหเสียเงินจํานวนมากมายในการรักษาอาการแพยา ในทายท่ีสุดการแพยาอาจทําใหถึงแก
ชีวิตได การตรวจการเปล่ียนแปลงของลําดับเบสหรือสนิป (SNP) ท่ีมีความเกี่ยวของหรือสัมพันธ
กับกลไกการแพยา จะเปนงานบริการที่สําคัญในอนาคตกับผูติดเช้ือเอชไอวีท่ีตองรับประทานยา 
Nevirapine โดยการศึกษาสนิปท่ีเกี่ยวของกับการแพยา Nevirapine นี้จะใชวิธีการทําแบบ GWAS มี
กลุมการศึกษาแบงเปน 2 กลุม คือ กลุมท่ีติดเช้ือเอชไอวีและไดรับประทานยาเนวิราฟนแตไมเกิด
อาการแพยา และกลุมท่ีติดเช้ือเอชไอวีและไดรับประทานยาเนวิราฟนและมีอาการแพยาเกิดข้ึน 
ขณะนี้การศึกษาอยูในข้ันตอนของการวิเคราะหผลทางสถิติจากหองปฏิบัติการ คาดวาหลังจากท่ี
วิเคราะหผลทางสถิติจากหองปฏิบัติการเสร็จแลว จะยังคงมีตําแหนงสนิปท่ีตองทําการศึกษาลงลึก
ไปในรายละเอียดตอไปเพื่อหาตําแหนงสนิปท่ีแทจริง รวมท้ังกลไกท่ีเกี่ยวของกับการแพยาเนวิ-
ราฟนนี้ 

Lude Franke และคณะ [26] ไดสรางโปรแกรมคอมพิวเตอรท่ีมีช่ือวา โปรแกรม 
Prioritizer โดยเปนโปรแกรมท่ีใชในการวิเคราะหผล Positional candidate gene prioritization โดย
โปรแกรมจะทําหนาท่ีนําตําแหนงเร่ิมตนและตําแหนงส้ินสุดของยีน หรือสวนหน่ึงสวนใดบน
โครโมโซมที่สนใจ ไปเปรียบเทียบกับฐานขอมูลตางๆท่ีมีอยูในตัวโปรแกรม ประกอบดวย
ฐานขอมูล Gene ontology, Protein-Protein interaction และ Microarray co-expression และ
แสดงผลออกมาใหผูใชงานเห็นถึงความสัมพันธท่ีเกี่ยวของกับขอมูลท่ีไดใสเขาไปในระบบ วิธีการ
นี้จะทําใหสามารถคัดกรองจํานวนยีนหรือกลุมของยีนท่ีนาจะนําไปศึกษากอนเปนลําดับแรกได ใน
ปจจุบันทางผูสรางโปรแกรมไดนําเอาขอมูลทางดานสนิปและ Genetic linkage จากการสแกน
จีโนมท้ังหมด (Whole genome scan) มาประกอบเขาดวยกันกับตัวโปรแกรมเดิม เพื่อเพิ่มขีด
ความสามารถในการคัดกรองตําแหนงของสนิป หรือยีนท่ีเกี่ยวของกับการเกิดโรคหรือการแพยา
ชนิดตางๆ 
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Young C. Song และคณะ [7] ไดสรางเวิรคโฟลวสําหรับขอมูล Biological 
pathway (กลไกการทํางานระหวางยีน) และ Non-synonymous SNPs ซ่ึงใชขอมูลจากเว็บเซอรวิส 
BioMoby และใชโปรแกรมทาเวอรนาในการสรางและออกแบบใหไดมาเปนเวิรคโฟลว โปรแกรม
ท่ี Young C. Song และคณะทําการสรางข้ึนมีช่ือวา โปรแกรม DataBiNS [7] หนาท่ีหลักของ
โปรแกรม คือรวบรวมขอมูล Non-synonymous SNPs จากฐานขอมูล dbSNP [27] กับขอมูลท่ี
เกี่ยวของกับกลไกการทํางานระหวางยีน (Biological pathway) ตางๆจากฐานขอมูล KEGG [28] 
จากนั้นจะดึงขอมูลรายการผลงานท่ีถูกตีพิมพ, Gene ontology, Gene annotation และขอมูล nsSNP 
[29] ของแตละยีนใน Biological pathway ตางๆนั้น นอกจากนี้โปรแกรมยังนําเอาโปรแกรม LS-
SNP [7][30] ท่ีมีความสามารถในการทํานายผลกระทบของการเปล่ียนแปลงสนิปท่ีอาจสงผลถึงการ
ทํางานของโปรตีนมารวมไวดวยกัน ขอมูลท้ังหมดจะถูกดึงมาแสดงภายในการส่ังงานเพียงคร้ังเดียว 
ส่ิงท่ีไดจากโปรแกรม คือ โปรแกรมจะชวยลดหรือคัดกรองจํานวนและรวมท้ังตําแหนงของสนิป ท่ี
มีความเก่ียวของกับกลไกการทํางานระหวางยีนนอยๆออก โดยเหลือเฉพาะตําแหนงท่ีสามารถ
นําไปวิเคราะหตอในระดับหนาท่ีการทํางานได 

การเลือกตําแหนงสนิปท่ีนาสนใจจากผลที่ไดจากสนิปชิป  รวมท้ังการหา
ความสัมพันธหรือการทํานายถึงผลกระทบ อันเนื่องมาจากการเปล่ียนแปลงของสนิปในมนุษยกับ
การตอบสนองตอยาหรือภาวะการเปนโรค เปนส่ิงท่ีจําเปนตองทําหลังจากท่ีไดผลการวิเคราะหทาง
หองปฏิบัติการมาแลว ขอมูลท่ีมีมากมายในปจจุบันจากหลายฐานขอมูลท่ีเปดใหใชงานไดในขณะน้ี 
สามารถทําใหเกิดองคความรูใหมๆในดานการศึกษาสนิป อยางไรก็ตามผลจากการคนหาขอมูลจาก
ฐานขอมูลในแตละฐานขอมูลดังกลาวไมไดอยูในรูปแบบท่ีสามารถใชงานไดงาย หรือฐานขอมูล
เดียวอาจไมเพียงพอในการสรางเปนองคความรูได คณะผูวิจัยจึงมีวัตถุประสงคท่ีจะพัฒนาวิธีการ
ทํานายผลกระทบอันเนื่องมาจากการสนิปตางๆ รวมท้ังสรางระบบท่ีมีความสามารถในการคัดเลือก
ตําแหนงสนิปท่ีนาสนใจในการนําไปศึกษาตอทางดานหนาท่ีการทํางาน (Functional Study) ตอไป 
ซ่ึงยังไมมีผูใดเคยทํามากอน คณะผูจัยจะทําการศึกษาสนิปท่ีละเอียดครอบคลุมและใชงานงายโดย
การแกปญหางานวิจัยนี้จะใชโปรแกรมทาเวอรนา ท่ีมีความสามารถในการสรางและจัดการรูปแบบ
ขอมูล รวมท้ังมีความสามารถในการประสานการทํางานกับเว็บเซอรวิสตางๆ และแสดงผลออกมา
ในรูปแบบท่ีงายตอการนําไปศึกษาหรือใชงานตอไป จึงเปนเหตุใหเกิดความรวมมือในการวิจัย
ระหวางมหาวิทยาลัยและเปนกรณีศึกษาของวิทยานิพนธนี้ 

 



11 

 

1.3 วัตถุประสงค 

1.3.1. พัฒนาเวิรคโฟลวและสรางการเช่ือมตอในเวิรคโฟลว เพื่อแกไขปญหาใน
งานวิจัยการทํานายผลกระทบของสนิปในงานวิจัยทางดานเภสัชพันธุศาสตร และการวิเคราะห     
สนิปของกุง โดยใชเทคโนโลยีมายกริด, โปรแกรมทาเวอรนา, เว็บเซอรวิสและใชเวิรคโฟลวท้ัง
สองนี้เปนกรณีศึกษาของงานวิทยานิพนธ 

1.3.2. นําเสนอกลไกในการลดเวลาในการพัฒนา และทดสอบเวิรคโฟลวโดย
พัฒนาการตรวจสอบความถูกตองของเวิรคโฟลวกอนการทํางานจริง ซ่ึงจะมุงเนนไปที่การ
ตรวจสอบบริการไบโอมารทภายใตส่ิงแวดลอมของโปรแกรมทาเวอรนา ท่ีสามารถตรวจสอบ
คุณสมบัติของบริการไบโอมารทไดวาทันสมัยพรอมทํางานหรือลาสมัยไปแลว ซ่ึงสามารถระบุ
บริการที่ลาสมัยไปแลวในเวิรคโฟลว และใหขอมูลท่ีมีนัยสําคัญตอผูใชงานจะไดมีความสะดวก 
และงายตอการปรับแกเวิรคโฟลวซ่ึงสามารถลดเวลาท่ีเสียไปไดอยางมาก 

1.3.3. นําเสนอกลไกในการลดปญหาการเกินเวลา และความไมคงเสนคงวาใน
การทํางานท่ีสงผลใหเวิรคโฟลวทํางานไมสําเร็จโดยพัฒนาบริการทองถ่ินข้ึนมาใชงานเอง (Local 
web services) 

 

1.4 ขอบเขตของงานวิจัย 

1.4.1. พัฒนาเวิรคโฟลวโดยใชโปรแกรทาเวอรนารุน 1.5.0 – 1.7.1 และมี
กรณีศึกษาคือเวิรคโฟลวในการวิเคราะหสนิปของกุงและของมนุษย 

1.4.2. พัฒนาการตรวจสอบเวิรคโฟลวกอนการทํางาน โดยจะมุงเนนไปท่ีการ
ตรวจสอบบริการไบโอมารทภายใตส่ิงแวดลอมของโปรแกรมทาเวอรนา โดยสามารถตรวจสอบ
คุณสมบัติของบริการไบโอมารทได โดยมีขอกําหนดในการตรวจสอบเปน 1 บริการใช 1 
ฐานขอมูล 

1.4.3. เพิ่มบริการทองถ่ิน (Local web services) เพื่อลดเวลาในการทํางานของ
เวิรคโฟลวดวยเทคโนโลยีมายกริดและเว็บเซอรวิส 
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1.5 ประโยชนท่ีคาดวาจะไดรับ 

1.6.1. ไดวิธีการแกไขปญหาลดความลาชาในการทํางานของเว็บเซอรวิส ดาน  
ชีวสารสนเทศโดยการใชบริการทองถ่ินบนโปรแกรมทาเวอรนา 

1.6.2. ไดเวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบบริการไบโอมารท ภายใตส่ิงแวดลอม
ของทาเวอรนาโดยสามารถตรวจสอบคุณสมบัติของบริการไบโอมารทได 

1.6.3. ไดเวิรคโฟลวในการแกปญหาในงานวิจัย การทํานายผลกระทบของการ
เปล่ียนแปลงลําดับเบส (SNP) ของมนุษยในงานวิจัยเภสัชพันธุศาสตร 

1.6.4. ไดองคความรู เกี่ยวกับการพัฒนาเวิรคโฟลว ดานชีวสนเทศภายใต
ส่ิงแวดลอมของทาเวอรนา 

 

1.6 สรุป 

วิทยานิพนธนี้เปนการประยุกตใชเทคโนโลยีมายกริด และเว็บเซอรวิสเพื่อแกไข
ปญหาในงานวิจัยทางดานชีวสารสนเทศศาสตร ซ่ึงเปนงานวิจัยท่ีทํารวมกับหนวยงานวิจัยท่ีมีความ
ชํานาญทางดานชีวสารสนเทศศาสตรของมหาวิทยาลัยสงขลานครินทรและ โรงพยาบาลรามาธิบดี 
คณะแพทยศาสตร มหาวิทยาลัยมหิดล 

สําหรับบทตอไปจะกลาวถึงภาพรวม และสถาปตยกรรมของมายกริดในงาน
วิทยานิพนธตลอดจนการอธิบายรายละเอียดของบริการไบโอมารท บทท่ี 3 จะกลาวถึงการเลือก
บริการท่ีเหมาะสม โดยใชเวิรคโฟลวการสรางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของกุง ซ่ึงเปนการ
ทําวิจัยรวมกับศูนยวิจัยจีโนมิกสและชีวสารสนเทศแหงมหาวิทยาลัยสงขลานครินทร เปน
กรณีศึกษาแรก 
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บทท่ี 4 จะกลาวถึงการออกแบบและพัฒนาเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของ
มนุษย ซ่ึงเปนการทําวิจัยรวมกับศูนยความเปนเลิศดานชีววิทยาศาสตรของประเทศไทยหรือ 
Thailand Center of Excellence for Life Sciences (TCELS) โรงพยาบาลรามาธิบดี 
มหาวิทยาลัยมหิดล การออกแบบและพัฒนาเวิรคโฟลวสําหรับตรวจสอบความถูกตองของเวิรค
โฟลวนี้จะกลาวในบทท่ี 5 ผลการทดลองจะกลาวในบทท่ี 6 และสรุปงานวิทยานิพนธในบทท่ี 7 
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บทท่ี 2  

สถาปตยกรรม โปรแกรมทาเวอรนาและเวิรคโฟลว 

บทนี้จะกลาวถึงคือสถาปตยกรรมของงานวิจัย และหลักการสําคัญท่ีเกี่ยวของกับ
เวิรคโฟลว, โปรแกรมทาเวอรนา, เว็บเซอรวิสและบริการตางๆที่จะนํามาสรางเปนเวิรคโฟลว 
รวมท้ังรายละเอียดเกี่ยวกับบริการไอโบมารท 

 

2.1 สถาปตยกรรมท่ีเก่ียวของกับวิทยานิพนธ 

งานวิจยัในวิทยานิพนธนี้ไดประยุกตใชสถาปตยกรรมตางๆดังนี้ 

2.1.1 การพัฒนาระบบบนเครือขายกริดดวยแนวความคิดของสถาปตยกรรมเชิงบริการ 

การพัฒนาระบบซอฟตแวรเพื่อใชงานกันระหวางองคกรบนเครือขายกริด มีปจจัย
ท่ีตองนํามาใชประกอบการพิจารณาอยูมากมายดวยกัน และปจจัยหลักท่ีตองพิจารณาเปนอันดับ
ตนๆก็คือ วิธีการออกแบบระบบท่ีสามารถเขากันไดกับเทคโนโลยีของทุกๆองคกรท่ีรวมมือกัน 
รวมไปถึงตองสามารถเขากันไดกับวัฒนธรรมขององคกรนั้นๆดวย โดยคําวาวัฒนธรรมขององคกร
นั้นเกี่ยวของกับวิธีการและข้ันตอนในการดําเนินงานของแตละองคกรมีความแตกตางกัน และ
ระบบท่ีใชอยูเดิมของแตละองคกรนั้น (Legacy system) มีความแตกตางกันโดยส้ินเชิงเปนตน ซ่ึง
ปจจัยทางดานวัฒนธรรมนี้เอง ไดผลักดันใหเกิดรูปแบบการพัฒนาระบบท่ีต้ังอยูบนฐานของสถาป
ตยกรรมเชิงการบริการหรือ Service Oriented Architecture (SOA) [31] โดยองคประกอบของ SOA 
มี 3 สวนคือผูใชบริการ (Service Requestor) ผูใหบริการ (Service Provider) และฝายทะเบียนของ
บริการ (Service Registry) [31] โดยผูใหบริการจะเปนผูจัดสรรบริการใหแกผูใชบริการ และฝาย
ทะเบียนของบริการเปรียบเสมือนสมุดหนาเหลืองสําหรับคนหาบริการที่จัดสรรโดยผูใหบริการ ซ่ึง
ผูใชบริการสามารถคนหาบริการที่ตองการไดจากหนวยนี้ดังรูปท่ี 2.1 
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รูปท่ี 2.1 การทํางานของสถาปตยกรรมเชิงบริการ [30] 

สถาปตยกรรมเชิงบริการ ประกอบดวยกลุมของบริการที่ติดตอส่ือสารระหวางกัน
ได การติดตอส่ือสารนี้สามารถสงผานขอมูลระหวางบริการสองบริการหรือมากกวา เพื่อ
ประสานงานกันในการทํางานตางๆ เร่ิมแรกนั้นสถาปตยกรรมเชิงบริการคือการใช Distributed 
Component Object Model (DCOM) หรือ Object Request Broker (ORBs) ท่ีอยูบนพื้นฐาน
ขอกําหนดของ Common Object Request Broker Architecture (CORBA) [32] 
 

2.1.2 เว็บเซอรวิส 

เว็บเซอรวิส (Web Service) [32] คือโปรแกรมประยุกตท่ีสรางใหรองรับการ
เรียกใชงานจากโปรแกรมประยุกตอ่ืนๆบนอินเตอรเน็ต โดยส่ือสารกันดวยขอมูลท่ีอยูในรูปแบบ 
Extensible Markup Language (XML) รูปแบบ XML ท่ีใชนี้กําหนดเปนมาตรฐานช่ือวา Simple 
Object Access Protocol (SOAP) [33] โดยขอมูลอาจถูกสงผานทางโปรโตคอล Hypertext Transfer 
Protocol (HTTP), Simple Mail Transfer Protocol (SMTP) หรือ File Transfer Protocol (FTP) แตท่ี
นิยมใชมาก คือ HTTP เว็บเซอรวิสประกอบดวยดังนี้ 

• แอ็พพลิเคชัน คือ โปรแกรมประยุกตท่ีทําหนาท่ีใหบริการอยูบนเคร่ืองแม
ขายท่ีเปดใหบริการตลอดเวลา สามารถติดตอดวยโพรโตคอล HTTP และ
พัฒนาดวยภาษาท่ีมีความสามารถในการจัดการกับ SOAP ได 

• SOAP คือ โปรโตคอลหรือระเบียบวิธีในการติดตอส่ือสารระหวางเว็บ
เซอรวิส โดยใชขอมูลท่ีกําหนดรูปแบบดวยภาษา XML ทําใหเว็บเซอรวิส
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สามารถส่ือสารกันได แมวาจะอยูบนเคร่ืองคอมพิวเตอรคนละแพล็ตฟอรม 
หรือพัฒนาดวยภาษาโปรแกรมท่ีแตกตางกัน เม่ือแอ็พพลิเคชันตองการใช
งานเว็บเซอรวิส ตองเขียนโปรแกรมเพื่อติดตอกับ SOAP ในภาษาท่ีตนใช 
จากนั้น SOAP ก็จะสราง SOAP message เพื่อติดตอกับแอ็พพลิเคชัน
ปลายทางใหโดยอัตโนมัติ 

• Web Services Description Language (WSDL) [34] คือ เอกสาร XML ท่ี
อธิบายรายละเอียดในการติดตอกับเว็บเซอรวิส เพื่อใหแอ็พพลิเคชันท่ี
ตองการเรียกใชเว็บเซอรวิสรูวา เซอรวิสนั้นใหบริการอะไรบาง และจะ
ติดตอไดอยางไร 

• UDDI (Universal Description, Discovery and Integration) คือ ไดเรกทอรีท่ี
เก็บรวบรวมเว็บเซอรวิสท่ีมีการลงทะเบียนไว UDDI จะเก็บรวบรวมขอมูล
ของเว็บเซอรวิสตางๆไวในรูปแบบ WSDL หนาท่ีของ UDDI จะคลายกับ
เว็บไดเรกทอรีหรือเว็บสารบัญ กลาวคือ UDDI ชวยใหผูพัฒนาเว็บเซอรวิส
ไดประกาศหรือประชาสัมพันธบริการของตนเองสูสาธารณะ และชวยให
ผูใชงานเว็บเซอรวิสคนพบเว็บเซอรวิสท่ีตองการใชงานได 

• รูปท่ี 2.2 อธิบายการทํางานของเว็บเซอรวิสไดดังนี้ 
1) ผูใหบริการจะใหคําอธิบายการใชบริการโดยใช WSDL ไวท่ี
ไดเรคทอรีของเว็บเซอรวิสหรือ UDDI  
2) ผูขอใชบริการจะคนหาท่ีตองการจาก UDDI ทําใหทราบวาบริการอยู
ท่ีไหน และจะติดตอกับบริการนั้นไดอยางไร 
3) UDDI จะตอบกลับดวยเอกสาร WSDL กลับมาใหผูขอใชบริการโดย
จะบอกวาบริการที่จะเรียกใชตองรองขอ และจะไดผลลัพธอยางไร 
4) ผูขอใชบริการใช WSDL สงการรองขอการใชงานไปยังผูใหบริการ 
5) ผูใหบริการตอบกลับตามท่ีผูขอใชบริการรองขอ 
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รูปท่ี 2.2 สถาปตยกรรมการทํางานของเวบ็เซอรวิส [32] 

2.1.3 สถาปตยกรรมของโปรแกรมทาเวอรนา 

รูปท่ี 2.3 เปนสรุปการติดตอส่ือสารและเช่ือมโยงของคอมโพเนนทอันหลากหลาย
ของมายกริดและทาเวอรนา บริการที่นําเสนอโดยโครงการมายกริดแสดงดวยบล็อกสีเหลืองเขม 
สวนบริการอื่นๆซ่ึงอยูกระจัดกระจายบนเครือขายอินเตอรเน็ต เปนบริการท่ีโครงการมายกริดมี
ขอตกลงรวมกันในการส่ือสารซ่ึงกันและกันไว บริการตางๆเหลานี้สามารถเขาถึงไดโดยสาธารณะ
ดวยเคร่ืองมือหรือการโปรแกรมใดๆก็ได และเปนบริการที่ไดรับการเช่ือมประสานมากับโปรแกรม
ทาเวอรนาแลว ซ่ึงอาจมองวาบริการภายนอกเหลานี้ เปนปลักอินหรือตัวเสริมโปรแกรมใน
โปรแกรมทาเวอรนา 

ในงานวิทยานิพนธนี้ไดสรางบริการหรือเว็บเซอรวิสข้ึนมาใชงานเอง ในการ
ทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของกุง ซ่ึงเปนงานวิจัยรวมกับศูนยวิจัยจีโนมิกสและชีว- 
สารสนเทศ คณะวิทยาศาสตร มหาวิทยาลัยสงขลานครินทร โดยทํางานอยูบนระบบคลัสเตอรของ
ศูนยกริดแหงมหาวิทยาลัยสงขลานครินทร ระบบคลัสเตอรติดต้ังระบบ Rocks Cluster รุน 4.3 [35] 
และสรางสวนประสานการเช่ือมตอของเว็บเซอรวิส ท่ีสรางข้ึนมาใชงานเองกับโปรแกรมทาเวอร
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นาโดยใชโปรแกรม Soablab Analysis Tool [37] ซ่ึงแสดงดวยบล็อกสีเหลืองในไดอะแกรม 
นอกจากนี้ยังเลือกใชบริการอื่นๆท่ีจําเปน และมีการทํางานท่ีถูกตองตรงตามความตองการในการ
ทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของกุงจากบริการของสถาบันชีวสารสนเทศแหงยุโรป หรือ 
European Bioinformatics Institute (EBI) [39] ดวย 

เวิรคโฟลวตางๆในรูปแบบของเอกสาร Simple Conceptual Unified Flow 
Language (Scufl) [9] ท่ีสรางในงานวิทยานิพนธแสดงดวยบล็อกสีน้ําเงิน ซ่ึงเม่ือพิจารณาในเชิง
สถาปตยกรรมแลว เวิรคโฟลวก็เปนสวนหนึ่งของการทํางานภายนอกหรือ Open world ก็ได ใน
วิทยานิพนธนี้ไดเรียกใชบริการชนิดหลักๆ คือ เว็บเซอรวิสมาตรฐานแสดงดวยบล็อกสีเขียว 
ตัวอยางเชน Web API for Biology (WABI) ของ DNA Data Bank of Japan (DDBJ) [40] และ
บริการไบโอมารทแสดงดวยบล็อกสีฟา โดยเวิรคโฟลวเรียกใชงานบริการตางๆผานแกนบริการ
กลางของมายกริด (myGrid Core Services) ไปยังเว็บเซอรวิสหรือบริการตางๆที่กระจัดกระจายกัน
อยูบนอินเตอรเน็ต 

 
รูปท่ี 2.3 สถาปตยกรรมของระบบท่ีเกีย่วของในงานวิทยานิพนธ [9] 
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2.2 โปรแกรมทาเวอรนาและเวิรคโฟลว 

ตอไปจะกลาวถึงภาพรวมและสวนประกอบของโปรแกรมทาเวอรนาดงันี้ 

2.2.1 ภาพรวมของโปรแกรมทาเวอรนา 

โปรแกรมทาเวอรนาอํานวยความสะดวกใหผูใชงาน สามารถสรางเวิรคโฟลวใน
การวิเคราะหระบบงานที่ซับซอนไดจากคอมโพเนนทหรือบริการตางๆท้ังท่ีอยูในทองถ่ิน หรือ
กระจัดกระจายอยูบนอินเตอรเน็ต แลวส่ังใหประมวลผลเพ่ือใหไดผลลัพธในรูปแบบท่ีเขาใจไดงาย 
ในการสนับสนุนกลไกหนาท่ีการทํางานเหลานี้ โปรแกรมทาเวอรนาจึงมีคอมโพเนนทตางๆมา
รองรับการทํางาน อยางเชนการคนหา, การใหคําอธิบาย, และการเลือกบริการตางๆท่ีเกี่ยวของกับ
การทํางานตามความตองการนั้นๆ [2] 

 
1) คํานิยาม 

คํานิยามของคําศัพทท่ีใชในสภาพแวดลอมของทาเวอรนาในวิทยานพินธมีดังนี ้
• เวิรคโฟลว (Workflow) – เปนกลุมของคอมโพเนนทและความสัมพันธ

ตางๆ ท่ีกําหนดหรือบอกถึงกระบวนการท่ีซับซอนกระบวนหน่ึงจากการแสดงผลดวยบล็อกอยาง
งาย ความสัมพันธตางๆนี้อาจจะอยูในรูปแบบของการเช่ือมโยงของขอมูล (Data links), การสงตอ
ขอมูลซ่ึงเปนเอาทพุตของคอมโพเนนทหนึ่งๆ ไปเปนอินพุตใหกับคอมโพเนนทอ่ืนๆ (Data flow) 
หรืออยูในรูปแบบของการควบคุมการเช่ือมตอ ท่ีบอกเง่ือนไขการทํางานของคอมโพเนนทนั้นๆ 
(Control links) ตัวอยางเชน คอมโพเนนทเอจะทํางานก็ตอเม่ือคอมโพเนนทบีทํางานเสร็จแลว ใน
ส่ิงแวดลอมของทาเวอรนา เวิรคโฟลวหนึ่งๆแสดงรูปแบบการไหลของขอมูลหรือ Workflow data 
model ซ่ึงอยูท่ีเคร่ืองสวนบุคคลหรือบนเว็บไซตก็ไดโดยเปนไฟล XML ในรูปแบบของเอกสาร 
Simple Conceptual Unified Flow Language (Scufl) 

• คอมโพเนนท (Component) – คอมโพเนนทจะใชในการสรางบล็อกท่ีทํา
หนาท่ีอยางใดอยางหน่ึงซ่ึงกําหนดไวแลวภายในกระบวนการน้ันๆ เราสามารถมองไดวาเคร่ืองมือ
รับคําส่ัง (Command line tool) ใดๆ หรือสคริปตใดๆ ของภาษา Perl คือหนึ่งคอมโพเนนท คอม
โพเนนทเหลานี้ควรมีลักษณะการทํางานแบบอะตอมมิกหรือปรมาณู (Atomic) อธิบายลักษณะเชน 
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ไมสามารถแบงยอยไดมากกวานี้อีกแลว คอมโพเนนทอาจจะเปนหนวยท่ีท้ังใชขอมูลและผลิต
ขอมูลก็ได ตัวอยางเชน งานของโปรแกรม Basic Local Alignment Search Tool (BLAST) [41] 
หนึ่งๆ คือหนึ่งคอมโพเนนทท่ีใชขอมูลลําดับเบสและพารามิเตอรสําหรับการคนหาอื่นๆ และ
ผลลัพธก็คือผลิตรายงานท่ีบอกวาลําดับเบสใดพบในฐานขอมูลใดบาง และมีรายละเอียดอยางไร 
เปนตน คอมโพเนนทเหลานี้อาจติดต้ังอยูบนระบบที่มีพลังการคํานวณในระดับสูง หรือแมแตใน
คอมพิวเตอรสวนบุคคลของผูใชงานเอง โดยสามารถเขาถึงไดงายผานเครือขายอินเตอรเน็ต 

• บริการ (Service) – บริการอีกช่ือหนึ่งก็คือคอมโพเนนท แตใชคําวา
บริการในกรอบอางอิงวา บริการเหลานั้นทํางานอยูบนเคร่ืองบริการหรือเซอรเวอรท่ีมีกําลังการ
ประมวลผลสูงซ่ึงไมไดเปนเคร่ืองในทองถ่ินของผูใชเอง หรือบางกรณีท่ีกลาวถึงบริการที่ปรากฏใน
เวิรคโฟลวของโปรแกรมทาเวอรนา อาจจะใชคําวา โปรเซสเซอร (Processor) ก็ได 

• เอ็นเนกเตอร (Enactor) – เอ็นเนกเตอรของเวิรคโฟลวคือหนวยท่ีทํา
หนาท่ีในการประสานงานการทํางานของคอมโพเนนทตางๆในเวิรคโฟลว โดยอาจจะเรียกไดวา
เปนบริการๆหน่ึงโดยตัวมันเองในกรณีท่ีมันใชเอกสารเวิรคโฟลว และพารามิเตอรตางๆเปน อินพุต
และผลิตผลลัพธออกมา หรือในกรณีของทาเวอรนาอาจเปนคอมโพเนนทหนึ่งภายในชุดของ
โปรแกรม เอ็นเนกเตอรจะจัดการกระบวนการในภาพรวมคือการรายงานสถานะการทํางาน, การ
สงผานขอมูลระหวางคอมโพเนนทและงานอ่ืนๆท่ีเกี่ยวของท้ังหมด 
 

2) ประโยชนของการใชเทคโนโลยีเวิรคโฟลว 

โปรแกรมทาเวอรนาสรางข้ึนดวยเทคโนโลยีใหมท้ังหมดเชน Web service และ 
Ontology เปนตน โดยเกิดจากการพยายามลดอุปสรรคในการใชงานของผูใชท่ีตองเสียเวลาไปมาก
กับการทํางานวิจัยบนฐานขอมูลท่ีซับซอนท่ีกระจายอยูบนอินเตอรเน็ต ประโยชนของการใช
เทคโนโลยีเวิรคโฟลว มีดังนี้ [8][9] 

• เพิ่มประสิทธิผล (Efficiency) – โปรแกรมทาเวอรนาชวยประหยัดเวลา
ของผูใชงานในหลายๆกรณีดวยเทคโนโลยีทางดานเวิรคโฟลว 

• ชวยในการออกแบบการวิเคราะห (Analysis Design) – การออกแบบการ
วิเคราะหแบบเวิรคโฟลวจะสามารถทําไดรวดเร็วกวาวิธีอ่ืนๆท่ีผานมา ทําใหมองเห็นการวิเคราะห
ในภาพรวมได และยังสามารถเพิ่มคอมโพเนนทใหมๆเพื่อเปนการขยายการวิเคราะหไดโดยงาย 
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• การเรียกใชการทดลองแบบ in silico จากระยะไกล (Experiment 
Invocation) – การทํางานงานดานชีวสารสนเทศแบบดั้งเดิมสวนมาก ต้ังแตขนาดเล็กรวมไปถึง
โครงการการทําเครื่องหมายจีโนม (Whole genome annotation) ทําโดยการผสมผสานกันระหวาง
เว็บเบราเซอรและการใชงานคําส่ังบนระบบปฏิบัติการ UNIX หรือเครื่องมือการทํางานอ่ืนๆ การ
ผสมผสานของเคร่ืองมือเหลานี้ ตองการสงผานขอมูลระหวางคอมโพเนนทตางๆโดยการคัดลอก
แลววาง ลักษณะการทํางานแบบน้ีใชเวลามาก มีแนวโนมท่ีจะเกิดขอผิดพลาดไดงาย และไมเปน
ระบบการทํางานท่ีดี โปรแกรมทาเวอรนามีความสามารถในการรวบรวมคอมโพเนนทตางๆเหลานี้
เขาดวยกันเปนเวิรคโฟลวและเรียกส่ังงานจากระยะไกลได 

• จัดการคอมโพเนนท (Component Management) – ในยุคปจจุบันมีความ
จําเปนตองเรียกใชงานบริการฐานขอมูลจากแหลงระยะไกล เชน สถาบันชีวสารสนเทศแหงยุโรป 
หรือ European Bioinformatics Institute (EBI) ทําใหผูใชสามารถใชงานบริการที่ทันสมัยอยูเสมอๆ 
มีโปรแกรมหรือคอมโพเนนทตางๆใหเลือกใชไดมากมาย และท่ีสําคัญคอมโพเนนทเหลานั้น
ทํางานบนระบบคลัสเตอร โปรแกรมทาเวอรนามีความสามารถที่เขาถึงเคร่ืองซุปเปอรคอมพิวเตอร
เหลานี้ไดโดยงายผานทางเครื่องคอมพิวเตอรสวนบุคคลสมัยใหม เนื่องจากโครงการมายกริดมี
ความรวมมือกับแหลงฐานขอมูลมาตรฐานระดับโลกตางๆ 

การใชงานเทคโนโลยีเวิรคโฟลว ทําใหไมตองพัฒนาระบบงานท่ีไมจําเปน 
เชน อัลกอริทึมการทํานายโครงสรางของโปรตีนข้ันท่ีสอง ก็จะตองพัฒนาบริการท่ีเกี่ยวของ
ท้ังหมดดวยตัวเองเพื่อใหเพียงพอท่ีจะสามารถทํางานได ตองสืบคนขอมูลลําดับเบสกอน ซ่ึงตองมี
งานดานการจัดการฐานขอมูลเขามาเกี่ยวของโดยเปนการเพ่ิมภาระงานโดยไมจําเปน แตหากใช
เทคโนโลยีเวิรคโฟลว ผูใชสามารถเลือกบริการที่พรอมทํางานโดยผูใชไมจําเปนตองสนใจเร่ืองการ
เขาถึงฐานขอมูลเลย ผูใชงานสามารถเลือกแหลงบริการที่เหมาะสมตามความตองการซ่ึงมีใหเลือก
มากมาย เชนผูใหบริการหลักทางดานชีวสารสนเทศอยางสถาบันชีวสารสนเทศแหงยุโรป (EBI) 
หรือไบโอมารท (BioMart) 

• การเขาถึงระบบประมวลท่ีมีประสิทธิภาพสูง (Invocation Performance) 
– แมวาเคร่ืองคอมพิวเตอรบุคคลสมัยใหมจะมีฮารดแวรท่ีดีข้ึนตามลําดับ แตอยางไรก็ตามก็ยัง
ตองการอัลกอริทึมในการทํางานเพื่อดึงเอาพลังการประมวลผลจากฮารดแวรเหลานั้นมาใช การใช
งานคอมโพเนนทในระยะไกล สามารถทําใหผูใชงานสามารถใชประโยชนจากฮารดแวรท่ีทรง
ประสิทธิภาพ ตัวอยางเชนโปรแกรม InterProScan [42] ท่ีพัฒนาโดย EBI ไมไดทํางานอยูบนเคร่ือง
คอมพิวเตอรธรรมดา แตทํางานบนเคร่ืองคลัสเตอรขนาดหลายรอยโหนด ซ่ึงเวิรคโฟลวท่ีมีบริการ
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ท่ีมีโครงสรางพื้นฐานท่ีสนับสนุนการใชบริการ จากแหลงท่ีมีประสิทธิภาพการประมวลผลสูงแบบ
นี้ สามารถใหผลลัพธแกนักวิจัยท่ีรวดเร็วกวาการใชเคร่ืองคอมพิวเตอรธรรมดาอยางมาก 

 

2.2.2 สวนประกอบของโปรแกรมทาเวอรนา 

ในสวนนี้จะนําเสนอสวนประกอบทางดานกราฟกตางๆ ของโปรแกรมทาเวอรนา 
และอธิบายการใชงานเคร่ืองมือตางๆในข้ันตน เพื่อใหนําไปสูความเขาใจในการออกแบบเวิรค
โฟลวสําหรับแกปญหาใดๆท่ีสนใจในวิทยานิพนธ สวนประกอบหลักๆของโปรแกรมทาเวอรนามี
ดังนี้ 

 
1) Advanced Model Explorer (AME) 

• Entity Table 

Entity Table เปนสวนหลักของ Advanced Model Explorer หรือ AME ซ่ึงแสดง
โปรเซสเซอรหรือบริการ, อินพุตและเอาทพุตของเวิรคโฟลว, การเช่ือมตอของขอมูล (Data flow 
link) และการประสานการเช่ือมตอท้ังหมด โดยสวนประกอบดังกลาวนี้ อยูในรูปแบบโครงสราง
ตนไม ผูใชสามารถแตกโครงสรางตนไมเพื่อดูรายละเอียดได ดังรูปท่ี 2.4 
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รูปท่ี 2.4 หนาตาง AME ของโปรแกรมทาเวอรนา 

 

• Workflow Metadata 

Workflow Metadata เปนคําอธิบายการทํางานและจุดประสงคของเวิรคโฟลว ทํา
ใหมีการใชเวิรคโฟลวรวมกันได คําอธิบายเวิรคโฟลวสามารถเพ่ิมเติมหรือแกไขปรับปรุงได
โดยงาย ตัวอยางดังรูปท่ี 2.5 
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รูปท่ี 2.5 รายละเอียดของคําอธิบายใน AME 

• Workflow Inputs and Outputs 

เราสามารถสรางพอรตของอินพุตและพอรตเอาทพุต ไดตามความตองการท่ีจะ
รองรับขอมูลจากบริการ ตัวอยางเชน บริการไบโอมารทบางบริการใหเอาทพุตหรือแอ็ตตริบิวต
จํานวนมาก ท้ังนี้สามารถท่ีจะเลือกไดวา จะเอาขอมูลเหลานี้มาใชตอหรือไม 

นอกจากนี้ยังสามารถกําหนดชนิดของขอมูล (Data Type) ใหกับอินพุตหรือ
เอาทพุตของเวิรคโฟลวได ซ่ึงในโปรแกรมทาเวอรนาจะเรียกวา เมตาดาตา (Metadata) โดยสามารถ
ท่ีจะกําหนดเพิ่มเติมได ซ่ึงโปรแกรมทาเวอรนาสามารถรองรับชนิดขอมูลท่ีนาสนใจดังตารางท่ี 2.1 

ตัวอยางเชน โปรแกรมทางดานชีวสารสนเทศบางโปรแกรมใหเอาทพุตท่ีเปน
กราฟกไฟลชนิด PNG ดังนั้น สามารถกําหนด MIME Type เปน image/png=PNG Image ใหกับ
เอาทพุตนั้นได เปนตน 
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ตารางท่ี 2.1 ชนิดขอมูลท่ีโปรแกรมทาเวอรนารองรับ 
การกําหนดชนิดขอมูล ความหมาย 

text/plain=Plain Text ขอความอักษรธรรมดา 
text/xml=XML Text ขอความ XML 
text/html=HTML Text ขอความ HTML 
text/rtf=Rich Text Format ขอความอักษรธรรมดาพรอมรูปแบบ 
text/x-graphviz=Graphviz Dot File ไฟล Dot ในระบบ Linux 
image/png=PNG Image ไฟลภาพสกุล PNG 
image/jpeg=JPEG Image ไฟลภาพสกุล JPEG 
image/gif=GIF Image ไฟลภาพสกุล GIF 
application/zip=Zip File ไฟลบีบอัดสกลุ ZIP 
chemical/seq-aa-genpept=Genpept Protein ขอมูลลําดับของโปรตีน 
chemical/seq-na-genbank=Genbank Nucleotide ขอมูลลําดับของนิวคลีโอไทด 
chemical/x-pdb=Protein Data Bank Flat File ขอมูลในรูปแบบโครงสรางของโปรตีน 

 

• การเชื่อมตออินพุตของเวิรคโฟลวเขากับโปรเซสเซอร 

โปรแกรมทาเวอรนาจะแสดงพอรตของอินพุตของโปรเซสเซอรใดๆ ทุกพอรต 
สามารถระบุไดวา เอาทพุตนี้เขาไปเปนพอรตอินพุตใดของโปรเซสเซอรใด เพราะโปรเซสเซอร
หรือบริการตางๆ นั้นไมไดรับอินพุตหรือพารามิเตอรเพียงตัวเดียว หากแตสามารถรับอินพุตหรือ
พารามิเตอรหลายๆ ตัวในการทํางานซ่ึงข้ึนอยูกับการใชงานและการออกแบบ ดังรูปท่ี 2.6 
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รูปท่ี 2.6 การเช่ือมตออินพุตเขากับโปรเซสเซอร 

• โปรเซสเซอร (Processor) 

โปรเซสเซอรเปนโหนดระดับบนสุดในโปรแกรมทาเวอรนา และเปนคอม
โพเนนทท่ีสําคัญท่ีสุด เพราะเปนสวนการทํางานของเวิรคโฟลว ผูใชงานสามารถดูรายละเอียดตางๆ
ของโปรเซสเซอรได ดังรูปท่ี 2.7 ซ่ึงแสดงผลสรุปใหทราบวาแตละโปรเซสเซอรวาอยูท่ีไหน 
(endpoint) เปนบริการชนิดอะไร มีฟงกชันการทํางานอะไรบาง 
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รูปท่ี 2.7 รายละเอียด Remote resource usage ของโปรเซสเซอรท้ังหมดท่ีใชในเวิรคโฟลว 

• การกําหนดคาการคงทนตอการทํางาน  

การกําหนดคาการคงทนตอการทํางาน (Configuring Basic Fault Tolerance) ทําได
โดยการปรับแตงคาคุณสมบัติของแตละโปรเซสเซอรดังรูปท่ี 2.8 อธิบายเฉพาะสวนท่ีสําคัญดังนี้ 

 การทดลองใหม (Retries) การกําหนดจํานวนคร้ังของทํางานซํ้าเม่ือการ
ทํางานของโปรเซสเซอรลมเหลว 

 การถวงเวลา (Delay) ระหวางการทดลองใหมในแตละคร้ัง หนวยเปน
มิลลิวินาที 

 Backoff เปนปจจัยในการบอกวา การทดลองใหมในแตละคร้ังนั้น (ซ่ึงจะอยู
ในชวง n และ n+1) จะใหเพิ่มชวงหนวงเวลาเทาไร คํานวณไดจาก delay 
time ยกกําลัง n+1 เชน หากพิจารณาจากรูปท่ี 2.6 กําหนดคา delay time = 1 
วินาที และ Backoff =2 จะคํานวณไดวา 
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o รอบท่ี 1 = 1000 x 20 = 1000 มิลลิวินาที = 1 วินาที 
o รอบท่ี 2 = 1000 x 21 = 2000  มิลลิวินาที = 2 วินาที 
o รอบท่ี 3 = 1000 x 22 = 4000 มิลลิวินาที = 4 วินาที 

 ภาวะวิกฤต (Critical) เปนการบอกวา หากโปรเซสเซอรใดท่ีถูกกําหนดใหมี
ภาวะวิกฤต หากโปรเซสเซอรนั้นทํางานลมเหลว ก็ใหหยุดการทํางาน
ท้ังหมด แตหากไมไดกําหนดไว หากโปรเซสเซอรนั้นลมเหลว เวิรคโฟลว
ท้ังหมดจะยังคงทํางานไดตอไป แตสวนท่ีเปนดาวนสตรีม (downstream) 
จากโปรเซสเซอรท่ีลมเหลวน้ีจะไมถูกเรียกทํางาน 

 
รูปท่ี 2.8 กําหนดคาการคงทนตอการทํางาน 

• โหนดแสดงการเชื่อมโยงของขอมูล 

โหนดแสดงการเชื่อมโยงของขอมูล (Data Link Nodes) ท่ีปรากฏใน AME คือ 
ขอมูลแสดงการเช่ือมตอของแตละโหนดในเวิรคโฟลว โหนดเหลานี้จะเกิดโดยอัตโนมัติเม่ือผูใชทํา
การตออินพุตและเอาทพุตของโหนดท่ีเกี่ยวของในเวิรคโฟลวนั้นๆ การลบโหนดใดโหนดหน่ึงก็จะ
หมายถึงการยกเลิกการเช่ือมตอของขอมูลท่ีโหนดนั้นๆ 

 

• โหนดแสดงการควบคุมการเชื่อมตอ 

โหนดแสดงการควบคุมการเช่ือมตอ (Control link nodes) แสดงรายละเอียดการ
ทํางานของโปรเซสเซอรท่ีข้ึนอยูกับเง่ือนไขนั้นๆ โหนดเหลานี้จะเกิดโดยอัตโนมัติเม่ือผูใชทําการ
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กําหนดเง่ือนไขตางๆในเวิรคโฟลว การลบโหนดใดโหนดหน่ึงก็จะหมายถึงการยกเลิกการควบคุม
การเช่ือมตอท่ีโหนดนั้นๆ 

 
2) ไดอะแกรมของเวิรคโฟลว 

ไดอะแกรมของเวิรคโฟลว (Workflow diagram) เปนสวนประกอบท่ีทําหนาท่ี
แสดงผลเพียงอยางเดียวของเวิรคโฟลว โดยอินพุต, เอาทพุต, และโปรเซสเซอรจะแสดงในรูปของ
กลองสีตางๆ และลูกศรแทนการเช่ือมตอขอมูล (Data links) และการควบคุมการเช่ือมตอ (Control 
links) ดังรูปท่ี 2.9 

 

 
รูปท่ี 2.9 ไดอะแกรมของเวริคโฟลว 

3) บริการท่ีพรอมบริการ 

เม่ือเร่ิมตนโปรแกรมทาเวอรนา โปรแกรมจะคนหาบริการที่สามารถเขาถึงไดและ
พรอมใหบริการ (Available services) ท้ังหมดโดยโปรแกรมจะทําการตรวจสอบการตอบกลับ 
(Responding) ของเอ็นพอยต (Endpoint) ของบริการตางๆดวย หากบริการใดท่ีไมมีการตอบกลับก็
จะไมปรากฏในรายช่ือบริการท่ีพรอมใหบริการ ขณะเดียวกันเอ็นพอยตของบริการใดที่พรอม



30 

 

บริการหรือมีการตอบกลับ บริการเหลานี้จะเปนบริการทีทั่นสมัยท่ีสุด ณ เวลาท่ีผูใชงานโปรแกรม
ตอนนั้นๆ ตัวอยางดังรูปท่ี 2.10 แสดงโหนดบริการตางๆของ Soaplab จาก EBI และคาเอ็นพอยต
โดยปริยายกําหนดไวในไฟล mygird.properties โดยคาโดยปริยายจะมีดังนี ้

 เว็บเซอรวิสท่ีอยูบนพื้นฐานของมาตรฐาน Web Services Description 
Language (WSDL) 

 Soaplab service คือ เว็บเซอรวิสท่ีมีวิธีการการสรางดวยโปรแกรม Soaplab 
Analysis Tool Analysis Tool ซ่ึงพัฒนาจาก EBI 

 Biomoby คือเว็บเซอรวิสจาก Biomoby 
 BioMart คือเว็บเซอรวิสจาก BioMart 
 

นอกจากนี้ ผูใชงานสามารถเพ่ิมเอ็นพอยตท่ีตองการเขามาในโปรแกรมทาเวอรนา
ไดดวยตนเองอีกดวย เชนในกรณีท่ีผูใชงานสรางบริการข้ึนมาใชงานเอง และสรางระบบเช่ือม
ประสานใหโปรแกรมทาเวอรนาเขาถึงบริการนั่นได ซ่ึงวิทยานิพนธนีก้็จะนําเสนอวธีิการสรางและ
เขาถึงบริการเหลานี้เชนกนั โดยจะกลาวรายละเอียดตอไป 

 

 
รูปท่ี 2.10 Available Service Panel แสดงโหนดของบริการ Soaplab จาก EBI 

4) หนาตางแสดงผลการทํางาน 

หนาตางแสดงผลการทํางาน (Result browser) ทําหนาท่ีแสดงผลการทํางานเม่ือทุก
โปรเซสเซอรในเวิรคโฟลวทํางานเสร็จแลว หรือหากบางโปรเซสเซอรในเวิรคโฟลวลมเหลวใน
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ระหวางการทํางาน แตถามีบางโปรเซสเซอรท่ีสามารถทํางานไดสําเร็จก็จะแสดงผลไดเชนเดียวกัน 
นอกจากนี้ยังแสดงสถานภาพทํางานและรายงานโปรเซส (Process report) สําหรับดูสถานะและ
รายงานสรุปการทํางานดวย ดังรูปท่ี 2.11 ผลลัพธเปนกราฟกชนิดขอมูล PNG ซ่ึงสามารถกําหนด
ชนิดของเอาทพุตไดจาก AME ตาม MIME Type ท่ีโปรแกรมทาเวอรนาสนับสนุนไว 

 

 
รูปท่ี 2.11 ผลลัพธการทํางานของเวิรคโฟลวจาก Result Browser  

นอกจากนี้ทาเวอรนายังมีตัวเรนเดอรเอาทพุต (Renderer) อ่ืนๆ ท่ีสนับสนุนอาทิ
เชน SeqVISTA [43] ซ่ึงสนับสนุน MIME Type ดังนี้ Chemical/seq-aa-genpept, Chemical/seq-na-
genbank, Chemical/x-swissprot, Chemical/x-embl-dl-nucleotide และ Chemical/x-ppd 

 
การบันทึกผลลัพธการทํางานในโปรแกรมทาเวอรนามีหลายตัวเลือก ซ่ึงแตละ

ชนิดบันทึกผลลัพธจะแตกตางกันไปตามลักษณะของรูปแบบท่ีเลือกดังนี้ 
 Saving Entire Result Set as XML: เปนการบันทึกผลลัพธในแตละรายการ
ใหเปนภาษา XML 

 Saving Entire Result Set as a Set of Files: เปนการบันทึกผลลัพธท้ังหมด
ของ Workflow ลงดิสก ตามคาชนิดของขอมูลท่ีไดกําหนดใน AME 
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 Exporting Results to Excel: เปนการบันทึกขอมูลชนิดขอความ (Text) เปน
ไฟลในรูปแบบของ Microsoft Excel ซ่ึงจะชวยในการจดัการขอมูลตอไป 
 

• รายงานโปรเซส 

รายงานโปรเซส (Process report) แสดงบันทึกการทํางานหรือล็อก (Log) การ
ทํางานของเวิรคโฟลวเพื่อแสดงวา เวิรคโฟลวทําสําเร็จหรือไม อยางไร โดยบันทึกรายละเอียดของ
ทุกโปรเซสเซอร ซ่ึงเปนการชวยในการดีบัก (Debug) หรือตรวจสอบไดทางหนึ่งวาแตละ
โปรเซสเซอรวาทํางานอยางไร ใชเวลาเทาไร หรือลมเหลวในชวงไหนของการทํางาน ตัวอยางดัง
รูปท่ี 2.12 

 

 
รูปท่ี 2.12 รายละเอียดการทํางานของรายงานโปรเซส 
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2.3 Scufl และลักษณะเดนของโปรแกรมทาเวอรนา 

Scufl ยอมาจาก Simple Conceptual Unified Flow Language [2][4] เปนภาษาและ
มาตรฐานของโปรแกรมทาเวอรนาท่ีโครงการมายกริดสรางข้ึนมา คุณสมบัติเดนๆของภาษานี้มีดังนี้ 
 

2.3.1 การทํางานซํ้าๆ โดยปริยาย (Implicit iteration) 

Iteration หรือการทํางานซํ้า ในบริบทนี้คือการทํางานท่ีแบบซํ้าๆของกระบวนการ
ใดการหนึ่งกับขอมูลหลายรายการ ยกตัวอยางเชน กระบวนการทํางานการวิเคราะห Guanine-
cytosine content (GC) จากเซ็ตของลําดับพันธุกรรมหรือลําดับเบส ในภาษาการทํางานแบบดั้งเดิม
อยางเชนภาษา Perl นั้น สามารถจัดการส่ิงเหลานี้ไดดวยการทําเปนลูป แลวระบุเง่ือนไขการทํางาน
ในลูปนั้นตัวอยางเชน 'while <condition> do <something>' โดยการทํางานจะอยูภายใตเง่ือนไขท่ี
ระบุตราบใดท่ียังคงมีรายการขอมูลใหเหลือไวประมวลผล 

ส่ิงแวดลอมของโปรแกรมทาเวอรนา นําเสนอกรอบการทํางานอยางงายในการ
จัดการเกี่ยวกับลูป ผูใชงานเพียงแตตอเอาทพุตซ่ึงบรรจุเซ็ตของรายการขอมูลเขากับอินพุตซ่ึงรับ
ขอมูลทีละหน่ึงรายการไดเลย จากตัวอยางการวิเคราะห GC ผูใชอาจจะตองการใชบริการแคหนึ่ง
บริการซ่ึงใชขอมูลลําดับเบส (DNA) หนึ่งลําดับ และผลิตเอาทพุตเปนเลขทศนิยมบอกถึงระดับ
ความเขมขนของ GC ของลําดับนั้นๆ ในโปรแกรมทาเวอรนา ผูใชสามารถตอเซ็ตของลําดับตางๆ
เขาไปท่ีอินพุตเดียวกันไดเลย โดยโปรแกรมจะทํางานคร้ังละหนึ่งลําดับจนขอมูลอินพุตหมดส้ิน 
จากเอาทพุตปกติคือเลขทศนิยมคาเดียวตอหนึ่งลําดับก็ไปเปนรายการของเลขทศนิยม โดยรายการ
แรกของเอาทพุตก็จะตรงกับรายการแรกของอินพุต เอาทพุตท่ีสองก็จะตรงกับอินพุตท่ีสองแบบนี้
ไปเร่ือยๆ 

 

• การทํางานซํ้าๆกับหลายอินพุต (Implicit iteration over multiple inputs) 

การทํางานโดยปริยายก็คือ คาตางๆของอินพุตจะผสมผสานกันท้ังหมด จากรูปท่ี 
2.13 แสดงกลไกของการทํางานซํ้ากันของบริการหนึ่งแบบงายๆ โดยเปนการเชื่อมตอสายอักษร
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สองสายเขาดวยกัน ในโปรแกรมทาเวอรนาสามารถเห็นการกําหนดคาการซํ้ากันของขอมูลโดย
ปริยายคือ หลายพอรตตอหลายพอรต (All against all) 

 

 
รูปท่ี 2.13 Configure iterators ในโปรแกรมทาเวอรนา 

กลไกของการซํ้ากันแสดงแบบโครงสรางตนไม โหนดใบของตนไมตอบสนองตอ
อินพุตนั้นๆใหกับบริการที่เช่ือมตอเขาดวยกัน ในกรณีนี้คือ String1 และ String2 และท่ีไมใชโหนด
ขอมูลคือวิธีการผสมผสานกันของอินพุต แบงเปนสองชนิดคือ Cross product คือการผสมกันของ
พอรตขอมูลแบบท้ังหมดตอทั้งหมด (All against all) ซ่ึงสามารถเปล่ียนเปน ลําดับแรกกับลําดับ
แรก ลําดับสองกับลําดับท่ีสอง แบบนี้ไปเรื่อยๆ และอยางไรก็ตาม กลไกการปรับแตงการซํ้าของ
ขอมูลสามารถกําหนด Cross product และ Dot product แบบผสมกันไดตามลักษณะการทํางานของ
เวิรคโฟลว ซ่ึงในวิทยานิพนธจะใชแบบผสมกัน 

 

2.3.2 บีนเชลลสคริปต (Beanshell scripting) 

โดยปกติแลวเอาทพุตของบริการหนึ่งๆ อาจไมไดมีรูปแบบ (Format) ท่ีเหมาะสม
และถูกตองสําหรับบริการถัดไปหรือสําหรับ Nested workflow ได จึงตองมีทางเลือกท่ีสามารถ
แกปญหากรณีเหลานี้ โดยบริการท่ีเขามาทําหนาท่ีดังกลาวนี้เรียกวา Shim Service [9] หรือเปน
บริการที่ไมซับซอนมาก ทําหนาท่ีเปล่ียนแปลงโครงสรางหรือรูปแบบขอมูลตลอดไปจนถึงการ
รองรับการเขียนภาษาโปรแกรมเพื่อรองรับอัลกอริทึมจากผูใชงานเอง รูปท่ี 2.14 แสดงเวิรคโฟลว
การใชงานบีนเชลลอยางงายโดยหมายถึงผลเอาทพุตคืออินพุต (Output = Input) 
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รูปท่ี 2.14 เวิรคโฟลวการใชงานบีนเชลลอยางงาย 

บีนเชลลสคริปต (Beanshell scripts) จัดเปนบริการทองถ่ินในโปรแกรมทาเวอรนา 
(Java local service) ท่ีใชในการแกปญหานี้ โดยผูใชสามารถเขียนภาษาสคริปตเพื่อเขาถึงตัวแปล
คําส่ังของภาษา Java หรือ Java interpreter โดยไมตองอาศัยความรูพื้นฐานดานการโปรแกรมภาษา 
Java มากนัก จากรูปท่ี 2.15 เปนตัวอยางของสคริปตในการปรับแตงสายอักษรของลําดับเบสซ่ึงเปน
อินพุตใหกับบีนเชลล ซ่ึงรวบรวมไปเปนชุดขอมูลเอาทพุตแบบ Fasta (Fasta format) [36] โดย
รวบรวมหลายๆลําดับเบสเขาไวดวยกัน ซ่ึงในวิทยานิพนธนี้ใชบีนเชลลในการสรางสคริปตเพื่อ
ตรวจสอบบริการไบโอมารท 
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รูปท่ี 2.15 ตัวอยางสคริปตของบีนเชลล 

2.3.3 บริการ Soaplab 

Soaplab Analysis Tool [37] คือกรอบการทํางานแบบหนึ่งท่ีสามารถทําให
โปรแกรมประยุกตท่ีอยูในรูปแบบของ Command-line สามารถทํางานเปนเว็บเซอรวิสได สวนท่ี
สําคัญก็คือตัวระบบท่ีเปนท่ีอยูจัดการการทํางานของเว็บเซอรวิส ในรูปท่ี 2.16 คือสถาปตยกรรม
การทํางานของ Soaplab Analysis Tool จากรูป Tomcat คือระบบท่ีเปนท่ีอยูและตัวจัดการการ
ทํางานของเว็บเซอรวิส บริการ Soaplab ก็คือรายช่ือของเว็บเซอรวิสตางๆ ซ่ึงมีหรือพอยนเตอร 
(pointer) เช่ือมโยงไปยัง AppLab server ซ่ึงเปนระบบท่ีครอบหรือหอโปรแกรมประยุกตท่ีอยูใน
รูปแบบของ Command-line 

Soaplab Analysis Tool เปนคอมโพเนนทสวนหนึ่งของมายกริดในโปรแกรม     
ทาเวอรนา โดยมี SOAP Toolkit เปนตัวเช่ือมประสานระหวางกันซ่ึงการติดตอส่ือสารก็จะเปนไป
ตามโปรโตคอล SOAP ในท่ีนี้คือ Apache AXIS [45] จะทํางานเปน SOAP Toolkit  

ต้ังช่ือใหกับลําดับตามรูปแบบ fasta 

รวมรวบหลายๆลําดับเขาดวยกันเปนชุดเดียว 
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รูปท่ี 2.16 สถาปตยกรรมการทํางานของ Soaplab Analysis Tool [37] 

2.3.4 การดีบักและชีน้ําทิศทางการทํางานของเวิรคโฟลวดวยเบรคพอยต 

ประโยชนของเวิรคโฟลวอีกอยางหน่ึงคือ สามารถควบคุมทิศทางการทํางานได 
โดยในหัวขอนี้จะอธิบายการช้ีนําหรือการควบคุมทิศทางการทํางานของเวิรคโฟลวคือ การหยุดการ
ทํางาน และแกคาของตัวแปรตางๆระหวางทํางาน ซ่ึงมีการติดตอกับเวิรคโฟลวสองแบบคือ การ
หยุดช่ัวคราว (Pausing) และการยกเลิก (Cancelling)  

การหยุดการทํางานของเวิรคโฟลวสามารถทําไดสองแนวทางคือ โดยการใสเบรค
พอยต (Breakpoints) ท่ีจุดใดจุดหนึ่งของเวิรคโฟลวซ่ึงจะหยุดโดยอัตโนมัติ หรือจะหยุดการทํางาน
ของเวิรคโฟลวเองท้ังหมดโดยการส่ังเองโดยผูใชงาน (Manual) [2][4] 

 
• เบรกพอยต (Breakpoints) 

เบรคพอยตเปนศัพทเทคนิคมาจากเคร่ืองมือการดีบักซอฟตแวร เคร่ืองมือเหลานี้
จะทําจุดหรือเคร่ืองหมาย (Mark) ในรหัสของโปรแกรม เพื่อใหโปรแกรมหยุดการทํางานให
ผูใชงานสามารถเขามาแทรกแซงการทํางานของโปรแกรมได ในความหมายเดียวกัน เบรกพอยตใน
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เวิรคโฟลวจะทําจุดหรือเคร่ืองหมายท่ีบริการหรือโปรเซสเซอร เพื่อใหหยุดการทํางาน ขอมูลอินพุต
และเอาทพุตท่ีหยุดช่ัวคราวท่ีบริการนั้นอาจจะแกไขหรือเปล่ียนคาได 

 

• การแกไขขอมูลระหวางบริการหรือโปรเซสเซอร 

การทํางานของเบรกพอยตในโปรแกรมทาเวอรนา จะตรงขามกับการดีบักใน
วิศวกรรมซอฟตแวร กลาวคือเบรกพอยตในโปรแกรมทาเวอรนาจะหยุดการทํางานของบริการก็
ตอเม่ือบริการไดผลิตเอาทพุตเสร็จเรียบรอยแลว ซ่ึงเปนการหยุดกอนท่ีจะเร่ิมตนการทํางานของ
บริการถัดไป ซ่ึงจุดนี้ผูใชสามารถเขาไปแกขอมูลเหลานี้กอนท่ีสงใหกับบริการถัดไปได เหตุผลของ
กระบวนเหลานี้คือ ตองการท่ีจะรักษาความเปนหนึ่งเดียวและความตอเนื่องของขอมูลในการ
กระจายและการทํางานแบบขนาน และยังปองกันกรณีท่ีไมสามารถหยุดการทํางานของเวิรคโฟลว
ได ยกตัวอยางเชน จากรูปท่ี 2.17 บริการเอมีเอาทพุตสองเอาทพุตโดยแตละเอาทพุตสงตอไปยัง
บริการบีและบริการซี ถาตัวดีบักแบบท่ัวๆไปเพิ่มเบรคพอยตท่ีบริการซีและเปล่ียนขอมูลท่ีบริการเอ
จะทําใหบริการซีมีขอมูลใหม ในขณะท่ีบริการบียังมีขอมูลเดิมอยู สถานการณแบบนี้เปนการเพ่ิม
เง่ือนไข หรือมีแนวโนมท่ีจะทําใหเวิรคโฟลวผลิตผลลัพธท่ีไมถูกตองหรือตรงตามความตองการ 
นอกจากนี้ในขณะท่ีเวิรคโฟลวกําลังทํางาน อินพุตหรือเอาทพุตจะถูกบันทึกไวใน Repository ซ่ึง
ขอมูลเดียวกันก็จะเก็บท้ังขอมูลรุนเกาและรุนใหม ดังนั้นในการแกไขหรือตรวจสอบขอมูลเหลานี้ท่ี
จุดใดจุดหนึ่งของเวิรคโฟลว ควรจะกําหนดเบรกพอยตท่ีบริการที่กําลังจะผลิตขอมูล (หรือกําลังจะ
ประมวลผลตอ) และไมใชบริการที่จะรับขอมูลนั้นมาเปนอินพุต 
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รูปท่ี 2.17 ตัวอยางกลไกการทํางานของเวริคโฟลวเม่ือมีการกําหนดเอ็นพอยต [9] 

2.4 ทาเวอรนาสอง รุนทดลองใชงาน (Taverna 2 Preview) 

โปรแกรมทาเวอรนาต้ังแตรุน 1.7.0 ก็มีปลักอินช่ือวา Taverna 2 preview ซ่ึงเปน
การทดลองโปรแกรมทาเวอรนารุน 2 เพื่อการทํางานท่ีเรียกวา Workflow health check หรือการ
ตรวจสอบเสถียรภาพของเวิรคโฟลว [8][9] โดยจะแปลงตัวแบบเอกสาร Scufl แบบเกาใหเปนแบบ 
T2 style แลวตรวจสอบวา เอ็นพอยตของเว็บเซอรวิสตางๆ ในเวิรคโฟลวตอบกลับผาน HTTP 
(Responding) หรือไม หากมีการตอบกลับก็คือสามารถเขาถึงได หากไมมีการตอบกลับ ปญหาก็
อาจจะมาจากเครือขายของผูใชงานเองไมสามารถติดตอภายนอกได หรือไมก็มีปญหาท่ีฝงของผู
ใหบริการเองอันเนื่องมาจากหลายๆสาเหตุ 

ปลักอิน Taverna 2 preview ตรวจสอบเฉพาะการตอบกลับ (Responding) ของ 
เอนพอยตของบริการเทานั้น ไมไดตรวจสอบถึงการเปล่ียนแปลงอันเนื่องมาจากการปรับปรุง 
(upgrade) ของบริการนั้นๆดวย ซ่ึงในงานวิจัยนี้เนนความสนใจไปท่ีบริการไบโอมารท ซ่ึงมีการใช
งานท้ังฟลเตอรและแอ็ตตริบิวต จากรูปที่ 2.18 แสดงเวิรคโฟลวในการคนหาขอมูล Gene Ontology 
หรือโครงสรางลําดับการใหคําอธิบายกระบวนการทางชีววิทยา [46] การระบุรายละเอียดในระดับ
เซล (Cellular localization) และรวมถึงการทํางานในระดับโมเลกุล (Molecular funtion) โดยมี
อินพุตคือ Ensembl IDs เวิรคโฟลวเรียกใชบริการไบโอมารทช่ือวา hsapiens_gene_ensembl จํานวน 
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2 บริการ โดยบริการที่ไดสรางกอนหนานี้และลาสมัยไปแลว และไดต้ังช่ือบริการที่ลาสมัยวา 
hsapiens_gene_ensembl_OutOfDate ซ่ึงจะผลิตผลลัพธคือ Gene ontology, Gene ontology 
description และ Gene ontology evidence จากน้ันใชสคริปตของบีนเชลลในการเก็บผลลัพธ
เหลานั้น มารวบรวมเขาไวดวยกันเพื่อทําเปนรายงาน 

 

 

 Legends: 
Java local service  Input   Beanshell script 
BioMart service  Output 

รูปท่ี 2.18 เวิรคโฟลวในการคนหา Gene Ontology จาก Ensembl IDs 

เวิรคโฟลวในรูปท่ี 2.18 ตรวจสอบดวย Taverna 2 preview และได Health check 
report ดังรูปท่ี 2.19 ซ่ึงแสดงใหเห็นวา ทุกบริการมีการตอบกลับท้ังส้ิน และในขั้นตอนตอไปคือ 
เรียกการทํางานของเวิรคโฟลว และไดสถานะการทํางานของเวิรคโฟลวดังรูปท่ี 2.20 
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รูปท่ี 2.19 Health check report ของเวิรคโฟลว 

 

รูปท่ี 2.20 สถานะการทํางานของเวิรคโฟลว 

จากรูปท่ี 2.20 บริการสามารถทํางานไดสําเร็จโดยไมมีขอผิดพลาดใดๆ แตจะ
พบวา hsapiens_gene_ensembl_OutOfDate ไมไดผลผลิตผลลัพธใดๆเลย (empty result list) เนื่อง
จากแอ็ตตริบิวตท่ีตองการคือ Gene ontology, Gene ontology description และ Gene ontology 
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evidence ไดลาสมัยเสียแลว อยางไรก็ตามบีนเชลลก็ยงัคงทํางานไดสําเร็จ เนื่องจากไมไดสนใจ
ความมีอยูของขอมูล (Data availability) เพียงแตตรวจสอบเฉพาะความผิดพลาดของไวยากรณ
ขณะท่ีทํางานเทานั้น ดังนั้นในวิทยานพินธนี้จึงไดนาํเสนอแนวทางแกไขปญหาดังกลาวโดยการ
พัฒนาเวิรคโฟลวท่ีสามารถตรวจสอบฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตท่ีลาสมัยได 

 

2.5 บริการไบโอมารท (BioMart) 

ตอไปจะกลาวแนะนําบริการไบโอมารท คําอธิบายบริการ สถาปตยกรรมการ
ทํางานในภาพรวมของระบบบริการ และการเขาถึงขอมูลของบริการไบโอมารทท่ีนํามาประยุกตใช
สําหรับงานวิทยานิพนธ มีดังนี้ 

 

2.5.1 แนะนําบริการไบโอมารท 

เว็บไซตของโครงการไบโอมารทคือ http://www.biomart.org ซ่ึงสามารถดาวน
โหลดโปรแกรมไบโอมารทรุนลาสุดและเอกสารคูมือท่ีเกี่ยวของตางๆได โครงการไบโอมารทกอ
ต้ังรวมกันโดยสถาบันชีวสารสนเทศแหงยุโรป (EBI) และศูนยวิจัยมะเร็ง Cold Spring Harbor [12] 

 

2.5.2 คําอธิบาย 

ไบโอมารท คือระบบจัดการขอมูลแบบ Open source โดยมีระบบเช่ือมประสาน
ใหผูใชงานสามารถคิวรีขอมูลชีวสารสนเทศไดหลากหลายและรวดเร็ว [11][12] จุดประสงคของ  
ไบโอมารทคือ ใหบริการการแปลงขอมูลใดๆไมวาจะเปนเอกสารขอมูลตางๆหรือฐานขอมูลไปเปน
ขอมูลท่ีเรียกวา ดาตามารท (Data marts) ซ่ึงสามารถเขาถึงดวยเว็บเบราเซอรมาตรฐานและยัง
สามารถเช่ือมตอกับภาษาโปรแกรม Perl, Java และ API ของเว็บเซอรวิสอีกดวย ดังรูปท่ี 2.21 
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รูปท่ี 2.21 ภาพรวมของไบโอมารท [12] 

ไบโอมารทสรางข้ึนเพื่อสนับสนุนการคิวรีขอมูลไดอยางดี ผูใชงานสามารถ
เรียกใชงานไดอยางรวดเร็ว, งาย, และมีความสามารถในการคิวรีขอมูลไดอยางมีประสิทธิภาพ โดย
การเลือกเง่ือนไขไดจากเว็บ, กราฟก, และขอความ การคิวรีขอมูลทําไดโดยผาน API ของเว็บ
เซอรวิสหรือการติดตอกับไลบรารีโดยการใชภาษาโปรแกรม Perl และ Java และชุดโปรแกรม
ท้ังหมดของไบโอมารทสามารถติดต้ังในเคร่ืองคอมพิวเตอรผูงานเองไดดวย ไบโอมารทเปนระบบ
ซอฟตแวรแบบเปดภายใตลิขสิทธ์ิของ GNU Lesser General Public License (LGPL) [47] ซ่ึงทุกๆ
คนสามารถเขาถึงและใชงานโดยไมมีขอผูกมัดหรือเง่ือนไขใดๆ 

 

2.5.3 สถาปตยกรรมของไบโอมารท 

ไบโอมารทออกแบบโดยใชสถาปตยกรรมแบบ Three Tier Architecture ดังรูปท่ี 
2.22 โดยสวนแรกประกอบดวยฐานขอมูลเชิงความสัมพันธหนึ่งฐานหรือมากกวา ฐานขอมูลแตละ
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ฐานขอมูลสามารถรองรับไดมากกวาหนึ่งดาตามารท และในแตละดาตามารทจะมีดาตาเซ็ต 
(Dataset) ไดหลายๆดาตาเซ็ตดังรูปท่ี 2.23 การกําหนดการปรับแตงของดาตาเซ็ตเหลานี้ จะเก็บอยู
ตารางในแตละดาตามารทนั้นๆ ซ่ึงสามารถสรางไดโดยใชเคร่ืองมือท่ีเรียกวา MartEditor 

 

 
รูปท่ี 2.22 สถาปตยกรรมแบบ Three Tier Architecture ของไบโอมารท [12] 

 
รูปท่ี 2.23 ความสัมพันธระหวางดาตามารทและดาตาเซ็ต [12] 

สวนท่ีสองประกอบดวย API จํานวนสองชนิดคือ ชนิดท่ีเขียนข้ึนดวยภาษา Perl 
โดยกระจายอยูในไลบรารีช่ือ biomart-perl และอีกชนิดคือเขียนดวยภาษา Java โดยกระจายอยูใน
ไลบรารีช่ือ martj 

สวนท่ีสามประกอบดวยตัวเช่ือมประสานสําหรับงานคิวรีดังนี้ 
 MartView เปนตัวเช่ือมประสานท่ีทํางานกับเว็บเบราเซอร ทํางานบน
พื้นฐานของ Perl 
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 MartService เปนตัวเช่ือมประสานแบบเวบ็เซอรวิส ทํางานบนพื้นฐานของ 
Perl 

 MartURLAccess เปนตัวเช่ือมประสานของกลไกการเขาถึง MartView ผาน
ทาง URL ทํางานบนพื้นฐานของ Perl 

 MartExplorer เปนตัวเช่ือมประสานกับผูใชแบบกราฟก ทํางานบนพ้ืนฐาน
ของ Java 

 MartShell เปนตัวเช่ือมประสานแบบเชลลรับคําส่ัง ทํางานบนพื้นฐานของ 
Java 

ขอกําหนดการปรับแตงของดาตาเซ็ตจะเก็บในรูปแบบของ XML ในตารางพิเศษ
ของฐานขอมูลท่ีดาตามารทนั้นๆ ผูใชจะจัดการเอกสารรีจีสทรี XML บนไคลเอ็นทหนึ่งๆโดยจะ
ระบุลงไปวาดาตาเซ็ตอะไร ในดาตามารทไหนและอยูในฐานขอมูลอะไรที่พรอมใหบริการสําหรับ
คิวรีขอมูล ไบโอมารทรุน 0.7 สนับสนุนระบบฐานขอมูลเชิงสัมพันธอยางเชน MySQL, Oracle 
และ Postgres 

 

2.5.4 การเขาถึงขอมูลของบริการไบโอมารท 

ในการพัฒนาเวิรคโฟลวสําหรับตรวจสอบบริการไบโอมารทนี้ ไดศึกษาถึงกลไก
การเขาถึงขอมูลท่ีเกี่ยวของของบริการไบโอมารทดังนี้ 

มารทวิว (MartView) คือตัวเช่ือมประสานทํางานบนเว็บเบราเซอรและดาตาเซ็ต
ของไบโอมารทเพื่อใหผูใชงานสามารถติดตอส่ือสารกันได โดยมารทวิวถูกออกแบบใหงายตอการ
ใชงานท่ีสุดเทาท่ีเปนไปได มารทวิวแบงตามการใชงานได 2 ประเภทตอไปนี้ 

 
1) การติดตอดวยเว็บเบราเซอร (Web browser interface) 

มารทวิวสามารถเขาถึงไดดวยเว็บเบราเซอรโดยมี URL ท่ีข้ึนอยูการปรับแตงของ
ผูดูแลระบบท่ีนําชุดโปรแกรมไบโอมารทมาใชงานในองคกรนั้นๆโดยมี URL ศูนยกลางของมารท 
วิวท่ีใชฐานขอมูลกลางคือ http://www.biomart.org/biomart/martview 
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การใชบริการไบโอมารทดวยเว็บเบราเซอร จะมีประโยชนในการทดสอบการ
ทํางานเบ้ืองตนไดทันที และสามารถตรวจสอบไดวาใหผลลัพธท่ีตองการหรือไม นอกจากนี้ ยังใช
วิธีการนี้ในการดีบักหรือตรวจสอบความถูกตองของบริการอีกดวย เพราะบริการไบโอมารทท่ี
เขาถึงผานเว็บเบราเซอรในขณะน้ันๆยอมเปนบริการที่ทันสมัยท่ีสุด 

 
2) การติดตอดวยเว็บเซอรวิส (Web Services API) 

เอพีไอเว็บเซอรวิสของไบโอมารทมีช่ือวา มารทเซอรวิส (MartService) โดย
ใหบริการเปนสวนหนึ่งมารทวิว (MartView) สามารถเขาถึงไดโดยการรองขอผาน HTTP ซ่ึง
สามารถใชเว็บเบราเซอรมาตรฐานเขาถึงได การเขาถึงมารทวิวโดยใช URL นี้ 

http://www.mycompany.com/scripts/biomart/martview 
เขาถึงเว็บเซอรวิสไดใช URL นี้ 
http://www.mycompany.com/scripts/biomart/martservice 
และศูนยกลางเว็บเซอรวิสไบโอมารทคือ 
http://www.biomart.org/biomart/martservice 

 
2.1) เมตาดาตา (Metadata)  

เมตาดาตา (Metadata) หรือคําอธิบายขอมูลของเว็บเซอรวิสตางๆ สามารถเขาถึง
ไดดวยการรองขอ ‘GET’ ในขณะท่ีคําส่ังคิวรีขอมูลสามารถสงไดดวยการรองขอ ‘POST’ ของ 
HTTP โดยในดาตาเซ็ตประกอบดวยฟลเตอรหรือฟลดขอมูลท่ีใชเปนเง่ือนไขการคิวรีและแอ็ต-     
ตริบิวตหรือฟลดขอมูลท่ีเปนเอาทพุตจากคิวรีนั้นๆ ตัวอยางเชนรูปท่ี 2.24 ดาตาเซ็ตของยีนซ่ึง
ประกอบดวยฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตจํานวนมาก ยกตัวอยางการคิวรีขอมูลตอไปนี้คือ หมายเลขยีน 
(Gene _stable_id), ตําแหนงเร่ิมตน (Gene_start), ตําแหนงจบ (Gene_chromosome_end), ช่ือของ
ยีน (Gene_display_id) และคําอธิบาย (Description) โดยมีจะฟลเตอรเกี่ยวของคือ ระบุการคนหา
จากหมายเลขยีนท่ีผูใชเปนผูกําหนดเอง และระบุวาจะคนท่ีโครโมโซมไหน เชน โครโมโซม 1 เปน
ตน 
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รูปท่ี 2.24 ตัวอยางเมตาดาตาท่ีใชในการคิวรีขอมูลจากไบโอมารท [12] 

ชุดเมตาดาตาของดาตาเซ็ทท่ีใหบริการ สามารถเรียกใชไดจากการเติมพารามิเตอร
ตอทาย URL พารามิเตอรแรกก็คือเคร่ืองหมาย ‘?’ จากนั้นพารามิเตอรอ่ืนๆคือเคร่ืองหมาย ‘&’ 
ตัวอยางเชน .../martservice?type=attributes&dataset=hsapiens_gene_ensembl และตองระบุ 
Virtual schema ในฐานขอมูลนั้นๆดวย (รูปที่ 2.25 ดาตาเซ็ตท ี่อยูภายในเสนประคือ Virtual 
schema) การปรับแตงเมตาดาตาของบริการไอโบมารทดังตารางท่ี 2.2 และความหมายของ
พารามิเตอรใชในการปรับแตงดังตารางท่ี 2.3 

 

 
รูปท่ี 2.25 ตัวอยางขอบเขตของ Virtual schema ใดๆของดาตามารท [12] 
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ตารางท่ี 2.2 เมตาดาตาและรายละเอียดการปรับแตงของบริการไบโอมารท 
Metadata Type Description virtaulschema mart interface dataset 
Registry file เอกสารรี

ริสทรี 
เอกสารรีจิสทรีท่ีใช
ปรับแตงการติดต้ัง
มารทเซอรวิส 

- - - - 

Datasets ดาตาเซ็ต รายช่ือดาตาเซ็ตท่ีพรอม
ใหบริการ 

 - - 

Dataset 
Configuration 

การปรับแตง รายละเอียดการ
ปรับแตงของดาตาเซ็ต  

- - 

Attributes แอ็ตตริบิวต ขอมูลรายละเอียดของ
แอ็ตตริบิวตท่ีพรอม
บริการของดาตาเซ็ต
นั้นๆ 

- 

Filters ฟลเตอร ฟลเตอรหรือเง่ือนไข
การคิวรี 

- - 

 
 

ตารางท่ี 2.3 พารามิเตอรท่ีใชในการปรับแตงเมตาดาตา 
พารามิเตอร ความหมาย 
virtualschema ช่ือของโครงสรางขอมูลท่ีมีดาตาเซ็ตนั้น  

(คาปริยายคือ ‘default’) 
mart ช่ือของดาตาเซ็ตนั้นๆ 

ช่ือของผูใชงานของดาตาเซ็ต (คาปริยายคือ ‘default’) 
interface ช่ือของตัวเช่ือมประสานของดาตาเซ็ตท่ีใชงาน 

(คาปริยายคือ ‘default’) 
ช่ือของผูใชงานของดาตาเซ็ต (คาปริยายคือ ‘default’) 

dataset ช่ือของผูใชงานของดาตาเซ็ต (คาปริยายคือ ‘default’) 
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2.2) การคิวรีขอมูล (Queries) 

คําส่ังคิวรีจะถูกสงใหระบบดวยการรองขอ ‘POST’ โดยภายในโครงสรางคําส่ังคิว
รีจะมีพารามิเตอรท่ีช่ือวา query และคาพารามิเตอรตางๆ เปนเอกสาร XML และผลลัพธท่ีจะไดก็คือ
ท่ีระบุไปเอกสาร XML นี้ 

 
• Query XML syntax 

โครงสรางเอกสาร XML ดังรูปท่ี 2.26 คือตัวอยางของคําส่ังการคิวรีซ่ึงระบุ
ตองการ 1 ฟลเตอร และ 2 แอ็ตตริบิวต ในการคิวรี 1 ดาตาเซ็ต 

 

 
รูปท่ี 2.26 ตัวอยางของคําส่ังการคิวรีในดาตาเซ็ต 

แท็ก Query ประกาศตัวเองวาเปนคิวรีขอมูลแท็ก datasetConfigVerion กําหนดคา
รุน 0.7 เพื่อการเขากันไดของรูปแบบ XML ท่ีกําหนดคาการปรับแตงตางๆในดาตาเซ็ต แท็ก 
Attribute และ Filter สามารถกําหนดไดหลายคาตามความตองการของผูใช โดยแท็ก Filter สามารถ
กําหนดคาไดดวย 

<?xml version="1.0" encoding="UTF-8"?> 
<!DOCTYPE Query> 
<Query 

virtualSchemaName = "default" 
uniqueRows = "" 
count = "" 
datasetConfigVersion = "0.7" > 

<Dataset name = "mytest" interface = "default" > 
<Attribute name = "ensembl_transcript_id" /> 
<Attribute name = "chromosome_name" /> 
<Filter name = "chromosome_name" value= "22"/> 

</Dataset> 
</Query> 

บอกวาเปนการคิวรี

กําหนดคารุน 0.7 
เพ่ือการเขากันได
ของรูปแบบ XML 

ระบุดาตาเซ็ตที่จะคิวรี

ระบุแอ็ตตริบิวตที่จะคิวรี

ระบุฟลเตอรที่จะเง่ือนไข
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แอ็ตตริบิวตท่ีเปนผลลัพธจะถูกแสดงตามลําดับโครงสรางขางตน โดยมีแท็บเปน
ตัวแยกโดยคาปริยาย ถาแท็ก uniqueRows ถูกกําหนดคาใหมีคาเปน 1 มารทวิวก็จะกําจัดขอมูลท่ี
ซํ้าซอนกันใหดวย ขณะเดียวหากกําหนดคาแท็ก count ใหมีเปน 1 มารทก็จะทํางานเพียงแคนับ
จํานวนแถวของผลลัพธเทานั้น 

 

2.6 การคิวรีขอมูลดวยบริการไบโอมารทในโปรแกรมทาเวอรนา 

ไบโอมารทเปนคลังขอมูล (Data Warehouse) ท่ีรวบรวมขอมูลดานตางๆทาง
ชีววิทยาอยางมากมายและซับซอน อนุญาตใหผูท่ีสนใจเขาถึงขอมูลมากมายเหลานั้นได เชน 
บริการไบโอมารทของ EBI มีขอมูลจากฐานขอมูล Ensembl, VEGA, DbSNP, UniProt และ MSD 
[12] และโปรแกรมทาเวอรนาเอง ก็มีกลไกการคิวรีของไบโอมารทท่ีสามารถคนหา และใชงาน
ขอมูลเหลานั้นไดเชนเดียวกัน 

 

2.6.1. การเพิ่มบริการไบโอมารท 

ผูใชสามารถเพ่ิมเอนพอยตของบริการไบโอมารทใหมๆเขาไปใน Available 
service panel ของโปรแกรมทาเวอรนา [8][9] หากเอ็นพอยตสามารถเขาถึงไดหรือมีการตอบกลับ 
(Responding) ก็จะแสดงรายช่ือโปรเซสเซอรหรือบริการตางๆใน Available services panel โดย
สามารถแตกโครงสรางตนไมเพื่อเลือกบริการที่ตองใชงานได ดังรูปท่ี 2.27 
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รูปท่ี 2.27 โครงสรางตนไมของบริการไบโอมารทในโปรแกรมทาเวอรนา 

• การปรับแตงฟลเตอร (Configuring Filters) 

เม่ือเพิ่มบริการไบโอมารทลงใน AME แลว สามารถปรับแตงคาท่ีตางๆใหตรงตาม
ความตองการไดผานหนาตาง ‘Out of the box’ ดังรูปท่ี 2.28 โดยความเร็วในการทํางานของ
บริการไบโอมารทจะข้ึนอยูกับความเร็วของเครือขายท่ีตอออกสูอินเตอรเน็ต เนื่องจากหนาตาง
กราฟก (GUI) ท่ีทําหนาท่ีติดตอกับผูใชงานของไบโอมารทนั้นตองดึงขอมูล (Fetch) จากเคร่ืองแม
ขายท่ีใหบริการซ่ึงผานเครือขายอินเตอรเน็ต ซ่ึงการปรับแตงจะข้ึนอยูกับความตองการดึงหรือคิวรี
ขอมูลท่ีผูใชงานสนใจ โดยฟลเตอรจะสามารถปรากฏใหเลือกไดก็ตอเม่ือมีการเลือกดาตาเซ็ตแลว
เทานั้น 
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รูปท่ี 2.28 หนาตาง ‘Out of the box’ กําหนดคาฟลเตอรตางๆ 

2.6.2. การปรับแตงแอ็ตตริบิวต (Configuring Attributes) 

แอ็ตตริบิวตหรือฟลดขอมูลท่ีตองการคิวรีสามารถกําหนด และปรับแตงท่ีหนาจอ
ของแอ็ตตริบิวต ซ่ึงจะแบงออกเปนหนาๆตามประเภทของขอมูลท่ีสามารถคิวรีได คือ Feature, 
Structure, SNPs, Homologs และ Sequences ดังแสดงในรูปท่ี 2.29 การเลือกแอ็ตตริบิวต สามารถ
เลือกไดเพียงประเภทเดียวเทานั้นตอหนึ่งดาตาเซ็ต เนื่องจากแนวคิดการทํางานแบบอะตอมมิก หาก
ผูใชเลือกแอ็ตตริบิวตของประเภทขอมูลอ่ืนๆ แอ็ตตริบิวตท่ีถูกเลือกกอนหนาก็จะเอาออกโดย
อัตโนมัติและแอ็ตตริบิวตท่ีไดเปนผลลัพธก็จะข้ึนอยูกับเง่ือนไขของฟลเตอรนั้นๆ 

 

ระบุ ID ที่ตองการหาคิวรี 
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รูปท่ี 2.29 หนาตาง ‘Out of the box’ กําหนดคาแอ็ตตริบิวต 

2.6.3. โหมดผลลัพธของบริการไบโอมารท (Result modes) 

ผลลัพธของการคิวรีดวยบริการไบโอมารทมีสองโหมดคือ แบบหลายเอาทพุตและ
แบบเอาทพุตเดียวซ่ึงข้ึนอยูกับการเลือกจํานวนของแอ็ตตริบิวต ซ่ึงการเลือกจํานวนแอ็ตตริบิวต
เพิ่มข้ึนหรือนอยลง ก็จะทําใหจํานวนเอาทพุตของบริการแปรผันตามไปดวย 

 
 หลายเอาทพุต (Multiple Outputs) - แตละแอ็ตตริบิวตท่ีถูกเลือกจะกลายมา
เปนหนึ่งเอาทพุตของบริการนั้นๆ ซ่ึงจะมีช่ือเพียงพอท่ีสามารถคาดเดาได
โดยไมยากนัก จากรูปท่ี 2.30 แสดงบริการใน AME ท่ีประกอบดวยแอ็ตตริ
บิวตจํานวน 3 ตัว ซ่ึงจะแสดงเปน 3 เอาทพุตพอรต 

 เอาทพุตเดียว  (Single Output) - เชนเดียวกับแบบหลายเอาทพุต ข้ึนอยูกับ
การเลือกจํานวนแอ็ตตริบิวต ในกรณีนี้คือเลือกเพียงหนึ่งแอ็ตตริบิวต ก็จะ
ไดเพียงหนึ่งเอาทพุตปรากฏท่ีบริการนั้นๆ 

เลือกประเภทขอมูล

เลือกประเภทเอาทพุต

เลือกแอ็ตตริบิวตที่จะคิวรี
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รูปท่ี 2.30 บริการไบโอมารทท่ีมีหลายเอาทพุต 

2.7 สรุป 

ในบทนี้ไดกลาวถึงสถาปตยกรรมของงานวิทยานิพนธ และหลักการสําคัญท่ี
เกี่ยวของกับเวิรคโฟลว, โปรแกรมทาเวอรนา, เว็บเซอรวิสและบริการตางๆท่ีจะนํามาสรางเปนเวิรค
โฟลว รวมท้ังรายละเอียดเกี่ยวกับบริการไอโบมารทท่ีจะเปนบริการหลักท่ีเลือกใชในวิทยานิพนธนี้ 

การคนหาบริการไบโอมารทท่ีมีฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตใดท่ีลาสมัย จะตองคนหา
โดยวิธีการตรงไปตรงมา (Manual) คือตองเรียกหนาตาง ‘Out of the box’ ของบริการไบโอมารทข้ึน
มาแลวสังเกตดูวาฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตใดท่ีเลือกไวกอนหนานั้น ยังปรากฏในหนาตาง ‘Out of 
the box’ หรือไม หากไมมีปรากฏแลว ก็แสดงวาฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตนั้นๆถูกผูใหบริการเอา
ออกหรือเปล่ียนไปเปนช่ือใหม เปนตน เหลานี้ลวนตองอาศัยประสบการณ และการสังเกตจากการ
ใชบริการไบโอมารทของผูใชงานเอง ยิ่งกวานั้น จํานวนของบริการไบโอมารทท่ีอยูในเวิรคโฟลว, 
จํานวนแอ็ตตริบิวตและฟลเตอรท่ีเรียกใชในบริการไบโอมารท, และความซับซอนของเวิรคโฟลว 
ปจจัยเหลานี้ ลวนมีผลตอการตรวจสอบหรือการคนหาสาเหตุท่ีทําใหเวิรคโฟลวทํางานไดผลลัพธท่ี
ไมตรงกับความตองการหรือไมใหผลลัพธอะไรเลย 

ดังนั้นข้ันตอนการตรวจสอบเวิรคโฟลวกอนการทํางานจึงมีความจําเปน โดยจะ
มุงเนนไปท่ีการตรวจสอบบริการไบโอมารทในเวิรคโฟวลสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษย เพราะ
เปนบริการหลักท่ีใชสําหรับงานวิจัยและเปนกรณีศึกษาหลักของวิทยานิพนธนี้ ผูวิจัยจึงไดเสนอ

พอรตเอาทพุตของแอ็ตตริบิวตางๆ
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แนวทางแกไขปญหาโดยการพัฒนาเวิรคโฟลวภายใตส่ิงแวดลอมของทาเวอรนา ท่ีสามารถ
ตรวจสอบท้ังฟลเตอร และแอ็ตตริบิวตของบริการไบโอมารทได เพื่อใหขอมูลท่ีมีนัยสําคัญตอ
ผูใชงานจะไดมีความสะดวกและงายตอการปรับแกเวิรคโฟลว ซ่ึงจะเปนการประหยัดเวลาในการดี
บักลงไดมากดังจะไดกลาวในบทท่ี 5 และบทท่ี 6 ตอไป 
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บทท่ี 3  

การเลือกบรกิารท่ีเหมาะสมและการสรางบริการทองถ่ินในการวิเคราะหสนิปกุง 

3.1 บทนํา 

โครงการมายกริดพัฒนาโปรแกรมทาเวอรนา เพื่อใหผูใชสามารถเขาถึงบริการ
หรือทรัพยากรอันหลากหลายตางๆที่กระจัดกระจายกันอยูบนอินเตอรเน็ต โปรแกรมทาเวอรนา
สามารถเขาถึงบริการไดกวา 30,000 ตัวอยางเชน ชีวสารสนเทศ วิทยาศาสตรสุขภาพ ชีวเคมี และ
ดาราศาสตร เปนตน บริการจํานวนมากเหลานี้ แตละบริการก็มีพารามิเตอรและวิธีการเขาถึงท่ี
แตกตางกันไป โครงการมายกริดออกแบบสถาปตยกรรมการทํางานของโปรแกรมทาเวอรนาให
ปกปดความยุงยากซับซอนในการเขาถึงทรัพยากรเหลานี้ไวดวยการทํางานแบบเวิรคโฟลว ทําให
ผูใชงานเขาถึงไดโดยงาย อีกท้ังบริการหรือทรัพยากรจะทํางานอยูบนระบบท่ีมีฮารดแวรท่ีทรง
ประสิทธิภาพ เชน ทํางานอยูบนระบบคลัสเตอรขนาดหลายรอยโหนด เปนตน 

อยางไรก็ตามงานวิจัยท่ีใชเทคโนโลยีเวิรคโฟลว ยังจัดวามีลักษณะเฉพาะตัว จึง
จําเปนตองพัฒนาเวิรคโฟลวท่ีเหมาะสมกับงาน กลาวคือ การเลือกบริการที่ทํางานไดถูกตองตรงกับ
ความตองการใหมากท่ีสุด เพราะไมสามารถท่ีจะหาบริการที่ใชขอมูลอินพุตและผลิตเอาทพุตท่ี
ตองการสําหรับกระบวนการใดๆในงานวิจัยแบบเฉพาะจงเจาะมาใชงานไดทันที ซ่ึงในบางกรณีอาจ
ตองมีการปรับแตงรูปแบบของอินพุตและเอาทพุตเหลานั้นบางตามความจําเปน นอกจากน้ี หากไม
สามารถหาบริการที่ตองการได หรือบริการท่ีหาไดแลวไมสามารถตอบสนองความตองการ เชน 
การเกิดปญหาการเกินเวลาของการสงผานขอมูลระหวางบริการ ซ่ึงเปนปญหาจากเครือขายหรือการ
ติดตอส่ือสารภายนอกโปรแกรมทาเวอรนา และการไมคงเสนคงวาในการทํางานของเวิรคโฟลวท่ี
เรียกใชบริการตางๆท่ีอยูบนอินเตอรเน็ต (ทํางานไดบางไมไดบาง) เชน เวิรคโฟลวไมตอบสนอง
การส่ังงานจากผูใชซ่ึงเปนปญหาท่ีโปรแกรมทาเวอรนาเอง 

ดังนั้นบทนี้จึงนํา เสนอการวาดและการเลือกบริการท่ี เหมาะสม  โดยให
ขอเสนอแนะท่ีเปนรูปธรรมและวิธีการใชเวิรคโฟลว และเสนอบริการทองถ่ินท่ีมีความจําเปนใน 
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การทํางานสําหรับการแกปญหาในการวิเคราะหสนิปกุง [38] ท่ีเปนงานวิจัยรวมกับศูนยวิจัยจีโน-
มิกสและชีวสารสนเทศแหงมหาวิทยาลัยสงขลานครินทรเปนกรณีศึกษา และอภิปรายผลการ
ทดลอง 

 

3.2 ขั้นตอนการเลือกบริการท่ีเหมาะสม 

การเลือกบริการที่เหมาะสมตรงกับความตองการในการสรางเวิรคโฟลวใดๆ ท่ี
เสนอในวิทยานิพนธนี้ แบงวิธีการคนหาและการเลือกบริการออกเปน 2 วิธีคือ การคนหาบริการ
จากเว็บพอรทอลของมายกริด และการคนหาบริการจากอินเตอรเน็ตโดยปลักอินของโปรแกรม    
ทาเวอรนา ดังนี้ 

 

3.2.1 การคนหาบริการจากเว็บพอรทอลของมายกริด 

การคนหาบริการจากเว็บพอรทอลของมายกริด ซ่ึงรวมไดเรคทอรีของบริการหรือ
เว็บเซอรวิสตางๆที่โปรแกรมทาเวอรนาสามารถเขาถึงได เรียกวา Biological Web Services ดังรูปท่ี 
3.1 โดยมี URL คือ http://www.mygrid.org.uk/wiki/Mygrid/BiologicalWebServices ผูใชสามารถ
เช่ือมตอไปยังเว็บไซตท่ีของผูใหบริการ และสามารถทดลองใชบริการเหลานั้นกับเว็บเบราเซอรได
ทันที เชน บริการ EBI หรือไบโอมารทเปนตน 
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รูปท่ี 3.1 เว็บไซต Biological web services ของมายกริด 

3.2.2 การคนหาบริการจากอินเตอรเน็ตโดยปลักอินของโปรแกรมทาเวอรนา 

โปรแกรมทาเวอรนามีปลักอินช่ือ feta เปนตัวชวยคนหาบริการหรือเว็บเซอรวิส
ตางๆท่ีกระจัดกระจายบนเครือขายอินเตอรเน็ต feta คนหาเว็บเซอรวิสโดยใชพื้นฐานจากคําอธิบาย
ของหนาท่ีในการทํางานของบริการนั้นๆ (Description) ดวย Service ontology ซ่ึงจะเก็บอยูท่ี
รีจิสทรีของบริการหรือ UDDI ของมายกริด หากพบบริการที่นาจะเหมาะสมตรงตามความตองการ
ก็สามารถทดลองการใชงานงายๆได ซ่ึงอาจจะพบวา ในงานหน่ึงๆนั้น มีบริการที่ทํางานคลายคลึง
กันเปนจํานวนมาก เนื่องจากการบริการเหลานั้นไดรับการออกแบบโดยคํานึงถึงแนวคิดการทํางาน
แบบอะตอมมิกหรือไมอาจจะแบงยอยการทํางานลงไดอีก ซ่ึงจะเปนประโยชนตอการดีบักหรือ
ตรวจสอบการทํางาน จากรูปท่ี 3.2 เง่ือนไขในการคนหาของ feta สามารถกําหนดไดหลายอยาง
ดังนี้ [8][9] 

• คนหาบริการท่ีรับอินพุตในรูปแบบขอมูลท่ีตองการ เชน หมายเลขขอมูล
ของฐานขอมูล DDBJ 
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• คนหาบริการที่ผลิตเอาทพุตในรูปแบบขอมูลท่ีตองการ เชน หมายเลขไอ
ดีของสนิป 

• คนหาบริการที่ทําหนาท่ีใดหนาท่ีหนึ่งท่ีตองการ เชน Grouping 

• คนหาบริการที่มีอัลกอริทึมหรือ Method ท่ีตองการ เชน Gene prediction 
algorithm หรืออัลกอริทึมในการทํานายยีน 

• คนหาบริการที่มีฟงกชันการทํางานบางอยางของโปรแกรมประยุกต เชน 
Secondary protein structure prediction หรือการทํานายโครงสรางข้ันท่ี
สองของโปรตีน 

• คนหาชนิดของบริการที่ตองการเชน บริการ WSDL หรือบริการ Soaplab 

• คนหาบริการจากช่ือและคําอธิบายการทํางานของบริการ เชน Sapiens 
(มนุษย) 

 
รูปท่ี 3.2 เง่ือนไขตางๆในการคนหาบริการของปลักอิน Feta ในโปรแกรมทาเวอรนา 
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จากเง่ือนไขตางๆของการคนหาโดย Feta จะเห็นวา การระบุเง่ือนไขจะสามารถ
คนหาบริการที่ตรงกับการทํางานของผูใชได เชน ในวิทยานิพนธนี้ ระบุเง่ือนไขการคนหาบริการ
ชนิด Soaplab และระบุฟงกชันการทํางานวา Translation หรือการถอดรหัสจากลําดับนิวคลีโอไทด
เปนลําดับกรดอะมิโน เปนตน ในการใชงานจริงนั้น ผูใชอาจจะระบุช่ือหรือคําอธิบายการทํางาน
ส้ันๆงายๆ และระบุประเภทของบริการ ก็เพียงพอท่ีจะหาบริการที่ตรงกับความตองการจากรายการ
บริการตางๆท่ี Feta นําเสนอได 

 

3.3 ขั้นตอนการพฒันาเวิรคโฟลว 

ข้ันตอนการพัฒนาเวิรคโฟลวท่ีจะกลาวในสวนนี้ คือการออกแบบ Flowchart หรือ 
Data flow Diagram ของระบบงานวิจัยเสร็จส้ินแลว ผูวิจัยมองเห็นอินพุต การไหลของขอมูลและ
เอาทพุตโดยรวมจากการออกแบบได กระบวนการตอไปคือ ข้ันตอนของการพัฒนาเวิรคโฟลวของ
ระบบงานตามท่ีไดออกแบบไวแลวดังรูปท่ี 3.3 

จากรูปท่ี 3.3 สามารถอธิบายขอมูลท่ีไหลในกระบวนการพัฒนาเวิรคโฟลวไดดวย 
Data flow diagram ดังรูปท่ี 3.4 โดยข้ันเริ่มตน มีขอมูลอินพุตของงานวิจัยจากการออกแบบ 
Flowchart หรือ Data flow aiagram แลว จากนั้นเร่ิมคนหาบริการที่สามารถรองรับรูปแบบของ
อินพุตได หรืออาจจะปรับแตงรูปแบบของอินพุตเพียงเล็กนอย โดยไมใชเวลาหรือแรงงานมากเกิน
ความจําเปน ดังท่ีไดกลาวในหัวขอท่ี 3.2 ก็สามารถนําอินพุตท่ีปรับแตงนี้ไปใชงานกับบริการท่ี
เลือกมาได 

• ทดสอบการทํางานของบริการท่ีเลือกมานี้กับอินพุต ท้ังในโปรแกรมทาเวอร-
นา (ไมตองวาดเปนเวิรคโฟลวกอน) และเว็บเบราเซอร แลวนําผลลัพธการ
ทํางานมาเปรียบเทียบกันวา ถูกตองตรงกันหรือไม เพื่อตรวจสอบความ
ถูกตองหรือดีบักซ่ึงกันและกัน และเปนการเพิ่มความเช่ือม่ันในการทํางาน
ของบริการที่นํามาประกอบเปนเวิรคโฟลวในข้ันตอนตอไป 

• หากผลการเปรียบเทียบไมถูกตองตรงกัน แสดงวาบริการที่เลือกมานั้นยังไม
อาจจะนํามาใชงานได เพราะหากนํามาใชแลว ในอนาคตบริการมีการ
เปล่ียนแปลงก็จะทําใหยากตอการดีบักหรือตรวจสอบ 
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• หากผลการเปรียบเทียบถูกตองตรงกัน ข้ันตอนตอไปคือนําบริการนี้ไป
ทดสอบสรางเปนเวิรคโฟลวในโปรแกรมทาเวอรนา แลวทดสอบการทํางาน 
และตรวจสอบผลลัพธการทํางานวา ถูกตองเหมือนกับท่ีใชงานกับเว็บเบรา
เซอรหรือไม 

• หากผลลัพธการทํางานไมถูกตอง แสดงวามีความผิดพลาดจากการสรางเวิรค-
โฟลวหรือสาเหตุใดๆก็ได ผูใชงานอาจจะตรวจสอบหรือปรับแตง Data flow 
ในเวิรคโฟลวอยางละเอียดถ่ีถวน ซ่ึงโปรแกรมทาเวอรเองก็มีเบรกพอยตและ
รายงานสถานะของโปรเซสเปนเคร่ืองมือดีบัก และลองทดสอบการทํางานซํ้า
อีกคร้ังหนึ่ง 

• หากผลการทํางานจากเวิรคโฟลวถูกตองแลว ก็พิจารณาตอวาเอาทพุตท่ีไดมา
นี้ จะตองไปเปนอินพุตของกระบวนการหรือบริการถัดไปตามท่ีไดออกแบบ
ไวหรือไม ก็เร่ิมตนหาบริการที่เหมาะสมกับอินพุตนี้ตอไป 

• ทําตามกระบวนการดังกลาวไปเร่ือยๆ จนกระท้ังครบทุกกระบวนการก็จะ
สามารถหาบริการที่ผลิตผลลัพธท่ีถูกตองเหมาะสมกับงานได 
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รูปท่ี 3.3 ข้ันตอนการหาบริการท่ีเหมาะสมและการพัฒนาเวิรคโฟลวท่ีเสนอในวิทยานิพนธนี ้
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รูปท่ี 3.4 Data flow diagram อธิบายขอมูลท่ีไหลในกระบวนการพฒันาเวิรคโฟลว 
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3.4 การออกแบบเวิรคโฟลวและเว็บเซอรวิสสําหรับการวิเคราะหสนิปกุง 

การสรางเวิรคโฟลวเพื่อวิเคราะหสนิปกุง มีประโยชนในการพัฒนาสายพันธุ เปน
ความรวมมือกับสถานวิจัยจีโนมิกสและชีวสารสนเทศ คณะวิทยาศาสตร มหาวิทยาสงขลานครินทร 
ซ่ึงเปนกรณีศึกษาเบ้ืองตนกอนท่ีจะนําระบบไปปรับใชงานกับกรณีศึกษาหลักตอไป 

เวิรคโฟลวจะประกอบดวยเว็บเซอรวิสตางๆ ท่ีทํางานประสานกันไปตามหนาท่ี
ของเว็บเซอรวิสนั้นๆโดยการพัฒนาจะเร่ิมต้ังแตการคนหาเว็บเซอรวิสท่ีจะนํามาใชงาน ซ่ึงเลือกใช 
Emboss web service ของสถาบัน EBI [37] เปนหลัก เนื่องจากโปรแกรมทาเวอรนาสามารถเขาถึง
ไดอยูแลว และมีการใชงานท่ีไมยุงยากซับซอน สามารถทดสอบความถูกตองการทํางานของบริการ
โดยการใชเว็บเบราเซอรได ทําใหงายตอการตรวจสอบความถูกตองของแตละเว็บเซอรวิส ซ่ึง
เปนไปตามกระบวนการที่นําเสนอในการเลือกบริการที่เหมาะสม 

นอกจากนี้ ยังพัฒนาเว็บเซอรวิสทองถ่ิน (Local web services) ในการทํางานดาน 
การสรางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการ (Phylogenetics Tree) ข้ึนมาใชงานเอง โดยใช Soaplab 
Analysis Tool เปนเคร่ืองมือชวยสรางตัวเช่ือมประสานหรือ Web service interface ใหกับโปรแกรม
ประยุกตหรือแอ็พพลิเคชันตางๆ ดานการสรางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการเพื่อใหโปรแกรมทา
เวอรนาเขาถึงได เนื่องจากการใชงานเว็บเซอรวิสของสถาบัน EBI ในกระบวนการน้ี มีการวิเคราะห
และถายโอนขอมูลจํานวนมากในแตละบริการ ทําใหมีปญหาการเกินเวบาเกิดข้ึนและความไมคงท่ี
ในการทํางานสงผลใหเวิรคโฟลวทํางานไดไมสําเร็จ และจําเปนตองสรางเว็บเซอรวิสทองถ่ินข้ึนมา
ใชงานเอง ซ่ึงในบทนี้จะแสดงรายละเอียดตางๆเก่ียวกับกรณีศึกษาและเบ้ืองหลังของงาน วิธีการ
ทํางานแบบเดิมและแบบใหม บริการหรือเว็บเซอรวิสท่ีเลือกใชงานในการพัฒนาเวิรคโฟลว การ
แกไขปญหาการเกินเวลาและความไมคงเสนคงวาในการทํางาน การพัฒนาบริการทองถ่ินและผล
การทดลอง ดังตอไปนี้ 

 

3.4.1 กรณีศึกษาและเบื้องหลังของงาน 

การวิจัยมุงเนนการศึกษายีนช่ือ Amylase ของกุงแชบวย เพราะวามีรูปแบบท่ีดีใน
การศึกษาดานกระบวนการปรับตัว (Adaptation) และวิวัฒนาการ ตัวอยางของ Penaeus 
merguiensis (กุง) เก็บจากแหลงอาศัย 3 แหลงในอาวไทย คือ ตราด (TDE), สงขลา (SKE), และ     
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สุราษฎรธานี (SRE) [13] ซ่ึงสนิปอาจจะเปนส่ิงสําคัญตอการศึกษาในอนาคตดานการเติบโตและ
การทนตอโรคของกุง หลังจากท่ีหาบริการท่ีตองการใชงานครบทุกบริการ ผูวิจัยไดพัฒนาไดพัฒนา
เวิรคโฟลวและแตพบวาเวิรคโฟลวไมสามารถทํางานไดสําเร็จเนื่องจาก Data flow ระหวางเว็บ
เซอรวิสเกิดการเกินเวลาในกระบวนการสรางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการดังรูปท่ี 3.5 ปญหาน้ี
เกิดเม่ือกระบวนการใชขอมูลในการหาความนาจะเปนมากกวา 2,000 ชุด ซ่ึงเปนปญหาจากฝงผู
ใหบริการเว็บเซอรวิสเอง ในท่ีนี่คือ EBI แมวาจะมีความเปนไปไดท่ีจะทํางานดังกลาวแบบคัดลอก
และวาง แตเนื่องจากขอมูลมีจํานวนมาก ทําใหยากในการทํางานแบบคัดลอกและวางดังกลาว อีกท้ัง
ยังตองใชเวลามากอีกดวย 

 

 
รูปท่ี 3.5 ภาพรวมการติดตอส่ือสารของโปรแกรมทาเวอรนาและจุดท่ีเกิดปญหาการเกินเวลา 

 
วิธีการแกไขปญหาท่ีวิทยานิพนธนี้นําเสนอคือ การสรางบริการทองถ่ินท่ีสามารถ

ติดตอส่ือสารกับเวิรคโฟลวได โดยจะเนนไปท่ีกระบวนการสรางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการ
ของลําดับนิวคลีโอไทด (Nucleotide) และกรดอะมิโน (Amino Acid) ซ่ึงตัวชวยท่ีสามารถ
ติดตอส่ือสารนี้เรียกวา Web service interfaces โดยจะทําหนาท่ีเช่ือมประสานใหกับแตละ
กระบวนการของงานในการสรางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการในเวิรคโฟลว ซ่ึงสามารถเขาถึง
ไดโดยโปรแกรมทาเวอรนา ตัวเช่ือมประสานเว็บเซอรวิสในวิทยานิพนธใชโปรแกรม Soaplab 
Analysis Tool เปนเคร่ืองมือในการพัฒนา 

เกิดปญหาการเกินเวลา
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เวิรคโฟลวท่ีพัฒนาในวิทยานิพนธประกอบดวยระบบงานดังนี้คือ BLAST (Basic 
Local Alignment and Search Tool) [41], การเรียงลําดับแบบหลายลําดับของลําดับนิวคลีโอไทด
และกรดอะมิโน (Multiple sequence alignment), การทํานายโครงสรางข้ันท่ีสองของโปรตีน 
(Prediction of the protein secondary structure) และการทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของ
ลําดับนิวคลีโอไทดและกรดอะมิโน (Prediction of the phylogenetic tree) ผูวิจัยใชโปรแกรม        
ทาเวอรนาในการรวบรวมเว็บเซอรวิส ท่ีเกี่ยวของกับระบบงานเขามาวาดเปนเวิรคโฟลวไดแก 
บริการ Web API for Biology จาก DDBJ [40], บริการ EBI [37], บริการทองถ่ิน Java และบริการ
ทองถ่ินท่ีสรางข้ึนมาเอง ความถูกตองของผลการทํางานในแตละบริการตรวจสอบโดยศูนยวิจัยจีโน
มิกสและชีวสารสนเทศแหงมหาวิทยาลัยสงขลานครินทร 

 

3.4.2 วิธีการทํางานแบบเดิม (Copying and Pasting) 

การวิเคราะหสนิปในวิธีการทํางานแบบเดิมหรือการคัดลอกแลววาง (Copying and 
Pasting) เปนข้ันตอนการทํางานดวยมือโดยการคัดลอกและวางสลับกันระหวางแอ็พพลิเคชัน
ทางดานชีวสารสนเทศศาสตร ซ่ึงทํางานแบบออฟไลนกับเว็บแอ็พพลิเคชันท่ีทํางานบนอินเตอรเน็ต 
การวิเคราะหสนิปแบบดั้งเดิมนี้ประกอบดวยแอ็พพลิเคชัน และเว็บแอ็พพิลเคชันออนไลนตางๆ
ดังตอไปนี้ [14] 

1. โปรแกรม BLAST กับลําดับนิวคลีโอไทด เปนการคนหาขอมูลของลําดับ        
นิวคลีโอไทดของกุงท่ีไดจากสกัดจากหองปฏิบัติการดวยโปรแกรม BLAST ท่ีเว็บไซตของ NCBI 
เพื่อหาวาลําดับนิวคลีโอไทดท่ีสนใจเปนยีน Amylase หรือไม 

2. โปรแกรม Clustal X และ GENEDOC กับลําดับนิวคลีโอไทด เปนการทํา 
Multiple alignment หรือการเรียงลําดับแบบหลายลําดับของลําดับนิวคลีโอไทดโดยใชโปรแกรม 
Clustalx และ Genedoc ท่ีเคร่ืองคอมพิวเตอรทองถ่ินสวนบุคคลเพ่ือดูวาลําดับตางๆที่นํามาวิเคราะห
มีสวนคลายคลึงกันมากนอยเพียงใด 

3. โปรแกรม Protein sequence analysis กับลําดับนิวคลีโอไทด เปนการ 
Translation หรือถอดรหัสจากลําดับนิวคลีโอไทดซ่ึงเปน DNA ไปสูลําดับกรดอะมิโนโดยใช
โปรแกรม Protein Sequence Analysis (PSA) ท่ีเคร่ืองคอมพิวเตอรทองถ่ินสวนบุคคลแลวนํา
ลําดับอะมิโนท่ีไดไปสูกระบวนการวิเคราะหตอไป 
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4. โปรแกรม Clustal X และ GENEDOC กับลําดับกรดอะมิโน เปนการทํา 
Multiple alignment การเรียงลําดับแบบหลายลําดับของลําดับกรดอะมิโนท่ีไดจากข้ันตอนท่ี 3 โดย
ใชโปรแกรม Clustalx และ Genedoc ท่ีเคร่ืองคอมพิวเตอรทองถ่ินสวนบุคคลเพื่อดูวาลําดับตางๆท่ี
นํามาวิเคราะหมีสวนคลายคลึงกันมากนอยเพียงใด 

5. โปรแกรม BioEdit กับลําดับนิวคลีโอไทดและลําดับกรดอะมิโน เปนการศึกษา
ของความสัมพันธุทางวิวัฒนาการของสายพันธุ  โดยวิ เคราะหจากโครงสรางตนไมหรือ 
Phylogenetics tree ซ่ึงสรางไดจากโปรแกรม BioEdit ท่ีเคร่ืองคอมพิวเตอรทองถ่ินสวนบุคคลของ
นักวิจัยเอง โดยจะวิเคราะหท้ังลําดับนิวคลีโอไทดและลําดับกรดอะมิโน 

6. เว็บแอ็พพลิเคชันช่ือโปรแกรม PSIPRED ท่ี http://bioinf.cs.ucl.ac.uk/psipred/ 
กับลําดับกรดอะมิโน เปนการทํานายโครงสรางข้ันท่ีสองของโปรตีน (Protein secondary structure) 
โดยใชขอมูลจากลําดับกรดอะมิโนซ่ึงมีเว็บแอพพลิชันท่ีใหบริการคือ PSIRRED 

จากข้ันตอนของการทํางานท้ัง 1-6 ข้ันตอน สามารถสรุปความสัมพันธของแตละ
กระบวนการไดรูปท่ี 3.6 ซ่ึงแสดงการใชงานแอ็พพลิเคชันบนเว็บเพจดวยบล็อกสีเขียว และการใช
งานแอ็พพลิเคชันท่ีเคร่ืองคอมพิวเตอรทองถ่ินสวนบุคคลดวยบล็อกสีน้ําเงิน 

 

3.4.3 บริการหรือเว็บเซอรวิสท่ีเลือกใชงานและการพัฒนาเวิรคโฟลว 

รูปท่ี 3.6 แสดงภาพรวมของการทํางาน และเห็นลักษณะการไหลของขอมูลใน
กระบวนการวิเคราะหสนิป โดยมีขอมูลท่ีเปนอินพุตใหกับระบบก็คือลําดับนิวคลีโอไทดของกุงท่ี
ไดจากหองปฏิบัติการ ในข้ันตอนนี้สามารถเร่ิมหาบริการที่เหมาะสมกับความตองการมาใชงานตาม
กระบวนการในรูปท่ี 3.3 และพัฒนาเวิรคโฟลวดวยโปรแกรมทาเวอรนา ในการพัฒนาเวิรคโฟลวนี้
ไดใชบริการทองถ่ินของ Java ในการจัดการ Data flow ระหวางบริการตางๆดวย ในท่ีนี้คือ ‘Split 
string into string list’ (บล็อกสีมวงในรูปท่ี 3.7) ทําหนาท่ีสงลําดับเบสไปเขาไปทํางานกับ
โปรแกรม BLAST ทีละลําดับดังแสดงในตารางท่ี 3.1 



 

 

 
รูปที่ 3.6 ลําดับของกระบวนการวิเคราะหสนิปของกุง 
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ตารางท่ี 3.1 แสดงตัวอยางการทํางานของบริการ ‘Split string into string list’ 

Input Type String 

Input Example ‘ATCGATCGATCGATCGATCG\n 
ATCGATCGATCGATCGATCG\n 
ATCGATCGATCGATCGATCG\n’ 

Output Type String list 

Output Example ‘ATCGATCGATCGATCGATCG’ 
‘ATCGATCGATCGATCGATCG’ 
‘ATCGATCGATCGATCGATCG’ 

Expression ‘\n’ 

 
บริการหรือเว็บเซอรวิสหลักท่ีเลือกมาใชงานเปนบริการของชุดโปรแกรม Emboss 

จากสถาบัน EBI โดยมีบริการที่ทํางานไดตรงตามความตองการและเปนท่ีรูจักกันอยางแพรหลาย 
ตารางท่ี 3.2 แสดงรายช่ือบริการของชุดโปรแกรม Emboss ท่ีเกี่ยวของและตรงตามความตองการ
ของกระบวนการทํางาน (บล็อกสีเหลืองในรูปท่ี 3.7) กระบวนการทํางานของโปรแกรม BLAST 
เรียกใชบริการจาก DDBJ (บล็อกสีเขียวในรูปท่ี 3.7) ซ่ึงสามารถระบุไดวา จะคนหาลําดับนิวคลีโอ
ไทดในฐานขอมูลอะไรบาง ในงานวิจัยนี้เลือกใชฐานขอมูล DDBJNEW [14] โปรแกรม BLAST 
ของ DDBJ สามารถเขาถึงไดดวยโปรแกรมทาเวอรนาและเว็บเบราเซอร นอกจากน้ียังสามารถ
ทดลองการใชงานจากเว็บเบราเซอรไดเชนเดียวกันกับบริการของ EBI เวิรคโฟลวท่ีพัฒนาเสร็จแลว
แสดงดังรูปท่ี 3.7 โดยมีพารามิเตอรของแตบริการหรือเว็บเซอรวิสท่ีกําหนดไวในเวิรคโฟลวดัง
ตารางท่ี 3.3 

ในกระบวนการทํานาย หรือการสรางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของ
ส่ิงมีชีวิตใดๆ (ในวิทยานิพนธนี้คือกุงแชบวย) จะใชบริการ fseqboot หรืออัลกอริทึมในการทํา 
Bootstrapping replicate กับลําดับขอมูล fseqboot จะอานชุดขอมูลและสรางชุดขอมูลของลําดับ     
นิวคลีโอไทดหรือกรดอะมิโนหลายๆชุดตามท่ีผูใชงานระบุโดยวิธีการแบบสุม [37] 
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ตารางท่ี 3.2 บริการ EBI ท่ีใชในการพัฒนาเวิรคโฟลววเิคราะหของกุง 

ชื่อบริการ EBI หนาท่ีการทํางาน 
transeq ถอดรหัสจากลําดับนิวคลีโอไทด (ดเีอ็นเอ) เปนลําดับกรดอะมิโน 

(โปรตีน) 
garnier ทํานายโครงสรางข้ันท่ีสองของโปรตีน 
emma_[DNA/Prot] หาความคลายกันของลําดับ (Multiply alignment) ดวยโปรแกรม

ประยุกต ClustalW 
prettyplot แสดงผลการเรียงของลําดับดวยสีและเคร่ืองหมายบงความเหมือนและ

แตกตาง 
fseqboot_[DNA/Prot] อัลกอริทึมในการทํา Bootstrapping replication 
fdnapars อัลกอริทึม DNA parsimony เพื่อเตรียมขอมูลสําหรับการวิเคราะห

โครงสรางตนไมสายววิัฒนาการ 
fprotpars อัลกอริทึม Protein parsimony เพื่อเตรียมขอมูลสําหรับการวิเคราะห

โครงสรางตนไมสายววิัฒนาการ 
fconsense_[DNA/Prot] หาโครงสรางตนไมสายวิวฒันาการท่ีมีความเปนไปไดมากท่ีสุด 

(Majority-rule and strict consensus tree) 
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ตารางท่ี 3.3 พารามิเตอรของแตบริการหรือเว็บเซอรวิสท่ีกําหนดในเวิรคโฟลว 

พารามิเตอร คําอธิบาย คาท่ีกําหนด 
Database ช่ือของฐานขอมูลท่ีจะใหโปรแกรม BLAST เขาไป

คนหาลําดับเบส 
DDBJNEW 

Frame3 หมายเลขเฟรม 3 สําหรับการถอดรหัส [13][14] 3 
osformat_[DNA/Prot] รูปแบบลําดับของเอาทพุตสําหรับวิเคราะห

โครงสรางตนไมสายววิัฒนาการ 
phylip 

seqtype_[DNA/Prot] รูปแบบของการทํา Bootstrapping replicate ของ
ลําดับเบส 

ดีเอ็นเอ = d 
โปรตีน= p 

Reps_[DNA/Prot] จํานวนคร้ังของ Bootstrapping replicate ในสราง
ขอมูลซํ้าๆ 

ผันแปรตาม
กรณีทดสอบ 

rootTree_[DNA_Prot] ใหสรางโครงสรางตนไมสายววิัฒนาการแบบมีราก Yes 
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รูปที่ 3.7 เวิรคโฟลวแรกที่พฒันาขึ้นโดยใชบริการตางๆที่กระจายอยูบนอินเตอรเน็ต 

Data flow ที่เกิดปญหา time-outData flow ที่เกิดปญหา time-out 
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อินพุตของเวิรคโฟลวคือลําดับนิวคลีโอไทดของกุงแชบวยในรูปแบบ Fasta โดย
ไดจากหองปฏิบัติการ ซ่ึงมีจํานวน 17-25 ลําดับ แตลําดับประกอบดวย 250 คูเบสท่ีไดมาจากสวน 
Exon7-10 ของโครโมโซมกุง ตัวอยางอินพุตลําดับนิวคลีโอไทดรูปแบบ Fasta ดังรูปท่ี 3.8 

 

 
รูปท่ี 3.8 ตัวอยางอินพุตลําดบันิวคลีโอไทดรูปแบบ Fasta ของกุงแชบวย 

กระบวนการสรางหรือทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการ จะเรียกบริการ 
fseqboot สําหรับการทํา Bootstrapping replicate, fdnapars และ fprotpars สําหรับการทํางานของ
อัลกอริทึม DNA parsimony และ Protein parsimony ตามลําดับและ fconsense สําหรับการหา
โครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการท่ีมีความเปนไปไดมากท่ีสุด 

ตารางท่ี 3.4 แสดงผลการทดสอบของเวิรคโฟลวดวยจํานวนของการทําซํ้า 
(Number of bootstrapping replicates) ท่ีจํานวนตางๆคือ 100, 200, 500, 1,000 และ 2,000 ตามลําดับ 
และตรวจวัดเวลาในการทํางาน พบวาสําหรับการกําหนด Bootstrapping replicates ท่ีจํานวน 2,000 
ชุด ทําให Data flow ระหวางบริการ fseqboot -> fdnapars และ fseqboot -> fprotpars ไมสามารถ
ทํางานไดเนื่องจากเกิดเกินเวลาหรือเวิรคโฟลวไมตอบสนองในการทํางานใดๆ (Not responding) 
เกิดความไมคงเสนคงวาในการทํางานชวงสงถายขอมูลเอาทพุตระหวางกันของเว็บเซอรวิสดังกลาว  

ขอความแสดงความผิดพลาดดังกลาวท่ีโปรแกรมทาเวอรนารายงานในรูปท่ี 3.9 
หมายถึง มีปญหาเกี่ยวกับการส่ือสารภายในบริการ Sopalab ของ EBI อาจเนื่องดวยใชเวลาในการ
คนหาขอมูลเกินคาเวลาการทํางานโดยปริยาย (Default time-out) ภายในของบริการ EBI ท่ีต้ังคาไว 
ซ่ึงเปนปญหาภายในของ EBI เอง เราไมสามารถเขาไปแกไขได จึงจะตองหาแนวทางแกไขท่ีฝง
ของเราเอง 

 

>SRE26 
GTGGCGAAGCCATATCCAGCGGCGAGTATGTTGGCAACGGTCGTGTGACGGAGTTCAGGTACGGCAAGTAC
CTGGGCGAGGCCTTCCGCGGCAACAACCAGCTGAAATACCTCAACAACTTCGGCGAAGGTTGGGGCATGAT
TGACCGGCATGACGCCCTGGTCTTCATTGACAACCACGACAACCAGAGAGGCCATGGTGCTGGAGGAGACA
TGATCCTTACTTTCCGTGTCTCTAAGTGGTACAAGGA 
>TDE8 
GTGGCGAAGCCATATCCAGCGGCGAGTATGTTGGCAACGGTCGTGTGACGGAGTTCAGGTACGGCAAGTAC
CTGGGCGAGGCCTTCCGCGGCAACAACCAGCTGAAATACCTCAACAACTTCGGCGAAGGTTGGGGCATGAT
TGACCGGCATGACGCACTGGTCTTCATTGACAACCACGACAACCAGAGAGGCCATGGTGCTGGAGGAGACA
TGACCCTTACTTTCCGTGTCTCTAAGTGGTACAAGGA 
>SKE42 
GTGGCGAAGCCATATCCAGCGGCGAGTATGTTGGCAACGGTCGTGTGACGGAGTTCAGGTACGGCAAGTAC
CTGGGCGAGGCCTTCCGCGGCAACAACCAGCTGAAATACCTCAACAACTTCGGCGAAGGTTGGGGCATGAT
TGACCGGCATGACGCACTGGTCTTCATTGACAACCACGACAACCAGAGAGGCCATGGTGCTGGAGGAGACA
TGATCCTTACTTTCCGTGTCTCTAAGTGGTACAAGGA 
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ตารางท่ี 3.4 กรณีทดสอบและผลการทดสอบ 

จํานวนชดุขอมูลของการทําซํ้า 
(No. of bootstrapping replicates) 

เวลาท่ีใชทํางาน (นาที) 

100 02.50 
250 12.20 
500 20.29 

1,000 20.40 
2,000 ลมเหลว (เกินเวลา) 

 

 

รูปท่ี 3.9 ขอความแสดงความผิดพลาดในการใชบริการของ EBI ท่ีโปรแกรมทาเวอรนารายงาน 

3.4.4 การแกไขปญหาการเดินเวลาและความไมคงเสนคงวาในการทํางาน 

วิทยานิพนธนี้เสนอการสรางบริการทองถ่ิน ในสวนการทํานายหรือการสราง
โครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการเพ่ือแกไขปญหาการเกินเวลา และความไมคงเสนคงวาในการ
ทํางาน บริการทองถ่ินจะสามารถชวยประหยัดเวลาในประมวลผล และใหผลลัพธท่ีถูกตองตรงตาม
ความตองมากท่ีสุด สถาปตยกรรมโดยรวมของบริการทองถ่ินท่ีไดออกแบบไวแสดงไดดังรูปท่ี 
3.10 โปรแกรมทาเวอรนาสามารถทํางานบนเคร่ืองคอมพิวเตอรสวนบุคคล และสามารถเขาถึงเว็บ
เซอรวิสดวยวิธีการแบบเวิรคโฟลวไดหลากหลายประเภทผานระบบอินเตอรเน็ต จากรูปท่ี 3.10 
แสดงบริการที่เกี่ยวของในการทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการ ท่ีสรางเปนบริการทองถ่ิน 
ไดแก บริการ Soaplab แทนดวยบล็อกสีเหลือง และบริการ Java Web Service (JWS) แทนดวย
บล็อกสีเขียว บริการทองถ่ินเหลานี้จะทํางานบนระบบ Hanuman ซ่ึงเปนระบบ Rocks linux cluster 

ServiceError Message="Task failed due to problem invoking soaplab service" 

TimeStamp="Feb 6, 2008 11:27:19 AM"  

org.embl.ebi.SoaplabShare.SoaplabException: 

Internal communication failed. (in fetchResults) 
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ของศูนยกริดมหาวิทยาลัยสงขลานครินทร นอกจากนี้ ยังจะใช Java local service หรือบริการ
ทองถ่ินท่ีใชความสามารถของ Java interpreter ของเคร่ืองคอมพิวเตอรสวนบุคคลของผูใชงานเอง
ซ่ึงแสดงดวยบล็อกสีมวง บริการอ่ืนๆท่ียังสามารถทํางานไดถูกตอง ไมเกิดปญหาการเกินเวลาและ
ความไมคงเสนคงวาในการทํางาน ก็ยังคงเรียกใชงานบริการเหลานี้จากเครือขายอินเตอรเน็ต
เชนเดิม (Global services)  

เราจะใชโปรแกรม Soaplab Analysis Tool เปนเคร่ืองมือสรางตัวเช่ือมประสาน
โปรแกรมประยุกตท่ีทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการใหเปนเว็บเซอรวิส เพื่อใหสามารถ
เช่ือมตอเขาไปในระบบเวิรคโฟลวของโปรแกรมทาเวอรนาได โดยสถาปตยกรรมของโปรแกรมทา
เวอรนารองรับการเพ่ิมเว็บเซอรวิสอยูแลว 

 

 
รูปท่ี 3.10 สถาปตยกรรมโดยรวมของบริการทองถ่ิน 
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รูปท่ี 3.11 แสดงกระบวนการสรางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการเพิ่มเติมใน
วิทยานิพนธนี้โดยสรางเว็บเซอรวิสสองชนิด คือ โปรแกรมประยุกตสําหรับการทํานายโครงสราง
ตนไมสายวิวัฒนาการท้ังอัลกอริทึม Parsimony สําหรับลําดับนิวคลีโอไทดและลําดับกรดอะมิโน
โดยจะหอหุมหรืออิมพลีเมนทดวยโปรแกรม Soaplab Analysis Tool แทนดวยบล็อกสีเหลือง 
ประกอบดวยโปรแกรม fseqboot, fdnapars, fprotpars และ fconsense สวนอีกชนิดคือเว็บเซอรวิส
สําหรับการจัดการอินพุตและเอาทพุตภายในเวิรคโฟลวซ่ึงจะพัฒนาเปน Java Web Service (JWS) 
แทนดวยบล็อกสีเขียว 

JWS ประกอบดวยบริการ InputFileOperation สําหรับทําหนาท่ีปอนอินพุตขอมูล
ลําดับนิวคลีโอไทดเขาสูกระบวนการทํานายและบริการ FecthResultOperation สําหรับทําหนาท่ี
อานและสงผลลัพธการทํางานของการทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการ กลับมาใหโปรแกรม
ทาเวอรนาซ่ึงจะไดผลลัพธสองชนิดคือ โครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการที่อยูในรูปแบบ Treefile 
และอยูในรูปแบบ Text เชน ตัวอยางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการจากการทํานายจากการ 
Bootstrapping replicaton จํานวน 1,000 ชุดของลําดับนิวคลีโอไทดซ่ึงอยูในรูปแบบ Treefile ดังรูป
ท่ี 3.12 ซ่ึงขอมูลในรูปแบบ Treefile สามารถนําไปเปดกับโปรแกรม Treeview ใหโปรแกรมสราง
เปนโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการ ตามประเภทท่ีตองการภายหลังไดหลายแบบไดแก Slanted 
Cladogram, Rectagular Cladogram และ Phylogram [44] ตัวอยางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการ
จากการทํานายจากการทํา Bootstrapping replicate จํานวน 1,000 ชุดของลําดับนิวคลีโอไทดซ่ึงอยู
ในรูปแบบ Text ดังรูปท่ี 3.13 

 

3.4.5 การพัฒนาบริการทองถ่ิน 

ข้ันตอนการพัฒนาบริการทองถ่ิน สําหรับการทํานายโครงสรางสายวิวัฒนาการ
ของกุงเพื่อแกปญหาการเกินเวลาและความไมคงเสนคงวาในการทํางานงานมีดังนี้ 

 
1) การใชงานโปรแกรม PHYLIB 

โปรแกรม PHYLIB เปนซอฟตแวรชนิด Open source ของชุดโปรแกรม Emboss 
ซ่ึงเปนชุดเดียวกันกับท่ีทํางานเปนเว็บเซอรวิสท่ีใหบริการโดย EBI วิทยานิพนธนี้ติดต้ังโปรแกรม 
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PHYLIB รุน 3.6b [48] สําหรับการทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของส่ิงมีชีวิตบนระบบ
คอมพิวเตอรคลัสเตอร Hanuman ซ่ึงใชระบบปฏิบัติการ Rocks Linux Cluster รุน 4.3 และใช 
Apache Tomcat รุน 5.0.28 เปน Web service container 

 

 

รูปท่ี 3.11 Flowchart ของกระบวนการทํานายโครงสรางตนไมสายวิวฒันาการ 
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รูปท่ี 3.12 โครงสรางตนไมสายววิัฒนาการในรูปแบบ Treefile ของลําดับนิวคลีโอไทด 

 
รูปท่ี 3.13 โครงสรางตนไมสายววิัฒนาการในรูปแบบ Text ของลําดับนิวคลีโอไทด 

(SRE26:1000.0,((TDE8:1000.0,TDE2:1000.0,SKE42:1000.0,SRE17:1000.0,SRE29:1000.0,  
TDE4:1000.0,SKE2:1000.0):133.4,((SRE16:1000.0,TDE12:1000.0,SKE50:1000.0):662.7, 
((SKE13:1000.0, TDE24:1000.0):91.9,TRW30:1000.0):111.6):428.9):208.4,SRE6:1000.0); 

Consensus tree program, version 3.6b 

  +----------------------------------SRE26 

  | 

  |                           +------TDE8 

  |                           | 

  |                           +------TDE2 

  |                           | 

  |                           +------SKE42 

  |                           | 

  |      +--------------133.4-|------SRE17 

  |      |                    | 

  |      |                    +------SRE29 

  |      |                    | 

  |      |                    +------TDE4 

  |      |                    | 

  +208.4-|                    +------SKE2 

  |      | 

  |      |                    +------SRE16 

  |      |                    | 

  |      |      +-------662.7-|------TDE12 

  |      |      |             | 

  |      |      |             +------SKE50 

  |      +428.9-| 

  |             |             +------SKE13 

  |             |      +-91.9-| 

  |             +111.6-|      +------TDE24 

  |                    | 

  |                    +-------------TRW30 

  | 

  +----------------------------------SRE6 
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2) ติดตัง้โปรแกรม Soaplab Analysis Tool และ SOAP Toolkit 

สถาปตยกรรมของโปรแกรม Soaplab Analysis Tool ประกอบดวยซอฟตแวร
หลายชนิดประกอบกันเพื่อใหสามารถทํางานไดตามตองการดังท่ีไดอธิบายแลวในบทที่ 2 รูปท่ี 
3.14 แสดงโปรแกรม PHYLIB ในสถาปตยกรรมการทํางานรวมกับโปรแกรม Soaplab Analysis 
Tool แสดงใหเห็นถึงตําแหนงการทํางานของโปรแกรม PHYLIB ในระบบการทํางานแบบเว็บ
เซอรวิส ซ่ึงจะติดตอกับ Tool ของ Soaplab คือ AppLab Server โดย AppLab Server จะใหพอยต
เตอรของโปรแกรมตางๆกับ Tool ของ Soaplab อีกโปรแกรมคือ Soaplab Services และ Tool ท้ัง
สองโปรแกรมทํางานบนพ้ืนฐานของ Apache Tomcat และ Apache AXIS ซ่ึงเปน Soap Toolkit ทํา
หนาท่ีเช่ือมประสานการติดตอส่ือสารออกไปสูโลกภายนอก ในวิทยานิพนธนี้ก็คือระบบเวิรคโฟลว
ในโปรแกรมทาเวอรนา นอกจากนี้ Apache AXIS ยังทําหนาท่ีเปนโฮสทใหกับบริการ JWS ดวย 
โปรแกรม Soaplab Analysis Tool มี Binary package ท่ีรวบรวม Tool เหลานี้ไวเรียบรอยแลวคือ 
Analysis Interface [37] 

 

 
รูปท่ี 3.14 สถาปตยกรรมการทํางานของโปรแกรมตางๆของบริการทองถ่ิน 
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3) การสรางตวัเชื่อมประสานเว็บเซอรวิส (Web service interface) 

การสรางตัวเช่ือมประสานเว็บเซอรวิสหรือ Web service interface ใหกับชุด
โปรแกรมในการทํานายโครงสรางตนไมสายวิวิฒนาการ สามารถสรางไดตามสถาปตยกรรมการ
ทํางานในรูปท่ี 3.14 เคร่ืองมือของ Soaplab Analysis Tool ท่ีสําคัญอีกตัวหนึ่งคือ ACD2XML ซ่ึงทํา
หนาท่ีในการแปล (translate) เอกสาร AJAX Command Definition (ACD) [49] เปนเอกสาร XML 
เนื่องจากเอกสาร XML เปนภาษามาตรฐานของโปรโตคอล SOAP ซ่ึงเปนหัวใจของการทํางาน 
ดังนั้นข้ันตอนสําคัญคือ การสรางเอกสาร ACD เพื่ออธิบายการทํางานและการปรับแตงของชุด
โปรแกรม PHYLIB ท่ีอยูในรูปแบบ Interactive command line ใหเขากับการใชงานในงาน
วิทยานิพนธคือ Non-interactive command line จากนั้นจึงใช ACD2XML แปลเอกสาร ACD เปน
เอกสาร XML เพื่อสงตอเขาสูกระบวนการทํางานของ Soaplab Analysis Tool ตอไป 

ชุดโปรแกรม PHYLIB สําหรับการทํางานโครงสรางสายตนไมวิวัฒนาการ
ประกอบดวยโปรแกรม fseqboot, fdnapars, fprotpars และ fconsense ซ่ึงลําดับการทํางานภายใน
เวิรคโฟลวของโปรแกรมทาเวอรนาและการสงตอขอมูลสามารถอธิบายดวย Sequence Diagram ดัง
รูปท่ี 3.15 โดยประกอบดวยการปรับแตงการทํางานดวยเอกสาร ACD ดังตอไปนี ้

 
• เอกสาร ACD สําหรับโปรแกรม fseqboot 

โปรแกรม fseqboot สามารถรับอินพุตไดท้ังลําดับนิวคลีโอไทดและลําดับกรดอะ
มิโน ซ่ึงการแยกประเภทของลําดับกําหนดไวเปนพารามิเตอร ยิ่งกําหนดใหโปรแกรม fseqboot ทํา 
Bootstrapping replicate มากเทาไร ก็จะไดโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการท่ีมีความเปนไปได และ
ถูกตองมากยิ่งข้ึน ผลลัพธท่ีไดจะสงตอใหโปรแกรม fdnapars สําหรับวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทด
และ  fprotpars สําหรับวิเคราะหลําดับกรดอะมิโน โดยในวิทยานิพนธนี้จะทดสอบจํานวน 
Bootstrapping replicate สูงสุดถึง 50,000 ชุดเพื่อการทดสอบประสิทธิภาพของบริการทองถ่ิน 
เอกสาร ACD สําหรับโปรแกรม fseqboot ดังรูปท่ี 3.16 

 



 

 

 
รูปที่ 3.15 Sequence diagram ของการทํางานภายในเวิรคโฟลวของโปรแกรมทาเวอรนาในการทาํนายโครงสรางตนไมสายวิวฒันาการ 
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รูปท่ี 3.16 เอกสาร ACD สําหรับโปรแกรม fseqboot 

appl: fseqboot [ 

  documentation: "This is fseqboot command on Hanuman Rocks 4.2.1 System" 

  groups: "phylib" 

  nonemboss: "Y" 

  executable: " /home/kasikrit_da/EMBOSS-5.0.0/embassy/PHYLIP-3.6b/src/fseqboot" 

] 

# --- hidden inputs 

string: auto [ 

   parameter: "Y" 

   comment: "display false" 

   default: "-auto" 

   comment: "defaults" 

] 

string: sequencefile  [ 

  parameter: "Y" 

  template: "-sequence /home/kasikrit_da/$$" 

  information: "sequence file name ex. emma_outseq" 

] 

string: seqtype  [ 

  parameter: "Y" 

  template: "-seqtype $$" 

  information: "sequence type ex. d(dna), p(protein)" 

] 

string: replicate  [ 

  parameter: "Y" 

  template: "-reps $$" 

  information: "number of replicate set of data ex. 100" 

] 

outfile: output  [ 

  additional: "Y"   default: "stdout" ] 

ประกาศช่ือเว็บเซอรวิส

ระบุที่อยูของ Executable บนระบบไฟล

ประกาศวาเปนพารามิเตอรชนิด String ซึ่งกําหนดคา
โดยปริยายไวคือ “-auto” โปรแกรมจะทํางานแบบ 
Non-interactive command line ซึ่งในงาน
วิทยานิพนธจะกําหนดแบบน้ีทุกโปรแกรม 

ประกาศวาเปนพารามิเตอรชนิด String 
ทําหนาที่เปนอินพุตใหกับโปรแกรม ใน
ที่น่ีคือ ลําดับจากโปรแกรม emma

ประกาศวาเปนพารามิเตอรชนิด String 
ทําหนาที่ระบุชนิดของลําดับใหกับ
โปรแกรม คือ d คือดีเอ็นเอ และ p คือ
โปรตีน

ประกาศวาเปนพารามิเตอรชนิด String 
ทําหนาที่ระบุจํานวน Bootstrapping  

ประกาศเอาทพุตของโปรแกรม 
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• เอกสาร ACD สําหรับโปรแกรม fdnapars 

โปรแกรม fdnapars มีอัลกอริทึมการทํางาน DNA Parsimony สําหรับการเตรียม
ขอมูลเพื่อสงตอใหกับโปรแกรม fconsense ทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของลําดับนิวคลี
โอไทด เอกสาร ACD สําหรับโปรแกรม fdnpars ดังรูปท่ี 3.17 

 

 
รูปท่ี 3.17 เอกสาร ACD สําหรับโปรแกรม fdnpars 

appl: fdnapars [ 

  documentation: "This is fdnapars command on Hanuman Rocks 4.2.1 System" 

  groups: "phylib" 

  nonemboss: "Y" 

  executable: "/home/kasikrit_da/EMBOSS-5.0.0/embassy/PHYLIP-3.6b/src/fdnapars" 

] 

# --- hidden inputs 

string: auto [ 

   parameter: "Y" 

   comment: "display false" 

   default: "-auto" 

   comment: "defaults" 

] 

string: fseqbootfile  [ 

  parameter: "Y" 

  template: "-sequence /home/kasikrit_da/analysis-interfaces/a/unknown/Projects/default/Data/$$.fseqboot" 

  information: "sequence file name ex. emma_outseq" 

] 

outfile: output  [ 

  additional: "Y" 

  default: "stdout" 

] 

ระบุที่อยูของ Executable บนระบบไฟล

ระบุที่อยูของอินพุตใหกับโปรแกรม fdnpars 
ซึ่งก็คือเอาทพุตของโปรแกรม fseqboot ของ
ลําดับนิวคลีโอไทด 
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• เอกสาร ACD สําหรับโปรแกรม fprotpars 

โปรแกรม fprotpars มีอัลกอริทึมการทํางาน Protein parsimony สําหรับการเตรียม
ขอมูลเพื่อสงตอใหกับโปรแกรม fconsense ทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของลําดับ
กรดอะมิโนตอไป เอกสาร ACD สําหรับโปรแกรม fprotpars ดังรูปท่ี 3.18 

 

 
รูปท่ี 3.18 เอกสาร ACD สําหรับโปรแกรม fprotpars 

appl: fprotpars [ 

  documentation: "This is fprotpars command on Hanuman Rocks 4.2.1 System" 

  groups: "phylib" 

  nonemboss: "Y" 

  executable: "/home/kasikrit_da/EMBOSS-5.0.0/embassy/PHYLIP-3.6b/src/fprotpars" 

] 

# --- hidden inputs 

string: auto [ 

   parameter: "Y" 

   comment: "display false" 

   default: "-auto" 

   comment: "defaults" 

] 

string: fseqbootfile  [ 

  parameter: "Y" 

  template: "-sequence /home/kasikrit_da/analysis-interfaces/a/unknown/Projects/default/Data/$$.fseqboot" 

  information: "sequence file name ex. emma_outseq" 

] 

outfile: output  [ 

  additional: "Y" 

  default: "stdout" 

] 

ระบุที่อยูของ Executable บนระบบไฟล

ระบุที่อยูของอินพุตใหกับโปรแกรม fdnpars 
ซึ่งก็คือเอาทพุตของโปรแกรม fseqboot ของ
ลําดับกรดอะมิโน 
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• เอกสาร ACD สําหรับโปรแกรม fconsense 

โปรแกรม fonsense สามารถรับอินพุตไดท้ังลําดับนิวคลีโอไทดและลําดับกรดอะ
มิโนซ่ึงสามารถแยกแยะไดโดยการระบุพารามิเตอร โปรแกรม fconsense ใชทํานายโครงสราง
ตนไมสายวิวัฒนาการท่ีมีความเปนไปไดมากท่ีสุด เอกสาร ACD สําหรับโปรแกรม fconsense ดัง
รูปที่ 3.19 และใหเอาทพุตเปนขอมูลโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการ 2 รูปแบบคือ Treefile และ 
Text ดังท่ีไดกลาวแลว 
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รูปท่ี 3.19 เอกสาร ACD สําหรับโปรแกรม fconsense 

 

appl: fconsense [ 

  documentation: "This is fconsense command on Hanuman Rocks 4.2.1 System" 

  groups: "phylib" 

  nonemboss: "Y" 

  executable: "/home/kasikrit_da/EMBOSS-5.0.0/embassy/PHYLIP-3.6b/src/fconsense" 

] 

# --- hidden inputs 

string: auto [ 

   parameter: "Y" 

   comment: "display false" 

   default: "-auto" 

   comment: "defaults" 

] 

string: root [ 

   parameter: "Y" 

   comment: "display false" 

   default: "-root Yes" 

   comment: "defaults" 

] 

string: intreefile  [ 

  parameter: "Y" 

  template: "-intreefile /home/kasikrit_da/analysis-interfaces/a/unknown/Projects/default/Data/$$.treefile" 

  information: "sequence file name ex. emma_outseq" 

] 

outfile: output  [ 

  additional: "Y" 

  default: "stdout"  

] 

ระบุที่อยูของ Executable บนระบบไฟล

ระบุพารามิเตอรวา ใหโปรแกรมทํานายโครงสราง
ตนไมสายวิวัฒนาการชนิดมีรากรวมกัน 

ระบุที่อยูของอินพุตใหกับโปรแกรม 
fconsense ซึ่งก็คือเอาทพุตของโปรแกรม 
fdnapars และ fprotpars น่ันเอง 
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4) สรางบริการทองถ่ินสําหรับการจัดการดานอินพุตและเอาทพุต 

บริการทองถ่ินท่ีสรางในงานวิทยานิพนธเปนชนิด JWS ซ่ึงเปน Java class ทํา
หนาท่ีจัดการดานอินพุตและเอาทพุตของการทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการ บนระบบไฟล 
ตามท่ีไดกําหนดไวในเอกสาร ACD สวนของ Java Class ท่ีเปนแกนสําคัญของการทํางานเปนดังนี้ 

 
• บริการทองถ่ินสําหรับการจัดการอินพุต 

บริการทองถ่ินสําหรับการจัดการอินพุต ทําหนาท่ีปอนขอมูลอินพุตซ่ึงเปนลําดับ 
นิวคลีโอไทดและโปรตีนท่ีเปนผลลัพธจากโปรแกรม Emma ของสถาบัน EBI ซ่ึงทํางานอยูบน
เครือขายอินเตอรเน็ตเขาสูกระบวนการทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการ ซ่ึงทํางานในระบบ
เวิรคโฟลวของโปรแกรมทาเวอรนาดังรูปท่ี 3.20 

 

 
รูปท่ี 3.20 Java class ของบริการทองถ่ินสําหรับการจัดการอินพุต 

 

//InputFile Operation 

 public String InputFileOperation(String contents, String filename) throws IOException{ 

  try { 

   FileWriter fw = new FileWriter(filename); 

   PrintWriter pout = new PrintWriter(new BufferedWriter(fw)); 

   pout.print(contents); 

   pout.close(); 

        }  

  catch (IOException ioe) { return "IO error:" + ioe ;}  

  return filename; 

 } 

พารามิเตอรที่บอกวาเปนเอาทพุต
จากโปรแกรม Emma หรือการทํา 
Multiply alignment น่ันเอง 

รีเทิรนช่ือไฟลเพ่ือเปนพอยตเตอรกับ
โปรเซสอ่ืนๆ 

พารามิเตอรช่ือไฟลระบุโดย
ผูใชงาน 
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• บริการทองถ่ินสําหรับการจัดการเอาทพุต 

บริการทองถ่ินสําหรับการจัดการเอาทพุต ทําหนาท่ีอานผลลัพธของการทํานาย
โครงสรางสายวิวัฒนาการท้ังของลําดับนิวคลีโอไทดและโปรตีน จากระบบไฟลแลวสงผลลัพธ
กลับมาใหท่ีระบบเวิรคโฟลวในโปรแกรมทาเวอรนาดังรูปท่ี 3.21 และ รูปท่ี 3.22 

 
1) Java class สําหรับการอานและสงผลลพัธของรูปแบบ Treefile 
 

 
รูปท่ี 3.21 Java class สําหรับการอานและสงผลลัพธของรูปแบบ Treefile 

//Reading a file and show content of emboss result in analysis_interface dir

public String ReadFileEmbossTreefile(String filename)throws IOException{ 

  String s, content=""; 

  try { 

FileReader fin = new FileReader("/home/kasikrit_da/analysis-
interfaces/a/unknown/Projects/default/Data/"+filename+".treefile"); 

  BufferedReader bin = new BufferedReader(fin); 

  while( (s = bin.readLine()) != null){ 

   content += s + "\n";; 

  } 

  bin.close(); 

  }  

  catch (IOException ioe) {   

          System.out.println( "IO error:" + ioe ); 

         }  

  return content; 

} 

ที่อยูของไฟลผลลัพธรูปแบบ Treefile
บนระบบไฟล 

สงผลลัพธมาใหโปรแกรมทาเวอรนา
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2) Java class สําหรับการอานและสงผลลพัธในรูปแบบ Text 
 

 

รูปท่ี 3.22 Java class สําหรับการอานและสงผลลัพธในรูปแบบ Text 

5) การใชงานบริการทองถ่ิน  

การใชงานบริการทองถ่ิน (Local web services employing) ดวยโปรแกรม 
Soaplab Analysis Tool โดยมี Flowchart แสดงข้ันตอนดังรูปท่ี 3.23 และอธิบายการใชงานบริการ
ทองถ่ินดังนี้ 

 

 public String ReadFileEmbossConsense(String filename)throws IOException{ 

  String s, content=""; 

  try { 

FileReader fin = new FileReader("/home/kasikrit_da/analysis-
interfaces/a/unknown/Projects/default/Data/"+filename+".fconsense"); 

  BufferedReader bin = new BufferedReader(fin); 

  while( (s = bin.readLine()) != null){ 

   content += s + "\n"; 

  } 

  bin.close(); 

  }  

  catch (IOException ioe) {   

          System.out.println( "IO error:" + ioe ); 

        }  

  return content; 

} 

ที่อยูของไฟลผลลัพธรูปแบบ Text 
บนระบบไฟล 

สงผลลัพธมาใหโปรแกรมทาเวอรนา
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รูปท่ี 3.23 ข้ันตอนการใชงานบริการทองถ่ินดวยโปรแกรม Soaplab Analysis Tool 

5.1) เอกสาร ACD จะตองประกอบดวยนามสกุล acd ไดแก fseqboot.acd, 
fdnapars.acd, fprotpars.acd และ fconsense.acd จากนั้นบันทึกเอกสาร ACD ท่ีระบบไฟล 
soaplab/src/etc/acd/applab หรือ analysis-interfaces/metadata สําหรับชุดโปรแกรมแบบ Binary 
package 

5.2) แปลงเอกสาร ACD เปนเอกสาร XML ดวยเคร่ืองมือ ACD2XML ดังรูปท่ี 
3.24 
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รูปท่ี 3.24 การใชเคร่ืองมือ ACD2XML 

5.3) สงเอกสาร XML ใหกับ AppLab Server โดยใหทํางานเปนโปรเซสเบ้ืองหลัง 
#run-AppLab-server MyApp.xml & 

5.5) รีสตารทโปรเซสของ Apache Tomcat 
5.6) เรียกใชงานเซอรวิสโดยใหทํางานเปนโปรเซสเบ้ืองหลัง 

#./ws/deploy-web-services –d –A MyApp.xml & 
5.7) เอ็นพอยตของเว็บเซอรวิสคือ http://<hostname>:<port>/axis/services ใน

วิทยานิพนธคือ http://hanuman.psu.ac.th:8081/axis/services ซ่ึงสามารถตรวจสอบการเขาถึงกับ
เว็บเบราเซอรและโปรแกรมทาเวอรนา 

5.8) สําหรับบริการทองถ่ินชนิด JWS สามารถเรียกใชงานเซอรวิสไดโดยบันทึก 
Java Class เปนนามสกุล .jws แลวไวท่ีระบบไฟล <tomcat dir>/webapps/axis ในวิทยานิพนธนี้คือ 
tomcat-5.0.28/webapps/axis และเอ็นพอยตในการเขาถึงบริการคือ http://<hostname>:<port>/axis/ 
<java class name>.jws?wsdl ในท่ีนี้คือ http://hanuman.psu.ac.th:8081/axis /HanumanWSDL.jws 
?wsdl 

5.9) การรีสตารทโปรเซสของ Apache Tomcat หลังจากกระบวนการการเรียกใช
งานเซอรวิสสามารถทําไดโดยอิสระ ไมกระทบการทํางานของบริการตอท่ีทํางานเปนโปรเซส
เบ้ืองหลัง แตการเรียกใชงานเซอรวิสใหม จําเปนตองรีสตารทโปรเซสของ Apache Tomcat ทุกคร้ัง
เพื่อใหระบบรับรูถึงบริการใหมท่ีเพิ่มเขามา 

 

3.4.6 การพัฒนาเวิรคโฟลวท่ีใชบริการทองถ่ิน 

บริการทองถ่ินท่ีสรางข้ึนท้ังบริการ Soaplab และบริการ JWS สามารถเขาถึงได
ดวยโปรแกรมทาเวอรนาและสามารถสราง Instance ของบริการเขาไปในระบบเวิรคโฟลวเพื่อการ
ทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการได ดังเวิรคโฟลวท่ีจะกลาวถึงตอไปนี้ 

#generator/acd2xml –d –l MyApp.xml  <ACD file list without extension> 

ระบุช่ือไฟลของเอกสาร XML 
ระบุรายช่ือไฟลของเอกสาร ACD 
โดยไมตองระบุนามสกุล 
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• การพัฒนาเวิรคโฟลวของแตละกระบวนการทํานาย 

รูปท่ี 3.25 แสดงเวิรคโฟลวทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของลําดับนิ
วคลีโอไทดเพราะมีการใชงานบริการทองถ่ิน fdnapars ในการทํางานอัลกอริทึม DNA parsimony 
สังเกตไดวามีการใช Co-ordinate link หรือการเช่ือมโยงแบบควบคุม คือบริการถัดไปจะเร่ิมทํางาน
ไดก็ตอเม่ือบริการกอนหนาทํางานเสร็จส้ินเสียกอน 

 

 
 Legends: 

Soaplab service   Input 
Java web service  Output 

รูปท่ี 3.25 เวิรคโฟลวทํานายโครงสรางตนไมสายววิัฒนาการของลําดับนิวคลีโอไทด 

บริการทองถ่ินชนิด JWS 
ทําหนาที่ปอนขอมูลให 
fseqboot 

บริการทองถ่ินชนิด 
Soaplab ของโปรแกรม 
fseqboot, fdnapars และ 
fconsense 

ชนิดขอมูลใน 
Data flow 

Co-ordinate link 
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รูปท่ี 3.26 เวิรคโฟลวทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของลําดับกรด       
อะมิโนเพราะมีการใชงานบริการทองถ่ิน fprotpars ในการทํางานอัลกอริทึม Protein parsimony จะ
สังเกตวามีการใช Co-ordinate link หรือการเช่ือมโยงแบบควบคุมเชนเดียวกัน 

 

 
 Legends: 

Soaplab service   Input 
Java web service  Output 

รูปท่ี 3.26 เวิรคโฟลวทํานายโครงสรางตนไมสายววิัฒนาการของลําดับกรดอะมิโน 

 

บริการทองถ่ินชนิด JWS 
ทําหนาที่อานผลลัพธการ
ทํางานแบบ Textบริการทองถ่ินชนิด 

JWS ทําหนาที่อาน
ผลลัพธการทํางาน
แบบ Treefile 
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• การพัฒนาเวิรคโฟลวโดยรวบรวมระบบงานท้ังหมดเขาดวยกัน 

จากการทดสอบการทํางานอยางงายก็ทําใหทราบวาเวิรคโฟลวท่ีสรางในรูปท่ี 3.25
และ รูปท่ี 3.26  มีลําดับกระบวนการทํางาน การเขาจังหวะการทํางานและมี Data flow ไหลในเวิรค
โฟลวไดถูกตองสมบูรณดีแลว จึงทําการปรับแกเวิรคโฟลวหลักเวิรคโฟลวแรก (รูปท่ี 3.7) โดย
เปล่ียนมาใชบริการทองถ่ินท่ีไดทําการสรางข้ึนมาใชงานเอง จึงไดเวิรคโฟลวสําหรับการทํานาย
โครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของกุงท่ีใชบริการทองถ่ิน (ในกรอบสีดํา) ดังรูปท่ี 3.27 
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รูปที่ 3.27 เวิรคโฟลวใหมที่ใชบริการทองถิ่น (ในกรอบสีดํา) 
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3.4.7 ผลการทดลอง 

ตารางท่ี 3.5 แสดงผลการทดสอบของกรณีทดสอบตางๆของเวิรคโฟลวใหมท่ีใช
บริการทองถ่ินในรูปท่ี 3.27 โดยใชจํานวน Bootstrapping replicate ของลําดับนิวคลีโอไทดและ
กรดอะมิโนโดยจะเพิ่มข้ึนเร่ือยๆจนกระท้ังถึง 50,000 ชุด เวลาท่ีเวิรคโฟลวทํางานแสดงในหนวย
นาทีซ่ึงไดจากรายงานสถานะการทํางานจากโปรแกรมทาเวอรนา 

 

ตารางท่ี 3.5 กรณีทดสอบและผลการทดสอบของเวิรคโฟลวใหมท่ีใชบริการทองถ่ิน 

จํานวนชดุขอมูลของการทําซํ้า
(No. of Replicates) 

เวลาท่ีใชในการทํางาน (นาที) 
(Time Used) 

100 02.12 
250 02.06 
500 02.06 

1,000 02.06 
2,000 02.24 
3,000 03.04 
4,000 03.47 
5,000 03.52 
10,000 08.09 
20,000 15.08 
30,000 22.02 
40,000 29.22 
50,000 36.17 

 

ตารางท่ี 3.6 แสดงการเปรียบเทียบกรณีทดสอบและผลการทดสอบของวิธีการ
ทํางานแบบตางๆของลําดับนิวคลีโอไทดคือ วิธีการแบบคัดลอกแลววาง (Manual) กับวิธีอัตโนมัติ
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ดวยการใชเวิรคโฟลว โดยมีสองประเภทคือ วิธีการแบบเวิรคโฟลวท่ีไมไดใชบริการทองถ่ิน และ
วิธีการแบบเวิรคโฟลวโดยใชบริการทองถ่ิน สําหรับการทํา Bootstrapping replicate 1,000 ชุด เวิรค
โฟลวแรกใชเวลาทํางาน 2.06 นาที แตลมเหลวในการทํางานเนื่องจากสาเหตุการเกินเวลาดังท่ีกลาว
แลวท่ีจํานวนชุดขอมูลของการทํา Bootstrapping replicate 2,000 ชุด วิธีการแบบคัดลอกและวาง
โดยนักชีวสารสนเทศใชเวลาประมาณ 15 นาที ในขณะที่วิธีการทํางานแบบอัตโนมัติดวยเวิรค
โฟลวท่ีใชบริการทองถ่ินใชเวลา 2.24 นาที ดังนั้นการลดลงของเวลาในการประมวลผลไปเปนอยาง
มีนัยสําคัญ เม่ือเราเพ่ิมตัวเลขการทํา Bootstrapping replicate ของลําดับนิวคลีโอไทดเปน 20,000 
และ 50,000 ชุด เวิรคโฟลวท่ีใชบริการทองถ่ินใชเวลาทํางาน 15.08 และ 36.17 นาทีตามลําดับ 
วิทยานิพนธนี้ไมไดทดสอบกรณีทดสอบน้ีโดยวิธีการคัดลอกแลววางเนื่องจากทดสอบทําไดยาก
มากหรือเปนไปไมได ท่ีจะคัดลอกแลววางขอมูลจํานวนมากเหลานี้  ระหวางเว็บเพจของ
กระบวนการตางๆ 

 

ตารางท่ี 3.6 ตารางการเปรียบเทียบกรณีทดสอบและผลการทดสอบของวิธีการทํางานแบบตางๆ 

จํานวนชดุขอมูลของ
การทําซํ้า 

(No. of Replicates) 

กรณีทดสอบ (Test Case) 

Running Time 
(Min.) Manual 

Automatic Workflow 
No local 
service 

With local web 
services 

1,000 - - 02.06 
2,000 - - 15 
2,000 - - ลมเหลว 
2,000 - - 2.24 

20,000  - - 
ยากหรือเปนไป
ไมไดท่ีจะทดสอบ 

20,000 - - 15.08 
50,000 - - 30.17 
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รูปท่ี 3.28 และรูปท่ี 3.29 คือโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของลําดับนิวคลีโอ
ไทดและกรดอะมิโนตามลําดับ ซ่ึงไดรับการตรวจสอบความถูกตองจากศูนยวิจัยจีโนมิกสและชีว- 
สารสนเทศแหงมหาวิทยาลัยสงขลานครินทร เปนความสัมพันธทางระบบวิวัฒนาการของกุงจาก
แหลงท่ีอยูอาศัยตางๆกัน 3 แหลง ความรูท่ีไดจะสามารถชวยคัดเลือกสายพันธุในการศึกษาดาน
อ่ืนๆตอไปในอนาคต 

โครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของลําดับนิวคลีโอไทดในรูปท่ี 3.28 แสดง
ความสัมพันธทางดานพันธุกรรม อยางเชน ลําดับTDE24 และลําดับ SKE13 อยูในกลุมประเภท 
(Species) ดวยกันและมีความสัมพันธใกลชิดกับลําดับ SRE17 มากกวาลําดับ SRE16 เปนตน 
โครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของลําดับกรดอะมิโนในรูปท่ี 3.29 แสดงใหเห็นวาลําดับ SKE50 
และลําดับ SKE42 อยูในกลุมประเภทเดียวกันและตางก็สืบสายพันธุมาจาก TDE8 เปนตน 

 

 

รูปท่ี 3.28 โครงสรางตนไมสายววิัฒนาการของลําดับนิวคลีโอไทดของกุง 
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รูปท่ี 3.29 โครงสรางตนไมสายววิัฒนาการของลําดับกรดอะมิโนของกุง 

3.5 อภิปรายผลการทดลอง 

วิธีการทํางานแบบเกาหรือคัดลอกแลววางสามารถทํางานกับจํานวน 2,000 
Bootstrapping replicates ได โดยนักชีวสารสนเทศที่มีความชํานาญในระบบงานและการใช
โปรแกรมแบบออฟไลนกับเว็บแอ็พพลิเคชัน ใชเวลาในการทํางานประมาณ 15 นาที ในขณะท่ี
วิธีการแบบเวิรคโฟลวท่ีนําเสนอในวิทยานิพนธนี้ เปนการเรียกใชเว็บเซอรวิสตางๆที่กระจายกันอยู
อินเตอรเน็ต พบวาท่ีจํานวน 2,000 Bootstrapping replicates นั้น เวิรคโฟลวทํางานไมสําเร็จ 
เนื่องจากเกิดปญหาการเกินเวลาของ Data flow ระหวางเว็บเซอรวิสดังท่ีไดกลาวแลว 

สําหรับเวิรคโฟลวใหมท่ีใชบริการทองถ่ินท่ีพัฒนาขึ้นเอง สามารถแกปญหาการ
เกินเวลาได และสามารถทํางานในการทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการดวยจํานวน 2,000 
Bootstrapping replicates โดยเวลาเพียง 2.24 นาที ซ่ึงเปนเวลาท่ีลดลงอยางมีนัยสําคัญ และ
โครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการท่ีไดมีความถูกตอง โดยไดรับการตรวจสอบจากศูนยวิจัยจีโนมิกส
และชีวสารสนเทศแหงมหาวิทยาลัยสงขลานครินทร 
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3.6 สรุป 

ในบทนี้ไดกลาวถึงการวาดและการเลือกบริการที่เหมาะสม สําหรับการทํางาน
ดวยวิธีการแบบเวิรคโฟลว โดยใหขอเสนอแนะท่ีเปนรูปธรรม และใชเวิรคโฟลวในการวิเคราะห 
สนิปในกุง ท่ีเปนงานวิจัยรวมกับศูนยวิจัยจีโนมิกสและชีวสารสนเทศแหงมหาวิทยาลัยสงขลา-   
นครินทร มหาวิทยาลัยสงขลานครินทร เปนกรณีศึกษา 

วิทยานิพนธนี้นําเสนอการออกแบบ การพัฒนา และการทดสอบเวิรคโฟลวและ
เว็บเซอรวิสสําหรับการวิเคราะหสนิป และการสรางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการในกุงแซบวย
ดวยการใชเทคโนโลยีมายกริดและทาเวอรนา บริการทองถ่ินท่ีสรางข้ึนสามารถแกไขปญหาการเกิน
เวลาและความไมคงเสนคงวาในการทํางานไดเปนอยางดี และสามารถลดเวลาการทํางานลงไดอยาง
มีนัยสําคัญเม่ือเปรียบเทียบกับการทํางานดวยวิธีการแบบเดิมหรือคัดลอกแลววาง เวิรคโฟลวท่ี
พัฒนาโดยใชบริการทองถ่ินเผยใหเห็นความสัมพันธทางพันธุกรรมของกุง นอกจากนี้ยังสามารถใช
เวิรคโฟลววิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมกับส่ิงมีชีวิตอ่ืนๆได ตัวอยางเชน สัตวทะเล
ประเภทหอยและหมึก (Molluse) และประเภทแมลง (Arthropod) โดยผูใชงานสามารถปอนลําดับ   
นิวคลีโอไทดของส่ิงมีชีวิตเหลานี้ใหกับเวิรคโฟลวได โดยไมตองปรับแตงเวิรคโฟลวใดๆเพิ่มเติม
อีก 
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บทท่ี 4  

การออกแบบและการพัฒนาเวิรคโฟลวสําหรับการวิเคราะหสนิปของมนุษย 

4.1 ท่ีมาและความสําคัญ 

การวิเคราะหหรือทํานายผลกระทบ อันเนื่องมาจากการเปล่ียนแปลงในระดับเบส
บนจีโนมมนุษยหรือสนิป ซ่ึงกระจายตัวอยูประมาณ 10 ลานตําแหนงบนโครโมโซม 23 คูกับการ
ตอบสนองตอยาหรือภาวะการเปนโรค จําเปนตองใชขอมูลมากมายจากหลากหลายแหงมาประกอบ
กันเปนเวิรคโฟลว และรวบรวมเปนองคความรูใหมเพื่อนําไปใชในการศึกษาถึงผลกระทบตางๆ
ของสนิปตอไป โดยจะใชเวิรคโฟลวนี้เปนกรณีศึกษาของงานวิทยานิพนธ 

ในบทนี้จะกลาวถึงประโยชนในดานการพัฒนาเวิรคโฟลว ข้ันตอนการเลือก
บริการที่เหมาะสม การออกแบบระบบงานในงานวิจัยดานสนิปของมนุษย การสรางเวิรคโฟลวของ
แตกระบวนการ การรวบรวมทุกกระบวนการเปนเวิรคโฟลวเดียวกัน การทดลองวัดเวลาการทํางาน
ของเวิรคโฟลวและสรุป 

 

4.2 ประโยชนในดานการพัฒนาเวิรคโฟลว 

ประโยชนในดานการพัฒนาเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษย ใน
งานวิจัยเภสัชพันธุศาสตรมีดังนี้ 

• รวบรวมขอมูลทางชีวสารสนเทศท่ีนาสนใจ และเปนประโยชนจากหลาย
แหลงขอมูล โดยสรางเปนเวิรคโฟลวในส่ิงแวดลอมของโปรแกรมทาเวอรนา 

• รวบรวมผลการทํางานจากเว็บเซอรวิสตางๆ ท่ีมีความสามารถในการทํานาย 
ผลกระทบของการเปล่ียนแปลงสนิป ท่ีอาจสงผลถึงการทํางานของโปรตีนโดยสรางเปนเวิรคโฟลว
ในส่ิงแวดลอมของโปรแกรมทาเวอรนา 
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• นําเทคโนโลยีดานชีวสารสนเทศมาประยุกตใชกับการเลือก หรือจัดลําดับ
ความสําคัญของสนิปท่ีควรศึกษากอน และอธิบายผลที่เกิดข้ึนจากความสัมพันธระหวางสนิปกับ
กลไกการเปนโรค หรือการแพยาชนิดตางๆ ซ่ึงในปจจุบันยังไมมีเว็บเซอรวิสใดเพียงแหงเดียวท่ี
สามารถวิเคราะหหรือทํานายผลกระทบอันเนื่องมาจากการเปล่ียนแปลงของสนิปได 

• ชวยประหยัดเวลาในการเขาไปใชงานเว็บเซอรวิสตางๆทีละบริการเพราะ
ขอมูลท่ีไดมาจากการศึกษาสนิปแบบสแกนหาจีโนมท้ังหมด (Whole genome scan) จะมีปริมาณ
มาก หากทําแบบวิธีเกาหรือคัดลอกแลววาง (Copying and Pasting) จะทําไดยากมาก 

• เปนตัวอยางของการนําขอมูลจีโนมมากมายจากหลายแหลง มาประยุกตใช
ผานกระบวนการชีวสารสนเทศรวมกับโปรแกรมทาเวอรนา และเวิรคโฟลวท่ีพัฒนาข้ึนจะเปนไป
เพื่อใชประโยชนทางการแพทย สามารถนําไปสรางเปนชุดตรวจกรองการเกิดโรคหรือการแพยา
ตางๆไดในอนาคต 

• กอใหเกิดองคความรูดานความสัมพันธระหวางสนิป กับการเปนโรคหรือการ
แพยาชนิดตางๆ รวมถึงผลกระทบของการเปล่ียนแปลงสนิปท่ีอาจสงผลถึงการทํางานของโปรตีน 
ซ่ึงสามารถนําเวิรคโฟลวท่ีไดสรางนี้ ไปประยุกตใชกับการวิจัยอ่ืนๆท่ีเกี่ยวของกับสนิปจํานวนมาก 

• สรางระบบการรวบรวมขอมูล ท่ีออกแบบเฉพาะสําหรับการวิจัยดานสนิป  
กับการเปนโรคหรือการแพยาชนิดตางๆ รวมถึงผลกระทบของการเปล่ียนแปลงสนิปท่ีอาจสงผลถึง
การทํางานของโปรตีนเปนระบบแรกของประเทศไทย 

• เกิดองคความรูใหมในการใชเทคโนโลยีชีวสารสนเทศ จากโปรแกรมทาเวอร-
นาในการเช่ือมโยงเว็บเซอรวิสตางๆที่สําคัญ และมีขอมูลปริมาณมากเพ่ือใหมีความสามารถในการ
คํานวณหรือจัดลําดับความสําคัญของสนิป และสามารถวิเคราะหหรือทํานายผลกระทบอัน
เนื่องมาจากการเปล่ียนแปลงของสนิป 

• เปนกาวสําคัญในการประยุกตใชเทคโนโลยีทางคอมพิวเตอร มาแกปญหาทาง 
ดานวิทยาศาสตรการแพทย ทําใหเกิดความรวมมือกันระหวางนักวิจัยดานวิทยาศาสตรคอมพิวเตอร
และวิทยาศาสตรชีวภาพ ในท่ีนี้คือมหาวิทยาลัยสงขลานครินทรและมหาวิทยาลัยมหิดล 
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4.3 ขั้นตอนการคนหาบริการท่ีเหมาะสม 

การเลือกบริการท่ีเหมาะสม ตรงกับความตองการในการสรางเวิรคโฟลวไดเสนอ
ไวแลวในวิทยานิพนธนี้ในบทท่ี 3 ซ่ึงในบทนี้สามารถใชวิธีเดียวกันได 

 

4.4 การออกแบบระบบงานในงานวิจัยดานสนปิของมนุษย 

กระบวนการคนหาขอมูลในงานวิจัยดานสนิปของมนุษย ในงานวิทยานิพนธนี้ 
เปนการคนหาขอมูลจากฐานขอมูลตางๆท่ีกระจายกันบนอินเตอรเน็ต และนําเปนพื้นฐานไปสูการ
พัฒนาเวิรคโฟลวโดยในบทนี้จะกลาวถึงกระบวนการคนหาขอมูล Data flow diagram และการ
สรางเวิรคโฟลวดังนี้ 

 

4.4.1 กระบวนการคนหาขอมูล 

การคนหาขอมูลของสนิปในงานวิจัยดานเภสัชพันธุศาสตร สามารถออกแบบการ
ทํางานในภาพรวมในรูปแบบ Flowchart ไดดังรูปท่ี 4.1 ซ่ึงมีรายละเอียดดังตอไปนี้ 
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รูปท่ี 4.1 Flowchart การทํางานในภาพรวมของเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษย 

1) การคนหาขอมูลยีนท่ีเกี่ยวของกับสนิปท่ีสนใจจากฐานขอมูล dbSNP ของ 
NCBI โดยใช SNP ID จํานวน 500 – 1,000 IDs จากหองปฏิบัติการจริงซ่ึงไดจากการวิเคราะหทาง
หลักสถิติจากจํานวนประมาณ 550,000 ตําแหนง ผลลัพธของกระบวนน้ีคือ SNP Information และ
ขอมูลท่ีจะนําไปประมวลตอคือ Ensembl ID [50] 
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2) การคนหารายละเอียดเกี่ยวกับยีนท่ีสนใจ จากฐานขอมูล Homo sapiens genes 
(NCBI36) ของ NCBI [51][52] เชน รหัสและช่ือของยีน ผลลัพธของกระบวนการนี้คือ Ensembl 
Gene Information และขอมูลท่ีจะไปประมวลตอคือ Entrez ID [53] 

3) การคนหาขอมูล Gene Ontology ท่ีเกี่ยวของกับยีนท่ีสนใจ จากฐานขอมูล 
Homo sapiens genes (NCBI36) ของ NCBI ผลลัพธของกระบวนการนี้คือ Gene Ontology 
Information 

4) การคนหาขอมูลของโรคตางๆท่ีเกี่ยวของกับยีนท่ีสนใจ  หรือ  Online 
Mendelian Inheritance in Man (OMIM) [54] โดยใชอินพุตคือ Entrez ID จากฐานขอมูลของ DDBJ 
และผลลัพธของกระบวนการนี้คือ OMIM Information 

5) การคนหาขอมูลเกี่ยวกับ Motif [55] ของยีนท่ีเกี่ยวของกับยีนท่ีสนใจ โดยใช
อินพุตคือ Entrez ID จากฐานขอมูล Kyoto Encyclopedia of Gene and Genomes (KEGG) [56] และ
ผลลัพธของกระบวนการนี้คือ Motif Information 

6) การคนหาขอมูลเกี่ยวกับ Pathway หรือกลไกการทํางานของยีนท่ีสนใจ [57] 
โดยใชอินพุตคือ Entrez ID จากฐานขอมูล KEGG ซ่ึงจะแสดงกลไกการทํางานของยีนในรูปแบบ
ของภาพกราฟกท่ีเขาใจงาย และผลลัพธของกระบวนการนี้คือ Pathway Information 

7) การคนหาช่ืออ่ืนๆของยีนท่ีสนใจ ท่ีมีความเกี่ยวของหรือใกลเคียงกันจาก
ฐานขอมูล NCBI และผลลัพธของกระบวนการนี้คือ Entrez Gene Information 

 

4.4.2 Data flow diagram ของเวิรคโฟลว 

จากกระบวนการคนหาขอมูลจากฐานขอมูลท่ีสนใจ ในท่ีตางๆท่ีกระจัดกระจายกัน
อยูบนเครือขายอินเตอรเน็ต สามารถอธิบายการไหลและกระบวนการของขอมูลดวย Data flow 
diagram ไดดังรูปท่ี 4.2 ซ่ึงจะเห็นวาอินพุตท่ีใชในเวิรคโฟลวจะเร่ิมตนดวย SNP IDs ซ่ึงผูใชงาน
เวิรคโฟลวเปนผูระบุ ตอจากนั้นเวิรคโฟลวจะเร่ิมทํางานไปตามกระบวนการท่ีออกแบบไว ซ่ึงจะได
เอาทพุตสําคัญท่ีถูกนําไปใชงานเปนอินพุตสําหรับกระบวนการถัดไปคือ จาก SNP IDs ไดเปน 
Ensembl IDs และจาก Ensembl IDs ไดเปน Entrez IDs 
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รูปท่ี 4.2 Data flow diagram ของเวิรคโฟลว 

4.5 การสรางเวิรคโฟลวของแตกระบวนการ (Implementation) 

จากการออกแบบ Data flow ดังรูปท่ี 4.2 สามารถนําแตละกระบวนการมาสราง
เปนเวิรคโฟลวในงานวิจัยดานสนิปดวยโปรแกรมทาเวอรนาไดดังนี้ 
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1) การคนหาขอมูลสนิปของมนุษยซ่ึงใช SNP IDs เปนอินพุตคนหาจาก
ฐานขอมูล dbSNP โดยใชเว็บเซอรวิสไบโอมารทช่ือ hsapiens_snp (Homo sapiens SNPs) เอาทพุต
ท่ีตองการคือ SNP Gene ID, Ensembl Gene ID, Gene Name และ rs ID หรือ SNP ID โดยขอมูลท่ี
จะนําไปเปนอินพุตใหกับกระบวนการถัดไปคือ Ensembl Gene ID และสรางเวิรคโฟลวไดดังรูปท่ี 
4.3 โดยมีบริการหลักคือ hsapient_snp ทําหนาท่ีคนหาขอมูลสนิป แตผลลัพธการคนหานั้น ยังไม
อยูในรูปแบบท่ีสามารถนําไปใชเปนอินพุตกับกระบวนการถัดไปไดทันที จึงตองปรับแตงผลลัพธ
ดวยบริการทองถ่ินของ Java (Java loca service) เชน บริการชื่อ Merge_string_ensemblID และยังมี
การใชงานบริการทองถ่ินบีนเชลล ช่ือ concat_SNP ดวย ตัวอยางดังตารางท่ี 4.1 

 

 
 Legends: 

Soaplab service   Input   Beanshell script 
BioMart service  Output 

รูปท่ี 4.3 เวิรคโฟลวการคนหาขอมูลสนิปท่ีสนใจ 
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ตารางท่ี 4.1 ตัวอยางการจัดการอินพุตและเอาทพุตในเวริคโฟลว 
ช่ือบริการ หนาท่ี ตัวอยางอินพุต ตัวอยางเอาทพุต 

Split_string1 
Split_ensemblID 

แยก string “rs1043502 
rs10799658” 

“rs1043502” 
“rs10799658” 

Merge_string_ens
emblD 

รวมหลาย 
string เปน 
string เดียว 

“ENSG00000158828” 
“ENSG00000117242” 
“ENSG00000117242” 

“ENSG00000158828 
ENSG00000117242 
ENSG00000117242” 

Remove_dup_ens
emblID 

ลบ string ท่ี
ซํ้าซอน 

“ENSG00000158828” 
“ENSG00000117242” 
“ENSG00000117242” 

“ENSG00000158828” 
“ENSG00000117242” 

 
Concat_SNP รวบรวม

เอาทพุตเขา
ดวยกัน 

rs1043502 
PINK1 

ENSG00000158828 

“rs1043502,PINK1,ENSG
00000158828” 

 
2) การคนหาขอมูลของยีนจากฐานขอมูล Homo sapiens genes (NCBI36) โดยใช 

บริการชื่อ hsapient_gene_ensembl โดยมีอินพุตคือ Ensembl Gene ID ท่ีไดเวิรคโฟลวในรูปท่ี 4.3 
และสรางเวิรคโฟลวไดดังรูปท่ี 4.4 ซ่ึงมีเอาทพุตดังนี้ Unique Entrez ID, Gene Description, Gene 
ID, Gene Chromosome, Gene Start Position, Gene Stop Position, Gene Stand, Gene External ID 
(Gene Name) และ Gene Band. โดยขอมูลท่ีจะนําไปเปนอินพุตใหกับกระบวนการถัดไปคือ Entrez 
ID มีการใชบริการทองถ่ินของ Java เพื่อจัดการกับเอาทพุตท่ีจะไปเปนอินพุตใหกับกระบวนถัดไป 
ตัวอยางดังตารางท่ี 4.2 
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 Legends: 

Soaplab service   Input 
BioMart service  Output 

รูปท่ี 4.4 เวิรคโฟลวการคนหาขอมูลของยีน 

ตารางท่ี 4.2 การทํางานและขอมูลอินพุตเอาทพุตของเวบ็เซอรวิสทองถ่ินในการคนหาขอมูลยีน 
ช่ือบริการ หนาท่ี ตัวอยางอินพุต ตัวอยางเอาทพุต 

Spilt_string2 แยก string “ENSG00000117242 
ENSG00000158828” 

“ENSG00000117242” 
“ENSG00000158828” 

Remove_duplicate ลบ string ท่ี
ซํ้าซอน 

“ENSG00000117242” 
“ENSG00000158828” 

“ENSG00000117242” 
“ENSG00000158828” 

Hsapiense_gene_e
nsembl 

หาขอมูลของ
ยีน 

“ENSG00000117242” 
“ENSG00000158828” 

“1650” 
“65018” 

 
3) การคนหาขอมูล Gene Ontology จากฐานขอมูล Homo sapiens genes 

(NCBI36) โดยใชบริการไบโอมารทช่ือ hsapient_gene_ensembl ต้ังช่ือเพื่อส่ือความหมายใน
จุดประสงคการทํางานวา hsapiens_gene_GO โดยมีอินพุตคือ Ensembl Gene ID ท่ีไดจากเวิรค
โฟลวในรูปท่ี 4.3 และสรางเวิรคโฟลวไดดังรูปท่ี 4.5 ซ่ึงมีเอาทพุตดังนี้ Gene Ontology, Gene 
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Description, Gene Ontology Evidence และ Ensembl Gene ID โดยมีบริการทองถ่ินบีนเชลล
รวบรวมเอาทพุตตางๆเหลานี้เขาดวยกันเปนรายงานดังตารางท่ี 4.3 

 
 Legends: 

Soaplab service   Input   Beanshell script 
BioMart service  Output 

รูปท่ี 4.5 เวิรคโฟลวการคนหาขอมูล Gene Ontology 

ตารางท่ี 4.3 การทํางานและขอมูลอินพุตเอาทพุตของเวบ็เซอรวิสทองถ่ินในการคนหาขอมูล Gene 
Ontology 

ช่ือบริการ หนาท่ี ตัวอยางอินพุต ตัวอยางเอาทพุต 
Spilt_string3 แยก string “ENSG00000117242 

ENSG00000158828” 
“ENSG00000117242” 
“ENSG00000158828” 

Beanshell_scriptin
g_host 

บีนเชลล
สคริปตสําหรับ
ตอ string เขา
ดวยกัน 

gene_id, go, go_des, evi GO_information = gene_id 
+ "," + go + "," + go_des + 
"," + evi  
เชน 
ENSG00000117242,GO:0
016020,membrane,IEA 
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4) การคนหาขอมูล OMIM จากฐานขอมูลของ DDBJ [40] โดยใชเว็บเซอรวิส
ชนิด WSDL ช่ือ get_OMIM_phenotype โดยมีอินพุตคือ Entrez Gene ID ท่ีไดจากเวิรคโฟลวในรูป
ท่ี 4.3 และสรางเวิรคโฟลวไดดังรูปท่ี 4.6 โดยมีเอาทพุตท่ีสําคัญคือ OMIM ID และ OMIM 
Phenotype อธิบายตัวอยางท่ีสําคัญดังตารางท่ี 4.4 

 

 
 Legends: 

Soaplab service   Input   Beanshell script 
Parameter   Output   WSDL service 

รูปท่ี 4.6 เวิรคโฟลวการคนหาขอมูล OMIM 
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ตารางท่ี 4.4 ตัวอยางการทํางานและขอมูลอินพุตเอาทพตุของเว็บเซอรวิสในการคนหาขอมูล 
OMIM 

ช่ือบริการ หนาท่ี ตัวอยางอินพุต ตัวอยางเอาทพุต 
Spilt_string3 แยก string “1650 

65018” 
“1650” 
“65018” 

Run_eFetch คนหาขอมูลของยีน
จากฐานขอมูล NCBI 

“1650” 
“65018” 

ขอมูลยีนอยูในรูปแบบของ
ไฟล XML ขนาดใหญ 

XPath_From
_Text 

XPath processor 
สําหรับดึงอิลิเมนท
ขอมูลตามท่ีระบุใน 
Expression 

ขอมูลยีนอยูในรูปแบบ
ของไฟล XML ขนาด
ใหญ และ XPath 
Expression ในการดึง 
OMIM ID 

“608309” 
“605909” 
“602544” 

get_OMIM_
phenotype 

คนหาขอมูล OMIM 
ของยีนโดยใช OMIM 
ID 

“608309” 
“605909” 
“602544” 

OMIM Phenotype แยกเปน
รายงการตาม OMIM ID 

 
5) การคนหาขอมูล Motif ของยีนจากฐานขอมูล KEGG โดยใชเว็บเซอรวิสช่ือ 

get_motifs_by_gene โดยมีอินพุตคือ Entrez Gene ID ท่ีไดจากเวิรคโฟลวในรูปท่ี 4.4 และสรางเวิรค
โฟลวไดดังรูปท่ี 4.7 และมีเอาทพุตคือขอมูลเกี่ยวกับ Motif ของ Entrez Gene ID ท่ีสนใจคือ Motif 
ID, Definition, Gene ID, Start Position, Endposition และ Score ตัวอยางการทํางานและขอมูล
อินพุตเอาทพุตของเว็บเซอรวิสในการคนหาขอมูล Motif ดังตารางท่ี 4.5 
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 Legends: 

Soaplab service   Input   Beanshell script 
Parameter   Output   WSDL service 

รูปท่ี 4.7 เวิรคโฟลวการคนหาขอมูล Motif ของยีนจากฐานขอมูล KEGG 
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ตารางท่ี 4.5 ตัวอยางการทํางานและขอมูลอินพุตเอาทพตุของเว็บเซอรวิสในการคนหาขอมูล Motif 
ช่ือบริการ หนาท่ี ตัวอยางอินพุต ตัวอยางเอาทพุต 

Spilt_string_
motif 

แยก String “1650 
65018” 

“1650” 
“65018” 

Entrez_Gene
ID_Prepare 

เตรียม Entrez ID ให
เปน Mofit ID โดยการ
ตอ ‘hsa:’ เขาไปอยู
ขางหนา Entrez ID 
 

“1650” 
“65018” 

“hsa:1650” 
“hsa:65018” 

returnXML 
returnXML1 

ดึงอิลิเมนทของขอมูล
ตางๆจากเอกสาร 
XML ของขอมูล Motif 

เอกสาร XML ของขอมูล 
Mofit 

อิลิเมนทขอมูลคือ 
motif_id, definition, 
genes_id, start_position, 
end_position , score 

Create_Mofi
t_Informatio

n 

บีนเชลลสคริปตใน
การรวบรวมอิลิเมนท
เขาดวยกันเปนรายงาน 

motif_id, definition, 
genes_id, start_position, 
end_position , score 

motif_info = motif_id +", 
" + definition + ", "+ 
genes_id + ", " + 
start_position + ", " + 
end_position + ", " + 
score; 

 
6) การคนหาขอมูล Pathways หรือกลไกการทํางานของยีนจากฐานขอมูล KEGG 

[8] โดยใชเว็บเซอรวิส WSDL ช่ือ get_pathways_by_genes โดยมีอินพุตคือ Entrez Gene ID ท่ีได
จากเวิรคโฟลวในรูปท่ี 4.4 และสรางเวิรคโฟลวไดดังรูปท่ี 4.8 โดยมีเอาทพุตท่ีสําคัญคือ ขอมูล 
Pathways และรูปกราฟกของ Pathways ตัวอยางการทํางานและขอมูลอินพุตเอาทพุตของเว็บ
เซอรวิสในการคนหาขอมูล Pathways ดังตารางท่ี 4.6 
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 Legends: 

Soaplab service   Input   Beanshell script 
Parameter   Output   WSDL service 

รูปท่ี 4.8 เวิรคโฟลวการคนหา Pathways หรือกลไกการทํางานของยีนจากฐานขอมูล KEGG 
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ตารางท่ี 4.6 ตัวอยางการทํางานและขอมูลอินพุตเอาทพตุของเว็บเซอรวิสในการคนหาขอมูล 
Pathways 

ช่ือบริการ หนาท่ี ตัวอยางอินพุต ตัวอยางเอาทพุต 

Spilt_string แยก string “1650 
65018” 

“1650” 
“65018” 

add_hsa เตรียม Entrez Gene ID ให
เปน Mofit ID โดยการตอ 
‘hsa:’ เขาไปอยูขางหนา 
Entrez Gene ID 

“1650” 
“65018” 

“hsa:1650” 
“hsa:65018” 

Lister_by_N
UM 

เตรียมขอมูลอินพุตใหเปน
รายการ (list) สําหรับ
บริการถัดไป 

“hsa:1650” 
“hsa:65018” 

“hsa:1650” 
“hsa:65018” 

get_pathway
s_by_genes 

คนหา Pathways ID จาก 
Mofit ID 

“hsa:7167” 
“hsa:24” 

“path:hsa00010,path:hsa0
0031,path:hsa00051,path:

hsa00710” 
“path:hsa02010” 

Concat_id_
with_URL 

บีนเชลลสคริปตสําหรับ
เช่ือม Pathway ID เขากับ 
Base URL เพื่อดึง
ขอมูลภาพกราฟกของ 
Pathway 

Base URL และ  
Pathway ID 
คือ 
http://www.genome.j
p + 
"/kegg/pathway/hsa/h
sa" + id + ".gif"; 

เชน 
http://www.genome.jp/ 
kegg/pathway/hsa/hsa000
10.gif 

Get_image_f
rom_URL 

บริการทองถ่ิน Java 
สําหรับดึงขอมูลภาพ
กราฟกของ Pathway ดวย
คํารองขอ GET ของ HTTP 

http://www.genome.j
p/kegg/pathway/hsa/
hsa00010.gif 

ภาพกราฟกของ Pathway 
ID นั้นๆ 
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7) การคนหาขอมูลของยีนจากฐานขอมูล Entrez ของ NCBI โดยใชเว็บเซอรวิส 
BioMoby ช่ือ getGeneInformationByEntrezGeneID โดยมีอินพุตคือ Entrez Gene ID ท่ีไดจากเวิรค
โฟลวในรูปท่ี 4.4 และสรางเวิรคโฟลวไดดังรูปท่ี 4.9 ไดเอาทพุตคือ ขอมูลเกี่ยวกับ Entrez Gene 
การใชบริการ BioMoby จะตองระบุ namespace ใหกับ Object ของอินพุต ในท่ีนี้คือ 
EntrezGene_EntrezGeneID เพื่อบอกวาเปน Entrez Gene ID และเอาทพุตท่ีไดก็จะอยูในรูปแบบ
ของ Object เชนเดียวกัน ซ่ึงบริการ BioMoby ก็ไดเตรียมตัวดึงขอมูลเอาทพุตตางๆจาก Object 
เอาไวใหแลวโดยผูใชงานไมจําเปนตองสรางเว็บเซอรวิสหรือบีนเชลลสคริปตเพื่อทํางานดังกลาว 

 
 Legends: 

Soaplab service   Input  
BioMart service  Output 

 

รูปท่ี 4.9 เวิรคโฟลวการคนหาขอมูลของยีนจากฐานขอมูล Entrez จาก NCBI 

4.6 การรวบรวมทุกกระบวนการเปนเวิรคโฟลวเดียวกัน 

จากการสรางและการทดสอบเวิรคโฟลวของแตละกระบวนการแลว สามารถนํา
เวิรคโฟลวของแตละกระบวนการมารวบรวมไวดวยกัน และปรับแตงอินพุตและเอาทพุตตามความ
เหมาะสม เพราะเวิรคโฟลวในแตละกระบวนการเม่ือรวบรวมเขามาดวยกันแลว จะมีการทํางานเปน
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ลักษณะของลูปหรือ Nested workflow ดังนั้นเอาทพุตตางๆภายใน Nested workflow จึงตองมีการ
ตอการเช่ือมตอขอมูล (Data link) ของเอาทพุตท่ีสนใจและนําไปใชงานตอไป 

ในเบื้องตนไดทําการเช่ือมตอทุกเวิรคโฟลวของกระบวนการที่เกี่ยวของ ดังท่ีได
ทดลองสรางตามขอท่ี 4.5 ดัง รูปท่ี 4.10 โดยมีคุณสมบัติของเวิรคโฟลวดังตารางท่ี 4.7 

 



 

 

 
รูปที่ 4.10 เวิรคโฟลวการคนหาขอมูลสนิป 
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จากตารางท่ี 4.7 แสดงคุณสมบัติของเวิรคโฟลวโดยมีบริการทั้งหมด 55 บริการ 
เปนบริการไอโบมารทท่ีทําหนาท่ีคิวรีขอมูล 3 บริการ คือ hsapiens_snp, hsapiens_ensemb และ 
hsapaines_gene_GO ซ่ึงแตละบริการเหลานี้ เปนสวนผลิตเอาทพุตแลวสงตอเอาทพุตนี้เปนอินพุต
ใหกับบริการอื่นๆอีกหลายบริการ ซ่ึงประกอบดวย 3 ฟลเตอรและ 22 แอ็ตตริบิวตและมีดาตาลิงค
ท้ังหมด 161 ดาตาลิงค 

 
ตารางท่ี 4.7 คุณสมบัติของเวิรคโฟลวคนหาขอมูลสนิปและระยะเวลาในการทํางาน 

รายการ จํานวน หมายเหตุ 
บริการทั้งหมด 55 - 
ดาตาลิงคท้ังหมด 161 - 

บริการที่เกี่ยวเนื่องกับบริการไบโอมารท 17 
เปนบริการไบโอมารท 3 
บริการ 

ดาตาลิงคท่ีเกี่ยวเนื่องกับบริการไบโอ
มารท 

70 - 

ฟลเตอร 3 
เปนฟลเตอรของ
บริการไบโอมารท 3 
บริการ 

แอ็ตตริบิวต 22 
เปนแอ็ตตริบิวตของ
บริการไบโอมารท 3 
บริการ 

ขอมูลอินพุต 1,000 SNP IDs 
เวลาทํางาน 14.00.50 ช่ัวโมง 

ผลการทํางาน ทุกบริการทํางานสําเร็จ 
ยกเวนสวนการคนหา 
Gene Ontology 
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4.7 การทดลองวัดเวลาการทํางานของเวิรคโฟลว 

การทดลองวัดเวลาการทํางานของเวิรคโฟลวโดยใช SNP ID จํานวน 1,000 IDs 
เปนขอมูลอินพุต ปรากฏวาเวิรคโฟลวใชเวลาประมาณ 14 ช่ัวโมง ทุกบริการสามารถทํางานสําเร็จ 
ยกเวนในสวนของการคนหา Gene ontology ซ่ึงโปรแกรมทาเวอรนาระบุวาทํางานไดสําเร็จ
เชนเดียวกันโดยไมมีรายงานขอผิดพลาดแตไมไดผลิตผลลัพธใดๆดังรูปท่ี 4.11 และรูปท่ี 4.12 
ตามลําดับ ซ่ึงจริงๆแลวคือทํางานไมสําเร็จ 

ในกรณีกระบวนการทํางานตามปกติของเวิรคโฟลวนี้ ปอนอินพุตใหเวิรคโฟลว
ทํางานเปน SNP ID จํานวน 1,000 IDs ตามท่ีไดออกแบบไว ซ่ึงกวาจะทราบวาบางสวนของเวิรค-
โฟลวทํางานไมถูกตองตรงตามความตองการก็ตองรอถึง 14 ช่ัวโมง คือรายการท่ีไมขอมูล (Empty 
list) ก็ตองเสียเวลารอจนกวาเวิรคโฟลวจะทํางานเสร็จ และเม่ือทํางานเสร็จแลวก็ไมสามารถท่ีจะ
ทราบปญหาไดทันทีวาปญหาเกิดจากสาเหตุอะไร เพราะทุกบริการแจงสถานการณทํางานถูกตอง 
ซ่ึงถัดจากนี้ ก็ตองตรวจสอบเวิรคโฟลวเพื่อหาสาเหตุของขอผิดพลาด และโดยเฉพาะอยางยิ่งการ
ผลิตผลลัพธเปนรายการที่ไมมีขอมูล (Empty list) จะตรวจสอบไดยาก เนื่องจากบางกรณีขอมูลชีว- 
สารสนเทศก็ใหผลลัพธเปนรายการท่ีไมมีขอมูลได เชน Ensembl ID หนึ่งๆ ไมจําเปนวาจะตองมี
ขอมูล Entrez ID ดวยเสมอไป หรือ Entrez ID หนึ่งๆ ก็ไมจําเปนวาจะตองมีขอมูล Ensembl ID ดวย
เชนกัน เนื่องจาก Ensembl เปนมาตรฐานของยุโรป แต Entrez เปนมาตรฐานของอเมริกา ดังนั้น 
บางชวงเวลาระยะหนึ่งๆในการปรับปรุงขอมูลของแตละมาตรฐาน จะทําใหไมไดขอมูลท่ี
สอดคลองกันดังกลาว ซ่ึงจะตองรอจนกวาการจัดการการปรับปรุงนั้นเสร็จส้ินสมบูรณ จึงจะได
ขอมูลท่ีถูกตองและสอดคลองเปนหนึ่งเดียวกัน 
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รูปท่ี 4.11 หนาตางแสดงทุกบริการในเวิรคโฟลวทํางานสําเร็จโดยมีแสดงดวยบล็อกสีเขียว 

 
 

 
รูปท่ี 4.12 หนาตางแสดงสวนการคน Gene Ontology ทํางานไดสําเร็จแตไมไดใหผลลัพธใดๆ 
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4.8 สรุป 

ในบทนี้ไดกลาวถึงการพัฒนาวิธีการทํานายผลกระทบ อันเนื่องมาจากการ
เปล่ียนแปลงสนิปตางๆ รวมท้ังสรางระบบท่ีมีความสามารถในการคัดเลือกตําแหนงสนิปท่ี
นาสนใจในการนําไปศึกษาตอทางดานหนาท่ีการทํางานตอไปดวยเวิรคโฟลว การแกปญหางานวิจัย
ใชโปรแกรมทาเวอรนาท่ีมีความสามารถในการสรางและจัดการรูปแบบขอมูล  รวมทั้งมี
ความสามารถในการดึงขอมูลจากแหลงตางๆ โดยประสานงานกับเว็บเซอรวิสชนิดตางๆและ
แสดงผลออกมาในรูปแบบท่ีงายตอการนําไปศึกษาหรือใชงานตอได และไดรับการตรวจสอบจาก
นักชีวสารสนเทศแลววาทํางานไดถูกตองตรงตามความตองการและเร็วกวาการทํางานตามปกติ 

แตจากการทดลองพบวาบางสวนของระบบงานในเวิรคโฟลว ยังทํางานไดไม
ถูกตองเนื่องจากมีความผิดพลาดมาจากการลาสมัยของบริการ ทําใหผูใชงานตองใชเวลายาวนานใน
การตรวจหาสาเหตุของความผิดพลาดท่ีแทจริง ดังนั้นหากเวิรคโฟลวไดรับการตรวจสอบความ
ถูกตองกอนการทํางานจริงก็จะสามารถลดเวลาที่อาจจะเสียเปนช่ัวโมงๆหรือเปนวันได โดยใน
วิทยานิพนธนี้จะมุงเนนไปท่ีบริการไบโอมารทในเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหของมนุษย เพราะเปน
บริการหลักท่ีใชสําหรับคิวรีขอมูลซ่ึงจะกลาวในบทตอไป 
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บทท่ี 5  

การออกแบบ การพัฒนาและการทดสอบเวิรคโฟลว 
สําหรับตรวจสอบความถูกตองของบริการไอโบมารท 

5.1 เกร่ินนํา 

โปรแกรมทาเวอรนารุนปจจุบันคือรุน 1.7.1 มีปลักอินท่ีนาสนใจตัวหนึ่งคือ 
Taverna 2 Preview ซ่ึงเปนการนําคุณสมบัติการทํางานท่ีเดนๆของโปรแกรมทาเวอรนารุน 2 ท่ี
กําลังพัฒนาอยูมาใหทดลองใชงานกอน และนอกจากน้ีโครงการมายกริดซ่ึงเปนผูพัฒนาโปรแกรม
ทาเวอรนายังสรางกลุมผูทดสอบ Taverna 2 Preview เพื่อแลกเปล่ียนความเห็น และรับฟง
ขอคิดเห็นจากผูใชงานอีกดวย 

จากท่ีเกร่ินนําไวในบทกอนหนาวา ปลักอิน Taverna 2 Preview มีฟงกชันการ
ทํางาน Health check report แตพบวาไมสามารถตรวจสอบความผิดพลาดของเวิรคโฟลวท่ีสรางข้ึน
เพื่อวิเคราะหสนิบของมนุษยได เนื่องจากลักษณะของการออกแบบและการทํางานของเวิรคโฟลวมี
การทํางานท่ีซับซอน ประกอบดวยบริการชนิดตางๆที่หลากหลายและมีพอรตอินพุตและเอาทพุต
จํานวนมาก ท้ังยังมีสถาปตยกรรมการทํางานแบบโมดูลของเวิรคโฟลวท่ีซอนกันไดหลายโมดูล 
(Nested workflow) ทําใหปลักอิน Taverna 2 Preview ไมสามารถตรวจสอบลงไปถึงโมดูลภายใน
ของเวิรคโฟลวได ผูพัฒนาเวิรคโฟลวจึงตองตรวจสอบเวิรคโฟลวเองทีละโมดูลๆโดยใชปลักอิน 
Taverna 2 Preview แตถึงแมวาจะตรวจสอบทีละโมดูลๆ Taverna 2 Preview ก็ยังไมสามารถ
ตรวจสอบคาการปรับแตงตางๆของบริการไบโอมารท ท่ีเกิดข้ึนเปนระยะๆเพื่อใหบริการทันสมัย
ได ซ่ึงบริการไบโอมารทเปนบริการหลักท่ีเลือกมาใชในเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษย 

เนื่องจากการบริการไบโอมารทมีการปรับปรุงใหทันสมัยอยูเสมอ (Upgrade) ทํา
ใหเวิรคโฟลวท่ีสรางไวกอนหนานั้นทํางานไดไมตรงกับความตองการ คือ ไมผลิตผลลัพธใดๆแตก็
ไมไดแจงสถานะการทํางานท่ีผิดพลาด จากการตรวจสอบพบวาแทจริงแลวปญหาเกิดจากการ
เปล่ียนแปลงของบริการไบโอมารท ซ่ึงเปนการเปล่ียนแปลงในระดับฟลเตอรและแอ็ตตริบิวต ก็
ตองใชเวลานานในการตรวจสอบ คืออาจจะเปนวันๆหรือหลายช่ัวโมง ยิ่งกวานั้นผูวิจัยพบวา เม่ือรู
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แลววาบริการไบโอมารทใดท่ีลาสมัยแลว ไมวาผูใชงานจะพยายามปรับแตงวิธีการเรียกใชบริการ
ไอโบมารทอยางไรก็ตาม ก็ไมสามารถแกปญหาได ทําใหยิ่งเสียเวลาไปกับการปรับแตงอีก เพราะ
ยังไมมีองคความรูหรือคําแนะนําวิธีแกไขปญหาท่ีถูกตอง 

เนื้อหาของบทนี้จะกลาวถึงแนวคิดในการออกแบบ การพัฒนาและการทดสอบ
เวิรคโฟลว เพื่อตรวจสอบการเปล่ียนแปลงของบริการไบโอมารทในเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะห  
สนิปแบบอัตโนมัติ โดยจะสามารถระบุไดวาบริการและฟลเตอรหรือแอ็ตตริบิวตตัวใดท่ีลาสมัยไป
แลวได และน่ันยอมหมายถึงบริการไบโอมารทนั้นไดลาสมัยไปแลวเชนกัน 
 

5.2 แนวคิดการออกแบบเวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบบริการไบโอมารท 

ในสวนนี้ จะอธิบายถึงแนวคิดการออกแบบเวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบ
บริการไบโอมารทโดยจะใหรายละเอียดโครงสรางของ Scufl ซ่ึงเปนเอกสารที่ใชบันทึกเวิรคโฟลว
และโครงสรางของบริการไบโอมารทท่ีใชในงานวิจัย ดังนี้ 

 

5.2.1 โครงสรางของ Scufl 

Scufl ยอมาจาก Simple conceptual unified flow language เปนภาษาและมาตรฐาน
ของโปรแกรมทาเวอรนาท่ีมายกริดสรางข้ึนมา [9] เอกสาร Scufl อธิบายอิลิเมนทและคุณสมบัติท่ี
ปรากฏในไฟลเวิรคโฟลวโดยใชไวยากรณ XScufl XML ไวยากรณนี้ใชในโปรแกรม ทาเวอรนาใน
การบันทึกหรือเรียกใชการประกาศโครงสรางของเวิรคโฟลว โครงการมายกริดไมสนับสนุนการใช
การภาษานี้นอกเหนือจากส่ิงแวดลอมของโปรแกรมทาเวอรนา 

 

• Scufl top level tag 

Tag ระดับบนสุดสําหรับการประกาศ Scufl หนึ่งๆ ประกอบดวยอิลิเมนท
ตางๆท่ีเปนสมาชิกในเวิรคโฟลวคือ บริการ (Processor), การเช่ือมโยง (Link), 
แหลงผลิตขอมูล (Source), แหลงใชขอมูล (Sink) และการประสานงาน 
(Coordination) สําหรับงานวิจัยนี้จะเปนการวิเคราะหอิลิเมนทท่ีอยูใน Tag 
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processor เทานั้น Tag ตางๆเหลานี้จะถูกอธิบายภายใตเนมสเปซ 
(Namespace) http://org.embl.ebi.escience/xscufl/0.1alpha โดยมีโครงสราง
ดังนี้ 
o <scufl version(string) log(int)> ประกาศวาเปนเอกสาร Scufl และระบุ

รุนของภาษา 
 <processor>* ประกาศกระบวนการทํางานแบบอะตอมมิกในเวิรค-
โฟลว 

 <link>* ประกาศการเช่ือมโยงของพอรตขอมูลอินพุตและเอาทพุต
ตางๆในเวิรคโฟลว 

 <source>* ประกาศพอรตขอมูลท่ีทําหนาเปนอินพุต 
 <sink>* ประกาศพอรตขอมูลท่ีทําหนาท่ีเปนเอาทพุต 
 <coordination>* ประกาศการเช่ือมโยงแบบควบคุมของบริการ
ภายในเวิรคโฟลว 

 

• โหนดบริการ 

การตรวจสอบบริการไบโอมารทท่ีเสนอในวิทยานิพนธ มีขอมูลท่ีเกี่ยวของคือ 
Processor name หรือช่ือบริการ, Dataset name หรือช่ือดาตาเซ็ต, Filter name 
หรือช่ือฟลเตอรและ Attribute name หรือช่ือแอ็ตตริบิวตซ่ึงอิลิเมนทของ
ขอมูลเหลานี้ เปนสมาชิกของโหนดบริการ(Processor node) ท้ังส้ิน 
โครงสรางของโหนดบริการคือ 
o <processor name(string)> ช่ือบริการ โดยคาปริยายชื่อบริการจะเปนช่ือ

เดียวกับดาตาเซ็ต และผูใชงานสามารถเปล่ียนช่ือใหส่ือความหมายตาม
การทํางานหรือตามความตองการได 
 <description>? 
 textual description (PCDATA) คําอธิบายการทํางานของบริการ 
 <SPEC ELEMENT maxretries(int)? retrydelay(int)? 

retrybackoff(double)?> หนวยการทํางานของบริการ ไดแก คาคงท่ี, 
บริการแบบ WSDL, บริการทองถ่ิน, บริการ Soaplab, บริการ 
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BioMoby หรือบริการ BioMart และรวมถึง โมดูลของเวิรคโฟลวท่ี
ซอนไดหลายโมดูล (Nested workflow) และคุณสมบัติการทํางานซํ้า
ของบริการเหลานี้หรือ Retry คาโดยปริยายคือ maxretries และ 
retrydelay = 0 สวน retrybackoff = 1 

 <iterationstrategy>? กลไกการทําซํ้าของพอรตขอมูลสําหรับการ
ปอนเปนอินพุตมีสองชนิดคือ cross product (หลายตอหลาย) และ 
Dot product (หนึ่งตอหนึ่ง) โดยมี Namespace คือ 
http://org.embl.ebi.escience/ xscufliteration/0.1beta10 

 
เวิรคโฟลวท่ีสรางดวยโปรแกรมทาเวอรนานั้น จะบันทึกเปนไฟลเอกสาร Scufl 

ซ่ึงเปนมาตรฐานท่ีมายกริดสรางข้ึน อาจกลาวไดวา Scufl เปนเอกสาร XML ชนิดหนึ่งก็ได 
เนื่องจากมีโครงสรางแบบภาษา XML จึงสามารถใช XML Path Language (XPath) [58] เขาไปดึง
ขอมูลท่ีตองการตางๆของบริการไบโอมารทท่ีอยูในเอกสาร Scufl ได โปรแกรมทาเวอรนาเองก็มี
บริการทองถ่ินคือ ‘XPath From Text’ ไวใหทํางานดังกลาวไดดังรูปท่ี 5.1 ซ่ึงสามารถใสอินพุตเปน
เอกสาร XML และ XPath expression เพื่อดึง (Extract) ขอมูลจากเอกสาร XML อินพุตนั้นไดเลย 
โดยในวิทยานิพนธนี้ เอกสาร XML ดังกลาวก็คือเอกสารเวิรคโฟลวหรือเอกสาร Scufl ของเวิรค-
โฟลว 

 

 
รูปท่ี 5.1 บริการทองถ่ิน ‘XPath From Text’ ในโปรแกรมทาเวอรนา 
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5.2.2 โครงสรางของบริการไบโอมารทท่ีใชงานวิจัย 

บริการไบโอมารทหนึ่งๆจะประกอบดวยหลายคอมโพเนนท หนึ่งในนั้นคือช่ือ
ของบริการหรือ Processor/Service name เนื่องจากบริการไบโอมารททํางานในลักษณะคลายเหมือง
ขอมูล (Data mining) [12] ดังนั้น บริการไบโอมารทสามารถคิวรีขอมูล จากฐานขอมูลหรือดาตาเซ็ต
ท่ีผูใหบริการกําหนดไวได โดยในแตดาตาเซ็ตก็จะประกอบดวยฟลเตอร (ฟลดขอมูลของเง่ือนไข
ในการคิวรี) และแอ็ตตริบิวต (ฟลดขอมูลของเอาทพุตจากการคิวรี) ท่ีแตกตางกันออกไป งานวิจัยนี้
ไดตีกรอบเน้ือหาการตรวจสอบของบริการไบโอมารทไววา บริการหนึ่งๆจะมีหนึ่งช่ือบริการ และ
สามารถคิวรีขอมูลไดหนึ่งดาตาเซ็ต เพื่อใหเปนไปตามแนวคิดการทํางานแบบอะตอมมิกหรือปร
มาณูของเว็บเซอรวิส และจะงายตอการดีบักหรือตรวจสอบการทํางาน และดาตาเซ็ตหนึ่งๆ
ประกอบดวยหลายฟลเตอรและหลายแอ็ตตริบิวต ดังแสดงโครงสรางบริการไบโอมารทดังรูปท่ี 5.2 

 
BioMart Service 

A Processor/Service Name 

A Dataset 

Filters (Query fields) Attributes (Output fields)  

รูปท่ี 5.2 โครงสรางของบริการไบโอมารทในส่ิงแวดลอมของทาเวอรนา 

ตัวอยางเอกสาร Scufl ท่ีมีการบันทึกอิลิเมนทของบริการไบโอมารทเชน ช่ือ
บริการคือ hsapiens_gene_GO โดยคิวรีท่ีดาตาเซ็ตช่ือ hsapiens_gene_ensembl และมีฟลเตอรคือ 
ensembl_gene_id และแอ็ตตริบิวตตางๆคือ go, evidence_code, go_description, และ 
ensemble_gene_id ดังรูปท่ี 5.3 
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รูปท่ี 5.3 ตัวอยางเอกสาร Scufl ท่ีมีการบันทึกอิลิเมนทของบริการไบโอมารท 

อนึ่ง จากกลไกการทํางานของโปรแกรมทาเวอรนาเอง เม่ือเปดเวิรคโฟลวใดข้ึนมา 
โปรแกรมจะทําการตรวจสอบการตอบกลับของเอนพอยตโดยอัตโนมัติ (Responding) ซ่ึงหากเอน
พอยตของบริการใด ไมมีการตอบกลับ โปรแกรมทาเวอรนาจะแจงเตือน และไมสามารถเปดเวิรค
โฟลวนั้นข้ึนมาใหทํางานไดโดยปริยาย [8][9] ดังนั้นในการออกแบบการตรวจสอบบริการไบโอ
มารท ในวิทยานิพนธนี้จึงไมไดสนใจการตรวจสอบในเร่ืองนี้อีก เพราะถือวาโปรแกรมทาเวอรนา
ไดทําหนาท่ีตรวจสอบเร่ืองนี้อยูแลว แตจะเนนความสนใจไปท่ี การตรวจสอบฟลเตอรและแอ็ตตริ-
บิวตของดาตาเซ็ตท่ีเกี่ยวของกับบริการไบโอมารทนั้นๆ 

 

5.3 การออกแบบ Data flow ของเวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบบริการไบโอมารท 

ในข้ันนี้จะอธิบายการออกแบบการทํางานของเวิรคโฟลว ท่ีจะใชในการตรวจสอบ
บริการไบโอมารทในรูปแบบ Data flow diagram เพื่อใหเห็นการไหลของขอมูลภาพในเวิรคโฟลว
ประกอบดวย การทํางานของเวิรคโฟลวในภาพรวมหรือ Context diagram และกระบวนการ
ตรวจสอบบริการไบโอมารทดังนี้ 

 

<s:processor name="hsapiens_gene_GO"> 
<biomart:query> 
<biomart:Dataset name="hsapiens_gene_ensembl"> 

<biomart:Attribute name="go" /> 
<biomart:Attribute name="evidence_code" /> 
<biomart:Attribute name="go_description" /> 
<biomart:Attribute name="ensembl_gene_id" /> 

<biomart:Filter name="ensembl_gene_id" value="" list="true"/> 
</biomart:Dataset> 

</biomart:Query> 

ช่ือบริการไบโอมารท

ช่ือดาตาเซ็ต

แอ็ตตริบิวตตตางๆที่

ฟลเตอรที่เปนเง่ือนไขการคิวรี

หนวยการทํางานของบริการ
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5.3.1 การทํางานของเวิรคโฟลวในภาพรวม 

 
รูปท่ี 5.4 Context diagram ของระบบการตรวจสอบของเวิรคโฟลว 

จากรูปท่ี 5.4 แสดง Context diagram ของระบบการตรวจสอบเวิรคโฟลว ขอมูล
อินพุตคือเอกสาร Scufl ของเวิรคโฟลวท่ีมีการเรียกใชงานบริการไบโอมารท โดยอาจจะอยูใน
รูปแบบของเวิรคโฟลวหรือโมดูลของเวิรคโฟลวท่ีซํ้าซอนกันหลายโมดูล (Nested workflow) ก็ได 
เพื่อนําเขาสูกระบวนการตรวจสอบเวิรคโฟลว แลวจะแจงผลลัพธเปนรายงานการตรวจสอบ
บริการไบโอมารทเพื่อใหผูใชงานนําขอมูลไปตัดสินใจเกี่ยวกับการทํางานตอไปได โดย
กระบวนการการทํางานของการตรวจสอบจะอธิบายในหัวขอถัดไป 
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รูปท่ี 5.5 Data flow diagram ข้ันท่ี 2 อธิบายกระบวนการตรวจสอบบริการไบโอมารท 

จากรูปท่ี 5.5 แสดงข้ันตอนและการไหลของขอมูลในการตรวจสอบบริการไบโอ-  
มารทโดยมีอินพุตคือเอกสาร Scufl ของเวิรคโฟลว จากนั้นทําการดึง (Extract) ช่ือของบริการไบโอ-  
มารททุกตัวท่ีอยูในเวิรคโฟลว เรียกวา Processor name แลวใช Processor name ไปหาช่ือดาตาเซ็ต
อีกคร้ังหนึ่ง เม่ือไดช่ือดาตาเซ็ตของบริการนั้นๆแลว ก็ใชช่ือดาตาเซ็ตเปนคําสําคัญเพื่อเขาไป
ตรวจสอบท้ังฟลเตอรและแอ็ตตริบิวต เพื่อหาวาขอมูลใดท่ียังทันสมัยอยู และขอมูลใดท่ีลาสมัยแลว 
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กลไกการตรวจสอบฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตท่ีมีการทํางานแบบวนซํ้าหรือลูป สามารถอธิบายไดดัง
รูปท่ี 5.6 

5.3.2 กลไกการตรวจสอบบริการไบโอมารท 

 
รูปท่ี 5.6 Data flow diagram ข้ันท่ี 3 อธิบายกระบวนการตรวจสอบบริการไบโอมารท 
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จากรูปท่ี 5.6 เปนกลไกในการทําหนาตรวจสอบบริการไบโอมารท โดยมีอินพุต 3 
ชนิดคือ เอกสาร Scufl ของเวิรคโฟลว, ช่ือบริการไบโอมารทท้ังหมด และช่ือดาตาเซ็ตของบริการ
นั้นๆ การทํางานจะเร่ิมดวยการสงขอมูลเขาไปทีละบริการหรือทีละดาตาเซ็ต เพราะหนึ่งบริการจะมี
เพียงหนึ่งดาตาเซ็ตเทานั้น ดังนั้นการทํางานจึงมีลักษณะเปนลูปหรือวนทํางานซํ้าๆจนกวาขอมูล
อินพุตจะหมด โดยจะใชช่ือดาตาเซ็ตเขาไปดึงอิลิเมนตของฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตท่ีอยูในเอกสาร 
Scufl ของเวิรคโฟลวท่ีตองการจะตรวจสอบ ในอีกดานหน่ึงก็ใชช่ือดาตาเซ็ตอีกเชนกัน ในการไป
สืบคนขอมูลรายช่ือฟลเตอรและแอ็ตตริบิวต ท่ีทันสมัยจากฐานขอมูลรีจิสทรีของไบโอมารทท่ี
ใหบริการบนเครือขายอินเตอรเน็ต 

เม่ือไดขอมูลท้ัง 2 สวนแลว จึงเปรียบเทียบวา ฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตใดๆ จาก
เอกสาร Scufl ของเวิรคโฟลวนั้น ปรากฏอยูในรายช่ือฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตของรีจิสทรีไบโอ-
มารทหรือไม หากปรากฏก็แสดงวา ฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตนั้นๆยังคงทันสมัยอยู ก็จะรวบรวม
ขอมูลเกี่ยวกับฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตนี้ ไดแก คําอธิบายและรายละเอียดตางๆ นําเสนอตอผูใชงาน
เพื่อเก็บไวเปนขอมูลอางอิงสําหรับการตรวจสอบในอนาคต เพราะเม่ือเวลาผานไป บริการนั้นๆก็
อาจจะลาสมัยไดอีกเชนกัน การนําเสนอขอมูลคําอธิบายฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตนี้ ก็จะชวยให
สามารถสืบคนหรือเปรียบเทียบไดในอนาคต 

สวนฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตใด ท่ีไมปรากฏในอยูรายช่ือฟลเตอรและแอ็ตตริบิวต
ของรีจิสทรีไบโอมารท แสดงวา บริการไบโอมารทท่ีมีฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตเหลานั้นไดลาสมัย
ไปแลว จึงไมมีขอมูลใดๆท่ีเกี่ยวของกับฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตนั้นๆอีก จึงรายงานเพื่อแจงให
ผูใชงานทราบ 

 

5.4 การพัฒนาเวิรคโฟลว 

ในข้ันนี้จะอธิบายข้ันตอนการพัฒนาเวิรคโฟลว (Workflow implementation) โดย
จะใหรายละเอียดการดึงอิลิเมนทขอมูลตางๆในเอกสาร Scufl ของเวิรคโฟลว การสืบคนขอมูล
รายช่ือฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตท่ีทันสมัย การเปรียบเทียบขอมูลในเวิรคโฟลวกับรีจิสทรีของไบโอ
มารท และการปรับแตงกลไกการซํ้าของพอรตอินพุตในเวิรคโฟลวดังตอไปนี้ 
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5.4.1 การดึงอิลิเมนทขอมูลในเอกสาร Scufl ของเวิรคโฟลว 

การดึงอิลิเมนทของขอมูลตางๆในเอกสาร Scufl ของเวิรคโฟลวสามารถใช
ชุดคําส่ังของ XPath เขาไปดึงอิลิเมนทของขอมูลท่ีตองการได ตารางท่ี 5.1 แสดงชุดคําส่ัง XPath ใน
การดึงอีลิเมนทขอมูลท่ีจะนํามาใชในการทํางานตรวจสอบเวิรคโฟลว และโปรแกรมทาเวอรนาก็มี
บริการทองถ่ินช่ือ ‘XPath From Text’ (รูปท่ี 5.1) รองรับการทํางานนี้ไวเรียบรอยแลว 

 
ตารางท่ี 5.1 XPaht expression ท่ีใชดึงอีลิเมนทของขอมูลในเวิรคโฟลว 

Extracting Xpath expression 
Processor names //*[(local-name()="Dataset" and (namespace-

uri()="http://org.embl.ebi.escience/xScufl-
Biomart/0.1alpha")]/ancestor::s:processor/@name 

BioMart processor names //*[(local-name(.)='processor') and (@name=<Processor 
Name>)] /*[local-name(.)='BioMart']/parent::s:processor/@name 

BioMart dataset names /*[(local-name(.)='processor') and (@name=<A BioMart 
processor name>)] /*[local-name(.)='BioMart'] /*[local-
name(.)='MartQuery'] /*[local-name(.)='Query'] /*[local-
name(.)='Dataset']/@name 

BioMart dataset filters  
or attributes 

/*[(local-name(.)='processor') and (@name=<A BioMart 
processor name>)] /*[local-name(.)='BioMart'] /*[local-
name(.)='MartQuery'] /*[local-name(.)='Query'] /*[local-
name(.)='Dataset'] /*[local-name(.)='Filter' | ‘Attribute’]/@name 

 
รูปท่ี 5.7 แสดงการใชบริการทองถ่ินอยางงาย ‘XPath_From_Text’ ซ่ึงมีอินพุต 2 

อินพุตไดแก XPath expression (xpath) ดังแสดงในตารางท่ี 5.1 และเอกสาร Scufl ของเวิรคโฟลว 
(xml-text) โดยจะไดเอาทพุตเปนรายการของอิลิเมนท (nodelist) ท่ีระบุใน XPath expression นั้นๆ 
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รูปท่ี 5.7 การใชงานบริการ XPath_From_Text 

5.4.2 การสืบคนขอมูลรายชื่อฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตท่ีทันสมัย 

การสืบคนขอมูลรายช่ือฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตท่ีทันสมัย สามารถทําไดโดยการ
คนหาฐานขอมูลรีจิสทรีกลางของบริการไบโอมารท ชุดเมตาดาตาของดาตาเซ็ตท่ีใหบริการสามารถ
เรียกไดจากการเติมพารามิเตอรตอทาย URL หลัก (Base URL) พารามิเตอรแรกคือเคร่ืองหมาย ‘?’ 
จากนั้นพารามิเตอรอ่ืนๆคือเคร่ืองหมาย ‘&’ เมตาดาตาของดาตาเซ็ตเขาถึงไดโดยการรองขอดวย
คําส่ัง GET ของ HTTP ดังตารางท่ี 5.2 

 
ตารางท่ี 5.2 รูปแบบ URL สําหรับการสืบคนรีจิสทรีของบริการไบโอมารท 

ประเภท (Type) การอิมพลีเมนท (Implementation) 
Base URL http://www.biomart.org 
ฟลเตอรรีจิสทรี 
(Filter registry) 

/biomart/martservice?type=filters&virtualschema=default&dataset 
=<datasetname> 

แอ็ตตริบิวตรีจสิทรี 
(Attribute registry) 

/biomart/martservice?type=attributes&virtualschema=default&dataset
=<datasetname> 
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ตัวอยางการคนหารายช่ือแอ็ตตริบิวตตางๆของดาตาเซ็ต เชน ดาตาเซ็ตช่ือ 
hsapiens_gene_ensembl จะมี Base URL คือ http://www.biomart.org และมีแอ็ตตริบิวตรีจีสทรีคือ 
/biomart/martservice ?type=attributes&virtualschema=default&dataset=hsapiens_gene_ensembl 

โปรแกรมทาเวอรนามีบริการทองถ่ินช่ือ Get_web_page_from_URL รองรับการ
ทํางานในการรองขอ GET ขอมูลผานเครือขายอินเตอรเน็ตของ HTTP รูปท่ี 5.8 แสดงการใชงาน
อยางงายของบริการ โดยมีการรับอินพุตสอง 2 อยางไดแก URL หลัก (base) และพารามิเตอร (url) 
จะไดเอาทพุตคือรายช่ือของฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตตางๆตามท่ีระบุในพารามิเตอร 

 
รูปท่ี 5.8 ตัวอยางการใชงานบริการ Get_web_page_from_URL 

5.4.3 การเปรียบเทียบขอมูลในเวิรคโฟลวกับรีจิสทรีของไบโอมารท 

เม่ือสามารถดึงอิลิเมนทของขอมูลตางๆที่ตองการจากเอกสาร Scufl ของเวิรค
โฟลว และสามารถสืบคนขอมูลฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตตางๆท่ีทันสมัยจากฐานขอมูลรีจิสทรีกลาง
ของบริการไบโอมารทไดแลว จึงนําขอมูลสองสวนนี้มาเปรียบเทียบกันเพื่อหาวาฟลเตอรและแอ็ต- 
ตริบิวตใดท่ีไดลาสมัยไปแลวหรือยังคงทันสมัยอยู  กระบวนการทํางานในสวนนี้ตองใช
ภาษาคอมพิวเตอรในการพัฒนาโปรแกรมเขามาชวยเหลือ โดยภายใตการพัฒนาเวิรคโฟลวใน
ส่ิงแวดลอมของโปรแกรมทาเวอรนา มีบริการทองถ่ินช่ือวาบีนเชลลซ่ึงเปนลักษณะเชลลทําหนาท่ี
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ตีความสคริปตของภาษา Java ได ดังนั้นจึงสามารถเขียนอัลกอริทึมในรูปแบบของสคริปตฝงไวใน
บีนเชลลได 

กระบวนการที่ 3.3 จากรูปท่ี 5.6 แสดงใหเห็นวา กระบวนการรับขอมูล 3 ชนิดคือ 
ฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตท่ีถูกดึงมาจาก Scufl ของเวิรคโฟลว, ขอมูลรีจิสทรีของดาตาเซ็ตท่ีฟลเตอร
และแอ็ตตริบิวตเปนสมาชิก และช่ือของบริการที่เรียกใชดาตาเซ็ตนั้นๆ ทําใหสามารถปรับแตง
เพื่อใหบีนเชลลรับขอมูลอินพุตได 3 พอรตและมี 1 พอรตสําหรับรายงานผลดังรูปท่ี 5.9 

 

 
รูปท่ี 5.9 การกําหนดอินพุตและเอาทพุตในบีนเชลล 

 
รูปท่ี 5.10 สคริปตของบีนเชลลในการเปรียบเทียบแอ็ตตริบิวตของบริการไบโอมารท 

ตรวจสอบแอ็ตตริบิวตในเวิรค
โฟลวกับแอ็ตตริบิวตรีจิสทรี

แสดงรายงานผลการตรวจสอบ

สรางตัวแปรสําหรับเปนอินพุต สรางตัวแปรสําหรับเปนเอาทพุต

สรางตัวแปรเพื่อรองรับขอมูล
ในกระบวนการตรวจสอบ 
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การกําหนดอินพุตและเอาทพุตในบีนเชลลก็คือ แนวคิดการกําหนดตัวแปรเพ่ือ
รองรับขอมูลท่ีไหลเขาและไหลออกจากบีนเชลล เม่ือกําหนดตัวแปรเรียบรอยแลวสามารถเขียน
สคริปตตามอัลกอริทึมในการเปรียบเทียบฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตท่ีออกแบบจาก Data flow 
diagram ได ตัวอยางสคริปตของบีนเชลลในการตรวจสอบแอ็ตตริบิวตแสดงดังรูปท่ี 5.10 

 

5.4.4 การปรับแตงกลไกการทําซํ้าของพอรตอินพุตในเวิรคโฟลว 

วัตถุประสงคของการทําซํ้าของพอรตอินพุตในโปรแกรมทาเวอรนาก็คือ การ
จัดการกับกลไกการปอนขอมูลอินพุตใหกับกระบวนการการทํางาน ในงานดานการเขียนโปรแกรม
ภาษาคอมพิวเตอร การจัดการขอมูลอินพุตเหลานี้ อาจจะอยูในรูปแบบ List หรือรายการขอมูลท่ี
ประกอบดวย Item ตางๆของขอมูล จากน้ันใชวิธีการโปรแกรมแบบลูปในการสงขอมูลทีละ Item 
เขาไปประมวลในกระบวนการทํางานท่ีตองการนั้น 

จากการออกแบบใน Data flow diagram ในรูปท่ี 5.5 และ รูปท่ี 5.6 นั้น แสดงให
เห็นวา แตละกระบวนการมีการทํางานแบบวนซํ้าหรือลูป ดังนั้นจึงมีกลไกการปอนขอมูลอินพุต
ใหกับกระบวนการนั้นๆโดยมีอินพุตคือ เอกสาร Scufl ของเวิรคโฟลว (Workflw Scufl), ช่ือ
บริการไบโอมารทท้ังหมด (Processor name) และช่ือดาตาเซ็ตของบริการนั้นๆ (Dataset name) การ
ทํางานคือจะสงขอมูลเขาไปทีละบริการหรือทีละดาตาเซ็ต เพราะหนึ่งบริการจะมีเพียงหนึ่งดาตา-
เซ็ตเทานั้น 

การจัดการอินพุตของโปรแกรมทาเวอรนานั้นมี 2 ลักษณะคือ Dot product หรือ
หนึ่งพอรตตอหนึ่งพอรต (One against one) และ Cross product หรือแบบหลายพอรตตอหลาย
พอรต (All against all) ซ่ึงคาโดยปริยายของโปรแกรมทาเวอรนาเปนแบบ Cross product นั้นไม
สอดคลองกับลักษณะโครงสราง Scufl ของบริการไบโอมารทท่ีจะตรวจสอบในวิทยานิพนธนี้ 

ตารางท่ี 5.3 แสดงตัวอยางของขอมูล 2 Lists แตละ List ประกอบดวย 3 Items 
หากจัดการขอมูลใหมีการทําซํ้ากันแบบ Cross product จะไดผลลัพธดังตารางท่ี 5.4 และหากจัดการ
ขอมูลใหมีการทําซํ้ากันแบบ Dot product จะไดผลลัพธดังตารางท่ี 5.5 
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ดังนั้นในวิทยานิพนธนี้ บริการไบโอมารทท้ังหมด (Processor name) และช่ือดาตา
เซ็ตของบริการนั้นๆ (Dataset name) จะตองกําหนดการทําซํ้ากันแบบ Dot product เพราะเปน
ความสัมพันธแบบหนึ่งตอหนึ่ง ในขณะท่ีเอกสาร Scufl ของเวิรคโฟลว (Workflow Scufl) จะตอง
กําหนดการทําซํ้ากันแบบ Cross product เพราะบริการไบโอมารทและดาตาเซ็ตเปนสมาชิกใน
เอกสาร Scufl ดังนั้นจึงสามารถปรับแตงกลไกการทําซํ้าไดดังรูปท่ี 5.11 

 
 

ตารางท่ี 5.3 ตัวอยางของขอมูลอินพุตแบบหลายรายการ 
String1 String2 

A B 
C D 
E F 

 
 

ตารางท่ี 5.4 ผลลัพธการทําซํ้าแบบ Cross product 
Cross product output 

AB 
AD 
AF 
CB 
CD 
CF 
EB 
ED 
EF 
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ตารางท่ี 5.5 ผลลัพธการทําซํ้าแบบ Dot product 
Dot product output 

AB 
CD 
EF 

 

 
รูปท่ี 5.11 การปรับแตงกลไกการทําซํ้าของพอรตอินพุตในเวิรคโฟลว 

 
รูปท่ี 5.12 โครงสรางของ Scufl ในการปรับแตงการทําซํ้าของพอรตอินพุต 

จากการปรับแตงในรูปท่ี 5.11 แสดงความสัมพันธของแตอินพุตในเวิรคโฟลว 
เอกสาร Scufl ของเวิรคโฟลว (Workflow Scufl) มีชนิดการทําซํ้าของขอมูลแบบ Cross product 

<s:iterationstrategy> 
      <i:cross xmlns:i="http://org.embl.ebi.escience/xscufliteration/0.1beta10"> 
        <i:iterator name="Workflow_Scufl" /> 
        <i:dot> 
          <i:iterator name="datasetName" /> 
          <i:iterator name="ProcessorName" /> 
        </i:dot> 
      </i:cross> 
    </s:iterationstrategy> 

ระบุ namespace ของการทําซ้ํา

ประกาศ tag ของการทําซ้ํา

การทําซ้ําแบบ cross product

การทําซ้ําแบบ dot product
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สวนช่ือบริการไบโอมารทท้ังหมด (Processor name) และช่ือดาตาเซ็ตของบริการนั้นๆ (Dataset 
name) มีชนิดการซํ้ากันของขอมูลแบบ Dot product ผลท่ีไดคือรูปท่ี 5.12 แสดงโครงสรางของ 
Scufl ในการปรับแตงการทําซํ้าของพอรตอินพุตเหลานี้ในเวิรคโฟลว ดังนั้นผลลัพธความสัมพันธ
ของกลไกการทําซํ้าโดยใชขอมูลอินพุตท้ัง 3 ดังแสดงในตารางท่ี 5.6 สามารถอธิบายไดวา เอกสาร 
Scufl ของเวิรคโฟลวใดๆจะประกอบดวยจํานวนบริการไดหลายบริการ และแตละบริการ
ประกอบดวยดาตาเซ็ตหนึ่งดาตาเซ็ต 

 
ตารางท่ี 5.6 ผลลัพธกลไกการทําซํ้าของขอมูลอินพุตในเวิรคโฟลว 

Cross product Dot product Dot product 
Workflow Scufl 1st Dataset name 1st Processor name 
Workflow Scufl 2nd Dataset name 2nd Processor name 

 
จากการออกแบบและการพัฒนาตามลําดับข้ันตอนดังกลาวแลว สามารถสรางเวิรค

โฟลวสําหรับการตรวจสอบความถูกตองของบริการไบโอมารทไดดังรูปท่ี 5.13 และกรณีศึกษาของ
เวิรคโฟลวนี้ก็คือ เวิรคโฟลวสําหรับการวิเคราะหสนิปของมนุษยท่ีกลาวถึงการออกแบบและการ
พัฒนาแลวในบทท่ี 4 
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รูปท่ี 5.13 เวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบความถูกตองของบริการไบโอมารท 

5.5 การตรวจสอบเวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบบริการไบโอมารท 

ในเบ้ืองตนไดสรางเวิรคโฟลวอยางงาย ประกอบดวยบริการไบโอมารทท่ีทํา
หนาท่ีในการคิวรีขอมูลจํานวน 1 บริการช่ือ hsapiens_gene_ensembl แตเปล่ียนช่ือเปน 
hsapiens_gene_GO เพื่อบอกจุดประสงคการทํางานคนหา Gene ontology เวิรคโฟลวประกอบดวย 
1 ฟลเตอรสําหรับเปนเง่ือนไขการคิวรีขอมูลคือ Ensembl ID และ 3 แอ็ตตริบิวตสําหรับเปนขอมูล
เอาทพุตเกี่ยวกับ Gene Ontology คือ Gene ontology, Gene ontology description และ Gene 
ontology evidence และอีก 1 แอ็ตตริบิวตคือ Ensembl ID เอง กลาวคือ Ensembl ID ท่ีเปนอินพุต
ของฟลเตอรคิวรีขอมูลในดาตาเซ็ต hsapiens_gene_ensembl โดยจะคิวรี Ensembl ID มาดวยเชนกัน 
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เพื่อใชตรวจสอบความถูกตองของบริการ เวิรคโฟลวทดสอบอยางงายดังรูปท่ี 5.14 และตัวอยางการ
ทํางานของบริการทองถ่ิน Java ดังตารางท่ี 5.7 โดยมีโครงสรางภาษา Scufl ของเวิรคโฟลวดังรูปท่ี 
5.15และมีผลการตรวจสอบดวยเวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบบริการไบโอมารทดังนี้ 

 

 
 Legends: 

Soaplab service   Input 
BioMart service  Output 

รูปท่ี 5.14 เวิรคโฟลวอยางงายสําหรับการทดลอง 
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ตารางท่ี 5.7 ตัวอยางการทํางานของบริการทองถ่ิน Java 
ช่ือบริการ หนาท่ี ตัวอยางอินพุต เอาตพุต 

Spilt_ensembl_ID แยก string “ENSG00000117242 
ENSG00000158828 
ENSG00000158828” 

“ENSG00000117242” 
“ENSG00000158828” 
“ENSG00000158828” 

Remove_duplicate
_strings 

ลบ string ท่ี
ซํ้าซอน 

“ENSG00000117242” 
“ENSG00000158828” 
“ENSG00000158828” 

“ENSG00000117242” 
“ENSG00000158828” 

 
จากรายงานในรูปท่ี 5.16 ทําใหรูวา แอ็ตตริบิวตทุกตัวของการทํางานในสวน Gene 

ontology นั้นไดลาสมัยไปแลว (Out-of-date) ซ่ึงสามารถตรวจสอบโดยวิธีการแบบตรงไปตรงมาวา
แอ็ตตริบิวตเหลานี้ไดลาสมัยจริงหรือไม โดยตรวจสอบท่ีหนาตางการปรับแตงของบริการไบโอ-
มารท (Configuration screen) แลวคนหาที่หนาจอนั้นวา แอ็ตตริบิวตดังกลาวปรากฏบนหนาตาง
หรือไม ซ่ึงแอ็ตตริบิวตท่ีลาสมัยไปแลว จะไมปรากฏท่ีหนาจอการปรับแตงของบริการไบโอมารท 
อีก เนื่องจากการเรียกหนาตางการปรับแตงของบริการไบโอมารท ณ ขณะเวลาใดๆท่ีกําลังใชงาน
โปรแกรมทาเวอรนา โปรแกรมจะใชขอมูลของบริการที่ทันสมัยท่ีสุด ณ เวลานั้นๆ 

นอกจากนี้เวิรคโฟลวท่ีพัฒนา ยังสามารถใหขอมูลท่ีจําเปนของฟลเตอรและแอ็ต-
ตริบิวตท่ีทันสมัยสําหรับการตรวจสอบในอนาคตไดอีกดวย โดยใหเอาทพุตเปนรายงานดังรูปท่ี 
5.17 

จากรูปท่ี 5.17 รายงานขางตนทําใหทราบวา ฟลเตอรช่ือ ensembl_gene_id มี
คําอธิบายวาเปนเง่ือนไขการคนหาขอมูลโดยสามารถรองรับเปนรายช่ือของ Ensembl Gene ID ได 
สวนแอ็ตตริบิวตช่ือ ensembl_gene_id ก็คือ Ensembl Stable ID ของยีนนั้นๆซ่ึงจะปรากฏอยูในหนา 
Feature ของหนาจอการปรับแตงของบริการไบโอมารท ซ่ึงสามารถตรวจสอบความถูกตองของ
รายงานการทํางานของเวิรคโฟลวโดยวิธีการแบบ Manual โดยตรงได 

จากการตรวจสอบโดยวิธีการแบบ Manual แอ็ตตริบิวตที่ลาสมัยจะไมปรากฏอยู
ในหนาจอการปรับแตงแลวอันเปนผลมาจากการปรับปรุงบริการไบโอมารท จึงสามารถสรุปไดวา 
บริการไบโอมารทท่ีทดสอบนี้ ไดลาสมัยไปแลว 
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รูปท่ี 5.15 โครงสรางภาษา Scufl ของเวิรคโฟลวอยางงายสําหรับการทดลอง 

<?xml version="1.0" encoding="UTF-8"?>
<s:scufl xmlns:s="http://org.embl.ebi.escience/xscufl/0.1alpha" version="0.2" log="0"> 
  <s:workflowdescription lsid="urn:lsid:net.sf.taverna:wfDefinition:51ca044a-37bd-4f3e-b627-89199bc6b020" author="" 
title="GeneOntologyInformation" /> 
  <s:processor name="REG_Split_by_N" boring="true"> 
    <s:stringconstant>\n</s:stringconstant> 
  </s:processor> 
  <s:processor name="hsapiens_gene_GO"> 
    <s:description>Homo sapiens genes (NCBI36)</s:description> 
    <s:biomart> 
      <biomart:MartQuery xmlns:biomart="http://org.embl.ebi.escience/xscufl-biomart/0.1alpha"> 
        <biomart:MartService location="http://www.biomart.org/biomart/martservice" /> 
        <biomart:MartDataset displayName="Homo sapiens genes (NCBI36)" name="hsapiens_gene_ensembl" 
type="TableSet" initialBatchSize="200" maximumBatchSize="50000" visible="false" interface="default" modified="2007-
08-03 16:38:20"> 
          <biomart:MartURLLocation database="ensembl_mart_46" default="1" displayName="ENSEMBL 46 GENES 
(SANGER)" host="www.biomart.org" includeDatasets="" martUser="" name="ensembl" path="/biomart/martservice" 
port="80" serverVirtualSchema="default" virtualSchema="default" visible="1" redirect="0" /> 
        </biomart:MartDataset> 
        <biomart:Query virtualSchemaName="default" count="0" uniqueRows="1" softwareVersion="0.6" 
requestId="taverna"> 
          <biomart:Dataset name="hsapiens_gene_ensembl"> 
            <biomart:Attribute name="go" /> 
            <biomart:Attribute name="evidence_code" /> 
            <biomart:Attribute name="go_description" /> 
            <biomart:Attribute name="ensembl_gene_id" /> 
            <biomart:Filter name="ensembl_gene_id" value="" list="true" /> 
          </biomart:Dataset> 
        </biomart:Query> 
      </biomart:MartQuery> 
    </s:biomart> 
  </s:processor> 
  <s:processor name="Split_ensembl_ID"> 
    <s:local>org.embl.ebi.escience.scuflworkers.java.SplitByRegex</s:local> 
  </s:processor> 
  <s:processor name="Remove_duplicate_strings"> 
    <s:local>org.embl.ebi.escience.scuflworkers.java.StringStripDuplicates</s:local> 
  </s:processor> 
  <s:link source="ensemblID" sink="Split_ensembl_ID:string" /> 
  <s:link source="REG_Split_by_N:value" sink="Split_ensembl_ID:regex" /> 
  <s:link source="Remove_duplicate_strings:strippedlist" 
sink="hsapiens_gene_GO:hsapiens_gene_ensembl.ensembl_gene_id_filter" /> 
  <s:link source="Split_ensembl_ID:split" sink="Remove_duplicate_strings:stringlist" /> 
  <s:link source="hsapiens_gene_GO:hsapiens_gene_ensembl.ensembl_gene_id" sink="ensembl_ID" /> 
  <s:link source="hsapiens_gene_GO:hsapiens_gene_ensembl.evidence_code" sink="go_evidence" /> 
  <s:link source="hsapiens_gene_GO:hsapiens_gene_ensembl.go" sink="go" /> 
  <s:link source="hsapiens_gene_GO:hsapiens_gene_ensembl.go_description" sink="go_des" /> 
  <s:source name="ensemblID"> 
    <s:metadata> 
      <s:description>ENSG00000117242 
ENSG00000158828 
ENSG00000117242</s:description> 
    </s:metadata> 
  </s:source> 
  <s:sink name="go" /> 
  <s:sink name="go_des" /> 
  <s:sink name="go_evidence" /> 
  <s:sink name="ensembl_ID" /> 
</s:scufl> 

แอ็ตตริบิวตที่ตองการคิว

ช่ือบริการไบโอมารท

ช่ือดาตาเซ็ต

ฟลเตอรที่ใชในการคิวรี
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รูปท่ี 5.16 รายงานการตรวจสอบบริการไบโอมารทในสวนของฟลดขอมูลท่ีลาสมัย 

 
รูปท่ี 5.17 รายงานการตรวจสอบบริการไบโอมารทในสวนของฟลดขอมูลท่ียังทันสมัย 

 

5.6 สรุป 

บทนี้กลาวถึงแนวคิดในการออกแบบ การพัฒนา และการทดสอบเวิรคโฟลว
สําหรับตรวจสอบการเปล่ียนแปลงของบริการไบโอมารท ในเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหของมนุษย 
แบบอัตโนมัติ และเวิรคโฟลวท่ีพัฒนาขึ้นใชบริการทองถ่ินท่ีโปรแกรมทาเวอรนาเตรียมไวให จาก
การทดสอบดวยเวิรคโฟลวกรณีศึกษาอยางงายพบวา เวิรคโฟลวสําหรับตรวจสอบการเปล่ียนแปลง
ของบริการไบโอมารทซ่ึงสามารถระบุไดวา บริการและฟลเตอรหรือแอ็ตตริบิวตตัวใดท่ีลาสมัยไป
แลว เพราะน่ันหมายความวาบริการไบโอมารทนั้นๆไดลาสมัยไปแลว ในบทตอไปกลาวถึงการ
ทดสอบและผลการทดสอบของเวิรคโฟลว สําหรับตรวจสอบความถูกตองของบริการไบโอมารทท่ี
พัฒนาข้ึนในบทท่ี 4 เปนกรณีศึกษา 

 
 
 
 
 

Processor Name: hsapiens_gene_GO, Attibute: go is out-of-date 
Processor Name: hsapiens_gene_GO, Attibute: evidence_code is out-of-date 
Processor Name: hsapiens_gene_GO, Attibute: go_description is out-of-date 

Processor Name: hsapiens_gene_GO, Filter: ensembl_gene_id is up-to-date 
Detail: Filter to include genes with supplied list of Ensembl Gene IDs 
Processor Name: hsapiens_gene_GO, Attibute: ensembl_gene_id is up-to-date 
Detail: Ensembl Stable ID of the Gene, feature_page
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บทท่ี 6  

การตรวจสอบบริการไบโอมารทในเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษย 

บทนํา 

จากบทท่ี 4 ไดทําการทดสอบการทํางานของเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของ
มนุษยซ่ึงใช SNP IDs เปนอินพุตใหกับเวิรคโฟลวจํานวน 1,000 IDs ปรากฏวาเวิรคโฟลวใชเวลา
ทํางานประมาณ 14 ช่ัวโมง และผลลัพธท่ีไดก็ไมถูกตองตรงตามความตองการ ทําใหตองเสียเวลา
เปนช่ัวโมงๆหรือเปนวัน สวนในบทท่ี 5 ไดนําเสนอวิธีการออกแบบและพัฒนาเวิรคโฟลว สําหรับ
ตรวจสอบความถูกตองของเวิรคโฟลวกอนการทํางานจริง โดยจะมุงเนนไปที่บริการไบโอมารท 
เพื่อลดเวลาในการดีบักหรือตรวจสอบเวิรคโฟลวไดอยางมีนัยสําคัญ ซ่ึงผลการทดสอบเวิรคโฟลว
สําหรับการตรวจสอบบริการไบโอมารท กับเวิรคโฟลวกรณีศึกษาอยางงาย พบวาเวิรคโฟลวท่ี
พัฒนาสามารถระบุบริการไบโอมารทท่ีลาสมัยไดถูกตอง สวนในบทนี้จะกลาวถึงการตรวจสอบ
บริการไบโอมารท [60] โดยใชเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษยซ่ึงมีความซับซอนกวา
หลายเทาเปนกรณีศึกษา จะกลาวถึงกระบวนการหลังการตรวจสอบ ขอเสนอแนะและสรุป 

 

6.1 การตรวจสอบเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษย 

จากการทดสอบการทํางานของเวิรคโฟลว เพื่อการตรวจสอบบริการไบโอมารท
กับเวิรคโฟลวกรณีศึกษาอยางงายในการคนหา Gene ontology ในบทท่ี 5 แลวนั้น พบวาเวิรคโฟลว
ท่ีพัฒนาข้ึนมาสามารถทํางานไดถูกตอง โดยสามารถระบุฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตท่ีลาสมัยและให
ขอมูลท่ีสําคัญของฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตท่ีทันสมัยได ดังนั้นจึงตรวจสอบเวิรคโฟลวสําหรับการ
วิเคราะหสนิปของมนุษย ซ่ึงเปนเวิรคโฟลวท่ีใชมีบริการและการเช่ือมโยงขอมูลท่ีซับซอนและใช
ฐานขอมูลท่ีหลากหลายดังท่ีกลาวแลวในบทท่ี 4 และสามารถเขาถึงไดตามที่อยู URL ดังนี้ 
http://www.myexperiment.org/workflows/610 ข้ันตอนการตรวจสอบมีดังนี้ 

1)  เปดเวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบความถูกตองของบริการไบโอมารทดวย
โปรแกรมทาเวอรนาดังรูปท่ี 6.1 
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รูปท่ี 6.1 เวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบบริการไบโอมารท 

2)  เร่ิมการตรวจสอบบริการไบโอมารท ในเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของ
มนุษยโดยการส่ัง Run เวิรคโฟลว แลวจะไดตางหนาดังรูปท่ี 6.2 จะเห็นวาหนาตางดานบนแสดง
เวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบบริการไบโอมารท และหนาตางดานลางเปนพื้นท่ีสําหรับใสอินพุต
ใหเวิรคโฟลวทํางาน อินพุตในวิทยานิพนธนี้ก็คือ เอกสาร Scufl ของเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหส
นิปของมนุษย 

3)  เม่ือใสอินพุตพรอมแลวก็สามารถส่ัง Run เวิรคโฟลวได รูปท่ี 6.3 แสดงเวิรค
โฟลวสําหรับการตรวจสอบความถูกตองบริการไบโอมารทกําลังทํางาน บล็อกท่ีมีสีเขียวแสดง
สถานะการทํางานวา บริการนี้ทํางานสําเร็จโดยไมมีขอผิดพลาด บล็อกท่ีมีสีมวงแสดงสถานะการ
ทํางานวา บริการนี้กําลังทํางาน และบล็อกท่ีมีสีเหลืองบอกใหรูวาบริการนี้มีการทํางานวนซํ้าหรือ
ลูป จากรูปท่ี 6.3 จะเห็นวาคือบล็อกของบริการตรวจสอบฟลเตอรและแอ็ตตริบิวต 

4)  เม่ือเวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบความถูกตอง ของบริการไบโอมารท
ทํางานเสร็จส้ิน จะไดผลลัพธเปนรายงานการตรวจสอบฟลเตอรและแอ็ตตริบิวต รูปท่ี 6.4 แสดง
หนาตางรายงานผลการตรวจสอบฟลเตอรของบริการไบโอมารท โดยรายงานดังแสดงในรูปท่ี 6.5 
ซ่ึงจะเห็นวาฟลเตอรทุกฟลเตอรของบริการไบโอมารทในเอกสาร Scufl อินพุตท่ีใชในการ
ตรวจสอบมีความทันสมัยและใหขอมูลรายละเอียดท่ีสําคัญของฟลเตอรนั้นๆ 
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5)  รูปท่ี 6.6 แสดงหนาตางรายงานผลการตรวจสอบแอ็ตตริบิวตของบริการไบโอ-
มารท โดยรายงานแสดงดังรูปท่ี 6.7 จะเห็นวาแอ็ตตริบิวตทุกตัวของบริการไบโอมารทลาสมัยเสีย
แลวและทําใหไมมีขอมูลใดๆท่ีเกี่ยวของกับแอ็ตตริบิวตท่ีลาสมัยนั้นๆอยูท่ีบริการไบโอมารทอีก 

 

 
รูปท่ี 6.2 หนาตางโปรแกรมพรอมท่ีจะตรวจสอบเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษย 

เวิรคโฟลวสําหรับการ
ตรวจสอบบริการไบโอมารท 

อินพุตคือเอกสาร Scufl ของเวิรค
โฟลวในงานวิจัยเภสัชพันธุศาสตร 
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รูปท่ี 6.3 เวิรคโฟลวกําลังตรวจสอบบริการไบโอมารท 

 
รูปท่ี 6.4 ผลการตรวจสอบฟลเตอรของบริการไบโอมารทในโปรแกรมทาเวอรนา 

รายงานผลฟลเตอรทันสมัย
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รูปท่ี 6.5 รายงานการตรวจสอบฟลเตอรของบริการไบโอมารท 

 
รูปท่ี 6.6 ผลการตรวจสอบแอ็ตตริบิวตของบริการไบโอมารทในโปรแกรมทาเวอรนา 

 
รูปท่ี 6.7 รายงานการตรวจสอบแอ็ตตริบิวตลาสมัยของบริการไบโอมารท 

Processor Name: hsapiens_gene_GO, Attibute: go is out-of-date 
Processor Name: hsapiens_gene_GO, Attibute: evidence_code is out-of-date 
Processor Name: hsapiens_gene_GO, Attibute: go_description is out-of-date 

Processor Name: hsapiens_gene_GO, Filter: ensembl_gene_id is up-to-date 
Detail: ensembl_gene_id Ensembl Gene ID(s) [] Filter to include genes with 
supplied list of Ensembl Gene IDs filters Id_list =,in 
hsapiens_gene_ensembl__gene__main stable_id_1023 
 
Processor Name: hsapiens_gene_ensembl, Filter: ensembl_gene_id is up-to-date 
Detail: ensembl_gene_id Ensembl Gene ID(s) [] Filter to include genes with 
supplied list of Ensembl Gene IDs filters id_list =,in 
hsapiens_gene_ensembl__gene__main stable_id_1023 
 
Processor Name: hsapiens_snp, Filter: refsnp is up-to-date 
Detail: refsnp Ref SNP ID(s) [] RefSNP IDs filters id_list =,in 
hsapiens_snp__variation__main name_1023 

รายงานผลแอ็ตตริบิวต
ลาสมัย 

รายงานแอ็ตตริบิวต
ทันสมัย
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ตารางท่ี 6.1 แสดงคุณสมบัติและผลการทดสอบเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะห      
สนิปของมนุษย การทดสอบวัดผลการทดสอบ 10 คร้ัง เวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบความ
ถูกตองของบริการไบโอมารท ใชเวลาในการทํางานเฉล่ีย 26.5 วินาทีในการตรวจสอบบริการ 
ฟลเตอร และแอ็ตตริบิวตไดอยางถูกตอง ซ่ึงหากไมตรวจสอบกอนจะใชเวลานานถึง 14 ช่ัวโมงกวา
จะรูวาเวิรคโฟลวดังกลาวทํางานผิดพลาด 

จากรูปท่ี 6.4 จะเห็นวาฟลเตอรทุกตัวมีความทันสมัย โดยรายงานการตรวจสอบ
ฟลเตอรของบริการไบโอมารทในรูปท่ี 6.5 ซ่ึงอธิบายขอมูลตามท่ีไดไปดึงจากรีจิสทรีของบริการ
นั้นๆ ซ่ึงขอมูลเหลานี้จะเปนประโยชนในการอางอิงสําหรับการตรวจสอบในอนาคตตอไป เพราะ
ในอนาคตฟลเตอรเหลานี้อาจจะถูกปรับปรุงไดเชนกัน 

จากรูปท่ี 6.6 จะเห็นวามีแอ็ตตริบิวตบางตัวท่ีปรากฏในเอกสาร Scufl อินพุตได
ลาสมัยไปแลว โดยในรายงานการตรวจสอบแสดงดังรูปท่ี 6.7 พบวาบริการที่ลาสมัยไปแลวก็คือ
บริการไบโอมารทท่ีทําหนาท่ีในการคนหา Gene ontology ซ่ึงเวิรคโฟลวท่ีพัฒนาข้ึนนี้สามารถระบุ
ไดถูกตองตรงตามสมมุติฐานและยังแสดงใหเห็นวาเวิรคโฟลวสามารถตรวจสอบกับ Nested 
Workflow ไดอีกดวย 
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ตารางท่ี 6.1 คุณสมบัติและผลการทดสอบเวิรคโฟลวเภสัชพันธุศาสตร 
รายการ จํานวน หมายเหตุ 

บริการทั้งหมด 55 - 
ดาตาลิงคท้ังหมด 161 - 
บริการที่เกี่ยวเนื่องกับบริการไบโอมารท 17 เปนบริการไบโอมารท 3 บริการ 
ดาตาลิงคท่ีเกี่ยวเนื่องกับบริการไบโอ
มารท 70 - 

ฟลเตอร 3 เปนฟลเตอรของบริการไบโอมารท 3 
บริการ 

แอ็ตตริบิวต 22 
เปนแอ็ตตริบิวตของบริการไบโอ
มารท 3 บริการ 

ขอมูลอินพุต 1000 SNP IDs 
เวลาทํางาน 14.00.50 ช่ัวโมง 

เวลาในการตรวจสอบ 26.5 วินาที / ทุกบริการทันสมัยยกเวน
Gene ontology 

 

6.2 กระบวนการหลังการตรวจสอบ 

เม่ือไดตรวจสอบความถูกตองของเวิรคโฟลว และพบวามีบริการที่ลาสมัยจึง
จําเปนตองปรับปรุงแกไขใหเวิรคโฟลวมีความถูกตองสมบูรณ พรอมท่ีจะไปใชงานท่ีเกี่ยวของกับ
งานวิจัยไดตามความตองการ ดังนั้นกระบวนการหลังการตรวจสอบจึงเปนเร่ืองท่ีจําเปนเพื่อใหเวิรค
โฟลวสามารถทํางานไดถูกตอง 

 

6.2.1 การปรับปรุงและการทดสอบซํ้าเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษย 

จากผลการตรวจสอบ ทราบวาแอ็ตตริบิวตบางตัวของบริการไบโอมารทช่ือ 
hsapiens_gene_GO ซ่ึงมีการเรียกใชขอมูลจากดาตาเซ็ต hsapiens_gene_ensembl ในการคนหา
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ขอมูล Gene ontology เปนบริการที่ลาสมัยแลว สําหรับวิธีการปรับปรุงก็คือ จะตองเอาบริการน้ีออก
จากไดอะแกรมของเวิรคโฟลวแลวทําการเพ่ิมอันใหมเขามา โดยอาจจะยังเปนช่ือเดิมอยูคือ 
hsapiens_gene_ensembl เพราะรายช่ือของบริการที่นําเสนอตอผูใชใน ณ ขณะเวลาใดๆยอมถือวา
ทันสมัยท่ีสุดในขณะนั้น เม่ือเพิ่มบริการใหมเขามาแลวก็ปรับแตงเลือกขอมูลในสวนท่ีขาดหายไป 
ในกรณีนี้คือ Gene ontology และเช่ือมตอการเช่ือมโยงขอมูลกับพอรตอ่ืนๆตอไป ในกรณีท่ีบริการ
ท่ีเปล่ียนใหมแลวนี้ ไมมีฟลเตอรหรือแอ็ตตริบิวตท่ีตองการ ก็จําเปนจะตองคนหาบริการอื่นๆท่ี
ใหผลลัพธไดตามความตองการในหมวดหมูท่ีเกี่ยวของ 

สําหรับเหตุผลท่ีตองเอาบริการท่ีลาสมัยออกและเพิ่มบริการใหมมาแทนท่ี ท้ังๆท่ี
บริการเหลานี้มีช่ือและดาตาเซ็ตเดียวกัน เนื่องจากการเขาไปปรับแตงบริการในหนาตางการ
ปรับแตงของบริการไบโอมารทนั้นจะไมสงผลกระทบใดๆ กับฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตท่ีลาสมัย
เลย เพราะวาฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตเหลานั้นไดถูกปรับปรุงไปแลว โดยอาจจะถูกผูใหบริการเอา
ออกจากบริการไปเลยหรือเปล่ียนไปเปนช่ือใหมก็ไดแลวแตกรณี ดังนั้นในหนาตางการปรับแตงจึง
ไมสามารถยกเลิกการเลือกฟลดขอมูลเหลานี้ได ทําใหไมมีผลกระทบตอเอกสาร Scufl ของเวิรค
โฟลวแตอยางใด รูปท่ี 6.8 แสดงเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษยท่ีไดรับการแกไข
เรียบรอยแลว และสามารถเขาถึงไดทางเว็บไซต http://www.myexperiment.org/workflows/612 

เม่ือแกไขเวิรคโฟลวเรียบรอยแลว จากนั้นทําการตรวจสอบซํ้าอีกคร้ังหนี่ง ผลการ
ทดสอบคือบริการไบโอมารททุกบริการมีความทันสมัยท้ังหมดแลว และพรอมทํางานไดตาม
วัตถุประสงค ผลการตรวจสอบในโปรแกรมทาเวอรนาแสดงดังรูปท่ี 6.9 และตัวอยางรายงานผล
การตรวจสอบของแอ็ตตริบิวตซ่ึงทันสมัยทุกแอ็ตตริบิวตและใหขอมูลท่ีเกี่ยวของไดถูกตอง แสดง
ดังรูปท่ี 6.10 

 



 

 

 
รูปที่ 6.8 เวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษยที่ไดรับการแกไขแลว 
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รูปท่ี 6.9 การตรวจสอบเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษยหลังการปรับแกแลว 

 
 

 
รูปท่ี 6.10 ตัวอยางรายงานผลการตรวจสอบของแอ็ตตริบิวตซ่ึงมีความทันสมัยทุกตัว 

 

Processor Name: hsapiens_gene_ensembl_update, Attibute: 
go_biological_process_id is up-to-date 
Detail: go_biological_process_id GO ID feature_page html,txt,csv,tsv,xls 
hsapiens_gene_ensembl__go_biological_process__dm dbprimary_acc_1074 
 
Processor Name: hsapiens_gene_ensembl_update, Attibute: 
go_biological_process_linkage_type is up-to-date  
Detail: go_biological_process_linkage_type GO Evidence Code feature_page 
html,txt,csv,tsv,xls hsapiens_gene_ensembl__go_biological_process__dm 
linkage_type_1024 
 
Processor Name: hsapiens_gene_ensembl_update, Attibute: ensembl_gene_id is 
up-to-date 
Detail: ensembl_gene_id Ensembl Gene ID Ensembl Stable ID of the 
Gene feature_page html,txt,csv,tsv,xls hsapiens_gene_ensembl__gene__main 
stable id 1023 

ทุกบริการมีความ
ทันสมัยทั้งหมด 
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6.2.2 การตรวจสอบความถูกตองของผลลัพธ 

ผลลัพธของเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษย สามารถตรวจสอบความ
ถูกตองของผลลัพธกับงานวิจัยท่ีเกี่ยวของได [5][59][60] ปรากฏวาเวิรคโฟลวสามารถคนหาขอมูล
ท่ีเกี่ยวของกับสนิปตางๆที่สนใจไดถูกตอง และความถูกตองของผลลัพธการทํางานไดรับการ
รับรองจากนักชีวสารสนเทศจากศูนยวิจัยเภสัชพันธุศาสตรและสารสนเทศ ของโรงพยาบาล
รามาธิบดี มหาวิทยาลัยมหิดล และศูนยความเปนเลิศดานชีววิทยาศาสตรของประเทศไทย [62] 

 

6.3 ขอเสนอแนะ 

จากผลการทดลอบเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษย บงบอกวา
จําเปนตองมีการปรับแตง หรือออกแบบเวิรคโฟลวใหมบางเล็กนอย นั่นคือการเอาบริการท่ีลาสมัย
ออกและเพิ่มบริการใหมเขามาแทนท่ีและจัดการเช่ือมโยงพอรตของขอมูลตางๆตามความตองการ 
ในกรณีท่ีพบวาแมบริการจะมีหลายๆฟลเตอร หากแตมีฟลเตอรเพียงตัวเดียวท่ีลาสมัยไปแลวก็จะทํา
ให Data flow มีความผิดพลาดอยู เนื่องจากบริการจะตองนําฟลเตอรท้ังหมดเปนไปเง่ือนไขของการ
คิวรี ดังนั้นฟลเตอรทุกตัวจะตองผานเงื่อนไขนั้น (AND condition) ซ่ึงปญหานี้จําเปนตอง
เปล่ียนเปนบริการใหมเทานั้นจึงจะสามารถทํางานตอได ในกรณีของบริการท่ีมีเพียงแอ็ตตริบิวตก็
เชนเดียวกัน หากเพียงแอ็ตตริบิวตเดียวท่ีลาสมัยไปแลวก็สงผลให Data flow มีความผิดพลาด ถึง
แมวาแอ็ตตริบิวตตัวนั้นจะไมไดนําไปใชประมวลผลกับกระบวนการถัดไปก็ตาม 

ฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตท่ีลาสมัย อันเนื่องมาจากการปรับปรุงของบริการไบโอ
มารทเหลานี้ จะไมแสดงตัวท่ีหนาตางการปรับแตงของบริการในโปรแกรมทาเวอรนา ดังนั้น
ผูใชงานจึงไมทราบความลาสมัย และไมสามารถยกเลิกการเลือกฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตเหลานี้ได 
ผูใชท่ีชํานาญอาจจะแกเอกสาร Scufl ของเวิรคโฟลวดวยตัวเองได แตวิธีนี้ก็สรางความสับสนและ
ทําใหเกิดขอผิดพลาดไดงาย 

ในท่ีสุดแลว คําแนะนําก็คือการเพิ่มบริการใหม โดยยังเปนช่ือบริการเดิมอยูซ่ึง
ปรากฏอยูในรายงานการตรวจสอบเวิรคโฟลวของระบบตรวจสอบ ท่ีนําเสนอในวิทยานิพนธนี้ 
ผูใชงานสามารถเลือกบริการนี้ใหมอีกคร้ังจากหนาตาง Service available panel ในโปรแกรม       
ทาเวอรนา จากนั้นเช่ือมตอกับบริการและเชื่อมโยงขอมูลท่ีเกี่ยวของเขาดวยกัน และในกรณีท่ี
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บริการใหมท่ีเพิ่มเขามานี้ไมมีฟลเตอรหรือแอ็ตตริบิวตท่ีตองการ จึงมีความจําเปนตองเลือกบริการ
อ่ืนๆท่ีอยูในหมวดหมูเดียวกันมาใชงานแทน 

งานวิจัยในวิทยานิพนธนี้ สรางเวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบฟลดขอมูล
เง่ือนไข และฟลดขอมูลผลลัพธของบริการไบโอมารทในส่ิงแวดลอมของโปรแกรมทาเวอรนา 
เวิรคโฟลว สําหรับตรวจสอบบริการไบโอมารทนี้ ชวยในการปรับปรุงกระบวนการของเวิรคโฟลว 
โดยไมตองรอใหเวิรคโฟลวทํางานเสร็จเสียกอนท่ีจะทราบวาเวิรคโฟลวไมสมบูรณ และไมสามารถ
ใหผลลัพธท่ีตองการได โดยสามารถประหยัดเวลาในการทํางานไดมากโดยไมตองเสียไปกับการ
ทํางานท่ีไมไดผลลัพธใดๆ หรือไดผลลัพธท่ีไมตองการและสามารถลดเวลาในการดีบักเวิรคโฟลว
สําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษยลงไดมาก นอกจากนี้เวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบบริการไบโอ
มารทยังนําเสนอขอมูลท่ีเกี่ยวของกับบริการที่ทันสมัยนั้นๆสําหรับการตรวจสอบในอนาคตอีกดวย 

 

6.4 สรุป 

ในบทนี้ ไดกลาวถึงการทดสอบเวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบความถูกตองของ
บริการไบโอมารท โดยใชเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษยเปนกรณีศึกษา รายงานผล
การตรวจสอบเวิรคโฟลว สามารถระบุฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตท่ีลาสมัยไดอยางถูกตอง หรือกลาว
อีกนัยหนึ่งก็คือ เวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบสามารถระบุบริการไบโอมารทท่ีลาสมัยไดอยาง
ถูกตอง ซ่ึงใชเวลานอยกวาคร่ึงนาทีและสามารถลดเวลาในการดีบักเวิรคโฟลวลงไดอยางมี
นัยสําคัญ รวมท้ังใหขอมูลท่ีสําคัญในการชวยปรับแกเวิรคโฟลวได โดยการลบบริการเดิมและเพ่ิม
บริการใหมลงไป จากนั้นเช่ือมตอการเช่ือมโยงขอมูลกับบริการอื่นๆและทดสอบซํ้า ซ่ึงเวิรคโฟลว
สําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษยสามารถทํางานไดถูกตองโดยปราศจากขอผิดพลาดใดๆ 
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บทท่ี 7  

สรุป 

ในบทนี้จะกลาวสรุปผลการวิจัยท่ีไดดําเนินการสําหรับวิทยานิพนธนี้ รวมท้ัง
ขอเสนอแนะตางๆ เพื่อเปนประโยชนตอการทําวิจัยเกี่ยวกับเทคโนโลยีมายกริดและโปรแกรมทา
เวอรนาตอไป 

 

7.1 ภาพรวมของงานวิทยานพินธ 

วิทยานิพนธนี้เปนการประยุกตใชเทคโนโลยีมายกริด โปรแกรมทาเวอรนา และ
เว็บเซอรวิสเพื่อแกไขปญหาในงานวิจัยทางดานชีวสารสนเทศศาสตร ซ่ึงเปนงานวิจัยท่ีทํารวมกับ
หนวยงานวิจัยท่ีมีความชํานาญทางดานชีวสารสนเทศศาสตรของมหาวิทยาลัยสงขลานครินทร และ
โรงพยาบาลรามาธิบดี คณะแพทยศาสตร มหาวิทยาลัยมหิดล วิทยานิพนธนี้ไดบรรลุวัตถุประสงค
ดังตอไปนี้ 

1) ไดนําเสนอวิธีการพัฒนาเวิรคโฟลว และสรางการเช่ือมตอในเวิรคโฟลว 
สําหรับแกไขปญหาในงานวิจัย การทํานายผลกระทบของสนิปของมนุษยและการวิเคราะหสนิ
ปของกุง โดยใชเทคโนโลยีมายกริด, โปรแกรมทาเวอรนา, เว็บเซอรวิสและใชเวิรคโฟลวท้ังสองนี้
เปนกรณีศึกษาของงานวิทยานิพนธ 

2) ไดนําเสนอกลไกในการลดเวลาในการพัฒนา และทดสอบเวิรคโฟลวโดย  
พัฒนาการตรวจสอบความถูกตองของเวิรคโฟลวกอนการทํางานจริง โดยจะมุงเนนไปที่การ
ตรวจสอบบริการไบโอมารทภายใตส่ิงแวดลอมของโปรแกรมทาเวอรนา ท่ีสามารถตรวจสอบ
คุณสมบัติของบริการไบโอมารทไดวาทันสมัยพรอมทํางานหรือลาสมัยไปแลว ซ่ึงสามารถระบุ
บริการที่ลาสมัยไปแลวในเวิรคโฟลว และใหขอมูลท่ีมีนัยสําคัญตอผูใชงานจะไดมีความสะดวก 
และงายตอการปรับแกเวิรคโฟลวซ่ึงสามารถลดเวลาท่ีเสียไปไดอยางมาก 
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3) ไดนําเสนอกลไกในการลดปญหาการเกินเวลา (Time-out) และความไมคง
เสนคงวาในการทํางาน (Inconsistancy) ท่ีสงผลใหเวิรคโฟลวทํางานไมสําเร็จโดยพัฒนาบริการ
ทองถ่ินข้ึนมาใชงานเอง (Local web services) 

วิทยานิพนธนี้บรรลุวัตถุประสงคท้ัง 3 ขอดังกลาว และจะสรุปผลลัพธของแตละ
งานในวิทยานิพนธดังนี้ 

 

7.2 การเลือกบริการท่ีเหมาะสมกับลักษณะของงานและการพฒันาเวิรคโฟลว 

งานวิทยานิพนธนี้ไดนําเสนอการเลือกบริการที่เหมาะสม และการวาดเวิรคโฟลว 
โดยใหขอเสนอแนะท่ีเปนกระบวนการทํางานแกผูใชงาน โดยแบงวิธีการคนหาและการเลือก
บริการออกเปน 2 วิธีคือ  

• การคนหาบริการจากเว็บพอรทอลของมายกริดซ่ึงเรียกวา Biological Web 
Service โดยสามารถเขาถึงไดท่ี URL ดังนี้ http://www.mygrid.org.uk/wiki 
/Mygrid/BiologicalWebServices  

• การคนหาบริการจากอินเตอรเน็ตโดยปลักอินของโปรแกรมทาเวอรนาเอง 
หรือ feta ซ่ึงเปนการคนหาเว็บเซอรวิสโดยใชพื้นฐานจากคําอธิบายของหนาท่ี
ในการทํางานของบริการนั้นๆ (Description) ดวย Service ontology ซ่ึงจะเก็บ
อยูท่ีรีจิสทรีของบริการหรือ UDDI ของมายกริด หากคนหาบริการที่ตองการ
ไดก็สามารถทดสอบการใชงานจากโปรแกรมทาเวอรนาไดทันที  

นอกจากนี้ยังนําเสนอวิธีการพัฒนาหรือการวาดเวิรคโฟลว โดยเร่ิมตนท่ี
สมมุติฐานท่ีวาผูวิจัยไดการออกแบบ Flowchart หรือ Data flow diagram ของระบบงานวิจัยเสร็จ
ส้ินแลว ผูวิจัยมองเห็นอินพุต การไหลของขอมูลและเอาทพุตโดยรวมจากการออกแบบได โดย
พรอมท่ีจะพัฒนาเวิรคโฟลวของระบบงานตามท่ีไดออกแบบ 

 

7.3 บริการทองถ่ินในการทํานายโครงสรางตนสายวิวัฒนาการของกุง 

ในการสรางเวิรคโฟลวเพื่อวิเคราะหสนิปในกุง ซ่ึงเปนกรณีศึกษาเบ้ืองตน
วิทยานิพนธนี้ แตเวิรคโฟลวท่ีพัฒนาคร้ังแรกไมสามารถทํางานไดสําเร็จเนื่องจากเกิดปญหาการเกิน



161 

 

เวลาและความไมคงเสนคงวาในการทํางานระหวางการถายโอนขอมูลระหวางเว็บเซอรวิสของ EBI 
ในสวนของการสรางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของกุง 

วิทยานิพนธนี้ไดพัฒนาเว็บเซอรวิสทองถ่ินหรือบริการทองถ่ิน (Local web 
services) ข้ึนมาใชงานเองภายในระบบเวิรคโฟลว โดยใช Soaplab Analysis Tool เปนเคร่ืองมือชวย
สรางตัวเช่ือมประสานหรือ Web service interfaces ใหกับโปรแกรมประยุกตตางๆที่เกิดปญหาการ
เกินเวลา เพื่อใหโปรแกรมทาเวอรนาเขาถึงได และสราง Java Web Service (JWS) ในการจัดการ
อินพุตเอาทพุตภายในเวิรคโฟลวดวย บริการทองถ่ินท่ีสรางข้ึนสามารถแกไขปญหาการเกินเวลา
และความไมคงเสนคงวาในการทํางานไดเปนอยางดี สามารถลดเวลาการทํางานลงไดอยางมี
นัยสําคัญเม่ือเปรียบเทียบกับการทํางานดวยวิธีการแบบเดิม (คัดลอกแลววาง) และผลลัพธท่ีไดจาก
การทํางานของเวิรคโฟลวเพื่อวิเคราะหสนิปในกุงนี้ ไดรับการตรวจสอบความถูกตองจากศูนยวิจัยจี
โนมิกสและชีวสารสนเทศแหงมหาวิทยาลัยสงขลานครินทร 

 

7.4 เวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษย 

วิทยานิพนธนี้ไดกลาวถึงการพัฒนาวิธีการทํานายผลกระทบ อันเนื่องมาจากการ
เปล่ียนแปลงสนิปตางๆของมนุษย รวมท้ังสรางระบบท่ีมีความสามารถในการคัดเลือกตําแหนง 
สนิปท่ีนาสนใจในการนําไปศึกษาตอ ทางดานหนาท่ีการทํางานของสนิปตางๆตอไปดวยเวิรค-
โฟลว การแกปญหางานวิจัยใชโปรแกรมทาเวอรนา ท่ีมีความสามารถในการสรางและจัดการ
รูปแบบขอมูล รวมท้ังมีความสามารถในการดึงขอมูลจากแหลงตางๆ โดยประสานงานกับเว็บ
เซอรวิสชนิดตางๆและแสดงผลออกมาในรูปแบบท่ีงายตอการนําไปศึกษา หรือใชงานตอไดและ
ไดรับการตรวจสอบจากนักชีวสารสนเทศแลววาทํางานไดถูกตองตรงตามความตองการ และเร็ว
กวาการทํางานตามปกติ และใชเวิรคโฟลวนี้เปนกรณีศึกษาหลักของวิทยานิพนธ 

 

7.5 เวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบบริการไบโอมารท 

วิทยานิพนธนี้นําเสนอแนวคิดในการออกแบบ การพัฒนา และการทดสอบเวิรค-
โฟลวสําหรับตรวจสอบการเปลี่ยนแปลง ของบริการไบโอมารทในเวิรคโฟลววิเคราะหของมนุษย
ของงานวิจัยเภสัชพันธุศาสตรแบบอัตโนมัติ และเวิรคโฟลวท่ีพัฒนาข้ึนใชบริการทองถ่ินท่ี
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โปรแกรมทาเวอรนาเตรียมไวใหสําหรับการสรางสคริปตของภาษา Java ข้ึนมาทํางานตาม
อัลกอริทึมท่ีออกแบบไว จากการทดสอบดวยเวิรคโฟลวกรณีศึกษาอยางงายพบวา เวิรคโฟลว
สําหรับตรวจสอบการเปลี่ยนแปลงของบริการไบโอมารทซ่ึงสามารถระบุไดวา บริการไบโอมารท
นั้นๆไดลาสมัยไปแลวไดอยางถูกตอง  

จากนั้นไดนําเสนอผลการทดสอบของเวิรคโฟลว สําหรับการตรวจสอบความ
ถูกตองของบริการไบโอมารท โดยมีเวิรคโฟลววิเคราะหสนิปของมนุษยเปนกรณีศึกษา ซ่ึงสามารถ
ระบุบริการไบโอมารทท่ีลาสมัยไดอยางถูกตองโดยใชเวลานอยกวาคร่ึงนาที และรายงานผลการ
ตรวจสอบ ยังสามารถลดเวลาในการดีบักเวิรคโฟลวลงไดอยางมีนัยสําคัญ ซ่ึงใหขอมูลท่ีสําคัญใน
การชวยปรับแกเวิรคโฟลวได และทดสอบซํ้าหลังจากปรับแกแลว เวิรคโฟลวกรณีศึกษาสามารถ
ทํางานไดถูกตองโดยปราศจากขอผิดพลาดใดๆ และความถูกตองของผลลัพธการทํางานไดรับการ
รับรองจากนักชีวสารสนเทศ จากศูนยวิจัยเภสัชพันธุศาสตรและสารสนเทศของโรงพยาบาล
รามาธิบดี คณะแพทยศาสตร มหาวิทยาลัยมหิดล และศูนยความเปนเลิศดานชีววิทยาศาสตรของ
ประเทศไทย 

 

7.6 อุปสรรคและปญหา 

• การพัฒนาระบบงานแบบเวิรคโฟลวในโปรแกรมทาเวอรนา ยังถือวาเปน
งานวิจัยเฉพาะดานและตองเปนไปตามมาตรฐานท่ีโครงการมายกริดนําเสนอ เชน สถาปตยกรรม
ของ Soaplab หรือภาษา Scufl ของเอกสารเวิรคโฟลว ซ่ึงผูวิจัยตองทําความรูจักกับมาตรฐานใหมนี้ 
ท้ังนี้โครงการมายกริดก็ไมไดสนับสนุนการใชภาษา Scufl ภายนอกส่ิงแวดลอมของโปรแกรม     
ทาเวอรนา ภาษา Scufl เปนภาษาท่ีเฉพาะเจาะจงสําหรับระบบงานแบบเวิรคโฟลวและประยุกตใช
กับมาตรฐานอ่ืนๆไดไมงายดายนัก 

• โปรแกรมทาเวอรนาอนุญาตใหผูวิจัยสามารถสรางอัลกอริทึม สําหรับการ
ทํางานไดตามความตองการ บริการทองถ่ินบีนเชลลท่ีโปรแกรมนําเสนอตอผูวิจัยนั้นรองรับการ
โปรแกรมภาษา Java ดังนั้นผูวิจัยจะตองเขียนภาษาสคริปตของภาษา Java เทานั้น ปญหาท่ีเกิดข้ึน
คือ หากอัลกอริทึมมีกระบวนการทํางานท่ีซับซอน จะทําใหการดีบักความถูกตองของสคริปตทําได
ยาก เนื่องจากจะตองส่ังใหเวิรคโฟลวทํางานจริงๆจึงจะสามารถดีบักความถูกตองของสคริปตได 
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7.7 ขอเสนอแนะ 

• การพัฒนาเว็บเซอรวิสทองถ่ินหรือบริการทองถ่ิน (Local web services) ข้ึนมา
ใชงานเองภายในระบบเวิรคโฟลวเพื่อวิเคราะหสนิปในกุง เปนบริการท่ีทํางานบนโครงสราง
พื้นฐานของระบบคอมพิวเตอรคลัสเตอร แตเนื่องจากชุดแอ็พพลิเคชัน Emboss และ PHYLIB ท่ี
ทางศูนยจีโนมิกสและชีวสารสนเทศแหงมหาวิทยาลัยสงขลานครินทรมีใชงาน เปนโปรแกรมใน
การทํานายโครงสรางสายวิวัฒนาการยังคงเปนแอ็พพลิเคชันแบบ Sequencial ดังนั้นบริการทองถ่ิน
ท่ีไดพัฒนาในวิทยานิพนธนี้ จึงยังไมสามารถดึงความสามารถดานการประมวลผลแบบขนานของ
ระบบคอมพิวเตอรคลัสเตอรมาใชงานไดเต็มท่ี บริการทองถ่ินท่ีพัฒนาทํางานเพียงโหนดเดียว
เทานั้นคือท่ีโหนด front end ของระบบคลัสเตอร Hanuman ของศูนยกริดมหาวิทยาลัยสงขลา-
นครินทร ขอเสนอแนะคือ นอกจากจะมองวาบริการแตละบริการในเวิรคโฟลวจะทํางานเปน
ลักษณะการกระจายแลว บริการทองถ่ินท่ีพัฒนาก็อาจจะปรับปรุงใหทํางานแบบขนานได ซ่ึงตองใช
ชุดแอ็พพลิเคชัน Emboss และ PHYLIB ท่ีทํางานแบบขนานสําหรับงานบนระบบคอมพิวเตอร  
คลัสเตอร ซ่ึง ณ ปจจุบันท่ีทําวิทยานิพนธนี้ยังไมมีชุดแอ็พพลิเคชัน Emboss และ PHYLIB ท่ีทํางาน
แบบขนานสําหรับงานบนระบบคอมพิวเตอรคลัสเตอรออกมาใหใชงาน อยางไรก็ตาม ยังมีงานวิจัย
ท่ีพัฒนาระบบการกระจายงานในระบบขนานสําหรับชุดแอ็พพลิเคชัน Emboss ข้ึนมาใชงานเอง 
[63] นอกจากนี้สถาบัน National Institutes of Health (NIH) ซ่ึงเปนผูใหบริการระบบ
คอมพิวเตอรคลัสเตอร Biowulf [64] พัฒนาโปรแกรมช่ือ Swarm [65] สําหรับชวยกระจายงานให
เปนแบบขนานบนระบบคอมพิวเตอรคลัสเตอรได และนักวิจัยท่ีสนใจสามารถดาวนโหลด
โปรแกรม Swarm มาใชงานกับระบบคอมพิวเตอรคลัสเตอรของตนเองไดอีกดวย แตท้ังนี้การ
ทํางานบนระบบคอมพิวเตอรคลัสเตอร ซ่ึงมีโครงสรางพื้นฐานท่ีเปนฮารดแวรท่ีทรงประสิทธิภาพ 
ยอมทําใหบริการทองถ่ินมีความนาเ ช่ือถือในการทํางานและมีความสามารถในเขาถึงสูง 
(Accessibility) 
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• การเสนอแนวคิดในการออกแบบ การพัฒนา และการทดสอบเวิรคโฟลว
สําหรับตรวจสอบการเปล่ียนแปลงของบริการ ท่ีใชในสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษยแบบ
อัตโนมัติ เปนการตรวจสอบกับบริการไบโอมารทเทานั้น เนื่องจากเปนบริการหลักท่ีใชในเวิรค
โฟลวกรณีศึกษา ขอเสนอแนะคือ การพัฒนาระบบตรวจสอบนี้ใหสามารถตรวจสอบกับบริการ
อ่ืนๆไดดวย เชน BioMoby หรือ e-Utilities ของ NCBI เปนตน ในข้ันตอนการปรับแกเวิรคโฟลว
หลังการตรวจสอบก็อาจจะนําเสนอกลไกในการแกไขเวิรคโฟลวแบบอัตโนมัติได นอกน้ีกลไก
ตรวจสอบเหลานี้ ก็อาจจะไมจําเปนตองอยูในรูปแบบของเวิรคโฟลวเสมอไปก็ได เชน อาจจะอยูใน
รูปแบบของเว็บเซอรวิส เปนตน 
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Abstract—This paper describes a Taverna workflow 
environment with supporting web services for Single 
Nucleotide Polymorphisms (SNP) analysis of genes in shrimp. 
The workflow is used to investigate SNPs advantages for gene 
development. Our first workflow environment did not give 
satisfying results for the phylogenetic tree processes because 
the data flows between the web services would frequently time-
out. Our solution employs local web service interfaces in a 
cluster, which Taverna accesses with the aid of Soaplab 
analysis tools. The cluster enables the modified workflow to 
rapidly process the large amount of sequenced data required 
by phylogenetic trees, and is highly reliable. 

Keywords-Taverna, Workflow, Web Service, SNP, 
Phylogenetics 

I. INTRODUCTION 
Bioinformatic researchers use to resort to copying and 

pasting between web pages to combine the results of 
multiple services or programs. This was labor intensive, error 
prone, and not scalable, due to standard differences, and 
research complexity [1, 3]. In response, workflow 
methodologies were developed to help compose the 
resources into a single logical system. 

This paper presents a workflow environment based on 
Taverna [2, 4, 5] for Single Nucleotide Polymorphisms 
(SNP) [6] analysis of shrimp. We focus on the Amylase gene 
because it is a good model for studying the adaptation 
processes and phylogeny. Penaeus merguiensis samples 
were collected from three of a multigene family regions of 
The Gulf of  Thailand : Trad (TDE, N=3), Songkhla (SKE, 
N=3), and Surat Thani (SRE, N=3) [7]. Two or three 
independent clones were sequenced for each specimen. 

A previous study [7] reported on the genetic variation of 
P.merguiensis in Thailand using nuclear DNA markers 
(ACT1, D7MICRO and PvAmy). High intraspecific 
variation in PvAmy (FST= 0.324) was observed. This raises 
the question of the possiblity of the PvAmy locus 
tundergoing strong environmental selection, linked to 
variations in the ecological factors. Also, does the same 
phenomenon happen in other areas in Southeast Asia, such 
as the Malaysian peninsula. To examine this question, we 
study the polymorphism of the Amy gene using primer based 
on a conserved sequence from Exon7-10. This lets us 

evaluate the level of genetic variation of P.merguiensis from 
the Gulf of Thailand (Trad, Surat Thani and Songkhla). 
Moreover, SNPs may become very important in future 
studies of agriculture, such as growth and resistance to 
disease infection. 

A major issue for a composed workflow is when it 
cannot finish its processing because data flows between the 
web services time-out in the phylogenetic tree [8] predicting 
process at the EBI [9]. This occurs when the processing 
involves for more than 2,000 bootstrapping replicates. It is 
possible to execute the predicting process locally but then we 
need to copy and paste data between the workflow, which is 
too much time-consuming. 

A better solution is to build local web services that talk to 
the workflow, focusing on the building of the phylogenetic 
tree of nucleotide and Amino Acid sequences. The web 
service interfaces for each phylogenetic tree process in the 
workflow can then be accessed by Taverna. Our local web 
service interfaces were implemented with Soaplab [10] 
analysis tools. 

Our workflows were implemented with BLAST (Basic 
Local Alignment and Search Tool) [11], multiple sequence 
alignment in nucleotide and Amino Acids, prediction of the 
protein secondary structure, and prediction of the nucleotide 
and Amino Acid phylogenetic tree [8]. We use Taverna to 
compose these web services into a workflow with services 
from XML Central of DDBJ [12], EBI [9], Java local 
services, local web services, and shim services. The 
correctness of each service was verified by The Centre for 
Genomics and Bioinformatics Research at Prince of Songkla 
University. 

II. TAVERNA, WORKFLOW AND SOAPLAB 
INTRODUCTION 

The myGrid e-Science Taverna tool is an open source 
workflow composer to orchestrate bioinformatic web 
services and existing applications into workflows, or to help 
compose local or distributed resources into a single logical 
system [5, 13]. 

Taverna can access over 30,000 services in the 
bioinformatics domain, and will grow to include other fields 
such as astronomy, chemoinformatics, health informatics in 
the future 
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Taverna can add service endpoints, such as WSDL 
documents, for improved portability, and can access other 
types of service, such as, local Java services, BioMoby and 
BioMart services, and Beanshell scripts [5, 13, 14]. 

Soaplab is a framework for exposing command-line tools 
as web services [10]. Soaplab Services containers manage 
web service jobs, such as Tomcat. It offers a various web 
services, and provides pointers to the AppLab Server which 
wraps existing command-line tools. Soaplab is a component 
of the myGrid project [13]. 

III. CASE STUDY BACKGROUND 

A. Analysis of the Copying and Pasting method 
SNP analysis used to rely on copying and pasting 

between web pages and off-line applications. The analysis 
processes include sequence analysis with NCBI BLAST 
[11], multiple alignments with ClustalX [15] and GeneDoc 
[16], translations of nucleotide sequences to Amino Acid 
sequences using Protein Sequence Analysis (PSA) [17], the 
study of evolution relationships by phylogenetic tree with 
BioEdit [18], and the prediction of secondary structure with 
PSIPRED [19]. The relationship between these processes is 
shown as a flowchart in Figure 1. 

 

 
Figure 1.  The Flowchart of the Shrimp SNP Analysis 

The major web services used for making the workflow 
are Emboss application services at EBI [9]. Emboss offers 
many well-respected and broadly known web services. 

The BLAST process is invoked by XML Central of 
DDBJ [20], using configurable databases such as 
DDBJNEW. BLAST is easy to access via Taverna or a web 
browser. The workflow also employs the Shim service, a 
small service that manages the data flow in and out of each 
service. 

The workflow diagram is shown in Figure 2. Table I 
shows the Soaplab Web Services in the workflow, and the 

string parameters configure each service [21] are listed in 
Table II. 

In phylogenetics, an evolutionary tree produced with at 
least 1,000 bootstrapping replicates gives satisfying results 
because more replicates generate a plausible or correct tree 
[21]. We plan to utilize 2,000 replicates for precision results. 

Figure 2 shows 
• The use of existing services by Taverna. 
• The prediction of a phylogenetic tree requires the 

‘fseqboot’ service or a bootstrapped sequences 
algorithm. ‘fseqboot’ reads in a data set, and 
produces multiple data sets by sampling. 

• The workflow input employs the shrimp nucleotide 
fasta format sequence [22] from a wet lab. There 
were to about 15-27 sequences; each consisting of 
250 base pairs from the Exon7-10. An example of 
the fasta format sequences is shown below: 
 
>SRE26 
GTGGCGAAGCCATATCCAGCGGCGAGTATGTTGGCAACGGTCGTGTGACGG
AGTTCAGGTACGGCAAGTACCTGGGCGAGGCCTTCCGCGGCAACAACCAGC
TGAAATACCTCAACAACTTCGGCGAAGGTTGGGGCATGATTGACCGGCATG
ACGCCCTGGTCTTCATTGACAACCACGACAACCAGAGAGGCCATGGTGCTGG
AGGAGACATGATCCTTACTTTCCGTGTCTCTAAGTGGTACAAGGA 
>TDE8 
GTGGCGAAGCCATATCCAGCGGCGAGTATGTTGGCAACGGTCGTGTGACGG
AGTTCAGGTACGGCAAGTACCTGGGCGAGGCCTTCCGCGGCAACAACCAGC
TGAAATACCTCAACAACTTCGGCGAAGGTTGGGGCATGATTGACCGGCATG
ACGCACTGGTCTTCATTGACAACCACGACAACCAGAGAGGCCATGGTGCTG
GAGGAGACATGACCCTTACTTTCCGTGTCTCTAAGTGGTACAAGGA 
>SKE42 
GTGGCGAAGCCATATCCAGCGGCGAGTATGTTGGCAACGGTCGTGTGACGG
AGTTCAGGTACGGCAAGTACCTGGGCGAGGCCTTCCGCGGCAACAACCAGC
TGAAATACCTCAACAACTTCGGCGAAGGTTGGGGCATGATTGACCGGCATG
ACGCACTGGTCTTCATTGACAACCACGACAACCAGAGAGGCCATGGTGCTG
GAGGAGACATGATCCTTACTTTCCGTGTCTCTAAGTGGTACAAGGA 
 

• The process of predicting a phylogenetic utilizes 
‘fseqboot’, ‘fdnapars’ or ‘fprotpars’, and 
‘fconsense.’ 

The test results are shown in Table III. The workflow did 
not always produce results when using 2,000 bootstrapping 
replicates. The data flow between ‘fseqboot’  ‘fdnapars’ 
and ‘fseqboot’  ‘fprotpars’ sometimes terminates due to 
fetching time-out error or inconsistencies in retrieving the 
results. 

B. Design the Solution 
We solved the time-out connection problem by building 

local web services for predicting the phylogenetic tree. The 
services are hosted on Hanuman, a Rock cluster in the Grid 
Center at Prince of Songkla University [23].  

The Soaplab Analysis Tool was used to implement the 
web service interfaces. Two types of web services were built, 
as shown in Figure 3. The application for predicting a 
phylogenetic tree was wrapped by Soaplab using the 
nucleotide acid and amino acid parsimony algorithm, I/O 
was managed using Java web service (JWS) [24]. 

C. Implementation 
PHYLIB 3.6b [25] is an Emboss open source package for 

predicting a phylogenetic tree. PHYLIB is installed on 
Hanuman, employing the Rocks Linux Cluster Operating 
System version 4.3 [26] and Tomcat v.5.0.28 [27] as the web 
service container. 

The key concept is to build an XML services description 
file for the Soaplab from an ACD [28] file list. An ACD file 
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must be written for each application program that acts as a 
web service [10]. 

TABLE I.  EBI SOAPLAB WEB SERVICES USED IN THE WORKFLOW 

Service Name Responsibility 
transeq Translate nucleic acid 

 Sequences to amino acid sequence 

garnier Predict protein secondary 

 structure 

fmma_[DNA/Prot] Multiple alignment program  

interface to ClustalW program 

prettyplot Display aligned sequences,  

with coloring and boxing 

fseqboot_[DNA/Prot] Bootstrapped sequences  

algorithm 

fdnapars DNA parsimony algorithm 

fprotpars Protein parsimony algorithm 

fconsense_[DNA/Prot] Majority-rule and strict consensus tree 

TABLE II.  STRING PARAMETERS CONFIGURED IN THE WORKFLOW 

Parameter Name Responsibility Value 
Database Database name used by blast for 

searching 
DDBJNEW 

Frame3 Translation using frame 3 [6] 3 

osformat_[DNA/Prot] Output sequences for phylogenetics phylip 

seqtype_[DNA/Prot] Sequence type for bootstrapping DNA = d

Protein = p 

Reps_[DNA/Prot] Bootstrapping number for replication Vary on test 

cases 

rootTree_[DNA_Prot] Produce the phylogenetics root tree Yes 

TABLE III.  TESTING CASES AND RESULTS 

No of Replicates Time Used (min.) 
100 02.50 

250 12.20 

500 20.29 

1,000 20.40 

2,000 Failed (time-out or inconsistency) 

 
The script shown below is an example ACD file for 

‘fseqboot’, ‘fdnapars’, ‘fprotpars’, and ‘fconsense.’ The 
ACD file configures the web service such as the location of 
an executable program or input file, the parameter ‘-auto’ is 
for enabling the application to be non-interactive, the output 
file system location, or which web service is needed to 
retrieve the output from the host system 

 
string: auto  
[ parameter: "Y" comment: "display false" default: "-auto" comment: "defaults" ] 
 

The Soaplab acd2xml tool was employed to translate the 
ACD files list into an XML file, Soaplab deployed the web 
services using the configuration parameters loaded from the 
file. The workflow for these local web services was 
composed in Taverna as shown in Figure 4. The new 
workflow with local web services is in the black frames. 

 
Figure 3.  The Flowchart for Predicting the Phylogenetic Tree 

IV. EXPERIMENTAL RESULTS 
Table IV shows the results of our testing of the Figure 4 

workflow, with the number of DNA bootstrapping replicates 
extended to 50,000. Table V compares manual processing 
(copying and pasting) versus automatic workflow 
processing. The first workflow failed due to a time-out error. 
With 2,000 DNA bootstrapping replicates, manual 
processing took 15 minutes whereas the automatic 
processing using the modified workflow took 2.24 minutes. 
The reduction in processing time is highly significant. 

When we increased the number of DNA bootstrapping 
replicates to 20,000 and then to 50,000; the modified 
workflow took 15.08 minutes and 36.17 minutes 
respectively. We did not replicate these tests using manual 
processing because it is too difficult, or impossible, to 
manually copy and paste such large amount of data from and 
to web pages.  

Fig. 5 and Fig. 6 show DNA and Amino Acid 
phylogenetic trees, verified by The Center for Genomics and 
Bioinformatics at Prince of Songkla University. The 
evolutionary relationships amongst the three different shrimp 
sources is quite clear, this knowledge will aid future studies 
of the selected species.  

The DNA phygenetic tree in Figure 5 highlights many 
genetic relationships. For example, TDE24 and SKE13 are in 
the same group of species, and have a closer relationship 
with SRE17 than with SRE16. The Amino Acid 
phylogenetic tree in Figure 6 shows that SKE50 and SKE42 
are in same group of species, and were separated from 
TDE8. 

 
 



 

30 

TABLE IV.  TESTING CASES AND RESULTS OF THE NEW WORKFLOW 

No of Replicates Time Used (Min.) 
100 02.12 

250 02.06 

500 02.06

1,000 02.06 

2,000 02.24 

3,000 03.04

4,000 03.47 

5,000 03.52 

10,000 08.09 

20,000 15.08 

30,000 22.02 

40,000 29.22

50,000 36.17 

TABLE V.  TESTING CASES AND RESULTS IN COMPARISON 

No of 
Replicates 

Test Case 

Running Time 
(Min.) Manual 

Automatic Workflow 
No 

local 
service 

With local 
web 

services 
2,000 X 15 

2,000 X Failed 

2,000 X 2.24 

20,000 X 
  

Difficult or impossible to 

test 

20,000 X 15.08 

50,000 X 30.17 

V. CONCLUSIONS 
This paper discusses the design, development and testing 

of workflows and web services for shrimp SNPs analysis 
using Taverna and myGrid Technology. Local web services 
communicating with a BLAST application solve time-out 
problems and significantly reduce the working time 
compared to manual operation. The workflow successfully 
reveals genetic relationships for shrimp. The workflow can 
also help with analyzing other species, such as mollusc and 
arthophoda. The user can supply input sequences for the 
species to the workflow without any modification. 
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Figure 5.  DNA Phygenetic tree  

 
Figure 6.  Amino Acid Phylogenetic tree 
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Abstract—This paper present a novel Taverna workflow for 
validating BioMart Services. It saves a significant amount of 
time by avoiding incorrect workflows caused by out-of-date 
services. It also reduces debugging time by finding out-of-date 
processor query fields (filters) and output fields (attributes). In 
addition, it provides associated information required for future 
validation. 

Keywords-workflow; BioMart; Taverna; Web Services; 
validation 

VI. INTRODUCTION 
Workflow is a data flow methodology where output of 

one component forms the input of others [1][6]. If any 
service in the workflow produces erroneous results, then the 
entire data flow in that section will produce incorrect results. 

To decide whether a workflow gives correct results or 
not, we normally need to run the workflow and analyse its 
results. If the workflow is complex, with a lot of data to 
analyse, then it will take a long time to produce results. The 
results cannot be guaranteed until they are verified with other 
research work or data [2]. Therefore, validating the workflow 
before running it would help avoid unnecessary and non-
productive processing, and reduce the working time. 

Taverna version 1.7.0 (and later) has a workflow 
existence plug-in, which can check responsiveness of web 
service endpoints [3][4]. However, it cannot detect upgrade 
changes to web services, which produce empty result lists, 
even though the endpoints are correct. 

This problem also impacts the search for processor query 
fields (filters) and processor output fields (attributes) which 
may simply be out-of-date [5]. The more complex the 
workflow, the more time will be lost in running and 
debugging the workflow. 

The test case described here is a complex 
pharmacogenomic research workflow, requiring BioMart 
Web services to gather information from databases. The 
BioMart system is a flexible data warehouse aimed at 
complex interlinked biological data sets. Taverna’s BioMart 
query integration provides full search and retrieval 
functionality over these data sources [4][7]. 

This paper presents a workflow method based on the 
Taverna environment which validates the BioMart services 
before they are utilized in the processor query fields and 

processor output fields. This detects out-of-date services, 
filters and attributes, greatly reducing debugging times. 

VII. BACKGROUND 
Many useful bioinformatic databases are accessible via 

the Internet, but finding the most suitable for a task is 
difficult since there are a few standards for representing and 
sharing data. myGrid e-Science provides an analysis method 
depending on a workflow system which can convert data to 
comply with web service interfaces and direct the flow of 
data between resources [1][6][8]. The myGrid e-Science 
Taverna tool is an open source workflow composer for 
orchestrating bioinformatic web services and existing 
applications into workflows. In essence, Taverna helps 
compose local and distributed resources into a single logical 
system, by employing Web Service technology [4] 

Taverna can access over 30,000 services or processors in 
the bioinformatics domain, and there are plans to include 
other fields such as astronomy, chemoinformatics, and health 
informatics [9]. 

Taverna can add service endpoints, such as  Web Service 
Definition Language (WSDL) documents [10], for improved 
portability, and can access other types of resources, such as, 
local Java services, BioMoby, beanshell scripts, and BioMart 
services [4][7]. 

BioMart [7][11] is a widely used query-oriented data 
management system jointly developed by the Ontario 
Institute for Cancer Research (OiCR) and the European 
Bioinformatics Institute (EBI). It is open source and freely 
distributed without restrictions. The system accepts various 
types of data and also provides a kind of ‘data mining.’ 
Service configuration is achieved through a graphical user 
interface based on applications using web services, a 
dedicated API. A BioMart service configuration is saved into 
a Simple Conceptual Unified Flow Language (Scufl) [4] 
document in the workflow. BioMart is available to Taverna 
as a plug-in, providing good ways to compose workflows 
together. 

Taverna version 1.7.0, and later, has a ‘Taverna 2 
preview’ plug-in for performing workflow health checks. 
The plug-in examines whether the workflow can be 
translated from the old style Scufl model into the T2 style, 
and whether the web service endpoints are responding [4]. It 
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cannot detect upgrade changes for BioMart processor filters 
and attributes, or examine services inside nested workflows. 
As a consequence, ‘Taverna 2 preview’ is somewhat lacking 
for validating services and reducing debugging time. 

The following running and debugging steps are described 
in order to show how difficult it is for a user to check and 
debug a workflow by themselves. 

When a user knows a workflow has produced incorrect 
results, he will check the data flow by verifying the input and 
output of each service and processor, which should highlight 
the erroneous resource. If not, then the data type and syntax 
of the resources must be examined. Even if these seem 
alright, the workflow may still produce incorrect results.  

In that case, the problem may actually lie within the 
processor. Only then will the out-of-date processor filters and 
processor attributes be found. 

Clearly, the main problem is when the BioMart services 
are upgraded, causing workflows to produce incorrect data 
flow. 

The out-of-date filters or attributes can be found 
manually by looking for suspicious resources on the 
configuration screen for the BioMart processor node. If 
certain filters or attributes are absent then, it means they are 
out-of-date. However, manual validation can take many 
hours or days. 

VIII. BIOMART WORKFLOW VALIDATION 

A. Design 
A workflow composed in the Taverna environment is 

saved into a Scufl document, a standard format from 
myGrid. The Scufl employs an XML (Extensible Markup 
Language) [12] so documents can be used with the XML 
Path Language (XPath) [13]. XPath is employed to extract 
data elements from the Scufl of a BioMart processor. 

The BioMart processor is configured as a ‘data mining’ 
resource, which consists of a processor, or service name, and 
a dataset. The dataset is made of information extracted from 
the configuration databases; for example, the ‘Homo sapiens 
SNPs’ dataset takes data from the dbSNP127, ENSEMBL, 
TSC1 and HGVbase15 databases [7][8]. 

The BioMart dataset configuration is presented with the 
query fields (filters) and output fields (attributes) matching 
the user’s requirements [5]. The BioMart service structure is 
shown in Figure 1. 

 
A BioMart Service 

A Processor/Service Name 

A Dataset Query fields 
(Filters) 

Output field 
(Attributes)

Figure 3.  The BioMart service structure in a Taverna workflow 

An example Scufl workflow implementation of a 
BioMart processor is shown below: 

 
<s:processor name="hsapiens_gene_GO"> 
 <biomart:query> 

<biomart:Dataset name="hsapiens_gene_ensembl"> 
<biomart:Attribute name="go" /> 
<biomart:Attribute name="evidence_code" /> 
<biomart:Attribute name="go_description" /> 

<biomart:Attribute name="ensembl_gene_id" /> 
<biomart:Filter name="ensembl_gene_id" value="" list="true"/> 
</biomart:Dataset> 

 </biomart:Query> 
</s:processor> 
 

When Taverna opens a workflow, the responsiveness of 
the endpoints will be checked. If any problematic endpoints 
are found then Taverna will issue a warning message, and 
not run the workflow [4]. Since Taverna handles the 
endpoints, our work concentrates on validating the dataset 
filters and attributes in the processors. A data flow context 
diagram for the BioMart validating workflow is shown in 
Figure 2. 

 

 
Figure 4.  A data flow context diagram for BioMart debugging workflow 

The Scufl workflow document(s) fed into the Validating 
Workflow process will produce a filter and attribute 
validation report. 

The processor name used in Figure 3 is extracted from 
the Scufl document, and is vital for obtaining the dataset 
name. Subsequently, the Scufl document, processor names 
and dataset names are fed into a loop of validating processes, 
as shown in Figure 4. 

Fig. 4 describes how out-of-date filters and attributes can 
be detected by checking their availability with the central 
BioMart dataset registry on the Internet. If any attribute or 
filter has been updated, the system collects its description, 
and details of each processor. This validation report will be 
utilized to cross-check for BioMart upgrades. 

B. Implementation 
The nested workflow in Figure 4 acts as an iteration 

module for the main task. It is utilized to check all the 
BioMart processor filters and attributes in Scufl documents 
against the central BioMart registry, located on the BioMart 
web services server (http://www.BioMart.org/BioMart 
/martservice). 

The metadata about service availability is obtained via a 
GET request using a ‘Get web page from URL’ Java local 
service. A number of metadata queries are available, which 
can be formulated by appending parameters to the end of the 
URL [11]. The first parameter is appended using the ? 
symbol, and subsequent parameters use the & symbol. The 
format is:  

 

.../martservice?type=<filters|attributes>&virtualschema=de
fault &dataset=<datasetname> 
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For example, the command for retrieving the attribute 
registry of the ‘hsapiens_gene_ensembl’ BioMart is: 

 

http://www.BioMart.org/BioMart/martservice?type=attribute
s&virtualschema=default&dataset=hsapiens_gene_ensem
bl 
 

 
Figure 5.  The second level data flow diagram of our validating process 

XPath expressions are utilized to extract data elements 
from the Scufl workflow using the ‘Xpath From Text’ Java 
local service, as shown in Table I. The validating processes 
are coded in Java using the Beanshell local service [3].  

Fig. 5 shows the composed workflow for validating the 
filters and attributes of large BioMart services. The 
‘Check_Filter’ and ‘Check_Attribute’ rectangular frames are 
nested looping workflows. 

Taverna manages the data flow of output ports using the 
cross product (‘all against all’) relationship. In our work, the 
data flow management for integrating the nested workflows 
into the upper processes is carried out by the Taverna 
‘Configure Iterators’ [3] as shown in Figure 6. The 
processor name and dataset name are used in a dot product 
(‘one against one’) relationship, whereas the workflow Scufl 
employs cross product. The relationship output of the data 
ports is shown in Table II, showing that a Scufl has many 
processors, and each processor has only one dataset. 

IX. EXPERIMENTAL RESULTS 
Our first test utilized an out-of-date pharmacogenomic 

workflow that no longer produces a correct data flow, and 
we focused on reducing the validating time and avoiding 

wasteful executions of workflows that produce no results. 
The simple testing workflow for Gene Ontology [14] is 
shown in Figure 7, utilizing a BioMart processor 
‘hsapiens_gene_ensembl’ labelled as ‘hsapiens_gene_GO.’ 
The service consists of one filter and four attributes. We ran 
the workflow using two Ensembl IDs. The response arrived 
in less than two seconds, but was empty. 

 

 
Figure 6.  The third level data flow diagram of our validating workflow 

for dataset filters/attributes 

TABLE VI.  XPATH EXPRESSION IN THE WORKFLOW 

Extracting Xpath expression 
Processor 

names 

//*[(local-name()="Dataset" and (namespace-

uri()="http://org.embl.ebi.escience/xScufl-

Biomart/0.1alpha")]/ancestor::s:processor/@name 

BioMart 

processor 

names 

//*[(local-name(.)='processor') and (@name=<Processor Name>)] /*[local-

name(.)='biomart']/parent::s:processor/@name 

BioMart dataset 

names 

/*[(local-name(.)='processor') and (@name=<A BioMart processor name>)] 

/*[local-name(.)='biomart'] /*[local-name(.)='MartQuery'] /*[local-

name(.)='Query'] /*[local-name(.)='Dataset']/@name 

BioMart dataset 

filters or dataset 

attributes 

/*[(local-name(.)='processor') and (@name=<A BioMart processor name>)] 

/*[local-name(.)='biomart'] /*[local-name(.)='MartQuery'] /*[local-

name(.)='Query'] /*[local-name(.)='Dataset'] /*[local-name(.)='Filter' | 

‘Attribute’]/@name 
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Figure 6.  Configure Iterators in Taverna 

TABLE VII.  THE RESULTS OF CONFIGURE ITERATORS 

Cross product Dot product Dot product 
Workflow_Scufl 1st ProcessorName 1st datasetName 

Workflow_Scufl 2nd ProcessorName 2nd datasetName 

 

 
Figure 7.  An example of a testing workflow 

Our validating workflow helps to identify the out-of-date 
filters and attributes, as shown below: 

 
Processor Name: hsapiens_gene_GO, Attibute: go is out-of-date 
Processor Name: hsapiens_gene_GO, Attibute: evidence_code is out-of-date 
Processor Name: hsapiens_gene_GO, Attibute: go_description is out-of-
date 
 

The validating workflow also collects the up-to-date 
filters and attributes for later use: 

 
Processor Name: hsapiens_gene_GO, Filter: ensembl_gene_id is up-to-date 
Detail: Filter to include genes with supplied list of Ensembl Gene IDs 
Processor Name: hsapiens_gene_GO, Attibute: ensembl_gene_id is up-to-
date Detail: Ensembl Stable ID of the Gene, feature_page 
 

The description of the ‘ensembl_gene_id’ attribute, is the 
Ensembl Stable ID for the Gene, and is available on the 
feature page of the BioMart service configuration screen. 

The second major test of our validating workflow is a 
pharmacogenomic workflow, available at http://www. 
myexperiment.org/workflows/610. 

The workflow testing results are shown in Table III. It 
consists of 52 services, including 17 that link to BioMart 
services, 70 corresponding data links, and three data 
querying BioMart services with three filters and 22 
attributes. 

The workflow inputs are 500 to 1,000 Single Nucleotide 
Polymorphisms (SNPs) are the smallest genetic statistic P 
values according to the Genome Wide Association Study 
(GWAS) [2] of 550,000 SNPs. 

It took 14 hours to run the workflow with 1,000 SNP IDs. 
Every service works successfully except the Gene Ontology 
part which returns an empty list. 

As shown in Table III, it took 26.5 seconds to validate 
the workflow, and identify the out-of-date filters and 
attributes at the Gene Ontology finding service. This shows 
that validating a workflow before executing it can 
significantly reduce work when there are out-of-date 
services. Debugging time for finding the cause of incomplete 
results is also reduced. After the validation, we can configure 
our workflow so that all the units are up-to-date, as shown at 
http://www.myexperiment.org/workflows/612. 

TABLE VIII.  THE PHARMACOGENOMIC WORKFLOW TESTING RESULT 

Type Property Remark
All Service 52 -
All Data link 152 -
Associated BioMart
service 17 3 BioMart query services 

Associated BioMart
data link 70 - 

BioMart Filter 3 3 BioMart query services
BioMart Attribute 22 3 BioMart query services
Test input 1000 SNP IDs 
Running time 14.00.50 Hours 
Running results All completed Except Gene Ontology
Validating time 26.5 Seconds 

X. RESULT DISCUSSION AND DEBUGGING SOLUTION 
The experimental results show that minor workflow re-

design is often required: out-of-date services must be 
removed and new services added. 

Even when there is only one out-of-date filter, the 
workflow will fail to produce correct data flows because 
query fields must pass all the filter conditions before 
retrieving information. The user must fix the offending 
processor node before the workflow will function. 

Even a processor with an out-of-date attribute that is not 
an input for downstream processes may still cause the 
processor to produce incorrect data. 

Out-of-date filters and attributes due to the upgrades are 
not shown on the BioMart configuration screen, so the user 
cannot deselect them. Advanced users may manually edit the 
Scufl document but this tends to be tedious, confusing and 
error-prone.  

Our advice is to add a new service with the same 
processor name that occurred in the validation report. This is 
done by reselecting the service from Taverna’s service 
available panel, and then attaching the processor and its data 
links to the other processors. When the added processor does 
not have the necessary filters or attributes, then replacement 
services in the same domain should be utilized if possible. 

XI. CONCLUSIONS 
We have developed a Taverna workflow for validating 

the processor query fields and processor output fields in 
BioMart services. This validating workflow can help 
improve workflow processes without requiring the execution 
of the workflow. It can save significant amounts of 
computing time when running incorrect workflows, and 
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reduces the debugging time. It also provides the associated 
information useful for future validations. 
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