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บทคัดยอ 

วิทยานิพนธนี้ นําเสนอการพัฒนาเวิรคโฟลวเพื่อวิเคราะหสนิปของกุงและมนุษย 
โดยใชเทคโนโลยีมายกริด โปรแกรมทาเวอรนา เว็บเซอรวิส และนําเสนอกระบวนการท่ีเหมาะสม
ในการเลือกเว็บเซอรวิสและวิธีการพัฒนาหรือการวาดเวิรคโฟลว โดยใชงานวิจัยการวิเคราะหสนิป
ท้ังสองงานเปนกรณีศึกษา 

เวิรคโฟลวในกรณีศึกษาเรื่องสนิปของกุง มักเกิดปญหาใชเวลาเกินและไดผลลัพธ
ไมคงเสนคงวาเม่ือจํานวนขอมูลเกินขอบเขตท่ีบริการภายนอกรับได วิทยานิพนธนี้จึงนําเสนอการ
พัฒนาบริการทองถ่ินข้ึนมาใชงานเอง เพื่อแกไขปญหาดังกลาว 

ในงานวิ เคราะหสนิปมนุษย  เวิรคโฟลว มีความซับซอนและมีหลายชั้น 
วิทยานิพนธนี้นําเสนอกลไกการลดเวลาในการพัฒนาและทดสอบเวิรคโฟลว โดยพัฒนาเวิรคโฟลว
สําหรับตรวจสอบความถูกตองของเวิรคโฟลวเปาหมายกอนการทํางานจริง วาทันสมัยพรอมทํางาน
หรือลาสมัยไปแลวและใหขอมูลท่ีเกี่ยวของเพ่ือการปรับแกเวิรคโฟลว ซ่ึงสามารถลดเวลาท่ีเสียไป
ในการตรวจสอบและหาท่ีผิดไดเปนอยางมาก 

 
คําสําคัญ: เวิรคโฟลว, ทาเวอรนา, เว็บเซอรวิส, ไบโอมารท, สนิป, การตรวจสอบความถูกตอง 
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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to-date or out-of-date.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 

ในอดีตท่ีผานมานักวิจัยดานชีวสารสนเทศศาสตร ตองทํางานในลักษณะท่ีเรียกวา 
“คัดลอกแลววาง” (Copying and Pasting) กลาวคือการคัดลอกขอมูลท่ีตองการนําไปทํางานตอจาก
หนาเว็บหนึ่ง แลวนําไปวางเพ่ือเปนอินพุตในอีกหนาเว็บหนึ่ง โดยใชหลายๆเว็บหรือหลาย
โปรแกรมเพื่อใหไดผลลัพธท่ีตองการ ซ่ึงวิธีการแบบนี้ ตองใชเวลามาก เส่ียงตอความผิดพลาด และ
ไมสามารถทํางานวิจัยท่ีใหญข้ึนได เนื่องจากกับความซับซอนของงานวิจัยและการไมมีมาตรฐาน
รวมกันของขอมูล ดังนั้นระบบการทํางานแบบเวิรคโฟลวจึงถูกพัฒนาข้ึน เพื่อชวยในการสรางเวิรค
โฟลวของระบบงาน เปนการจัดการการเขาถึงทรัพยากรตางๆท่ีกระจัดกระจายในอินเตอรเน็ตดวย
เวิรคโฟลวและความสามารถในการจัดการแปลงขอมูลระหวางมาตรฐานตางๆ [1][2][3] 

โปรแกรมทาเวอรนา (Taverna) พัฒนาข้ึนในโครงการมายกริด (myGrid) [3][4] 
ซ่ึงเปนโปรแกรมประยุกตท่ีรวบรวมการเขาถึงบริการและทรัพยากร ท่ีกระจายอยูในอินเตอรเน็ต
เหลานั้นเขาไวดวยกัน เปนเสมือนหนึ่งวาอยูบนระบบเดียวกันดวยเทคโนโลยีเว็บเซอรวิส (Web 
Service) อยางไรก็ตามงานวิจัยท่ีใชเทคโนโลยีเวิรคโฟลวดังกลาว ยังจัดวามีลักษณะเฉพาะตัวจึง
จําเปนตองพัฒนาเวิรคโฟลวท่ีเหมาะสมและพัฒนาเว็บเซอรวิสเพิ่มเติม เพื่อใหทํางานไดอยาง
ถูกตอง ใหผลลัพธท่ีตรงตามวัตถุประสงคและมีประสิทธิภาพในการทํางาน 

การพัฒนาเวิรคโฟลวเช่ือมโยงเว็บเซอรวิส เพื่อวิเคราะหและทํานายผลกระทบ
ของสนิป (Single Nucleotide Polymorphism หรือ SNP) ในงานวิจัยเภสัชพันธุศาสตร เปนโครงการ
ท่ีรวมมือกับนักชีวสารสนเทศของหนวยไวรัสวิทยาและจุลชีววิทยาโมเลกุล ภาควิชาพยาธิวิทยา 
คณะแพทยศาสตร โรงพยาบาลรามาธิบดี มหาวิทยาลัยมหิดล โดยงานวิจัยในลักษณะน้ีเรียกวา 
Genome Wide Association Study หรือ GWAS [5] เปนงานวิจัยท่ีซับซอนมากไมสามารถทําให
สําเร็จไดอยางมีประสิทธิภาพและรวดเร็ว ดวยวิธีการตัดตอขอมูลจากอินเตอรเน็ตโดยวิธีคัดลอก
แลววางโดยนักวิจัย (Manual) เพียงอยางเดียวเทานั้น เนื่องจากขอมูลสนิป [6] มีจํานวนมากมายถึง
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ประมาณ 10 ลานตําแหนง กระจัดกระจายกันอยูบนโครโมโซม 23 คูของมนุษย 
โดยสนิปจะตอบสนองตอการใชยาและภาวะการท่ีเปนโรค [6][7] และขอมูลท่ีใชก็กระจัดกระจาย
อยูท่ีตางๆบนอินเตอรเน็ต ซ่ึงอาจจะมีโอกาสผิดพลาดไดสูงหากใหนักวิจัยตัดตอขอมูลดวยวิธี
คัดลอกแลววางดังกลาว ดังนั้นกรณีศึกษาคือการพัฒนาเวิรคโฟลวโดยใชโปรแกรมทาเวอรนา ใน
การทํานายผลกระทบอันเนื่องมาจากการเปล่ียนแปลงของลําดับเบส (SNP) ตางๆ รวมท้ังสราง
ระบบที่มีความสามารถในการคัดเลือกตําแหนงสนิป ท่ีนาสนใจในการนําไปศึกษาดานหนาท่ีการ
ทํางาน (Functional Study) หรือผลกระทบตอโปรตีนของงานดานชีวสารสนเทศศาสตรตอไป 

นอกจากนี้การใชฐานขอมูลจากหลายๆท่ีชวยเลือกยีน หรือจัดลําดับยีนท่ีมีความ
นาสนใจหรือมีความสําคัญเพื่อใหสามารถนําไปศึกษาตอได ซ่ึงจะเปนเร่ืองท่ียากมากหากไมใช
เวิรคโฟลว เพราะขอมูลมีขนาดใหญและใชจากหลายๆแหลงท่ีกระจัดกระจายกันอยูบนอินเตอรเน็ต 
การเลือกเว็บเซอรวิสท่ีถูกตองและตรงตามจุดประสงคมาใชประกอบเปนเวิรคโฟลวนั้น ไมสามารถ
จะเลือกไดทันที เนื่องจากปจจุบันมีบริการทางดานชีวสารสนเทศศาสตรกวา 30,000 บริการ ซ่ึงทํา
หนาท่ีท้ังท่ีเหมือนกันและแตกตางกันไปตามแตละบริการนั้นๆ [8][9] ดังนั้นวิทยานิพนธนี้จะ
เกี่ยวของกับการวาดเวิรคโฟลวและการเลือกเว็บเซอรวิสท่ีเหมาะสม โดยใหขอเสนอแนะท่ีเปน
รูปธรรมซ่ึงเปนวัตถุประสงคแรก 

การทดลองสราง และการทํางานกับเวิรคโฟลวกรณีศึกษาการวิเคราะหสนิปของ
มนุษยดานเภสัชพันธุศาสตรท่ีเปนงานวิจัยรวมกับมหาวิทยาลัยมหิดล บริการหลักท่ีเลือกนํามาใช
งานคือบริการไบโอมารท (BioMart) [11][12] และเนื่องจากงานวิจัยมีความซับซอนจึงพัฒนาเวิรค
โฟลวทีละสวนๆตามลักษณะข้ันตอนของการทํางานข้ันตอนนั้นๆ นอกจากนี้เวิรคโฟลวหนึ่งๆมี
การทํางานในลักษณะ Data flow กลาวคือ เอาทพุตของบริการหนึ่งๆ จะเปนอินพุตใหกับบริการ
อ่ืนๆ หากบริการใดบริการหนึ่งผลิตผลลัพธไมถูกตองตรงกับวัตถุประสงคของการทํางาน ก็จะทํา
ให Data flow ในเวิรคโฟลวสวนนั้นไมถูกตองตรงตามวัตถุประสงคไปดวย และโปรแกรมทาเวอร
นาเองก็ไมมีวิธีการดีบักหรือตรวจสอบใดๆเพียงพอท่ีจะตรวจสอบเวิรคโฟลวเพื่อแกปญหาน้ีได 
จากการทดลองสรางและทํางานกับเวิรคโฟลวในงานวิจัยท่ีกลาวขางตน สามารถสรุปสาเหตุท่ีทําให
เสียเวลาไดดังนี้ 

1) หากเวิรคโฟลวใดใชเวลาในการทํางานท่ียาวนาน ก็ตองรอจนกวาเวิรค
โฟลวนั้นๆจะทํางานเสร็จส้ินเสียกอน จึงจะทราบวาผลลัพธการทํางานนั้นไมถูกตองตามความ
ตองการ ทําใหเสียเวลามาก เชน เปนช่ัวโมงๆหรือเปนวัน เปนตน 
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2) เม่ือทราบวาผลลัพธการทํางานไมถูกตองตามขอท่ี 1 แลว ผูใชงานก็จะเร่ิม
การดีบัก (Debug) หรือตรวจสอบ (Validate) Data flow ของแตละบริการเพื่อใหทราบวาบริการ
หรือ โปรเซสเซอร (Processor) ใดในเวิรคโฟลวท่ีทํางานผิดพลาด 

3) เม่ือทราบแลววาบริการ (Processor) ใดทํางานผิดพลาด ผูใชงานจะ
พยายามตีกรอบการตรวจสอบใหแคบลงโดยการตรวจสอบอยางถ่ีถวนท่ีบริการนั้นๆ ไมวาจะเปน
ชนิดของขอมูลหรือไวยากรณของสคริปตตางๆ ซ่ึงในบางคร้ังก็ถูกตองดีแลว แตเม่ือทดสอบโดยให
เวิรค-โฟลวทํางานอีกคร้ัง ก็ยงัใหผลผิดพลาดเชนเดมิ 

4) เม่ือเปนดังขอท่ี 1 ถึง 3 ก็พอท่ีจะสรุปไดวา ปญหาอาจจะไมไดเกิดกับ 
Data flow แตนาจะอยูท่ีตัวบริการเองตางหาก ดังนั้นผูใชจะเขาไปตรวจสอบขอกําหนดการ
ปรับแตงของบริการไบโอมารทท่ีเลือกใช (Configuration) ซ่ึงก็จะพบวาคุณลักษณะ (ฟลเตอร
และแอ็ตตริบิวต) บางคาของบริการที่เรียกใชในเวิรคไฟลวนั้น ไดลาสมัยหรือไมมีใหบริการแลว 

5) วิ ธีการตรวจสอบของโปรแกรมทาเวอรนาเอง  ก็ไม เพียงพอท่ีจะ
ตรวจสอบเวิรคโฟลวเพื่อแกปญหานี้ได ทําใหตองเสียเวลาไปมากเปนหลายๆช่ัวโมงหรือเปนวัน ยิ่ง
เวิรคโฟลวมีความซับซอนท้ังจํานวนบริการไบโอมารทและจํานวนคุณสมบัติมากเทาไร ก็ยิ่ง
เสียเวลาเพิ่มข้ึนไปดวย 

6) สําหรับการแกปญหา Data flow ท่ีมีความผิดพลาดคือ การวาดเวิรคโฟลว
ใหม โดยการลบบริการที่ลาสมัยออก และเพ่ิมบริการเดิมท่ีเปนปจจุบันลงไปในเวิรคโฟลว
ไดอะแกรมท่ีมีปญหาดังกลาว โดยเลือกจากรายช่ือบริการท่ีปรากฏในโปรแกรมทาเวอรนา เพราะ
การเร่ิมตนของโปรแกรมทาเวอรนาทุกคร้ังนั้น จะมีการคนหาบริการตางๆจากขอมูลท่ีเปนคาโดย
ปริยายของโปรแกรมเอง (Default) และไบโอมารทก็เปนสวนหนึ่งของคาโดยปริยายนั้นแลว ดังนั้น
บริการตางๆท่ีปรากฏในรายช่ือบริการ จะเปนบริการที่ทันสมัยท่ีสุดท่ีโปรแกรมนําเสนอตอผูใชงาน
ในขณะเวลานั้น[8][9] 

การคนหาบริการไบโอมารทใดๆท่ีมีคุณสมบัติตางๆที่ลาสมัย หรือสามารถกลาว
ไดวาบริการไบโอมารทท่ีลาสมัยนั้น จะตองทําดวยวิธีการตรงไปตรงมาโดยผูใชงานเอง (Manual) 
คือ ผูใชตองเรียกหนาตางการปรับแตงของบริการไบโอมารทข้ึนมา แลวสังเกตดูวาคุณสมบัติใดท่ี
เลือกไวกอนหนานั้น ยังปรากฏใหเลือกไดในหนาตางการปรับแตงนี้หรือไม หากไมมีแลว แสดงวา
คุณสมบัตินั้นๆไดถูกผูใหบริการเอาออกหรือเปล่ียนไปเปนช่ือใหม เปนตน เหลานี้ลวนตองอาศัย
ประสบการณ และการสังเกตจากการใชบริการไบโอมารทของผูใชงานเอง ยิ่งกวานั้น จํานวนของ
บริการไบโอมารทท่ีอยูในเวิรคโฟลว, จํานวนคุณสมบัติท่ีเรียกใชในบริการไบโอมารท และความ
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ซับซอนของเวิรคโฟลว ปจจัยเหลานี้ ลวนมีผลตอเวลาในการตรวจสอบหรือการคนหาสาเหตุท่ีทํา
ใหเวิรคโฟลวทํางานไดผลลัพธท่ีไมตรงกับความตองการ 

ดังนั้นวิทยานิพนธนี้ จึงเสนอการพัฒนากลไกการตรวจสอบเวิรคโฟลวกอนการ
ทํางานโดยจะมุงเนนไปท่ีการตรวจสอบบริการไบโอมารทในเวิรคโฟลววิเคราะหสนิป เพราะเปน
บริการหลักท่ีใชในเวิรคโฟลว โดยเสนอการพัฒนาเวิรคโฟลวภายใตส่ิงแวดลอมของโปรแกรมทา
เวอรนาท่ีสามารถตรวจสอบคุณสมบัติของบริการไบโอมารทได เพื่อใหขอมูลท่ีมีนัยสําคัญตอ
ผูใชงาน จะไดมีความสะดวกและงายตอการตรวจสอบ และปรับแกเวิรคโฟลวซ่ึงสามารถลดเวลาท่ี
เสียไปไดอยางมากเปนวัตถุประสงคท่ีสอง 

อีกประการหนึ่ง ในการสรางเวิรคโฟลวเพื่อวิเคราะหการเปล่ียนแปลงลําดับเบส 
(Single-nucleotide polymorphism หรือ SNP) [6] ในกุง เพื่อประโยชนในการพัฒนาสายพันธุซ่ึง
เปนความรวมมือกับสถานวิจัยจีโนมิกสและชีวสารสนเทศ มหาวิทยาสงขลานครินทร พบวาใน
กระบวนการวิเคราะหขอมูลลําดับพันธุกรรมของกุง เพื่อสรางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการ 
(Phylogenetic tree) [13][15] มีการวิเคราะหและถายโอนขอมูลจํานวนมากในแตละบริการ การ
ทํางานมีความลาชาจนทําใหมีปญหาการเกินเวลา (Time-out) และความไมคงเสนคงวาในการ
ทํางานเกิดข้ึน (Inconsistency) สงผลใหเวิรคโฟลวทํางานไมสําเร็จสงผลใหไมไดผลลัพธท่ีตองการ 
จึงเสนอการสรางบริการทองถ่ินในสวนการทํางานเพื่อสรางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการ ใน
การแกไขปญหาดังกลาว ซ่ึงสามารถชวยประหยัดเวลาในประมวลผลและใหผลลัพธท่ีถูกตองตรง
ตามความตองได ซ่ึงเปนสวนหนึ่งของวิทยานิพนธนี้ดวยในวัตถุประสงคสุดทาย 

 

 
รูปท่ี 1.1 สรุปงานในวิทยานพินธ 

โจทย 

งานในวิทยานิพนธ
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รูปท่ี 1.1 แสดงแผนผังสรุปงานวิทยานิพนธ โดยประกอบดวยการวิเคราะห       
สนิปของกุงและของมนุษย วิทยานิพนธนี้ออกแบบพัฒนาเวิรคโฟลวเพื่อวิเคราะหของกุงไดเปน
เวิรคโฟลวท่ี 1 ซ่ึงจากการทดสอบการทํางาน พบวาเวิรคโฟลวเกิดปญหาเกินเวลาและความไมคง
เสนคงวาในการทํางาน จึงมีการแกไขปญหาดังกลาว โดยสรางบริการทองถ่ินข้ีนมาใชงานเองใน
สวนของกระบวนการทีเกิดปญหาเทานั้นและพัฒนาไดเปนเวิรคโฟลวท่ี 1.1 ซ่ึงสามารถแกไข
ปญหาดังกลาวได 

การวิเคราะหสนิปของมนุษย มีระบบการทํางานความซับซอนและมีลักษณะการ
งานแบบซอนโมดูลๆหรือ Nested workflow วิทยานิพนธนี้ออกแบบและพัฒนาเวิรคโฟลวเพื่อ
วิเคราะหของมนุษยไดเปนเวิรคโฟลวท่ี 2 แตพบวาเวิรคโฟลวเกิดปญหาการลาสมัยของบริการและ
ทํางานไดไมตรงตามความตองการ จึงมีการแกไขปญหาดังกลาวโดยสรางระบบตรวจสอบเวิรค-
โฟลวกอนการทํางานจริงไดเปนเวิรคโฟลวท่ี 3 ซ่ึงสามารถแกไขปญหาดังกลาวได 

 

1.2 การตรวจเอกสาร (Literatures Review) 

1.2.1 โปรแกรมทาเวอรนา 

การทดลองแบบ in silico หรือการทําการทดลองดวยคอมพิวเตอรในงานดาน
วิทยาศาสตรสุขภาพ (Life Sciences) เปนการรวบรวมเคร่ืองมือวิเคราะหและฐานขอมูลท่ีกระจายใน
ท่ีตางๆเขาไวดวยกัน การทดลองแบบนี้ทําไดโดยการ คัดลอกแลววาง ระหวางเว็บเพจหรือโดยการ
เขียนโปรแกรมเพ่ือปะติดปะตอทรัพยากรเหลานี้เขาไวดวยกันเชน สคริปตของภาษา Perl เปนตน 
วิธีการเหลานี้มีความจําเปนมากข้ึนในงานชีวสารสนเทศ กลุมงานวิจัยอิสระตางๆ (Autonomous 
research) [3][4] ไดสรางและดูแลฐานขอมูลท่ีแตกตางกันและไดพัฒนาอัลกอริทึมและเครื่องมือ
วิเคราะหท่ีมีความสัมพันธกัน ทรัพยากรและปริมาณของขอมูลสาธารณะท่ีเปดใหเขาใชไดเพิ่มข้ึน
อยางรวดเร็วในยุคขอมูลจีโนม ปจจัยเหลานี้ทําใหเกิดการรวมตัวกันของกลุมวิจัยดังกลาว อยางไรก็
ตามยังมีปญหาเร่ืองมาตรฐานการใชขอมูลรวมกัน ความแตกตางกันของระบบท่ีมีอยูเดิม และ
ลักษณะทางดานภูมิศาสตรท่ีต้ังของบริการขอมูลในอินเตอรเน็ต 
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รูปท่ี 1.2 โปรแกรมทาเวอรนาแสดงเวิรคโฟลวและเว็บเซอรวิสโดยการแบงประเภทดวยสีตางๆ [4] 

โปรแกรมทาเวอรนา (Taverna) (รูปท่ี 1.2) พัฒนาขึ้นในโครงการมายกริดซ่ึงเปน
โปรแกรมประยุกตท่ีรวบรวมการเขาถึงบริการและทรัพยากร ท่ีกระจายอยูในอินเตอรเน็ตเขาไว 
เปนเสมือนหน่ึงวาอยูบนระบบเดียวกันดวยเทคโนโลยีเว็บเซอรวิส อยางไรก็ตามงานวิจัยท่ีใช
เทคโนโลยีเวิรคโฟลวดังกลาว ยังมีลักษณะเฉพาะตัวท่ีไมสามารถใชเวิรคโฟลวตามบริการตัวอยาง
เวิรคโฟลวท่ีมีให จึงจําเปนตองพัฒนาเวิรคโฟลวท่ีเหมาะสม และพัฒนาเว็บเซอรวิสเพิ่มเติม เพื่อให
ทํางานไดอยางถูกตอง ใหผลลัพธท่ีตรงตามวัตถุประสงคและมีประสิทธิภาพในการทํางาน [2][10] 
 

1.2.2 โปรแกรมทาเวอรนาสอง รุนทดลองใช 

โปรแกรมทาเวอรนาต้ังแตรุน 1.7.0 มีปลักอินช่ือวา Taverna 2 preview ซ่ึงเปนการ
ทดลองโปรแกรมทาเวอรนารุน 2 เพื่อการทํางานท่ีเรียกวา Workflow health check หรือการ
ตรวจสอบเสถียรภาพของเวิรคโฟลว โดยการตรวจสอบวา เอ็นพอยตของเว็บเซอรวิสตางๆในเวิรค
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โฟลวมีตอบกลับผาน HTTP (Responding) หรือไม [8][9] หากมีการตอบกลับก็คือสามารถเขาถึงได 
หากไมมีการตอบกลับ ก็ไมสามารถท่ีจะเปดเวิรคโฟลวข้ึนมาทํางานได ปญหาก็อาจจะมาจาก
เครือขายของผูใชงานเองไมสามารถติดตอภายนอกได หรือไมก็มีปญหาท่ีฝงของผูใหบริการเองอัน
เนื่องมาจากหลายๆสาเหตุ 

อีกประการหนึ่งในการออกแบบและการสรางเวิรคโฟลว ในงานวิจัยดานเภสัช-
พันธุศาสตรซ่ึงเปนงานวิจัยท่ีมีขนาดใหญและมีกระบวนการท่ีซับซอน จําเปนตองออกแบบการ
ทํางานเปนโมดูลๆทํางานในกระบวนการท่ีเกี่ยวของซ่ึงมีการเรียกใชโมดูลอ่ืนๆดวย ในส่ิงแวดลอม
ของทาเวอรนาเรียกโมดูลการทํางานของแตละกระบวนเหลานี้วา Nested workflow และพบวา 
Taverna 2 preview ไมสามารถตรวจสอบ Nested workflow ได 

ดังนั้น Taverna 2 preview ไมสามารถตรวจจับบริการที่ลาสมัยไปแลวและไม
สามารถตรวจสอบความเสถียรภาพของเวิรคโฟลวท่ีมีความซับซอนได การแกไขขอจํากัดของ 
Taverna 2 preview เหลานี้ เปนสวนหนึ่งของวิทยานิพนธนี้ดวย 

 

1.2.3 บริการไบโอมารท (BioMart service) 

ไบโอมารท (BioMart) [11][12] คือระบบการจัดการขอมูลเชิงคิวรีท่ีพัฒนาโดย
สถาบันวิจัยมะเร็ง Ontario (OiCR) และสถาบันชีวสารเทศแหงยุโรป (EBI) ระบบไบโอมารทมี
ขอมูลหลากหลายชนิดท่ีนําเสนอตอผูใชงาน เหมือนระบบเหมืองขอมูลซ่ึงทําหนาท่ีในการคนหา
ขอมูลไดอยางซับซอน โดยมีหนาตางการทํางานเหมือนหนาเว็บไซตท่ีเรียกวา ‘Out of the box’ ท่ี
สามารถติดต้ังและปรับแตงบริการไดตามความตองการของผูใชงาน กลไกเหลานี้มีลักษณะแบบ
กราฟกสและขอความโดยมีพื้นฐานการทํางานแบบโปรแกรมประยุกต หรือใชเทคโนโลยีเว็บ
เซอรวิสหรือ Application Programming Interface (API) ท่ีเขียนดวยภาษา Perl และ Java 

ไบโอมารทสรางข้ึนเพื่อสนับสนุนการคิวรีขอมูลไดเปนอยางดี และนอกจากน้ียัง
สามารถปรับแตงใหทํางานกับเซิรฟเวอรฐานขอมูล Distributed Annotation System (DAS) 1.5 ซ่ึง
ใชในการแลกเปล่ียนคําจํากัดความประกอบของลําดับจีโนมหรือโปรตีนไดดวย [16][17] โดย
กระบวนการการแปลงจากแหลงขอมูลไปเปนรูปแบบของไบโอมารทนั้น สามารถทําไดอยาง
อัตโนมัติดวยเคร่ืองมือท่ีไบโอมารทไดเตรียมไวใหแลว ซ่ึงสนับสนุนระบบจัดการฐานขอมูลเชิง
ความสัมพันธท้ัง MySQL [18], Oracle [19] และ Postgres [20] ไบโอมารทเปนซอตฟแวรแบบเปด
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ภายใตลิขสิทธ์ิของ GNU Lesser General Public License (LGPL) [21] ซ่ึงผูใชสามารถเขาถึงและใช
งานโดยไมมีขอผูกมัดหรือเง่ือนไขใดๆ 

บริการไบโอมารทหนึ่งๆจะประกอบดวยช่ือของบริการ (Service Name) และ
เนื่องจากบริการไบโอมารททํางานในลักษณะเหมืองขอมูล ดังนั้นบริการของไบโอมารทสามารถ 
คิวรีขอมูลจากดาตาเซ็ต (Dataset) ท่ีผูใหบริการกําหนดไวได โดยในแตละดาตาเซ็ตก็จะ
ประกอบดวยคุณสมบัติตางๆท่ีแตกตางกันออกไปคือ ฟลเตอร หรือฟลดขอมูลสําหรับเปนเง่ือนไข
การคิวรี (Filter or query filed) และแอ็ตตริบิวต หรือฟลดขอมูลสําหรับเปนผลลัพธของการคิวรี 
(Attribute or output filed) [22] ในการออกแบบเวิรคโฟลวเพื่อวิเคราะหสนิปของมนุษยพบวา 
บริการไบโอมารทหนึ่งๆสามารถใหบริการขอมูลจากฐานขอมูลเพียงหนึ่งฐานขอมูล อยางพอเพียง
ตอความตองการ และการทํางานแบบหนึ่งบริการตอหนึ่งฐานขอมูล ยังสะดวกตอการพัฒนาและ
การปรับปรุงเวิรคโฟลวไดในอนาคต ดังนั้นงานวิจัยนี้จึงไดตีกรอบเนื้อหาของบริการไบโอมารท 
ไววา บริการหนึ่งๆจะมีหนึ่งช่ือบริการและสามารถคิวรีขอมูลไดหนึ่งฐานขอมูล ซ่ึงฐานขอมูล
หนึ่งๆประกอบดวยหลายๆคุณสมบัติ ดังแสดงโครงสรางบริการไบโอมารทในรูปท่ี 1.3 

 

A BioMart Service 
A Processor/Service Name 

A Dataset  
Attributes Filters 

รูปท่ี 1.3 โครงสรางบริการไบโอมารทในงานวิจยั 
 
บริการไบโอมารทเปนปลักอินตัวหนึ่งในโปรแกรมทาเวอรนา ทําใหสามารถใช

บริการขอมูลไดอยางงายดวยเทคโนโลยีเว็บเซอรวิส การเขาถึงขอมูลตางๆจะเปนลักษณะการ
ส่ือสาร Java Database Connectivity (JDBC) [23] ซ่ึงเปน API ใน Java ท่ีใชสําหรับติดตอไปยัง
ฐานขอมูลกลางของไบโอมารทและนําเสนอตอผูใชงานในลักษณะของกราฟกส สามารถติดต้ังและ
ปรับแตงบริการไดตามความตองการของผูใชงาน [2] 
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1.2.4 การพัฒนาเวิรคโฟลวสําหรับการวิเคราะหสนิปของมนษุย 

หนวยไวรัสวิทยาและจุลชีววิทยาโมเลกุล คณะแพทยศาสตร โรงพยาบาล
รามาธิบดี มหาวิทยาลัยมหิดล ศึกษาสนิปท่ีเกี่ยวของกับการแพยาเนวิราฟน (Nevirapine) [24] ซ่ึง
เปนยาตานเช้ือไวรัสเอชไอวี โดยเปนยาในกลุม Non-nucleoside reverse transcriptase inhibitor 
(NNRTI) [24] การแพยาชนิดนี้จะมีอาการตั้งแตเปนผ่ืนคันเล็กนอยจนถึงอาการหนัก และอาจทําให
เกิดโรค Steven’s Johnson Syndrome [25] ซ่ึงจะทําใหเกิดความลําบากในการใชชีวิตกับตัวผูติดเช้ือ
และยังทําใหเสียเงินจํานวนมากมายในการรักษาอาการแพยา ในทายท่ีสุดการแพยาอาจทําใหถึงแก
ชีวิตได การตรวจการเปล่ียนแปลงของลําดับเบสหรือสนิป (SNP) ท่ีมีความเกี่ยวของหรือสัมพันธ
กับกลไกการแพยา จะเปนงานบริการที่สําคัญในอนาคตกับผูติดเช้ือเอชไอวีท่ีตองรับประทานยา 
Nevirapine โดยการศึกษาสนิปท่ีเกี่ยวของกับการแพยา Nevirapine นี้จะใชวิธีการทําแบบ GWAS มี
กลุมการศึกษาแบงเปน 2 กลุม คือ กลุมท่ีติดเช้ือเอชไอวีและไดรับประทานยาเนวิราฟนแตไมเกิด
อาการแพยา และกลุมท่ีติดเช้ือเอชไอวีและไดรับประทานยาเนวิราฟนและมีอาการแพยาเกิดข้ึน 
ขณะนี้การศึกษาอยูในข้ันตอนของการวิเคราะหผลทางสถิติจากหองปฏิบัติการ คาดวาหลังจากท่ี
วิเคราะหผลทางสถิติจากหองปฏิบัติการเสร็จแลว จะยังคงมีตําแหนงสนิปท่ีตองทําการศึกษาลงลึก
ไปในรายละเอียดตอไปเพื่อหาตําแหนงสนิปท่ีแทจริง รวมท้ังกลไกท่ีเกี่ยวของกับการแพยาเนวิ-
ราฟนนี้ 

Lude Franke และคณะ [26] ไดสรางโปรแกรมคอมพิวเตอรท่ีมีช่ือวา โปรแกรม 
Prioritizer โดยเปนโปรแกรมท่ีใชในการวิเคราะหผล Positional candidate gene prioritization โดย
โปรแกรมจะทําหนาท่ีนําตําแหนงเร่ิมตนและตําแหนงส้ินสุดของยีน หรือสวนหน่ึงสวนใดบน
โครโมโซมที่สนใจ ไปเปรียบเทียบกับฐานขอมูลตางๆท่ีมีอยูในตัวโปรแกรม ประกอบดวย
ฐานขอมูล Gene ontology, Protein-Protein interaction และ Microarray co-expression และ
แสดงผลออกมาใหผูใชงานเห็นถึงความสัมพันธท่ีเกี่ยวของกับขอมูลท่ีไดใสเขาไปในระบบ วิธีการ
นี้จะทําใหสามารถคัดกรองจํานวนยีนหรือกลุมของยีนท่ีนาจะนําไปศึกษากอนเปนลําดับแรกได ใน
ปจจุบันทางผูสรางโปรแกรมไดนําเอาขอมูลทางดานสนิปและ Genetic linkage จากการสแกน
จีโนมท้ังหมด (Whole genome scan) มาประกอบเขาดวยกันกับตัวโปรแกรมเดิม เพื่อเพิ่มขีด
ความสามารถในการคัดกรองตําแหนงของสนิป หรือยีนท่ีเกี่ยวของกับการเกิดโรคหรือการแพยา
ชนิดตางๆ 
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Young C. Song และคณะ [7] ไดสรางเวิรคโฟลวสําหรับขอมูล Biological 
pathway (กลไกการทํางานระหวางยีน) และ Non-synonymous SNPs ซ่ึงใชขอมูลจากเว็บเซอรวิส 
BioMoby และใชโปรแกรมทาเวอรนาในการสรางและออกแบบใหไดมาเปนเวิรคโฟลว โปรแกรม
ท่ี Young C. Song และคณะทําการสรางข้ึนมีช่ือวา โปรแกรม DataBiNS [7] หนาท่ีหลักของ
โปรแกรม คือรวบรวมขอมูล Non-synonymous SNPs จากฐานขอมูล dbSNP [27] กับขอมูลท่ี
เกี่ยวของกับกลไกการทํางานระหวางยีน (Biological pathway) ตางๆจากฐานขอมูล KEGG [28] 
จากนั้นจะดึงขอมูลรายการผลงานท่ีถูกตีพิมพ, Gene ontology, Gene annotation และขอมูล nsSNP 
[29] ของแตละยีนใน Biological pathway ตางๆนั้น นอกจากนี้โปรแกรมยังนําเอาโปรแกรม LS-
SNP [7][30] ท่ีมีความสามารถในการทํานายผลกระทบของการเปล่ียนแปลงสนิปท่ีอาจสงผลถึงการ
ทํางานของโปรตีนมารวมไวดวยกัน ขอมูลท้ังหมดจะถูกดึงมาแสดงภายในการส่ังงานเพียงคร้ังเดียว 
ส่ิงท่ีไดจากโปรแกรม คือ โปรแกรมจะชวยลดหรือคัดกรองจํานวนและรวมท้ังตําแหนงของสนิป ท่ี
มีความเก่ียวของกับกลไกการทํางานระหวางยีนนอยๆออก โดยเหลือเฉพาะตําแหนงท่ีสามารถ
นําไปวิเคราะหตอในระดับหนาท่ีการทํางานได 

การเลือกตําแหนงสนิปท่ีนาสนใจจากผลที่ไดจากสนิปชิป  รวมท้ังการหา
ความสัมพันธหรือการทํานายถึงผลกระทบ อันเนื่องมาจากการเปล่ียนแปลงของสนิปในมนุษยกับ
การตอบสนองตอยาหรือภาวะการเปนโรค เปนส่ิงท่ีจําเปนตองทําหลังจากท่ีไดผลการวิเคราะหทาง
หองปฏิบัติการมาแลว ขอมูลท่ีมีมากมายในปจจุบันจากหลายฐานขอมูลท่ีเปดใหใชงานไดในขณะน้ี 
สามารถทําใหเกิดองคความรูใหมๆในดานการศึกษาสนิป อยางไรก็ตามผลจากการคนหาขอมูลจาก
ฐานขอมูลในแตละฐานขอมูลดังกลาวไมไดอยูในรูปแบบท่ีสามารถใชงานไดงาย หรือฐานขอมูล
เดียวอาจไมเพียงพอในการสรางเปนองคความรูได คณะผูวิจัยจึงมีวัตถุประสงคท่ีจะพัฒนาวิธีการ
ทํานายผลกระทบอันเนื่องมาจากการสนิปตางๆ รวมท้ังสรางระบบท่ีมีความสามารถในการคัดเลือก
ตําแหนงสนิปท่ีนาสนใจในการนําไปศึกษาตอทางดานหนาท่ีการทํางาน (Functional Study) ตอไป 
ซ่ึงยังไมมีผูใดเคยทํามากอน คณะผูจัยจะทําการศึกษาสนิปท่ีละเอียดครอบคลุมและใชงานงายโดย
การแกปญหางานวิจัยนี้จะใชโปรแกรมทาเวอรนา ท่ีมีความสามารถในการสรางและจัดการรูปแบบ
ขอมูล รวมท้ังมีความสามารถในการประสานการทํางานกับเว็บเซอรวิสตางๆ และแสดงผลออกมา
ในรูปแบบท่ีงายตอการนําไปศึกษาหรือใชงานตอไป จึงเปนเหตุใหเกิดความรวมมือในการวิจัย
ระหวางมหาวิทยาลัยและเปนกรณีศึกษาของวิทยานิพนธนี้ 
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1.3 วัตถุประสงค 

1.3.1. พัฒนาเวิรคโฟลวและสรางการเช่ือมตอในเวิรคโฟลว เพื่อแกไขปญหาใน
งานวิจัยการทํานายผลกระทบของสนิปในงานวิจัยทางดานเภสัชพันธุศาสตร และการวิเคราะห     
สนิปของกุง โดยใชเทคโนโลยีมายกริด, โปรแกรมทาเวอรนา, เว็บเซอรวิสและใชเวิรคโฟลวท้ัง
สองนี้เปนกรณีศึกษาของงานวิทยานิพนธ 

1.3.2. นําเสนอกลไกในการลดเวลาในการพัฒนา และทดสอบเวิรคโฟลวโดย
พัฒนาการตรวจสอบความถูกตองของเวิรคโฟลวกอนการทํางานจริง ซ่ึงจะมุงเนนไปที่การ
ตรวจสอบบริการไบโอมารทภายใตส่ิงแวดลอมของโปรแกรมทาเวอรนา ท่ีสามารถตรวจสอบ
คุณสมบัติของบริการไบโอมารทไดวาทันสมัยพรอมทํางานหรือลาสมัยไปแลว ซ่ึงสามารถระบุ
บริการที่ลาสมัยไปแลวในเวิรคโฟลว และใหขอมูลท่ีมีนัยสําคัญตอผูใชงานจะไดมีความสะดวก 
และงายตอการปรับแกเวิรคโฟลวซ่ึงสามารถลดเวลาท่ีเสียไปไดอยางมาก 

1.3.3. นําเสนอกลไกในการลดปญหาการเกินเวลา และความไมคงเสนคงวาใน
การทํางานท่ีสงผลใหเวิรคโฟลวทํางานไมสําเร็จโดยพัฒนาบริการทองถ่ินข้ึนมาใชงานเอง (Local 
web services) 

 

1.4 ขอบเขตของงานวิจัย 

1.4.1. พัฒนาเวิรคโฟลวโดยใชโปรแกรทาเวอรนารุน 1.5.0 – 1.7.1 และมี
กรณีศึกษาคือเวิรคโฟลวในการวิเคราะหสนิปของกุงและของมนุษย 

1.4.2. พัฒนาการตรวจสอบเวิรคโฟลวกอนการทํางาน โดยจะมุงเนนไปท่ีการ
ตรวจสอบบริการไบโอมารทภายใตส่ิงแวดลอมของโปรแกรมทาเวอรนา โดยสามารถตรวจสอบ
คุณสมบัติของบริการไบโอมารทได โดยมีขอกําหนดในการตรวจสอบเปน 1 บริการใช 1 
ฐานขอมูล 

1.4.3. เพิ่มบริการทองถ่ิน (Local web services) เพื่อลดเวลาในการทํางานของ
เวิรคโฟลวดวยเทคโนโลยีมายกริดและเว็บเซอรวิส 
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1.5 ประโยชนท่ีคาดวาจะไดรับ 

1.6.1. ไดวิธีการแกไขปญหาลดความลาชาในการทํางานของเว็บเซอรวิส ดาน  
ชีวสารสนเทศโดยการใชบริการทองถ่ินบนโปรแกรมทาเวอรนา 

1.6.2. ไดเวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบบริการไบโอมารท ภายใตส่ิงแวดลอม
ของทาเวอรนาโดยสามารถตรวจสอบคุณสมบัติของบริการไบโอมารทได 

1.6.3. ไดเวิรคโฟลวในการแกปญหาในงานวิจัย การทํานายผลกระทบของการ
เปล่ียนแปลงลําดับเบส (SNP) ของมนุษยในงานวิจัยเภสัชพันธุศาสตร 

1.6.4. ไดองคความรู เกี่ยวกับการพัฒนาเวิรคโฟลว ดานชีวสนเทศภายใต
ส่ิงแวดลอมของทาเวอรนา 

 

1.6 สรุป 

วิทยานิพนธนี้เปนการประยุกตใชเทคโนโลยีมายกริด และเว็บเซอรวิสเพื่อแกไข
ปญหาในงานวิจัยทางดานชีวสารสนเทศศาสตร ซ่ึงเปนงานวิจัยท่ีทํารวมกับหนวยงานวิจัยท่ีมีความ
ชํานาญทางดานชีวสารสนเทศศาสตรของมหาวิทยาลัยสงขลานครินทรและ โรงพยาบาลรามาธิบดี 
คณะแพทยศาสตร มหาวิทยาลัยมหิดล 

สําหรับบทตอไปจะกลาวถึงภาพรวม และสถาปตยกรรมของมายกริดในงาน
วิทยานิพนธตลอดจนการอธิบายรายละเอียดของบริการไบโอมารท บทท่ี 3 จะกลาวถึงการเลือก
บริการท่ีเหมาะสม โดยใชเวิรคโฟลวการสรางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของกุง ซ่ึงเปนการ
ทําวิจัยรวมกับศูนยวิจัยจีโนมิกสและชีวสารสนเทศแหงมหาวิทยาลัยสงขลานครินทร เปน
กรณีศึกษาแรก 
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บทท่ี 4 จะกลาวถึงการออกแบบและพัฒนาเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของ
มนุษย ซ่ึงเปนการทําวิจัยรวมกับศูนยความเปนเลิศดานชีววิทยาศาสตรของประเทศไทยหรือ 
Thailand Center of Excellence for Life Sciences (TCELS) โรงพยาบาลรามาธิบดี 
มหาวิทยาลัยมหิดล การออกแบบและพัฒนาเวิรคโฟลวสําหรับตรวจสอบความถูกตองของเวิรค
โฟลวนี้จะกลาวในบทท่ี 5 ผลการทดลองจะกลาวในบทท่ี 6 และสรุปงานวิทยานิพนธในบทท่ี 7 
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บทท่ี 2  

สถาปตยกรรม โปรแกรมทาเวอรนาและเวิรคโฟลว 

บทนี้จะกลาวถึงคือสถาปตยกรรมของงานวิจัย และหลักการสําคัญท่ีเกี่ยวของกับ
เวิรคโฟลว, โปรแกรมทาเวอรนา, เว็บเซอรวิสและบริการตางๆที่จะนํามาสรางเปนเวิรคโฟลว 
รวมท้ังรายละเอียดเกี่ยวกับบริการไอโบมารท 

 

2.1 สถาปตยกรรมท่ีเก่ียวของกับวิทยานิพนธ 

งานวิจยัในวิทยานิพนธนี้ไดประยุกตใชสถาปตยกรรมตางๆดังนี้ 

2.1.1 การพัฒนาระบบบนเครือขายกริดดวยแนวความคิดของสถาปตยกรรมเชิงบริการ 

การพัฒนาระบบซอฟตแวรเพื่อใชงานกันระหวางองคกรบนเครือขายกริด มีปจจัย
ท่ีตองนํามาใชประกอบการพิจารณาอยูมากมายดวยกัน และปจจัยหลักท่ีตองพิจารณาเปนอันดับ
ตนๆก็คือ วิธีการออกแบบระบบท่ีสามารถเขากันไดกับเทคโนโลยีของทุกๆองคกรท่ีรวมมือกัน 
รวมไปถึงตองสามารถเขากันไดกับวัฒนธรรมขององคกรนั้นๆดวย โดยคําวาวัฒนธรรมขององคกร
นั้นเกี่ยวของกับวิธีการและข้ันตอนในการดําเนินงานของแตละองคกรมีความแตกตางกัน และ
ระบบท่ีใชอยูเดิมของแตละองคกรนั้น (Legacy system) มีความแตกตางกันโดยส้ินเชิงเปนตน ซ่ึง
ปจจัยทางดานวัฒนธรรมนี้เอง ไดผลักดันใหเกิดรูปแบบการพัฒนาระบบท่ีต้ังอยูบนฐานของสถาป
ตยกรรมเชิงการบริการหรือ Service Oriented Architecture (SOA) [31] โดยองคประกอบของ SOA 
มี 3 สวนคือผูใชบริการ (Service Requestor) ผูใหบริการ (Service Provider) และฝายทะเบียนของ
บริการ (Service Registry) [31] โดยผูใหบริการจะเปนผูจัดสรรบริการใหแกผูใชบริการ และฝาย
ทะเบียนของบริการเปรียบเสมือนสมุดหนาเหลืองสําหรับคนหาบริการที่จัดสรรโดยผูใหบริการ ซ่ึง
ผูใชบริการสามารถคนหาบริการที่ตองการไดจากหนวยนี้ดังรูปท่ี 2.1 
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รูปท่ี 2.1 การทํางานของสถาปตยกรรมเชิงบริการ [30] 

สถาปตยกรรมเชิงบริการ ประกอบดวยกลุมของบริการที่ติดตอส่ือสารระหวางกัน
ได การติดตอส่ือสารนี้สามารถสงผานขอมูลระหวางบริการสองบริการหรือมากกวา เพื่อ
ประสานงานกันในการทํางานตางๆ เร่ิมแรกนั้นสถาปตยกรรมเชิงบริการคือการใช Distributed 
Component Object Model (DCOM) หรือ Object Request Broker (ORBs) ท่ีอยูบนพื้นฐาน
ขอกําหนดของ Common Object Request Broker Architecture (CORBA) [32] 
 

2.1.2 เว็บเซอรวิส 

เว็บเซอรวิส (Web Service) [32] คือโปรแกรมประยุกตท่ีสรางใหรองรับการ
เรียกใชงานจากโปรแกรมประยุกตอ่ืนๆบนอินเตอรเน็ต โดยส่ือสารกันดวยขอมูลท่ีอยูในรูปแบบ 
Extensible Markup Language (XML) รูปแบบ XML ท่ีใชนี้กําหนดเปนมาตรฐานช่ือวา Simple 
Object Access Protocol (SOAP) [33] โดยขอมูลอาจถูกสงผานทางโปรโตคอล Hypertext Transfer 
Protocol (HTTP), Simple Mail Transfer Protocol (SMTP) หรือ File Transfer Protocol (FTP) แตท่ี
นิยมใชมาก คือ HTTP เว็บเซอรวิสประกอบดวยดังนี้ 

• แอ็พพลิเคชัน คือ โปรแกรมประยุกตท่ีทําหนาท่ีใหบริการอยูบนเคร่ืองแม
ขายท่ีเปดใหบริการตลอดเวลา สามารถติดตอดวยโพรโตคอล HTTP และ
พัฒนาดวยภาษาท่ีมีความสามารถในการจัดการกับ SOAP ได 

• SOAP คือ โปรโตคอลหรือระเบียบวิธีในการติดตอส่ือสารระหวางเว็บ
เซอรวิส โดยใชขอมูลท่ีกําหนดรูปแบบดวยภาษา XML ทําใหเว็บเซอรวิส
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สามารถส่ือสารกันได แมวาจะอยูบนเคร่ืองคอมพิวเตอรคนละแพล็ตฟอรม 
หรือพัฒนาดวยภาษาโปรแกรมท่ีแตกตางกัน เม่ือแอ็พพลิเคชันตองการใช
งานเว็บเซอรวิส ตองเขียนโปรแกรมเพื่อติดตอกับ SOAP ในภาษาท่ีตนใช 
จากนั้น SOAP ก็จะสราง SOAP message เพื่อติดตอกับแอ็พพลิเคชัน
ปลายทางใหโดยอัตโนมัติ 

• Web Services Description Language (WSDL) [34] คือ เอกสาร XML ท่ี
อธิบายรายละเอียดในการติดตอกับเว็บเซอรวิส เพื่อใหแอ็พพลิเคชันท่ี
ตองการเรียกใชเว็บเซอรวิสรูวา เซอรวิสนั้นใหบริการอะไรบาง และจะ
ติดตอไดอยางไร 

• UDDI (Universal Description, Discovery and Integration) คือ ไดเรกทอรีท่ี
เก็บรวบรวมเว็บเซอรวิสท่ีมีการลงทะเบียนไว UDDI จะเก็บรวบรวมขอมูล
ของเว็บเซอรวิสตางๆไวในรูปแบบ WSDL หนาท่ีของ UDDI จะคลายกับ
เว็บไดเรกทอรีหรือเว็บสารบัญ กลาวคือ UDDI ชวยใหผูพัฒนาเว็บเซอรวิส
ไดประกาศหรือประชาสัมพันธบริการของตนเองสูสาธารณะ และชวยให
ผูใชงานเว็บเซอรวิสคนพบเว็บเซอรวิสท่ีตองการใชงานได 

• รูปท่ี 2.2 อธิบายการทํางานของเว็บเซอรวิสไดดังนี้ 
1) ผูใหบริการจะใหคําอธิบายการใชบริการโดยใช WSDL ไวท่ี
ไดเรคทอรีของเว็บเซอรวิสหรือ UDDI  
2) ผูขอใชบริการจะคนหาท่ีตองการจาก UDDI ทําใหทราบวาบริการอยู
ท่ีไหน และจะติดตอกับบริการนั้นไดอยางไร 
3) UDDI จะตอบกลับดวยเอกสาร WSDL กลับมาใหผูขอใชบริการโดย
จะบอกวาบริการที่จะเรียกใชตองรองขอ และจะไดผลลัพธอยางไร 
4) ผูขอใชบริการใช WSDL สงการรองขอการใชงานไปยังผูใหบริการ 
5) ผูใหบริการตอบกลับตามท่ีผูขอใชบริการรองขอ 
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รูปท่ี 2.2 สถาปตยกรรมการทํางานของเวบ็เซอรวิส [32] 

2.1.3 สถาปตยกรรมของโปรแกรมทาเวอรนา 

รูปท่ี 2.3 เปนสรุปการติดตอส่ือสารและเช่ือมโยงของคอมโพเนนทอันหลากหลาย
ของมายกริดและทาเวอรนา บริการที่นําเสนอโดยโครงการมายกริดแสดงดวยบล็อกสีเหลืองเขม 
สวนบริการอื่นๆซ่ึงอยูกระจัดกระจายบนเครือขายอินเตอรเน็ต เปนบริการท่ีโครงการมายกริดมี
ขอตกลงรวมกันในการส่ือสารซ่ึงกันและกันไว บริการตางๆเหลานี้สามารถเขาถึงไดโดยสาธารณะ
ดวยเคร่ืองมือหรือการโปรแกรมใดๆก็ได และเปนบริการที่ไดรับการเช่ือมประสานมากับโปรแกรม
ทาเวอรนาแลว ซ่ึงอาจมองวาบริการภายนอกเหลานี้ เปนปลักอินหรือตัวเสริมโปรแกรมใน
โปรแกรมทาเวอรนา 

ในงานวิทยานิพนธนี้ไดสรางบริการหรือเว็บเซอรวิสข้ึนมาใชงานเอง ในการ
ทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของกุง ซ่ึงเปนงานวิจัยรวมกับศูนยวิจัยจีโนมิกสและชีว- 
สารสนเทศ คณะวิทยาศาสตร มหาวิทยาลัยสงขลานครินทร โดยทํางานอยูบนระบบคลัสเตอรของ
ศูนยกริดแหงมหาวิทยาลัยสงขลานครินทร ระบบคลัสเตอรติดต้ังระบบ Rocks Cluster รุน 4.3 [35] 
และสรางสวนประสานการเช่ือมตอของเว็บเซอรวิส ท่ีสรางข้ึนมาใชงานเองกับโปรแกรมทาเวอร
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นาโดยใชโปรแกรม Soablab Analysis Tool [37] ซ่ึงแสดงดวยบล็อกสีเหลืองในไดอะแกรม 
นอกจากนี้ยังเลือกใชบริการอื่นๆท่ีจําเปน และมีการทํางานท่ีถูกตองตรงตามความตองการในการ
ทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของกุงจากบริการของสถาบันชีวสารสนเทศแหงยุโรป หรือ 
European Bioinformatics Institute (EBI) [39] ดวย 

เวิรคโฟลวตางๆในรูปแบบของเอกสาร Simple Conceptual Unified Flow 
Language (Scufl) [9] ท่ีสรางในงานวิทยานิพนธแสดงดวยบล็อกสีน้ําเงิน ซ่ึงเม่ือพิจารณาในเชิง
สถาปตยกรรมแลว เวิรคโฟลวก็เปนสวนหนึ่งของการทํางานภายนอกหรือ Open world ก็ได ใน
วิทยานิพนธนี้ไดเรียกใชบริการชนิดหลักๆ คือ เว็บเซอรวิสมาตรฐานแสดงดวยบล็อกสีเขียว 
ตัวอยางเชน Web API for Biology (WABI) ของ DNA Data Bank of Japan (DDBJ) [40] และ
บริการไบโอมารทแสดงดวยบล็อกสีฟา โดยเวิรคโฟลวเรียกใชงานบริการตางๆผานแกนบริการ
กลางของมายกริด (myGrid Core Services) ไปยังเว็บเซอรวิสหรือบริการตางๆที่กระจัดกระจายกัน
อยูบนอินเตอรเน็ต 

 
รูปท่ี 2.3 สถาปตยกรรมของระบบท่ีเกีย่วของในงานวิทยานิพนธ [9] 
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2.2 โปรแกรมทาเวอรนาและเวิรคโฟลว 

ตอไปจะกลาวถึงภาพรวมและสวนประกอบของโปรแกรมทาเวอรนาดงันี้ 

2.2.1 ภาพรวมของโปรแกรมทาเวอรนา 

โปรแกรมทาเวอรนาอํานวยความสะดวกใหผูใชงาน สามารถสรางเวิรคโฟลวใน
การวิเคราะหระบบงานที่ซับซอนไดจากคอมโพเนนทหรือบริการตางๆท้ังท่ีอยูในทองถ่ิน หรือ
กระจัดกระจายอยูบนอินเตอรเน็ต แลวส่ังใหประมวลผลเพ่ือใหไดผลลัพธในรูปแบบท่ีเขาใจไดงาย 
ในการสนับสนุนกลไกหนาท่ีการทํางานเหลานี้ โปรแกรมทาเวอรนาจึงมีคอมโพเนนทตางๆมา
รองรับการทํางาน อยางเชนการคนหา, การใหคําอธิบาย, และการเลือกบริการตางๆท่ีเกี่ยวของกับ
การทํางานตามความตองการนั้นๆ [2] 

 
1) คํานิยาม 

คํานิยามของคําศัพทท่ีใชในสภาพแวดลอมของทาเวอรนาในวิทยานพินธมีดังนี ้
• เวิรคโฟลว (Workflow) – เปนกลุมของคอมโพเนนทและความสัมพันธ

ตางๆ ท่ีกําหนดหรือบอกถึงกระบวนการท่ีซับซอนกระบวนหน่ึงจากการแสดงผลดวยบล็อกอยาง
งาย ความสัมพันธตางๆนี้อาจจะอยูในรูปแบบของการเช่ือมโยงของขอมูล (Data links), การสงตอ
ขอมูลซ่ึงเปนเอาทพุตของคอมโพเนนทหนึ่งๆ ไปเปนอินพุตใหกับคอมโพเนนทอ่ืนๆ (Data flow) 
หรืออยูในรูปแบบของการควบคุมการเช่ือมตอ ท่ีบอกเง่ือนไขการทํางานของคอมโพเนนทนั้นๆ 
(Control links) ตัวอยางเชน คอมโพเนนทเอจะทํางานก็ตอเม่ือคอมโพเนนทบีทํางานเสร็จแลว ใน
ส่ิงแวดลอมของทาเวอรนา เวิรคโฟลวหนึ่งๆแสดงรูปแบบการไหลของขอมูลหรือ Workflow data 
model ซ่ึงอยูท่ีเคร่ืองสวนบุคคลหรือบนเว็บไซตก็ไดโดยเปนไฟล XML ในรูปแบบของเอกสาร 
Simple Conceptual Unified Flow Language (Scufl) 

• คอมโพเนนท (Component) – คอมโพเนนทจะใชในการสรางบล็อกท่ีทํา
หนาท่ีอยางใดอยางหน่ึงซ่ึงกําหนดไวแลวภายในกระบวนการน้ันๆ เราสามารถมองไดวาเคร่ืองมือ
รับคําส่ัง (Command line tool) ใดๆ หรือสคริปตใดๆ ของภาษา Perl คือหนึ่งคอมโพเนนท คอม
โพเนนทเหลานี้ควรมีลักษณะการทํางานแบบอะตอมมิกหรือปรมาณู (Atomic) อธิบายลักษณะเชน 
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ไมสามารถแบงยอยไดมากกวานี้อีกแลว คอมโพเนนทอาจจะเปนหนวยท่ีท้ังใชขอมูลและผลิต
ขอมูลก็ได ตัวอยางเชน งานของโปรแกรม Basic Local Alignment Search Tool (BLAST) [41] 
หนึ่งๆ คือหนึ่งคอมโพเนนทท่ีใชขอมูลลําดับเบสและพารามิเตอรสําหรับการคนหาอื่นๆ และ
ผลลัพธก็คือผลิตรายงานท่ีบอกวาลําดับเบสใดพบในฐานขอมูลใดบาง และมีรายละเอียดอยางไร 
เปนตน คอมโพเนนทเหลานี้อาจติดต้ังอยูบนระบบที่มีพลังการคํานวณในระดับสูง หรือแมแตใน
คอมพิวเตอรสวนบุคคลของผูใชงานเอง โดยสามารถเขาถึงไดงายผานเครือขายอินเตอรเน็ต 

• บริการ (Service) – บริการอีกช่ือหนึ่งก็คือคอมโพเนนท แตใชคําวา
บริการในกรอบอางอิงวา บริการเหลานั้นทํางานอยูบนเคร่ืองบริการหรือเซอรเวอรท่ีมีกําลังการ
ประมวลผลสูงซ่ึงไมไดเปนเคร่ืองในทองถ่ินของผูใชเอง หรือบางกรณีท่ีกลาวถึงบริการที่ปรากฏใน
เวิรคโฟลวของโปรแกรมทาเวอรนา อาจจะใชคําวา โปรเซสเซอร (Processor) ก็ได 

• เอ็นเนกเตอร (Enactor) – เอ็นเนกเตอรของเวิรคโฟลวคือหนวยท่ีทํา
หนาท่ีในการประสานงานการทํางานของคอมโพเนนทตางๆในเวิรคโฟลว โดยอาจจะเรียกไดวา
เปนบริการๆหน่ึงโดยตัวมันเองในกรณีท่ีมันใชเอกสารเวิรคโฟลว และพารามิเตอรตางๆเปน อินพุต
และผลิตผลลัพธออกมา หรือในกรณีของทาเวอรนาอาจเปนคอมโพเนนทหนึ่งภายในชุดของ
โปรแกรม เอ็นเนกเตอรจะจัดการกระบวนการในภาพรวมคือการรายงานสถานะการทํางาน, การ
สงผานขอมูลระหวางคอมโพเนนทและงานอ่ืนๆท่ีเกี่ยวของท้ังหมด 
 

2) ประโยชนของการใชเทคโนโลยีเวิรคโฟลว 

โปรแกรมทาเวอรนาสรางข้ึนดวยเทคโนโลยีใหมท้ังหมดเชน Web service และ 
Ontology เปนตน โดยเกิดจากการพยายามลดอุปสรรคในการใชงานของผูใชท่ีตองเสียเวลาไปมาก
กับการทํางานวิจัยบนฐานขอมูลท่ีซับซอนท่ีกระจายอยูบนอินเตอรเน็ต ประโยชนของการใช
เทคโนโลยีเวิรคโฟลว มีดังนี้ [8][9] 

• เพิ่มประสิทธิผล (Efficiency) – โปรแกรมทาเวอรนาชวยประหยัดเวลา
ของผูใชงานในหลายๆกรณีดวยเทคโนโลยีทางดานเวิรคโฟลว 

• ชวยในการออกแบบการวิเคราะห (Analysis Design) – การออกแบบการ
วิเคราะหแบบเวิรคโฟลวจะสามารถทําไดรวดเร็วกวาวิธีอ่ืนๆท่ีผานมา ทําใหมองเห็นการวิเคราะห
ในภาพรวมได และยังสามารถเพิ่มคอมโพเนนทใหมๆเพื่อเปนการขยายการวิเคราะหไดโดยงาย 
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• การเรียกใชการทดลองแบบ in silico จากระยะไกล (Experiment 
Invocation) – การทํางานงานดานชีวสารสนเทศแบบดั้งเดิมสวนมาก ต้ังแตขนาดเล็กรวมไปถึง
โครงการการทําเครื่องหมายจีโนม (Whole genome annotation) ทําโดยการผสมผสานกันระหวาง
เว็บเบราเซอรและการใชงานคําส่ังบนระบบปฏิบัติการ UNIX หรือเครื่องมือการทํางานอ่ืนๆ การ
ผสมผสานของเคร่ืองมือเหลานี้ ตองการสงผานขอมูลระหวางคอมโพเนนทตางๆโดยการคัดลอก
แลววาง ลักษณะการทํางานแบบน้ีใชเวลามาก มีแนวโนมท่ีจะเกิดขอผิดพลาดไดงาย และไมเปน
ระบบการทํางานท่ีดี โปรแกรมทาเวอรนามีความสามารถในการรวบรวมคอมโพเนนทตางๆเหลานี้
เขาดวยกันเปนเวิรคโฟลวและเรียกส่ังงานจากระยะไกลได 

• จัดการคอมโพเนนท (Component Management) – ในยุคปจจุบันมีความ
จําเปนตองเรียกใชงานบริการฐานขอมูลจากแหลงระยะไกล เชน สถาบันชีวสารสนเทศแหงยุโรป 
หรือ European Bioinformatics Institute (EBI) ทําใหผูใชสามารถใชงานบริการที่ทันสมัยอยูเสมอๆ 
มีโปรแกรมหรือคอมโพเนนทตางๆใหเลือกใชไดมากมาย และท่ีสําคัญคอมโพเนนทเหลานั้น
ทํางานบนระบบคลัสเตอร โปรแกรมทาเวอรนามีความสามารถที่เขาถึงเคร่ืองซุปเปอรคอมพิวเตอร
เหลานี้ไดโดยงายผานทางเครื่องคอมพิวเตอรสวนบุคคลสมัยใหม เนื่องจากโครงการมายกริดมี
ความรวมมือกับแหลงฐานขอมูลมาตรฐานระดับโลกตางๆ 

การใชงานเทคโนโลยีเวิรคโฟลว ทําใหไมตองพัฒนาระบบงานท่ีไมจําเปน 
เชน อัลกอริทึมการทํานายโครงสรางของโปรตีนข้ันท่ีสอง ก็จะตองพัฒนาบริการท่ีเกี่ยวของ
ท้ังหมดดวยตัวเองเพื่อใหเพียงพอท่ีจะสามารถทํางานได ตองสืบคนขอมูลลําดับเบสกอน ซ่ึงตองมี
งานดานการจัดการฐานขอมูลเขามาเกี่ยวของโดยเปนการเพ่ิมภาระงานโดยไมจําเปน แตหากใช
เทคโนโลยีเวิรคโฟลว ผูใชสามารถเลือกบริการที่พรอมทํางานโดยผูใชไมจําเปนตองสนใจเร่ืองการ
เขาถึงฐานขอมูลเลย ผูใชงานสามารถเลือกแหลงบริการที่เหมาะสมตามความตองการซ่ึงมีใหเลือก
มากมาย เชนผูใหบริการหลักทางดานชีวสารสนเทศอยางสถาบันชีวสารสนเทศแหงยุโรป (EBI) 
หรือไบโอมารท (BioMart) 

• การเขาถึงระบบประมวลท่ีมีประสิทธิภาพสูง (Invocation Performance) 
– แมวาเคร่ืองคอมพิวเตอรบุคคลสมัยใหมจะมีฮารดแวรท่ีดีข้ึนตามลําดับ แตอยางไรก็ตามก็ยัง
ตองการอัลกอริทึมในการทํางานเพื่อดึงเอาพลังการประมวลผลจากฮารดแวรเหลานั้นมาใช การใช
งานคอมโพเนนทในระยะไกล สามารถทําใหผูใชงานสามารถใชประโยชนจากฮารดแวรท่ีทรง
ประสิทธิภาพ ตัวอยางเชนโปรแกรม InterProScan [42] ท่ีพัฒนาโดย EBI ไมไดทํางานอยูบนเคร่ือง
คอมพิวเตอรธรรมดา แตทํางานบนเคร่ืองคลัสเตอรขนาดหลายรอยโหนด ซ่ึงเวิรคโฟลวท่ีมีบริการ
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ท่ีมีโครงสรางพื้นฐานท่ีสนับสนุนการใชบริการ จากแหลงท่ีมีประสิทธิภาพการประมวลผลสูงแบบ
นี้ สามารถใหผลลัพธแกนักวิจัยท่ีรวดเร็วกวาการใชเคร่ืองคอมพิวเตอรธรรมดาอยางมาก 

 

2.2.2 สวนประกอบของโปรแกรมทาเวอรนา 

ในสวนนี้จะนําเสนอสวนประกอบทางดานกราฟกตางๆ ของโปรแกรมทาเวอรนา 
และอธิบายการใชงานเคร่ืองมือตางๆในข้ันตน เพื่อใหนําไปสูความเขาใจในการออกแบบเวิรค
โฟลวสําหรับแกปญหาใดๆท่ีสนใจในวิทยานิพนธ สวนประกอบหลักๆของโปรแกรมทาเวอรนามี
ดังนี้ 

 
1) Advanced Model Explorer (AME) 

• Entity Table 

Entity Table เปนสวนหลักของ Advanced Model Explorer หรือ AME ซ่ึงแสดง
โปรเซสเซอรหรือบริการ, อินพุตและเอาทพุตของเวิรคโฟลว, การเช่ือมตอของขอมูล (Data flow 
link) และการประสานการเช่ือมตอท้ังหมด โดยสวนประกอบดังกลาวนี้ อยูในรูปแบบโครงสราง
ตนไม ผูใชสามารถแตกโครงสรางตนไมเพื่อดูรายละเอียดได ดังรูปท่ี 2.4 
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รูปท่ี 2.4 หนาตาง AME ของโปรแกรมทาเวอรนา 

 

• Workflow Metadata 

Workflow Metadata เปนคําอธิบายการทํางานและจุดประสงคของเวิรคโฟลว ทํา
ใหมีการใชเวิรคโฟลวรวมกันได คําอธิบายเวิรคโฟลวสามารถเพ่ิมเติมหรือแกไขปรับปรุงได
โดยงาย ตัวอยางดังรูปท่ี 2.5 
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รูปท่ี 2.5 รายละเอียดของคําอธิบายใน AME 

• Workflow Inputs and Outputs 

เราสามารถสรางพอรตของอินพุตและพอรตเอาทพุต ไดตามความตองการท่ีจะ
รองรับขอมูลจากบริการ ตัวอยางเชน บริการไบโอมารทบางบริการใหเอาทพุตหรือแอ็ตตริบิวต
จํานวนมาก ท้ังนี้สามารถท่ีจะเลือกไดวา จะเอาขอมูลเหลานี้มาใชตอหรือไม 

นอกจากนี้ยังสามารถกําหนดชนิดของขอมูล (Data Type) ใหกับอินพุตหรือ
เอาทพุตของเวิรคโฟลวได ซ่ึงในโปรแกรมทาเวอรนาจะเรียกวา เมตาดาตา (Metadata) โดยสามารถ
ท่ีจะกําหนดเพิ่มเติมได ซ่ึงโปรแกรมทาเวอรนาสามารถรองรับชนิดขอมูลท่ีนาสนใจดังตารางท่ี 2.1 

ตัวอยางเชน โปรแกรมทางดานชีวสารสนเทศบางโปรแกรมใหเอาทพุตท่ีเปน
กราฟกไฟลชนิด PNG ดังนั้น สามารถกําหนด MIME Type เปน image/png=PNG Image ใหกับ
เอาทพุตนั้นได เปนตน 

 
 
 
 
 



25 

 

ตารางท่ี 2.1 ชนิดขอมูลท่ีโปรแกรมทาเวอรนารองรับ 
การกําหนดชนิดขอมูล ความหมาย 

text/plain=Plain Text ขอความอักษรธรรมดา 
text/xml=XML Text ขอความ XML 
text/html=HTML Text ขอความ HTML 
text/rtf=Rich Text Format ขอความอักษรธรรมดาพรอมรูปแบบ 
text/x-graphviz=Graphviz Dot File ไฟล Dot ในระบบ Linux 
image/png=PNG Image ไฟลภาพสกุล PNG 
image/jpeg=JPEG Image ไฟลภาพสกุล JPEG 
image/gif=GIF Image ไฟลภาพสกุล GIF 
application/zip=Zip File ไฟลบีบอัดสกลุ ZIP 
chemical/seq-aa-genpept=Genpept Protein ขอมูลลําดับของโปรตีน 
chemical/seq-na-genbank=Genbank Nucleotide ขอมูลลําดับของนิวคลีโอไทด 
chemical/x-pdb=Protein Data Bank Flat File ขอมูลในรูปแบบโครงสรางของโปรตีน 

 

• การเชื่อมตออินพุตของเวิรคโฟลวเขากับโปรเซสเซอร 

โปรแกรมทาเวอรนาจะแสดงพอรตของอินพุตของโปรเซสเซอรใดๆ ทุกพอรต 
สามารถระบุไดวา เอาทพุตนี้เขาไปเปนพอรตอินพุตใดของโปรเซสเซอรใด เพราะโปรเซสเซอร
หรือบริการตางๆ นั้นไมไดรับอินพุตหรือพารามิเตอรเพียงตัวเดียว หากแตสามารถรับอินพุตหรือ
พารามิเตอรหลายๆ ตัวในการทํางานซ่ึงข้ึนอยูกับการใชงานและการออกแบบ ดังรูปท่ี 2.6 
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รูปท่ี 2.6 การเช่ือมตออินพุตเขากับโปรเซสเซอร 

• โปรเซสเซอร (Processor) 

โปรเซสเซอรเปนโหนดระดับบนสุดในโปรแกรมทาเวอรนา และเปนคอม
โพเนนทท่ีสําคัญท่ีสุด เพราะเปนสวนการทํางานของเวิรคโฟลว ผูใชงานสามารถดูรายละเอียดตางๆ
ของโปรเซสเซอรได ดังรูปท่ี 2.7 ซ่ึงแสดงผลสรุปใหทราบวาแตละโปรเซสเซอรวาอยูท่ีไหน 
(endpoint) เปนบริการชนิดอะไร มีฟงกชันการทํางานอะไรบาง 
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รูปท่ี 2.7 รายละเอียด Remote resource usage ของโปรเซสเซอรท้ังหมดท่ีใชในเวิรคโฟลว 

• การกําหนดคาการคงทนตอการทํางาน  

การกําหนดคาการคงทนตอการทํางาน (Configuring Basic Fault Tolerance) ทําได
โดยการปรับแตงคาคุณสมบัติของแตละโปรเซสเซอรดังรูปท่ี 2.8 อธิบายเฉพาะสวนท่ีสําคัญดังนี้ 

 การทดลองใหม (Retries) การกําหนดจํานวนคร้ังของทํางานซํ้าเม่ือการ
ทํางานของโปรเซสเซอรลมเหลว 

 การถวงเวลา (Delay) ระหวางการทดลองใหมในแตละคร้ัง หนวยเปน
มิลลิวินาที 

 Backoff เปนปจจัยในการบอกวา การทดลองใหมในแตละคร้ังนั้น (ซ่ึงจะอยู
ในชวง n และ n+1) จะใหเพิ่มชวงหนวงเวลาเทาไร คํานวณไดจาก delay 
time ยกกําลัง n+1 เชน หากพิจารณาจากรูปท่ี 2.6 กําหนดคา delay time = 1 
วินาที และ Backoff =2 จะคํานวณไดวา 
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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) เปนการบอกวา หากโปรเซสเซอรใดท่ีถูกกําหนดใหมี
ภาวะวิกฤต หากโปรเซสเซอรนั้นทํางานลมเหลว ก็ใหหยุดการทํางาน
ท้ังหมด แตหากไมไดกําหนดไว หากโปรเซสเซอรนั้นลมเหลว เวิรคโฟลว
ท้ังหมดจะยังคงทํางานไดตอไป แตสวนท่ีเปนดาวนสตรีม (downstream) 
จากโปรเซสเซอรท่ีลมเหลวน้ีจะไมถูกเรียกทํางาน 

 
รูปท่ี 2.8 กําหนดคาการคงทนตอการทํางาน 

• โหนดแสดงการเชื่อมโยงของขอมูล 

โหนดแสดงการเชื่อมโยงของขอมูล (Data Link Nodes) ท่ีปรากฏใน AME คือ 
ขอมูลแสดงการเช่ือมตอของแตละโหนดในเวิรคโฟลว โหนดเหลานี้จะเกิดโดยอัตโนมัติเม่ือผูใชทํา
การตออินพุตและเอาทพุตของโหนดท่ีเกี่ยวของในเวิรคโฟลวนั้นๆ การลบโหนดใดโหนดหน่ึงก็จะ
หมายถึงการยกเลิกการเช่ือมตอของขอมูลท่ีโหนดนั้นๆ 

 

• โหนดแสดงการควบคุมการเชื่อมตอ 

โหนดแสดงการควบคุมการเช่ือมตอ (Control link nodes) แสดงรายละเอียดการ
ทํางานของโปรเซสเซอรท่ีข้ึนอยูกับเง่ือนไขนั้นๆ โหนดเหลานี้จะเกิดโดยอัตโนมัติเม่ือผูใชทําการ
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กําหนดเง่ือนไขตางๆในเวิรคโฟลว การลบโหนดใดโหนดหน่ึงก็จะหมายถึงการยกเลิกการควบคุม
การเช่ือมตอท่ีโหนดนั้นๆ 

 
2) ไดอะแกรมของเวิรคโฟลว 

ไดอะแกรมของเวิรคโฟลว (Workflow diagram) เปนสวนประกอบท่ีทําหนาท่ี
แสดงผลเพียงอยางเดียวของเวิรคโฟลว โดยอินพุต, เอาทพุต, และโปรเซสเซอรจะแสดงในรูปของ
กลองสีตางๆ และลูกศรแทนการเช่ือมตอขอมูล (Data links) และการควบคุมการเช่ือมตอ (Control 
links) ดังรูปท่ี 2.9 

 

 
รูปท่ี 2.9 ไดอะแกรมของเวริคโฟลว 

3) บริการท่ีพรอมบริการ 

เม่ือเร่ิมตนโปรแกรมทาเวอรนา โปรแกรมจะคนหาบริการที่สามารถเขาถึงไดและ
พรอมใหบริการ (Available services) ท้ังหมดโดยโปรแกรมจะทําการตรวจสอบการตอบกลับ 
(Responding) ของเอ็นพอยต (Endpoint) ของบริการตางๆดวย หากบริการใดท่ีไมมีการตอบกลับก็
จะไมปรากฏในรายช่ือบริการท่ีพรอมใหบริการ ขณะเดียวกันเอ็นพอยตของบริการใดที่พรอม
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บริการหรือมีการตอบกลับ บริการเหลานี้จะเปนบริการทีทั่นสมัยท่ีสุด ณ เวลาท่ีผูใชงานโปรแกรม
ตอนนั้นๆ ตัวอยางดังรูปท่ี 2.10 แสดงโหนดบริการตางๆของ Soaplab จาก EBI และคาเอ็นพอยต
โดยปริยายกําหนดไวในไฟล mygird.properties โดยคาโดยปริยายจะมีดังนี ้

 เว็บเซอรวิสท่ีอยูบนพื้นฐานของมาตรฐาน Web Services Description 
Language (WSDL) 

 Soaplab service คือ เว็บเซอรวิสท่ีมีวิธีการการสรางดวยโปรแกรม Soaplab 
Analysis Tool Analysis Tool ซ่ึงพัฒนาจาก EBI 

 Biomoby คือเว็บเซอรวิสจาก Biomoby 
 BioMart คือเว็บเซอรวิสจาก BioMart 
 

นอกจากนี้ ผูใชงานสามารถเพ่ิมเอ็นพอยตท่ีตองการเขามาในโปรแกรมทาเวอรนา
ไดดวยตนเองอีกดวย เชนในกรณีท่ีผูใชงานสรางบริการข้ึนมาใชงานเอง และสรางระบบเช่ือม
ประสานใหโปรแกรมทาเวอรนาเขาถึงบริการนั่นได ซ่ึงวิทยานิพนธนีก้็จะนําเสนอวธีิการสรางและ
เขาถึงบริการเหลานี้เชนกนั โดยจะกลาวรายละเอียดตอไป 

 

 
รูปท่ี 2.10 Available Service Panel แสดงโหนดของบริการ Soaplab จาก EBI 

4) หนาตางแสดงผลการทํางาน 

หนาตางแสดงผลการทํางาน (Result browser) ทําหนาท่ีแสดงผลการทํางานเม่ือทุก
โปรเซสเซอรในเวิรคโฟลวทํางานเสร็จแลว หรือหากบางโปรเซสเซอรในเวิรคโฟลวลมเหลวใน
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ระหวางการทํางาน แตถามีบางโปรเซสเซอรท่ีสามารถทํางานไดสําเร็จก็จะแสดงผลไดเชนเดียวกัน 
นอกจากนี้ยังแสดงสถานภาพทํางานและรายงานโปรเซส (Process report) สําหรับดูสถานะและ
รายงานสรุปการทํางานดวย ดังรูปท่ี 2.11 ผลลัพธเปนกราฟกชนิดขอมูล PNG ซ่ึงสามารถกําหนด
ชนิดของเอาทพุตไดจาก AME ตาม MIME Type ท่ีโปรแกรมทาเวอรนาสนับสนุนไว 

 

 
รูปท่ี 2.11 ผลลัพธการทํางานของเวิรคโฟลวจาก Result Browser  

นอกจากนี้ทาเวอรนายังมีตัวเรนเดอรเอาทพุต (Renderer) อ่ืนๆ ท่ีสนับสนุนอาทิ
เชน 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 

 
การบันทึกผลลัพธการทํางานในโปรแกรมทาเวอรนามีหลายตัวเลือก ซ่ึงแตละ

ชนิดบันทึกผลลัพธจะแตกตางกันไปตามลักษณะของรูปแบบท่ีเลือกดังนี้ 
 Saving Entire Result Set as XML: เปนการบันทึกผลลัพธในแตละรายการ
ใหเปนภาษา XML 

 Saving Entire Result Set as a Set of Files: เปนการบันทึกผลลัพธท้ังหมด
ของ Workflow ลงดิสก ตามคาชนิดของขอมูลท่ีไดกําหนดใน AME 
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 Exporting Results to Excel: เปนการบันทึกขอมูลชนิดขอความ (Text) เปน
ไฟลในรูปแบบของ Microsoft Excel ซ่ึงจะชวยในการจดัการขอมูลตอไป 
 

• รายงานโปรเซส 

รายงานโปรเซส (Process report) แสดงบันทึกการทํางานหรือล็อก (Log) การ
ทํางานของเวิรคโฟลวเพื่อแสดงวา เวิรคโฟลวทําสําเร็จหรือไม อยางไร โดยบันทึกรายละเอียดของ
ทุกโปรเซสเซอร ซ่ึงเปนการชวยในการดีบัก (Debug) หรือตรวจสอบไดทางหนึ่งวาแตละ
โปรเซสเซอรวาทํางานอยางไร ใชเวลาเทาไร หรือลมเหลวในชวงไหนของการทํางาน ตัวอยางดัง
รูปท่ี 2.12 

 

 
รูปท่ี 2.12 รายละเอียดการทํางานของรายงานโปรเซส 
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2.3 Scufl และลักษณะเดนของโปรแกรมทาเวอรนา 

Scufl ยอมาจาก Simple Conceptual Unified Flow Language [2][4] เปนภาษาและ
มาตรฐานของโปรแกรมทาเวอรนาท่ีโครงการมายกริดสรางข้ึนมา คุณสมบัติเดนๆของภาษานี้มีดังนี้ 
 

2.3.1 การทํางานซํ้าๆ โดยปริยาย (Implicit iteration) 

Iteration หรือการทํางานซํ้า ในบริบทนี้คือการทํางานท่ีแบบซํ้าๆของกระบวนการ
ใดการหนึ่งกับขอมูลหลายรายการ ยกตัวอยางเชน กระบวนการทํางานการวิเคราะห Guanine-
cytosine content (GC) จากเซ็ตของลําดับพันธุกรรมหรือลําดับเบส ในภาษาการทํางานแบบดั้งเดิม
อยางเชนภาษา Perl นั้น สามารถจัดการส่ิงเหลานี้ไดดวยการทําเปนลูป แลวระบุเง่ือนไขการทํางาน
ในลูปนั้นตัวอยางเชน 'while <condition> do <something>' โดยการทํางานจะอยูภายใตเง่ือนไขท่ี
ระบุตราบใดท่ียังคงมีรายการขอมูลใหเหลือไวประมวลผล 

ส่ิงแวดลอมของโปรแกรมทาเวอรนา นําเสนอกรอบการทํางานอยางงายในการ
จัดการเกี่ยวกับลูป ผูใชงานเพียงแตตอเอาทพุตซ่ึงบรรจุเซ็ตของรายการขอมูลเขากับอินพุตซ่ึงรับ
ขอมูลทีละหน่ึงรายการไดเลย จากตัวอยางการวิเคราะห GC ผูใชอาจจะตองการใชบริการแคหนึ่ง
บริการซ่ึงใชขอมูลลําดับเบส (DNA) หนึ่งลําดับ และผลิตเอาทพุตเปนเลขทศนิยมบอกถึงระดับ
ความเขมขนของ GC ของลําดับนั้นๆ ในโปรแกรมทาเวอรนา ผูใชสามารถตอเซ็ตของลําดับตางๆ
เขาไปท่ีอินพุตเดียวกันไดเลย โดยโปรแกรมจะทํางานคร้ังละหนึ่งลําดับจนขอมูลอินพุตหมดส้ิน 
จากเอาทพุตปกติคือเลขทศนิยมคาเดียวตอหนึ่งลําดับก็ไปเปนรายการของเลขทศนิยม โดยรายการ
แรกของเอาทพุตก็จะตรงกับรายการแรกของอินพุต เอาทพุตท่ีสองก็จะตรงกับอินพุตท่ีสองแบบนี้
ไปเร่ือยๆ 

 

• การทํางานซํ้าๆกับหลายอินพุต (Implicit iteration over multiple inputs) 

การทํางานโดยปริยายก็คือ คาตางๆของอินพุตจะผสมผสานกันท้ังหมด จากรูปท่ี 
2.13 แสดงกลไกของการทํางานซํ้ากันของบริการหนึ่งแบบงายๆ โดยเปนการเชื่อมตอสายอักษร
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สองสายเขาดวยกัน ในโปรแกรมทาเวอรนาสามารถเห็นการกําหนดคาการซํ้ากันของขอมูลโดย
ปริยายคือ หลายพอรตตอหลายพอรต (All against all) 

 

 
รูปท่ี 2.13 Configure iterators ในโปรแกรมทาเวอรนา 

กลไกของการซํ้ากันแสดงแบบโครงสรางตนไม โหนดใบของตนไมตอบสนองตอ
อินพุตนั้นๆใหกับบริการที่เช่ือมตอเขาดวยกัน ในกรณีนี้คือ String1 และ String2 และท่ีไมใชโหนด
ขอมูลคือวิธีการผสมผสานกันของอินพุต แบงเปนสองชนิดคือ Cross product คือการผสมกันของ
พอรตขอมูลแบบท้ังหมดตอทั้งหมด (All against all) ซ่ึงสามารถเปล่ียนเปน ลําดับแรกกับลําดับ
แรก ลําดับสองกับลําดับท่ีสอง แบบนี้ไปเรื่อยๆ และอยางไรก็ตาม กลไกการปรับแตงการซํ้าของ
ขอมูลสามารถกําหนด Cross product และ Dot product แบบผสมกันไดตามลักษณะการทํางานของ
เวิรคโฟลว ซ่ึงในวิทยานิพนธจะใชแบบผสมกัน 

 

2.3.2 บีนเชลลสคริปต (Beanshell scripting) 

โดยปกติแลวเอาทพุตของบริการหนึ่งๆ อาจไมไดมีรูปแบบ (Format) ท่ีเหมาะสม
และถูกตองสําหรับบริการถัดไปหรือสําหรับ Nested workflow ได จึงตองมีทางเลือกท่ีสามารถ
แกปญหากรณีเหลานี้ โดยบริการท่ีเขามาทําหนาท่ีดังกลาวนี้เรียกวา Shim Service [9] หรือเปน
บริการที่ไมซับซอนมาก ทําหนาท่ีเปล่ียนแปลงโครงสรางหรือรูปแบบขอมูลตลอดไปจนถึงการ
รองรับการเขียนภาษาโปรแกรมเพื่อรองรับอัลกอริทึมจากผูใชงานเอง รูปท่ี 2.14 แสดงเวิรคโฟลว
การใชงานบีนเชลลอยางงายโดยหมายถึงผลเอาทพุตคืออินพุต (Output = Input) 
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รูปท่ี 2.14 เวิรคโฟลวการใชงานบีนเชลลอยางงาย 

บีนเชลลสคริปต (Beanshell scripts) จัดเปนบริการทองถ่ินในโปรแกรมทาเวอรนา 
(Java local service) ท่ีใชในการแกปญหานี้ โดยผูใชสามารถเขียนภาษาสคริปตเพื่อเขาถึงตัวแปล
คําส่ังของภาษา Java หรือ Java interpreter โดยไมตองอาศัยความรูพื้นฐานดานการโปรแกรมภาษา 
Java มากนัก จากรูปท่ี 2.15 เปนตัวอยางของสคริปตในการปรับแตงสายอักษรของลําดับเบสซ่ึงเปน
อินพุตใหกับบีนเชลล ซ่ึงรวบรวมไปเปนชุดขอมูลเอาทพุตแบบ Fasta (Fasta format) [36] โดย
รวบรวมหลายๆลําดับเบสเขาไวดวยกัน ซ่ึงในวิทยานิพนธนี้ใชบีนเชลลในการสรางสคริปตเพื่อ
ตรวจสอบบริการไบโอมารท 
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รูปท่ี 2.15 ตัวอยางสคริปตของบีนเชลล 

2.3.3 บริการ Soaplab 

Soaplab Analysis Tool [37] คือกรอบการทํางานแบบหนึ่งท่ีสามารถทําให
โปรแกรมประยุกตท่ีอยูในรูปแบบของ Command-line สามารถทํางานเปนเว็บเซอรวิสได สวนท่ี
สําคัญก็คือตัวระบบท่ีเปนท่ีอยูจัดการการทํางานของเว็บเซอรวิส ในรูปท่ี 2.16 คือสถาปตยกรรม
การทํางานของ Soaplab Analysis Tool จากรูป Tomcat คือระบบท่ีเปนท่ีอยูและตัวจัดการการ
ทํางานของเว็บเซอรวิส บริการ Soaplab ก็คือรายช่ือของเว็บเซอรวิสตางๆ ซ่ึงมีหรือพอยนเตอร 
(pointer) เช่ือมโยงไปยัง AppLab server ซ่ึงเปนระบบท่ีครอบหรือหอโปรแกรมประยุกตท่ีอยูใน
รูปแบบของ Command-line 

Soaplab Analysis Tool เปนคอมโพเนนทสวนหนึ่งของมายกริดในโปรแกรม     
ทาเวอรนา โดยมี SOAP Toolkit เปนตัวเช่ือมประสานระหวางกันซ่ึงการติดตอส่ือสารก็จะเปนไป
ตามโปรโตคอล SOAP ในท่ีนี้คือ Apache AXIS [45] จะทํางานเปน SOAP Toolkit  

ต้ังช่ือใหกับลําดับตามรูปแบบ fasta 

รวมรวบหลายๆลําดับเขาดวยกันเปนชุดเดียว 
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รูปท่ี 2.16 สถาปตยกรรมการทํางานของ Soaplab Analysis Tool [37] 

2.3.4 การดีบักและชีน้ําทิศทางการทํางานของเวิรคโฟลวดวยเบรคพอยต 

ประโยชนของเวิรคโฟลวอีกอยางหน่ึงคือ สามารถควบคุมทิศทางการทํางานได 
โดยในหัวขอนี้จะอธิบายการช้ีนําหรือการควบคุมทิศทางการทํางานของเวิรคโฟลวคือ การหยุดการ
ทํางาน และแกคาของตัวแปรตางๆระหวางทํางาน ซ่ึงมีการติดตอกับเวิรคโฟลวสองแบบคือ การ
หยุดช่ัวคราว (Pausing) และการยกเลิก (Cancelling)  

การหยุดการทํางานของเวิรคโฟลวสามารถทําไดสองแนวทางคือ โดยการใสเบรค
พอยต (Breakpoints) ท่ีจุดใดจุดหนึ่งของเวิรคโฟลวซ่ึงจะหยุดโดยอัตโนมัติ หรือจะหยุดการทํางาน
ของเวิรคโฟลวเองท้ังหมดโดยการส่ังเองโดยผูใชงาน (Manual) [2][4] 

 
• เบรกพอยต (Breakpoints) 

เบรคพอยตเปนศัพทเทคนิคมาจากเคร่ืองมือการดีบักซอฟตแวร เคร่ืองมือเหลานี้
จะทําจุดหรือเคร่ืองหมาย (Mark) ในรหัสของโปรแกรม เพื่อใหโปรแกรมหยุดการทํางานให
ผูใชงานสามารถเขามาแทรกแซงการทํางานของโปรแกรมได ในความหมายเดียวกัน เบรกพอยตใน
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เวิรคโฟลวจะทําจุดหรือเคร่ืองหมายท่ีบริการหรือโปรเซสเซอร เพื่อใหหยุดการทํางาน ขอมูลอินพุต
และเอาทพุตท่ีหยุดช่ัวคราวท่ีบริการนั้นอาจจะแกไขหรือเปล่ียนคาได 

 

• การแกไขขอมูลระหวางบริการหรือโปรเซสเซอร 

การทํางานของเบรกพอยตในโปรแกรมทาเวอรนา จะตรงขามกับการดีบักใน
วิศวกรรมซอฟตแวร กลาวคือเบรกพอยตในโปรแกรมทาเวอรนาจะหยุดการทํางานของบริการก็
ตอเม่ือบริการไดผลิตเอาทพุตเสร็จเรียบรอยแลว ซ่ึงเปนการหยุดกอนท่ีจะเร่ิมตนการทํางานของ
บริการถัดไป ซ่ึงจุดนี้ผูใชสามารถเขาไปแกขอมูลเหลานี้กอนท่ีสงใหกับบริการถัดไปได เหตุผลของ
กระบวนเหลานี้คือ ตองการท่ีจะรักษาความเปนหนึ่งเดียวและความตอเนื่องของขอมูลในการ
กระจายและการทํางานแบบขนาน และยังปองกันกรณีท่ีไมสามารถหยุดการทํางานของเวิรคโฟลว
ได ยกตัวอยางเชน จากรูปท่ี 2.17 บริการเอมีเอาทพุตสองเอาทพุตโดยแตละเอาทพุตสงตอไปยัง
บริการบีและบริการซี ถาตัวดีบักแบบท่ัวๆไปเพิ่มเบรคพอยตท่ีบริการซีและเปล่ียนขอมูลท่ีบริการเอ
จะทําใหบริการซีมีขอมูลใหม ในขณะท่ีบริการบียังมีขอมูลเดิมอยู สถานการณแบบนี้เปนการเพ่ิม
เง่ือนไข หรือมีแนวโนมท่ีจะทําใหเวิรคโฟลวผลิตผลลัพธท่ีไมถูกตองหรือตรงตามความตองการ 
นอกจากนี้ในขณะท่ีเวิรคโฟลวกําลังทํางาน อินพุตหรือเอาทพุตจะถูกบันทึกไวใน Repository ซ่ึง
ขอมูลเดียวกันก็จะเก็บท้ังขอมูลรุนเกาและรุนใหม ดังนั้นในการแกไขหรือตรวจสอบขอมูลเหลานี้ท่ี
จุดใดจุดหนึ่งของเวิรคโฟลว ควรจะกําหนดเบรกพอยตท่ีบริการที่กําลังจะผลิตขอมูล (หรือกําลังจะ
ประมวลผลตอ) และไมใชบริการที่จะรับขอมูลนั้นมาเปนอินพุต 
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รูปท่ี 2.17 ตัวอยางกลไกการทํางานของเวริคโฟลวเม่ือมีการกําหนดเอ็นพอยต [9] 

2.4 ทาเวอรนาสอง รุนทดลองใชงาน (Taverna 2 Preview) 

โปรแกรมทาเวอรนาต้ังแตรุน 1.7.0 ก็มีปลักอินช่ือวา Taverna 2 preview ซ่ึงเปน
การทดลองโปรแกรมทาเวอรนารุน 2 เพื่อการทํางานท่ีเรียกวา Workflow health check หรือการ
ตรวจสอบเสถียรภาพของเวิรคโฟลว [8][9] โดยจะแปลงตัวแบบเอกสาร Scufl แบบเกาใหเปนแบบ 
T2 style แลวตรวจสอบวา เอ็นพอยตของเว็บเซอรวิสตางๆ ในเวิรคโฟลวตอบกลับผาน HTTP 
(Responding) หรือไม หากมีการตอบกลับก็คือสามารถเขาถึงได หากไมมีการตอบกลับ ปญหาก็
อาจจะมาจากเครือขายของผูใชงานเองไมสามารถติดตอภายนอกได หรือไมก็มีปญหาท่ีฝงของผู
ใหบริการเองอันเนื่องมาจากหลายๆสาเหตุ 

ปลักอิน Taverna 2 preview ตรวจสอบเฉพาะการตอบกลับ (Responding) ของ 
เอนพอยตของบริการเทานั้น ไมไดตรวจสอบถึงการเปล่ียนแปลงอันเนื่องมาจากการปรับปรุง 
(upgrade) ของบริการนั้นๆดวย ซ่ึงในงานวิจัยนี้เนนความสนใจไปท่ีบริการไบโอมารท ซ่ึงมีการใช
งานท้ังฟลเตอรและแอ็ตตริบิวต จากรูปที่ 2.18 แสดงเวิรคโฟลวในการคนหาขอมูล Gene Ontology 
หรือโครงสรางลําดับการใหคําอธิบายกระบวนการทางชีววิทยา [46] การระบุรายละเอียดในระดับ
เซล (Cellular localization) และรวมถึงการทํางานในระดับโมเลกุล (Molecular funtion) โดยมี
อินพุตคือ Ensembl IDs เวิรคโฟลวเรียกใชบริการไบโอมารทช่ือวา hsapiens_gene_ensembl จํานวน 
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2 บริการ โดยบริการที่ไดสรางกอนหนานี้และลาสมัยไปแลว และไดต้ังช่ือบริการที่ลาสมัยวา 
hsapiens_gene_ensembl_OutOfDate ซ่ึงจะผลิตผลลัพธคือ Gene ontology, Gene ontology 
description และ Gene ontology evidence จากน้ันใชสคริปตของบีนเชลลในการเก็บผลลัพธ
เหลานั้น มารวบรวมเขาไวดวยกันเพื่อทําเปนรายงาน 

 

 

 Legends: 
Java local service  Input   Beanshell script 
BioMart service  Output 

รูปท่ี 2.18 เวิรคโฟลวในการคนหา Gene Ontology จาก Ensembl IDs 

เวิรคโฟลวในรูปท่ี 2.18 ตรวจสอบดวย Taverna 2 preview และได Health check 
report ดังรูปท่ี 2.19 ซ่ึงแสดงใหเห็นวา ทุกบริการมีการตอบกลับท้ังส้ิน และในขั้นตอนตอไปคือ 
เรียกการทํางานของเวิรคโฟลว และไดสถานะการทํางานของเวิรคโฟลวดังรูปท่ี 2.20 
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รูปท่ี 2.19 Health check report ของเวิรคโฟลว 

 

รูปท่ี 2.20 สถานะการทํางานของเวิรคโฟลว 

จากรูปท่ี 2.20 บริการสามารถทํางานไดสําเร็จโดยไมมีขอผิดพลาดใดๆ แตจะ
พบวา hsapiens_gene_ensembl_OutOfDate ไมไดผลผลิตผลลัพธใดๆเลย (empty result list) เนื่อง
จากแอ็ตตริบิวตท่ีตองการคือ Gene ontology, Gene ontology description และ Gene ontology 
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evidence ไดลาสมัยเสียแลว อยางไรก็ตามบีนเชลลก็ยงัคงทํางานไดสําเร็จ เนื่องจากไมไดสนใจ
ความมีอยูของขอมูล (Data availability) เพียงแตตรวจสอบเฉพาะความผิดพลาดของไวยากรณ
ขณะท่ีทํางานเทานั้น ดังนั้นในวิทยานพินธนี้จึงไดนาํเสนอแนวทางแกไขปญหาดังกลาวโดยการ
พัฒนาเวิรคโฟลวท่ีสามารถตรวจสอบฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตท่ีลาสมัยได 

 

2.5 บริการไบโอมารท (BioMart) 

ตอไปจะกลาวแนะนําบริการไบโอมารท คําอธิบายบริการ สถาปตยกรรมการ
ทํางานในภาพรวมของระบบบริการ และการเขาถึงขอมูลของบริการไบโอมารทท่ีนํามาประยุกตใช
สําหรับงานวิทยานิพนธ มีดังนี้ 

 

2.5.1 แนะนําบริการไบโอมารท 

เว็บไซตของโครงการไบโอมารทคือ http://www.biomart.org ซ่ึงสามารถดาวน
โหลดโปรแกรมไบโอมารทรุนลาสุดและเอกสารคูมือท่ีเกี่ยวของตางๆได โครงการไบโอมารทกอ
ต้ังรวมกันโดยสถาบันชีวสารสนเทศแหงยุโรป (EBI) และศูนยวิจัยมะเร็ง Cold Spring Harbor [12] 

 

2.5.2 คําอธิบาย 

ไบโอมารท คือระบบจัดการขอมูลแบบ Open source โดยมีระบบเช่ือมประสาน
ใหผูใชงานสามารถคิวรีขอมูลชีวสารสนเทศไดหลากหลายและรวดเร็ว [11][12] จุดประสงคของ  
ไบโอมารทคือ ใหบริการการแปลงขอมูลใดๆไมวาจะเปนเอกสารขอมูลตางๆหรือฐานขอมูลไปเปน
ขอมูลท่ีเรียกวา ดาตามารท (Data marts) ซ่ึงสามารถเขาถึงดวยเว็บเบราเซอรมาตรฐานและยัง
สามารถเช่ือมตอกับภาษาโปรแกรม Perl, Java และ API ของเว็บเซอรวิสอีกดวย ดังรูปท่ี 2.21 
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รูปท่ี 2.21 ภาพรวมของไบโอมารท [12] 

ไบโอมารทสรางข้ึนเพื่อสนับสนุนการคิวรีขอมูลไดอยางดี ผูใชงานสามารถ
เรียกใชงานไดอยางรวดเร็ว, งาย, และมีความสามารถในการคิวรีขอมูลไดอยางมีประสิทธิภาพ โดย
การเลือกเง่ือนไขไดจากเว็บ, กราฟก, และขอความ การคิวรีขอมูลทําไดโดยผาน API ของเว็บ
เซอรวิสหรือการติดตอกับไลบรารีโดยการใชภาษาโปรแกรม Perl และ Java และชุดโปรแกรม
ท้ังหมดของไบโอมารทสามารถติดต้ังในเคร่ืองคอมพิวเตอรผูงานเองไดดวย ไบโอมารทเปนระบบ
ซอฟตแวรแบบเปดภายใตลิขสิทธ์ิของ GNU Lesser General Public License (LGPL) [47] ซ่ึงทุกๆ
คนสามารถเขาถึงและใชงานโดยไมมีขอผูกมัดหรือเง่ือนไขใดๆ 

 

2.5.3 สถาปตยกรรมของไบโอมารท 

ไบโอมารทออกแบบโดยใชสถาปตยกรรมแบบ Three Tier Architecture ดังรูปท่ี 
2.22 โดยสวนแรกประกอบดวยฐานขอมูลเชิงความสัมพันธหนึ่งฐานหรือมากกวา ฐานขอมูลแตละ
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ฐานขอมูลสามารถรองรับไดมากกวาหนึ่งดาตามารท และในแตละดาตามารทจะมีดาตาเซ็ต 
(Dataset) ไดหลายๆดาตาเซ็ตดังรูปท่ี 2.23 การกําหนดการปรับแตงของดาตาเซ็ตเหลานี้ จะเก็บอยู
ตารางในแตละดาตามารทนั้นๆ ซ่ึงสามารถสรางไดโดยใชเคร่ืองมือท่ีเรียกวา MartEditor 

 

 
รูปท่ี 2.22 สถาปตยกรรมแบบ Three Tier Architecture ของไบโอมารท [12] 

 
รูปท่ี 2.23 ความสัมพันธระหวางดาตามารทและดาตาเซ็ต [12] 

สวนท่ีสองประกอบดวย API จํานวนสองชนิดคือ ชนิดท่ีเขียนข้ึนดวยภาษา Perl 
โดยกระจายอยูในไลบรารีช่ือ biomart-perl และอีกชนิดคือเขียนดวยภาษา Java โดยกระจายอยูใน
ไลบรารีช่ือ martj 

สวนท่ีสามประกอบดวยตัวเช่ือมประสานสําหรับงานคิวรีดังนี้ 
 MartView เปนตัวเช่ือมประสานท่ีทํางานกับเว็บเบราเซอร ทํางานบน
พื้นฐานของ Perl 
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 MartService เปนตัวเช่ือมประสานแบบเวบ็เซอรวิส ทํางานบนพื้นฐานของ 
Perl 

 MartURLAccess เปนตัวเช่ือมประสานของกลไกการเขาถึง MartView ผาน
ทาง URL ทํางานบนพื้นฐานของ Perl 

 MartExplorer เปนตัวเช่ือมประสานกับผูใชแบบกราฟก ทํางานบนพ้ืนฐาน
ของ Java 

 MartShell เปนตัวเช่ือมประสานแบบเชลลรับคําส่ัง ทํางานบนพื้นฐานของ 
Java 

ขอกําหนดการปรับแตงของดาตาเซ็ตจะเก็บในรูปแบบของ XML ในตารางพิเศษ
ของฐานขอมูลท่ีดาตามารทนั้นๆ ผูใชจะจัดการเอกสารรีจีสทรี XML บนไคลเอ็นทหนึ่งๆโดยจะ
ระบุลงไปวาดาตาเซ็ตอะไร ในดาตามารทไหนและอยูในฐานขอมูลอะไรที่พรอมใหบริการสําหรับ
คิวรีขอมูล ไบโอมารทรุน 0.7 สนับสนุนระบบฐานขอมูลเชิงสัมพันธอยางเชน MySQL, Oracle 
และ Postgres 

 

2.5.4 การเขาถึงขอมูลของบริการไบโอมารท 

ในการพัฒนาเวิรคโฟลวสําหรับตรวจสอบบริการไบโอมารทนี้ ไดศึกษาถึงกลไก
การเขาถึงขอมูลท่ีเกี่ยวของของบริการไบโอมารทดังนี้ 

มารทวิว (MartView) คือตัวเช่ือมประสานทํางานบนเว็บเบราเซอรและดาตาเซ็ต
ของไบโอมารทเพื่อใหผูใชงานสามารถติดตอส่ือสารกันได โดยมารทวิวถูกออกแบบใหงายตอการ
ใชงานท่ีสุดเทาท่ีเปนไปได มารทวิวแบงตามการใชงานได 2 ประเภทตอไปนี้ 

 
1) การติดตอดวยเว็บเบราเซอร (Web browser interface) 

มารทวิวสามารถเขาถึงไดดวยเว็บเบราเซอรโดยมี URL ท่ีข้ึนอยูการปรับแตงของ
ผูดูแลระบบท่ีนําชุดโปรแกรมไบโอมารทมาใชงานในองคกรนั้นๆโดยมี URL ศูนยกลางของมารท 
วิวท่ีใชฐานขอมูลกลางคือ http://www.biomart.org/biomart/martview 
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การใชบริการไบโอมารทดวยเว็บเบราเซอร จะมีประโยชนในการทดสอบการ
ทํางานเบ้ืองตนไดทันที และสามารถตรวจสอบไดวาใหผลลัพธท่ีตองการหรือไม นอกจากนี้ ยังใช
วิธีการนี้ในการดีบักหรือตรวจสอบความถูกตองของบริการอีกดวย เพราะบริการไบโอมารทท่ี
เขาถึงผานเว็บเบราเซอรในขณะน้ันๆยอมเปนบริการที่ทันสมัยท่ีสุด 

 
2) การติดตอดวยเว็บเซอรวิส (Web Services API) 

เอพีไอเว็บเซอรวิสของไบโอมารทมีช่ือวา มารทเซอรวิส (MartService) โดย
ใหบริการเปนสวนหนึ่งมารทวิว (MartView) สามารถเขาถึงไดโดยการรองขอผาน HTTP ซ่ึง
สามารถใชเว็บเบราเซอรมาตรฐานเขาถึงได การเขาถึงมารทวิวโดยใช URL นี้ 

http://www.mycompany.com/scripts/biomart/martview 
เขาถึงเว็บเซอรวิสไดใช URL นี้ 
http://www.mycompany.com/scripts/biomart/martservice 
และศูนยกลางเว็บเซอรวิสไบโอมารทคือ 
http://www.biomart.org/biomart/martservice 

 
2.1) เมตาดาตา (Metadata)  

เมตาดาตา (Metadata) หรือคําอธิบายขอมูลของเว็บเซอรวิสตางๆ สามารถเขาถึง
ไดดวยการรองขอ ‘GET’ ในขณะท่ีคําส่ังคิวรีขอมูลสามารถสงไดดวยการรองขอ ‘POST’ ของ 
HTTP โดยในดาตาเซ็ตประกอบดวยฟลเตอรหรือฟลดขอมูลท่ีใชเปนเง่ือนไขการคิวรีและแอ็ต-     
ตริบิวตหรือฟลดขอมูลท่ีเปนเอาทพุตจากคิวรีนั้นๆ ตัวอยางเชนรูปท่ี 2.24 ดาตาเซ็ตของยีนซ่ึง
ประกอบดวยฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตจํานวนมาก ยกตัวอยางการคิวรีขอมูลตอไปนี้คือ หมายเลขยีน 
(Gene _stable_id), ตําแหนงเร่ิมตน (Gene_start), ตําแหนงจบ (Gene_chromosome_end), ช่ือของ
ยีน (Gene_display_id) และคําอธิบาย (Description) โดยมีจะฟลเตอรเกี่ยวของคือ ระบุการคนหา
จากหมายเลขยีนท่ีผูใชเปนผูกําหนดเอง และระบุวาจะคนท่ีโครโมโซมไหน เชน โครโมโซม 1 เปน
ตน 
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รูปท่ี 2.24 ตัวอยางเมตาดาตาท่ีใชในการคิวรีขอมูลจากไบโอมารท [12] 

ชุดเมตาดาตาของดาตาเซ็ทท่ีใหบริการ สามารถเรียกใชไดจากการเติมพารามิเตอร
ตอทาย URL พารามิเตอรแรกก็คือเคร่ืองหมาย ‘?’ จากนั้นพารามิเตอรอ่ืนๆคือเคร่ืองหมาย ‘&’ 
ตัวอยางเชน .../martservice?type=attributes&dataset=hsapiens_gene_ensembl และตองระบุ 
Virtual schema ในฐานขอมูลนั้นๆดวย (รูปที่ 2.25 ดาตาเซ็ตท ี่อยูภายในเสนประคือ Virtual 
schema) การปรับแตงเมตาดาตาของบริการไอโบมารทดังตารางท่ี 2.2 และความหมายของ
พารามิเตอรใชในการปรับแตงดังตารางท่ี 2.3 

 

 
รูปท่ี 2.25 ตัวอยางขอบเขตของ Virtual schema ใดๆของดาตามารท [12] 
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ตารางท่ี 2.2 เมตาดาตาและรายละเอียดการปรับแตงของบริการไบโอมารท 
Metadata Type Description virtaulschema mart interface dataset 
Registry file เอกสารรี

ริสทรี 
เอกสารรีจิสทรีท่ีใช
ปรับแตงการติดต้ัง
มารทเซอรวิส 

- - - - 

Datasets ดาตาเซ็ต รายช่ือดาตาเซ็ตท่ีพรอม
ใหบริการ 

 - - 

Dataset 
Configuration 

การปรับแตง รายละเอียดการ
ปรับแตงของดาตาเซ็ต  

- - 

Attributes แอ็ตตริบิวต ขอมูลรายละเอียดของ
แอ็ตตริบิวตท่ีพรอม
บริการของดาตาเซ็ต
นั้นๆ 

- 

Filters ฟลเตอร ฟลเตอรหรือเง่ือนไข
การคิวรี 

- - 

 
 

ตารางท่ี 2.3 พารามิเตอรท่ีใชในการปรับแตงเมตาดาตา 
พารามิเตอร ความหมาย 
virtualschema ช่ือของโครงสรางขอมูลท่ีมีดาตาเซ็ตนั้น  

(คาปริยายคือ ‘default’) 
mart ช่ือของดาตาเซ็ตนั้นๆ 

ช่ือของผูใชงานของดาตาเซ็ต (คาปริยายคือ ‘default’) 
interface ช่ือของตัวเช่ือมประสานของดาตาเซ็ตท่ีใชงาน 

(คาปริยายคือ ‘default’) 
ช่ือของผูใชงานของดาตาเซ็ต (คาปริยายคือ ‘default’) 

dataset ช่ือของผูใชงานของดาตาเซ็ต (คาปริยายคือ ‘default’) 
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2.2) การคิวรีขอมูล (Queries) 

คําส่ังคิวรีจะถูกสงใหระบบดวยการรองขอ ‘POST’ โดยภายในโครงสรางคําส่ังคิว
รีจะมีพารามิเตอรท่ีช่ือวา query และคาพารามิเตอรตางๆ เปนเอกสาร XML และผลลัพธท่ีจะไดก็คือ
ท่ีระบุไปเอกสาร XML นี้ 

 
• Query XML syntax 

โครงสรางเอกสาร XML ดังรูปท่ี 2.26 คือตัวอยางของคําส่ังการคิวรีซ่ึงระบุ
ตองการ 1 ฟลเตอร และ 2 แอ็ตตริบิวต ในการคิวรี 1 ดาตาเซ็ต 

 

 
รูปท่ี 2.26 ตัวอยางของคําส่ังการคิวรีในดาตาเซ็ต 

แท็ก Query ประกาศตัวเองวาเปนคิวรีขอมูลแท็ก datasetConfigVerion กําหนดคา
รุน 0.7 เพื่อการเขากันไดของรูปแบบ XML ท่ีกําหนดคาการปรับแตงตางๆในดาตาเซ็ต แท็ก 
Attribute และ Filter สามารถกําหนดไดหลายคาตามความตองการของผูใช โดยแท็ก Filter สามารถ
กําหนดคาไดดวย 

<?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> 

บอกวาเปนการคิวรี

กําหนดคารุน 0.7 
เพ่ือการเขากันได
ของรูปแบบ XML 

ระบุดาตาเซ็ตที่จะคิวรี

ระบุแอ็ตตริบิวตที่จะคิวรี

ระบุฟลเตอรที่จะเง่ือนไข
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แอ็ตตริบิวตท่ีเปนผลลัพธจะถูกแสดงตามลําดับโครงสรางขางตน โดยมีแท็บเปน
ตัวแยกโดยคาปริยาย ถาแท็ก uniqueRows ถูกกําหนดคาใหมีคาเปน 1 มารทวิวก็จะกําจัดขอมูลท่ี
ซํ้าซอนกันใหดวย ขณะเดียวหากกําหนดคาแท็ก count ใหมีเปน 1 มารทก็จะทํางานเพียงแคนับ
จํานวนแถวของผลลัพธเทานั้น 

 

2.6 การคิวรีขอมูลดวยบริการไบโอมารทในโปรแกรมทาเวอรนา 

ไบโอมารทเปนคลังขอมูล (Data Warehouse) ท่ีรวบรวมขอมูลดานตางๆทาง
ชีววิทยาอยางมากมายและซับซอน อนุญาตใหผูท่ีสนใจเขาถึงขอมูลมากมายเหลานั้นได เชน 
บริการไบโอมารทของ EBI มีขอมูลจากฐานขอมูล Ensembl, VEGA, DbSNP, UniProt และ MSD 
[12] และโปรแกรมทาเวอรนาเอง ก็มีกลไกการคิวรีของไบโอมารทท่ีสามารถคนหา และใชงาน
ขอมูลเหลานั้นไดเชนเดียวกัน 

 

2.6.1. การเพิ่มบริการไบโอมารท 

ผูใชสามารถเพ่ิมเอนพอยตของบริการไบโอมารทใหมๆเขาไปใน Available 
service panel ของโปรแกรมทาเวอรนา [8][9] หากเอ็นพอยตสามารถเขาถึงไดหรือมีการตอบกลับ 
(Responding) ก็จะแสดงรายช่ือโปรเซสเซอรหรือบริการตางๆใน Available services panel โดย
สามารถแตกโครงสรางตนไมเพื่อเลือกบริการที่ตองใชงานได ดังรูปท่ี 2.27 
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รูปท่ี 2.27 โครงสรางตนไมของบริการไบโอมารทในโปรแกรมทาเวอรนา 

• การปรับแตงฟลเตอร (Configuring Filters) 

เม่ือเพิ่มบริการไบโอมารทลงใน AME แลว สามารถปรับแตงคาท่ีตางๆใหตรงตาม
ความตองการไดผานหนาตาง ‘Out of the box’ ดังรูปท่ี 2.28 โดยความเร็วในการทํางานของ
บริการไบโอมารทจะข้ึนอยูกับความเร็วของเครือขายท่ีตอออกสูอินเตอรเน็ต เนื่องจากหนาตาง
กราฟก (GUI) ท่ีทําหนาท่ีติดตอกับผูใชงานของไบโอมารทนั้นตองดึงขอมูล (Fetch) จากเคร่ืองแม
ขายท่ีใหบริการซ่ึงผานเครือขายอินเตอรเน็ต ซ่ึงการปรับแตงจะข้ึนอยูกับความตองการดึงหรือคิวรี
ขอมูลท่ีผูใชงานสนใจ โดยฟลเตอรจะสามารถปรากฏใหเลือกไดก็ตอเม่ือมีการเลือกดาตาเซ็ตแลว
เทานั้น 
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รูปท่ี 2.28 หนาตาง ‘Out of the box’ กําหนดคาฟลเตอรตางๆ 

2.6.2. การปรับแตงแอ็ตตริบิวต (Configuring Attributes) 

แอ็ตตริบิวตหรือฟลดขอมูลท่ีตองการคิวรีสามารถกําหนด และปรับแตงท่ีหนาจอ
ของแอ็ตตริบิวต ซ่ึงจะแบงออกเปนหนาๆตามประเภทของขอมูลท่ีสามารถคิวรีได คือ Feature, 
Structure, SNPs, Homologs และ Sequences ดังแสดงในรูปท่ี 2.29 การเลือกแอ็ตตริบิวต สามารถ
เลือกไดเพียงประเภทเดียวเทานั้นตอหนึ่งดาตาเซ็ต เนื่องจากแนวคิดการทํางานแบบอะตอมมิก หาก
ผูใชเลือกแอ็ตตริบิวตของประเภทขอมูลอ่ืนๆ แอ็ตตริบิวตท่ีถูกเลือกกอนหนาก็จะเอาออกโดย
อัตโนมัติและแอ็ตตริบิวตท่ีไดเปนผลลัพธก็จะข้ึนอยูกับเง่ือนไขของฟลเตอรนั้นๆ 

 

ระบุ ID ที่ตองการหาคิวรี 



53 

 

 
รูปท่ี 2.29 หนาตาง ‘Out of the box’ กําหนดคาแอ็ตตริบิวต 

2.6.3. โหมดผลลัพธของบริการไบโอมารท (Result modes) 

ผลลัพธของการคิวรีดวยบริการไบโอมารทมีสองโหมดคือ แบบหลายเอาทพุตและ
แบบเอาทพุตเดียวซ่ึงข้ึนอยูกับการเลือกจํานวนของแอ็ตตริบิวต ซ่ึงการเลือกจํานวนแอ็ตตริบิวต
เพิ่มข้ึนหรือนอยลง ก็จะทําใหจํานวนเอาทพุตของบริการแปรผันตามไปดวย 

 
 หลายเอาทพุต (Multiple Outputs) - แตละแอ็ตตริบิวตท่ีถูกเลือกจะกลายมา
เปนหนึ่งเอาทพุตของบริการนั้นๆ ซ่ึงจะมีช่ือเพียงพอท่ีสามารถคาดเดาได
โดยไมยากนัก จากรูปท่ี 2.30 แสดงบริการใน AME ท่ีประกอบดวยแอ็ตตริ
บิวตจํานวน 3 ตัว ซ่ึงจะแสดงเปน 3 เอาทพุตพอรต 

 เอาทพุตเดียว  (Single Output) - เชนเดียวกับแบบหลายเอาทพุต ข้ึนอยูกับ
การเลือกจํานวนแอ็ตตริบิวต ในกรณีนี้คือเลือกเพียงหนึ่งแอ็ตตริบิวต ก็จะ
ไดเพียงหนึ่งเอาทพุตปรากฏท่ีบริการนั้นๆ 

เลือกประเภทขอมูล

เลือกประเภทเอาทพุต

เลือกแอ็ตตริบิวตที่จะคิวรี
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รูปท่ี 2.30 บริการไบโอมารทท่ีมีหลายเอาทพุต 

2.7 สรุป 

ในบทนี้ไดกลาวถึงสถาปตยกรรมของงานวิทยานิพนธ และหลักการสําคัญท่ี
เกี่ยวของกับเวิรคโฟลว, โปรแกรมทาเวอรนา, เว็บเซอรวิสและบริการตางๆท่ีจะนํามาสรางเปนเวิรค
โฟลว รวมท้ังรายละเอียดเกี่ยวกับบริการไอโบมารทท่ีจะเปนบริการหลักท่ีเลือกใชในวิทยานิพนธนี้ 

การคนหาบริการไบโอมารทท่ีมีฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตใดท่ีลาสมัย จะตองคนหา
โดยวิธีการตรงไปตรงมา (Manual) คือตองเรียกหนาตาง ‘Out of the box’ ของบริการไบโอมารทข้ึน
มาแลวสังเกตดูวาฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตใดท่ีเลือกไวกอนหนานั้น ยังปรากฏในหนาตาง ‘Out of 
the box’ หรือไม หากไมมีปรากฏแลว ก็แสดงวาฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตนั้นๆถูกผูใหบริการเอา
ออกหรือเปล่ียนไปเปนช่ือใหม เปนตน เหลานี้ลวนตองอาศัยประสบการณ และการสังเกตจากการ
ใชบริการไบโอมารทของผูใชงานเอง ยิ่งกวานั้น จํานวนของบริการไบโอมารทท่ีอยูในเวิรคโฟลว, 
จํานวนแอ็ตตริบิวตและฟลเตอรท่ีเรียกใชในบริการไบโอมารท, และความซับซอนของเวิรคโฟลว 
ปจจัยเหลานี้ ลวนมีผลตอการตรวจสอบหรือการคนหาสาเหตุท่ีทําใหเวิรคโฟลวทํางานไดผลลัพธท่ี
ไมตรงกับความตองการหรือไมใหผลลัพธอะไรเลย 

ดังนั้นข้ันตอนการตรวจสอบเวิรคโฟลวกอนการทํางานจึงมีความจําเปน โดยจะ
มุงเนนไปท่ีการตรวจสอบบริการไบโอมารทในเวิรคโฟวลสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษย เพราะ
เปนบริการหลักท่ีใชสําหรับงานวิจัยและเปนกรณีศึกษาหลักของวิทยานิพนธนี้ ผูวิจัยจึงไดเสนอ

พอรตเอาทพุตของแอ็ตตริบิวตางๆ
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แนวทางแกไขปญหาโดยการพัฒนาเวิรคโฟลวภายใตส่ิงแวดลอมของทาเวอรนา ท่ีสามารถ
ตรวจสอบท้ังฟลเตอร และแอ็ตตริบิวตของบริการไบโอมารทได เพื่อใหขอมูลท่ีมีนัยสําคัญตอ
ผูใชงานจะไดมีความสะดวกและงายตอการปรับแกเวิรคโฟลว ซ่ึงจะเปนการประหยัดเวลาในการดี
บักลงไดมากดังจะไดกลาวในบทท่ี 5 และบทท่ี 6 ตอไป 

 



56 

บทท่ี 3  

การเลือกบรกิารท่ีเหมาะสมและการสรางบริการทองถ่ินในการวิเคราะหสนิปกุง 

3.1 บทนํา 

โครงการมายกริดพัฒนาโปรแกรมทาเวอรนา เพื่อใหผูใชสามารถเขาถึงบริการ
หรือทรัพยากรอันหลากหลายตางๆที่กระจัดกระจายกันอยูบนอินเตอรเน็ต โปรแกรมทาเวอรนา
สามารถเขาถึงบริการไดกวา 30,000 ตัวอยางเชน ชีวสารสนเทศ วิทยาศาสตรสุขภาพ ชีวเคมี และ
ดาราศาสตร เปนตน บริการจํานวนมากเหลานี้ แตละบริการก็มีพารามิเตอรและวิธีการเขาถึงท่ี
แตกตางกันไป โครงการมายกริดออกแบบสถาปตยกรรมการทํางานของโปรแกรมทาเวอรนาให
ปกปดความยุงยากซับซอนในการเขาถึงทรัพยากรเหลานี้ไวดวยการทํางานแบบเวิรคโฟลว ทําให
ผูใชงานเขาถึงไดโดยงาย อีกท้ังบริการหรือทรัพยากรจะทํางานอยูบนระบบท่ีมีฮารดแวรท่ีทรง
ประสิทธิภาพ เชน ทํางานอยูบนระบบคลัสเตอรขนาดหลายรอยโหนด เปนตน 

อยางไรก็ตามงานวิจัยท่ีใชเทคโนโลยีเวิรคโฟลว ยังจัดวามีลักษณะเฉพาะตัว จึง
จําเปนตองพัฒนาเวิรคโฟลวท่ีเหมาะสมกับงาน กลาวคือ การเลือกบริการที่ทํางานไดถูกตองตรงกับ
ความตองการใหมากท่ีสุด เพราะไมสามารถท่ีจะหาบริการที่ใชขอมูลอินพุตและผลิตเอาทพุตท่ี
ตองการสําหรับกระบวนการใดๆในงานวิจัยแบบเฉพาะจงเจาะมาใชงานไดทันที ซ่ึงในบางกรณีอาจ
ตองมีการปรับแตงรูปแบบของอินพุตและเอาทพุตเหลานั้นบางตามความจําเปน นอกจากน้ี หากไม
สามารถหาบริการที่ตองการได หรือบริการท่ีหาไดแลวไมสามารถตอบสนองความตองการ เชน 
การเกิดปญหาการเกินเวลาของการสงผานขอมูลระหวางบริการ ซ่ึงเปนปญหาจากเครือขายหรือการ
ติดตอส่ือสารภายนอกโปรแกรมทาเวอรนา และการไมคงเสนคงวาในการทํางานของเวิรคโฟลวท่ี
เรียกใชบริการตางๆท่ีอยูบนอินเตอรเน็ต (ทํางานไดบางไมไดบาง) เชน เวิรคโฟลวไมตอบสนอง
การส่ังงานจากผูใชซ่ึงเปนปญหาท่ีโปรแกรมทาเวอรนาเอง 

ดังนั้นบทนี้จึงนํา เสนอการวาดและการเลือกบริการท่ี เหมาะสม  โดยให
ขอเสนอแนะท่ีเปนรูปธรรมและวิธีการใชเวิรคโฟลว และเสนอบริการทองถ่ินท่ีมีความจําเปนใน 
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การทํางานสําหรับการแกปญหาในการวิเคราะหสนิปกุง [38] ท่ีเปนงานวิจัยรวมกับศูนยวิจัยจีโน-
มิกสและชีวสารสนเทศแหงมหาวิทยาลัยสงขลานครินทรเปนกรณีศึกษา และอภิปรายผลการ
ทดลอง 

 

3.2 ขั้นตอนการเลือกบริการท่ีเหมาะสม 

การเลือกบริการที่เหมาะสมตรงกับความตองการในการสรางเวิรคโฟลวใดๆ ท่ี
เสนอในวิทยานิพนธนี้ แบงวิธีการคนหาและการเลือกบริการออกเปน 2 วิธีคือ การคนหาบริการ
จากเว็บพอรทอลของมายกริด และการคนหาบริการจากอินเตอรเน็ตโดยปลักอินของโปรแกรม    
ทาเวอรนา ดังนี้ 

 

3.2.1 การคนหาบริการจากเว็บพอรทอลของมายกริด 

การคนหาบริการจากเว็บพอรทอลของมายกริด ซ่ึงรวมไดเรคทอรีของบริการหรือ
เว็บเซอรวิสตางๆที่โปรแกรมทาเวอรนาสามารถเขาถึงได เรียกวา Biological Web Services ดังรูปท่ี 
3.1 โดยมี URL คือ http://www.mygrid.org.uk/wiki/Mygrid/BiologicalWebServices ผูใชสามารถ
เช่ือมตอไปยังเว็บไซตท่ีของผูใหบริการ และสามารถทดลองใชบริการเหลานั้นกับเว็บเบราเซอรได
ทันที เชน บริการ EBI หรือไบโอมารทเปนตน 
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รูปท่ี 3.1 เว็บไซต Biological web services ของมายกริด 

3.2.2 การคนหาบริการจากอินเตอรเน็ตโดยปลักอินของโปรแกรมทาเวอรนา 

โปรแกรมทาเวอรนามีปลักอินช่ือ feta เปนตัวชวยคนหาบริการหรือเว็บเซอรวิส
ตางๆท่ีกระจัดกระจายบนเครือขายอินเตอรเน็ต feta คนหาเว็บเซอรวิสโดยใชพื้นฐานจากคําอธิบาย
ของหนาท่ีในการทํางานของบริการนั้นๆ (Description) ดวย Service ontology ซ่ึงจะเก็บอยูท่ี
รีจิสทรีของบริการหรือ UDDI ของมายกริด หากพบบริการที่นาจะเหมาะสมตรงตามความตองการ
ก็สามารถทดลองการใชงานงายๆได ซ่ึงอาจจะพบวา ในงานหน่ึงๆนั้น มีบริการที่ทํางานคลายคลึง
กันเปนจํานวนมาก เนื่องจากการบริการเหลานั้นไดรับการออกแบบโดยคํานึงถึงแนวคิดการทํางาน
แบบอะตอมมิกหรือไมอาจจะแบงยอยการทํางานลงไดอีก ซ่ึงจะเปนประโยชนตอการดีบักหรือ
ตรวจสอบการทํางาน จากรูปท่ี 3.2 เง่ือนไขในการคนหาของ feta สามารถกําหนดไดหลายอยาง
ดังนี้ [8][9] 

• คนหาบริการท่ีรับอินพุตในรูปแบบขอมูลท่ีตองการ เชน หมายเลขขอมูล
ของฐานขอมูล DDBJ 
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• คนหาบริการที่ผลิตเอาทพุตในรูปแบบขอมูลท่ีตองการ เชน หมายเลขไอ
ดีของสนิป 

• คนหาบริการที่ทําหนาท่ีใดหนาท่ีหนึ่งท่ีตองการ เชน Grouping 

• คนหาบริการที่มีอัลกอริทึมหรือ Method ท่ีตองการ เชน Gene prediction 
algorithm หรืออัลกอริทึมในการทํานายยีน 

• คนหาบริการที่มีฟงกชันการทํางานบางอยางของโปรแกรมประยุกต เชน 
Secondary protein structure prediction หรือการทํานายโครงสรางข้ันท่ี
สองของโปรตีน 

• คนหาชนิดของบริการที่ตองการเชน บริการ WSDL หรือบริการ Soaplab 

• คนหาบริการจากช่ือและคําอธิบายการทํางานของบริการ เชน Sapiens 
(มนุษย) 

 
รูปท่ี 3.2 เง่ือนไขตางๆในการคนหาบริการของปลักอิน Feta ในโปรแกรมทาเวอรนา 
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จากเง่ือนไขตางๆของการคนหาโดย Feta จะเห็นวา การระบุเง่ือนไขจะสามารถ
คนหาบริการที่ตรงกับการทํางานของผูใชได เชน ในวิทยานิพนธนี้ ระบุเง่ือนไขการคนหาบริการ
ชนิด Soaplab และระบุฟงกชันการทํางานวา Translation หรือการถอดรหัสจากลําดับนิวคลีโอไทด
เปนลําดับกรดอะมิโน เปนตน ในการใชงานจริงนั้น ผูใชอาจจะระบุช่ือหรือคําอธิบายการทํางาน
ส้ันๆงายๆ และระบุประเภทของบริการ ก็เพียงพอท่ีจะหาบริการที่ตรงกับความตองการจากรายการ
บริการตางๆท่ี Feta นําเสนอได 

 

3.3 ขั้นตอนการพฒันาเวิรคโฟลว 

ข้ันตอนการพัฒนาเวิรคโฟลวท่ีจะกลาวในสวนนี้ คือการออกแบบ Flowchart หรือ 
Data flow Diagram ของระบบงานวิจัยเสร็จส้ินแลว ผูวิจัยมองเห็นอินพุต การไหลของขอมูลและ
เอาทพุตโดยรวมจากการออกแบบได กระบวนการตอไปคือ ข้ันตอนของการพัฒนาเวิรคโฟลวของ
ระบบงานตามท่ีไดออกแบบไวแลวดังรูปท่ี 3.3 

จากรูปท่ี 3.3 สามารถอธิบายขอมูลท่ีไหลในกระบวนการพัฒนาเวิรคโฟลวไดดวย 
Data flow diagram ดังรูปท่ี 3.4 โดยข้ันเริ่มตน มีขอมูลอินพุตของงานวิจัยจากการออกแบบ 
Flowchart หรือ Data flow aiagram แลว จากนั้นเร่ิมคนหาบริการที่สามารถรองรับรูปแบบของ
อินพุตได หรืออาจจะปรับแตงรูปแบบของอินพุตเพียงเล็กนอย โดยไมใชเวลาหรือแรงงานมากเกิน
ความจําเปน ดังท่ีไดกลาวในหัวขอท่ี 3.2 ก็สามารถนําอินพุตท่ีปรับแตงนี้ไปใชงานกับบริการท่ี
เลือกมาได 

• ทดสอบการทํางานของบริการท่ีเลือกมานี้กับอินพุต ท้ังในโปรแกรมทาเวอร-
นา (ไมตองวาดเปนเวิรคโฟลวกอน) และเว็บเบราเซอร แลวนําผลลัพธการ
ทํางานมาเปรียบเทียบกันวา ถูกตองตรงกันหรือไม เพื่อตรวจสอบความ
ถูกตองหรือดีบักซ่ึงกันและกัน และเปนการเพิ่มความเช่ือม่ันในการทํางาน
ของบริการที่นํามาประกอบเปนเวิรคโฟลวในข้ันตอนตอไป 

• หากผลการเปรียบเทียบไมถูกตองตรงกัน แสดงวาบริการที่เลือกมานั้นยังไม
อาจจะนํามาใชงานได เพราะหากนํามาใชแลว ในอนาคตบริการมีการ
เปล่ียนแปลงก็จะทําใหยากตอการดีบักหรือตรวจสอบ 
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• หากผลการเปรียบเทียบถูกตองตรงกัน ข้ันตอนตอไปคือนําบริการนี้ไป
ทดสอบสรางเปนเวิรคโฟลวในโปรแกรมทาเวอรนา แลวทดสอบการทํางาน 
และตรวจสอบผลลัพธการทํางานวา ถูกตองเหมือนกับท่ีใชงานกับเว็บเบรา
เซอรหรือไม 

• หากผลลัพธการทํางานไมถูกตอง แสดงวามีความผิดพลาดจากการสรางเวิรค-
โฟลวหรือสาเหตุใดๆก็ได ผูใชงานอาจจะตรวจสอบหรือปรับแตง Data flow 
ในเวิรคโฟลวอยางละเอียดถ่ีถวน ซ่ึงโปรแกรมทาเวอรเองก็มีเบรกพอยตและ
รายงานสถานะของโปรเซสเปนเคร่ืองมือดีบัก และลองทดสอบการทํางานซํ้า
อีกคร้ังหนึ่ง 

• หากผลการทํางานจากเวิรคโฟลวถูกตองแลว ก็พิจารณาตอวาเอาทพุตท่ีไดมา
นี้ จะตองไปเปนอินพุตของกระบวนการหรือบริการถัดไปตามท่ีไดออกแบบ
ไวหรือไม ก็เร่ิมตนหาบริการที่เหมาะสมกับอินพุตนี้ตอไป 

• ทําตามกระบวนการดังกลาวไปเร่ือยๆ จนกระท้ังครบทุกกระบวนการก็จะ
สามารถหาบริการที่ผลิตผลลัพธท่ีถูกตองเหมาะสมกับงานได 
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รูปท่ี 3.3 ข้ันตอนการหาบริการท่ีเหมาะสมและการพัฒนาเวิรคโฟลวท่ีเสนอในวิทยานิพนธนี ้
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รูปท่ี 3.4 Data flow diagram อธิบายขอมูลท่ีไหลในกระบวนการพฒันาเวิรคโฟลว 
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3.4 การออกแบบเวิรคโฟลวและเว็บเซอรวิสสําหรับการวิเคราะหสนิปกุง 

การสรางเวิรคโฟลวเพื่อวิเคราะหสนิปกุง มีประโยชนในการพัฒนาสายพันธุ เปน
ความรวมมือกับสถานวิจัยจีโนมิกสและชีวสารสนเทศ คณะวิทยาศาสตร มหาวิทยาสงขลานครินทร 
ซ่ึงเปนกรณีศึกษาเบ้ืองตนกอนท่ีจะนําระบบไปปรับใชงานกับกรณีศึกษาหลักตอไป 

เวิรคโฟลวจะประกอบดวยเว็บเซอรวิสตางๆ ท่ีทํางานประสานกันไปตามหนาท่ี
ของเว็บเซอรวิสนั้นๆโดยการพัฒนาจะเร่ิมต้ังแตการคนหาเว็บเซอรวิสท่ีจะนํามาใชงาน ซ่ึงเลือกใช 
Emboss web service ของสถาบัน EBI [37] เปนหลัก เนื่องจากโปรแกรมทาเวอรนาสามารถเขาถึง
ไดอยูแลว และมีการใชงานท่ีไมยุงยากซับซอน สามารถทดสอบความถูกตองการทํางานของบริการ
โดยการใชเว็บเบราเซอรได ทําใหงายตอการตรวจสอบความถูกตองของแตละเว็บเซอรวิส ซ่ึง
เปนไปตามกระบวนการที่นําเสนอในการเลือกบริการที่เหมาะสม 

นอกจากนี้ ยังพัฒนาเว็บเซอรวิสทองถ่ิน (Local web services) ในการทํางานดาน 
การสรางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการ (Phylogenetics Tree) ข้ึนมาใชงานเอง โดยใช Soaplab 
Analysis Tool เปนเคร่ืองมือชวยสรางตัวเช่ือมประสานหรือ Web service interface ใหกับโปรแกรม
ประยุกตหรือแอ็พพลิเคชันตางๆ ดานการสรางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการเพื่อใหโปรแกรมทา
เวอรนาเขาถึงได เนื่องจากการใชงานเว็บเซอรวิสของสถาบัน EBI ในกระบวนการน้ี มีการวิเคราะห
และถายโอนขอมูลจํานวนมากในแตละบริการ ทําใหมีปญหาการเกินเวบาเกิดข้ึนและความไมคงท่ี
ในการทํางานสงผลใหเวิรคโฟลวทํางานไดไมสําเร็จ และจําเปนตองสรางเว็บเซอรวิสทองถ่ินข้ึนมา
ใชงานเอง ซ่ึงในบทนี้จะแสดงรายละเอียดตางๆเก่ียวกับกรณีศึกษาและเบ้ืองหลังของงาน วิธีการ
ทํางานแบบเดิมและแบบใหม บริการหรือเว็บเซอรวิสท่ีเลือกใชงานในการพัฒนาเวิรคโฟลว การ
แกไขปญหาการเกินเวลาและความไมคงเสนคงวาในการทํางาน การพัฒนาบริการทองถ่ินและผล
การทดลอง ดังตอไปนี้ 

 

3.4.1 กรณีศึกษาและเบื้องหลังของงาน 

การวิจัยมุงเนนการศึกษายีนช่ือ Amylase ของกุงแชบวย เพราะวามีรูปแบบท่ีดีใน
การศึกษาดานกระบวนการปรับตัว (Adaptation) และวิวัฒนาการ ตัวอยางของ Penaeus 
merguiensis (กุง) เก็บจากแหลงอาศัย 3 แหลงในอาวไทย คือ ตราด (TDE), สงขลา (SKE), และ     
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สุราษฎรธานี (SRE) [13] ซ่ึงสนิปอาจจะเปนส่ิงสําคัญตอการศึกษาในอนาคตดานการเติบโตและ
การทนตอโรคของกุง หลังจากท่ีหาบริการท่ีตองการใชงานครบทุกบริการ ผูวิจัยไดพัฒนาไดพัฒนา
เวิรคโฟลวและแตพบวาเวิรคโฟลวไมสามารถทํางานไดสําเร็จเนื่องจาก Data flow ระหวางเว็บ
เซอรวิสเกิดการเกินเวลาในกระบวนการสรางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการดังรูปท่ี 3.5 ปญหาน้ี
เกิดเม่ือกระบวนการใชขอมูลในการหาความนาจะเปนมากกวา 2,000 ชุด ซ่ึงเปนปญหาจากฝงผู
ใหบริการเว็บเซอรวิสเอง ในท่ีนี่คือ EBI แมวาจะมีความเปนไปไดท่ีจะทํางานดังกลาวแบบคัดลอก
และวาง แตเนื่องจากขอมูลมีจํานวนมาก ทําใหยากในการทํางานแบบคัดลอกและวางดังกลาว อีกท้ัง
ยังตองใชเวลามากอีกดวย 

 

 
รูปท่ี 3.5 ภาพรวมการติดตอส่ือสารของโปรแกรมทาเวอรนาและจุดท่ีเกิดปญหาการเกินเวลา 

 
วิธีการแกไขปญหาท่ีวิทยานิพนธนี้นําเสนอคือ การสรางบริการทองถ่ินท่ีสามารถ

ติดตอส่ือสารกับเวิรคโฟลวได โดยจะเนนไปท่ีกระบวนการสรางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการ
ของลําดับนิวคลีโอไทด (Nucleotide) และกรดอะมิโน (Amino Acid) ซ่ึงตัวชวยท่ีสามารถ
ติดตอส่ือสารนี้เรียกวา Web service interfaces โดยจะทําหนาท่ีเช่ือมประสานใหกับแตละ
กระบวนการของงานในการสรางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการในเวิรคโฟลว ซ่ึงสามารถเขาถึง
ไดโดยโปรแกรมทาเวอรนา ตัวเช่ือมประสานเว็บเซอรวิสในวิทยานิพนธใชโปรแกรม Soaplab 
Analysis Tool เปนเคร่ืองมือในการพัฒนา 

เกิดปญหาการเกินเวลา
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เวิรคโฟลวท่ีพัฒนาในวิทยานิพนธประกอบดวยระบบงานดังนี้คือ BLAST (Basic 
Local Alignment and Search Tool) [41], การเรียงลําดับแบบหลายลําดับของลําดับนิวคลีโอไทด
และกรดอะมิโน (Multiple sequence alignment), การทํานายโครงสรางข้ันท่ีสองของโปรตีน 
(Prediction of the protein secondary structure) และการทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของ
ลําดับนิวคลีโอไทดและกรดอะมิโน (Prediction of the phylogenetic tree) ผูวิจัยใชโปรแกรม        
ทาเวอรนาในการรวบรวมเว็บเซอรวิส ท่ีเกี่ยวของกับระบบงานเขามาวาดเปนเวิรคโฟลวไดแก 
บริการ Web API for Biology จาก DDBJ [40], บริการ EBI [37], บริการทองถ่ิน Java และบริการ
ทองถ่ินท่ีสรางข้ึนมาเอง ความถูกตองของผลการทํางานในแตละบริการตรวจสอบโดยศูนยวิจัยจีโน
มิกสและชีวสารสนเทศแหงมหาวิทยาลัยสงขลานครินทร 

 

3.4.2 วิธีการทํางานแบบเดิม (Copying and Pasting) 

การวิเคราะหสนิปในวิธีการทํางานแบบเดิมหรือการคัดลอกแลววาง (Copying and 
Pasting) เปนข้ันตอนการทํางานดวยมือโดยการคัดลอกและวางสลับกันระหวางแอ็พพลิเคชัน
ทางดานชีวสารสนเทศศาสตร ซ่ึงทํางานแบบออฟไลนกับเว็บแอ็พพลิเคชันท่ีทํางานบนอินเตอรเน็ต 
การวิเคราะหสนิปแบบดั้งเดิมนี้ประกอบดวยแอ็พพลิเคชัน และเว็บแอ็พพิลเคชันออนไลนตางๆ
ดังตอไปนี้ [14] 

1. โปรแกรม BLAST กับลําดับนิวคลีโอไทด เปนการคนหาขอมูลของลําดับ        
นิวคลีโอไทดของกุงท่ีไดจากสกัดจากหองปฏิบัติการดวยโปรแกรม BLAST ท่ีเว็บไซตของ NCBI 
เพื่อหาวาลําดับนิวคลีโอไทดท่ีสนใจเปนยีน Amylase หรือไม 

2. โปรแกรม Clustal X และ GENEDOC กับลําดับนิวคลีโอไทด เปนการทํา 
Multiple alignment หรือการเรียงลําดับแบบหลายลําดับของลําดับนิวคลีโอไทดโดยใชโปรแกรม 
Clustalx และ Genedoc ท่ีเคร่ืองคอมพิวเตอรทองถ่ินสวนบุคคลเพ่ือดูวาลําดับตางๆที่นํามาวิเคราะห
มีสวนคลายคลึงกันมากนอยเพียงใด 

3. โปรแกรม Protein sequence analysis กับลําดับนิวคลีโอไทด เปนการ 
Translation หรือถอดรหัสจากลําดับนิวคลีโอไทดซ่ึงเปน DNA ไปสูลําดับกรดอะมิโนโดยใช
โปรแกรม Protein Sequence Analysis (PSA) ท่ีเคร่ืองคอมพิวเตอรทองถ่ินสวนบุคคลแลวนํา
ลําดับอะมิโนท่ีไดไปสูกระบวนการวิเคราะหตอไป 
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4. โปรแกรม Clustal X และ GENEDOC กับลําดับกรดอะมิโน เปนการทํา 
Multiple alignment การเรียงลําดับแบบหลายลําดับของลําดับกรดอะมิโนท่ีไดจากข้ันตอนท่ี 3 โดย
ใชโปรแกรม Clustalx และ Genedoc ท่ีเคร่ืองคอมพิวเตอรทองถ่ินสวนบุคคลเพื่อดูวาลําดับตางๆท่ี
นํามาวิเคราะหมีสวนคลายคลึงกันมากนอยเพียงใด 

5. โปรแกรม BioEdit กับลําดับนิวคลีโอไทดและลําดับกรดอะมิโน เปนการศึกษา
ของความสัมพันธุทางวิวัฒนาการของสายพันธุ  โดยวิ เคราะหจากโครงสรางตนไมหรือ 
Phylogenetics tree ซ่ึงสรางไดจากโปรแกรม BioEdit ท่ีเคร่ืองคอมพิวเตอรทองถ่ินสวนบุคคลของ
นักวิจัยเอง โดยจะวิเคราะหท้ังลําดับนิวคลีโอไทดและลําดับกรดอะมิโน 

6. เว็บแอ็พพลิเคชันช่ือโปรแกรม PSIPRED ท่ี http://bioinf.cs.ucl.ac.uk/psipred/ 
กับลําดับกรดอะมิโน เปนการทํานายโครงสรางข้ันท่ีสองของโปรตีน (Protein secondary structure) 
โดยใชขอมูลจากลําดับกรดอะมิโนซ่ึงมีเว็บแอพพลิชันท่ีใหบริการคือ PSIRRED 

จากข้ันตอนของการทํางานท้ัง 1-6 ข้ันตอน สามารถสรุปความสัมพันธของแตละ
กระบวนการไดรูปท่ี 3.6 ซ่ึงแสดงการใชงานแอ็พพลิเคชันบนเว็บเพจดวยบล็อกสีเขียว และการใช
งานแอ็พพลิเคชันท่ีเคร่ืองคอมพิวเตอรทองถ่ินสวนบุคคลดวยบล็อกสีน้ําเงิน 

 

3.4.3 บริการหรือเว็บเซอรวิสท่ีเลือกใชงานและการพัฒนาเวิรคโฟลว 

รูปท่ี 3.6 แสดงภาพรวมของการทํางาน และเห็นลักษณะการไหลของขอมูลใน
กระบวนการวิเคราะหสนิป โดยมีขอมูลท่ีเปนอินพุตใหกับระบบก็คือลําดับนิวคลีโอไทดของกุงท่ี
ไดจากหองปฏิบัติการ ในข้ันตอนนี้สามารถเร่ิมหาบริการที่เหมาะสมกับความตองการมาใชงานตาม
กระบวนการในรูปท่ี 3.3 และพัฒนาเวิรคโฟลวดวยโปรแกรมทาเวอรนา ในการพัฒนาเวิรคโฟลวนี้
ไดใชบริการทองถ่ินของ Java ในการจัดการ Data flow ระหวางบริการตางๆดวย ในท่ีนี้คือ ‘Split 
string into string list’ (บล็อกสีมวงในรูปท่ี 3.7) ทําหนาท่ีสงลําดับเบสไปเขาไปทํางานกับ
โปรแกรม BLAST ทีละลําดับดังแสดงในตารางท่ี 3.1 



 

 

 
รูปที่ 3.6 ลําดับของกระบวนการวิเคราะหสนิปของกุง 
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ตารางท่ี 3.1 แสดงตัวอยางการทํางานของบริการ ‘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’ 

 
บริการหรือเว็บเซอรวิสหลักท่ีเลือกมาใชงานเปนบริการของชุดโปรแกรม Emboss 

จากสถาบัน EBI โดยมีบริการที่ทํางานไดตรงตามความตองการและเปนท่ีรูจักกันอยางแพรหลาย 
ตารางท่ี 3.2 แสดงรายช่ือบริการของชุดโปรแกรม Emboss ท่ีเกี่ยวของและตรงตามความตองการ
ของกระบวนการทํางาน (บล็อกสีเหลืองในรูปท่ี 3.7) กระบวนการทํางานของโปรแกรม BLAST 
เรียกใชบริการจาก DDBJ (บล็อกสีเขียวในรูปท่ี 3.7) ซ่ึงสามารถระบุไดวา จะคนหาลําดับนิวคลีโอ
ไทดในฐานขอมูลอะไรบาง ในงานวิจัยนี้เลือกใชฐานขอมูล DDBJNEW [14] โปรแกรม BLAST 
ของ DDBJ สามารถเขาถึงไดดวยโปรแกรมทาเวอรนาและเว็บเบราเซอร นอกจากน้ียังสามารถ
ทดลองการใชงานจากเว็บเบราเซอรไดเชนเดียวกันกับบริการของ EBI เวิรคโฟลวท่ีพัฒนาเสร็จแลว
แสดงดังรูปท่ี 3.7 โดยมีพารามิเตอรของแตบริการหรือเว็บเซอรวิสท่ีกําหนดไวในเวิรคโฟลวดัง
ตารางท่ี 3.3 

ในกระบวนการทํานาย หรือการสรางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของ
ส่ิงมีชีวิตใดๆ (ในวิทยานิพนธนี้คือกุงแชบวย) จะใชบริการ fseqboot หรืออัลกอริทึมในการทํา 
Bootstrapping replicate กับลําดับขอมูล fseqboot จะอานชุดขอมูลและสรางชุดขอมูลของลําดับ     
นิวคลีโอไทดหรือกรดอะมิโนหลายๆชุดตามท่ีผูใชงานระบุโดยวิธีการแบบสุม [37] 
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ตารางท่ี 3.2 บริการ EBI ท่ีใชในการพัฒนาเวิรคโฟลววเิคราะหของกุง 

ชื่อบริการ EBI หนาท่ีการทํางาน 
transeq ถอดรหัสจากลําดับนิวคลีโอไทด (ดเีอ็นเอ) เปนลําดับกรดอะมิโน 

(โปรตีน) 
garnier ทํานายโครงสรางข้ันท่ีสองของโปรตีน 
emma_[DNA/Prot] หาความคลายกันของลําดับ (Multiply alignment) ดวยโปรแกรม

ประยุกต ClustalW 
prettyplot แสดงผลการเรียงของลําดับดวยสีและเคร่ืองหมายบงความเหมือนและ

แตกตาง 
fseqboot_[DNA/Prot] อัลกอริทึมในการทํา Bootstrapping replication 
fdnapars อัลกอริทึม DNA parsimony เพื่อเตรียมขอมูลสําหรับการวิเคราะห

โครงสรางตนไมสายววิัฒนาการ 
fprotpars อัลกอริทึม Protein parsimony เพื่อเตรียมขอมูลสําหรับการวิเคราะห

โครงสรางตนไมสายววิัฒนาการ 
fconsense_[DNA/Prot] หาโครงสรางตนไมสายวิวฒันาการท่ีมีความเปนไปไดมากท่ีสุด 

(Majority-rule and strict consensus tree) 
 

 

 

 

 

 



71 

 

ตารางท่ี 3.3 พารามิเตอรของแตบริการหรือเว็บเซอรวิสท่ีกําหนดในเวิรคโฟลว 

พารามิเตอร คําอธิบาย คาท่ีกําหนด 
Database ช่ือของฐานขอมูลท่ีจะใหโปรแกรม BLAST เขาไป

คนหาลําดับเบส 
DDBJNEW 

Frame3 หมายเลขเฟรม 3 สําหรับการถอดรหัส [13][14] 3 
osformat_[DNA/Prot] รูปแบบลําดับของเอาทพุตสําหรับวิเคราะห

โครงสรางตนไมสายววิัฒนาการ 
phylip 

seqtype_[DNA/Prot] รูปแบบของการทํา Bootstrapping replicate ของ
ลําดับเบส 

ดีเอ็นเอ = d 
โปรตีน= p 

Reps_[DNA/Prot] จํานวนคร้ังของ Bootstrapping replicate ในสราง
ขอมูลซํ้าๆ 

ผันแปรตาม
กรณีทดสอบ 

rootTree_[DNA_Prot] ใหสรางโครงสรางตนไมสายววิัฒนาการแบบมีราก Yes 
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รูปที่ 3.7 เวิรคโฟลวแรกที่พฒันาขึ้นโดยใชบริการตางๆที่กระจายอยูบนอินเตอรเน็ต 

Data flow ที่เกิดปญหา time-outData flow ที่เกิดปญหา time-out 
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อินพุตของเวิรคโฟลวคือลําดับนิวคลีโอไทดของกุงแชบวยในรูปแบบ Fasta โดย
ไดจากหองปฏิบัติการ ซ่ึงมีจํานวน 17-25 ลําดับ แตลําดับประกอบดวย 250 คูเบสท่ีไดมาจากสวน 
Exon7-10 ของโครโมโซมกุง ตัวอยางอินพุตลําดับนิวคลีโอไทดรูปแบบ Fasta ดังรูปท่ี 3.8 

 

 
รูปท่ี 3.8 ตัวอยางอินพุตลําดบันิวคลีโอไทดรูปแบบ Fasta ของกุงแชบวย 

กระบวนการสรางหรือทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการ จะเรียกบริการ 
fseqboot สําหรับการทํา Bootstrapping replicate, fdnapars และ fprotpars สําหรับการทํางานของ
อัลกอริทึม DNA parsimony และ Protein parsimony ตามลําดับและ fconsense สําหรับการหา
โครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการท่ีมีความเปนไปไดมากท่ีสุด 

ตารางท่ี 3.4 แสดงผลการทดสอบของเวิรคโฟลวดวยจํานวนของการทําซํ้า 
(Number of bootstrapping replicates) ท่ีจํานวนตางๆคือ 100, 200, 500, 1,000 และ 2,000 ตามลําดับ 
และตรวจวัดเวลาในการทํางาน พบวาสําหรับการกําหนด Bootstrapping replicates ท่ีจํานวน 2,000 
ชุด ทําให Data flow ระหวางบริการ fseqboot -> fdnapars และ fseqboot -> fprotpars ไมสามารถ
ทํางานไดเนื่องจากเกิดเกินเวลาหรือเวิรคโฟลวไมตอบสนองในการทํางานใดๆ (Not responding) 
เกิดความไมคงเสนคงวาในการทํางานชวงสงถายขอมูลเอาทพุตระหวางกันของเว็บเซอรวิสดังกลาว  

ขอความแสดงความผิดพลาดดังกลาวท่ีโปรแกรมทาเวอรนารายงานในรูปท่ี 3.9 
หมายถึง มีปญหาเกี่ยวกับการส่ือสารภายในบริการ Sopalab ของ EBI อาจเนื่องดวยใชเวลาในการ
คนหาขอมูลเกินคาเวลาการทํางานโดยปริยาย (Default time-out) ภายในของบริการ EBI ท่ีต้ังคาไว 
ซ่ึงเปนปญหาภายในของ EBI เอง เราไมสามารถเขาไปแกไขได จึงจะตองหาแนวทางแกไขท่ีฝง
ของเราเอง 

 

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

จํานวนชดุขอมูลของการทําซํ้า 
(No. of bootstrapping replicates) 

เวลาท่ีใชทํางาน (นาที) 

100 02.50 
250 12.20 
500 20.29 

1,000 20.40 
2,000 ลมเหลว (เกินเวลา) 

 

 

รูปท่ี 3.9 ขอความแสดงความผิดพลาดในการใชบริการของ EBI ท่ีโปรแกรมทาเวอรนารายงาน 

3.4.4 การแกไขปญหาการเดินเวลาและความไมคงเสนคงวาในการทํางาน 

วิทยานิพนธนี้เสนอการสรางบริการทองถ่ิน ในสวนการทํานายหรือการสราง
โครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการเพ่ือแกไขปญหาการเกินเวลา และความไมคงเสนคงวาในการ
ทํางาน บริการทองถ่ินจะสามารถชวยประหยัดเวลาในประมวลผล และใหผลลัพธท่ีถูกตองตรงตาม
ความตองมากท่ีสุด สถาปตยกรรมโดยรวมของบริการทองถ่ินท่ีไดออกแบบไวแสดงไดดังรูปท่ี 
3.10 โปรแกรมทาเวอรนาสามารถทํางานบนเคร่ืองคอมพิวเตอรสวนบุคคล และสามารถเขาถึงเว็บ
เซอรวิสดวยวิธีการแบบเวิรคโฟลวไดหลากหลายประเภทผานระบบอินเตอรเน็ต จากรูปท่ี 3.10 
แสดงบริการที่เกี่ยวของในการทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการ ท่ีสรางเปนบริการทองถ่ิน 
ไดแก บริการ Soaplab แทนดวยบล็อกสีเหลือง และบริการ Java Web Service (JWS) แทนดวย
บล็อกสีเขียว บริการทองถ่ินเหลานี้จะทํางานบนระบบ Hanuman ซ่ึงเปนระบบ 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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ของศูนยกริดมหาวิทยาลัยสงขลานครินทร นอกจากนี้ ยังจะใช Java local service หรือบริการ
ทองถ่ินท่ีใชความสามารถของ Java interpreter ของเคร่ืองคอมพิวเตอรสวนบุคคลของผูใชงานเอง
ซ่ึงแสดงดวยบล็อกสีมวง บริการอ่ืนๆท่ียังสามารถทํางานไดถูกตอง ไมเกิดปญหาการเกินเวลาและ
ความไมคงเสนคงวาในการทํางาน ก็ยังคงเรียกใชงานบริการเหลานี้จากเครือขายอินเตอรเน็ต
เชนเดิม (Global services)  

เราจะใชโปรแกรม Soaplab Analysis Tool เปนเคร่ืองมือสรางตัวเช่ือมประสาน
โปรแกรมประยุกตท่ีทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการใหเปนเว็บเซอรวิส เพื่อใหสามารถ
เช่ือมตอเขาไปในระบบเวิรคโฟลวของโปรแกรมทาเวอรนาได โดยสถาปตยกรรมของโปรแกรมทา
เวอรนารองรับการเพ่ิมเว็บเซอรวิสอยูแลว 

 

 
รูปท่ี 3.10 สถาปตยกรรมโดยรวมของบริการทองถ่ิน 
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รูปท่ี 3.11 แสดงกระบวนการสรางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการเพิ่มเติมใน
วิทยานิพนธนี้โดยสรางเว็บเซอรวิสสองชนิด คือ โปรแกรมประยุกตสําหรับการทํานายโครงสราง
ตนไมสายวิวัฒนาการท้ังอัลกอริทึม Parsimony สําหรับลําดับนิวคลีโอไทดและลําดับกรดอะมิโน
โดยจะหอหุมหรืออิมพลีเมนทดวยโปรแกรม Soaplab Analysis Tool แทนดวยบล็อกสีเหลือง 
ประกอบดวยโปรแกรม fseqboot, fdnapars, fprotpars และ fconsense สวนอีกชนิดคือเว็บเซอรวิส
สําหรับการจัดการอินพุตและเอาทพุตภายในเวิรคโฟลวซ่ึงจะพัฒนาเปน Java Web Service (JWS) 
แทนดวยบล็อกสีเขียว 

JWS ประกอบดวยบริการ InputFileOperation สําหรับทําหนาท่ีปอนอินพุตขอมูล
ลําดับนิวคลีโอไทดเขาสูกระบวนการทํานายและบริการ FecthResultOperation สําหรับทําหนาท่ี
อานและสงผลลัพธการทํางานของการทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการ กลับมาใหโปรแกรม
ทาเวอรนาซ่ึงจะไดผลลัพธสองชนิดคือ โครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการที่อยูในรูปแบบ Treefile 
และอยูในรูปแบบ Text เชน ตัวอยางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการจากการทํานายจากการ 
Bootstrapping replicaton จํานวน 1,000 ชุดของลําดับนิวคลีโอไทดซ่ึงอยูในรูปแบบ Treefile ดังรูป
ท่ี 3.12 ซ่ึงขอมูลในรูปแบบ Treefile สามารถนําไปเปดกับโปรแกรม Treeview ใหโปรแกรมสราง
เปนโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการ ตามประเภทท่ีตองการภายหลังไดหลายแบบไดแก Slanted 
Cladogram, Rectagular Cladogram และ Phylogram [44] ตัวอยางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการ
จากการทํานายจากการทํา Bootstrapping replicate จํานวน 1,000 ชุดของลําดับนิวคลีโอไทดซ่ึงอยู
ในรูปแบบ Text ดังรูปท่ี 3.13 

 

3.4.5 การพัฒนาบริการทองถ่ิน 

ข้ันตอนการพัฒนาบริการทองถ่ิน สําหรับการทํานายโครงสรางสายวิวัฒนาการ
ของกุงเพื่อแกปญหาการเกินเวลาและความไมคงเสนคงวาในการทํางานงานมีดังนี้ 

 
1) การใชงานโปรแกรม PHYLIB 

โปรแกรม PHYLIB เปนซอฟตแวรชนิด Open source ของชุดโปรแกรม Emboss 
ซ่ึงเปนชุดเดียวกันกับท่ีทํางานเปนเว็บเซอรวิสท่ีใหบริการโดย EBI วิทยานิพนธนี้ติดต้ังโปรแกรม 
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PHYLIB รุน 3.6b [48] สําหรับการทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของส่ิงมีชีวิตบนระบบ
คอมพิวเตอรคลัสเตอร Hanuman ซ่ึงใชระบบปฏิบัติการ Rocks Linux Cluster รุน 4.3 และใช 
Apache Tomcat รุน 5.0.28 เปน Web service container 

 

 

รูปท่ี 3.11 Flowchart ของกระบวนการทํานายโครงสรางตนไมสายวิวฒันาการ 
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รูปท่ี 3.12 โครงสรางตนไมสายววิัฒนาการในรูปแบบ Treefile ของลําดับนิวคลีโอไทด 

 
รูปท่ี 3.13 โครงสรางตนไมสายววิัฒนาการในรูปแบบ 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 

สถาปตยกรรมของโปรแกรม Soaplab Analysis Tool ประกอบดวยซอฟตแวร
หลายชนิดประกอบกันเพื่อใหสามารถทํางานไดตามตองการดังท่ีไดอธิบายแลวในบทที่ 2 รูปท่ี 
3.14 แสดงโปรแกรม PHYLIB ในสถาปตยกรรมการทํางานรวมกับโปรแกรม Soaplab Analysis 
Tool แสดงใหเห็นถึงตําแหนงการทํางานของโปรแกรม PHYLIB ในระบบการทํางานแบบเว็บ
เซอรวิส ซ่ึงจะติดตอกับ Tool ของ Soaplab คือ AppLab Server โดย AppLab Server จะใหพอยต
เตอรของโปรแกรมตางๆกับ Tool ของ Soaplab อีกโปรแกรมคือ Soaplab Services และ Tool ท้ัง
สองโปรแกรมทํางานบนพ้ืนฐานของ Apache Tomcat และ Apache AXIS ซ่ึงเปน Soap Toolkit ทํา
หนาท่ีเช่ือมประสานการติดตอส่ือสารออกไปสูโลกภายนอก ในวิทยานิพนธนี้ก็คือระบบเวิรคโฟลว
ในโปรแกรมทาเวอรนา นอกจากนี้ Apache AXIS ยังทําหนาท่ีเปนโฮสทใหกับบริการ JWS ดวย 
โปรแกรม Soaplab Analysis Tool มี Binary package ท่ีรวบรวม Tool เหลานี้ไวเรียบรอยแลวคือ 
Analysis Interface [37] 

 

 
รูปท่ี 3.14 สถาปตยกรรมการทํางานของโปรแกรมตางๆของบริการทองถ่ิน 
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3) การสรางตวัเชื่อมประสานเว็บเซอรวิส (Web service interface) 

การสรางตัวเช่ือมประสานเว็บเซอรวิสหรือ Web service interface ใหกับชุด
โปรแกรมในการทํานายโครงสรางตนไมสายวิวิฒนาการ สามารถสรางไดตามสถาปตยกรรมการ
ทํางานในรูปท่ี 3.14 เคร่ืองมือของ Soaplab Analysis Tool ท่ีสําคัญอีกตัวหนึ่งคือ ACD2XML ซ่ึงทํา
หนาท่ีในการแปล (translate) เอกสาร AJAX Command Definition (ACD) [49] เปนเอกสาร XML 
เนื่องจากเอกสาร XML เปนภาษามาตรฐานของโปรโตคอล SOAP ซ่ึงเปนหัวใจของการทํางาน 
ดังนั้นข้ันตอนสําคัญคือ การสรางเอกสาร ACD เพื่ออธิบายการทํางานและการปรับแตงของชุด
โปรแกรม PHYLIB ท่ีอยูในรูปแบบ Interactive command line ใหเขากับการใชงานในงาน
วิทยานิพนธคือ Non-interactive command line จากนั้นจึงใช ACD2XML แปลเอกสาร ACD เปน
เอกสาร XML เพื่อสงตอเขาสูกระบวนการทํางานของ Soaplab Analysis Tool ตอไป 

ชุดโปรแกรม PHYLIB สําหรับการทํางานโครงสรางสายตนไมวิวัฒนาการ
ประกอบดวยโปรแกรม fseqboot, fdnapars, fprotpars และ fconsense ซ่ึงลําดับการทํางานภายใน
เวิรคโฟลวของโปรแกรมทาเวอรนาและการสงตอขอมูลสามารถอธิบายดวย Sequence Diagram ดัง
รูปท่ี 3.15 โดยประกอบดวยการปรับแตงการทํางานดวยเอกสาร ACD ดังตอไปนี ้

 
• เอกสาร ACD สําหรับโปรแกรม fseqboot 

โปรแกรม fseqboot สามารถรับอินพุตไดท้ังลําดับนิวคลีโอไทดและลําดับกรดอะ
มิโน ซ่ึงการแยกประเภทของลําดับกําหนดไวเปนพารามิเตอร ยิ่งกําหนดใหโปรแกรม fseqboot ทํา 
Bootstrapping replicate มากเทาไร ก็จะไดโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการท่ีมีความเปนไปได และ
ถูกตองมากยิ่งข้ึน ผลลัพธท่ีไดจะสงตอใหโปรแกรม fdnapars สําหรับวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทด
และ  fprotpars สําหรับวิเคราะหลําดับกรดอะมิโน โดยในวิทยานิพนธนี้จะทดสอบจํานวน 
Bootstrapping replicate สูงสุดถึง 50,000 ชุดเพื่อการทดสอบประสิทธิภาพของบริการทองถ่ิน 
เอกสาร ACD สําหรับโปรแกรม fseqboot ดังรูปท่ี 3.16 

 



 

 

 
รูปที่ 3.15 Sequence diagram ของการทํางานภายในเวิรคโฟลวของโปรแกรมทาเวอรนาในการทาํนายโครงสรางตนไมสายวิวฒันาการ 
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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" ] 

ประกาศช่ือเว็บเซอรวิส

ระบุที่อยูของ Executable บนระบบไฟล

ประกาศวาเปนพารามิเตอรชนิด String ซึ่งกําหนดคา
โดยปริยายไวคือ “-auto” โปรแกรมจะทํางานแบบ 
Non-interactive command line ซึ่งในงาน
วิทยานิพนธจะกําหนดแบบน้ีทุกโปรแกรม 

ประกาศวาเปนพารามิเตอรชนิด String 
ทําหนาที่เปนอินพุตใหกับโปรแกรม ใน
ที่น่ีคือ ลําดับจากโปรแกรม emma

ประกาศวาเปนพารามิเตอรชนิด String 
ทําหนาที่ระบุชนิดของลําดับใหกับ
โปรแกรม คือ d คือดีเอ็นเอ และ p คือ
โปรตีน

ประกาศวาเปนพารามิเตอรชนิด String 
ทําหนาที่ระบุจํานวน Bootstrapping  

ประกาศเอาทพุตของโปรแกรม 
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• เอกสาร ACD สําหรับโปรแกรม fdnapars 

โปรแกรม fdnapars มีอัลกอริทึมการทํางาน DNA Parsimony สําหรับการเตรียม
ขอมูลเพื่อสงตอใหกับโปรแกรม fconsense ทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของลําดับนิวคลี
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" 

] 

ระบุที่อยูของ Executable บนระบบไฟล

ระบุที่อยูของอินพุตใหกับโปรแกรม fdnpars 
ซึ่งก็คือเอาทพุตของโปรแกรม fseqboot ของ
ลําดับนิวคลีโอไทด 
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• เอกสาร ACD สําหรับโปรแกรม fprotpars 

โปรแกรม fprotpars มีอัลกอริทึมการทํางาน Protein parsimony สําหรับการเตรียม
ขอมูลเพื่อสงตอใหกับโปรแกรม fconsense ทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของลําดับ
กรดอะมิโนตอไป 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" 

] 

ระบุที่อยูของ Executable บนระบบไฟล

ระบุที่อยูของอินพุตใหกับโปรแกรม fdnpars 
ซึ่งก็คือเอาทพุตของโปรแกรม fseqboot ของ
ลําดับกรดอะมิโน 
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• เอกสาร ACD สําหรับโปรแกรม fconsense 

โปรแกรม fonsense สามารถรับอินพุตไดท้ังลําดับนิวคลีโอไทดและลําดับกรดอะ
มิโนซ่ึงสามารถแยกแยะไดโดยการระบุพารามิเตอร โปรแกรม fconsense ใชทํานายโครงสราง
ตนไมสายวิวัฒนาการท่ีมีความเปนไปไดมากท่ีสุด เอกสาร ACD สําหรับโปรแกรม fconsense ดัง
รูปที่ 3.19 และใหเอาทพุตเปนขอมูลโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการ 2 รูปแบบคือ Treefile และ 
Text ดังท่ีไดกลาวแลว 
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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"  

] 

ระบุที่อยูของ Executable บนระบบไฟล

ระบุพารามิเตอรวา ใหโปรแกรมทํานายโครงสราง
ตนไมสายวิวัฒนาการชนิดมีรากรวมกัน 

ระบุที่อยูของอินพุตใหกับโปรแกรม 
fconsense ซึ่งก็คือเอาทพุตของโปรแกรม 
fdnapars และ fprotpars น่ันเอง 
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4) สรางบริการทองถ่ินสําหรับการจัดการดานอินพุตและเอาทพุต 

บริการทองถ่ินท่ีสรางในงานวิทยานิพนธเปนชนิด JWS ซ่ึงเปน Java class ทํา
หนาท่ีจัดการดานอินพุตและเอาทพุตของการทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการ บนระบบไฟล 
ตามท่ีไดกําหนดไวในเอกสาร ACD สวนของ Java Class ท่ีเปนแกนสําคัญของการทํางานเปนดังนี้ 

 
• บริการทองถ่ินสําหรับการจัดการอินพุต 

บริการทองถ่ินสําหรับการจัดการอินพุต ทําหนาท่ีปอนขอมูลอินพุตซ่ึงเปนลําดับ 
นิวคลีโอไทดและโปรตีนท่ีเปนผลลัพธจากโปรแกรม Emma ของสถาบัน EBI ซ่ึงทํางานอยูบน
เครือขายอินเตอรเน็ตเขาสูกระบวนการทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการ ซ่ึงทํางานในระบบ
เวิรคโฟลวของโปรแกรมทาเวอรนาดังรูปท่ี 3.20 

 

 
รูปท่ี 3.20 Java class ของบริการทองถ่ินสําหรับการจัดการอินพุต 

 

//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; 

 } 

พารามิเตอรที่บอกวาเปนเอาทพุต
จากโปรแกรม Emma หรือการทํา 
Multiply alignment น่ันเอง 

รีเทิรนช่ือไฟลเพ่ือเปนพอยตเตอรกับ
โปรเซสอ่ืนๆ 

พารามิเตอรช่ือไฟลระบุโดย
ผูใชงาน 



88 

 

• บริการทองถ่ินสําหรับการจัดการเอาทพุต 

บริการทองถ่ินสําหรับการจัดการเอาทพุต ทําหนาท่ีอานผลลัพธของการทํานาย
โครงสรางสายวิวัฒนาการท้ังของลําดับนิวคลีโอไทดและโปรตีน จากระบบไฟลแลวสงผลลัพธ
กลับมาใหท่ีระบบเวิรคโฟลวในโปรแกรมทาเวอรนาดังรูปท่ี 3.21 และ รูปท่ี 3.22 

 
1) Java class สําหรับการอานและสงผลลพัธของรูปแบบ Treefile 
 

 
รูปท่ี 3.21 Java class สําหรับการอานและสงผลลัพธของรูปแบบ 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; 

} 

ที่อยูของไฟลผลลัพธรูปแบบ Treefile
บนระบบไฟล 

สงผลลัพธมาใหโปรแกรมทาเวอรนา
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2) Java class สําหรับการอานและสงผลลพัธในรูปแบบ Text 
 

 

รูปท่ี 3.22 Java class สําหรับการอานและสงผลลัพธในรูปแบบ Text 

5) การใชงานบริการทองถ่ิน  

การใชงานบริการทองถ่ิน (Local web services employing) ดวยโปรแกรม 
Soaplab Analysis Tool โดยมี Flowchart แสดงข้ันตอนดังรูปท่ี 3.23 และอธิบายการใชงานบริการ
ทองถ่ินดังนี้ 

 

 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; 

} 

ที่อยูของไฟลผลลัพธรูปแบบ Text 
บนระบบไฟล 

สงผลลัพธมาใหโปรแกรมทาเวอรนา
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รูปท่ี 3.23 ข้ันตอนการใชงานบริการทองถ่ินดวยโปรแกรม Soaplab Analysis Tool 

5.1) เอกสาร ACD จะตองประกอบดวยนามสกุล acd ไดแก 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 เปนเอกสาร XML ดวยเคร่ืองมือ ACD2XML ดังรูปท่ี 
3.24 
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รูปท่ี 3.24 การใชเคร่ืองมือ ACD2XML 

5.3) สงเอกสาร XML ใหกับ AppLab Server โดยใหทํางานเปนโปรเซสเบ้ืองหลัง 
#run-AppLab-server MyApp.xml & 

5.5) รีสตารทโปรเซสของ Apache Tomcat 
5.6) เรียกใชงานเซอรวิสโดยใหทํางานเปนโปรเซสเบ้ืองหลัง 

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

วิทยานิพนธคือ http://hanuman.psu.ac.th:8081/axis/services ซ่ึงสามารถตรวจสอบการเขาถึงกับ
เว็บเบราเซอรและโปรแกรมทาเวอรนา 

5.8) สําหรับบริการทองถ่ินชนิด JWS สามารถเรียกใชงานเซอรวิสไดโดยบันทึก 
Java Class เปนนามสกุล .jws แลวไวท่ีระบบไฟล <tomcat dir>/webapps/axis ในวิทยานิพนธนี้คือ 
tomcat-5.0.28/webapps/axis และเอ็นพอยตในการเขาถึงบริการคือ http://<hostname>:<port>/axis/ 
<java class name>.jws?wsdl ในท่ีนี้คือ http://hanuman.psu.ac.th:8081/axis /HanumanWSDL.jws 
?wsdl 

5.9) การรีสตารทโปรเซสของ Apache Tomcat หลังจากกระบวนการการเรียกใช
งานเซอรวิสสามารถทําไดโดยอิสระ ไมกระทบการทํางานของบริการตอท่ีทํางานเปนโปรเซส
เบ้ืองหลัง แตการเรียกใชงานเซอรวิสใหม จําเปนตองรีสตารทโปรเซสของ Apache Tomcat ทุกคร้ัง
เพื่อใหระบบรับรูถึงบริการใหมท่ีเพิ่มเขามา 

 

3.4.6 การพัฒนาเวิรคโฟลวท่ีใชบริการทองถ่ิน 

บริการทองถ่ินท่ีสรางข้ึนท้ังบริการ Soaplab และบริการ JWS สามารถเขาถึงได
ดวยโปรแกรมทาเวอรนาและสามารถสราง Instance ของบริการเขาไปในระบบเวิรคโฟลวเพื่อการ
ทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการได ดังเวิรคโฟลวท่ีจะกลาวถึงตอไปนี้ 

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

ระบุช่ือไฟลของเอกสาร XML 
ระบุรายช่ือไฟลของเอกสาร ACD 
โดยไมตองระบุนามสกุล 
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• การพัฒนาเวิรคโฟลวของแตละกระบวนการทํานาย 

รูปท่ี 3.25 แสดงเวิรคโฟลวทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของลําดับนิ
วคลีโอไทดเพราะมีการใชงานบริการทองถ่ิน fdnapars ในการทํางานอัลกอริทึม DNA parsimony 
สังเกตไดวามีการใช Co-ordinate link หรือการเช่ือมโยงแบบควบคุม คือบริการถัดไปจะเร่ิมทํางาน
ไดก็ตอเม่ือบริการกอนหนาทํางานเสร็จส้ินเสียกอน 

 

 
 Legends: 

Soaplab service   Input 
Java web service  Output 

รูปท่ี 3.25 เวิรคโฟลวทํานายโครงสรางตนไมสายววิัฒนาการของลําดับนิวคลีโอไทด 

บริการทองถ่ินชนิด JWS 
ทําหนาที่ปอนขอมูลให 
fseqboot 

บริการทองถ่ินชนิด 
Soaplab ของโปรแกรม 
fseqboot, fdnapars และ 
fconsense 

ชนิดขอมูลใน 
Data flow 

Co-ordinate link 
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รูปท่ี 3.26 เวิรคโฟลวทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของลําดับกรด       
อะมิโนเพราะมีการใชงานบริการทองถ่ิน fprotpars ในการทํางานอัลกอริทึม Protein parsimony จะ
สังเกตวามีการใช Co-ordinate link หรือการเช่ือมโยงแบบควบคุมเชนเดียวกัน 

 

 
 Legends: 

Soaplab service   Input 
Java web service  Output 

รูปท่ี 3.26 เวิรคโฟลวทํานายโครงสรางตนไมสายววิัฒนาการของลําดับกรดอะมิโน 

 

บริการทองถ่ินชนิด JWS 
ทําหนาที่อานผลลัพธการ
ทํางานแบบ Textบริการทองถ่ินชนิด 

JWS ทําหนาที่อาน
ผลลัพธการทํางาน
แบบ Treefile 
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• การพัฒนาเวิรคโฟลวโดยรวบรวมระบบงานท้ังหมดเขาดวยกัน 

จากการทดสอบการทํางานอยางงายก็ทําใหทราบวาเวิรคโฟลวท่ีสรางในรูปท่ี 3.25
และ รูปท่ี 3.26  มีลําดับกระบวนการทํางาน การเขาจังหวะการทํางานและมี Data flow ไหลในเวิรค
โฟลวไดถูกตองสมบูรณดีแลว จึงทําการปรับแกเวิรคโฟลวหลักเวิรคโฟลวแรก (รูปท่ี 3.7) โดย
เปล่ียนมาใชบริการทองถ่ินท่ีไดทําการสรางข้ึนมาใชงานเอง จึงไดเวิรคโฟลวสําหรับการทํานาย
โครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของกุงท่ีใชบริการทองถ่ิน (ในกรอบสีดํา) ดังรูปท่ี 3.27 
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รูปที่ 3.27 เวิรคโฟลวใหมที่ใชบริการทองถิ่น (ในกรอบสีดํา) 
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3.4.7 ผลการทดลอง 

ตารางท่ี 3.5 แสดงผลการทดสอบของกรณีทดสอบตางๆของเวิรคโฟลวใหมท่ีใช
บริการทองถ่ินในรูปท่ี 3.27 โดยใชจํานวน Bootstrapping replicate ของลําดับนิวคลีโอไทดและ
กรดอะมิโนโดยจะเพิ่มข้ึนเร่ือยๆจนกระท้ังถึง 50,000 ชุด เวลาท่ีเวิรคโฟลวทํางานแสดงในหนวย
นาทีซ่ึงไดจากรายงานสถานะการทํางานจากโปรแกรมทาเวอรนา 

 

ตารางท่ี 3.5 กรณีทดสอบและผลการทดสอบของเวิรคโฟลวใหมท่ีใชบริการทองถ่ิน 

จํานวนชดุขอมูลของการทําซํ้า
(No. of Replicates) 

เวลาท่ีใชในการทํางาน (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
ทํางานแบบตางๆของลําดับนิวคลีโอไทดคือ วิธีการแบบคัดลอกแลววาง (Manual) กับวิธีอัตโนมัติ
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ดวยการใชเวิรคโฟลว โดยมีสองประเภทคือ วิธีการแบบเวิรคโฟลวท่ีไมไดใชบริการทองถ่ิน และ
วิธีการแบบเวิรคโฟลวโดยใชบริการทองถ่ิน สําหรับการทํา Bootstrapping replicate 1,000 ชุด เวิรค
โฟลวแรกใชเวลาทํางาน 2.06 นาที แตลมเหลวในการทํางานเนื่องจากสาเหตุการเกินเวลาดังท่ีกลาว
แลวท่ีจํานวนชุดขอมูลของการทํา Bootstrapping replicate 2,000 ชุด วิธีการแบบคัดลอกและวาง
โดยนักชีวสารสนเทศใชเวลาประมาณ 15 นาที ในขณะที่วิธีการทํางานแบบอัตโนมัติดวยเวิรค
โฟลวท่ีใชบริการทองถ่ินใชเวลา 2.24 นาที ดังนั้นการลดลงของเวลาในการประมวลผลไปเปนอยาง
มีนัยสําคัญ เม่ือเราเพ่ิมตัวเลขการทํา Bootstrapping replicate ของลําดับนิวคลีโอไทดเปน 20,000 
และ 50,000 ชุด เวิรคโฟลวท่ีใชบริการทองถ่ินใชเวลาทํางาน 15.08 และ 36.17 นาทีตามลําดับ 
วิทยานิพนธนี้ไมไดทดสอบกรณีทดสอบน้ีโดยวิธีการคัดลอกแลววางเนื่องจากทดสอบทําไดยาก
มากหรือเปนไปไมได ท่ีจะคัดลอกแลววางขอมูลจํานวนมากเหลานี้  ระหวางเว็บเพจของ
กระบวนการตางๆ 

 

ตารางท่ี 3.6 ตารางการเปรียบเทียบกรณีทดสอบและผลการทดสอบของวิธีการทํางานแบบตางๆ 

จํานวนชดุขอมูลของ
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 - - ลมเหลว 
2,000 - - 2.24 

20,000  - - 
ยากหรือเปนไป
ไมไดท่ีจะทดสอบ 

20,000 - - 15.08 
50,000 - - 30.17 
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รูปท่ี 3.28 และรูปท่ี 3.29 คือโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของลําดับนิวคลีโอ
ไทดและกรดอะมิโนตามลําดับ ซ่ึงไดรับการตรวจสอบความถูกตองจากศูนยวิจัยจีโนมิกสและชีว- 
สารสนเทศแหงมหาวิทยาลัยสงขลานครินทร เปนความสัมพันธทางระบบวิวัฒนาการของกุงจาก
แหลงท่ีอยูอาศัยตางๆกัน 3 แหลง ความรูท่ีไดจะสามารถชวยคัดเลือกสายพันธุในการศึกษาดาน
อ่ืนๆตอไปในอนาคต 

โครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของลําดับนิวคลีโอไทดในรูปท่ี 3.28 แสดง
ความสัมพันธทางดานพันธุกรรม อยางเชน ลําดับTDE24 และลําดับ SKE13 อยูในกลุมประเภท 
(Species) ดวยกันและมีความสัมพันธใกลชิดกับลําดับ SRE17 มากกวาลําดับ SRE16 เปนตน 
โครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของลําดับกรดอะมิโนในรูปท่ี 3.29 แสดงใหเห็นวาลําดับ SKE50 
และลําดับ SKE42 อยูในกลุมประเภทเดียวกันและตางก็สืบสายพันธุมาจาก TDE8 เปนตน 

 

 

รูปท่ี 3.28 โครงสรางตนไมสายววิัฒนาการของลําดับนิวคลีโอไทดของกุง 
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รูปท่ี 3.29 โครงสรางตนไมสายววิัฒนาการของลําดับกรดอะมิโนของกุง 

3.5 อภิปรายผลการทดลอง 

วิธีการทํางานแบบเกาหรือคัดลอกแลววางสามารถทํางานกับจํานวน 2,000 
Bootstrapping replicates ได โดยนักชีวสารสนเทศที่มีความชํานาญในระบบงานและการใช
โปรแกรมแบบออฟไลนกับเว็บแอ็พพลิเคชัน ใชเวลาในการทํางานประมาณ 15 นาที ในขณะท่ี
วิธีการแบบเวิรคโฟลวท่ีนําเสนอในวิทยานิพนธนี้ เปนการเรียกใชเว็บเซอรวิสตางๆที่กระจายกันอยู
อินเตอรเน็ต พบวาท่ีจํานวน 2,000 Bootstrapping replicates นั้น เวิรคโฟลวทํางานไมสําเร็จ 
เนื่องจากเกิดปญหาการเกินเวลาของ Data flow ระหวางเว็บเซอรวิสดังท่ีไดกลาวแลว 

สําหรับเวิรคโฟลวใหมท่ีใชบริการทองถ่ินท่ีพัฒนาขึ้นเอง สามารถแกปญหาการ
เกินเวลาได และสามารถทํางานในการทํานายโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการดวยจํานวน 2,000 
Bootstrapping replicates โดยเวลาเพียง 2.24 นาที ซ่ึงเปนเวลาท่ีลดลงอยางมีนัยสําคัญ และ
โครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการท่ีไดมีความถูกตอง โดยไดรับการตรวจสอบจากศูนยวิจัยจีโนมิกส
และชีวสารสนเทศแหงมหาวิทยาลัยสงขลานครินทร 
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3.6 สรุป 

ในบทนี้ไดกลาวถึงการวาดและการเลือกบริการที่เหมาะสม สําหรับการทํางาน
ดวยวิธีการแบบเวิรคโฟลว โดยใหขอเสนอแนะท่ีเปนรูปธรรม และใชเวิรคโฟลวในการวิเคราะห 
สนิปในกุง ท่ีเปนงานวิจัยรวมกับศูนยวิจัยจีโนมิกสและชีวสารสนเทศแหงมหาวิทยาลัยสงขลา-   
นครินทร มหาวิทยาลัยสงขลานครินทร เปนกรณีศึกษา 

วิทยานิพนธนี้นําเสนอการออกแบบ การพัฒนา และการทดสอบเวิรคโฟลวและ
เว็บเซอรวิสสําหรับการวิเคราะหสนิป และการสรางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการในกุงแซบวย
ดวยการใชเทคโนโลยีมายกริดและทาเวอรนา บริการทองถ่ินท่ีสรางข้ึนสามารถแกไขปญหาการเกิน
เวลาและความไมคงเสนคงวาในการทํางานไดเปนอยางดี และสามารถลดเวลาการทํางานลงไดอยาง
มีนัยสําคัญเม่ือเปรียบเทียบกับการทํางานดวยวิธีการแบบเดิมหรือคัดลอกแลววาง เวิรคโฟลวท่ี
พัฒนาโดยใชบริการทองถ่ินเผยใหเห็นความสัมพันธทางพันธุกรรมของกุง นอกจากนี้ยังสามารถใช
เวิรคโฟลววิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมกับส่ิงมีชีวิตอ่ืนๆได ตัวอยางเชน สัตวทะเล
ประเภทหอยและหมึก (Molluse) และประเภทแมลง (Arthropod) โดยผูใชงานสามารถปอนลําดับ   
นิวคลีโอไทดของส่ิงมีชีวิตเหลานี้ใหกับเวิรคโฟลวได โดยไมตองปรับแตงเวิรคโฟลวใดๆเพิ่มเติม
อีก 
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บทท่ี 4  

การออกแบบและการพัฒนาเวิรคโฟลวสําหรับการวิเคราะหสนิปของมนุษย 

4.1 ท่ีมาและความสําคัญ 

การวิเคราะหหรือทํานายผลกระทบ อันเนื่องมาจากการเปล่ียนแปลงในระดับเบส
บนจีโนมมนุษยหรือสนิป ซ่ึงกระจายตัวอยูประมาณ 10 ลานตําแหนงบนโครโมโซม 23 คูกับการ
ตอบสนองตอยาหรือภาวะการเปนโรค จําเปนตองใชขอมูลมากมายจากหลากหลายแหงมาประกอบ
กันเปนเวิรคโฟลว และรวบรวมเปนองคความรูใหมเพื่อนําไปใชในการศึกษาถึงผลกระทบตางๆ
ของสนิปตอไป โดยจะใชเวิรคโฟลวนี้เปนกรณีศึกษาของงานวิทยานิพนธ 

ในบทนี้จะกลาวถึงประโยชนในดานการพัฒนาเวิรคโฟลว ข้ันตอนการเลือก
บริการที่เหมาะสม การออกแบบระบบงานในงานวิจัยดานสนิปของมนุษย การสรางเวิรคโฟลวของ
แตกระบวนการ การรวบรวมทุกกระบวนการเปนเวิรคโฟลวเดียวกัน การทดลองวัดเวลาการทํางาน
ของเวิรคโฟลวและสรุป 

 

4.2 ประโยชนในดานการพัฒนาเวิรคโฟลว 

ประโยชนในดานการพัฒนาเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษย ใน
งานวิจัยเภสัชพันธุศาสตรมีดังนี้ 

• รวบรวมขอมูลทางชีวสารสนเทศท่ีนาสนใจ และเปนประโยชนจากหลาย
แหลงขอมูล โดยสรางเปนเวิรคโฟลวในส่ิงแวดลอมของโปรแกรมทาเวอรนา 

• รวบรวมผลการทํางานจากเว็บเซอรวิสตางๆ ท่ีมีความสามารถในการทํานาย 
ผลกระทบของการเปล่ียนแปลงสนิป ท่ีอาจสงผลถึงการทํางานของโปรตีนโดยสรางเปนเวิรคโฟลว
ในส่ิงแวดลอมของโปรแกรมทาเวอรนา 
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• นําเทคโนโลยีดานชีวสารสนเทศมาประยุกตใชกับการเลือก หรือจัดลําดับ
ความสําคัญของสนิปท่ีควรศึกษากอน และอธิบายผลที่เกิดข้ึนจากความสัมพันธระหวางสนิปกับ
กลไกการเปนโรค หรือการแพยาชนิดตางๆ ซ่ึงในปจจุบันยังไมมีเว็บเซอรวิสใดเพียงแหงเดียวท่ี
สามารถวิเคราะหหรือทํานายผลกระทบอันเนื่องมาจากการเปล่ียนแปลงของสนิปได 

• ชวยประหยัดเวลาในการเขาไปใชงานเว็บเซอรวิสตางๆทีละบริการเพราะ
ขอมูลท่ีไดมาจากการศึกษาสนิปแบบสแกนหาจีโนมท้ังหมด (Whole genome scan) จะมีปริมาณ
มาก หากทําแบบวิธีเกาหรือคัดลอกแลววาง (Copying and Pasting) จะทําไดยากมาก 

• เปนตัวอยางของการนําขอมูลจีโนมมากมายจากหลายแหลง มาประยุกตใช
ผานกระบวนการชีวสารสนเทศรวมกับโปรแกรมทาเวอรนา และเวิรคโฟลวท่ีพัฒนาข้ึนจะเปนไป
เพื่อใชประโยชนทางการแพทย สามารถนําไปสรางเปนชุดตรวจกรองการเกิดโรคหรือการแพยา
ตางๆไดในอนาคต 

• กอใหเกิดองคความรูดานความสัมพันธระหวางสนิป กับการเปนโรคหรือการ
แพยาชนิดตางๆ รวมถึงผลกระทบของการเปล่ียนแปลงสนิปท่ีอาจสงผลถึงการทํางานของโปรตีน 
ซ่ึงสามารถนําเวิรคโฟลวท่ีไดสรางนี้ ไปประยุกตใชกับการวิจัยอ่ืนๆท่ีเกี่ยวของกับสนิปจํานวนมาก 

• สรางระบบการรวบรวมขอมูล ท่ีออกแบบเฉพาะสําหรับการวิจัยดานสนิป  
กับการเปนโรคหรือการแพยาชนิดตางๆ รวมถึงผลกระทบของการเปล่ียนแปลงสนิปท่ีอาจสงผลถึง
การทํางานของโปรตีนเปนระบบแรกของประเทศไทย 

• เกิดองคความรูใหมในการใชเทคโนโลยีชีวสารสนเทศ จากโปรแกรมทาเวอร-
นาในการเช่ือมโยงเว็บเซอรวิสตางๆที่สําคัญ และมีขอมูลปริมาณมากเพ่ือใหมีความสามารถในการ
คํานวณหรือจัดลําดับความสําคัญของสนิป และสามารถวิเคราะหหรือทํานายผลกระทบอัน
เนื่องมาจากการเปล่ียนแปลงของสนิป 

• เปนกาวสําคัญในการประยุกตใชเทคโนโลยีทางคอมพิวเตอร มาแกปญหาทาง 
ดานวิทยาศาสตรการแพทย ทําใหเกิดความรวมมือกันระหวางนักวิจัยดานวิทยาศาสตรคอมพิวเตอร
และวิทยาศาสตรชีวภาพ ในท่ีนี้คือมหาวิทยาลัยสงขลานครินทรและมหาวิทยาลัยมหิดล 
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4.3 ขั้นตอนการคนหาบริการท่ีเหมาะสม 

การเลือกบริการท่ีเหมาะสม ตรงกับความตองการในการสรางเวิรคโฟลวไดเสนอ
ไวแลวในวิทยานิพนธนี้ในบทท่ี 3 ซ่ึงในบทนี้สามารถใชวิธีเดียวกันได 

 

4.4 การออกแบบระบบงานในงานวิจัยดานสนปิของมนุษย 

กระบวนการคนหาขอมูลในงานวิจัยดานสนิปของมนุษย ในงานวิทยานิพนธนี้ 
เปนการคนหาขอมูลจากฐานขอมูลตางๆท่ีกระจายกันบนอินเตอรเน็ต และนําเปนพื้นฐานไปสูการ
พัฒนาเวิรคโฟลวโดยในบทนี้จะกลาวถึงกระบวนการคนหาขอมูล Data flow diagram และการ
สรางเวิรคโฟลวดังนี้ 

 

4.4.1 กระบวนการคนหาขอมูล 

การคนหาขอมูลของสนิปในงานวิจัยดานเภสัชพันธุศาสตร สามารถออกแบบการ
ทํางานในภาพรวมในรูปแบบ Flowchart ไดดังรูปท่ี 4.1 ซ่ึงมีรายละเอียดดังตอไปนี้ 
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รูปท่ี 4.1 Flowchart การทํางานในภาพรวมของเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษย 

1) การคนหาขอมูลยีนท่ีเกี่ยวของกับสนิปท่ีสนใจจากฐานขอมูล dbSNP ของ 
NCBI โดยใช SNP ID จํานวน 500 – 1,000 IDs จากหองปฏิบัติการจริงซ่ึงไดจากการวิเคราะหทาง
หลักสถิติจากจํานวนประมาณ 550,000 ตําแหนง ผลลัพธของกระบวนน้ีคือ SNP Information และ
ขอมูลท่ีจะนําไปประมวลตอคือ Ensembl ID [50] 
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2) การคนหารายละเอียดเกี่ยวกับยีนท่ีสนใจ จากฐานขอมูล Homo sapiens genes 
(NCBI36) ของ NCBI [51][52] เชน รหัสและช่ือของยีน ผลลัพธของกระบวนการนี้คือ Ensembl 
Gene Information และขอมูลท่ีจะไปประมวลตอคือ Entrez ID [53] 

3) การคนหาขอมูล Gene Ontology ท่ีเกี่ยวของกับยีนท่ีสนใจ จากฐานขอมูล 
Homo sapiens genes (NCBI36) ของ NCBI ผลลัพธของกระบวนการนี้คือ Gene Ontology 
Information 

4) การคนหาขอมูลของโรคตางๆท่ีเกี่ยวของกับยีนท่ีสนใจ  หรือ  Online 
Mendelian Inheritance in Man (OMIM) [54] โดยใชอินพุตคือ Entrez ID จากฐานขอมูลของ DDBJ 
และผลลัพธของกระบวนการนี้คือ OMIM Information 

5) การคนหาขอมูลเกี่ยวกับ Motif [55] ของยีนท่ีเกี่ยวของกับยีนท่ีสนใจ โดยใช
อินพุตคือ Entrez ID จากฐานขอมูล Kyoto Encyclopedia of Gene and Genomes (KEGG) [56] และ
ผลลัพธของกระบวนการนี้คือ Motif Information 

6) การคนหาขอมูลเกี่ยวกับ Pathway หรือกลไกการทํางานของยีนท่ีสนใจ [57] 
โดยใชอินพุตคือ Entrez ID จากฐานขอมูล KEGG ซ่ึงจะแสดงกลไกการทํางานของยีนในรูปแบบ
ของภาพกราฟกท่ีเขาใจงาย และผลลัพธของกระบวนการนี้คือ Pathway Information 

7) การคนหาช่ืออ่ืนๆของยีนท่ีสนใจ ท่ีมีความเกี่ยวของหรือใกลเคียงกันจาก
ฐานขอมูล NCBI และผลลัพธของกระบวนการนี้คือ Entrez Gene Information 

 

4.4.2 Data flow diagram ของเวิรคโฟลว 

จากกระบวนการคนหาขอมูลจากฐานขอมูลท่ีสนใจ ในท่ีตางๆท่ีกระจัดกระจายกัน
อยูบนเครือขายอินเตอรเน็ต สามารถอธิบายการไหลและกระบวนการของขอมูลดวย Data flow 
diagram ไดดังรูปท่ี 4.2 ซ่ึงจะเห็นวาอินพุตท่ีใชในเวิรคโฟลวจะเร่ิมตนดวย SNP IDs ซ่ึงผูใชงาน
เวิรคโฟลวเปนผูระบุ ตอจากนั้นเวิรคโฟลวจะเร่ิมทํางานไปตามกระบวนการท่ีออกแบบไว ซ่ึงจะได
เอาทพุตสําคัญท่ีถูกนําไปใชงานเปนอินพุตสําหรับกระบวนการถัดไปคือ จาก SNP IDs ไดเปน 
Ensembl IDs และจาก Ensembl IDs ไดเปน Entrez IDs 
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รูปท่ี 4.2 Data flow diagram ของเวิรคโฟลว 

4.5 การสรางเวิรคโฟลวของแตกระบวนการ (Implementation) 

จากการออกแบบ Data flow ดังรูปท่ี 4.2 สามารถนําแตละกระบวนการมาสราง
เปนเวิรคโฟลวในงานวิจัยดานสนิปดวยโปรแกรมทาเวอรนาไดดังนี้ 
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1) การคนหาขอมูลสนิปของมนุษยซ่ึงใช SNP IDs เปนอินพุตคนหาจาก
ฐานขอมูล dbSNP โดยใชเว็บเซอรวิสไบโอมารทช่ือ hsapiens_snp (Homo sapiens SNPs) เอาทพุต
ท่ีตองการคือ SNP Gene ID, Ensembl Gene ID, Gene Name และ rs ID หรือ SNP ID โดยขอมูลท่ี
จะนําไปเปนอินพุตใหกับกระบวนการถัดไปคือ Ensembl Gene ID และสรางเวิรคโฟลวไดดังรูปท่ี 
4.3 โดยมีบริการหลักคือ hsapient_snp ทําหนาท่ีคนหาขอมูลสนิป แตผลลัพธการคนหานั้น ยังไม
อยูในรูปแบบท่ีสามารถนําไปใชเปนอินพุตกับกระบวนการถัดไปไดทันที จึงตองปรับแตงผลลัพธ
ดวยบริการทองถ่ินของ Java (Java loca service) เชน บริการชื่อ Merge_string_ensemblID และยังมี
การใชงานบริการทองถ่ินบีนเชลล ช่ือ concat_SNP ดวย ตัวอยางดังตารางท่ี 4.1 

 

 
 Legends: 

Soaplab service   Input   Beanshell script 
BioMart service  Output 

รูปท่ี 4.3 เวิรคโฟลวการคนหาขอมูลสนิปท่ีสนใจ 
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ตารางท่ี 4.1 ตัวอยางการจัดการอินพุตและเอาทพุตในเวริคโฟลว 
ช่ือบริการ หนาท่ี ตัวอยางอินพุต ตัวอยางเอาทพุต 

Split_string1 
Split_ensemblID 

แยก string “rs1043502 
rs10799658” 

“rs1043502” 
“rs10799658” 

Merge_string_ens
emblD 

รวมหลาย 
string เปน 
string เดียว 

“ENSG00000158828” 
“ENSG00000117242” 
“ENSG00000117242” 

“ENSG00000158828 
ENSG00000117242 
ENSG00000117242” 

Remove_dup_ens
emblID 

ลบ string ท่ี
ซํ้าซอน 

“ENSG00000158828” 
“ENSG00000117242” 
“ENSG00000117242” 

“ENSG00000158828” 
“ENSG00000117242” 

 
Concat_SNP รวบรวม

เอาทพุตเขา
ดวยกัน 

rs1043502 
PINK1 

ENSG00000158828 

“rs1043502,PINK1,ENSG
00000158828” 

 
2) การคนหาขอมูลของยีนจากฐานขอมูล Homo sapiens genes (NCBI36) โดยใช 

บริการชื่อ hsapient_gene_ensembl โดยมีอินพุตคือ Ensembl Gene ID ท่ีไดเวิรคโฟลวในรูปท่ี 4.3 
และสรางเวิรคโฟลวไดดังรูปท่ี 4.4 ซ่ึงมีเอาทพุตดังนี้ 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. โดยขอมูลท่ีจะนําไปเปนอินพุตใหกับกระบวนการถัดไปคือ Entrez 
ID มีการใชบริการทองถ่ินของ Java เพื่อจัดการกับเอาทพุตท่ีจะไปเปนอินพุตใหกับกระบวนถัดไป 
ตัวอยางดังตารางท่ี 4.2 
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 Legends: 

Soaplab service   Input 
BioMart service  Output 

รูปท่ี 4.4 เวิรคโฟลวการคนหาขอมูลของยีน 

ตารางท่ี 4.2 การทํางานและขอมูลอินพุตเอาทพุตของเวบ็เซอรวิสทองถ่ินในการคนหาขอมูลยีน 
ช่ือบริการ หนาท่ี ตัวอยางอินพุต ตัวอยางเอาทพุต 

Spilt_string2 แยก string “ENSG00000117242 
ENSG00000158828” 

“ENSG00000117242” 
“ENSG00000158828” 

Remove_duplicate ลบ string ท่ี
ซํ้าซอน 

“ENSG00000117242” 
“ENSG00000158828” 

“ENSG00000117242” 
“ENSG00000158828” 

Hsapiense_gene_e
nsembl 

หาขอมูลของ
ยีน 

“ENSG00000117242” 
“ENSG00000158828” 

“1650” 
“65018” 

 
3) การคนหาขอมูล Gene Ontology จากฐานขอมูล Homo sapiens genes 

(NCBI36) โดยใชบริการไบโอมารทช่ือ hsapient_gene_ensembl ต้ังช่ือเพื่อส่ือความหมายใน
จุดประสงคการทํางานวา hsapiens_gene_GO โดยมีอินพุตคือ Ensembl Gene ID ท่ีไดจากเวิรค
โฟลวในรูปท่ี 4.3 และสรางเวิรคโฟลวไดดังรูปท่ี 4.5 ซ่ึงมีเอาทพุตดังนี้ Gene Ontology, Gene 
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Description, Gene Ontology Evidence และ Ensembl Gene ID โดยมีบริการทองถ่ินบีนเชลล
รวบรวมเอาทพุตตางๆเหลานี้เขาดวยกันเปนรายงานดังตารางท่ี 4.3 

 
 Legends: 

Soaplab service   Input   Beanshell script 
BioMart service  Output 

รูปท่ี 4.5 เวิรคโฟลวการคนหาขอมูล Gene Ontology 

ตารางท่ี 4.3 การทํางานและขอมูลอินพุตเอาทพุตของเวบ็เซอรวิสทองถ่ินในการคนหาขอมูล Gene 
Ontology 

ช่ือบริการ หนาท่ี ตัวอยางอินพุต ตัวอยางเอาทพุต 
Spilt_string3 แยก string “ENSG00000117242 

ENSG00000158828” 
“ENSG00000117242” 
“ENSG00000158828” 

Beanshell_scriptin
g_host 

บีนเชลล
สคริปตสําหรับ
ตอ string เขา
ดวยกัน 

gene_id, go, go_des, evi GO_information = gene_id 
+ "," + go + "," + go_des + 
"," + evi  
เชน 
ENSG00000117242,GO:0
016020,membrane,IEA 
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4) การคนหาขอมูล OMIM จากฐานขอมูลของ DDBJ [40] โดยใชเว็บเซอรวิส
ชนิด WSDL ช่ือ get_OMIM_phenotype โดยมีอินพุตคือ Entrez Gene ID ท่ีไดจากเวิรคโฟลวในรูป
ท่ี 4.3 และสรางเวิรคโฟลวไดดังรูปท่ี 4.6 โดยมีเอาทพุตท่ีสําคัญคือ OMIM ID และ OMIM 
Phenotype อธิบายตัวอยางท่ีสําคัญดังตารางท่ี 4.4 

 

 
 Legends: 

Soaplab service   Input   Beanshell script 
Parameter   Output   WSDL service 

รูปท่ี 4.6 เวิรคโฟลวการคนหาขอมูล OMIM 
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ตารางท่ี 4.4 ตัวอยางการทํางานและขอมูลอินพุตเอาทพตุของเว็บเซอรวิสในการคนหาขอมูล 
OMIM 

ช่ือบริการ หนาท่ี ตัวอยางอินพุต ตัวอยางเอาทพุต 
Spilt_string3 แยก string “1650 

65018” 
“1650” 
“65018” 

Run_eFetch คนหาขอมูลของยีน
จากฐานขอมูล NCBI 

“1650” 
“65018” 

ขอมูลยีนอยูในรูปแบบของ
ไฟล XML ขนาดใหญ 

XPath_From
_Text 

XPath processor 
สําหรับดึงอิลิเมนท
ขอมูลตามท่ีระบุใน 
Expression 

ขอมูลยีนอยูในรูปแบบ
ของไฟล XML ขนาด
ใหญ และ XPath 
Expression ในการดึง 
OMIM ID 

“608309” 
“605909” 
“602544” 

get_OMIM_
phenotype 

คนหาขอมูล OMIM 
ของยีนโดยใช OMIM 
ID 

“608309” 
“605909” 
“602544” 

OMIM Phenotype แยกเปน
รายงการตาม OMIM ID 

 
5) การคนหาขอมูล Motif ของยีนจากฐานขอมูล KEGG โดยใชเว็บเซอรวิสช่ือ 

get_motifs_by_gene โดยมีอินพุตคือ Entrez Gene ID ท่ีไดจากเวิรคโฟลวในรูปท่ี 4.4 และสรางเวิรค
โฟลวไดดังรูปท่ี 4.7 และมีเอาทพุตคือขอมูลเกี่ยวกับ Motif ของ Entrez Gene ID ท่ีสนใจคือ Motif 
ID, Definition, Gene ID, Start Position, Endposition และ Score ตัวอยางการทํางานและขอมูล
อินพุตเอาทพุตของเว็บเซอรวิสในการคนหาขอมูล Motif ดังตารางท่ี 4.5 
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 Legends: 

Soaplab service   Input   Beanshell script 
Parameter   Output   WSDL service 

รูปท่ี 4.7 เวิรคโฟลวการคนหาขอมูล Motif ของยีนจากฐานขอมูล KEGG 
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ตารางท่ี 4.5 ตัวอยางการทํางานและขอมูลอินพุตเอาทพตุของเว็บเซอรวิสในการคนหาขอมูล Motif 
ช่ือบริการ หนาท่ี ตัวอยางอินพุต ตัวอยางเอาทพุต 

Spilt_string_
motif 

แยก String “1650 
65018” 

“1650” 
“65018” 

Entrez_Gene
ID_Prepare 

เตรียม Entrez ID ให
เปน Mofit ID โดยการ
ตอ ‘hsa:’ เขาไปอยู
ขางหนา Entrez ID 
 

“1650” 
“65018” 

“hsa:1650” 
“hsa:65018” 

returnXML 
returnXML1 

ดึงอิลิเมนทของขอมูล
ตางๆจากเอกสาร 
XML ของขอมูล Motif 

เอกสาร XML ของขอมูล 
Mofit 

อิลิเมนทขอมูลคือ 
motif_id, definition, 
genes_id, start_position, 
end_position , score 

Create_Mofi
t_Informatio

n 

บีนเชลลสคริปตใน
การรวบรวมอิลิเมนท
เขาดวยกันเปนรายงาน 

motif_id, definition, 
genes_id, start_position, 
end_position , score 

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

 
6) การคนหาขอมูล Pathways หรือกลไกการทํางานของยีนจากฐานขอมูล KEGG 

[8] โดยใชเว็บเซอรวิส WSDL ช่ือ get_pathways_by_genes โดยมีอินพุตคือ Entrez Gene ID ท่ีได
จากเวิรคโฟลวในรูปท่ี 4.4 และสรางเวิรคโฟลวไดดังรูปท่ี 4.8 โดยมีเอาทพุตท่ีสําคัญคือ ขอมูล 
Pathways และรูปกราฟกของ Pathways ตัวอยางการทํางานและขอมูลอินพุตเอาทพุตของเว็บ
เซอรวิสในการคนหาขอมูล Pathways ดังตารางท่ี 4.6 
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 Legends: 

Soaplab service   Input   Beanshell script 
Parameter   Output   WSDL service 

รูปท่ี 4.8 เวิรคโฟลวการคนหา Pathways หรือกลไกการทํางานของยีนจากฐานขอมูล KEGG 
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ตารางท่ี 4.6 ตัวอยางการทํางานและขอมูลอินพุตเอาทพตุของเว็บเซอรวิสในการคนหาขอมูล 
Pathways 

ช่ือบริการ หนาท่ี ตัวอยางอินพุต ตัวอยางเอาทพุต 

Spilt_string แยก string “1650 
65018” 

“1650” 
“65018” 

add_hsa เตรียม Entrez Gene ID ให
เปน Mofit ID โดยการตอ 
‘hsa:’ เขาไปอยูขางหนา 
Entrez Gene ID 

“1650” 
“65018” 

“hsa:1650” 
“hsa:65018” 

Lister_by_N
UM 

เตรียมขอมูลอินพุตใหเปน
รายการ (list) สําหรับ
บริการถัดไป 

“hsa:1650” 
“hsa:65018” 

“hsa:1650” 
“hsa:65018” 

get_pathway
s_by_genes 

คนหา Pathways ID จาก 
Mofit ID 

“hsa:7167” 
“hsa:24” 

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

hsa00710” 
“path:hsa02010” 

Concat_id_
with_URL 

บีนเชลลสคริปตสําหรับ
เช่ือม Pathway ID เขากับ 
Base URL เพื่อดึง
ขอมูลภาพกราฟกของ 
Pathway 

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

เชน 
http://www.genome.jp/ 
kegg/pathway/hsa/hsa000
10.gif 

Get_image_f
rom_URL 

บริการทองถ่ิน Java 
สําหรับดึงขอมูลภาพ
กราฟกของ Pathway ดวย
คํารองขอ GET ของ HTTP 

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

ภาพกราฟกของ Pathway 
ID นั้นๆ 
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7) การคนหาขอมูลของยีนจากฐานขอมูล Entrez ของ NCBI โดยใชเว็บเซอรวิส 
BioMoby ช่ือ getGeneInformationByEntrezGeneID โดยมีอินพุตคือ Entrez Gene ID ท่ีไดจากเวิรค
โฟลวในรูปท่ี 4.4 และสรางเวิรคโฟลวไดดังรูปท่ี 4.9 ไดเอาทพุตคือ ขอมูลเกี่ยวกับ Entrez Gene 
การใชบริการ BioMoby จะตองระบุ namespace ใหกับ Object ของอินพุต ในท่ีนี้คือ 
EntrezGene_EntrezGeneID เพื่อบอกวาเปน Entrez Gene ID และเอาทพุตท่ีไดก็จะอยูในรูปแบบ
ของ Object เชนเดียวกัน ซ่ึงบริการ BioMoby ก็ไดเตรียมตัวดึงขอมูลเอาทพุตตางๆจาก Object 
เอาไวใหแลวโดยผูใชงานไมจําเปนตองสรางเว็บเซอรวิสหรือบีนเชลลสคริปตเพื่อทํางานดังกลาว 

 
 Legends: 

Soaplab service   Input  
BioMart service  Output 

 

รูปท่ี 4.9 เวิรคโฟลวการคนหาขอมูลของยีนจากฐานขอมูล Entrez จาก NCBI 

4.6 การรวบรวมทุกกระบวนการเปนเวิรคโฟลวเดียวกัน 

จากการสรางและการทดสอบเวิรคโฟลวของแตละกระบวนการแลว สามารถนํา
เวิรคโฟลวของแตละกระบวนการมารวบรวมไวดวยกัน และปรับแตงอินพุตและเอาทพุตตามความ
เหมาะสม เพราะเวิรคโฟลวในแตละกระบวนการเม่ือรวบรวมเขามาดวยกันแลว จะมีการทํางานเปน
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ลักษณะของลูปหรือ Nested workflow ดังนั้นเอาทพุตตางๆภายใน Nested workflow จึงตองมีการ
ตอการเช่ือมตอขอมูล (Data link) ของเอาทพุตท่ีสนใจและนําไปใชงานตอไป 

ในเบื้องตนไดทําการเช่ือมตอทุกเวิรคโฟลวของกระบวนการที่เกี่ยวของ ดังท่ีได
ทดลองสรางตามขอท่ี 4.5 ดัง รูปท่ี 4.10 โดยมีคุณสมบัติของเวิรคโฟลวดังตารางท่ี 4.7 

 



 

 

 
รูปที่ 4.10 เวิรคโฟลวการคนหาขอมูลสนิป 
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จากตารางท่ี 4.7 แสดงคุณสมบัติของเวิรคโฟลวโดยมีบริการทั้งหมด 55 บริการ 
เปนบริการไอโบมารทท่ีทําหนาท่ีคิวรีขอมูล 3 บริการ คือ hsapiens_snp, hsapiens_ensemb และ 
hsapaines_gene_GO ซ่ึงแตละบริการเหลานี้ เปนสวนผลิตเอาทพุตแลวสงตอเอาทพุตนี้เปนอินพุต
ใหกับบริการอื่นๆอีกหลายบริการ ซ่ึงประกอบดวย 3 ฟลเตอรและ 22 แอ็ตตริบิวตและมีดาตาลิงค
ท้ังหมด 161 ดาตาลิงค 

 
ตารางท่ี 4.7 คุณสมบัติของเวิรคโฟลวคนหาขอมูลสนิปและระยะเวลาในการทํางาน 

รายการ จํานวน หมายเหตุ 
บริการทั้งหมด 55 - 
ดาตาลิงคท้ังหมด 161 - 

บริการที่เกี่ยวเนื่องกับบริการไบโอมารท 17 
เปนบริการไบโอมารท 3 
บริการ 

ดาตาลิงคท่ีเกี่ยวเนื่องกับบริการไบโอ
มารท 

70 - 

ฟลเตอร 3 
เปนฟลเตอรของ
บริการไบโอมารท 3 
บริการ 

แอ็ตตริบิวต 22 
เปนแอ็ตตริบิวตของ
บริการไบโอมารท 3 
บริการ 

ขอมูลอินพุต 1,000 SNP IDs 
เวลาทํางาน 14.00.50 ช่ัวโมง 

ผลการทํางาน ทุกบริการทํางานสําเร็จ 
ยกเวนสวนการคนหา 
Gene Ontology 
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4.7 การทดลองวัดเวลาการทํางานของเวิรคโฟลว 

การทดลองวัดเวลาการทํางานของเวิรคโฟลวโดยใช SNP ID จํานวน 1,000 IDs 
เปนขอมูลอินพุต ปรากฏวาเวิรคโฟลวใชเวลาประมาณ 14 ช่ัวโมง ทุกบริการสามารถทํางานสําเร็จ 
ยกเวนในสวนของการคนหา Gene ontology ซ่ึงโปรแกรมทาเวอรนาระบุวาทํางานไดสําเร็จ
เชนเดียวกันโดยไมมีรายงานขอผิดพลาดแตไมไดผลิตผลลัพธใดๆดังรูปท่ี 4.11 และรูปท่ี 4.12 
ตามลําดับ ซ่ึงจริงๆแลวคือทํางานไมสําเร็จ 

ในกรณีกระบวนการทํางานตามปกติของเวิรคโฟลวนี้ ปอนอินพุตใหเวิรคโฟลว
ทํางานเปน SNP ID จํานวน 1,000 IDs ตามท่ีไดออกแบบไว ซ่ึงกวาจะทราบวาบางสวนของเวิรค-
โฟลวทํางานไมถูกตองตรงตามความตองการก็ตองรอถึง 14 ช่ัวโมง คือรายการท่ีไมขอมูล (Empty 
list) ก็ตองเสียเวลารอจนกวาเวิรคโฟลวจะทํางานเสร็จ และเม่ือทํางานเสร็จแลวก็ไมสามารถท่ีจะ
ทราบปญหาไดทันทีวาปญหาเกิดจากสาเหตุอะไร เพราะทุกบริการแจงสถานการณทํางานถูกตอง 
ซ่ึงถัดจากนี้ ก็ตองตรวจสอบเวิรคโฟลวเพื่อหาสาเหตุของขอผิดพลาด และโดยเฉพาะอยางยิ่งการ
ผลิตผลลัพธเปนรายการที่ไมมีขอมูล (Empty list) จะตรวจสอบไดยาก เนื่องจากบางกรณีขอมูลชีว- 
สารสนเทศก็ใหผลลัพธเปนรายการท่ีไมมีขอมูลได เชน Ensembl ID หนึ่งๆ ไมจําเปนวาจะตองมี
ขอมูล Entrez ID ดวยเสมอไป หรือ Entrez ID หนึ่งๆ ก็ไมจําเปนวาจะตองมีขอมูล Ensembl ID ดวย
เชนกัน เนื่องจาก Ensembl เปนมาตรฐานของยุโรป แต Entrez เปนมาตรฐานของอเมริกา ดังนั้น 
บางชวงเวลาระยะหนึ่งๆในการปรับปรุงขอมูลของแตละมาตรฐาน จะทําใหไมไดขอมูลท่ี
สอดคลองกันดังกลาว ซ่ึงจะตองรอจนกวาการจัดการการปรับปรุงนั้นเสร็จส้ินสมบูรณ จึงจะได
ขอมูลท่ีถูกตองและสอดคลองเปนหนึ่งเดียวกัน 
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รูปท่ี 4.11 หนาตางแสดงทุกบริการในเวิรคโฟลวทํางานสําเร็จโดยมีแสดงดวยบล็อกสีเขียว 

 
 

 
รูปท่ี 4.12 หนาตางแสดงสวนการคน Gene Ontology ทํางานไดสําเร็จแตไมไดใหผลลัพธใดๆ 
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4.8 สรุป 

ในบทนี้ไดกลาวถึงการพัฒนาวิธีการทํานายผลกระทบ อันเนื่องมาจากการ
เปล่ียนแปลงสนิปตางๆ รวมท้ังสรางระบบท่ีมีความสามารถในการคัดเลือกตําแหนงสนิปท่ี
นาสนใจในการนําไปศึกษาตอทางดานหนาท่ีการทํางานตอไปดวยเวิรคโฟลว การแกปญหางานวิจัย
ใชโปรแกรมทาเวอรนาท่ีมีความสามารถในการสรางและจัดการรูปแบบขอมูล  รวมทั้งมี
ความสามารถในการดึงขอมูลจากแหลงตางๆ โดยประสานงานกับเว็บเซอรวิสชนิดตางๆและ
แสดงผลออกมาในรูปแบบท่ีงายตอการนําไปศึกษาหรือใชงานตอได และไดรับการตรวจสอบจาก
นักชีวสารสนเทศแลววาทํางานไดถูกตองตรงตามความตองการและเร็วกวาการทํางานตามปกติ 

แตจากการทดลองพบวาบางสวนของระบบงานในเวิรคโฟลว ยังทํางานไดไม
ถูกตองเนื่องจากมีความผิดพลาดมาจากการลาสมัยของบริการ ทําใหผูใชงานตองใชเวลายาวนานใน
การตรวจหาสาเหตุของความผิดพลาดท่ีแทจริง ดังนั้นหากเวิรคโฟลวไดรับการตรวจสอบความ
ถูกตองกอนการทํางานจริงก็จะสามารถลดเวลาที่อาจจะเสียเปนช่ัวโมงๆหรือเปนวันได โดยใน
วิทยานิพนธนี้จะมุงเนนไปท่ีบริการไบโอมารทในเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหของมนุษย เพราะเปน
บริการหลักท่ีใชสําหรับคิวรีขอมูลซ่ึงจะกลาวในบทตอไป 
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บทท่ี 5  

การออกแบบ การพัฒนาและการทดสอบเวิรคโฟลว 
สําหรับตรวจสอบความถูกตองของบริการไอโบมารท 

5.1 เกร่ินนํา 

โปรแกรมทาเวอรนารุนปจจุบันคือรุน 1.7.1 มีปลักอินท่ีนาสนใจตัวหนึ่งคือ 
Taverna 2 Preview ซ่ึงเปนการนําคุณสมบัติการทํางานท่ีเดนๆของโปรแกรมทาเวอรนารุน 2 ท่ี
กําลังพัฒนาอยูมาใหทดลองใชงานกอน และนอกจากน้ีโครงการมายกริดซ่ึงเปนผูพัฒนาโปรแกรม
ทาเวอรนายังสรางกลุมผูทดสอบ Taverna 2 Preview เพื่อแลกเปล่ียนความเห็น และรับฟง
ขอคิดเห็นจากผูใชงานอีกดวย 

จากท่ีเกร่ินนําไวในบทกอนหนาวา ปลักอิน Taverna 2 Preview มีฟงกชันการ
ทํางาน Health check report แตพบวาไมสามารถตรวจสอบความผิดพลาดของเวิรคโฟลวท่ีสรางข้ึน
เพื่อวิเคราะหสนิบของมนุษยได เนื่องจากลักษณะของการออกแบบและการทํางานของเวิรคโฟลวมี
การทํางานท่ีซับซอน ประกอบดวยบริการชนิดตางๆที่หลากหลายและมีพอรตอินพุตและเอาทพุต
จํานวนมาก ท้ังยังมีสถาปตยกรรมการทํางานแบบโมดูลของเวิรคโฟลวท่ีซอนกันไดหลายโมดูล 
(Nested workflow) ทําใหปลักอิน Taverna 2 Preview ไมสามารถตรวจสอบลงไปถึงโมดูลภายใน
ของเวิรคโฟลวได ผูพัฒนาเวิรคโฟลวจึงตองตรวจสอบเวิรคโฟลวเองทีละโมดูลๆโดยใชปลักอิน 
Taverna 2 Preview แตถึงแมวาจะตรวจสอบทีละโมดูลๆ Taverna 2 Preview ก็ยังไมสามารถ
ตรวจสอบคาการปรับแตงตางๆของบริการไบโอมารท ท่ีเกิดข้ึนเปนระยะๆเพื่อใหบริการทันสมัย
ได ซ่ึงบริการไบโอมารทเปนบริการหลักท่ีเลือกมาใชในเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษย 

เนื่องจากการบริการไบโอมารทมีการปรับปรุงใหทันสมัยอยูเสมอ (Upgrade) ทํา
ใหเวิรคโฟลวท่ีสรางไวกอนหนานั้นทํางานไดไมตรงกับความตองการ คือ ไมผลิตผลลัพธใดๆแตก็
ไมไดแจงสถานะการทํางานท่ีผิดพลาด จากการตรวจสอบพบวาแทจริงแลวปญหาเกิดจากการ
เปล่ียนแปลงของบริการไบโอมารท ซ่ึงเปนการเปล่ียนแปลงในระดับฟลเตอรและแอ็ตตริบิวต ก็
ตองใชเวลานานในการตรวจสอบ คืออาจจะเปนวันๆหรือหลายช่ัวโมง ยิ่งกวานั้นผูวิจัยพบวา เม่ือรู
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แลววาบริการไบโอมารทใดท่ีลาสมัยแลว ไมวาผูใชงานจะพยายามปรับแตงวิธีการเรียกใชบริการ
ไอโบมารทอยางไรก็ตาม ก็ไมสามารถแกปญหาได ทําใหยิ่งเสียเวลาไปกับการปรับแตงอีก เพราะ
ยังไมมีองคความรูหรือคําแนะนําวิธีแกไขปญหาท่ีถูกตอง 

เนื้อหาของบทนี้จะกลาวถึงแนวคิดในการออกแบบ การพัฒนาและการทดสอบ
เวิรคโฟลว เพื่อตรวจสอบการเปล่ียนแปลงของบริการไบโอมารทในเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะห  
สนิปแบบอัตโนมัติ โดยจะสามารถระบุไดวาบริการและฟลเตอรหรือแอ็ตตริบิวตตัวใดท่ีลาสมัยไป
แลวได และน่ันยอมหมายถึงบริการไบโอมารทนั้นไดลาสมัยไปแลวเชนกัน 
 

5.2 แนวคิดการออกแบบเวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบบริการไบโอมารท 

ในสวนนี้ จะอธิบายถึงแนวคิดการออกแบบเวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบ
บริการไบโอมารทโดยจะใหรายละเอียดโครงสรางของ Scufl ซ่ึงเปนเอกสารที่ใชบันทึกเวิรคโฟลว
และโครงสรางของบริการไบโอมารทท่ีใชในงานวิจัย ดังนี้ 

 

5.2.1 โครงสรางของ Scufl 

Scufl ยอมาจาก Simple conceptual unified flow language เปนภาษาและมาตรฐาน
ของโปรแกรมทาเวอรนาท่ีมายกริดสรางข้ึนมา [9] เอกสาร Scufl อธิบายอิลิเมนทและคุณสมบัติท่ี
ปรากฏในไฟลเวิรคโฟลวโดยใชไวยากรณ XScufl XML ไวยากรณนี้ใชในโปรแกรม ทาเวอรนาใน
การบันทึกหรือเรียกใชการประกาศโครงสรางของเวิรคโฟลว โครงการมายกริดไมสนับสนุนการใช
การภาษานี้นอกเหนือจากส่ิงแวดลอมของโปรแกรมทาเวอรนา 

 

• Scufl top level tag 

Tag ระดับบนสุดสําหรับการประกาศ Scufl หนึ่งๆ ประกอบดวยอิลิเมนท
ตางๆท่ีเปนสมาชิกในเวิรคโฟลวคือ บริการ (Processor), การเช่ือมโยง (Link), 
แหลงผลิตขอมูล (Source), แหลงใชขอมูล (Sink) และการประสานงาน 
(Coordination) สําหรับงานวิจัยนี้จะเปนการวิเคราะหอิลิเมนทท่ีอยูใน Tag 
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processor เทานั้น Tag ตางๆเหลานี้จะถูกอธิบายภายใตเนมสเปซ 
(Namespace) http://org.embl.ebi.escience/xscufl/0.1alpha โดยมีโครงสราง
ดังนี้ 
o <scufl version(string) log(int)> ประกาศวาเปนเอกสาร Scufl และระบุ

รุนของภาษา 
 <processor>* ประกาศกระบวนการทํางานแบบอะตอมมิกในเวิรค-
โฟลว 

 <link>* ประกาศการเช่ือมโยงของพอรตขอมูลอินพุตและเอาทพุต
ตางๆในเวิรคโฟลว 

 <source>* ประกาศพอรตขอมูลท่ีทําหนาเปนอินพุต 
 <sink>* ประกาศพอรตขอมูลท่ีทําหนาท่ีเปนเอาทพุต 
 <coordination>* ประกาศการเช่ือมโยงแบบควบคุมของบริการ
ภายในเวิรคโฟลว 

 

• โหนดบริการ 

การตรวจสอบบริการไบโอมารทท่ีเสนอในวิทยานิพนธ มีขอมูลท่ีเกี่ยวของคือ 
Processor name หรือช่ือบริการ, Dataset name หรือช่ือดาตาเซ็ต, Filter name 
หรือช่ือฟลเตอรและ Attribute name หรือช่ือแอ็ตตริบิวตซ่ึงอิลิเมนทของ
ขอมูลเหลานี้ เปนสมาชิกของโหนดบริการ(Processor node) ท้ังส้ิน 
โครงสรางของโหนดบริการคือ 
o <processor name(string)> ช่ือบริการ โดยคาปริยายชื่อบริการจะเปนช่ือ

เดียวกับดาตาเซ็ต และผูใชงานสามารถเปล่ียนช่ือใหส่ือความหมายตาม
การทํางานหรือตามความตองการได 
 <description>? 
 textual description (PCDATA) คําอธิบายการทํางานของบริการ 
 <SPEC ELEMENT maxretries(int)? retrydelay(int)? 

retrybackoff(double)?> หนวยการทํางานของบริการ ไดแก คาคงท่ี, 
บริการแบบ WSDL, บริการทองถ่ิน, บริการ Soaplab, บริการ 
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BioMoby หรือบริการ BioMart และรวมถึง โมดูลของเวิรคโฟลวท่ี
ซอนไดหลายโมดูล (Nested workflow) และคุณสมบัติการทํางานซํ้า
ของบริการเหลานี้หรือ Retry คาโดยปริยายคือ maxretries และ 
retrydelay = 0 สวน retrybackoff = 1 

 <iterationstrategy>? กลไกการทําซํ้าของพอรตขอมูลสําหรับการ
ปอนเปนอินพุตมีสองชนิดคือ cross product (หลายตอหลาย) และ 
Dot product (หนึ่งตอหนึ่ง) โดยมี Namespace คือ 
http://org.embl.ebi.escience/ xscufliteration/0.1beta10 

 
เวิรคโฟลวท่ีสรางดวยโปรแกรมทาเวอรนานั้น จะบันทึกเปนไฟลเอกสาร Scufl 

ซ่ึงเปนมาตรฐานท่ีมายกริดสรางข้ึน อาจกลาวไดวา Scufl เปนเอกสาร XML ชนิดหนึ่งก็ได 
เนื่องจากมีโครงสรางแบบภาษา XML จึงสามารถใช XML Path Language (XPath) [58] เขาไปดึง
ขอมูลท่ีตองการตางๆของบริการไบโอมารทท่ีอยูในเอกสาร Scufl ได โปรแกรมทาเวอรนาเองก็มี
บริการทองถ่ินคือ ‘XPath From Text’ ไวใหทํางานดังกลาวไดดังรูปท่ี 5.1 ซ่ึงสามารถใสอินพุตเปน
เอกสาร XML และ XPath expression เพื่อดึง (Extract) ขอมูลจากเอกสาร XML อินพุตนั้นไดเลย 
โดยในวิทยานิพนธนี้ เอกสาร XML ดังกลาวก็คือเอกสารเวิรคโฟลวหรือเอกสาร Scufl ของเวิรค-
โฟลว 

 

 
รูปท่ี 5.1 บริการทองถ่ิน ‘XPath From Text’ ในโปรแกรมทาเวอรนา 
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5.2.2 โครงสรางของบริการไบโอมารทท่ีใชงานวิจัย 

บริการไบโอมารทหนึ่งๆจะประกอบดวยหลายคอมโพเนนท หนึ่งในนั้นคือช่ือ
ของบริการหรือ Processor/Service name เนื่องจากบริการไบโอมารททํางานในลักษณะคลายเหมือง
ขอมูล (Data mining) [12] ดังนั้น บริการไบโอมารทสามารถคิวรีขอมูล จากฐานขอมูลหรือดาตาเซ็ต
ท่ีผูใหบริการกําหนดไวได โดยในแตดาตาเซ็ตก็จะประกอบดวยฟลเตอร (ฟลดขอมูลของเง่ือนไข
ในการคิวรี) และแอ็ตตริบิวต (ฟลดขอมูลของเอาทพุตจากการคิวรี) ท่ีแตกตางกันออกไป งานวิจัยนี้
ไดตีกรอบเน้ือหาการตรวจสอบของบริการไบโอมารทไววา บริการหนึ่งๆจะมีหนึ่งช่ือบริการ และ
สามารถคิวรีขอมูลไดหนึ่งดาตาเซ็ต เพื่อใหเปนไปตามแนวคิดการทํางานแบบอะตอมมิกหรือปร
มาณูของเว็บเซอรวิส และจะงายตอการดีบักหรือตรวจสอบการทํางาน และดาตาเซ็ตหนึ่งๆ
ประกอบดวยหลายฟลเตอรและหลายแอ็ตตริบิวต ดังแสดงโครงสรางบริการไบโอมารทดังรูปท่ี 5.2 

 
BioMart Service 

A Processor/Service Name 

A Dataset 

Filters (Query fields) Attributes (Output fields)  

รูปท่ี 5.2 โครงสรางของบริการไบโอมารทในส่ิงแวดลอมของทาเวอรนา 

ตัวอยางเอกสาร Scufl ท่ีมีการบันทึกอิลิเมนทของบริการไบโอมารทเชน ช่ือ
บริการคือ hsapiens_gene_GO โดยคิวรีท่ีดาตาเซ็ตช่ือ hsapiens_gene_ensembl และมีฟลเตอรคือ 
ensembl_gene_id และแอ็ตตริบิวตตางๆคือ go, evidence_code, go_description, และ 
ensemble_gene_id ดังรูปท่ี 5.3 
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รูปท่ี 5.3 ตัวอยางเอกสาร Scufl ท่ีมีการบันทึกอิลิเมนทของบริการไบโอมารท 

อนึ่ง จากกลไกการทํางานของโปรแกรมทาเวอรนาเอง เม่ือเปดเวิรคโฟลวใดข้ึนมา 
โปรแกรมจะทําการตรวจสอบการตอบกลับของเอนพอยตโดยอัตโนมัติ (Responding) ซ่ึงหากเอน
พอยตของบริการใด ไมมีการตอบกลับ โปรแกรมทาเวอรนาจะแจงเตือน และไมสามารถเปดเวิรค
โฟลวนั้นข้ึนมาใหทํางานไดโดยปริยาย [8][9] ดังนั้นในการออกแบบการตรวจสอบบริการไบโอ
มารท ในวิทยานิพนธนี้จึงไมไดสนใจการตรวจสอบในเร่ืองนี้อีก เพราะถือวาโปรแกรมทาเวอรนา
ไดทําหนาท่ีตรวจสอบเร่ืองนี้อยูแลว แตจะเนนความสนใจไปท่ี การตรวจสอบฟลเตอรและแอ็ตตริ-
บิวตของดาตาเซ็ตท่ีเกี่ยวของกับบริการไบโอมารทนั้นๆ 

 

5.3 การออกแบบ Data flow ของเวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบบริการไบโอมารท 

ในข้ันนี้จะอธิบายการออกแบบการทํางานของเวิรคโฟลว ท่ีจะใชในการตรวจสอบ
บริการไบโอมารทในรูปแบบ Data flow diagram เพื่อใหเห็นการไหลของขอมูลภาพในเวิรคโฟลว
ประกอบดวย การทํางานของเวิรคโฟลวในภาพรวมหรือ Context diagram และกระบวนการ
ตรวจสอบบริการไบโอมารทดังนี้ 

 

<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> 

ช่ือบริการไบโอมารท

ช่ือดาตาเซ็ต

แอ็ตตริบิวตตตางๆที่

ฟลเตอรที่เปนเง่ือนไขการคิวรี

หนวยการทํางานของบริการ
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5.3.1 การทํางานของเวิรคโฟลวในภาพรวม 

 
รูปท่ี 5.4 Context diagram ของระบบการตรวจสอบของเวิรคโฟลว 

จากรูปท่ี 5.4 แสดง Context diagram ของระบบการตรวจสอบเวิรคโฟลว ขอมูล
อินพุตคือเอกสาร Scufl ของเวิรคโฟลวท่ีมีการเรียกใชงานบริการไบโอมารท โดยอาจจะอยูใน
รูปแบบของเวิรคโฟลวหรือโมดูลของเวิรคโฟลวท่ีซํ้าซอนกันหลายโมดูล (Nested workflow) ก็ได 
เพื่อนําเขาสูกระบวนการตรวจสอบเวิรคโฟลว แลวจะแจงผลลัพธเปนรายงานการตรวจสอบ
บริการไบโอมารทเพื่อใหผูใชงานนําขอมูลไปตัดสินใจเกี่ยวกับการทํางานตอไปได โดย
กระบวนการการทํางานของการตรวจสอบจะอธิบายในหัวขอถัดไป 
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รูปท่ี 5.5 Data flow diagram ข้ันท่ี 2 อธิบายกระบวนการตรวจสอบบริการไบโอมารท 

จากรูปท่ี 5.5 แสดงข้ันตอนและการไหลของขอมูลในการตรวจสอบบริการไบโอ-  
มารทโดยมีอินพุตคือเอกสาร Scufl ของเวิรคโฟลว จากนั้นทําการดึง (Extract) ช่ือของบริการไบโอ-  
มารททุกตัวท่ีอยูในเวิรคโฟลว เรียกวา Processor name แลวใช Processor name ไปหาช่ือดาตาเซ็ต
อีกคร้ังหนึ่ง เม่ือไดช่ือดาตาเซ็ตของบริการนั้นๆแลว ก็ใชช่ือดาตาเซ็ตเปนคําสําคัญเพื่อเขาไป
ตรวจสอบท้ังฟลเตอรและแอ็ตตริบิวต เพื่อหาวาขอมูลใดท่ียังทันสมัยอยู และขอมูลใดท่ีลาสมัยแลว 
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กลไกการตรวจสอบฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตท่ีมีการทํางานแบบวนซํ้าหรือลูป สามารถอธิบายไดดัง
รูปท่ี 5.6 

5.3.2 กลไกการตรวจสอบบริการไบโอมารท 

 
รูปท่ี 5.6 Data flow diagram ข้ันท่ี 3 อธิบายกระบวนการตรวจสอบบริการไบโอมารท 
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จากรูปท่ี 5.6 เปนกลไกในการทําหนาตรวจสอบบริการไบโอมารท โดยมีอินพุต 3 
ชนิดคือ เอกสาร Scufl ของเวิรคโฟลว, ช่ือบริการไบโอมารทท้ังหมด และช่ือดาตาเซ็ตของบริการ
นั้นๆ การทํางานจะเร่ิมดวยการสงขอมูลเขาไปทีละบริการหรือทีละดาตาเซ็ต เพราะหนึ่งบริการจะมี
เพียงหนึ่งดาตาเซ็ตเทานั้น ดังนั้นการทํางานจึงมีลักษณะเปนลูปหรือวนทํางานซํ้าๆจนกวาขอมูล
อินพุตจะหมด โดยจะใชช่ือดาตาเซ็ตเขาไปดึงอิลิเมนตของฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตท่ีอยูในเอกสาร 
Scufl ของเวิรคโฟลวท่ีตองการจะตรวจสอบ ในอีกดานหน่ึงก็ใชช่ือดาตาเซ็ตอีกเชนกัน ในการไป
สืบคนขอมูลรายช่ือฟลเตอรและแอ็ตตริบิวต ท่ีทันสมัยจากฐานขอมูลรีจิสทรีของไบโอมารทท่ี
ใหบริการบนเครือขายอินเตอรเน็ต 

เม่ือไดขอมูลท้ัง 2 สวนแลว จึงเปรียบเทียบวา ฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตใดๆ จาก
เอกสาร Scufl ของเวิรคโฟลวนั้น ปรากฏอยูในรายช่ือฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตของรีจิสทรีไบโอ-
มารทหรือไม หากปรากฏก็แสดงวา ฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตนั้นๆยังคงทันสมัยอยู ก็จะรวบรวม
ขอมูลเกี่ยวกับฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตนี้ ไดแก คําอธิบายและรายละเอียดตางๆ นําเสนอตอผูใชงาน
เพื่อเก็บไวเปนขอมูลอางอิงสําหรับการตรวจสอบในอนาคต เพราะเม่ือเวลาผานไป บริการนั้นๆก็
อาจจะลาสมัยไดอีกเชนกัน การนําเสนอขอมูลคําอธิบายฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตนี้ ก็จะชวยให
สามารถสืบคนหรือเปรียบเทียบไดในอนาคต 

สวนฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตใด ท่ีไมปรากฏในอยูรายช่ือฟลเตอรและแอ็ตตริบิวต
ของรีจิสทรีไบโอมารท แสดงวา บริการไบโอมารทท่ีมีฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตเหลานั้นไดลาสมัย
ไปแลว จึงไมมีขอมูลใดๆท่ีเกี่ยวของกับฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตนั้นๆอีก จึงรายงานเพื่อแจงให
ผูใชงานทราบ 

 

5.4 การพัฒนาเวิรคโฟลว 

ในข้ันนี้จะอธิบายข้ันตอนการพัฒนาเวิรคโฟลว (Workflow implementation) โดย
จะใหรายละเอียดการดึงอิลิเมนทขอมูลตางๆในเอกสาร Scufl ของเวิรคโฟลว การสืบคนขอมูล
รายช่ือฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตท่ีทันสมัย การเปรียบเทียบขอมูลในเวิรคโฟลวกับรีจิสทรีของไบโอ
มารท และการปรับแตงกลไกการซํ้าของพอรตอินพุตในเวิรคโฟลวดังตอไปนี้ 
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5.4.1 การดึงอิลิเมนทขอมูลในเอกสาร Scufl ของเวิรคโฟลว 

การดึงอิลิเมนทของขอมูลตางๆในเอกสาร Scufl ของเวิรคโฟลวสามารถใช
ชุดคําส่ังของ XPath เขาไปดึงอิลิเมนทของขอมูลท่ีตองการได ตารางท่ี 5.1 แสดงชุดคําส่ัง XPath ใน
การดึงอีลิเมนทขอมูลท่ีจะนํามาใชในการทํางานตรวจสอบเวิรคโฟลว และโปรแกรมทาเวอรนาก็มี
บริการทองถ่ินช่ือ ‘XPath From Text’ (รูปท่ี 5.1) รองรับการทํางานนี้ไวเรียบรอยแลว 

 
ตารางท่ี 5.1 XPaht expression ท่ีใชดึงอีลิเมนทของขอมูลในเวิรคโฟลว 

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 แสดงการใชบริการทองถ่ินอยางงาย ‘XPath_From_Text’ ซ่ึงมีอินพุต 2 

อินพุตไดแก XPath expression (xpath) ดังแสดงในตารางท่ี 5.1 และเอกสาร Scufl ของเวิรคโฟลว 
(xml-text) โดยจะไดเอาทพุตเปนรายการของอิลิเมนท (nodelist) ท่ีระบุใน XPath expression นั้นๆ 
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รูปท่ี 5.7 การใชงานบริการ XPath_From_Text 

5.4.2 การสืบคนขอมูลรายชื่อฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตท่ีทันสมัย 

การสืบคนขอมูลรายช่ือฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตท่ีทันสมัย สามารถทําไดโดยการ
คนหาฐานขอมูลรีจิสทรีกลางของบริการไบโอมารท ชุดเมตาดาตาของดาตาเซ็ตท่ีใหบริการสามารถ
เรียกไดจากการเติมพารามิเตอรตอทาย URL หลัก (Base URL) พารามิเตอรแรกคือเคร่ืองหมาย ‘?’ 
จากนั้นพารามิเตอรอ่ืนๆคือเคร่ืองหมาย ‘&’ เมตาดาตาของดาตาเซ็ตเขาถึงไดโดยการรองขอดวย
คําส่ัง GET ของ HTTP ดังตารางท่ี 5.2 

 
ตารางท่ี 5.2 รูปแบบ URL สําหรับการสืบคนรีจิสทรีของบริการไบโอมารท 

ประเภท (Type) การอิมพลีเมนท (Implementation) 
Base URL http://www.biomart.org 
ฟลเตอรรีจิสทรี 
(Filter registry) 

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

แอ็ตตริบิวตรีจสิทรี 
(Attribute registry) 

/biomart/martservice?type=attributes&virtualschema=default&dataset
=<datasetname> 
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ตัวอยางการคนหารายช่ือแอ็ตตริบิวตตางๆของดาตาเซ็ต เชน ดาตาเซ็ตช่ือ 
hsapiens_gene_ensembl จะมี Base URL คือ http://www.biomart.org และมีแอ็ตตริบิวตรีจีสทรีคือ 
/biomart/martservice ?type=attributes&virtualschema=default&dataset=hsapiens_gene_ensembl 

โปรแกรมทาเวอรนามีบริการทองถ่ินช่ือ Get_web_page_from_URL รองรับการ
ทํางานในการรองขอ GET ขอมูลผานเครือขายอินเตอรเน็ตของ HTTP รูปท่ี 5.8 แสดงการใชงาน
อยางงายของบริการ โดยมีการรับอินพุตสอง 2 อยางไดแก URL หลัก (base) และพารามิเตอร (url) 
จะไดเอาทพุตคือรายช่ือของฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตตางๆตามท่ีระบุในพารามิเตอร 

 
รูปท่ี 5.8 ตัวอยางการใชงานบริการ Get_web_page_from_URL 

5.4.3 การเปรียบเทียบขอมูลในเวิรคโฟลวกับรีจิสทรีของไบโอมารท 

เม่ือสามารถดึงอิลิเมนทของขอมูลตางๆที่ตองการจากเอกสาร Scufl ของเวิรค
โฟลว และสามารถสืบคนขอมูลฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตตางๆท่ีทันสมัยจากฐานขอมูลรีจิสทรีกลาง
ของบริการไบโอมารทไดแลว จึงนําขอมูลสองสวนนี้มาเปรียบเทียบกันเพื่อหาวาฟลเตอรและแอ็ต- 
ตริบิวตใดท่ีไดลาสมัยไปแลวหรือยังคงทันสมัยอยู  กระบวนการทํางานในสวนนี้ตองใช
ภาษาคอมพิวเตอรในการพัฒนาโปรแกรมเขามาชวยเหลือ โดยภายใตการพัฒนาเวิรคโฟลวใน
ส่ิงแวดลอมของโปรแกรมทาเวอรนา มีบริการทองถ่ินช่ือวาบีนเชลลซ่ึงเปนลักษณะเชลลทําหนาท่ี
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ตีความสคริปตของภาษา Java ได ดังนั้นจึงสามารถเขียนอัลกอริทึมในรูปแบบของสคริปตฝงไวใน
บีนเชลลได 

กระบวนการที่ 3.3 จากรูปท่ี 5.6 แสดงใหเห็นวา กระบวนการรับขอมูล 3 ชนิดคือ 
ฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตท่ีถูกดึงมาจาก Scufl ของเวิรคโฟลว, ขอมูลรีจิสทรีของดาตาเซ็ตท่ีฟลเตอร
และแอ็ตตริบิวตเปนสมาชิก และช่ือของบริการที่เรียกใชดาตาเซ็ตนั้นๆ ทําใหสามารถปรับแตง
เพื่อใหบีนเชลลรับขอมูลอินพุตได 3 พอรตและมี 1 พอรตสําหรับรายงานผลดังรูปท่ี 5.9 

 

 
รูปท่ี 5.9 การกําหนดอินพุตและเอาทพุตในบีนเชลล 

 
รูปท่ี 5.10 สคริปตของบีนเชลลในการเปรียบเทียบแอ็ตตริบิวตของบริการไบโอมารท 

ตรวจสอบแอ็ตตริบิวตในเวิรค
โฟลวกับแอ็ตตริบิวตรีจิสทรี

แสดงรายงานผลการตรวจสอบ

สรางตัวแปรสําหรับเปนอินพุต สรางตัวแปรสําหรับเปนเอาทพุต

สรางตัวแปรเพื่อรองรับขอมูล
ในกระบวนการตรวจสอบ 
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การกําหนดอินพุตและเอาทพุตในบีนเชลลก็คือ แนวคิดการกําหนดตัวแปรเพ่ือ
รองรับขอมูลท่ีไหลเขาและไหลออกจากบีนเชลล เม่ือกําหนดตัวแปรเรียบรอยแลวสามารถเขียน
สคริปตตามอัลกอริทึมในการเปรียบเทียบฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตท่ีออกแบบจาก Data flow 
diagram ได ตัวอยางสคริปตของบีนเชลลในการตรวจสอบแอ็ตตริบิวตแสดงดังรูปท่ี 5.10 

 

5.4.4 การปรับแตงกลไกการทําซํ้าของพอรตอินพุตในเวิรคโฟลว 

วัตถุประสงคของการทําซํ้าของพอรตอินพุตในโปรแกรมทาเวอรนาก็คือ การ
จัดการกับกลไกการปอนขอมูลอินพุตใหกับกระบวนการการทํางาน ในงานดานการเขียนโปรแกรม
ภาษาคอมพิวเตอร การจัดการขอมูลอินพุตเหลานี้ อาจจะอยูในรูปแบบ List หรือรายการขอมูลท่ี
ประกอบดวย Item ตางๆของขอมูล จากน้ันใชวิธีการโปรแกรมแบบลูปในการสงขอมูลทีละ Item 
เขาไปประมวลในกระบวนการทํางานท่ีตองการนั้น 

จากการออกแบบใน Data flow diagram ในรูปท่ี 5.5 และ รูปท่ี 5.6 นั้น แสดงให
เห็นวา แตละกระบวนการมีการทํางานแบบวนซํ้าหรือลูป ดังนั้นจึงมีกลไกการปอนขอมูลอินพุต
ใหกับกระบวนการนั้นๆโดยมีอินพุตคือ เอกสาร Scufl ของเวิรคโฟลว (Workflw Scufl), ช่ือ
บริการไบโอมารทท้ังหมด (Processor name) และช่ือดาตาเซ็ตของบริการนั้นๆ (Dataset name) การ
ทํางานคือจะสงขอมูลเขาไปทีละบริการหรือทีละดาตาเซ็ต เพราะหนึ่งบริการจะมีเพียงหนึ่งดาตา-
เซ็ตเทานั้น 

การจัดการอินพุตของโปรแกรมทาเวอรนานั้นมี 2 ลักษณะคือ Dot product หรือ
หนึ่งพอรตตอหนึ่งพอรต (One against one) และ Cross product หรือแบบหลายพอรตตอหลาย
พอรต (All against all) ซ่ึงคาโดยปริยายของโปรแกรมทาเวอรนาเปนแบบ Cross product นั้นไม
สอดคลองกับลักษณะโครงสราง Scufl ของบริการไบโอมารทท่ีจะตรวจสอบในวิทยานิพนธนี้ 

ตารางท่ี 5.3 แสดงตัวอยางของขอมูล 2 Lists แตละ List ประกอบดวย 3 Items 
หากจัดการขอมูลใหมีการทําซํ้ากันแบบ Cross product จะไดผลลัพธดังตารางท่ี 5.4 และหากจัดการ
ขอมูลใหมีการทําซํ้ากันแบบ Dot product จะไดผลลัพธดังตารางท่ี 5.5 
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ดังนั้นในวิทยานิพนธนี้ บริการไบโอมารทท้ังหมด (Processor name) และช่ือดาตา
เซ็ตของบริการนั้นๆ (Dataset name) จะตองกําหนดการทําซํ้ากันแบบ Dot product เพราะเปน
ความสัมพันธแบบหนึ่งตอหนึ่ง ในขณะท่ีเอกสาร Scufl ของเวิรคโฟลว (Workflow Scufl) จะตอง
กําหนดการทําซํ้ากันแบบ Cross product เพราะบริการไบโอมารทและดาตาเซ็ตเปนสมาชิกใน
เอกสาร Scufl ดังนั้นจึงสามารถปรับแตงกลไกการทําซํ้าไดดังรูปท่ี 5.11 

 
 

ตารางท่ี 5.3 ตัวอยางของขอมูลอินพุตแบบหลายรายการ 
String1 String2 

A B 
C D 
E F 

 
 

ตารางท่ี 5.4 ผลลัพธการทําซํ้าแบบ Cross product 
Cross product output 

AB 
AD 
AF 
CB 
CD 
CF 
EB 
ED 
EF 
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ตารางท่ี 5.5 ผลลัพธการทําซํ้าแบบ Dot product 
Dot product output 

AB 
CD 
EF 

 

 
รูปท่ี 5.11 การปรับแตงกลไกการทําซํ้าของพอรตอินพุตในเวิรคโฟลว 

 
รูปท่ี 5.12 โครงสรางของ Scufl ในการปรับแตงการทําซํ้าของพอรตอินพุต 

จากการปรับแตงในรูปท่ี 5.11 แสดงความสัมพันธของแตอินพุตในเวิรคโฟลว 
เอกสาร Scufl ของเวิรคโฟลว (Workflow Scufl) มีชนิดการทําซํ้าของขอมูลแบบ 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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สวนช่ือบริการไบโอมารทท้ังหมด (Processor name) และช่ือดาตาเซ็ตของบริการนั้นๆ (Dataset 
name) มีชนิดการซํ้ากันของขอมูลแบบ Dot product ผลท่ีไดคือรูปท่ี 5.12 แสดงโครงสรางของ 
Scufl ในการปรับแตงการทําซํ้าของพอรตอินพุตเหลานี้ในเวิรคโฟลว ดังนั้นผลลัพธความสัมพันธ
ของกลไกการทําซํ้าโดยใชขอมูลอินพุตท้ัง 3 ดังแสดงในตารางท่ี 5.6 สามารถอธิบายไดวา เอกสาร 
Scufl ของเวิรคโฟลวใดๆจะประกอบดวยจํานวนบริการไดหลายบริการ และแตละบริการ
ประกอบดวยดาตาเซ็ตหนึ่งดาตาเซ็ต 

 
ตารางท่ี 5.6 ผลลัพธกลไกการทําซํ้าของขอมูลอินพุตในเวิรคโฟลว 

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

 
จากการออกแบบและการพัฒนาตามลําดับข้ันตอนดังกลาวแลว สามารถสรางเวิรค

โฟลวสําหรับการตรวจสอบความถูกตองของบริการไบโอมารทไดดังรูปท่ี 5.13 และกรณีศึกษาของ
เวิรคโฟลวนี้ก็คือ เวิรคโฟลวสําหรับการวิเคราะหสนิปของมนุษยท่ีกลาวถึงการออกแบบและการ
พัฒนาแลวในบทท่ี 4 
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รูปท่ี 5.13 เวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบความถูกตองของบริการไบโอมารท 

5.5 การตรวจสอบเวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบบริการไบโอมารท 

ในเบ้ืองตนไดสรางเวิรคโฟลวอยางงาย ประกอบดวยบริการไบโอมารทท่ีทํา
หนาท่ีในการคิวรีขอมูลจํานวน 1 บริการช่ือ hsapiens_gene_ensembl แตเปล่ียนช่ือเปน 
hsapiens_gene_GO เพื่อบอกจุดประสงคการทํางานคนหา Gene ontology เวิรคโฟลวประกอบดวย 
1 ฟลเตอรสําหรับเปนเง่ือนไขการคิวรีขอมูลคือ Ensembl ID และ 3 แอ็ตตริบิวตสําหรับเปนขอมูล
เอาทพุตเกี่ยวกับ Gene Ontology คือ Gene ontology, Gene ontology description และ Gene 
ontology evidence และอีก 1 แอ็ตตริบิวตคือ Ensembl ID เอง กลาวคือ Ensembl ID ท่ีเปนอินพุต
ของฟลเตอรคิวรีขอมูลในดาตาเซ็ต hsapiens_gene_ensembl โดยจะคิวรี Ensembl ID มาดวยเชนกัน 
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เพื่อใชตรวจสอบความถูกตองของบริการ เวิรคโฟลวทดสอบอยางงายดังรูปท่ี 5.14 และตัวอยางการ
ทํางานของบริการทองถ่ิน Java ดังตารางท่ี 5.7 โดยมีโครงสรางภาษา Scufl ของเวิรคโฟลวดังรูปท่ี 
5.15และมีผลการตรวจสอบดวยเวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบบริการไบโอมารทดังนี้ 

 

 
 Legends: 

Soaplab service   Input 
BioMart service  Output 

รูปท่ี 5.14 เวิรคโฟลวอยางงายสําหรับการทดลอง 
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ตารางท่ี 5.7 ตัวอยางการทํางานของบริการทองถ่ิน Java 
ช่ือบริการ หนาท่ี ตัวอยางอินพุต เอาตพุต 

Spilt_ensembl_ID แยก string “ENSG00000117242 
ENSG00000158828 
ENSG00000158828” 

“ENSG00000117242” 
“ENSG00000158828” 
“ENSG00000158828” 

Remove_duplicate
_strings 

ลบ string ท่ี
ซํ้าซอน 

“ENSG00000117242” 
“ENSG00000158828” 
“ENSG00000158828” 

“ENSG00000117242” 
“ENSG00000158828” 

 
จากรายงานในรูปท่ี 5.16 ทําใหรูวา แอ็ตตริบิวตทุกตัวของการทํางานในสวน Gene 

ontology นั้นไดลาสมัยไปแลว (Out-of-date) ซ่ึงสามารถตรวจสอบโดยวิธีการแบบตรงไปตรงมาวา
แอ็ตตริบิวตเหลานี้ไดลาสมัยจริงหรือไม โดยตรวจสอบท่ีหนาตางการปรับแตงของบริการไบโอ-
มารท (Configuration screen) แลวคนหาที่หนาจอนั้นวา แอ็ตตริบิวตดังกลาวปรากฏบนหนาตาง
หรือไม ซ่ึงแอ็ตตริบิวตท่ีลาสมัยไปแลว จะไมปรากฏท่ีหนาจอการปรับแตงของบริการไบโอมารท 
อีก เนื่องจากการเรียกหนาตางการปรับแตงของบริการไบโอมารท ณ ขณะเวลาใดๆท่ีกําลังใชงาน
โปรแกรมทาเวอรนา โปรแกรมจะใชขอมูลของบริการที่ทันสมัยท่ีสุด ณ เวลานั้นๆ 

นอกจากนี้เวิรคโฟลวท่ีพัฒนา ยังสามารถใหขอมูลท่ีจําเปนของฟลเตอรและแอ็ต-
ตริบิวตท่ีทันสมัยสําหรับการตรวจสอบในอนาคตไดอีกดวย โดยใหเอาทพุตเปนรายงานดังรูปท่ี 
5.17 

จากรูปท่ี 5.17 รายงานขางตนทําใหทราบวา ฟลเตอรช่ือ ensembl_gene_id มี
คําอธิบายวาเปนเง่ือนไขการคนหาขอมูลโดยสามารถรองรับเปนรายช่ือของ Ensembl Gene ID ได 
สวนแอ็ตตริบิวตช่ือ ensembl_gene_id ก็คือ Ensembl Stable ID ของยีนนั้นๆซ่ึงจะปรากฏอยูในหนา 
Feature ของหนาจอการปรับแตงของบริการไบโอมารท ซ่ึงสามารถตรวจสอบความถูกตองของ
รายงานการทํางานของเวิรคโฟลวโดยวิธีการแบบ Manual โดยตรงได 

จากการตรวจสอบโดยวิธีการแบบ Manual แอ็ตตริบิวตที่ลาสมัยจะไมปรากฏอยู
ในหนาจอการปรับแตงแลวอันเปนผลมาจากการปรับปรุงบริการไบโอมารท จึงสามารถสรุปไดวา 
บริการไบโอมารทท่ีทดสอบนี้ ไดลาสมัยไปแลว 
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รูปท่ี 5.15 โครงสรางภาษา Scufl ของเวิรคโฟลวอยางงายสําหรับการทดลอง 

<?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> 

แอ็ตตริบิวตที่ตองการคิว

ช่ือบริการไบโอมารท

ช่ือดาตาเซ็ต

ฟลเตอรที่ใชในการคิวรี
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รูปท่ี 5.16 รายงานการตรวจสอบบริการไบโอมารทในสวนของฟลดขอมูลท่ีลาสมัย 

 
รูปท่ี 5.17 รายงานการตรวจสอบบริการไบโอมารทในสวนของฟลดขอมูลท่ียังทันสมัย 

 

5.6 สรุป 

บทนี้กลาวถึงแนวคิดในการออกแบบ การพัฒนา และการทดสอบเวิรคโฟลว
สําหรับตรวจสอบการเปล่ียนแปลงของบริการไบโอมารท ในเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหของมนุษย 
แบบอัตโนมัติ และเวิรคโฟลวท่ีพัฒนาขึ้นใชบริการทองถ่ินท่ีโปรแกรมทาเวอรนาเตรียมไวให จาก
การทดสอบดวยเวิรคโฟลวกรณีศึกษาอยางงายพบวา เวิรคโฟลวสําหรับตรวจสอบการเปล่ียนแปลง
ของบริการไบโอมารทซ่ึงสามารถระบุไดวา บริการและฟลเตอรหรือแอ็ตตริบิวตตัวใดท่ีลาสมัยไป
แลว เพราะน่ันหมายความวาบริการไบโอมารทนั้นๆไดลาสมัยไปแลว ในบทตอไปกลาวถึงการ
ทดสอบและผลการทดสอบของเวิรคโฟลว สําหรับตรวจสอบความถูกตองของบริการไบโอมารทท่ี
พัฒนาข้ึนในบทท่ี 4 เปนกรณีศึกษา 

 
 
 
 
 

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  

การตรวจสอบบริการไบโอมารทในเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษย 

บทนํา 

จากบทท่ี 4 ไดทําการทดสอบการทํางานของเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของ
มนุษยซ่ึงใช SNP IDs เปนอินพุตใหกับเวิรคโฟลวจํานวน 1,000 IDs ปรากฏวาเวิรคโฟลวใชเวลา
ทํางานประมาณ 14 ช่ัวโมง และผลลัพธท่ีไดก็ไมถูกตองตรงตามความตองการ ทําใหตองเสียเวลา
เปนช่ัวโมงๆหรือเปนวัน สวนในบทท่ี 5 ไดนําเสนอวิธีการออกแบบและพัฒนาเวิรคโฟลว สําหรับ
ตรวจสอบความถูกตองของเวิรคโฟลวกอนการทํางานจริง โดยจะมุงเนนไปที่บริการไบโอมารท 
เพื่อลดเวลาในการดีบักหรือตรวจสอบเวิรคโฟลวไดอยางมีนัยสําคัญ ซ่ึงผลการทดสอบเวิรคโฟลว
สําหรับการตรวจสอบบริการไบโอมารท กับเวิรคโฟลวกรณีศึกษาอยางงาย พบวาเวิรคโฟลวท่ี
พัฒนาสามารถระบุบริการไบโอมารทท่ีลาสมัยไดถูกตอง สวนในบทนี้จะกลาวถึงการตรวจสอบ
บริการไบโอมารท [60] โดยใชเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษยซ่ึงมีความซับซอนกวา
หลายเทาเปนกรณีศึกษา จะกลาวถึงกระบวนการหลังการตรวจสอบ ขอเสนอแนะและสรุป 

 

6.1 การตรวจสอบเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษย 

จากการทดสอบการทํางานของเวิรคโฟลว เพื่อการตรวจสอบบริการไบโอมารท
กับเวิรคโฟลวกรณีศึกษาอยางงายในการคนหา Gene ontology ในบทท่ี 5 แลวนั้น พบวาเวิรคโฟลว
ท่ีพัฒนาข้ึนมาสามารถทํางานไดถูกตอง โดยสามารถระบุฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตท่ีลาสมัยและให
ขอมูลท่ีสําคัญของฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตท่ีทันสมัยได ดังนั้นจึงตรวจสอบเวิรคโฟลวสําหรับการ
วิเคราะหสนิปของมนุษย ซ่ึงเปนเวิรคโฟลวท่ีใชมีบริการและการเช่ือมโยงขอมูลท่ีซับซอนและใช
ฐานขอมูลท่ีหลากหลายดังท่ีกลาวแลวในบทท่ี 4 และสามารถเขาถึงไดตามที่อยู URL ดังนี้ 
http://www.myexperiment.org/workflows/610 ข้ันตอนการตรวจสอบมีดังนี้ 

1)  เปดเวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบความถูกตองของบริการไบโอมารทดวย
โปรแกรมทาเวอรนาดังรูปท่ี 6.1 
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รูปท่ี 6.1 เวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบบริการไบโอมารท 

2)  เร่ิมการตรวจสอบบริการไบโอมารท ในเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของ
มนุษยโดยการส่ัง Run เวิรคโฟลว แลวจะไดตางหนาดังรูปท่ี 6.2 จะเห็นวาหนาตางดานบนแสดง
เวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบบริการไบโอมารท และหนาตางดานลางเปนพื้นท่ีสําหรับใสอินพุต
ใหเวิรคโฟลวทํางาน อินพุตในวิทยานิพนธนี้ก็คือ เอกสาร Scufl ของเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหส
นิปของมนุษย 

3)  เม่ือใสอินพุตพรอมแลวก็สามารถส่ัง Run เวิรคโฟลวได รูปท่ี 6.3 แสดงเวิรค
โฟลวสําหรับการตรวจสอบความถูกตองบริการไบโอมารทกําลังทํางาน บล็อกท่ีมีสีเขียวแสดง
สถานะการทํางานวา บริการนี้ทํางานสําเร็จโดยไมมีขอผิดพลาด บล็อกท่ีมีสีมวงแสดงสถานะการ
ทํางานวา บริการนี้กําลังทํางาน และบล็อกท่ีมีสีเหลืองบอกใหรูวาบริการนี้มีการทํางานวนซํ้าหรือ
ลูป จากรูปท่ี 6.3 จะเห็นวาคือบล็อกของบริการตรวจสอบฟลเตอรและแอ็ตตริบิวต 

4)  เม่ือเวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบความถูกตอง ของบริการไบโอมารท
ทํางานเสร็จส้ิน จะไดผลลัพธเปนรายงานการตรวจสอบฟลเตอรและแอ็ตตริบิวต รูปท่ี 6.4 แสดง
หนาตางรายงานผลการตรวจสอบฟลเตอรของบริการไบโอมารท โดยรายงานดังแสดงในรูปท่ี 6.5 
ซ่ึงจะเห็นวาฟลเตอรทุกฟลเตอรของบริการไบโอมารทในเอกสาร Scufl อินพุตท่ีใชในการ
ตรวจสอบมีความทันสมัยและใหขอมูลรายละเอียดท่ีสําคัญของฟลเตอรนั้นๆ 
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5)  รูปท่ี 6.6 แสดงหนาตางรายงานผลการตรวจสอบแอ็ตตริบิวตของบริการไบโอ-
มารท โดยรายงานแสดงดังรูปท่ี 6.7 จะเห็นวาแอ็ตตริบิวตทุกตัวของบริการไบโอมารทลาสมัยเสีย
แลวและทําใหไมมีขอมูลใดๆท่ีเกี่ยวของกับแอ็ตตริบิวตท่ีลาสมัยนั้นๆอยูท่ีบริการไบโอมารทอีก 

 

 
รูปท่ี 6.2 หนาตางโปรแกรมพรอมท่ีจะตรวจสอบเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษย 

เวิรคโฟลวสําหรับการ
ตรวจสอบบริการไบโอมารท 

อินพุตคือเอกสาร Scufl ของเวิรค
โฟลวในงานวิจัยเภสัชพันธุศาสตร 
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รูปท่ี 6.3 เวิรคโฟลวกําลังตรวจสอบบริการไบโอมารท 

 
รูปท่ี 6.4 ผลการตรวจสอบฟลเตอรของบริการไบโอมารทในโปรแกรมทาเวอรนา 

รายงานผลฟลเตอรทันสมัย
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รูปท่ี 6.5 รายงานการตรวจสอบฟลเตอรของบริการไบโอมารท 

 
รูปท่ี 6.6 ผลการตรวจสอบแอ็ตตริบิวตของบริการไบโอมารทในโปรแกรมทาเวอรนา 

 
รูปท่ี 6.7 รายงานการตรวจสอบแอ็ตตริบิวตลาสมัยของบริการไบโอมารท 

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
ลาสมัย 

รายงานแอ็ตตริบิวต
ทันสมัย
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ตารางท่ี 6.1 แสดงคุณสมบัติและผลการทดสอบเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะห      
สนิปของมนุษย การทดสอบวัดผลการทดสอบ 10 คร้ัง เวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบความ
ถูกตองของบริการไบโอมารท ใชเวลาในการทํางานเฉล่ีย 26.5 วินาทีในการตรวจสอบบริการ 
ฟลเตอร และแอ็ตตริบิวตไดอยางถูกตอง ซ่ึงหากไมตรวจสอบกอนจะใชเวลานานถึง 14 ช่ัวโมงกวา
จะรูวาเวิรคโฟลวดังกลาวทํางานผิดพลาด 

จากรูปท่ี 6.4 จะเห็นวาฟลเตอรทุกตัวมีความทันสมัย โดยรายงานการตรวจสอบ
ฟลเตอรของบริการไบโอมารทในรูปท่ี 6.5 ซ่ึงอธิบายขอมูลตามท่ีไดไปดึงจากรีจิสทรีของบริการ
นั้นๆ ซ่ึงขอมูลเหลานี้จะเปนประโยชนในการอางอิงสําหรับการตรวจสอบในอนาคตตอไป เพราะ
ในอนาคตฟลเตอรเหลานี้อาจจะถูกปรับปรุงไดเชนกัน 

จากรูปท่ี 6.6 จะเห็นวามีแอ็ตตริบิวตบางตัวท่ีปรากฏในเอกสาร Scufl อินพุตได
ลาสมัยไปแลว โดยในรายงานการตรวจสอบแสดงดังรูปท่ี 6.7 พบวาบริการที่ลาสมัยไปแลวก็คือ
บริการไบโอมารทท่ีทําหนาท่ีในการคนหา Gene ontology ซ่ึงเวิรคโฟลวท่ีพัฒนาข้ึนนี้สามารถระบุ
ไดถูกตองตรงตามสมมุติฐานและยังแสดงใหเห็นวาเวิรคโฟลวสามารถตรวจสอบกับ Nested 
Workflow ไดอีกดวย 
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ตารางท่ี 6.1 คุณสมบัติและผลการทดสอบเวิรคโฟลวเภสัชพันธุศาสตร 
รายการ จํานวน หมายเหตุ 

บริการทั้งหมด 55 - 
ดาตาลิงคท้ังหมด 161 - 
บริการที่เกี่ยวเนื่องกับบริการไบโอมารท 17 เปนบริการไบโอมารท 3 บริการ 
ดาตาลิงคท่ีเกี่ยวเนื่องกับบริการไบโอ
มารท 70 - 

ฟลเตอร 3 เปนฟลเตอรของบริการไบโอมารท 3 
บริการ 

แอ็ตตริบิวต 22 
เปนแอ็ตตริบิวตของบริการไบโอ
มารท 3 บริการ 

ขอมูลอินพุต 1000 SNP IDs 
เวลาทํางาน 14.00.50 ช่ัวโมง 

เวลาในการตรวจสอบ 26.5 วินาที / ทุกบริการทันสมัยยกเวน
Gene ontology 

 

6.2 กระบวนการหลังการตรวจสอบ 

เม่ือไดตรวจสอบความถูกตองของเวิรคโฟลว และพบวามีบริการที่ลาสมัยจึง
จําเปนตองปรับปรุงแกไขใหเวิรคโฟลวมีความถูกตองสมบูรณ พรอมท่ีจะไปใชงานท่ีเกี่ยวของกับ
งานวิจัยไดตามความตองการ ดังนั้นกระบวนการหลังการตรวจสอบจึงเปนเร่ืองท่ีจําเปนเพื่อใหเวิรค
โฟลวสามารถทํางานไดถูกตอง 

 

6.2.1 การปรับปรุงและการทดสอบซํ้าเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษย 

จากผลการตรวจสอบ ทราบวาแอ็ตตริบิวตบางตัวของบริการไบโอมารทช่ือ 
hsapiens_gene_GO ซ่ึงมีการเรียกใชขอมูลจากดาตาเซ็ต hsapiens_gene_ensembl ในการคนหา
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ขอมูล Gene ontology เปนบริการที่ลาสมัยแลว สําหรับวิธีการปรับปรุงก็คือ จะตองเอาบริการน้ีออก
จากไดอะแกรมของเวิรคโฟลวแลวทําการเพ่ิมอันใหมเขามา โดยอาจจะยังเปนช่ือเดิมอยูคือ 
hsapiens_gene_ensembl เพราะรายช่ือของบริการที่นําเสนอตอผูใชใน ณ ขณะเวลาใดๆยอมถือวา
ทันสมัยท่ีสุดในขณะนั้น เม่ือเพิ่มบริการใหมเขามาแลวก็ปรับแตงเลือกขอมูลในสวนท่ีขาดหายไป 
ในกรณีนี้คือ Gene ontology และเช่ือมตอการเช่ือมโยงขอมูลกับพอรตอ่ืนๆตอไป ในกรณีท่ีบริการ
ท่ีเปล่ียนใหมแลวนี้ ไมมีฟลเตอรหรือแอ็ตตริบิวตท่ีตองการ ก็จําเปนจะตองคนหาบริการอื่นๆท่ี
ใหผลลัพธไดตามความตองการในหมวดหมูท่ีเกี่ยวของ 

สําหรับเหตุผลท่ีตองเอาบริการท่ีลาสมัยออกและเพิ่มบริการใหมมาแทนท่ี ท้ังๆท่ี
บริการเหลานี้มีช่ือและดาตาเซ็ตเดียวกัน เนื่องจากการเขาไปปรับแตงบริการในหนาตางการ
ปรับแตงของบริการไบโอมารทนั้นจะไมสงผลกระทบใดๆ กับฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตท่ีลาสมัย
เลย เพราะวาฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตเหลานั้นไดถูกปรับปรุงไปแลว โดยอาจจะถูกผูใหบริการเอา
ออกจากบริการไปเลยหรือเปล่ียนไปเปนช่ือใหมก็ไดแลวแตกรณี ดังนั้นในหนาตางการปรับแตงจึง
ไมสามารถยกเลิกการเลือกฟลดขอมูลเหลานี้ได ทําใหไมมีผลกระทบตอเอกสาร Scufl ของเวิรค
โฟลวแตอยางใด รูปท่ี 6.8 แสดงเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษยท่ีไดรับการแกไข
เรียบรอยแลว และสามารถเขาถึงไดทางเว็บไซต http://www.myexperiment.org/workflows/612 

เม่ือแกไขเวิรคโฟลวเรียบรอยแลว จากนั้นทําการตรวจสอบซํ้าอีกคร้ังหนี่ง ผลการ
ทดสอบคือบริการไบโอมารททุกบริการมีความทันสมัยท้ังหมดแลว และพรอมทํางานไดตาม
วัตถุประสงค ผลการตรวจสอบในโปรแกรมทาเวอรนาแสดงดังรูปท่ี 6.9 และตัวอยางรายงานผล
การตรวจสอบของแอ็ตตริบิวตซ่ึงทันสมัยทุกแอ็ตตริบิวตและใหขอมูลท่ีเกี่ยวของไดถูกตอง แสดง
ดังรูปท่ี 6.10 

 



 

 

 
รูปที่ 6.8 เวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษยที่ไดรับการแกไขแลว 
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รูปท่ี 6.9 การตรวจสอบเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษยหลังการปรับแกแลว 

 
 

 
รูปท่ี 6.10 ตัวอยางรายงานผลการตรวจสอบของแอ็ตตริบิวตซ่ึงมีความทันสมัยทุกตัว 

 

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 การตรวจสอบความถูกตองของผลลัพธ 

ผลลัพธของเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษย สามารถตรวจสอบความ
ถูกตองของผลลัพธกับงานวิจัยท่ีเกี่ยวของได [5][59][60] ปรากฏวาเวิรคโฟลวสามารถคนหาขอมูล
ท่ีเกี่ยวของกับสนิปตางๆที่สนใจไดถูกตอง และความถูกตองของผลลัพธการทํางานไดรับการ
รับรองจากนักชีวสารสนเทศจากศูนยวิจัยเภสัชพันธุศาสตรและสารสนเทศ ของโรงพยาบาล
รามาธิบดี มหาวิทยาลัยมหิดล และศูนยความเปนเลิศดานชีววิทยาศาสตรของประเทศไทย [62] 

 

6.3 ขอเสนอแนะ 

จากผลการทดลอบเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษย บงบอกวา
จําเปนตองมีการปรับแตง หรือออกแบบเวิรคโฟลวใหมบางเล็กนอย นั่นคือการเอาบริการท่ีลาสมัย
ออกและเพิ่มบริการใหมเขามาแทนท่ีและจัดการเช่ือมโยงพอรตของขอมูลตางๆตามความตองการ 
ในกรณีท่ีพบวาแมบริการจะมีหลายๆฟลเตอร หากแตมีฟลเตอรเพียงตัวเดียวท่ีลาสมัยไปแลวก็จะทํา
ให Data flow มีความผิดพลาดอยู เนื่องจากบริการจะตองนําฟลเตอรท้ังหมดเปนไปเง่ือนไขของการ
คิวรี ดังนั้นฟลเตอรทุกตัวจะตองผานเงื่อนไขนั้น (AND condition) ซ่ึงปญหานี้จําเปนตอง
เปล่ียนเปนบริการใหมเทานั้นจึงจะสามารถทํางานตอได ในกรณีของบริการท่ีมีเพียงแอ็ตตริบิวตก็
เชนเดียวกัน หากเพียงแอ็ตตริบิวตเดียวท่ีลาสมัยไปแลวก็สงผลให Data flow มีความผิดพลาด ถึง
แมวาแอ็ตตริบิวตตัวนั้นจะไมไดนําไปใชประมวลผลกับกระบวนการถัดไปก็ตาม 

ฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตท่ีลาสมัย อันเนื่องมาจากการปรับปรุงของบริการไบโอ
มารทเหลานี้ จะไมแสดงตัวท่ีหนาตางการปรับแตงของบริการในโปรแกรมทาเวอรนา ดังนั้น
ผูใชงานจึงไมทราบความลาสมัย และไมสามารถยกเลิกการเลือกฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตเหลานี้ได 
ผูใชท่ีชํานาญอาจจะแกเอกสาร Scufl ของเวิรคโฟลวดวยตัวเองได แตวิธีนี้ก็สรางความสับสนและ
ทําใหเกิดขอผิดพลาดไดงาย 

ในท่ีสุดแลว คําแนะนําก็คือการเพิ่มบริการใหม โดยยังเปนช่ือบริการเดิมอยูซ่ึง
ปรากฏอยูในรายงานการตรวจสอบเวิรคโฟลวของระบบตรวจสอบ ท่ีนําเสนอในวิทยานิพนธนี้ 
ผูใชงานสามารถเลือกบริการนี้ใหมอีกคร้ังจากหนาตาง Service available panel ในโปรแกรม       
ทาเวอรนา จากนั้นเช่ือมตอกับบริการและเชื่อมโยงขอมูลท่ีเกี่ยวของเขาดวยกัน และในกรณีท่ี
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บริการใหมท่ีเพิ่มเขามานี้ไมมีฟลเตอรหรือแอ็ตตริบิวตท่ีตองการ จึงมีความจําเปนตองเลือกบริการ
อ่ืนๆท่ีอยูในหมวดหมูเดียวกันมาใชงานแทน 

งานวิจัยในวิทยานิพนธนี้ สรางเวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบฟลดขอมูล
เง่ือนไข และฟลดขอมูลผลลัพธของบริการไบโอมารทในส่ิงแวดลอมของโปรแกรมทาเวอรนา 
เวิรคโฟลว สําหรับตรวจสอบบริการไบโอมารทนี้ ชวยในการปรับปรุงกระบวนการของเวิรคโฟลว 
โดยไมตองรอใหเวิรคโฟลวทํางานเสร็จเสียกอนท่ีจะทราบวาเวิรคโฟลวไมสมบูรณ และไมสามารถ
ใหผลลัพธท่ีตองการได โดยสามารถประหยัดเวลาในการทํางานไดมากโดยไมตองเสียไปกับการ
ทํางานท่ีไมไดผลลัพธใดๆ หรือไดผลลัพธท่ีไมตองการและสามารถลดเวลาในการดีบักเวิรคโฟลว
สําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษยลงไดมาก นอกจากนี้เวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบบริการไบโอ
มารทยังนําเสนอขอมูลท่ีเกี่ยวของกับบริการที่ทันสมัยนั้นๆสําหรับการตรวจสอบในอนาคตอีกดวย 

 

6.4 สรุป 

ในบทนี้ ไดกลาวถึงการทดสอบเวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบความถูกตองของ
บริการไบโอมารท โดยใชเวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษยเปนกรณีศึกษา รายงานผล
การตรวจสอบเวิรคโฟลว สามารถระบุฟลเตอรและแอ็ตตริบิวตท่ีลาสมัยไดอยางถูกตอง หรือกลาว
อีกนัยหนึ่งก็คือ เวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบสามารถระบุบริการไบโอมารทท่ีลาสมัยไดอยาง
ถูกตอง ซ่ึงใชเวลานอยกวาคร่ึงนาทีและสามารถลดเวลาในการดีบักเวิรคโฟลวลงไดอยางมี
นัยสําคัญ รวมท้ังใหขอมูลท่ีสําคัญในการชวยปรับแกเวิรคโฟลวได โดยการลบบริการเดิมและเพ่ิม
บริการใหมลงไป จากนั้นเช่ือมตอการเช่ือมโยงขอมูลกับบริการอื่นๆและทดสอบซํ้า ซ่ึงเวิรคโฟลว
สําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษยสามารถทํางานไดถูกตองโดยปราศจากขอผิดพลาดใดๆ 
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บทท่ี 7  

สรุป 

ในบทนี้จะกลาวสรุปผลการวิจัยท่ีไดดําเนินการสําหรับวิทยานิพนธนี้ รวมท้ัง
ขอเสนอแนะตางๆ เพื่อเปนประโยชนตอการทําวิจัยเกี่ยวกับเทคโนโลยีมายกริดและโปรแกรมทา
เวอรนาตอไป 

 

7.1 ภาพรวมของงานวิทยานพินธ 

วิทยานิพนธนี้เปนการประยุกตใชเทคโนโลยีมายกริด โปรแกรมทาเวอรนา และ
เว็บเซอรวิสเพื่อแกไขปญหาในงานวิจัยทางดานชีวสารสนเทศศาสตร ซ่ึงเปนงานวิจัยท่ีทํารวมกับ
หนวยงานวิจัยท่ีมีความชํานาญทางดานชีวสารสนเทศศาสตรของมหาวิทยาลัยสงขลานครินทร และ
โรงพยาบาลรามาธิบดี คณะแพทยศาสตร มหาวิทยาลัยมหิดล วิทยานิพนธนี้ไดบรรลุวัตถุประสงค
ดังตอไปนี้ 

1) ไดนําเสนอวิธีการพัฒนาเวิรคโฟลว และสรางการเช่ือมตอในเวิรคโฟลว 
สําหรับแกไขปญหาในงานวิจัย การทํานายผลกระทบของสนิปของมนุษยและการวิเคราะหสนิ
ปของกุง โดยใชเทคโนโลยีมายกริด, โปรแกรมทาเวอรนา, เว็บเซอรวิสและใชเวิรคโฟลวท้ังสองนี้
เปนกรณีศึกษาของงานวิทยานิพนธ 

2) ไดนําเสนอกลไกในการลดเวลาในการพัฒนา และทดสอบเวิรคโฟลวโดย  
พัฒนาการตรวจสอบความถูกตองของเวิรคโฟลวกอนการทํางานจริง โดยจะมุงเนนไปที่การ
ตรวจสอบบริการไบโอมารทภายใตส่ิงแวดลอมของโปรแกรมทาเวอรนา ท่ีสามารถตรวจสอบ
คุณสมบัติของบริการไบโอมารทไดวาทันสมัยพรอมทํางานหรือลาสมัยไปแลว ซ่ึงสามารถระบุ
บริการที่ลาสมัยไปแลวในเวิรคโฟลว และใหขอมูลท่ีมีนัยสําคัญตอผูใชงานจะไดมีความสะดวก 
และงายตอการปรับแกเวิรคโฟลวซ่ึงสามารถลดเวลาท่ีเสียไปไดอยางมาก 
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3) ไดนําเสนอกลไกในการลดปญหาการเกินเวลา (Time-out) และความไมคง
เสนคงวาในการทํางาน (Inconsistancy) ท่ีสงผลใหเวิรคโฟลวทํางานไมสําเร็จโดยพัฒนาบริการ
ทองถ่ินข้ึนมาใชงานเอง (Local web services) 

วิทยานิพนธนี้บรรลุวัตถุประสงคท้ัง 3 ขอดังกลาว และจะสรุปผลลัพธของแตละ
งานในวิทยานิพนธดังนี้ 

 

7.2 การเลือกบริการท่ีเหมาะสมกับลักษณะของงานและการพฒันาเวิรคโฟลว 

งานวิทยานิพนธนี้ไดนําเสนอการเลือกบริการที่เหมาะสม และการวาดเวิรคโฟลว 
โดยใหขอเสนอแนะท่ีเปนกระบวนการทํางานแกผูใชงาน โดยแบงวิธีการคนหาและการเลือก
บริการออกเปน 2 วิธีคือ  

• การคนหาบริการจากเว็บพอรทอลของมายกริดซ่ึงเรียกวา Biological Web 
Service โดยสามารถเขาถึงไดท่ี URL ดังนี้ http://www.mygrid.org.uk/wiki 
/Mygrid/BiologicalWebServices  

• การคนหาบริการจากอินเตอรเน็ตโดยปลักอินของโปรแกรมทาเวอรนาเอง 
หรือ feta ซ่ึงเปนการคนหาเว็บเซอรวิสโดยใชพื้นฐานจากคําอธิบายของหนาท่ี
ในการทํางานของบริการนั้นๆ (Description) ดวย Service ontology ซ่ึงจะเก็บ
อยูท่ีรีจิสทรีของบริการหรือ UDDI ของมายกริด หากคนหาบริการที่ตองการ
ไดก็สามารถทดสอบการใชงานจากโปรแกรมทาเวอรนาไดทันที  

นอกจากนี้ยังนําเสนอวิธีการพัฒนาหรือการวาดเวิรคโฟลว โดยเร่ิมตนท่ี
สมมุติฐานท่ีวาผูวิจัยไดการออกแบบ Flowchart หรือ Data flow diagram ของระบบงานวิจัยเสร็จ
ส้ินแลว ผูวิจัยมองเห็นอินพุต การไหลของขอมูลและเอาทพุตโดยรวมจากการออกแบบได โดย
พรอมท่ีจะพัฒนาเวิรคโฟลวของระบบงานตามท่ีไดออกแบบ 

 

7.3 บริการทองถ่ินในการทํานายโครงสรางตนสายวิวัฒนาการของกุง 

ในการสรางเวิรคโฟลวเพื่อวิเคราะหสนิปในกุง ซ่ึงเปนกรณีศึกษาเบ้ืองตน
วิทยานิพนธนี้ แตเวิรคโฟลวท่ีพัฒนาคร้ังแรกไมสามารถทํางานไดสําเร็จเนื่องจากเกิดปญหาการเกิน
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เวลาและความไมคงเสนคงวาในการทํางานระหวางการถายโอนขอมูลระหวางเว็บเซอรวิสของ EBI 
ในสวนของการสรางโครงสรางตนไมสายวิวัฒนาการของกุง 

วิทยานิพนธนี้ไดพัฒนาเว็บเซอรวิสทองถ่ินหรือบริการทองถ่ิน (Local web 
services) ข้ึนมาใชงานเองภายในระบบเวิรคโฟลว โดยใช Soaplab Analysis Tool เปนเคร่ืองมือชวย
สรางตัวเช่ือมประสานหรือ Web service interfaces ใหกับโปรแกรมประยุกตตางๆที่เกิดปญหาการ
เกินเวลา เพื่อใหโปรแกรมทาเวอรนาเขาถึงได และสราง Java Web Service (JWS) ในการจัดการ
อินพุตเอาทพุตภายในเวิรคโฟลวดวย บริการทองถ่ินท่ีสรางข้ึนสามารถแกไขปญหาการเกินเวลา
และความไมคงเสนคงวาในการทํางานไดเปนอยางดี สามารถลดเวลาการทํางานลงไดอยางมี
นัยสําคัญเม่ือเปรียบเทียบกับการทํางานดวยวิธีการแบบเดิม (คัดลอกแลววาง) และผลลัพธท่ีไดจาก
การทํางานของเวิรคโฟลวเพื่อวิเคราะหสนิปในกุงนี้ ไดรับการตรวจสอบความถูกตองจากศูนยวิจัยจี
โนมิกสและชีวสารสนเทศแหงมหาวิทยาลัยสงขลานครินทร 

 

7.4 เวิรคโฟลวสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษย 

วิทยานิพนธนี้ไดกลาวถึงการพัฒนาวิธีการทํานายผลกระทบ อันเนื่องมาจากการ
เปล่ียนแปลงสนิปตางๆของมนุษย รวมท้ังสรางระบบท่ีมีความสามารถในการคัดเลือกตําแหนง 
สนิปท่ีนาสนใจในการนําไปศึกษาตอ ทางดานหนาท่ีการทํางานของสนิปตางๆตอไปดวยเวิรค-
โฟลว การแกปญหางานวิจัยใชโปรแกรมทาเวอรนา ท่ีมีความสามารถในการสรางและจัดการ
รูปแบบขอมูล รวมท้ังมีความสามารถในการดึงขอมูลจากแหลงตางๆ โดยประสานงานกับเว็บ
เซอรวิสชนิดตางๆและแสดงผลออกมาในรูปแบบท่ีงายตอการนําไปศึกษา หรือใชงานตอไดและ
ไดรับการตรวจสอบจากนักชีวสารสนเทศแลววาทํางานไดถูกตองตรงตามความตองการ และเร็ว
กวาการทํางานตามปกติ และใชเวิรคโฟลวนี้เปนกรณีศึกษาหลักของวิทยานิพนธ 

 

7.5 เวิรคโฟลวสําหรับการตรวจสอบบริการไบโอมารท 

วิทยานิพนธนี้นําเสนอแนวคิดในการออกแบบ การพัฒนา และการทดสอบเวิรค-
โฟลวสําหรับตรวจสอบการเปลี่ยนแปลง ของบริการไบโอมารทในเวิรคโฟลววิเคราะหของมนุษย
ของงานวิจัยเภสัชพันธุศาสตรแบบอัตโนมัติ และเวิรคโฟลวท่ีพัฒนาข้ึนใชบริการทองถ่ินท่ี
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โปรแกรมทาเวอรนาเตรียมไวใหสําหรับการสรางสคริปตของภาษา Java ข้ึนมาทํางานตาม
อัลกอริทึมท่ีออกแบบไว จากการทดสอบดวยเวิรคโฟลวกรณีศึกษาอยางงายพบวา เวิรคโฟลว
สําหรับตรวจสอบการเปลี่ยนแปลงของบริการไบโอมารทซ่ึงสามารถระบุไดวา บริการไบโอมารท
นั้นๆไดลาสมัยไปแลวไดอยางถูกตอง  

จากนั้นไดนําเสนอผลการทดสอบของเวิรคโฟลว สําหรับการตรวจสอบความ
ถูกตองของบริการไบโอมารท โดยมีเวิรคโฟลววิเคราะหสนิปของมนุษยเปนกรณีศึกษา ซ่ึงสามารถ
ระบุบริการไบโอมารทท่ีลาสมัยไดอยางถูกตองโดยใชเวลานอยกวาคร่ึงนาที และรายงานผลการ
ตรวจสอบ ยังสามารถลดเวลาในการดีบักเวิรคโฟลวลงไดอยางมีนัยสําคัญ ซ่ึงใหขอมูลท่ีสําคัญใน
การชวยปรับแกเวิรคโฟลวได และทดสอบซํ้าหลังจากปรับแกแลว เวิรคโฟลวกรณีศึกษาสามารถ
ทํางานไดถูกตองโดยปราศจากขอผิดพลาดใดๆ และความถูกตองของผลลัพธการทํางานไดรับการ
รับรองจากนักชีวสารสนเทศ จากศูนยวิจัยเภสัชพันธุศาสตรและสารสนเทศของโรงพยาบาล
รามาธิบดี คณะแพทยศาสตร มหาวิทยาลัยมหิดล และศูนยความเปนเลิศดานชีววิทยาศาสตรของ
ประเทศไทย 

 

7.6 อุปสรรคและปญหา 

• การพัฒนาระบบงานแบบเวิรคโฟลวในโปรแกรมทาเวอรนา ยังถือวาเปน
งานวิจัยเฉพาะดานและตองเปนไปตามมาตรฐานท่ีโครงการมายกริดนําเสนอ เชน สถาปตยกรรม
ของ Soaplab หรือภาษา Scufl ของเอกสารเวิรคโฟลว ซ่ึงผูวิจัยตองทําความรูจักกับมาตรฐานใหมนี้ 
ท้ังนี้โครงการมายกริดก็ไมไดสนับสนุนการใชภาษา Scufl ภายนอกส่ิงแวดลอมของโปรแกรม     
ทาเวอรนา ภาษา Scufl เปนภาษาท่ีเฉพาะเจาะจงสําหรับระบบงานแบบเวิรคโฟลวและประยุกตใช
กับมาตรฐานอ่ืนๆไดไมงายดายนัก 

• โปรแกรมทาเวอรนาอนุญาตใหผูวิจัยสามารถสรางอัลกอริทึม สําหรับการ
ทํางานไดตามความตองการ บริการทองถ่ินบีนเชลลท่ีโปรแกรมนําเสนอตอผูวิจัยนั้นรองรับการ
โปรแกรมภาษา Java ดังนั้นผูวิจัยจะตองเขียนภาษาสคริปตของภาษา Java เทานั้น ปญหาท่ีเกิดข้ึน
คือ หากอัลกอริทึมมีกระบวนการทํางานท่ีซับซอน จะทําใหการดีบักความถูกตองของสคริปตทําได
ยาก เนื่องจากจะตองส่ังใหเวิรคโฟลวทํางานจริงๆจึงจะสามารถดีบักความถูกตองของสคริปตได 
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7.7 ขอเสนอแนะ 

• การพัฒนาเว็บเซอรวิสทองถ่ินหรือบริการทองถ่ิน (Local web services) ข้ึนมา
ใชงานเองภายในระบบเวิรคโฟลวเพื่อวิเคราะหสนิปในกุง เปนบริการท่ีทํางานบนโครงสราง
พื้นฐานของระบบคอมพิวเตอรคลัสเตอร แตเนื่องจากชุดแอ็พพลิเคชัน Emboss และ PHYLIB ท่ี
ทางศูนยจีโนมิกสและชีวสารสนเทศแหงมหาวิทยาลัยสงขลานครินทรมีใชงาน เปนโปรแกรมใน
การทํานายโครงสรางสายวิวัฒนาการยังคงเปนแอ็พพลิเคชันแบบ Sequencial ดังนั้นบริการทองถ่ิน
ท่ีไดพัฒนาในวิทยานิพนธนี้ จึงยังไมสามารถดึงความสามารถดานการประมวลผลแบบขนานของ
ระบบคอมพิวเตอรคลัสเตอรมาใชงานไดเต็มท่ี บริการทองถ่ินท่ีพัฒนาทํางานเพียงโหนดเดียว
เทานั้นคือท่ีโหนด front end ของระบบคลัสเตอร Hanuman ของศูนยกริดมหาวิทยาลัยสงขลา-
นครินทร ขอเสนอแนะคือ นอกจากจะมองวาบริการแตละบริการในเวิรคโฟลวจะทํางานเปน
ลักษณะการกระจายแลว บริการทองถ่ินท่ีพัฒนาก็อาจจะปรับปรุงใหทํางานแบบขนานได ซ่ึงตองใช
ชุดแอ็พพลิเคชัน Emboss และ PHYLIB ท่ีทํางานแบบขนานสําหรับงานบนระบบคอมพิวเตอร  
คลัสเตอร ซ่ึง ณ ปจจุบันท่ีทําวิทยานิพนธนี้ยังไมมีชุดแอ็พพลิเคชัน Emboss และ PHYLIB ท่ีทํางาน
แบบขนานสําหรับงานบนระบบคอมพิวเตอรคลัสเตอรออกมาใหใชงาน อยางไรก็ตาม ยังมีงานวิจัย
ท่ีพัฒนาระบบการกระจายงานในระบบขนานสําหรับชุดแอ็พพลิเคชัน Emboss ข้ึนมาใชงานเอง 
[63] นอกจากนี้สถาบัน National Institutes of Health (NIH) ซ่ึงเปนผูใหบริการระบบ
คอมพิวเตอรคลัสเตอร Biowulf [64] พัฒนาโปรแกรมช่ือ Swarm [65] สําหรับชวยกระจายงานให
เปนแบบขนานบนระบบคอมพิวเตอรคลัสเตอรได และนักวิจัยท่ีสนใจสามารถดาวนโหลด
โปรแกรม Swarm มาใชงานกับระบบคอมพิวเตอรคลัสเตอรของตนเองไดอีกดวย แตท้ังนี้การ
ทํางานบนระบบคอมพิวเตอรคลัสเตอร ซ่ึงมีโครงสรางพื้นฐานท่ีเปนฮารดแวรท่ีทรงประสิทธิภาพ 
ยอมทําใหบริการทองถ่ินมีความนาเ ช่ือถือในการทํางานและมีความสามารถในเขาถึงสูง 
(Accessibility) 
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• การเสนอแนวคิดในการออกแบบ การพัฒนา และการทดสอบเวิรคโฟลว
สําหรับตรวจสอบการเปล่ียนแปลงของบริการ ท่ีใชในสําหรับวิเคราะหสนิปของมนุษยแบบ
อัตโนมัติ เปนการตรวจสอบกับบริการไบโอมารทเทานั้น เนื่องจากเปนบริการหลักท่ีใชในเวิรค
โฟลวกรณีศึกษา ขอเสนอแนะคือ การพัฒนาระบบตรวจสอบนี้ใหสามารถตรวจสอบกับบริการ
อ่ืนๆไดดวย เชน BioMoby หรือ e-Utilities ของ NCBI เปนตน ในข้ันตอนการปรับแกเวิรคโฟลว
หลังการตรวจสอบก็อาจจะนําเสนอกลไกในการแกไขเวิรคโฟลวแบบอัตโนมัติได นอกน้ีกลไก
ตรวจสอบเหลานี้ ก็อาจจะไมจําเปนตองอยูในรูปแบบของเวิรคโฟลวเสมอไปก็ได เชน อาจจะอยูใน
รูปแบบของเว็บเซอรวิส เปนตน 
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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. 
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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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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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