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 BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) is one of the most widely used search tools, 
which identifies statistically significant matches between newly sequenced segments of genetic 
material or proteins and databases of known nucleotide or amino acid sequences. Such 
searches allow scientists to make inferences about the structures and functions of their 
discoveries or to screen new sequences for further investigation. Although BLAST has been 
designed and optimized for speed, the major drawback of BLAST is that it consumes large 
amount of CPU-time, memory, and I/O. It takes a very long time to search a large number of 
queries in a large database. Preliminary study of BLAST indicates that BLAST’s running time is 
proportional to the size of the database.  BLAST shows the highest efficiency if the whole 
database can be fitted in the memory.  As the genome databases are enormous and doubling 
in size every 1.3 years, it is important to improve the performance in the limited main memory 
environment.  
 
 This thesis proposes to separate the database into smaller parts, which each part fits 
the available memory and then search each part separately in each node of a parallel system.  
The implemented system can eliminate swapping time as shown in the result of superlinear 
speedup. 
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บทที่  1 
 

บทนํา 

1.1 ความเปนมาและความสําคัญของปญหา 
ปจจุบันพัฒนาการทางคอมพิวเตอรและอินเตอรเน็ตไดรับการพัฒนาจนกาวหนาไปไกล

มาก ทําใหมีขีดความสามารถในการประมวลผลขอมูลสูงขึ้นกวาเดิม  จากประสิทธิภาพที่ดีขึ้นมาก
ของคอมพิวเตอร ประจวบกับการสรางเครื่องมือเพื่อศึกษาสิ่งมีชีวิตในระดับโมเลกุลไดมากขึ้น การ
ผสมผสานศาสตรทางดานคอมพิวเตอรกับชีววิทยาจึงเกิดขึ้น โดยเฉพาะอยางยิ่งการถอดรหัส
พันธุกรรม ซึ่งมีขอมูลทางพันธุกรรมมากมายที่จะตองถอดรหัส และตองใชขีดความสามารถในการ
คํานวณและเทคนิคที่สูงมาก  

นักวทิยาศาสตรในหลาย ๆ ประเทศใหความสาํคัญกับการทาํวิจยัที่เกี่ยวของกับโครงการ
ทางดานการถอดรหัสพันธุกรรมของสิ่งมีชวีิตตาง ๆ ตัวอยางทีเ่หน็ไดชัด เชน โครงการฮิวแมน  
จีโนม (Human Genome Project - HGP) เปนโครงการระหวางประเทศที่รวมมือกนัทาํงานหลาย
องคกร โดยใชเงินลงทุนจาํนวนมาก ใชนักวทิยาศาสตร นักชีววิทยา นกัคอมพวิเตอร มารวมกนั
ศึกษาและวเิคราะห โดยชวยกันทําการจดัทําขอมูลสายรหัสพนัธุกรรมและรวบรวมเก็บเปนฐานขอ 
มูลกลาง ที่ถกูบรรจุลง (download) เพือ่ใชรวมกัน  การถอดรหัสพันธกุรรมนัน้ เปนเรื่องที่สําคัญ
และจะใหประโยชนแกมวลมนุษยชาติอยางมหาศาล เพราะรหัสพนัธุกรรมที่ไดจะเกี่ยวของกับการ
รูถึงการเกิดโรคตาง ๆ เกีย่วพนักับการผลิตยารักษาโรค การปรับปรุงพนัธุ การโคลนนิง่ ตลอดจน
การใชประโยชนในเรื่องการสรางอาหาร ตลอดจนถึงปจจัยสี่อ่ืนๆ 

บลาสท (BLAST - Basic Local Alignment Search Tool) เปนโปรแกรมที่ใชกนัอยาง
แพรหลายที่สุดโปรแกรมหนึง่ในวงการแพทย ถูกพัฒนาโดยศูนยสารสนเทศเทคโนโลยีชีวภาพแหง 
ชาติ (National Center for Biotechnology Information) หรือ เอ็นซีบีไอ (NCBI) ประเทศ
สหรัฐอเมริกา มีความสามารถในการแยกแยะ และเปรียบเทียบลาํดบั (sequence) ของโปรตีนที่
เกี่ยวกับพนัธศุาสตรเชน ยนี (gene) หรือโครโมโซม (chromosome) ตางๆ โดยทาํการเปรียบเทยีบ
ทีละคู (pairwise sequence alignment) กับฐานขอมูลของนิวคลีโอไทด (nucleotide) หรือ 
กรดอะมิโน (Amino Acid) ตางๆ เพื่อชวยในการอนมุานโครงสรางและหนาที่ของลําดับโปรตีน
ดังกลาววาเปนยนีอะไรและทําหนาที่อะไร หรือเพื่อกรองขอมูลลําดบัของโปรตีนใหมๆ เพื่อการ
คนควาทางการแพทยตอไป 
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จากการศึกษาเบื้องตนพบวาประสิทธิภาพของโปรแกรมบลาสทขึน้อยูกับขนาดของฐาน 
ขอมูลทางพนัธุศาสตร ทั้งนี้การทํางานของโปรแกรมบลาสทนัน้ชาลงทุกวนัเนื่องจากขนาดของ
ฐานขอมูลทางพนัธุศาสตรมีอัตราการโตขึ้นเปนเทาตวัในทุก ๆ 1.3 ป [3] โดยจากรูปที่ 1.1 ขนาด
ของฐานขอมลูพันธุศาสตรจะมีขนาดสูงกวา 1 เทราไบตภายในสิ้นป ค.ศ. 2005    การใชขอ
คําถาม (query) จํานวนมากทาํการเปรียบเทยีบกับฐานขอมลูทางพนัธุศาสตรจะทําไดยาก 
เนื่องจากใชเวลานานและมคีวามเสีย่งสงูที่จะไมสามารถทําการเปรียบเทียบขอคําถามทั้งหมดให
เสร็จได ตลอดจนไมสามารถติดตามผลของการเปรียบเทียบ วาขอคําถามไดทัง้หมดไดถูก
เปรียบเทียบกบัฐานขอมูลเสร็จไปแลวเปนจํานวนเทาไร การเปรียบเทียบลําดับจากฐานขอมูลทีม่ี
ขนาดเล็กบางตัวเชนการเปรยีบเทียบลําดบัจากฐานขอมูล NR ขนาด 234 เมกะไบตในเครื่องทีใ่ช
ตัวประมวลผลกลาง เอเอม็ดี ดูรอน (AMD Duron) ความเร็ว 650 เมกะเฮิรทซ และมี
หนวยความจาํติดตั้ง 128 เมกะไบตใชเวลาการเปรียบเทียบนานถงึ 7 วนั 13 ชัว่โมง นอกจากนั้น
การประเมนิการเปรียบเทยีบในฐานขอมลูพันธุศาสตรที่ใหญกวาเชนฐานขอมูล NT ขนาด 2.1 กิ
กะไบตดวยจํานวนขอคําถามที่เทากนัและใชเครื่องประสิทธิภาพเดียวกนัจะใชเวลาไมนอยกวา 60 
วัน จงึไดมีความพยายามมากมายในการเพิ่มประสิทธิภาพในการเปรียบเทยีบของโปรแกรม 
บลาสท โดยการใชเครื่องทีม่ีความเรว็ของหนวยประมวลผลที่สูงขึน้ [3][4][7] อยางไรก็ดีความ
พยายามเหลานี้ไมสามารถเพิ่มประสทิธิภาพในการประมวลผลไดมากในระดับทีน่าพอใจนัก เนื่อง 
มาจากการวิจยัตางๆ ไมไดแกปญหาทีถู่กจุด ซึ่งปญหาที่แทจริงเกิดจากขนาดของฐานขอมลูไม
สามารถที่จะเก็บอยูในหนวยความจําหลกัในขณะประมวลผลไดทั้งหมดทาํใหการทํางานของ
โปรแกรมกินเวลานานเนื่องจากปญหาคอขวดจากการสบัคา (Swap) ขอมูลระหวางฮารดดิสกและ
หนวยความจาํหลักซึ่งในปจจุบันระบบที่มหีนวยความจาํมากขนาดทีส่ามารถจฐุานขอมูลไดมีนอย
มากและมีราคาสูง โดยจากรูปที่ 1.2 ในป ค.ศ. 2005 แนวโนมของขนาดของหนวยความจําของ
เครื่องคอมพิวเตอรสวนบุคคลจะมีขนาดเฉลี่ยที่ 1.5 กิกะไบต ในขณะที่ขนาดของฐานขอมูลจาก
รูปที่ 1.1 ในปเดียวกนัจะมีขนาดเพิ่มข้ึนถึง 100 กิกะไบต 
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Trand of BLAST's database size
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รูปที่ 1.1 แนวโนมของขนาดของฐานขอมลูของโปรแกรม บลาสท ภายใน 8 ป [3] 

 
 

รูปที่ 1.2 แนวโนมของขนาดหนวยความจาํที่จะมีใชในเครื่องคอมพิวเตอรภายในป ค.ศ. 2005 [17] 
 
จากปญหาของความลาชาทีเ่กิดขึ้น จงึมีหลายหนวยงานริเร่ิมที่จะนําระบบการประมวล 

ผลแบบขนาน (Parallel System) เขามาใชในการเพิ่มประสิทธิภาพในการประมวลผลของ
โปรแกรม โดยการตัดแบงขอคําถามออกเปนขอคําถามยอยๆเพื่อทําการเปรียบเทยีบโดยการสงขอ
คําถามขนาดเล็กที่ตัดไดกระจายไปตามหนวยประมวลผลตางๆ ของระบบเพื่อทาํการเปรียบเทยีบ 
ทั้งนี้ผลของความเร็วที่ไดจากการตัดแบงขอคําถามไมตางจากผลที่ไดการเปรียบเทยีบขอคําถาม
ของโปรแกรมบลาสทในหลายๆเครื่อง ซึง่ไมอาจเพิ่มประสิทธิภาพของโปรแกรมไดเทาที่ควร 
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จากการเพิ่มขนาดของหนวยความจําหลกัพบวา สามารถทําการเพิม่ประสิทธิภาพของการ
เปรียบเทียบ โดยการศึกษาเบื้องตนพบวาการเปรียบเทยีบลําดับจากฐาน ขอมูลที่ชือ่ NR ในเครื่อง
ที่มีหนวยความจําติดตั้ง 256 เมกะไบต เราสามารถใชเวลานอยลง 2 เทา ในขณะที่เราเพิ่มขนาด
ของหนวยความจําขึ้นเปน 512 เมกะไบต เรากลับไมสามารถลดเวลาในการเปรียบเทียบลําดับจาก
เครื่องที่ใชหนวยความจําขนาด 256 เมกะไบตไดเลย 

 
งานวิจยันี้มีแนวคิดที่จะพฒันาสภาพแวดลอมการประมวลผลแนวขนาน โดยการตัดแบง

ฐานขอมูลออกเปนสวยยอยๆ เพื่อทําการเปรียบเทียบตามหนวยประมวลผลตาง ๆ ของระบบ เพื่อ
ลดปญหาความซ้ําซอนของการสับเปลี่ยนขอมูลระหวางหนวยความจาํหลักและฮารดดิสกโดยจะ
เนนทําการออกแบบระบบใหเหมาะสม กับการประมวลผลของระบบที่จาํนวนหนวยประมวลผล
ตาง ๆ กันเพื่อเพิ่มประสทิธิภาพสงูสุด 

 

1.2 วัตถุประสงคของการวิจัย 
เพื่อออกแบบและพัฒนาระบบประมวลผลเชิงขนานสาํหรับโปรแกรมบลาสท 

1.3 ขอบเขตของการวิจยั 
1. งานวิจยันี้จะทาํการทดลองกบัโปรแกรมบลาสทเวอรชัน 2.0 ของเอ็นซีบไีอเทานัน้ 
2. งานวิจยันี้จะทาํการทดลองกบัฐานขอมูลเพียงสองตัวคอื NT และ NR ซึ่งหาไดใน

ประเทศไทย 
3. งานวิจยันี้จะทาํการทดลองกบัขอคําถามทีอ่ยูในรูปแบบฟาสตา เทานัน้ 
4. งานวิจยันี้จะเนนทําการออกแบบระบบตัวอยางทีเ่หมาะสมกับการประมวลผลใน

แนวขนานที่จาํนวนหนวยประมวลผลตางๆกันไป 

1.4 ประโยชนที่คาดวาจะไดรับ 
1. เพิ่มประสทิธิภาพ ในการใชงานโปรแกรมบลาสท 
2. ลดความซ้ําซอนในการสับเปล่ียนขอมูลระหวางหนวยความจาํ ตลอดจนชวยยืดอายุ

การใชงานของอุปกรณคอมพิวเตอร 
3. ชวยเพิ่มประสทิธิภาพและประสิทธิผลที่เร็วขึ้นในการทาํวิจัยในดานเทคโนโลยีชวีภาพ 
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1.5 ขั้นตอนในการดาํเนินการวิจัย 
1. ศึกษาวธิีการใชงานโปรแกรมบลาสท 
2. จําแนกปญหา วิเคราะหความรู และตั้งสมมุติฐาน 
3. ทดสอบสมมุตฐิาน 
4. วิเคราะหและออกแบบระบบ 
5. พัฒนาโปรแกรมตนแบบ  
6. ประเมินผลและปรับปรุงระบบ 
7. สรุปผลการวิจยัและขอเสนอแนะ พรอมจัดทําวิทยานิพนธ 



บทที่  2 
 

ทฤษฎีและงานวิจัยที่เกี่ยวของ 

2.1 พันธศุาสตรโมเลกุล[18] 
โครโมโซม (Chromosome) คือสวนประกอบในนวิเคลยีส (nucleus) ของเซลล ซึง่มียนี 

(Gene) เปนจํานวนมากกระจายอยู โครโมโซมนั้นประกอบดวยเสนใยบางๆ ของสาร                    
นิวคลีโอโปรตนี หรือที่เรียกวา เสนใยโครมาติน โครมาตินนี้ประกอบดวยโมเลกุลของดีเอ็นเอและ
โปรตีน ดีเอ็นเอเปนกรดนิวคลีอิกชนิดหนึง่พบมากในนวิเคลียส ตางกับอารเอ็นเอซึ่งเปนกรด
นิวคลีอิกอีกชนิดที่ใกลเคยีงดีเอ็นเอมาก แตจะพบมากในไซโตพลาสซมึ  

2.1.1 โมเลกลุดีเอ็นเอ (DNA)  
โมเลกุลของดีเอ็นเอที่อยูบนโครโมโซมมีความยาวมาก  เมื่ออยูในโครโมโซมจึงอยูใน

ลักษณะที่ขมวดเขาดวยกนั แตละโมเลกุลของดีเอ็นเอแบงออกเปนหนวยยอย ๆ เรียกวา              
นิวคลีโอไทดยนูิต (nucleotide unit) ซึ่งประกอบไปดวยหมูฟอสเฟต น้ําตาลดีออกซีไรโบส 
(deoxyribose) และสารประกอบไนโตรเจนที่เรียกวานวิคลีโอไทด (nucleotides)  นิวคลีโอไทดที่
จับตัวกันอยูบนดีเอ็นเอนี้เรียกวา เบส (base)  เบสในดีเอ็นเอมีเพียง 4 ชนดิไดแก กัวนนี 
(guanine)  ไซโตซีน (cytosine)  ไทมีน (thymine) และอะดินีน (adenine) นิยมเรียกยอ ๆ วา G C 
T และ A  ตามลําดับ  ดีเอน็เอมีลักษณะเปนเสนนวิคลโีอไทด 2 เสนพันกันแบบเชอืกฟน  บางครั้ง
จึงนยิมเรียกโมเลกุลของดีเอ็นเอวา เชือกดีเอ็นเอ (DNA strand)  เสนนวิคลีโอไทดเกิดจากการจับ
ตัวกันของเบสกับน้าํตาลดีออกซีไรโบส  น้ําตาลดีออกซีไรโบสจับกับหมูฟอสเฟต  หมูฟอสเฟตจับ
กับน้าํตาลดีออกซีไรโบส  แลวน้ําตาลดีออกซีไรโบสก็จับกับเบสอกี เปนเชนนีเ้ร่ือยไปแบบลูกโซ  
สวนการเกิดเปนเสนคูนั้น  เนื่องจากเบสของเสนหนึ่งจับกับเบสของอีกเสนหนึง่ดวยไฮโดรเจน
บอนด  โดยทีก่ัวนนี (หรือ G) จับคูกับ ไซโตซีน (หรือ C) และ อะดนิีน (หรือ A) จับคูกับ ไทมนี 
(หรือ T)  แตละคูนี้เรียกวาคูเบส (base pair) เปนคูที่แนนอน ไมมกีารสบัคู ดังแสดงในรูปที่ 2.1 
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รูปที่ 2.1 โครงสรางของดีเอ็นเอ 
 

นอกจากที่ดีเอน็เอจะมกีารเก็บขอมูลที่จาํเปนในการสรางและการดํารงชีวิตแลว ดีเอ็นเอ
ยังมีประโยชนในการใชเปนแมแบบในการสรางโมเลกุลอารเอ็นเออีกดวย  โดยการคลายเกลยีว
สายโพลีนวิคลีโอไทดของดีเอ็นเอออก  เพื่อเปนแมแบบใหนวิคลีโอไทดโมเลกุลเดี่ยวเขามาจับคูกับ
เบสบนสายโพลีนิวคลีโอไทดเดิม   แตในขบวนการนี ้ อะดินีน (A) จะจับคูกับ ยูราซีล (U) และ 
กัวนนี (G) จับคูกับ ไซโตซีน (C) และจะไมใชสายนวิคลีโอไทดของดีเอ็นเอทัง้สองเสนพรอมกนั แต
จะใชสายดีเอน็เอตนแบบเพยีงเสนเดียวเปนชวงๆ ตามความจาํเปนของการใชอารเอ็นเอชนิดนั้น ๆ 
และเนื่องจากโมเลกุลของอารเอ็นเอถกูสรางขึ้นมาจากสายดีเอ็นเอเพยีงขางเดียว อารเอ็นเอจงึเปน
สายโพลีนวิคลีโอไทดสายเดียว ซึง่อารเอ็นเอนี้จะนําเอาไปใชประโยชนในการสังเคราะหโปรตีน
ตอไป  

 

2.1.2  อารเอ็นเอ 
อารเอ็นเอ แบงออกไดเปน 3 ชนิด  ตามลกัษณะโครงสรางและหนาทีก่ารทํางาน  ดังนี้ คือ 

tRNA rRNA และ mRNA 
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2.1.2.1 tRNA (transfer RNA) มีขนาดเล็กมาก ถงึแม tRNA จะถูกสรางขึน้มา
โดยลอกลําดบัเบสจากดีเอน็เอเชนเดียวกบัอารเอ็นเอชนิดอื่นๆ แตเบสของมันมีการเปลี่ยนแปลง
เพิ่มเติมมากมาย เพื่อใหมหีนาที่เฉพาะเจาะจงในขบวนการสังเคราะหโปรตีน กลาวคือ ปลายดาน
หนึง่ของ tRNA จะมีแอนติโคดอน (anticodon) ซึ่งเปนเบสที่จับคูกันไดกับเบสทีเ่ปนรหัส หรือ     
โคดอน (Codon) บนสาย mRNA สวนปลายอีกดานของ tRNA ทําหนาที่พากรดอะมิโนเฉพาะ
สําหรับรหัสดังกลาวเพื่อนํามาเชื่อมตอเปนสายโพลีเปปไทด ในการสังเคราะหโปรตีนนั่นเอง 

2.1.2.2 rRNA (ribosomal RNA) รวมกันเขากับโปรตีนประกอบเปนไรโบโซม 
(ribosome)   

2.1.2.3 mRNA (messenger RNA) เปนอารเอน็เอ ที่มบีทบาทสาํคัญที่สุดใน
การกําหนดลําดับของกรดอะมิโนที่มาเรียงตัวกันเปนโพลเีปปไทด ทัง้นี้เพราะ mRNA เปนตัวรับ
คําสั่งจากดีเอ็นเอ โดยถอดรหัสในรูปของลําดับเบสที่เรียงตัวกันอยูในดีเอ็นเอ ขบวนการถายทอด
รหัสนี้เรียกวา ทรานสคริปชนั (transcription) 
 

2.2 วิธทีี่ใชในการคนหายนี [18] 
หลังจากไดขอมูลที่จะใชสอนและทดสอบโปรแกรมแลวจะตองเลือกวธิีที่ใชในการคนหา

ยีน สาํหรับวิธโีดยทัว่ไปที่ใชในการคนหายนีมีทัง้หมด 3 วิธี คือ  
1. วิธีการเปรียบเทียบลาํดับสองเสนระหวาง สายนวิคลีโอไทดใหม กับสาย 

นิวคลีโอไทดทีรู่จักแลวหรือสายนวิคลโีอไทดที่หาโปรตีนไวแลวซึ่งจะมาจาก
ฐานขอมูลโปรตีน (Search by Sequence Similarity) โปรแกรม BLAST ใช
วิธีการเปรียบเทียบลาํดับสองเสนในการคนหายนี 

2. วิธีหาบริเวณทีเ่กี่ยวของกับการควบคุมการแสดงออกของยีน (Search by 
Signal) วิธนีีจ้ะหาสวนตาง ๆ ที่สําคัญในยนี เชน สวนโปรโมเตอร (Promoter) 
บริเวณที่มีไรโบโซมมาจับ(Ribosome Binding site) บริเวณที่ควบคุมการสราง
โปรตีน (regulatory elements) จุดเริ่มตนของยนี (Start Codon) ลําดับเบสซ้ํา 
(repetitive sequence) บริเวณที่เปน CpG Islands บริเวณที่มกีารเติม poly-A  
เปนตน  เพื่อทีจ่ะใชลักษณะพิเศษเหลานี้ชวยในการคนหายีน 

3. วิธีหาคุณสมบัติทางสถิติของลําดับเบสในสายดีเอ็นเอ (Search by Content) วิธี
นี้จะใชคาสถิติเกี่ยวกับคุณสมบัติของดีเอ็นเอ เชน หาความถี่ในการเกิดเบสที่
ตําแหนงของโคดอนตางๆ ความแตกตางเกีย่วกับความถี่ในการเกิดกรดอะมิโน
ชนิดตางๆ สัดสวนการใชโคดอน (Codon preference)  เปนตน ซึง่คาเหลานี้จะ
แตกตางกนัไปในสิ่งมีชวีิตทีต่างชนิดกัน 
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2.2.1 หลักการเปรียบเทยีบลําดับสองเสน 
ความคลายคลึงกนั (Similarity) ของลําดบัของสายดีเอ็นเอหรือโปรตนีสองสาย มีสาเหตุที่

เปนไปได 2 ประการคือ 
 

1. ดีเอ็นเอหรือโปรตีนของสิ่งมชีีวิตทัง้สองชนดิมีตนกําเนิดมาจากแหลงเดียวกนั 
จากนั้นดีเอน็เอหรือโปรตีนแตละสายเกิดการเปลี่ยนแปลงในระหวางทีส่ิ่งมีชีวิต
แตละชนิดมีววิัฒนาการ ซึ่งการเปลี่ยนแปลงที่เกดิขึ้นในลําดับของสายดีเอ็นเอ
หรือโปรตีนมีไมมากนัก เมื่อทําการวิเคราะหจะยงัพบวาดีเอ็นเอหรือโปรตีนทั้งสอง
สายมีความคลายคลึงกัน 

2. บริเวณของดีเอ็นเอหรือโปรตีนที่คลายคลึงกนันัน้ มีหนาทีท่างชีววิทยาเหมือนกนั 
วิวัฒนาการจงึทําใหลําดับในสิ่งมีชีวิตแตละชนิดมีความคลายคลึงกนั 
(convergent evolution)  
 

ในการพิจารณาวาลาํดับดีเอ็นเอหรือโปรตีน 2 สายสามารถเทียบเคียงกนัไดหรือไม 
(homologous)นอกจากความคลายคลึงกนัของลําดับทัง้สองสายแลว จะตองพิจารณาวาลาํดับทัง้
สองสายมีตนกําเนิดมาจากแหลงเดียวกนัหรือไม ลําดบัที่มีความคลายคลึงกันอาจไม สามารถ
เทียบเคยีงกนัไดหรือไม ลําดับสายสั้นๆอาจมีความคลายคลึงกันโดยบังเอิญ ตัวอยางเชนถาเบส
ของสายดีเอ็นเอมีการกระจายตัวอยางอิสระไมข้ึนแกกัน โอกาสที่จะพบชิ้นดีเอ็นเอขนาด 10 คูเบส
ที่มีลําดับเบสที่จําเพาะมีคาความนาจะเปนเทากับ 1 ใน 410 หรือประมาณ 10-6 ซึ่งนับเปนคาทีสู่ง
เพียงพอที่จะพบลําดับเบสดังกลาวในจีโนมของแบคทีเรียสวนใหญ (ซึ่งมีขนาดประมาณ106 คูเบส
ขึ้นไป)  ในขณะที่โอกาสทีจ่ะพบชิน้ดีเอ็นเอขนาด 1000 คูเบสที่มลํีาดับเบสที่จาํเพาะมีคาความ
นาจะเปนเทากับ 1 ใน 41000 หรือประมาณ 10-600 ซึ่งเปนคาที่ต่ํามาก  ดังนัน้ถาดีเอ็นเอขนาด 1000 
คูเบสสองสายมีลําดับเบสทีเ่หมือนกัน หรือคลายคลึงกนั มีโอกาสสงูมากๆที่ดีเอ็นเอสองสายนี้มีตน
กําเนิดมาจากแหลงเดียวกนั  
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2.2.2 หลักการเปรียบเทยีบลําดับสองเสนโดยใชวธิีการเขยีนโปรแกรมแบบพลวัต 
(dynamic programming)  

 
วิธีการตรวจสอบความคลายคลึงกนัของลําดับเบสหรือกรดอะมิโนอกีวิธีหนึง่คือ นาํลําดับ

ที่ตองการเปรียบเทยีบมาเรียงขนานคูกัน (align) ไปโดยพยายามจดัใหคลายกนัมากที่สุดเทาที่จะ
เปนไปได ในการนี้บางครั้งอาจตองยอมใหลําดับเบสทีไ่มตรงกันอยูคูกันบาง หรือยอมใหเกิด
ชองวางขึ้นบางเพื่อใหสวนทีค่ลายกนัไดอยูคูกัน เมื่อเปรียบเทียบลาํดบัเบส 2 สาย ผลที่เปนไปได
ในแตละตําแหนงคือ 1) มีเบสหรือกรดอะมโินเหมือนกัน (match) 2) เบสหรือกรดอะมโินที่ตาํแหนง
นั้นตางกนั (mismatch) และ 3) เกิดชองวาง (gap) ในลําดับสายหนึง่ ณ ตาํแหนงนั้น การ
เปรียบเทยีบลาํดับ 2 สายจะมีการเรยีงตัวในรูปแบบที่เปนไปไดเปนจํานวนมาก ตองทาํการ
เปรียบเทยีบในการเรียงตัวทุกรูปแบบที่เปนไปได แลวคัดเลือกการเรียงตัวรูปแบบที่ดีที่สุด 
โดยทัว่ไปก็จะมีปญหาแรกวา จะตัดสินอยางไรวารูปแบบการเรียงแบบใดที่มีลักษณะใกลเคียงกนั
มากที่สุด การจะตัดสินใจไดก็จะตองมีการใหคะแนนผลการเรียงทัง้สามชนิดที่กลาวขางตน แลว
รวมเขาดวยกนัตลอดทั้งเสนหรือบริเวณที่สนใจจงึจะบอกได เชน อาจใหคะแนนสําหรับเบสที่
ตรงกันมีคาเปนบวก คะแนนสาํหรับเบสที่มีไมตรงกนัมีคาเปนศนูยหรือลบ และคะแนนคาปรับ
สําหรับชองวาง (gap penalty) ดังนั้นการเรียงตัวแตละรูปแบบจะมีคะแนนความคลาย (similarity 
score) ที่แตกตางกนั  การเรียงตัวใน รูปแบบที่มีคะแนนสูงสุดจะถือวาเปน การเรียงตัวที่ดีที่สุด  

 
อยางไรก็ตามการคัดเลือกการเรียงตัวที่ดทีี่สุด ดวยการหาคะแนนไปเรื่อยๆทีละคูนัน้ทาํได

ในกรณีที่สายดีเอ็นเอมีขนาดคอนขางสัน้เทานั้น  ตัวอยางเชนถาตองการเปรียบเทียบดีเอ็นเอทีม่ี
ขนาด 1000 คูเบส รูปแบบการเรียงตวัที่เปนไปไดมีประมาณ 10600 แบบ ซึ่งมากกวาจํานวน
อะตอมทั้งหมดในเอกภพเสยีอีก การคิดคํานวณคะแนนของรูปแบบของการเรยีงตัวที่เปนไปได
ทั้งหมดโดยการไลทําไปเรื่อยๆจึงใชเวลานานมากเกนิไป ดังนัน้จึงจาํเปนจะตองใชเครื่องมือและ
วิธีการทางคอมพิวเตอรชวย อัลกอริทมึการเขียนโปรแกรมแบบพลวัต ซึง่ถูก Needleman และ 
Wunsch นํามาใช เปนวิธีการทางคอมพิวเตอรที่สามารถชวยหารูปแบบการเรียงตวัที่ดีที่สุด โดยไม
ตองคิดคํานวณคะแนนความคลายของการเรียงตัวทกุแบบ  โดยที่สามารถพิสูจนไดวา วิธนีี้ใหผล 
การเรียงตวัทีด่ีที่สุดถูกตองเสมอ 
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2.2.3 การเปรียบเทียบดีเอ็นเอ 2 สายดวยวธิี Needleman และ Wunsch [8] 
ทําโดยการเรียงลําดับเบสหรือกรดอะมิโนสายทีห่นึ่งในแนวนอนแถวแรกของตาราง และ

เรียงลําดับของสายที่สองในแนวตั้งแถวแรกของตาราง  จากนั้นจะใหคะแนนในแตละชองตาราง 
(cell) จากแถวบนสุดดานซาย โดยคะแนนในแตละชองจะเปนคะแนนที่สงูที่สุดของคะแนน
ดังตอไปนี้ 

1. คะแนนของชองดานบนบวกกับคาปรับที่เกิดจากชองวาง  
2. คะแนนของชองดานซายบวกกับคาปรับที่เกิดจากชองวาง 
3. คะแนนของชองดานบนซายที่ติดกนัในแนวทแยง รวมกับคะแนนเบสที่เหมือนกนั 

(match score) ถาเบสในแนวตั้งและแนวนอนเปนเบสชนิดเดียวกัน หรือรวมกับ
คะแนนเบสที่ไมเหมือนกนั (mismatch score) ถาเบสในแนวตัง้และแนวนอนเปน
เบสตางชนิดกนั 

 
คะแนนจะถูกคิดคํานวณในทุกชองบนตาราง โดยคะแนนที่สูงทีสุ่ดของแถวสดุทายใน

แนวตั้งหรือแนวนอนจะเปนคะแนนของการเรียงตัวที่ดีที่สดุ จากตัวอยางในตารางที่ 2.1 คะแนนที่
สูงที่สุดคือ 10 สวนรูปแบบการเรียงตัวที่ดทีี่สุดจะเปนไปตามแนวของชองที่มีคะแนนที่สูงที่สุด ดังที่
แสดงในตารางที ่2.1 ในชองที่ขีดเสนใต 

 
ในการกาํหนดคะแนนนั้น จะกําหนดใหคาปรับที่เกิดจากชองวาง มีคาสัมบูรณมากกวา

คะแนนที่เบสตรงกัน ทั้งนี้เนื่องจากโอกาสทีจ่ะเกิด การสอดแทรก (insertion) หรือการลบ 
(deletion) ของเบสในสายดเีอ็นเอ (ซึ่งจะทําใหมี ชองวางในการทํา การเรียงตัว) มีนอยกวาคาของ
การแปลงรูป (point mutation) การกําหนดคาคะแนนจะมีผลตอรูปแบบการจัดเรียงในการเรียงตัว
ที่ดีที่สุด เชนถากําหนดคาคาปรับที่เกิดจากชองวาง สูงมาก จะทําให การเรียงตัวที่ดีที่สุดมี 
ชองวางจาํนวนนอย แตอาจมี ขอแตกตางจาํนวนมาก หากกําหนดคาปรับที่เกิดจากชองวาง ต่าํ
มาก จะทําใหการเรียงตวัทีด่ีที่สุดมีชองวางจาํนวนมากแทน   

 
จากตัวอยางในตารางที ่2.1 พบการเรียงตวัที่ดทีี่สุด 3 แบบ แบบที่ 2 ซึ่งมีลักษณะเปนการ

ลบเพียง 1 เบส 2 ตําแหนงที่ใกลกัน นาจะมีโอกาสเกดิขึ้นไดนอยกวาแบบที่ 1 และแบบที่ 3 ใน
กรณีเชนนี้การกําหนดคาคาปรับที่เกิดจากชองวางใหเปนฟงกชัน่ทีม่ีความสัมพนัธกบัความยาว
ของชองวางจะทําใหชองวางเล็ก ๆ รวมกนัมีแนวโนมจะรวมกนัเปนชองวางที่ยาวขึน้ 
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วิธีการหนึ่งที่นยิมใชกนัมากในการกําหนดฟงกชั่นของคาปรับที่เกิดจากชองวางคือ การ
กําหนดใหมีคะแนนเปน ฟงกชันเชงิเสน (linear function) ของความยาวของชองวาง โปรแกรมที่
ทําการเรียงตวัสวนมากจะอนุญาตใหทําการกําหนด คาปรับที่เกิดจากชองวาง ซึ่งเปนคะแนนลบที่
เกิดขึ้นทกุครั้งที่เกิดชองวางและ คาปรบัที่เกิดจากความกวางของชองวาง (gap extension 
penalty) ซึ่งเปนคะแนนที่จะคูณกับความกวางกอนจะนาํไปลบจาก คะแนนความคลาย 
 
 

ตารางที่ 2.1  การเปรียบเทยีบดีเอ็นเอ ATGCCCTGACCGGAATGCC กับดีเอ็นเอ 
ATGCTGACCCCAATGCC โดยวิธ ีNeedleman-Wunsch algorithm 

 A T G C C C T G A C C G G A A T G C C 
A 1 -1 -3 -5 -7 -9 -11 -13 -15 -17 -19 -21 -23 -25 -27 -29 -31 -33 -35 

T -1 2 0 -2 -4 -6 -8 -10 -12 -14 -16 -18 -20 -22 -24 -26 -28 -30 -32 

G -3 0 3 1 -1 -3 -5 -7 -9 -11 -13 -15 -17 -19 -21 -23 -25 -27 -29 

C -5 -2 1 4 2 0 -2 -4 -6 -8 -10 -12 -14 -16 -18 -20 -22 -24 -26 

T -7 -4 -1 2 4 2 1 -1 -3 -5 -7 -9 -11 -13 -15 -17 -19 -21 -23 

G -9 -6 -3 0 2 4 2 2 0 -2 -4 -6 -8 -10 -12 -14 -16 -18 -20 

A -11 -8 -5 -2 0 2 4 2 3 1 -1 -3 -5 -7 -9 -11 -13 -15 -17 

C -13 -10 -7 -4 -2 0 2 4 2 4 2 0 -2 -4 -6 -8 -10 -12 -14 

C -15 -12 -9 -6 -4 -2 0 2 4 3 5 3 1 -1 -3 -5 -7 -9 -11 

C -17 -14 -11 -8 -6 -4 -2 0 2 5 4 5 3 1 -1 -3 -5 -7 -9 

C -19 -16 -13 -10 -8 -6 -4 -2 0 3 6 4 5 3 1 -1 -3 -5 -7 

A -21 -18 -15 -12 -10 -8 -6 -4 -2 1 4 6 4 6 4 2 0 -2 4 

A -23 -20 -17 -14 -12 -10 -8 -6 -4 -1 2 4 6 5 7 5 3 1 -1 

T -25 -22 -19 -16 -14 -12 -10 -8 -6 -3 0 2 4 6 5 8 6 4 2 

G -27 -24 -21 -18 -16 -14 -12 -10 -8 -5 -2 1 3 4 4 5 9 7 5 

C -29 -26 -23 -20 -18 -16 -14 -12 -10 -7 -4 -1 1 3 4 6 7 10 8 
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จากตารางที่ 2.1 ใหคะแนนเบสทีเ่หมือนกัน (match) เปน +1 คะแนนเบสที่ตางกนั 
(mismatch) เปน 0 และถามีการเติมชองวาง (gap) จะใหคะแนนเปน –2 ในชองที่ขีดเสนใตจาก 
ชองดานบนซายถงึเซลที่มีคะแนนสงูที่สุดเปนแนวขอการเรียงตัวที่ดทีีสุ่ด  สวนคะแนนที่เปนตัว
เอียงเปนอีกแนวหนึง่ทีเ่ปนไปไดสําหรับการเรียงตัวที่ดทีีสุ่ดจากตารางนี้แสดงผล alignment ทีด่ี
ที่สุดคือ  
ATGCCCTGACCGGAATGCC หรือ  ATGCCCTGACCGGAATGCC หรือ ATGCCCTGACCGGAATGCC 
ATGC—-TGACCCCAATGCC ATG-C-TGACCCCAATGCC     ATG--CTGACCCCAATGCC  

2.2.4 การเปรียบเทียบสายลําดับสองเสนดวยวธิี Smith และ Waterman [9]  
อัลกอริทึมการเขียนโปรแกรมแบบพลวัตซึง่ถูกคิดคนโดย Needleman และ Wunsch จะ

ใชสําหรับการหาการเรียงตวัทั้งสาย (global alignment) ซึ่งเปนการเปรียบเทียบลาํดับทั้งเสนสอง
สาย แตเนือ่งจากดีเอน็เอและโปรตีนอาจมีสวนที่เปรยีบเทยีบกนัไดเพียงสวนใดสวนหนึง่ภายใน
โมเลกุล ดังนัน้ในเวลาตอมา Smith และ Waterman ไดคิดคน อัลกอริทึมสําหรบัการหาการเรียง
ตัวที่จาํกัดในสาย (local alignment algorithm) ซึ่งเปนวิธีการเปรียบเทียบลาํดับเบสของดีเอ็นเอ 2 
สายหรือลําดับกรดอะมิโนของโพลีเปปไทด 2 สาย โดยหาความคลายคลึงในสวนใดสวนหนึ่งใน
สายชีวโมเลกลุดังกลาวจากการดัดแปลงอัลกอริทึมของ Needleman และ Wunsch โดย
กําหนดใหคะแนนของชวงทีต่ิดลบเปนศูนยและทาํการใหคะแนนตอไปเร่ือยๆจนกระทั่งคะแนนตก
ลงจนเทากนัศูนยดังรูปที่ 2.2 แลวจึงนาํสายของการเรียงตัวทีม่ีความยาวมากกวาคาที่กาํหนดมา
เปนผลลัพธซึ่งในการเปรียบเทียบการเรียงตัวอาจใหผลลัพธของการเรยีงตัวภายในมากกวาหนึง่ 

 

 
รูปที่ 2.2 การเปรียบเทียบโดยใชอัลกอริทึมของ Smith และ Waterman 
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2.2.5 Basic Local Alignment Search Tools [1] [11]  
เนื่องจากการเปรียบเทียบโปรตีนจากฐานขอมูลไมสามารถถูกทําไดโดยการทาํการ

เปรียบเทยีบโปรตีนสองตัววาเหมือนกนัตรง ๆ หรือไมเนื่องจากโปรตีนที่มีลักษณะที่ใกลเคียงกนั
บางรูปแบบอาจมีโครงสรางที่ตางกันออกไปแตสามารถนํามาใชแทนกันได  และฐานขอมูลของ
โปรตีนเหลานีย้ังมี ลักษณะจําเพาะเนือ่งจากโปรตีนที่มีหนาที่บางอยางอาจซอนอยูในโปรตีนอกี
ชนิดหนึ่งไดอยางลงตัว ดังนัน้เราจงึไมสามารถใชระบบจัดการฐานขอมูลทัว่ไปเพื่อที่จะใชในการ
จัดการกับฐานขอมูลของโปรตีนได เพราะฉะนัน้ระบบจัดการฐานขอมูลของโปรตีนหรือรหัสทาง
พันธกุรรมจึงตองมีการออกแบบเปนพิเศษ โดยใชหลักการเปรียบเทยีบทางปญญาประดิษฐเพื่อใช
ในการแยกแยะหนาที่การทํางานของโปรตนีที่มีลกัษณะเหมือนกันได 

 
 
 
 
 
 
 

 

รูปที่ 2.3  ความสามารถในการจับคูของโปรแกรมบลาสท 
 

บลาสท เปนโปรแกรมที่ใชในการวิเคราะหลําดับนิวคลโีอไทดของดีเอ็นเอ (DNA) หรือ อาร
เอ็นเอ (RNA) หรือ ลําดับของกรดอะมิโนของเปปไทด (peptide) หรือโปรตีนที่ไดจากการทดลอง
กับลําดับของนิวคลีโอไทดหรือกรดอะมิโนที่มีอยูในฐานขอมูลของบลาสทจะทาํการเปรียบเทยีบที
ละคูลําดับของนวิคลีโอไทด เพื่อหาบริเวณของลําดับที่มีการคลายกนัมากที่สุดบลาสทจะตอง
ทํางานเปรียบเทียบลาํดับต้ังแต 1 ลําดับ จนกระทั่งเปรียบเทยีบทัง้ฐานขอมูลเพื่อหาลําดับทีม่ีสวน
คลายกนัทัง้หมดโดยผลลัพธที่ไดจะเปนสวนเหมือนหรือสวนคลายของลําดับยอยๆ ของโปรตีน
ทั้งหมดดังรูปที่ 2.3 แสดงใหเหน็ถงึสวนทีม่ีความคลายกันจากการเปรียบเทียบ  

 
ขอมูลที่ไดจากการทําบลาสทอาจชวยใหเราทราบขอมูลเกี่ยวกับหนาที ่ (Functional 

information) หรือขอมูลเกี่ยวกับววิัฒนาการ (Evolutionary information) ที่เกีย่วของกับสาย
ลําดับที่กาํลังศึกษา 
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2.2.5.1 อัลกอริทึมของบลาสท [11] [13] อัลกอริทึมของบลาสทคิดคนโดย 
Altschul, Gish, Miller, Myers และ Lipman ในปคศ.1990 เปนทฤษฎีในการเปรยีบเทยีบความ
เหมือนหรือใกลเคียงกนัของโปรตีนที่เกี่ยวกับพนัธุศาสตร โดยตัวโปรแกรมจะทําการเปรียบเทยีบ
ลําดับของโปรตีนกับทกุ ๆ ขอมูลที่มีอยูในฐานขอมลูโดยการใช ฟงกชนัวทิยาการศึกษาสํานึก 
(Heuristic Function) ชวยในการเปรียบเทียบโดยคิดจากตารางแทนคาจากคาความนาจะเปนทีม่ี
ชื่อวา  สับซททิยูชนัแมทริกซ (Substitution Matrix) โดยการกาํหนดคะแนน (Score) ใหกับการ
จัดเรียงตัวของโปรตีนแลวทาํการรวมคะแนนแลวนาํมาเปรียบเทียบคะแนนที่ไดระหวางขอคําถาม
และระเบียนตาง ๆ ในฐานขอมูล (database records) ถาหากมีคะแนนเทากนัหรือใกลเคียงกัน
โดยไมเกินกวาคาคงตัวที่กาํหนดไว (กําหนดคาตัง้ตนเทากบั 3) ก็จะทาํการเลอืกชิ้นสวนของ
โปรตีนทีพ่บจากฐานขอมูลนั้นเพื่อแสดงผล  

 
ในการคนหาของบลาสทจะพยายามเปรียบเทียบลาํดับในสวนยอย (Local) 

มากกวาที่จะเปนทัง้ลําดับ (Global) โดยในการทําการเปรียบเทียบลาํดับในสวนยอยนัน้จะใช
อัลกอริทึมทีช่ือ่วา สแตนดารด สมิธ วอเตอร-แมน  (Standard Smith-Waterman) [9] ซึ่งเปน
กระบวนการคนหาทีท่ํางานชามาก  แตอัลกอริทึมของบลาสทจะปรับปรุงอัลกอริทึมนี้เพื่อเพิม่
ความเร็ว  โดยมีขั้นตอนพืน้ฐาน 3 ขั้นตอน คือ เร่ิมจากขั้นตอนแรกบลาสทจะสรางลิสต (list) ของ
ทุกลําดับที่ถกูแบงเปนลาํดับส้ัน ๆ  แลว  ทีเ่รียกวาเวิรดส (Words) ซึ่งจะใชเก็บคาคะแนนกอน
เร่ิมทําการเปรยีบเทยีบ  ในขัน้ตอนตอมาบลาสทจะคนหาการเกิดขึ้นซ้ํากนัเวิรดส ซึง่ใน
กระบวนการคนหานีเ้นื่องจากเวิรดสเปนลาํดับส้ัน ๆ ดงันัน้จึงสามารถคนหาไดเร็ว และสามารถ
คนหาไดละเอียดขึ้น  ตอมาหลังจากเปรียบเทียบกับทุก ๆ เบส (Base – A G T C) ของเวิรดสแลว
จะตองมีการใหคะแนน (Scored) ถาเบสตรงกัน และอยูในตําแหนงที่ตรงกนัดวยจะใหคะแนน
สูงสุด ในขณะที่เบสตรงกนัแตตําแหนงตางกันก็จะใหคะแนนต่าํลงมา แตถาไมเหมือนกันเลยจะให
คะแนนติดลบ  คาผลรวมของคะแนนที่ของแตละเวิรดสจะนาํไปพิจารณาระดบัความคลายกัน   
สําหรับเวิรดสที่มีคะแนนสูง ๆ จะเรียกวาไฮสกอร่ิงเซ็กเมนทแพรส (High-scoring segment pairs) 
หรือ HSPs บลาสทจะพยายามหา HSP ที่ดทีี่สุด (มีคะแนนสงูที่สุด) โดยพยายามเพิม่การ
เปรียบเทยีบใน 2 ทิศทาง  จนกระทั่งได ลําดับที่มีคะแนนสงูที่สุด ที่เรียกวา แมก็ซิมั่มสอกริง่แซ็ก
เมนทแพร (Maximal- scoring segment pair) หรือ MSP 
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รูปที่ 2.4 อัลกอริทึมของโปรแกรมบลาสทในการหา HSP 

 

จากรูปที ่ 2.4 แสดงใหเห็นถึงการเทยีบความคลายคลึงโดยการเปรียบกับเวิรดส
โดยในทีน่ี้คาคะแนนความคลายคลึงของ PQG และ PMG จะมีคาเทากับ 13 ซึ่งเปนคาที่ยอมรับได 

  

2.3 โปรแกรมบลาสท 

2.3.1 NCBI BLAST [11] และ WU-BLAST [12] 
เอ็นซีบีไอบลาสท (NCBI BLAST)  และ วู-บลาสท (WU-BLAST) เปนเครื่องมือ (tool) ที่

นําอัลกอริทึมบลาสทมาใช  โดย เอ็นซบีีไอบลาสท ถูกพฒันาขึ้นโดยพัฒนาโดยศูนยสารสนเทศ
เทคโนโลยีชวีภาพแหงชาต ิประเทศสหรัฐอเมริกา หรือ เอ็นซีบีไอ (NCBI) ขณะที่ ว-ูบลาสท เปนอีก
รุน (version) ของบลาสททีพ่ัฒนาขึ้นโดย Dr. Worren Gish และกลุมผูพัฒนาจาก มหาวทิยาลัย
วอชิงตัน (Washington University) 

เอ็นซีบีไอบลาสทมักเนนไปในการพัฒนาเพื่อหาวิธเีปรียบเทียบเปนกลุม (Multiple-
sequence profile) ตรงกนัขามกับว-ูบลาสททีพ่ัฒนาขึน้เพื่อหาวิธจีัดการกับชองวางและการ
จัดการกับลําดับที่ซ้ํากนั โดยงานวจิัยนี้จะทาํการวิจัยอยูบนพื้นฐานของเอ็นซบีีไอบลาสทซึ่งเปน
มาตรฐานที่ใชงานกนัทัว่ไป 
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โปรแกรมที่อยูในตระกูลบลาสทซึ่งใช อัลกอริทึมบลาสทในการเปรยีบเทียบลาํดับที่
ตองการรูกับฐานขอมูลโดยแบงออกเปนอัลกอรึทึมยอยตาง ๆ ซึง่จะถูกเรียกใชผานแฟมกระทําการ 
(Executable File) ที่ชื่อวา blastall โดยแตละอัลกอริทึมตางๆ สามารถถกูเรียกใชโดยเปน
พารามิเตอร (Parameter) ของโปรแกรมดังตอไปนี ้

 
1. blastn เปนโปรแกรมสําหรบัเปรียบเทยีบลําดับเบสบนสายดีเอ็นเอกบัลําดับเบส

ของดีเอ็นเอทีอ่ยูในฐานขอมูล 
2. blastp เปนโปรแกรมสําหรับเปรียบเทยีบลําดับกรดอะมิโนของโพลีเปปไทดกับ

ลําดับกรดอะมิโนของโพลีเปปไทดที่อยูในฐานขอมูล 
3. blastx เปนโปรแกรมสําหรับเปรียบเทยีบลาํดับกรดอะมิโนทัง้ 6 กรอบการอาน (6 

reading-frame) ที่ไดจากการแปลรหัสลําดับเบสของสายดีเอ็นเอที่สนใจ (จาก
ลําดับเบสของดีเอ็นเอทัง้ 2 สาย)  โดยเปรียบเทยีบกบัลําดับกรดอะมิโนของโพ
ลีเปปไทดที่อยูในฐานขอมูล 

4. tblastn เปนโปรแกรมสําหรับเปรียบเทยีบลําดับกรดอะมิโนของโพลีเปปไทดกับ
ลําดับกรดอะมิโน ที่ไดจากการแปลรหสัลําดับเบสของสายดีเอน็เอที่อยูในฐาน 
ขอมูลครบทั้ง 6 กรอบการอานโดยอานทัง้ไปและในทางกลับสําหรับทกุความเปน 
ไปไดของการพบโปรตีน 

5. tblastx เปนโปรแกรมสําหรบัเปรียบเทยีบลําดับกรดอะมิโน ที่ไดจากการแปลรหัส
ลําดับเบสของสายดีเอ็นเอทีส่นใจ (จากลาํดับเบสของดเีอ็นเอทัง้ 2 สาย)  โดย
เปรียบเทยีบกบัลําดับกรดอะมิโนที่ไดจากการแปลรหัสลําดับเบสของสายดีเอ็นเอ
ที่อยูในฐานขอมูล 

 
 
โปรแกรมเอ็นซีบีไอบลาสทรุนแรกจะไมเตมิชองวางในการเรียงตัวของลําดับโปรตีนแตใน

เอ็นซีบีไอบลาสทเวอรชนัที ่ 2 หรือเรียกอกีอยางหนึ่งวา แก็พทบลาสท (Gapped BLAST) ไดถูก
พัฒนาตอมาใหมีการเติมชองวางไดทาํใหผลที่ไดงายตอการเขาใจมากขึ้นในแงความหมายทาง
ชีววทิยา 

 
 
 
 



                                                                                                                 18

การเปรียบเทยีบจากโปรแกรมเอ็นซีบีไอบลาสทสามารถทําได 4 วิธีคือ  
1. เวิลดไวดเว็บบลาสท (www BLAST) เปนการใหบริการผานทางเว็บไซตของเอ็นซี

บีไอโดยไปยัง http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST  
2. สแตนดอะโลนบลาสท (Standalone BLAST) สามารถใชโปรแกรมบลาสทบน

เครื่องคอมพิวเตอรของเราเอง โดยเปนการเปรียบเทยีบกับฐานขอมลูของตนเองที่
มีอยู หรือฐานขอมูลที่ดาวนโหลดมาจากที่อ่ืน เชนจาก NCBI โดยตองเลือก
โปรแกรมใหตรงกับระบบปฏิบัติการที่ใชอยู 

3. เครือขายบลาสท (Network BLAST) ซึ่งปจจุบนัเอน็ซบีีไอใหบริการ Blastcl3 อัน
เปนผูรับบริการเครือขาย (BLAST network client)  โดยผูใชบริการสามารถ
เชื่อมตอกับเครื่องบริการของเอ็นซีบีไอโดยใชเกณฑวิธ ี ทีซพีี/ไอพ ี (TCP/PI 
protocol) เพือ่ทําการเปรียบเทียบ 

4. อีเมล (E-mail server) ใชกรณีที่ผูใชบริการไมสะดวกที่จะเชื่อมตออินเทอรเน็ต
โดยผานเวิลดไวดเว็บ ผูใชสามารถทําไดโดยการสงอีเมลตามรูปแบบ (format) ที่
กําหนด โดยแนบไฟลซึง่มีขอมูลลําดับเบสหรือกรดอะมิโนไปยงัอีเมลแอดเดรส 
blast@ncbi.nlm.nih.gov หลงัจากนัน้จะไดรับอีเมลกลับมาพรอมกับผลการ
เปรียบเทยีบ  

2.3.2 รูปแบบของการสงขอคําถาม 
สามารถสงลําดับของขอคําถามเพื่อใหบลาสทดําเนนิการวิเคราะหไดหลายรูปแบบ โดย

อาจสงในรูปแบบที่เรียกวารูปแบบฟาสตา (FASTA format) หรือ ยนีแบงกแฟลตไฟล (GenBank 
flatfile) หรือใช ตัวระบุรูปแบบ (Identifiers) ก็ไดโดยมีรายละเอยีดดังตอไปนี้ 

1. รูปแบบฟาสตา เร่ิมตนโดยบรรทัดแรกจะมีเครื่องหมายมากกวา (>) ตามดวยคาํ
บรรยายเปนจาํนวน 1 บรรทัด เรียกวาบรรทัดนิยามฟาสตา (FASTA definition 
line) สวนบรรทัดตอไปเปนลําดับซึ่งมีความกวางไมเกนิ 80 คอลัมน (คือรวม
ตัวอักษรและชองวาง) ดังตัวอยางตอไปนี ้

 
>gi|532319|pir|TVFV2E|TVFV2E envelope protein 
ELRLRYCAPAGFALLKCNDADYDGFKTNCSNVSVVHCTNLMNTTVTTGLLLNGSYSENRT 
APTEVRRYTGGHERQKRVPFVXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXVQSQHLLAGILQQQKNL 
LAAVEAQQQMLKLTIWGVK 

2.  ฺลําดับเปลือย (Bare sequence) สามารถสงลําดับเปลา ๆ โดยไมตองมีบรรทัด
นิยามฟาสตาเลยก็ได หรืออาจเปนลาํดับที่มีตัวเลขนําหนาในแตละบรรทัด และมี
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ชองวางคัน่ทกุ ๆ 10 ตําแหนง ซึ่งเรียกวา ยีนแบงกแฟลตไฟล อันเปนสวนหนึง่
ของไฟลที่ไดจากยนีแบงคดงัตัวอยางตอไปนี ้

 
1 qikdllvsss tdldttlvlv naiyfkgmwk tafnaedtre mpfhvtkqes kpvqmmcmnn 
61 sfnvatlpae kmkilelpfa sgdlsmlvll pdevsdleri ektinfeklt ewtnpntmek 
121 rrvkvylpqm kieekynlts vlmalgmtdl fipsanltgi ssaeslkisq avhgafmels 
181 edgiemagst gviedikhsp eseqfradhp flflikhnpt ntivyfgryw sp 

 
3. ตัวระบุรูปแบบ ที่ใชม ี3 แบบคือหมายเลขภาคี (Accession number), รุนภาค ี

(Accession version) หรือ ตัวระบุรูปแบบยีนแบงก (GenBank Identifier) เชน 
p01013, AAA68881.1, 129295 นอกจากนีย้ังสามารถสงตัวระบุรูปแบบลับดับ
ของเอ็นซีบีไอ (NCBI sequence identifier) ซึ่งมีเสนตรงแนวดิ่ง (|) คั่น (เชน 
gi|129295) ก็ได  

 
4. รูปแบบการบันทึกวากยสัมพันธลาํดับอยางยอ (Abstract Syntax Notation 

Sequence – ASN.1) เปนรูปแบบขอมูลที่ถูกพฒันาขึ้นโดยกลุมคนที่อยูใน
อุตสาหกรรมคอมพิวเตอร จากนั้น NCBI จึงนํามาพัฒนาตอเพื่อใชกบัขอมูลตาง 
ๆ ดานชวีวทิยา เชน ขอมูลลําดับนิวคลีโอไทดหรือกรดอะมิโน แผนที่ของยีน 
ขอมูลเกี่ยวกับอนุกรมวธิาน โครงสรางของโมเลกุล ตลอดจนขอมูลเกีย่วกับ
บรรณานุกรม ทําใหโปรแกรมตาง ๆ รูจักขอมูลเหลานี้ และสะดวกแกการนาํไป
วิเคราะหตอไป อยางไรก็ตามรูปแบบนี้ไมเหมาะกับการอานหรือแปลผลโดยคน 
เนื่องจากมีรายละเอียดมากและสลับซับซอน จงึมักใชรูปแบบนี้เปนขอมูลนําเขา
สําหรับโปรแกรมตาง ๆ มากกวา 
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2.4 หลกัการเขียนโปรแกรมแนวขนาน 
แนวคิดเบื้องตนของการเขียนโปรแกรมแนวขนานมาจากความตองการเขียนโปรแกรมเพื่อ

ทํางานงานหนึง่โดยใชเครื่องคอมพิวเตอรหรือหนวยประมวลผลหลาย ๆ หนวยเราควรที่จะสามารถ
แบงปญหาออกเปนสวน ยอย ๆ เพื่อแบงการทํางานจากงาน ๆ เดยีวในหนวยประมวลผลใด ๆ ไป
ยังหนวยประมวลผลอื่น ๆ ในระบบโดยมข้ัีนตอนเปนลาํดับดังรูปที ่2.5 โดยมีรายละเอียดดังนี ้

 

 
 

รูปที่ 2.5 ขัน้ตอนในการเขียนโปรแกรมแนวขนาน 
 

1. ดีคอมโปสิชนั (Decomposition) - เปนการจําแนกปญหาออกเปนชิ้น ๆ สามมา
รถทําไดหลายแบบแตกตางกันไปตามแตละปญหา ยกตัวอยางเชนในกรณีของ 
BLAST ฐานขอมูลของระบบมีขนาดใหญมากและการเปรียบเทียบสามารถแบง
ออกไปทํางานเปนสวนๆ ไดดังนัน้เราจงึทาํการแบงฐานขอมูลออกเปนสวนๆ เพื่อ
ทําการเปรียบเทียบแลวจงึนาํคําตอบที่ไดในแตละหนวยประมวลผลมารวมกนั ใน
ขณะเดียวกนัจํานวนขอคําถามตอการเปรียบเทียบครั้งหนึง่มีจาํนวนมาก เราอาจ
สามารถแบงขอคําถามออกเปนสวนๆ เพื่อแยกกนัไปเปรียบเทียบในหนวย
ประมวลผลตางๆ กันไดแลวจึงนําผลลพัธมารวมกันในภายหลงั ทัง้นีเ้ราควรมีการ
เลือกใชวิธกีารแยกปญหาทีด่ีเพื่อที่จะสามารถแบงงานไปยังหนวยประมวลผล
ตางๆ ไดอยางเทาเทยีมและเพื่อลดขั้นตอนในการรอกันเองระหวางหนวย
ประมวลผลและเพื่อลดขอมูลที่หนวยประมวลผลตางๆ สงหากนั 

2. แอสไซนเมนต (Assignment) - การแบงงานไปยังหนวยประมวลผลตาง ๆ ควร
จะสามารถแบงงานใหหนวยประมวลผลตาง ๆ ไดอยางเทากนั 

3. ออเครสเทรชัน (Orchestration) - เปนการออกแบบขอมูลที่หนวยประมวลผล
จะสงหากนัโดยจะทาํการออกแบบใหขอมลูที่สงหากันมขีนาดเล็กที่สุดทั้งนี้ทัง้
เนื่องจากระบบที่มีการแบงงานออกเปนสวนตางๆ ดงันัน้การทํางานของระบบ
อาจมีการสงงานตอใหหนวยประมวลผลอื่นทาํหรือแลกเปลี่ยนขอมูลกัน 
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4. แม็พปง (Mapping) – เปนการเชื่อมโยงระบบเขาดวยกนัโดยอาจคํานึงถึง
สถาปตยกรรมของระบบทีท่ําการออกแบบ (System Architecture) 

 

2.5  วธิีวัดประสิทธภิาพของระบบการประมวลผลแนวขนาน[] 
การวัดประสิทธิภาพของระบบประมวลผลแนวขนานจะวัดจากอัตราการเรงความเร็ว

(Speedup) หรือความเร็วที่เพิ่มข้ึนของระบบเปนอัตราสวนของความเร็วที่วัดไดจากระบบการ
ประมวลผลที่ใชหนวยประมวลผลเพียงหนวยเดียวกับความเร็วที่วัดไดจากระบบประมวลผล
แนวขนาน 

 
SpeedUp (P) = Speed(P)/Speed(1) 
 

หากหนวยทีว่ดัเปนเวลา อัตราการเรงความเร็วจะเปนอตัราสวนของเวลาที่วัดไดจากระบบ
ประมวลผลแนวขนาดกับเวลาทีว่ัดไดจากระบบการประมวลผลที่ใชหนวยประมวลผลเพียงหนวย
เดียว 

 
SpeedUp (P) = Time(1)/Time(P) 
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2.6 งานวิจัยที่เกี่ยวของ 
มีความพยายามมากมายทีจ่ะพัฒนาประสิทธิภาพการทํางานของโปรแกรมบลาสทอยู

มากมายและงานวิจัยที่ประสพความสําเรจ็ในการเพิ่มประสิทธิภาพในการเปรียบเทยีบขอมูลของ
โปรแกรมบลาสทมีดังตอไปนี ้

2.6.1 การทําขอคําถามขนาน (Parallel Query) โดยใชลาสทสครปิต [4] (BLAST Script)  
จะแบงกลุมกอนของขอคําถามออกไปตามหนวยประมวลผลตางๆเพื่อทาํการเปรยีบเทยีบ

ซึ่งความเร็วของระบบโดยประมาณจะเทากับความเร็วของการเปรียบเทียบที่จํานวนขอคําถามที่
ตองการเปรียบเทียบทั้งหมดหารดวยจาํนวนหนวยประมวลผล เปรียบไดกับการเพิ่มจํานวนเครือ่ง
เพื่อแบงงานออกเปนหลาย ๆ สวนเพื่อทําการเปรียบเทยีบ  

 

BLAST

Seq 1

Seq 2

Seq 3

.

Seq 4

.

Seq n

.
BLAST

BLAST
BLAST

Out 1

Out 2

Out 3

.

Out 4

.

Out n

.

Input Query

Output File

 
รูปที่ 2.6  การทําขอคําถามขนานที่มีใชงานทัว่ไป 

 
จากรูปที่ 2.6 ขอคําถามจะถูกตัดแบงออกไปตามหนวยประมวลผลตางๆ ของระบบ โดย

แตละหนวยประมวลผลจะมฐีานขอมูลของโปรแกรมบลาสทที่เหมือนกันอยูในทกุๆ หนวย หลงัจาก
ทําการประมวลผลแลวจะนาํผลลัพธที่ไดกลับมาตอที่แฟมขอมูลสําหรับเก็บผลลัพธ แลวหนวย
ประมวลผลจะทําการขอขอคําถามใหมจนกระทั่งทําเสร็จสิ้นทุกขอคําถาม 
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2.6.2 Efficiency of Shared-Memory Multiprocessors for a Genetic Sequence Similarity 
Search Algorithm [3]  

โดย Ed Huai-hsin Chi , Elizabeth Shoop , John Carlis , Ernest Retzel , John Riedl  
งานวิจยันีท้ําการพัฒนาระบบสภาวะแวดลอมสําหรับโปรแกรมบลาสท โดยการนําโปรแกรม 
บลาสทไปทํางานบนเครื่อง SMPs (Shared-Memory Multiprocessors) และทําการวัด
ประสิทธิภาพการทาํงานของโปรแกรม ผลการทดลองสามารถสรุปไดวาสามารถขจัดปญหาคอ
ขวดจากการสบัเปลี่ยนขอมลู ระหวางฮารดดิสกและหนวยความจําไดแตมีขอแมวาหนวยความจํา
รวมของระบบยังตองมีขนาดใหญพอที่จะจุฐานขอมูลทัง้หมดได 

 

2.6.3 High-Throughput BLAST [4] [16]  
โดย Nick Camp, Haruna Cofer, and Roberto Gomperts ถูกพัฒนาโดยบริษัท Silicon 

Graphics Co.,Ltd. (SGI) งานวิจัยนี้ทาํการปรับปรุงและพัฒนารหัสตนฉบับ (source code) ของ
โปรแกรมบลาสทใหมและใหชื่อวา HT-BLAST โดยโปรแกรมนี้ถูกปรับปรุงเพื่อทําการเปรียบเทยีบ
ขอคําถามจาํนวนมากกับฐานขอมูลหลาย ๆ ฐานขอมลูพรอมกันไดอยางรวดเร็วโดยไมจําเปนตอง
รอใหขอคําถามใด ๆ ทาํงานเสร็จไปกอน 

2.6.4 TurboBLAST [14] 
โดยบริษัท TurboGenomics, Inc ทาํการพัฒนาระบบการเปรียบเทียบแบบขนานบน

โปรแกรมบลาสทในเชงิพาณิชย งานวิจยันีถู้กพฒันาโดยการตัดแบงขอคําถามและฐานขอมูล
ออกเปนสวน ๆ รวมถึงความสามารถในการถายเทภาระของระบบ (load balancing) โดยการทาํ
การเปรียบเทยีบขอคําถามจํานวนมากเมือ่เครื่องใดเครื่องหนึ่งในระบบมีทรัพยากรมากพอที่จะทาํ
การเปรียบเทยีบได กระบวนการของผูจดัการระบบ (system manager process) จะทาํการ
กระจายขอคําถามไปยงัเครื่องนัน้ ๆ และเนื่องจากงานวิจัยนี้ถูกพัฒนาโดยใชภาษาจาวา (JAVA) 
จึงสามารถที่จะทําการประมวลผลแบบขนานขามไปมาไดระหวางฐานงาน (Platform) งานวจิัยนี้
สามารถแสดงความสามารถของระบบไดถึงระดับซูเปอรลิเนียรสปดอพั (superlinear speedup) 
ซึ่งเปนความสามารถของระบบประมวลผลแบบขนานทีส่ามารถขามขดีจํากัดของกฎของ
แอมดาหล (Amdahl’s Law) 
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2.6.5 BlastMachine [15]  
โดยบริษัท Paracel เปนโปรแกรมเชิงพาณชิย ทาํการพฒันาระบบเปรียบเทียบแบบขนาน

บนโปรแกรมบลาสทที่ถูกยกเครื่องใหม (reengineer) และมีการออกแบบฮารดแวร (hardware) 
เพื่อใชในการเปรียบเทียบฐานขอมูลโปรตีนโดยเฉพาะโดย ระบบของ BlastMachine อยูบน
พื้นฐานของระบบการประมวลผลแบบขนานที่เรียกวาสถาปตยกรรมแบบคลัสเตอร (clustered 
architecture) โดยใชเพนเทียมโปรเซสเซอรของอินเทล (Intel Pentium processors) และ
ระบบปฏิบัติการลินุกซ  (Linux operating system) และใชโปรแกรมที่ทาง Paracel ไดทําการ
พัฒนาใหมโดยมีพืน้ฐานจากโปรแกรมบลาสทเดิมของเอ็นซีบีไอ 

2.6.6 BioScan [7]  
โดย Singh R., ทําการพัฒนาฮารดแวรสําหรับการเปรียบเทยีบขอมูลพนัธศุาสตร

โดยเฉพาะดวยวงจรรวมความจุสูงมาก (VLSI - Very Large Scale Integration) จากอัลกอริทมึ
ของบลาสทโดยชิพของ BioScan ประกอบดวยซีมอส (CMOS - complementary metal-oxide 
semiconductor) ขนาด 1.2 ไมโครเมตร, และวิ่งที่ความเร็ว 32 เมกะเฮิรทซ โดยในระบบจะถกู
โหลดเวิรดสโดยคิดคํานวณจากความยาวของลําดับที่ตองการเปรียบเทยีบกอนที่จะทาํการ
เปรียบเทยีบลาํดับของโปรตีนระบบทีท่ําสาํเร็จในรุนแรกไมไดมีความเร็วมากกวาระบบปจจุบัน
และทางผูวิจยักําลังพัฒนาฮารดแวรในรุนที่เร็วขึ้นและมคีวามสามารถในการทําการเชื่อมโยงเปน
ระบบการประมวลผลแนวขนาน  

2.6.7 Improving the Performance of BLAST in a Memory Limited Environment [10]  
โดย Warin Wattanapornprom, Natawut Nupairoj และ Prabhas Chongstitvatana 

งานวิจยันีท้ําการประปรุงประสิทธิภาพของโปรแกรมบลาสทในการเปรียบเทียบขอคําถามจํานวน
มากๆ โดยใชหนวยประมวลผลเพยีงหนวยเดียว ทัง้นี้งานวิจัยนี้ไดเสนอวิธปีรับปรุงประสิทธิภาพ
ของโปรแกรมบลาสทโดยการตัดแบงฐานขอมูลออกเปนสวนยอยๆ เพื่อทําการเปรียบเทียบเนื่อง 
จากงานวิจยันีพ้บวาโปรแกรมบลาสทจะมปีระสิทธิภาพสูงสุด เมื่อฐานขอมูลของระบบสามารถ
จัดเก็บไวในหนวยความจําไดทั้งหมดขณะทําการเปรียบเทียบ โดยผลของงานวิจยันี้สามารถเพิ่ม
ประสิทธิภาพของการเปรียบเทียบไดเทาตัว ทั้งนี้ขึ้นอยูกับขนาดของฐานขอมูลและสภาพแวดลอม
ของระบบ 

 



บทที่  3 
 

การวิเคราะหและปรับปรุงประสิทธิภาพเบ้ืองตนของโปรแกรมบลาสท 
 
3.1 การวิเคราะหประสิทธภิาพของโปรแกรมบลาสท 

จากการทดลองทาํการวัดประสิทธิภาพของโปรแกรมบลาสทที่หนวยความจาํหลกัขนาด
ตางกนั เราพบวาบลาสทเปนโปรแกรมที่มีความตองการใช หนวยความจําของระบบสูงและ
โปรแกรมบลาสทจะมีประสิทธิภาพสูงสุดก็ตอเมื่อหนวยความจําหลกัสามารถบรรจุฐานขอมูลขณะ
ทําการสืบคนขอมูลไดทั้งหมด จากผลการทดลองโดยการจับเวลาที่ไดจากการสืบคนขอคําถาม
จํานวนเทากันจากฐานขอมลูเดียวกนัที่สภาพแวดลอมการทาํงานเดยีวกนัโดยเปลีย่น
หนวยความจาํหลักของระบบตาง ๆ ดังนี ้

ตารางที่ 3.1 การวัดประสิทธภิาพของโปรแกรมบลาสท 
ในการสืบคนขอมูลที่หนวยความจาํขนาดตางๆกนั 

จํานวนขอคําถามที่ใช 
10 50 100 500 1000 

หนวยความจาํ
ที่ใช 

(เมกะไบต) เวลาที่ใชในการประมวลผล (นาท)ี 
128 5 33 70 351 706 
256 2 15 37 180 364 
512 2 14 37 180 363 
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รูปที่ 3.1 ประสิทธิภาพของโปรแกรมบลาสทในการสืบคนขอมูลทีห่นวยความจําขนาดตางๆกนั 
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รูปที่ 3.2 ประสิทธิภาพของโปรแกรมบลาสทในการสืบคนขอมูลทีห่นวยความจําขนาดตางๆกนั 

 
จากการทดลองจะเห็นไดวาความเร็วของโปรแกรมบลาสทขึ้นอยูกับขนาดของหนวย 

ความจาํหลกัของระบบ หากระบบมีหนวยความจําหลกัมากก็จะสามารถทาํงานไดเร็วขึ้นเนื่องจาก
ไมตองเสียเวลาในการสับเปลี่ยนขอมูลระหวางหนวยความจําหลักและจานบันทึกขอมูลหรือ
ฮารดดิสกซึ่งเปนหนวยเก็บขอมูลทุติยภูม ิ (secondary storage) ซึ่งมีอัตราการแลกเปลี่ยนขอมูล
ชากวาหนวยความจาํหลกัอยางมาก ดังนัน้หากขนาดของหนวยความ จําหลักมีขนาดใหญเพียง
พอที่จะสามารถจัดเก็บฐานขอมูลพันธุศาสตรของโปรแกรมบลาสทไดทั้งหมดในขณะที่ทาํการ
เปรียบเทียบลาํดับจะทาํใหโปรแกรมบลาสทสามารถทาํงานไดประสิทธิภาพสูงสุดเทาที่หนวย
ประมวลผลจะทําได จะเหน็ไดจากการเพิ่มขนาดของหนวยความจาํจาก 256 เมกะไบตซึ่งใหญ
เพียงพอที่จะใสฐานขอมูลทัง้หมดขึน้เปน 512 เมกะไบตแทบจะไมไดชวยในการสบืคนของระบบ
ไดเลย ปญหานี้เรียกวา ปญหาหนวยความจําขนาดจํากัด (memory-bounded problem) 
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3.2 การปรบัปรุงประสิทธภิาพของโปรแกรมบลาสทในสภาวะหนวยความจาํจํากัด [10] 
เนื่องจากหนวยความจําที่จะสามารถเก็บฐานขอมูลพันธุศาสตรในขณะประมวลผลนั้นมี

ความจาํเปนทีจ่ะตองมีขนาดใหญมาก ทัง้นี้คอมพิวเตอรและระบบปฏิบัติการที่สามารถรองรับ
หนวยความจาํมหาศาลนั้นหายากและมีราคาแพง ดังนั้นเราจึงเสนอวธิีการที่จะสามารถทําให
หนวยความจาํหลักสามารถที่จะจุขนาดของฐานขอมูลในทัง้หมดในขณะทําการสืบคนขอมูลและ
เราพบวารูปแบบของฐานขอมูลทางพนัธศุาสตรสามารถที่จะตัดตอไดโดยแตละระเบียนของ
ฐานขอมูลทางพนัธุศาสตรจะเร่ิมตนดวยเครื่องหมาย “>” ดังรูปที่ 3.3 
 
 
>gi|6|emb|CAA42669.1| (X60065) beta-2-glycoprotein  I [Bos taurus] 
PALVLLLGFLCHVAIAGRTCPKPDELPFSTVVPLKRTYEPGEQIVFSCQPGYVSRGGIRRFTCPLTGLWPINTLKCMPRV 
CPFAGILENGTVRYTTFEYPNTISFSCHTGFYLKGASSAKCTEEGKWSPDLPVCAPITCPPPPIPKFASLSVYKPLAGNN 
SFYGSKAVFKCLPHHAMFGNDTVTCTEHGNWTQLPECREVRCPFPSRPDNGFVNHPANPVLYYKDTATFGCHETYSLDGP 
EEVECSKFGNWSAQPSCKASCKLSIKRATVIYEGERVAIQNKFKNGMLHGQKVSFFCKHKEKKCSYTEDAQCIDGTIEIP 
KCFKEHSSLAFWKTDASDVKPC 
 
>gi|129249|sp|P02820|OSTC_BOVIN OSTEOCALCIN PRECURSOR (GAMMA-CARBOXYGLUTAMIC ACID-
CONTAINING PROTEIN) (BONE GLA-PROTEIN) (BGP)_gi|538590|pir|GEBO osteocalcin precursor - 
bovine_gi|8|emb|CAA35997.1| (X51700) bone Gla precursor (100 AA) [Bos taurus]_gi|720|emb|CAA37737.1| (X53699) 
Gla protein precusor [Bos taurus] 
MRTPMLLALLALATLCLAGRADAKPGDAESGKGAAFVSKQEGSEVVKRLRRYLDHWLGAPAPYPDPLEPKREVCELNPDC
DELADHIGFQEAYRRFYGPV 

รูปที่ 3.3 แสดงโครงสรางของ ฐานขอมูลพนัธุศาสตรของโปรแกรมบลาสท 
 

จากสมมุติฐานทีว่าโปรแกรมบลาสทจะทาํงานไดดีที่สุดเมื่อฐานขอมูลทั้งหมดสามารถที่
จะถูกจัดเก็บไดในหนวยความจํา จงึไดทําการทดลองเพื่อพิสูจนวาหากทําการตัดแบงฐานขอมูล
ออกเปนสองสวนเพื่อทาํการแยกสืบคนขอมูลสองครั้งจะสามารถเพิ่มความเรว็จากการทํางานของ
โปรแกรมได เนื่องจากระบบไมจําเปนตองทาํการสับเปลี่ยนขอมูลระหวางหนวยความจําหลักและ
ฮารดดิสก การทดลองทําการตัดแบงฐานขอมูลจากจุดเริ่มตนของระเบียน แตมีเงือ่นไขวาขนาด
ของฐานขอมลูที่ทาํการตัดมีขนาดเล็กกวาหนวยความจําหลกัแลวทาํการวัดประสทิธิภาพของ
โปรแกรมบลาสทดวยการจบัเวลาที่ไดจากการสืบคนขอคําถามเดยีวกันจากฐานขอมูลที่ถกูตัดแบง
ที่ขนาดตางๆกันที่สภาพแวดลอมการทาํงานเดียวกนั จากนัน้จงึตรวจสอบผลลัพธที่ไดจากการ
ประมวลผลของโปรแกรมวาถูกตอง 
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เราสามารถหาเวลารวมไดจากสูตร 

 ∑
=

+=
n

i
postitotal ttt

1
 

โดย 
 totalt    =   เวลาที่ใชทัง้หมด 
 postt   =   เวลาที่ใชในการเชื่อมตอผลลัพธ 
 it       =   เวลาที่ใชในการสืบคนบนฐานขอมูลสวนที ่i 
 n  =   จํานวนฐานขอมูลทีถู่กตดั 

 
ตารางที่ 3.2 ประสิทธิภาพของโปรแกรมบลาสทที่ขนาดของฐานขอมูลตางๆกนั 

ฐานขอมูล
ชุดที ่

จํานวนที่
ตัดแบง 
(สวน) 

ขนาด 
(เมกะไบต) 

เวลาที่
ใช 

(นาที) 

เวลาที่ใชใน
การตอ
ผลลัพธ 
(นาท)ี 

เวลารวม 
(นาท)ี 

1 1 234 70 0 70 
1 109 17 2 
2 125 20 

1 38 

1 100 16 
2 100 15 3 
3 34 6 

1.5 38.5 

 
ผลลัพธของโปรแกรมบลาสทตามปกติแลวสามารถทีจ่ะแบงออกไดเปนสี่สวนคือ  

1. สวนหัวเรื่องของผลลัพธจะแสดงวันที่และเวลาที่บนัทกึผลและมีสวน
อางอิงเพื่อใหเกียรติแกผูคิดคนและพัฒนาโปรแกรมตลอดจนถึง
รายละเอียดของฐานขอมูลที่นาํมาใชเปรียบเทียบ 

2. ผลลัพธโดยสรปุที่ไดจากการเปรียบเทียบซึง่จะถกูนาํมาเรียงกนัตาม
คะแนนที่ไดจากการเปรียบเทียบ 

3. ผลลัพธที่ไดจากการเปรียบเทียบโดยละเอยีด ทั้งนีจ้ะแสดงสวนของ
ลําดับที่ไดคะแนนจากการเปรียบเทียบ และรายละเอียดของชวงที่ได
คะแนน ตลอดจนถงึชองวางที่ถูกสรางขึ้นเพื่อใหการเปรียบเทียบสมบรูณ 

4. สวนสรุปผลที่ไดจากการเปรียบเทียบนาํมาเก็บไวเปนสถิติตางๆ 
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จากผลลพัธทีไ่ดจากการประมวลผลสามารถแบงออกเปนกรณีตางๆไดดังนี้ 
1. กรณีที่พบคําตอบจากการสบืคนจากฐานขอมูลทั้งหมดคําตอบที่ได

สามารถนํามาตอกันไดทันท ี
2. กรณีที่ไมพบคาํตอบเลยคําตอบที่ไดจากการสืบคนใหเลือกเอาตําตอบใด

คําตอบหนึง่จากผลลัพธทัง้หมด (คําตอบเหมือนกนั) 
3. กรณีที่พบคําตอบจากบางสวนสามารถนําคําตอบที่ไดมาตอกัน

ตามลําดับ 
ทั้งนี้การเชื่อมตอผลลัพธในสวนของหวัเรื่องและสวนสรุปผลจําเปนจะตองนําผลที่ไดมา

รวมกันเพื่อใหผลจากการเปรียบเทียบเกิดจากการคนหาจากฐานขอมลูเสมือนจากทกุๆ ฐานขอมูล
ยอย โดยผลลพัธที่ไดจากจากทั้งสามกรณีที่ไดกลาวมาแลวคําตอบที่ไดจากการประมวลผลหลงัทาํ
การตัดตอฐานขอมูลตรงกนักับขอมูลที่ไดจากการประมวลผลโดยไมตัดแบงฐานขอมูล 

 
ผลลัพธที่ไดจากการฐานขอมูลยอยในบางกรณีหากมีมากเกนิไปโปรแกรมบลาสทจะทํา

การเลือกเอาผลลัพธเพยีงบางสวนทีม่ีคะแนนความนาเชือ่ถือสูงออกมาแสดง โดยจะทําใหผลลัพธ
ที่ไดจากการแยกเปรียบเทียบในแตละฐานขอมูลยอยมจีํานวนมากกวาผลลพัธที่ไดจากการเปรียบ 
เทียบกบัฐานขอมูลกอนทาํการแบง ทั้งนี้เนื่องจากตัวกรองผลลพัธไมไดถูกนํามาใชงานกับการ
เปรียบเทียบโดยรวม 

 
ขั้นตอนการปรับปรุงประสิทธิภาพของโปรแกรมบลาสทสามารถสรุปไดโดยแบงออกเปน

สามขั้นตอนหลักๆ ในรูปที ่3.4 ดังนี ้
1. การประมวลผลเบื้องตน - เร่ิมจากการทาํการตัดแบงฐานขอมูลออกเปนสวนยอย ๆ 

โดยใหมีขนาดเล็กกวาหนวยความจาํหลกั หลงัจากนัน้ทาํการสรางดัชนีสําหรับทกุๆ 
ฐานขอมูลยอยเพื่อใชในการสืบคน 

2. การทาํการประมวลผลตามปกติ - ประมวลผลขอคําถามตามปกติสําหรับทกุๆ 
ฐานขอมูลยอย 

3. การประมวลผลชวงปลาย - ทําการเชือ่มตอผลลัพธที่ไดสําหรับทกุ ๆ ฐานขอมูล
ยอย 
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รูปที่ 3.4 แสดงขั้นตอนการปรับปรุงประสิทธิภาพของ 
โปรแกรมบลาสทในสภาวะหนวยความจาํจํากัด 

 
 

Pre-processing 
1. ทําการตัดแบงฐานขอมูลออกเปน

สวนยอย ๆ โดยใหมีขนาดเลก็กวา
หนวยความจาํหลัก 

2. ทําการสรางดชันีสําหรับทกุ ๆ 
ฐานขอมูลยอยเพื่อใชในการสืบคน 

Processing 
ประมวลผลขอคําถามตามปกติสําหรับ 
ทุก ๆ ฐานขอมูลยอย 

Post-processing 
ทําการเชื่อมตอผลลัพธที่ไดสําหรับทุก ๆ 
ฐานขอมูลยอย 

DB 

DB1 DB2 DB3 

DB1 DB2 DB3 

Query 

Create index 

-> 1 -> 2 -> 3 

Out1 Out2 Out3 

Out1 Out2 Out3 

Merge Output 

Output 
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จากการทดลองจะเห็นไดวาการตัดตอฐานขอมูลใหเลก็ลงกอนทาํการแยกประมวลผล
สามารถเพิ่มประสิทธิภาพในการประมวลผลไดดี โดยเฉพาะอยางยิ่งจะสามารถสังเกตไดจากการ
ที่เวลาที่ใชในการประมวลผลหลังการตัดตอจะเทากันกบัเวลาที่ใชในการประมวลผลจากฐานขอ 
มูลที่ไมไดทําการตัดตอที่หนวยความจําใหญเพียงพอที่จะจัดเก็บฐานขอมูลในขณะประมวลผลได
ทั้งหมด ทั้งนี้ยงัมิไดรวมเวลาที่ใชในการตอผลลัพธซึง่นอยกวาหนึ่งนาท ี
 

ในการตัดแบงฐานขอมูลออกเปนสวยยอย ๆ เพื่อประมวลผลจากการทดลองโดยใชขอ
คําถามจํานวน 500 ขอคําถามโดยใชเวลา 180 นาท ีและใชเวลาในการตอผลลัพธประมาณ 5นาที
เราจะสามารถเพิ่มอัตราการเรงความเรว็ไดมากกวาระบบที่ยังไมไดรับการปรับปรุง 
 

โดยในทีน่ี้อัตราการเรงความเร็วจะเทากับอัตราสวนของเวลาที่วัดไดจากระบบที่ปรับปรุง
แลวกับเวลาทีว่ัดไดจากระบบเดิมดังสมการ 
 
              SpeedUp       = 
 
     = 351/(180+5) 
     = 1.9 เทา 
 

ในขณะที่ความเร็วของระบบที่ใชวิธกีารแบบ Parallel Query โดยทําการแบงขอคําถาม
จํานวนเทา ๆ กันไปประมวลผลตามหนวยประมวลผลตาง ๆ ของระบบจะใชเวลาดังสมการ 
 

TimeUsed  =   NodeMen/Node + NetworkOverhead 
โดย 

NodeMem = ความเร็วสงูสุดของระบบที่บลาสทสามารถทาํไดที่หนวยความจํา
ของหนวยประมวลผลของระบบโดยอยูบนสมมุติฐานที่แตละหนวยมหีนวยความจําเทากนั 

NetworkOverhead = เวลาที่เกิดจากคาใชจายรายหวั (overhead) ของระบบ
เครือขาย เกิดจากการสงขอมูลของขอคําถามระหวางหนวยประมวลผล 
 

หากทาํการเปรียบเทียบประสิทธิภาพของระบบสภาพแวดลอมการประมวลผลแนวขนาน
ทั้งสองแบบโดยใชสูตร 

 

Time(Original) 
Time(Improve)
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  SpeedUp =  
 

จะเหน็ไดวาอตัราการเรงความเร็วของ Parallel Query จากการทดลอง ขางตนที่จาํนวน 2 
node โดยใชขอคําถามจาํนวน 500ขอคําถามโดยแตละ node ใชหนวยความจําขนาด 128 เมกะ
ไบต โดยอยูบนสมมุติฐานวาคาของ NetworkOverhead มีคานอยมาก และสามารถทําการ
ประมวลผลเชงิขนานได 100 เปอรเซ็นต  

  = 351/(351/2) 
  = 2 เทา 

 

Time(1 node) 
Time(P 



บทที่  4 
 

ระบบการประมวลผลเชิงขนานสําหรับโปรแกรมบลาสท 

4.1 การออกแบบระบบการประมวลผลเชิงขนานสาํหรับโปรแกรมบลาสท 

4.1.1 แนวคดิในการพัฒนา 
จากการวิเคราะหประสิทธิภาพของโปรแกรมบลาสทเบื้องตนทําใหทราบวา โปรแกรม 

บลาสทจะทาํงานไดประสิทธิภาพสงูสูดเมือ่หนวยความจําหลกัสามารถเก็บฐานขอมลูไดทั้งหมด
ขณะทําการเปรียบเทียบลาํดบัได ระบบประมวลผลเชิงขนานจงึควรจะสามารถขจัดปญหา
หนวยความจาํขนาดจาํกัดไดโดยการตัดแบงฐานขอมูลออกเปนสวนยอยๆ ดังที่ไดเสนอไวแลวใน
การปรับปรุงประสิทธิภาพของโปรแกรมในสภาวะหนวยความจําขนาดจํากัด โดยฐานขอมูลของ
โปรแกรมจะถกูกระจายไปยงัหนวยประมวลผลตางๆ หลงัจากนัน้แตละหนวยประมวลผลจะทําการ
เปรียบเทียบขอคําถามในแตละฐานขอมลูที่ไดรับมอบหมาย เมื่อไดทําการเปรียบเทียบเสร็จแลวจึง
ทําการรวมผลลัพธที่ไดจากฐานขอมูลตางๆ เปนผลลัพธที่ไดจากฐานขอมูลเดียวกนั 

ทั้งนี้ฐานขอมลูไมควรจะถูกแบงออกเปนสวนยอยๆ ตามจํานวนของหนวยประมวลผลที่มี
ในระบบ เนื่องจากในการทดลองตัดแบงฐานขอมูลออกเปนสวนยอยที่เลก็กวาขนาดของหนวย 
ความจาํหลกัแลว ไมสามารถชวยใหเวลารวมของการเปรียบเทียบสงูขึ้นแตอยางใด ดังนัน้จงึควร
ตัดแบงฐานขอมูลใหมีขนาดเล็กกวาขนาดของหนวยความจาํหลกัเพยีงเล็กนอย เพื่อไมใหเกิด
คาใชจายรายหัวที่เพิม่ข้ึนจากการรวมผลลพัธ 

เหตุผลหลายประการทาํใหเวลาที่ไดจากการเปรียบเทยีบชุดของขอคําถามกับฐานขอมูล
ตาง ๆ มีขนาดไมเทากันมีดงันี ้

1. ขนาดของฐานขอมูลไมสามารถถูกแบงใหมขีนาดเทากนั 
2. จํานวนและขนาดของระเบยีนในฐานขอมูลไมเทากัน 
3. ผลลัพธที่ไดจากการเปรียบเทียบมีขนาดไมเทากัน 

จากสาเหตุดังกลาวหากทาํการเปรียบเทยีบขอคําถามชุดเดียวกนัในแตละหนวยประมวล 
ผลของระบบจะทําใหเกิดภาวะของการรอผลลัพธ ผลลัพธที่ไดจากหนวยประมวลผลที่ใชเวลานอย
กวาจะยงัไมสามารถนํามารวมกนัได จนกวาผลลพัธที่ไดจากหนวยประมวลผลที่ใชเวลาเปรียบ 
เทียบมากที่สดุจะทํางานเสร็จ แนวคิดของการประยกุตใชระบบประมวลผลแนวขนานแบบ ขอ
คําถามขนาน จึงไดถูกนํามาใชงาน โดยระบบจะทาํการกระจายขอคําถามยอยไปยงัหนวย
ประมวลผลตาง ๆ ที่ไดรับมอบหมายฐานขอมูลใหทําการเปรียบเทยีบไวแลวจนกระทั่งฐานขอมลูที่
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ไดรับมอบหมายไมมีขอคําถามที่ตองทาํการเปรียบเทยีบเหลืออยูอีก แลวรับมอบหมายฐานขอมลูที่
ยังทาํการเปรียบเทียบไมเสร็จมาประมวลผล 
 

 
รูปที่ 4.1 ระบบการประมวลผลเชิงขนานสาํหรับโปรแกรมบลาสท  

 
จากรูปที ่ 4.1 ระบบการประมวลผลเชงิขนานจะทาํการสงขอคําถามเดียวกนัไปยงัหนวย

ประมวลผลตาง ๆ ของระบบ โดยทัง้นีฐ้านขอมูลอาจสามารถจัดเก็บในหนวยความจาํของหนวย
ประมวลผลเพยีงจํานวนหนึง่โดยไมจําเปนตองใชครบทุกหนวยประมวลผล เราอาจทําการแบงการ
ทํางานออกเปนสองชุด หรือมากกวาสองชุดขึ้นไป เพือ่ความรวดเรว็ในการประมวลผล ในทาง
กลับกันหากขนาดของฐานขอมูลโดยรวมมขีนาดใหญกวาหนวยความจําของระบบ เราอาจทําการ
แบงการประมวลผลออกเปนหลาย ๆ รอบ  แลวทําการประมวลผลเฉพาะในสวนทีส่ามารถจัดเกบ็
ในหนวยความจําไดกอน หลังจากนัน้จึงกลับมาประมวลผลในสวนที่เหลือ โดยทัง้นีจ้ะตองคํานึงถงึ
คาใชจายรายหัวที่เกิดขึ้นจากการกระจายขอคําถามและรวบรวมผลลพัธที่ได 
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ระบบการประมวลผลเชงิขนานสาํหรับโปรแกรมบลาสทนอกจากถกูออกแบบเพื่อเพิม่
ประสิทธิภาพของระบบแลว ยังคาํนงึถงึปจจัยอื่นๆดังตอไปนี้ 

1. ความเขากันไดของระบบ (compatibility) เนื่องจากโปรแกรมบลาสทมีหลายฐาน
งานซึ่งสนับสนุนระบบปฏิบตัิการสวนใหญ ระบบจึงควรจะสามารถสนับสนนุการ
ทํางานของโปรแกรมบลาสทในฐานงานอืน่ๆ และสามารถทีจ่ะทาํงานพรอมกนั
ขามฐานงานได ระบบจึงถูกออกแบบใหถูกพัฒนาขึน้โดยใชภาษาจาวาและใช
โปรโตคอลแบบ TCP/IP ในการแลกเปลี่ยนขอมูลระหวางหนวยประมวลผล 

2. ความสามารถปรับเปลี่ยนใหเหมาะสมกับระบบขนาดตางๆ (scalability) ระบบ
ควรมีความสามารถในการรองรับจํานวนของหนวยประมวลผลตางๆ กนัได โดย
สามารถใชประสิทธิภาพไดสูงสุดเทาที่ระบบจะทาํได 

3. ความทนทานตอการผิดพลาดของระบบ (fault-tolerance) ระบบควรมีความ 
สามารถที่จะสามารถรองรับขอผิดพลาดทีอ่าจเกิดขึ้นระหวางการใชงานโดยทั้งนี้
หากหนวยประมวลผลใดหนวยประมวลผลหนึง่ของระบบไมสามารถใชงานได
ทํางานผิดพลาด หรือมีเหตุขัดของใหหลดุจากระบบ ระบบควรจะสามารถแกไข
ขอผิดพลาดทีเ่กิดขึ้นได 

4. ความคลองตวัของระบบ (flexibility) ระบบควรจะมีความคลองตัวสูงโดยทั้งนี้เรา
สามารถเพิ่มหรือลดจํานวนหนวยประมวลผลเพื่อเพิม่ประสิทธิภาพของระบบ
ขณะใชงานได 

4.1.2 โครงสรางของระบบ 
โครงสรางของระบบประมวลผลเชิงขนานสําหรับโปรแกรมบลาสทถูกออกแบบใหอยูใน

รูปแบบของระบบรับ-ใหบริการในเครือขายโดยจะประกอบดวยสามสวนหลกัๆ คือ BlastServer 
BlastClient และ SharedStorage โดยในแตละสวนจะมีหนาที่ตางๆ กันดังนี้คือ 

 
1. BLASTServer จะทาํหนาทีต่ัดแบงขอคําถามออกเปนลําดับยอยๆ โดยจะคอยรับ

การลงทะเบยีนของ BLASTClient ตางๆ และทาํการกําหนดฐานขอมูลรวมทั้ง
คอยจัดการสงคําสั่งในการประมวลผลของโปรแกรมบลาสทให BLASTClient แต
ละหนวยนําไปประมวลผลตลอดจนถึงการรวบรวมและเชื่อมตอผลลัพธที่ไดจาก
การประมวลผล 
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2. BLASTClient มีหนาที่ในการรับคําสัง่และตัวแปรเสริมสําหรับแฟมกระทาํการ 
blastall ตลอดจนขอคําถามและฐานขอมูลที่ไดรับมอบหมายเพื่อใชในการเปรียบ 
เทียบ 

3. ShareStorage มีหนาที่เก็บแฟมขอมูลรับเขาซึ่งเปนขอคําถามที่ถกูตัดแบงแลว
และเก็บแฟมขอมูลผลลัพธทีไ่ดเพื่อใชในการรวบรวมผลลัพธเขาดวยกนั 

ทั้งนี้สวนประกอบตางๆ อาจรวมอยูในหนวยประมวลผลเดียวหรือแยกออกไปตางหากเพื่อ
เพิ่มประสทิธิภาพของระบบ 

 

BLASTClient

BLASTServer

BLASTClientBLASTClient BLASTClientBLASTClientBLASTClientBLASTClientBLASTClient

ShareStorage A ShareStorage B

A B C D E F G H
SELECTED

ON-LINE

 
รูปที่ 4.2 โครงสรางของระบบประมวลผลเชิงขนานสาํหรบัโปรแกรมบลาสท 

จากรูปที่ 4.2 โครงสรางของระบบจะประกอบไปดวย BLASTServer หนึ่งตัวและ 
ShareStorage กี่ตัวก็ไดขึ้นอยูกับความสามารถของระบบปฏิบัติการของเครื่องบริการแฟม ทั้งนี้
อาจทาํการปรบัเปลี่ยนใหเหมาะสมโดยอาจใช ShareStorage สองตัวเพื่อเก็บขอคําถามและ
ผลลัพธ หรืออาจทาํการเก็บขอคําถามและผลลัพธใน ShareStorage เดียวกนัก็ได 

BLASTClient ซึ่งเปนหนวยประมวลผลยอยของระบบก็เชนเดยีวกนัสามารถที่จะรวมอยู
ในเครื่องเดียวกันกับ BLASTServer หรือ ShareStorage ก็ไดหรืออาจแยกออกมาเพื่อลดภาระใน
การทาํงานของ BLASTServer ก็ได ทั้งนี ้ BLASTClient แตละตัวจะตองมีฐานขอมูลที่ตรงกนัและ
ไดทําการสรางดัชนีในการเปรียบเทียบไวแลว 
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4.1.3 หลักการกระจายขอคําถาม 
การกระจายขอคําถามของ BLASTServer จะตองพิจารณาจากภาระของแตละหนวย

ประมวลผลของระบบ โดยพยายามที่จะทําใหแตละหนวยประมวลผลมีความจาํเปนตองสับเปลี่ยน
คาขอมูลระหวางหนวยความจําหลกัและจานบันทึกขอมูลใหนอยที่สุดเทาที่จะเปนไปได และ เนื่อง
ดวยระบบอาจเกิดขอผิดพลาดที่เกิดจากหนวยประมวลผลใดๆ ซึ่งมีความจาํเปนที่จะตองกลับไป
ประมวลผลซ้ํา รวมถึงการหลีกเลี่ยงปญหาที่อาจเกิดจากการรอกันระหวางหนวยประมวล ผล 
ระบบจึงถกูออกแบบใหทาํการประมวลผลเบื้องตน โดยการตัดแบงขอคําถามออกเปนลําดับเดี่ยว
จัดเก็บใสแฟมชั่วคราวเพื่อสงไปประมวลผล  โดย BLASTServer จะทําการกําหนดฐานขอมูลให 
แตละ BLASTClient รับผิดชอบตามโครงสรางขอมูลดังรูปที่ 4.3 

 

  
... 

 
0 0 … 0 
0 0 … 0 
: : .:. : 
0 0 … 0 

รูปที่ 4.3 โครงสรางขอมูลแบบแถวลําดับสําหรับจัดเก็บหมายเลขของ BLASTClient ที่ไดรับจาก
การเขาลงทะเบียนในระบบ 

 
จากรูป 4.3 ระบบจะทาํการสรางโครงสรางขอมูลแบบแถวลําดับ (Array) โดยมีจาํนวน

สดมภขนาดเทากับจํานวนฐานขอมูลที่ถกูแบงแยก และมีจํานวนแถวเทากับจาํนวน BLASTClient 
สูงสุดที่ระบบจะรับได เพื่อกาํหนดฐานขอมูล (DB) ที่แตละ BLASTClient จะตองทําการรับผิดชอบ 
โดยจะกาํหนดใหคาตั้งตนของโครงสรางแถวลําดับเปน 0 

ในกรณีที่ม ีBLASTClient ทําการลงทะเบียนเขาสูระบบ BLASTServer จะทาํการกําหนด
ฐานขอมูลใหโดยการเปลี่ยนคาในโครงสรางแถวลาํดับเปนคารหัสของ BLASTClient ที่ทําการ
ลงทะเบียนดังรูปที่ 4.4 

 
 
 
 

DB4 DB2 DB1 
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CID01 CID02 CID03 CID04 
CID05 0 0 0 

: : : : 
0 0 0 0 

รูปที่ 4.4 ตัวอยางการเขาลงทะเบียนของ BLASTClients  
 

จากรูป 4.4 กําหนดใหฐานขอมูลถกูแบงออกเปน 4 สวน BLASTServer จะทําการ
ลงทะเบียน BLASTClient  ตามลําดับกอนหลงัโดยเริ่มจาก CID01, CID02, CID03, CID04 และ 
CID05 ตามลําดับ ทัง้นี้เพื่อทําการกระจายภาระของการเปรียบเทียบลําดับกับฐานขอมูลใหมี
ความเทาเทียมมากที่สุด จากตัวอยางในที่นี ้ BLASTClient รหัส CID01 ไดรับมอบหมายใหใช
ฐานขอมูล DB1 ในการเปรยีบเทียบ 

ในระหวางการประมวลผล BLASTServer จะทาํการกระจายขอคําถามยอยในรูปแบบของ
ลําดับ (Sequence) ไปตาม BLASTClient โดยจะใชโครงสรางขอมูลแบบแถวลาํดับในการบอก
สถานะของการประมวล ผลของแตละหนวยประมวลผลดังรูปที่ 4.5 

 

 
  

… 
 

Sequence1 0 0 … 0 
Sequence2 0 0 … 0 

: : : .:. : 
Sequencen 0 0 … 0 
รูปที่ 4.5 โครงสรางขอมูลแบบแถวลําดับสําหรับจัดเก็บสถานะของลําดบัยอยตางๆ 

 
จากรูป 4.5 ระบบจะทาํการสรางโครงสรางขอมูลแบบแถวลําดับ โดยมีจํานวนสดมภ

ขนาดเทากับจาํนวนฐานขอมูลที่ถกูแบงแยก และมีจํานวนแถวเทากับจาํนวนของลําดับยอย
ทั้งหมดทีถู่กแบง โดยจะกาํหนดใหคาตั้งตนของโครงสรางแถวลาํดับเปน 0 

ในระหวางการประมวลผล BLASTServer จะทาํการกระจายขอคําถามยอยไปตาม 
BLASTClient ตางๆ โดยจะคํานึงถงึฐานขอมูลที่แตละ BLASTClient ไดรับมอบหมายดังตวัอยาง
ในรูปที่ 4.6 

DB4 DB2 DB1 

DB3 DB4 DB2 DB1 
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Sequence1 CID01 CID02 CID03 CID04 
Sequence2 CID05 0 0 0 

: : : : : 
Sequencen 0 0 0 0 

รูปที่ 4.6 ตัวอยางการกาํหนดสถานะของการเปรียบเทยีบลําดับ  
 

จากรูป 4.6 กําหนดใหฐานขอมูลถูกแบงออกเปน 4 สวนและขอคําถามถูกแบงออกเปน
จํานวน n ลําดับ BLASTServer จะทําการสงคาํสั่งและตัวแปรเสริมในการประมวลผลของ
โปรแกรมบลาสทไปยังแตละ BLASTClient ตามลําดับกอนหลังโดยเริ่มจาก CID01, CID02, 
CID03, CID04 และ CID05 ตามลําดับ ทั้งนี้จะดจูากโครงสรางขอมูลแบบแถวลําดับที่ใชบอก
ฐานขอมูลที่ BLASTClient รับผิดชอบอยู โดยคาของสถานะลําดับที่กําลงัถูกเปรยีบเทียบในแตละ
ฐานขอมูลจะถูกแทนที่ดวยคารหัสของ BLASTClient ที่สงไปเปรียบเทียบ 

เมื่อ BLASTClient ใดๆ ทําการเปรียบเทียบลําดับและฐานขอมูลทีก่ําหนดใหเสร็จส้ินจะ
ทําการเขียนแฟมขอมูลผลลัพธลงบน Share Storage แลวทาํการแจงกลับไปยัง BLASTServer วา
ไดทําการเปรยีบเทียบเสร็จส้ินแลว หลงัจากนัน้ BLASTServer จะทาํการบันทกึสถานะแลว
กําหนดแฟมขอมูลนําเขาใหมใหกับ BLASTClient เพื่อทาํการเปรียบเทยีบตอไปดังรูปที่ 4.7 

 

 
    

Sequence1 -1 -1 CID03 -1 
Sequence2 CID05 CID02 0 CID04 
Sequence3 CID01 0 0 0 

: : : : : 
Sequencen 0 0 0 0 

รูปที่ 4.7 ตัวอยางการกาํหนดสถานะของการเปรียบเทยีบใหกับลําดบัใหมเมื่อมกีารแจงจาก 
BLASTClient วาการเปรียบเทียบลาํดับที่ไดรับมอบหมายสิ้นสุดลง 
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จากรูป 4.7 กําหนดให BLASTClient รหัส CID01, CID02, และ CID04 ทําการ
เปรียบเทียบลาํดับที่ไดรับมอบหมายเสร็จส้ิน BLASTServer จะทําการเปลี่ยนสถานะเดิมของ
ลําดับที่ถกูเปรยีบเทียบเปนสถานะ -1 เพื่อบอกวาลําดับนั้นๆ ไดถูกทาํการเปรียบเทียบเสร็จ
เรียบรอยแลว หลังจากนั้น BLASTServer จะกําหนดแฟมขอมูลนําเขาใหมให BLASTClient นําไป
ประมวลผลโดยการแทนที่สถานะ 0 ดวยรหัสของ BLASTClient เพื่อบอกวาลําดับใดกําลังถกู
ประมวลผล 

และหาก BLASTClient หนวยใดหนวยหนึง่หลุดไปจากระบบ BLASTServer จะทําการทาํ
การถอนการลงทะเบียนออกจากระบบใหกบั BLASTClient รหัสนัน้ๆ โดยการเปลี่ยนคารหัสของ 
BLASTClient ดวยคาตั้งตนคือ 0 ลงในแถวลําดับที่ใชสําหรับจัดเก็บและบอกฐานขอมูลที่ตองทาํ
การรับผิดชอบใหกับ BLASTClient ตางๆ ดังรูปที่ 4.8 และทําการเปลี่ยนสถานะของลาํดับที ่
BLASTClient นัน้ๆ กาํลังทาํงานอยูใหเปนคาตั้งตนเชนกันดังรูป 4.9 

 
 

    
0 CID02 CID03 CID04 

CID05 0 0 0 
: : : : 
0 0 0 0 

รูปที่ 4.8 ตัวอยางการถอนการลงทะเบียนของ BLASTClient 
 

จากรูปที ่ 4.8 ตอเนื่องมาจากรูปที่ 4.6 BLASTClient รหัส CID01 ทํางานผิดพลาดหรือ
หลุดออกไปจากระบบ BLASTServer จึงทาํการปรับคารหัสของ BLASTClient ใหเปนคาตั้งตน
เหมือนเดิม 

 

 
    

Sequence1 -1 -1 CID03 -1 
Sequence2 CID05 CID02 0 CID04 
Sequence3 0 0 0 0 

: : : : : 
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Sequencen 0 0 0 0 
รูปที่ 4.9 ตัวอยางการปรับเปล่ียนสถานะของลําดับเมื่อ BLASTClient  

ถูกถอนออกจากการลงทะเบียน 
 

จากรูปที ่4.9 ตอเนื่องมาจากรูปที่ 4.7 รหัสของ BLASTClient หมายเลขที่ CID01 ถูกแก
ใหกลับคืนสูคาตั้งตนเพื่ออนญุาตใหทาํการเปรียบเทียบซ้ําโดย BLASTClient  อ่ืนไดในภายหลงั 

 
หากฐานขอมลูใดไดรับการเปรียบเทียบจนเสร็จแลวดังรูปที่ 4.10 ระบบจะทาํการกําหนด

ฐานขอมูลให BLASTClient ที่รับผิดชอบฐานขอมลูนั้นไปรับผิดชอบเปรียบเทยีบฐานขอมูลอ่ืน
ตอไปดังรูปที่ 4.11 

 

 
    

Sequence1 -1 -1 CID03 -1 
Sequence2 -1 CID02 0 CID04 
Sequence3 -1 0 0 0 
Sequence4 -1 0 0 0 
Sequence5 -1 0 0 0 
Sequence6 -1 0 0 0 

รูปที่ 4.10 ตัวอยางการกาํหนดฐานขอมูลใหมใหกับ BLASTClient 
 

จากรูปที ่ 4.10 กำหนดใหจาํนวนลาํดับมทีั้งหมด 6 ลําดับ และ จํานวนลาํดับทัง้ 6 ไดถูก
นําไปเปรียบเทียบกับฐานขอมูล DB1 จนเสร็จส้ินแลวดังจะเห็นไดวาสถานะของลาํดับทัง้หมดถกู
เปลี่ยนจาก 0 เปน -1 โดย BLASTClient รหัส CID05 ทำงานจนเสร็จส้ินแลวและไมมีงานเหลืออีก 
BLASTServer จะทําการกาํหนดฐานขอมลูให BLASTClient รหัส CID05 รวมถงึ BLASTClient 
รหัสอ่ืนๆ ที่รับผิดชอบฐานขอมูล DB1 อยู โดยการเปลี่ยนคาขอมูลในแถวลําดับของฐานขอมูลเปน 
-1 เพื่อไมอนญุาตให BLASTClient ทำการลงทะเบยีนไดอีกแลวจึงกําหนดฐานขอมูลใหมใหกบั 
BLASTClient ที่เคยรับผิดชอบฐานขอมูล DB1 อยูดังรูปที่ 4.11 
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-1 CID02 CID03 CID04 
-1 CID05 0 0 
-1 0 0 0 
-1 0 0 0 
-1 0 0 0 

รูปที่ 4.11 ตัวอยางการกระจายขอคําถามหลังจากกําหนดฐานขอมลูใหกับ BLASTClient 
จากรูปที ่ 4.11 กําหนดใหจํานวน BLASTClient ที่ระบบรับไดคือ 5 หนวย เนื่องจาก 

BLASTClient รหัส CID05 ไดทําการเปรียบเทียบเสรจ็สิ้นแลว BLASTServer จึงไมอนุญาตให 
BLASTClient สามารถเขาลงทะเบียนและรับผิดชอบฐานขอมูล DB1 ไดอีกจึงเปลี่ยนคาขอมูลใน
แถวลําดับใหเปน -1 และกาํหนดให BLASTClient ทำการรับผิดชอบฐานขอมูลอ่ืนแทนโดยในที่นี้
คือ DB2 

การกําหนดฐานขอมูลให BLASTClient ตายตัวจนกวาจะไดรับฐานขอมูลใหมชวยให 
BLASTClient ซึ่งมีหนาที่ในการเปรียบเทียบขอมูลไมตองทาํการสบัเปลี่ยนคาขอมูลของหนวย 
ความจาํหลกักับจานบันทึกขอมูลได นอกจากนั้นแลวการตัดแบงขอคําถามออกเปนสวนยอยๆ ยัง
สามารถแบงภาระงานของแตละ BLASTClient ไดอยางเทาเทียมกนั รวมถงึความสามารถในการ
กลับไปทําการประมวลผลซ้ําเมื่อเกิดขอผิดพลาดซึง่อาจเกิดจาก BLASTClient ไมสามารถทํางาน
ตอไดทั้งยังเพิม่ความคลองตัวของระบบ โดยหากเกิดความตองการเปรียบเทียบลาํดับขนาดมากๆ 
ในเวลาทีน่อยลงเราสามารถเพิ่มหรือลดจํานวน BLASTClient ขณะใชงานระบบไดอีกดวย 

ทั้งนี้ ในการพฒันาระบบ จาํเปนจะตองคาํนงึถงึปญหาการประสานเวลา ที่อาจเกดิขึ้นได 
(synchronization problem) เนื่องจากการอานและเขียนลงบนหนวยความจําเดียวกนัในเวลา
เดียวกนั เพราะฉะนั้นกอนที่จะอนุญาตใหทาํการอานหรือเขียนลงบนแถวลาํดับ จําเปนจะตองทํา
การปดตาย (lock) หนวยความจาํทีจ่ะทําการอานและเขียนไวกอนเพือ่หลีกเลี่ยงความผิดพลาดที่
อาจเกิดขึ้นได 
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4.2 ตนแบบระบบการประมวลผลเชิงขนานสําหรบัโปรแกรมบลาสท 
ตนแบบระบบการประมวลผลเชิงขนานสาํหรับโปรแกรมบลาสทที่ไดทาํการพัฒนาขึน้ถูก

ตั้งชื่อเพื่อ ใหเกียรติแกสถาบันการศึกษาวา ระบบประมวลผลเชงิขนานสาํหรับโปรแกรมบลาสท
แหงจฬุาลงกรณมหาวิทยาลยั (Chulalongkorn University’s Parallel System for BLAST – CUP 
BLAST) โดยสวนที่ถกูพฒันามีรายละเอียดแบงไดเปนสองสวนคือ BLASTServer และ 
BLASTClient ซึ่งถูกออกแบบโดยใชการเขยีนโปรแกรมเชิงวัตถ ุ (object-oriented programming) 
แบงออกเปนสองแพคเกจ (package) ดังนี ้

1. BLASTServer  
2. BLASTClient 

4.2.1 แพคเกจ BLASTServer 
แพคเกจ BLASTServer มีหนาที่ตัดแบงขอคําถามออกเปนสวนยอยๆ โดยจะคอยรับการ

ลงทะเบียนของ BLASTClient ตางๆ และทําการกาํหนดฐานขอมูลรวมทัง้คอยจัดการสงคําสัง่ใน
การประมวลผลของโปรแกรมบลาสทใหแตละ BLASTClient นําไปประมวลผลตลอดจนถึงการ
รวบรวมและเชื่อมตอผลลัพธที่ไดจากการประมวลผล โดยจะมีคลาสที่สําคัญดังแบบจําลองคลาส
ในรูปที่ 4.12 ดังตอไปนี้ 

 

+AssignDB()
+AssignTask()
+AssignTask2()
+ClientConnect()
+ClientLeave()
+IsAllTaskDone()
+IsDBDone()
+LookForDB()
+LookForQuery()
+Manager()
+~Manager()
+RemoveFromDB()
+RemoveTask()
+TaskDone()

-ClientQuan : int
-ClientTable[] : int
-DatabaseQuan : int
-DBName[] : String
-QRYName[] : String
-QueryQuan : int
-State[][] : int

Manager

+Frame()
+BlastBT_actionPerformed()
+DBBrowseBT_actionPerformed()
+OutputPathBrowseBT_actionPerformed()
+QRYBrowseBT_actionperformed()
+QRYPathBrowseBT_actionPerformed()
+server_connected()
+server_datain()
+server_disconnected()
+server_error()
+StartServerBT_actionperformed()
+RegisterClient()
+PreProcessQuery()
+PostProcessOutput()

-server : Ipdaemon
-ManagerOBJ : Manager

Frame

+Ipdaemon()
+getRemoteHost()
+setDataToSend()
+setLocalPort()
+disconnect()
+isConnected()
+SetListening()

Ipdaemon

BlastServer

 
รูปที่ 4.12 แบบจําลองคลาสสําหรับแพคเกจ BLASTServer 
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4.2.1.1 คลาส Frame เปนคลาสที่เปนสวนตอประสานกับผูใชงาน และทาํหนาที่
ในการประมวลผลเบื้องตนโดยการตัดแบงขอคําถามออกเปนแฟมช่ัวคราวยอยๆ ตลอดจนถึงการ
รวมผลลัพธเขาดวยกนั ประกอบดวยตัวกระทําการที่สาํคัญดังตอไปนี้ 

 
1. StartServerBT_actionperformed() เปนตัวกระทําการที่ใชสําหรับเรยีก

ให server ทําหนาที่ใหบริการขอมูลและเริ่มการรับการลงทะเบยีนจาก 
BLASTClient ดวยการสรางออบเจกต server ขึ้นโดยตัวกระทาํการนี้จะ
ถูกเรียกใชโดยตรงจากผูใชงานระบบ 

2. BlastBT_actionPerformed() เปนตัวกระทําการที่ผูใชจะทําการเรียกให
โปรแกรมบลาสทถูกเรยีกใชงาน โดยการสรางออบเจกต ManagerOBJ 
ขึ้นจากจาํนวนฐานขอมูลและจํานวนขอคําถามที่ถกูแบง ทัง้นี้ตัวกระทํา
การนี้จะไมสามารถใชงานไดจนกวาจะเรยีกใชตัวกระทาํการ 
StartServerBT_actionperformed() กอน 

3. PreProcessQuery() เปนตัวกระทําการที่ใชสาํหรบัตัดแบงขอคําถาม
ออกเปนแฟมชั่วคราวยอยๆ โดยจะตัดขอคําถามใหเปนลําดับเดี่ยว 

4. PostProcessOutput() เปนตัวกระทําการที่จะทาํการรวบรวมผลลพัธที่
ไดจากการเปรยีบเทียบเขาดวยกนัจะถูกเรยีกใชเองเมื่อการเปรียบเทยีบ
สิ้นสุดลง 

5. RegisterClient() เปนตัวกระทําการที่จะทําการลงทะเบียนเบื้องตนและ
จัดเก็บรหัสของ BLASTClient เพื่อบอกใหระบบรูวาขณะนี้มี 
BLASTClient ใดบางที่สามารถสงขอคําถามไปประมวลผลได 

6. server_connected() เปนตัวกระทาํการที่ถูกเรยีกใชงานเมื่อเกิด
เหตุการณที่มี BLASTClient ใหมขอทําการลงทะเบยีนเขาสูระบบ 

7. server_datain() เปนตัวกระทําการที่ถกูเรียกใชเมื่อไดรับการสงขอมูล
จาก BLASTClient โดยจะทําการบอกออบเจกต ManagerOBJ วา 
BLASTClient ไดทําการเปรียบเทียบลาํดับที่ไดรับมอบหมายเสร็จส้ิน
แลว 
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8. server_disconnect() เปนตวักระทาํการท ีถูกเรียกใชงานเมื่อเกิด
เหตุการณที่เกดิจาก BLASTClient หายไปจากระบบหรือรองขอทําการ
ถอนการลงทะเบียนจากระบบ 

9. server_error() เปนตัวกระทาํการที่จะทําการบันทึกขอมลู เมื่อออบเจกต 
server ใน BLASTServer เกิดความผิดพลาดหรือไมสามารถใชงานได
อีกตอไป 

4.2.1.2 คลาส  Manager เปนคลาสที่มีหนาที่จัดการรับการลงทะเบียนของ 
BLASTClient ตางๆ และทําการกําหนดฐานขอมูลรวมทั้งคอยจัดการสงคําสัง่ในการประมวลผล
ของโปรแกรมบลาสทใหแตละ BLASTClient นําไปประมวลผล โดยมีตัวกระทําการที่สําคญั
ดังตอไปนี้ 

1. AssignDB() เปนตัวกระทําการที่จะทาํการกําหนดฐานขอมูลรับผิดชอบ
ใหกับ BLASTClient โดยจะกระจายภาระใหเกิดการสบัเปลี่ยนคาขอมูล
ในแตละ BLASTClient ใหนอยที่สุด 

2. AssignTask() เปนตัวกระทําการที่จะทาํการเลือกแฟมขอมูลนําเขาและ
กําหนดคําสัง่ในรูปแบบการเรียกใชแฟมกระทําการพรอมดวยตัวแปร
เสริมตางๆ เพือ่สงให BLASTClient นำไปใชประมวลผล 

3. AssignTask2() เปนตัวกระทําการที่จะคอยตรวจสอบวาจะฐานขอมูล
ใดๆ หรือฐานขอมูลทั้งหมด ถกูเปรียบเทยีบเสร็จแลว และพิจารณาวาจะ
กําหนดให BLASTClient ไปรับผิดชอบฐานขอมูลอ่ืนตออีกหรือไมโดยทํา
การเลือกเรียกใชตัวกระทาํการ AssignDB() และ AssignTask() ตาม
เงื่อนไขที่เกิดขึ้น 

4. ClientConnect() เปนตัวกระทําการที่คอยกําหนดฐานขอมูลรับผิดชอบ
แรกใหกับ BLASTClient ที่ไดทําการลงทะเบียนเขามาในระบบ 

5. ClientLeave() เปนตัวกระทําการที่จะทาํการยกเลกิการลงทะเบยีนของ 
BLASTClient และทาํการปรับเปลีย่นสถานะของลําดับที่กําลงัถูก 
BLASTClient  ีที่ถกูแจงใหกลายเปนสถานะตั้งตนเพื่อทาํการประมวลผล
ใหม 

6. RemoveFromDB() เปนตัวกระทําการที่จะถอนการลงทะเบยีบของ 
BLASTClient ออกโดยจะถกูเรียกใชโดยตัวกระทาํการ ClientLeave() 
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7. RemoveTask() เปนตัวกระทําการที่คอยปรับเปลี่ยนสถานะของลําดบัที่
ถูกยกเลกิเมื่อเกิดการถอนการลงทะเบียนโดยจะถูกเรียกใชโดยตัวกระทํา
การ ClientLeave() เชนกนั 

 
 
4.2.1.3 คลาส Ipdaemon เปนคลาสที่มีหนาที่เปนสวนตอประสานงานกับ 

BLASTClient โดยจะทาํหนาที่เปนผูใหบริการเครือขายโดยผานโปรโตคอลแบบ TCP/IP มีตัว
กระทําการที่สาํคัญดังตอไปนี ้

1. getRemoteHost() เปนตัวกระทาํการที่จะทาํใหทราบถึงรหัสของ 
BLASTClient ท ี่ถูกกําหนดขึ้นโดยอัตโนมัติเมื่อมีการเชื่อมตอจาก 
BLASTClient 

2. setDataToSend() เปนตัวกระทําการที่จะทาํการสงขอมูลไปยัง 
BLASTClient 

3. setLocalPort() เปนตัวกระทําการที่ใชในการบอกหมายเลขของชองทาง
เขา/ออกของขอมูล 

4. disconnect() เปนตัวกระทําการที่ใชสําหรับการตัดการเชื่อมตอกับ 
BLASTClient 

5. isConnected() เปนตัวกระทาํการที่ใชสาํหรบัตรวจสอบวา 
BLASTClient ทีท่ําการเชื่อตออยูยังทํางานไดอยูหรือไม 

6. SetListening() เปนตัวกระทําการเพื่อเร่ิมยอมรับการใหบริการระบบ
เครือขายแบบ TCP/IP เพื่อให BLASTClient สามารถเขาเชื่อมตอได 

 

4.2.2 แพคเกจ BLASTClient 
แพคเกจ BLASTClient มีหนาที่ในการรับคําสั่งและตัวแปรเสริมสําหรับแฟมกระทําการ 

blastall ตลอดจนขอคําถามและฐานขอมูลที่ไดรับมอบหมายเพือ่ใชในการเปรยีบเทียบโดยจะมี
คลาสที่สําคัญดังแบบจําลองคลาสในรูปที ่4.13 ดังตอไปนี ้
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รูปที่ 4.13 แบบจําลองคลาสสําหรับแพคเกจ BLASTClient 

 
4.2.2.1 คลาส Frame2 เปนคลาสที่เปนสวนตอประสานกับผูใชงาน และทํา

หนาที่ในการเริ่มการใชงาน BLASTClient โดยจะมีตัวกระทําการที่สําคัญดังนี ้
1. StartClientBT_actionperformed() เปนตัวกระทําการที่ใชเพื่อเร่ิมการ

ทํางานของระบบจะถูกเรียกโดยผูใชงานระบบโดยกระตุนใหออบเจกต 
client เร่ิมการทํางานโดยลงทะเบียนเขาสูระบบ 

2. client_dataIn() เปนตัวกระทําการที่ถูกเรียกเมื่อมีเหตกุารณไดรับขอมูล
จาก BLASTServer 

 
4.2.2.2 คลาส Runtime เปนคลาสที่เปนสวนเชื่อมประสานกับระบบปฏิบัติการ

โดยเรียกใชงานแฟมกระทาํการ blastall มีตัวกระทําการที่สําคัญคือ 
1. exec() เปนตัวกระทาํการทีใ่ชเรียกแฟมกระทําการ blastall ถูกเรียกใช

งานอัตโนมัติเมื่อมีคําสั่งใหประมวลผล 
 
4.2.2.3 คลาส Ipport เปนคลาสที่เปนสวนเชื่อมประสานกับ BLASTServer ผาน

โพรโตคอลแบบ TCP/IP โดยจะมีตัวกระทาํการที่สําคัญดังนี ้
1. setRemoteHost() เปนตวักระทําการที่ใชสําหรับต้ังคาไอพีแอดเดรส (IP 

Address) ของ BLASTServer ที่จะเขาลงทะเบียน 
2. setRemotePort() เปนตัวกระทําการที่ใชสําหรับต้ังคาชองทางเขา/ออก

ของขอมูลระหวาง BLASTServer และ BLASTClient 
3. setConnected() เปนตัวกระทาํการที่ใชสําหรับเริ่มการเชื่อมตอกับ 

BLASTServer โดยทั้งนี้จะตองทาํการตั้งคาไอพีแอดเดรสและคาชองทาง
เขา/ออกของขอมูลดวยตัวกระทําการ setRemoteHost() และ 
setRemotePort() เสียกอน 
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4. isConnected() เปนตัวกระทําการที่ใชทดสอบวา BLASTClient ยัง
เชื่อมตอกับ BLASTServer อยูหรือไม 

5. setDataToSend() เปนตัวกระทําการที่ใชในการสงขอมูลไปยัง 
BLASTServer 

4.2.3 สวนตอประสานกบัผูใช 
สวนตอประสานกับผูใชของระบบประมวลผลแนวขนานก็แบงออกเปนสองสวนเชนเดียว 

กับแพคเกจทั้งสองโดยจะแบงออกเปนหนาตางสําหรับ BLASTServer และหนาตางของ 
BLASTClient โดยจะออกแบบใหใชงานไดงายกวาการใชงาน blastall ตามปกติ 

4.2.3.1 หนาตาง BLASTServer จะทําการอนุญาตใหผูใชงานทําการเลือกคนดู
แฟมฐานขอมลูและแฟมขอคําถามซึ่งเปนขอมูลนําเขาของแฟมกระทําการ blastall ตลอดจนถึง
อนุญาตใหผูใชเลือกขั้นตอนวิธีในการเปรียบเทียบที่ไดเสนอไปสองแบบคือ blastx และ blastn 
ทั้งนี้ผูใชงานจะตองทาํการเลือกเสนทาง (path) สําหรบัเขาใชระบบแฟมที่ถกูแบง (shared file 
system) บนเครื่องบริการแฟม (file server) ผูใชงานจะตองทาํการกดปุม Start Server เพื่อทาํการ
เร่ิมการทาํงานของระบบและกดปุม BLAST! เพื่อเร่ิมการประมวลผลโดยจะมีชองแสดงผลซึ่งจะ
บอกถึงสถานะตางๆ ของการทาํงานและมีแถบแสดงความกาวหนาของการทํางาน โดยจะบอก
เปนอัตราสวนของจํานวนงานทัง้หมดที่ไดทําไปแลวดังรูปที่ 4.14 
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รูปที่ 4.14 หนาตาง BLASTServer 

จากรูปที่ 4.14 หนาตาง BLASTServer จะมีปุมที่อนุญาตใหผูใชงานเรียกคนดู
แฟมขอมูลตางๆ เชนแฟมคุณสมบัติของฐานขอมูลและแฟมขอมูลขอคําถามตลอดจนถงึการเลือก
เสนทางสาํหรบัเขาใชระบบแฟมที่ถกูแบง มีปุมเลือกใชงานขั้นตอนวิธีในการเปรียบเทียบสองแบบ 
พื้นที่แสดงผลและสถานะตางๆ ของระบบ และแถบแสดงความกาวหนาของการทาํงาน ทัง้นี้ผูใช
จําเปนจะตองกําหนดหมายเลขของชองทางเขา/ออกของขอมูลใหตรงกนักับคาของ BLASTClient  

 

4.2.3.2 หนาตาง BLASTClient ผูใชมคีวามจาํเปนจะตองกําหนดเสนทางของ
แฟมกระทําการ เสนทางของฐานขอมูลที่ถูกตัดแบง ตลอดจนเสนทางเขาใชระบบแฟมทีถู่กแบง
ตลอดจนไอพีแอดเดรส และ หมายเลขของชองทางเขา/ออกของขอมลูของ BLASTServer ดังรูป 
4.15 
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รูปที่ 4.15 หนาตาง BLASTClient 

จากรูปที ่ 4.15 หนาตาง BLASTClient จะมีปุมใหผูใชงานเรียกคนดูเสนทางเก็บ
แฟมขอมูลตางๆ ชองกําหนดไอพีแอดเดรส และ ชองกําหนดหมายเลขของชองทางเขา/ออกของ
ขอมูลของ BLASTServer ตลอดจนถงึพืน้ที่แสดงสถานะของระบบวากาํลังทําการเปรียบเทยีบ
ลําดับและฐานขอมูลใดอยู โดย BLASTClient จะทํางานไดกต็อเมื่อไดทําการเชื่อมตอไปยัง 
BLASTServer จากการกดปุม Connect ทัง้นี้ขอมูลเสนทางตางๆ ตลอดจนถึงขอมูลของ 
BLASTServer จะตองถกูกาํหนดไวกอนทีจ่ะสามารถใชงานระบบได 

 

4.2.4 การทาํงานของระบบ 
การทาํงานของระบบประมวลผลเชิงขนานของโปรแกรมบลาสทเร่ิมจากการติดตั้งเครื่อง

บริการแฟม หรือ SharedServer โดยการแบงเนื้อที่ใหสําหรับเขียน/อานแฟมขอมลูแบบเต็มอาน/
เขียนเต็มรูปแบบ และทาํการใสระบบแฟม (mount file system) ใหกับ BLASTServer และ 
BLASTClient ทุกหนวยทีต่องการใชงานระบบ แลวทาํการจัดเตรียมเสนทางสาํหรบัการเขาใช
ระบบแฟมใหกับ BLASTServer และ BLASTClient แตละหนวยโดยทั้งนี้เสนทางของระบบแฟมที่
ใชเขียน/อานของทัง้ BLASTServer และ BLASTClient จะตองตรงกนั 
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รูปที่ 4.16 แผนภาพลาํดับเหตุการณเมื่อผูใชงานระบบกดปุม Start Server 

ผูใชงานระบบเรียกใชแอปเพล็ต (applet) BLASTServer เพื่อเร่ิมใชงานระบบ โดยเริ่ม
จากการกดปุม Start Server บนหนาตาง BLASTServer โดยรูปที ่4.16 จะแสดงลําดับข้ันตอนการ
ทํางานเมื่อผูใชงานระบบทําการกดปุม Start Server จะเปนการเรียกใชตัวกระทําการ 
StartServerBT_actionperformed() จากนัน้ตัวกระทําการนี้จะไปเรียกใชตัวกระทําการ 
SetListening() ในคลาส Ipdaemon เพื่อเร่ิมใหบริการเครือขายแบบ TCP/IP และรอรับการ
เชื่อมตอจาก BLASTClient เพื่อลงทะเบียนเขาสูระบบ 

 
เมื่อระบบอนญุาตใหทาํการลงทะเบยีนไดแลวผูใชจึงจะสามารถทาํการเชื่อมตอ 

BLASTClient โดยการกดที่ปุม Connect เพื่อทาํการลงทะเบียนเขาสูระบบ ทัง้นี้ผูใชจะตอง
กําหนดคาไอพีแอดเดรส ชองกําหนดหมายเลขของชองทางเขา/ออกของขอมูล ตลอดจนถึงเสน 
ทางการเขาใชระบบแฟมกอนที่จะทาํงานกอนทีจ่ะทําการเชื่อมตอกับ BLASTServer 
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รูปที่ 4.17 แผนภาพลาํดับเหตุการณเมื่อผูใชงานระบบกดปุม Connect 

จากรูปที ่4.17 เมื่อผูใชทาํการกดปุม Connect  บนหนาตาง BLASTClient จะเปนการเริ่ม
เรียกใชตัวกระทําการ StartClientBT_actionperformed ซึ่งจะทําการเรียกใชตัวกระทาํการ 
setConnect บนออบเจต client เพื่อทําการเชื่อมตอโดยการสงคํารองขอไปยัง BLASTServer  

และเมื่อมีคํารองถูกสงเขามาจาก BLASTClient จะแบงไดเปนสองกรณีคือในกรณีที่ผู
ใชไดเร่ิมทําการสั่งใหระบบเริม่ทําการเปรียบเทียบแลวและในกรณีที่ผูใชยังไมไดสั่งใหระบบทาํการ
เปรียบเทียบ 

หากผูใชยังไมไดสั่งใหระบบเร่ิมทําการเปรยีบเทียบ BLASTServer จะทําการลงทะเบียน
เบื้องตนใหกับ BLASTClient โดยการบนัทกึวาม ี BLASTClient รหัสใดบางเพื่อบอกใหระบบรูวา
ขณะนี้มี BLASTClient ใดบางที่สามารถสงขอคําถามไปประมวลผลได หลังจากนัน้จะนํา 
BLASTClient ที่ไดลงทะเบียนเบื้องตนไปลงทะเบียนขั้นตอไปเพื่อรับผิดชอบฐานขอมูลหลังจากที่
ผูใชทําการสั่งใหเร่ิมเปรียบเทียบลําดับดังรูปที่ 4.18 
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รูปที่ 4.18 แผนภาพลาํดับเหตุการณของ BLASTServer เมื่อมีคํารองขอลงทะเบยีนจาก 

BLASTClient 
จากรูปที ่ 4.18 เมื่อเกิดเหตุการณ BLASTServer ไดรับคํารองขอลงทะเบียนจาก 

BLASTClient ตัวกระทําการ server_connect() ของออบเจกต server จะถูกเรียกใช หลงัจากนั้น
หากเปนการลงทะเบียนครั้งแรกตัวกระทาํการ server_connect() จะทําการเรียกใชตัวกระทาํการ 
RegisterClient() เพื่อทาํการละทะเบียนเบื้องตนโดยจะเก็บรหัสของ BLASTClient ทั้งหมดไวที่ 
ServerFrame และหากผูใชไดสั่งใหระบบเร่ิมทําการเปรียบเทียบแลวโดยหากมีออบเจกต 
ManagerOBJ แลว  ServerFrame จะทําการเรยีกตัวกระทําการ ClientConnect() โดย 
ClientConnect() จะทาํหนาทีก่ําหนดฐานขอมูลรับผิดชอบใหกับ BLASTClient() จากนั้น 
ServerFrame() จะทําการขอสายอักขระที่ใชในการเรียกแฟมกระทําการพรอมดวยตัวแปรเสรมิ
ตางๆ โดยการเรียกตัวกระทําการ AssignTask2() จากออบเจกต ManagerOBJ โดยการทํางาน
ของตัวกระทาํการจะเปนดังรูปที่ 4.19 จากนัน้จะสงผานสายอกัขระไปยังออบเจกต server เพื่อสง
ขอมูลไปยัง BLASTClient โดยตัวกระทาํการ setDataToSend() 
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รูปที่ 4.19 ผังงานของตัวกระทําการ AssignTask2() 

 
จากรูปที่ 4.19 การทํางานของตัวกระทาํการ AssignTask2() จะเริ่มจากการตรวจสอบวา

งานทัง้หมดถกูเปรียบเทยีบเสร็จเรียบรอยแลวหรือยัง หากงานทัง้หมดถูกเปรียบเทยีบแลวก็จะหยุด
การทาํงาน หากงานทัง้หมดยังไมเสร็จจะทําการตรวจสอบวาฐานขอมูลที่รับผิดชอบอยูถูก
เปรียบเทียบเสร็จแลวหรือยงั ถาฐานขอมูลที่รับผิดชอบอยูไดรับการเปรียบเทียบเสร็จแลวจะทาํ
การเลือกฐานขอมูลใหมแลวเริ่มการทํางานทัง้หมดอีกครั้ง หากยงัเปรียบเทียบไมเสร็จก็จะเลือก
ลําดับที่ยงัไมไดทําการเปรียบ เทยีบมาใหโดยตัวกระทาํการ AssignTask() 
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รูปที่ 4.20 แผนภาพลาํดับเหตุการณของ BLASTServer เมื่อมีเหตุการณที่ผูใชงานเริ่มส่ังใหทําการ

เปรียบเทียบลาํดับ 
 
เมื่อผูใชทําการสั่งใหระบบเร่ิมทําการเปรียบเทียบโดยการกดปุม BLAST! ตัวกระทาํการ 

BLASTBT_actionPerformde() จะถกูเรียกใชจากนั้นจะเริ่มทาํการประมวลผลเบื้องตนโดยการ
แบงขอคําถามออกเปนแฟมชั่วคราวยอยๆ แลวจึงสรางออบเจกต ManagerOBJ ขึ้นโดยสรางโค
รสรางขอมูลขนาดใหเหมาะสมกับจํานวนขอคําถามยอยและจํานวนฐานขอมูลดังที่ไดกลาวถึงแลว
ในหลักการกระจายขอคําถาม หลงัจากนัน้หากม ี BLASTClient ที่ไดทําการลงทะเบียนเบื้องตน 
ระบบจะเริ่มทาํการกาํหนดฐานขอมูลและกระจายขอคําถามใหกับ BLASTClient ทีละหนวย
เชนเดียวกับในรูปที่ 4.18  

เมื่อมีการสงขอมูลกลับมายงั BLASTClient ออบเจกตเมื่อไดรับขอมูลแลวจะทําการ
ประมวลผลสายอักขระแลวทําการสรางออบเจกต Run ข้ึนโดยมีตนแบบจากคลาส Runtime แลว
ใชตัวกระทาํการ exec() เพื่อทาํการเปรยีบเทียบลําดบัดวยแฟมกระทําการ blastall และจะรอ
จนกวาแฟมกระทําการ blastall จะทํางานเสร็จจะทําการสงสารกลับเพื่อแสดงออกบนพืน้ที่แสดง
สถานะของระบบแลวจึงสงขอมูลกลับไปยงั BLASTServer วาไดทาํการเปรียบเทยีบลําดับที่ให
เสร็จสิ้นแลว 
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รูปที่ 4.21 แผนภาพลาํดับเหตุการณของ BLASTClient เมื่อไดรับคําสั่งในการประมวลผล 

 
เมื่อ BLASTServer ไดรับคําตอบจาก BLASTClient วาทําการเปรียบเทียบลาํดบัเสร็จ

เรียบรอยแลวผานตัวกระทาํการ server_datain() จะทาํการเรียกตัวกระทําการ TaskDone() บน 
ออบเจกต ManagerOBJ เพื่อปรับสถานะของการเปรยีบเทียบลําดบัแลวจึง เรียกใชตัวกระทาํการ 
AssignTask2 อีกครั้งเพื่อกําหนดแฟมขอมลูนําเขาให BLASTClient อีกครั้งดังรูปที ่4.22 
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รูปที่ 4.22 แผนภาพลาํดับเหตุการณของ BLASTServer เมื่อไดรับคําตอบจาก BLASTClient 

 
เมื่อลําดับทัง้หมดถูกเปรียบเทียบเสร็จสิน้แลวทราบจากตวักระทาํการ AllTaskDone()  

BLASTServer จะทาํลายออบเจกต ManagerOBJ หลังจากนั้นกจ็ะทําการเชื่อมตอผลลัพธเขา
ดวยกนัโดยตัวกระทําการ PostProcessOutput() ดังรูปที่ 4.23 จึงเสร็จการทํางานของระบบ
ทั้งหมด หลังจากนัน้ระบบจงึพรอมสําหรับการประมวลผลขอคําถามชดุใหมตอไป 

 
เมื่อ BLASTServer พบวามี BLASTClient ใดไมสามารถทาํงานตอหรือหลุดจากระบบ

โดยการตรวจสอบดวยตัวกระทําการ isConnected() หรือวา BLASTClient ใดตองการถอนการ
ลงทะเบียนจากระบบโดยการสงคํารองมาให BLASTServer ออบเจกต server จะเรียกตัวกระทํา
การ server_disconnected() ซึ่งจะไปเรียกแฟมกระทําการ ClientLeave() บนออบเจกต 
ManagerOBJ โดยจะทําการเปลี่ยนแปลงสถานะของการเปรียบเทยีบของ BLASTClient นั้นๆ ให
เปนสถานะตั้งตนดวยตัวกระทําการ RemoveTask() และทําการถอนการลงทะเบยีนรับผิดชอบ
ฐานขอมูลดวยตัวกระทําการ RemoveFromeDB() ตามลําดับดังรูปที ่4.24 
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รูปที่ 4.23 แผนภาพลาํดับเหตุการณของ BLASTServer เมื่อลําดับทั้งหมดถูกเปรียบเทียบเสร็จ

เรียบรอยแลว 
 

 
รูปที่ 4.24 แผนภาพลาํดับเหตุการณของ BLASTServer เมื่อ BLASTClient ใดๆ หลุดจากระบบ 

 



บทที่  5 
 

การทดสอบระบบการประมวลผลเชิงขนานสําหรับโปรแกรมบลาสท 
 
5.1 การวัดประสิทธิภาพของระบบทีม่ีจํานวนหนวยประมวลผลสูง 

เนื่องจากระบบประมวลผลเชิงขนาดสวนใหญจะมีประสิทธิภาพลดลงเมื่อจํานวนหนวย
ประมวลผลมมีากขึ้นทัง้นี้สาเหตุสามารถเกิดขึ้นไดหลายประการ จุดประสงคของการทดลองนี้เพือ่
ทําใหทราบถึงแนวโนมของระบบเมื่อมหีนวยประมวลผลมากขึ้น 

 

5.1.1 วิธกีารทดลอง 
1. ทําการเปรียบเทียบโดยการจบัเวลาการทาํงานของโปรแกรมบลาสทตามปกติ แลว

นําไปเปรียบเทียบกับเวลาที่ไดจากการทาํงานของระบบที่ไดทําการพัฒนาขึ้นที่
จํานวนหนวยประมวลผลตางๆ กัน 

2. บันทกึผลและคํานวณอัตราการเรงความเร็ว  
3. นําผลที่ไดมาวาดกราฟและวเิคราะหแนวโนมของระบบเมื่อมีหนวยประมวลผลมาก

ข้ึน 
 

5.1.2 สภาวะที่ใชในการทดลอง 
1. ตัวประมวลผลกลาง Intel Pentium III 533 เมกะเฮิรทซ  
2. หนวยความจาํขนาด 128 เมกะไบต 
3. ระบบปฏิบัติการวินโดวส มลิเลนเนยีม เอดิชัน 
4. ระบบเครื่องบริการแฟม คือ ระบบเครือขายของไมโครซอฟท 
5. ฐานขอมูล NR ขนาด 234 เมกะไบต แบงออกเปน 2 สวนคือ  

I. NR1 ขนาด 118 เมกะไบต และ  
II. NR2 ขนาด 116 เมกะไบต 

6. ข้ันตอนวิธทีี่ใชในการเปรียบเทียบคือ blastx 
7. ขอคําถามจาํนวน 1000 ลําดับ 
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5.1.3 ผลการทดลอง 
เวลาที่ใชในการทดสอบจากการทาํงานตามปกติใชเวลาทัง้สิ้น 804 นาท ีทั้งนี้เวลาที่ใชใน

การทดสอบการทํางานของประสิทธิภาพของระบบจะเห็นไดจากตารางที่ 5.1 และรูปที่ 5.1 
 

ตารางที่ 5.1 ผลการทดสอบประสิทธิภาพของระบบในการทดลองวัดประสิทธิภาพของระบบทีม่ี
จํานวนหนวยประมวลผลสูง 

จํานวน 
BLASTClient 

เวลาในการ
ประมวลผล
เบื้องตน 
(นาที) 

เวลาที่ใชในการ
เปรียบเทียบ 

(นาที) 

เวลาที่ใชในการ
รวมผลลัพธ 

(นาที) 

เวลาที่ใชทั้งส้ิน 
(นาที) 

อัตราการเรง
ความเร็ว 

(เทา) 

1 5 421 10 436 1.84 
2 5 191 10 206 3.9 
3 5 122 10 137 5.8 
4 5 88 10 103 7.8 
5 5 78 10 93 8.6 
6 5 65 10 80 10 
7 5 58 10 73 11 
8 5 51 10 66 12 
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รูปที่ 5.1 ผลการวัดประสิทธภิาพของระบบในการทดลองวัดประสิทธภิาพของระบบที่มีจาํนวน

หนวยประมวลผลสูง 
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5.1.3 การวิเคราะหผลการทดลอง 
จากการทดลองที่ไดจะเห็นไดวา อัตราการเรงความเรว็ของระบบสูงเกินกวา อัตราการเรง

ความเร็วของระบบประมวลผลเชิงขนานในอุดมคติ ทัง้นี้ปรากฏการณนี้เรียกวาปรากฏการณอัตรา
การเรงความเร็วแบบซูเปอรลีเนียร (superlinear speedup) เปนปรากฏการณที่อัตราการเรง
ความเร็วของระบบประมวลผลที่จํานวนหนวยประมวลผลใดๆ มีคาสงูกวาจํานวนของหนวย
ประมวลผลทีท่ําการวัด ในกรณีนี้ความเร็วที่สงูขึ้นเนื่องมาจาก การกําจัดการสับเปล่ียนคาขอมลู
ระหวางหนวยความจาํหลกัและจานบนัทกึขอมูล ดังที่กลาวไวแลวในบทที ่3  

การวิเคราะหแนวโนมที่ไดเมือ่เพิ่มจํานวนหนวยประมวลผลใหกับระบบจะพิจารณาจาก
คาความชนัของกราฟ โดยคาความชนัของกราฟในชวงตน (จํานวนหนวยประมวลผลตั้งแต 1 ถึง 4 
หนวย) มีคาเทากับ 2 ในขณะที่คาความชันของกราฟในชวงปลาย (จํานวนหนวยประมวลผลตั้งแต 
6 ถึง 8 หนวย) มีคาเหลือเพียงแค 1 ซึง่มีคาลดลงเนื่องมาจากอัตราการเรงความเร็วของระบบนัน้
ลดลง ในขณะที่จํานวนของหนวยประมวลผลคงที ่ สาเหตุหลกัก็คือ ถงึแมวาเวลาที่ใชในการ
เปรียบเทียบลดลง แตวาเวลาที่ใชในการประมวลผลเบื้องตนรวมถงึเวลาที่ใชในการประมวลผล
ในชวงปลายของระบบคงที ่ เนื่องมาจากการประมวลผลเบื้องตนและชวงปลายของระบบเปนการ
ทํางานเปนขั้นตอนโดยที่ไมไดถูกแบงออกไปประมวลผลตามหนวยตางๆ และสาเหตุรองก็คือ 
ภาระการทาํงานของ BLASTServer และ SharedStorage มีมากขึ้นเมือ่จํานวนของหนวย
ประมวลผลมากขึ้นตามลําดับรวมถึง ภาระของระบบเครือขายที่ตองทาํงานหนกัข้ึนเมื่อมีการสง
ขอมูลมากขึ้นอีกดวย 

5.2 การวัดประสิทธิภาพของระบบเมือ่ขนาดของฐานขอมลูรวมใหญกวาขนาดของหนวย 
ความจาํรวมมาก 

จากสมมุติฐานเบื้องตนทีว่า ระบบจะทํางานชาลงเมื่อเกิดอัตราการสับเปลี่ยนคาขอมูล
ระหวางหนวยความจาํและจานบนัทกึสูง การเปรียบเทยีบขอคําถามกบัฐานขอมูลขนาดยิง่ใหญขึน้
เทาไรยิง่ทาํใหใชเวลาในการเปรียบเทียบนานมากขึน้ การทดลองนี้มจีุดประสงคเพือ่ศึกษาถงึผลที่
ไดรับจากการประมวลผลเชงิขนาน ซึง่กําจัดปญหาทีเ่กิดขึ้นจากการสับเปลี่ยนคาขอมูลระหวาง
หนวยความจาํหลักและจานบันทึกขอมูล 
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5.2.1 วิธกีารทดลอง 
1. ทําการเปรียบเทียบโดยการจบัเวลาทํางานของโปรแกรมบลาสทตามปกติ แลวนาํไป

เปรียบเทียบกบัเวลาที่ไดจากการทาํงานของระบบที่ไดทาํการพัฒนาขึน้ที่จาํนวน
หนวยประมวลผลตางๆ กนั 

2. บันทกึผลและคํานวณอัตราการเรงความเร็ว  
3. นําผลที่ไดมาวาดกราฟและวเิคราะหแนวโนมของระบบ 
 
 
 

5.2.2 สภาวะที่ใชในการทดลอง 
1. เครื่อง Intel Pentium II 500E MHz  
2. หนวยความจาํขนาด 256 เมกะไบต 
3. ระบบปฏิบัติการ ซูซี ลินุกซ 8.0  
4. ระบบเครื่องบริการแฟม คือ ระบบปฏิบัติการแซมบา 
5. ฐานขอมูล NT ขนาด 2392 เมกะไบต แบงออกเปน 12 สวนคือ  

I. NT1 ขนาด 209 เมกะไบต  
II. NT2 ขนาด 209 เมกะไบต 
III. NT3 ขนาด 209 เมกะไบต  
IV. NT4 ขนาด 209 เมกะไบต 
V. NT5 ขนาด 209 เมกะไบต  

VI. NT6 ขนาด 209 เมกะไบต 
VII. NT7 ขนาด 209 เมกะไบต  

VIII. NT8 ขนาด 209 เมกะไบต 
IX. NT9 ขนาด 209 เมกะไบต  
X. NT10 ขนาด 209 เมกะไบต 

XI. NT11 ขนาด 209 เมกะไบต และ 
XII. NT12 ขนาด 85 เมกะไบต 

6. ขั้นตอนวิธทีี่ใชในการเปรียบเทียบคือ blastn 
7. ขอคําถามจาํนวน 200 ลําดบั 
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5.2.3 ผลการทดลอง 
เวลาที่ใชในการทดสอบโดยการทาํงานตามปกติใชเวลาทั้งสิน้ 1250 นาท ี และเวลาที่ได

จากการพัฒนาระบบทีถู่กพฒันาขึน้จะเหน็ไดจากตารางที ่5.2 และกราฟในรูปที่ 5.2 
 

ตารางที่ 5.2 ผลการทดสอบประสิทธิภาพของระบบในการทดลองวัดประสิทธิภาพของระบบเมื่อ
ขนาดของฐานขอมูลรวมใหญกวาขนาดของหนวย ความจํารวมมาก 

จํานวน 
BLASTClient 

เวลาในการ
ประมวลผล
เบื้องตน 
(นาที) 

เวลาที่ใชในการ
เปรียบเทียบ 

(นาที) 

เวลาที่ใชในการ
รวมผลลัพธ 

(นาที) 

เวลาที่ใชทั้งส้ิน 
(นาที) 

อัตราการเรง
ความเร็ว 

(เทา) 

1 2 481 5 488 2.6 
2 2 238 5 245 5.1 
3 2 159 5 166 7.5 
4 2 118 5 125 10 
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รูปที่ 5.2 ผลการวัดประสิทธภิาพของระบบในการทดลองวัดประสิทธภิาพของระบบเมื่อขนาดของ

ฐานขอมูลรวมใหญกวาขนาดของหนวย ความจาํรวมมาก 
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5.2.4 การวิเคราะหผลการทดลอง 
จากรูปที ่5.2 จะเหน็ไดวาอตัราการเรงความเร็วของระบบมีคาสูงขึน้ในระดับ ซูเปอรลีเนียร

เชนเดียวกับผลการทดลองที่ไดในการทดลองที ่ 5.1 แตคาความชนัเฉลี่ยที่ไดมีคาสงูถึง 2.46 ซึง่สงู
กวาคาความชนัในการทดลองที่ 5.1 มาก ทั้งนี้เนื่องมาจาก การทดลองที่ 5.2 สามารถกําจัดเวลาที่
ใชในการสับเปล่ียนขอมูลไดมากกวา โดยจะสังเกตไดจากอัตราสวนของขนาดของฐาน ขอมูลที่ใช
ตอขนาดของหนวยความจาํหลักของแตละหนวยประมวลผลยอยของระบบ ในที่นีอั้ตราสวน
ดังกลาวของการทดลองที่ 5.2 มีคาเทากับ 9.3 เทา ในขณะที่อัตราสวนของการทดลองที ่5.1 มีคา
เพียง 1.8 เทา เพราะฉะนัน้ระบบทีพ่ัฒนาขึ้นเหมาะสาํหรับระบบทีม่ีปญหาหนวยความจําขนาด
จํากัด โดยประโยชนที่ไดรับซึ่งก็คืออัตราการเรงความเรว็ของระบบจะยิ่งสูงขึน้ เมื่ออัตราสวนของ
ฐานขอมูลตอขนาดของหนวยความจํามคีาสูงขึ้นตามลําดับ 

5.3 การวัดประสิทธิภาพของระบบเทยีบกับระบบประมวลผลเชิงขนานแบบขอคําถาม
ขนาน 

จุดประสงคของการทดลองเพื่อที่จะเปรียบเทียบประสทิธภิาพของระบบที่ไดพัฒนาขึน้
เทียบกบัระบบที่พัฒนาข้ึนและใชงานกนัอยางแพรหลายอยางกับระบบประมวลผลเชิงขนานแบบ
ขอคําถามขนาน 

5.3.1 วิธกีารทดลอง 
1. ทําการเปรียบเทียบโดยการจบัเวลาทํางานของระบบที่ไดทําการพัฒนาโดยไมทําการ

ตัดแบงฐานขอมูลออกเปนสวนยอยๆ เทยีบกบัการทาํงานของระบบทีถู่กตัดแบง
ฐานขอมูลในผลการทดลองที่ 5.2 

2. บันทกึผลและคํานวณอัตราการเรงความเร็วของระบบทัง้สอง 
3. นําผลที่ไดมาวาดกราฟและวเิคราะหเปรียบเทียบกับการทดลองที่ 5.2 
 

5.3.2 สภาวะที่ใชในการทดลอง 
1. เครื่อง Intel Pentium II 500E MHz  
2. หนวยความจาํขนาด 256 เมกะไบต 
3. ระบบปฏิบัติการ ซูซี่ ลินุกซ 8.0  
4. ระบบเครื่องบริการแฟม คือ ระบบปฏิบัติการแซมบา 
5. ฐานขอมูล NT ขนาด 2392 เมกะไบต 
6. ขั้นตอนวิธทีี่ใชในการเปรียบเทยีบคือ blastn 
7. ขอคําถามจาํนวน 200 ลําดบั 



                                                                                                   66

5.3.3 ผลการทดลอง 
เวลาที่ใชในการทดลองระบบการประมวลผลแบบขอคําถามขนานซึ่งไดจากระบบที่

พัฒนาขึ้นโดยไมทําการตัดแบงฐานขอมูล จะเหน็ไดจากตารางที่ 5.3 และกราฟในรูปที่ 5.3 
 

ตารางที่ 5.3 ผลการทดสอบประสิทธิภาพของระบบในการทดลองวัดประสิทธิภาพของระบบเทยีบ
กับระบบประมวลผลเชงิขนานแบบขอคําถามขนาน 

จํานวน 
BLASTClient 

เวลาในการ
ประมวลผล
เบื้องตน 
(นาที) 

เวลาที่ใชในการ
เปรียบเทียบ 

(นาที) 

เวลาที่ใชในการ
รวมผลลัพธ 

(นาที) 

เวลาที่ใชทั้งส้ิน 
(นาที) 

อัตราการเรง
ความเร็ว 

(เทา) 

1 2 1256 1 1259 0.99 
2 2 628 1 631 1.98 
3 2 419 1 422 2.96 
4 2 314 1 317 3.94 
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รูปที่ 5.3 ผลการเปรียบเทยีบประสิทธิภาพระหวางระบบการประมวลผลเชิงขนานทีพ่ัฒนาขึ้น และ

ระบบการประมวลผลเชงิขนานแบบขอคําถามขนาน 
 
 

5.3.3 การวิเคราะหผลการทดลอง 
จากรูปที ่ 5.3 จะเหน็วาประสิทธิภาพของระบบทีพ่ฒันาขึน้สูงกวาระบบประมวลผลเชิง

ขนานแบบขอคําถามขนานอยางเหน็ไดชัดโดย ทัง้นี้ระบบแบบขอคําถามขนานมีความสามารถ
ใกลเคียงกับระบบประมวลผลเชิงขนานในอุดมคติ หากแตวาระบบการประมวลผลแบบขอคําถาม
ขนานมีความไดเปรียบกวาระบบที่ไดทาํการพัฒนาขึ้น เนื่องจากแฟมผลลัพธมจีํานวนนอยกวา
และสามารถเชื่อมตอไดทันท ี

 

5.4 การวัดประสิทธิภาพของระบบทีจ่าํนวนลําดับในขอคําถามตางๆกัน 
เนื่องจากระบบที่ทาํการพัฒนาถกูออกแบบใหรองรับกับฐานขอมูลขนาดใหญ เนื่องมา 

จากการสับเปลี่ยนคาขอมูลระหวางหนวยความจาํในการเปรียบเทียบลําดับจํานวนมากๆ ดังนัน้
การประมวลผลดวยจํานวนลําดับที่ตางกนัยอมจะมีผลตออัตราการเรงความเร็วของระบบดังจะ
สังเกตไดจากการทดลองนี ้
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5.4.1 วิธกีารทดลอง 
1. ทําการเปรียบเทียบโดยการจบัเวลาทํางานของระบบที่ไดทําการพัฒนาโดยเลือกใช

ลําดับในขอคําถามจํานวนตางๆ กนั ตอจากการทดลองที ่5.2 
2. บันทกึผลและคํานวณอัตราการเรงความเร็วของระบบทีจ่ํานวนขอคําถามตางๆ 
3. นําผลที่ไดมาวาดกราฟและวเิคราะหเปรียบเทียบกันกับผลการทดลองที่ 5.2 
 

5.4.2 สภาวะที่ใชในการทดสอบ 
1. เครื่อง Intel Pentium II 500E MHz  
2. หนวยความจาํขนาด 128 เมกะไบต 
3. ระบบปฏิบัตกิาร ซูซี่ ลินุกซ รุน 8.0  
4. ฐานขอมูล NT ขนาด 2392 เมกะไบต แบงออกเปน 12 สวนคือ  

I. NT1 ขนาด 209 เมกะไบต  
II. NT2 ขนาด 209 เมกะไบต 
III. NT3 ขนาด 209 เมกะไบต  
IV. NT4 ขนาด 209 เมกะไบต 
V. NT5 ขนาด 209 เมกะไบต  

VI. NT6 ขนาด 209 เมกะไบต 
VII. NT7 ขนาด 209 เมกะไบต  

VIII. NT8 ขนาด 209 เมกะไบต 
IX. NT9 ขนาด 209 เมกะไบต  
X. NT10 ขนาด 209 เมกะไบต 

XI. NT11 ขนาด 209 เมกะไบต และ 
XII. NT12 ขนาด 85 เมกะไบต 

5. ข้ันตอนวิธทีี่ใชในการเปรียบเทียบคือ blastx 
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5.4.3 ผลการทดลอง 
 
ขอคําถามที่ใชประกอบดวยลําดับทัง้สิ้น 1 ลําดับ เวลาทีใ่ชในการทํางานตามปกติคอื 375 

วินาท ีผลที่ไดจากการทดลองระบบเปนดังนี ้
 

ตารางที่ 5.4 ผลการทดสอบประสิทธิภาพของระบบในการทดลองวัดประสิทธิภาพของระบบ โดย
ใชลําดับจํานวน 1 ลําดับในขอคําถาม 

จํานวน 
BLASTClient 

เวลาในการ
ประมวลผล
เบื้องตน 
(วินาที) 

เวลาที่ใชในการ
เปรียบเทียบ 

(วินาที) 

เวลาที่ใชในการ
รวมผลลัพธ  

(วินาที) 

เวลาที่ใชทั้งส้ิน 
(วินาที) 

อัตราการเรง
ความเร็ว 

(เทา) 

1 0 492 3 495 0.76 
2 0 276 3 279 1.34 
3 0 168 3 171 2.19 
4 0 114 3 117 3.21 

 
 
ขอคําถามที่ใชประกอบดวยลําดับทัง้สิ้น 2 ลําดับ เวลาทีใ่ชในการทํางานตามปกติคอื 742 

วินาท ีผลที่ไดจากการทดลองระบบเปนดังนี ้
 

ตารางที่ 5.5 ผลการทดสอบประสิทธิภาพของระบบในการทดลองวัดประสิทธิภาพของระบบ โดย
ใชลําดับจํานวน 2 ลาํดับในขอคําถาม 

จํานวน 
BLASTClient 

เวลาในการ
ประมวลผล
เบื้องตน 
(วินาที) 

เวลาที่ใชในการ
เปรียบเทียบ 

(วินาที) 

เวลาที่ใชในการ
รวมผลลัพธ  

(วินาที) 

เวลาที่ใชทั้งส้ิน 
(วินาที) 

อัตราการเรง
ความเร็ว 

(เทา) 

1 1 546 3 550 1.34 
2 1 303 3 307 2.41 
3 1 181 3 185 4 
4 1 121 3 125 5.94 
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ขอคําถามที่ใชประกอบดวยลําดับทัง้สิ้น 3 ลําดับ เวลาที่ใชในการทํางานตามปกติคือ 
1113 วินาท ีผลที่ไดจากการทดลองระบบเปนดังนี ้

 
ตารางที่ 5.6 ผลการทดสอบประสิทธิภาพของระบบในการทดลองวัดประสิทธิภาพของระบบ โดย

ใชลําดับจํานวน 3 ลําดับในขอคําถาม 
จํานวน 

BLASTClient 
เวลาในการ
ประมวลผล
เบื้องตน 
(วินาที) 

เวลาที่ใชในการ
เปรียบเทียบ 

(วินาที) 

เวลาที่ใชในการ
รวมผลลัพธ  

(วินาที) 

เวลาที่ใชทั้งส้ิน 
(วินาที) 

อัตราการเรง
ความเร็ว 

(เทา) 

1 1 546 3 550 1.34 
2 1 303 3 307 2.41 
3 1 181 3 185 4 
4 1 121 3 125 5.94 
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รูปที่ 5.4 ผลการเปรียบเทยีบประสิทธิภาพของระบบทีจ่ํานวนลาํดับในขอคําถามตางๆ กัน 
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รูปที่ 5.5 ผลการวัดประสิทธภิาพเปรียบเทยีบของระบบที่จํานวนลําดบัในขอคําถามจํานวนตางๆ 

กันเปรียบเทียบตามจํานวนของหนวยประมวลผล 
 

5.4.4 การวิเคราะหผลการทดลอง 
จากการทดลองที่ไดจะเห็นวาประสิทธิภาพของระบบเมือ่ใชลําดับในขอคําถามเพียงลําดับ

เดียวทาํงานไดชากวาการทาํงานตามปกติ เนื่องจากนอกจากจะตองทําการสับเปลีย่นคาขอมูลเมือ่
ฐานขอมูลเปลีย่นไปแลว ยังตองเสียเวลาในการเชื่อมตอผลลัพธอีกดวย ระบบจงึไมเหมาะสมที่จะ
ทําการประมวลผลขอคําถามที่มีลาํดับเพยีงลําดับเดยีว และเมือ่พิจารณาการเปรียบเทียบขอ
คําถามที่มีลาํดับต้ังแต 2 ลําดับข้ึนไปจะพบวาการประมวลผลทาํไดเร็วขึ้นและเกนิขีดจํากัดของ
ระบบประมวลผลเชิงขนานในอุดมคติเขาสูขอบเขตของซูเปอรลีเนียร โดยจะเหน็ไดวาอัตราการเรง
ความเร็วจะยิง่สูงขึ้นมากเมือ่จํานวนลาํดบัในขอคําถามเพิ่มข้ึน ทั้งนี้ความคุมของระบบเกิดจาก
การที่ฐานขอมูลที่ตองการเปรียบเทียบฝงอยูในหนวยความจาํไดนานที่สุด กลาวคือจะทําการ
เปรียบเทียบจนกระทั่งไมมีความจาํเปนตองใชฐานขอมูลนั้นๆ อีกจึงเริ่มทําการเปรียบเทยีบ
ฐานขอมูลใหม 

 
 
 



                                                                                                   72

5.5 การวัดประสิทธิภาพของระบบในฐานงานอื่นๆ 
เนื่องจากระบบถูกออกแบบมาโดยใชเทคโนโลยีจาวาทาํใหสามารถทาํงานไดบน

ฐานงานอื่นๆ ที่รองรับการทํางานของเครื่องเสมือนจาวา (Java virtual machine) โดยเฉพาะ
ระบบปฏิบัติการโซลารรีสซึ่งถูกพัฒนาโดยบริษัท ซันไมโครซิสเท็ม เชนเดียวกับภาษาจาวา การ
ทดลองนี้เพยีงเพื่อทดสอบความสามารถในการทํางานในฐานงานอืน่ๆ นอกจากระบบปฏิบัติการ
วินโดวและลินกุซ 

 

5.5.1 วิธกีารทดลอง 
1. ทําการเปรียบเทียบโดยการจบัเวลาทํางานของระบบที่จาํนวนหนวยประมวลผลตางๆ 

กัน 
2. บันทกึผลและคํานวณอัตราการเรงความเร็วของระบบ 
3. นําผลที่ไดมาวาดกราฟและวเิคราะหผลการทดลอง 

 
 

5.5.2 สภาวะที่ใชในการทดสอบ 
1. เครื่อง Intel Pentium II 233 เมกะเฮิรทซ  
2. หนวยความจาํขนาด 64 เมกะไบต 
3. ระบบปฏิบัติการ โซลารรีส รุนที ่5.8 สําหรบัสถาปตยกรรมแบบ x86  
4. ฐานขอมูล NR ขนาด 234 เมกะไบต แบงออกเปน 2 สวนคือ  

I. NR1 ขนาด 59 เมกะไบต 
II. NR2 ขนาด 58 เมกะไบต 

III. NR3 ขนาด 58 เมกะไบต และ 
IV. NR4 ขนาด 59 เมกะไบต 

5. ข้ันตอนวิธทีี่ใชในการเปรียบเทียบคือ blastx 
6. ขอคําถามจาํนวน 100 ลําดบั 
 

5.5.3 ผลการทดลอง 
เวลาที่ใชในการทดสอบโดยการทาํงานตามปกติใชเวลาทั้งสิน้ 1778 นาท ี และเวลาที่ได

จากการพัฒนาระบบทีถู่กพฒันาขึน้จะเหน็ไดจากตารางที ่5.2 และกราฟในรูปที่ 5.2 
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ตารางที่ 5.7 ผลการทดสอบประสิทธิภาพของระบบบนฐานงานระบบปฏิบัติการ โซลารีส 
สําหรับสถาปตยกรรมแบบ x86 

จํานวน 
BLASTClient 

เวลาในการ
ประมวลผล
เบื้องตน 
(นาที) 

เวลาที่ใชในการ
เปรียบเทียบ 

(นาที) 

เวลาที่ใชในการ
รวมผลลัพธ 

(นาที) 

เวลาที่ใชทั้งส้ิน 
(นาที) 

อัตราการเรง
ความเร็ว 

(เทา) 

1 4 508 11 524 3.4 
2 4 248 11 265 6.7 
3 4 169 11 187 9.5 
4 4 125 11 144 12.3 
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รูปที่ 5.6 ผลการทดสอบประสิทธิภาพของระบบบนฐานงานระบบปฏิบัติการ โซลารีส สําหรับ

สถาปตยกรรมแบบ x86 
 

5.5.4 การวิเคราะหผลการทดลอง 
จากการทดลองที่ไดจะเห็นวาประสิทธิภาพของระบบเมือ่ในฐานงานอืน่ๆ สามารถเพิ่ม

ประสิทธิภาพของอัตราการเรงความเรว็ของระบบไดถึงขอบเขตของซูเปอรลีเนียรเชนกนั ทั้งนี้
เนื่องมาจากการตัดแบงฐานขอมูลใหมีขนาดเล็กเพยีงพอที่จะฝงลงในหนวยความจาํหลักในขณะ
ประมวลผลไดนั่นเอง 



บทที่  6 
 

สรุปผลการวิจัย และขอเสนอแนะ 

6.1 สรุปผลการวิจยั 
งานวิจยันี้ไดทาํการออกแบบและพัฒนาระบบประมวลผลเชิงขนานสาํหรับโปรแกรม 

บลาสท เพื่อแกปญหาการทาํงานที่กนิเวลานานของโปรแกรมบลาสทในการเปรียบเทียบขอคําถาม
จํานวนมาก กับฐานขอมูลพันธุวิศวกรรมที่มีขนาดมหาศาล โดยใชแนวคิดในการกาํจัดการ
สับเปลี่ยนคาขอมูลของหนวยความจําหลักและจานบนัทกึขอมูลใหเหลือนอยที่สุด จากการตัดแบง
ฐานขอมูลออกเปนฐานขอมูลเล็กๆ เพื่อใหสามารถฝงตัวอยูในหนวยความจําไดทัง้หมดในขณะทํา
การประมวลผล โดยสามารถเพิ่มประสทิธิภาพของอัตราการเรงความเร็วของระบบไดถึงขอบเขต
ซูเปอรลีเนียรเมื่อระบบทําการประมวลผลขอคําถามจาํนวนมากกวาหนึง่ขอคําถามขึ้นไป ทั้งนี้
อัตราการเรงความเรว็ของระบบที่ได ข้ึนอยูกับอัตราสวนของฐานขอมลูตอขนาดของหนวยความจํา
หลักของระบบที่ใชในการอางอิง แตถึงกระนัน้การเพิม่จํานวนหนวยประมวลผลขึ้นไปมากๆ มี
แนวโนมที่จะทําใหอัตราการเรงความเรว็ของระบบลดลง เนื่องมากจาก ระบบจาํเปนตองทาํการ
ประมวลผลเบือ้งตน และทําการประมวลผลชวงปลายเมื่อเสร็จสิ้นการเปรียบเทยีบขอคําถามทั้ง
หมดแลว ซึ่งจะกินเวลาคงทีไ่มวาจะใชจาํนวนหนวยประมวลผลมากขนาดไหนก็ตาม 

 
ทั้งนี้งานเบื้องตนไดรับการทดสอบและทําการนาํไปประยุกตใชงานจรงิ[19] แลวที่ ศูนย 

จีโนม สถาบนั ชีววทิยา มหาวทิยาลยัพทุรา ประเทศมาเลเซีย ( Genome Centre, Institute of 
Bioscience, Universiti Putra Malaysia) โดยปจจุบันไดทําการประมวลผลบนฐานงาน
ระบบปฏิบัติการโซลารีส 8 บนเครื่องโดโนแฝน แซลเวอร (SOLARIS 8 on Donovan Salvor 
machine) ซึ่งมีตัวประมวลผลสองตัว ความเร็วตัวละ 450 เมกะเฮิรทซ โดยมหีนวยความจําหลกั 
128 เมกะไบต สําหรับแตละตัวประมวลผล  ฐานขอมลูที่ใชคือฐานขอมูล NR สำหรับอัลกอริทึม 
blastn ขนาด 1.5 กิกะไบต จากการประยกุตใชระบบที่ไดทําการออกแบบทําใหสามารถหาผลลัพธ
จากขอคําถามขนาด 1 กิโลไบต ภายในเวลาเพียง 40-55 วินาท ีจากเดิมใชเวลา 60-75 วินาที ซึ่งมี
อัตราการเรงความเรว็สูงขึ้นจากเดิมถึง 1.36-1.5 เทา 
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6.2 ปญหาและขอจาํกัดที่ไดพบจากการวิจัย 
1. ฐานขอมูลที่ไดทําการทดสอบเปนฐานขอมูลที่ไมเปนปจจุบันเทาทีค่วรเมื่อเทียบกับ

ฐานขอมูลที่ใชในประเทศอืน่ๆ 
2. ระบบยังไมสามารถรองรับการทํางานอัลกอริทึมและตัวแปรเสริมของแฟมกระทําการ 

blastall ไดครบ ทัง้นี้ระบบไดทําการทดสอบเฉพาะอัลกอริทึม blastx และ blastn เทานั้น 
3. ระบบที่ถูกพฒันาขึน้มามีขอจํากัดโดยอยูบนสมมุติฐานที่วา ฐานขอมลูทั้งหมดถกูกระจาย

ออกไปตามหนวยประมวลผลตางๆ และมีขนาดเทากนัในทุกๆ หนวยประมวลผล ทัง้นี้
จะตองทาํการสรางดัชนีเพื่อใชงานไวกอนลวงหนากอนเร่ิมการประมวลผล 

4. ระบบยังไมมีความสามารถในการกูคนืในกรณีที่ BLASTServer หรือ SharedStorage ไม
สามารถทํางานตอไดหรือหลุดจากระบบ 

 

6.3 ขอเสนอแนะ 
1. ควรปรับปรุงการทํางานของตัวโปรแกรมบลาสทเพื่อรองรับปญหาหนวยความจําขนาด

จํากัด 
2. ควรปรับปรุงและพัฒนาความสามารถของระบบเพื่อรองรับการใชงานเต็มรูปแบบ ทั้งนี้

ควรจะสามารถใชงานอัลกอริทึมอ่ืนๆ ทีแ่ฟมกระทําการ blastall สามารถทาํไดทุกๆ 
อัลกอริทึม ตลอดจนสามารถรองรับการใชงานตัวแปรเสริมตางๆ ที่เหลือได 

3. ควรเพิ่มความสามารถในการกูคืนใหกับระบบกอนทําการใชงานจริง โดยการบันทึก
สถานะของการเปรียบเทียบของระบบเพื่อเร่ิมการใชงานใหมหลงัจากเสียหายของระบบ 

4. ควรเพิ่มความสามารถในการคาดคะเนเวลาที่ระบบจะใชในการเปรียบเทียบ เพือ่ใหผูใช
สามารถทราบไดวาจะตองรอผลลัพธเปนเวลานานเทาไร 

5. ควรศึกษาเพิ่มเติมเพื่อปรับปรุงการประมวลผลเบื้องตนของระบบ ตลอดจนถึงการรวม
ผลลัพธเขาดวยกันเมื่อเสร็จส้ินการเปรียบเทียบขอคําถามทั้งหมดใหสามารถกระจายไป
ทํางานในเครือ่งอื่นๆ เพื่อเพิม่ประสิทธิภาพในการประมวลผลโดยรวม 

6. ควรศึกษาเพิ่มถึงความเปนไปไดในการกระจายฐานขอมูลและสรางดรรชนีใหกับ
ฐานขอมูลเหลานัน้ในระหวางทาํการเปรียบเทียบเพื่อเพิม่ความคลองตัวของระบบ 
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ภาคผนวก 



ภาคผนวก ก 
รูปแบบฟาสตา (FASTA format) 

 
รูปแบบฟาสตามีรูปแบบดังนี ้
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
รูปที่ ก.1 ตัวอยาง FASTA format 

รูปแบบฟาสตาเริ่มตนโดยบรรทัดแรกจะมีเครื่องหมายมากกวา (>) ตามดวยคาํบรรยาย
จํานวน 1 บรรทัด เรียกวา FASTA definition line ซึ่งจะบอกเกีย่วกบั Accession number หรือ 
GenBank Identifier และ Locus number สวนบรรทดัตอไปเปนลําดับซึ่งมีความกวางไมเกนิ 80 
คอลัมน (รวมตัวอักษรและชองวาง) 

สําหรับอักษรยอที่ใชแทนนวิคลีโอไทดหรือกรดอะมิโนตองเปนไปตามมาตรฐาน 
IUB/IUPAC ดังนี ้

นิวคลีโอไทด : 
A    แทน  adenosine    M  แทน A C (amino) 
C    แทน  cytidine    S   แทน G C (strong) 
G    แทน  guanine    W  แทน  A T (weak) 
T    แทน  thymidine    B   แทน  G T C 
U    แทน uridine    D   แทน  G A T 
R    แทน purine    H   แทน  A C T 
Y   แทน pyrimidine    V   แทน  G C A 

>gi|14090356|dbj|AP003233.3|AP003233 Oryza sativa genomic DNA, chromosome 1, PAC clone:P0037C04 
TTACTTTTGTTTTCCTTTCGCCAATACTCTTCTGGACACAGGGCAAGTTTAGACCCTATTTAGATGGGAC 
TAAATCCCTATCATATCGAATGTTTGGATACTAATTATAAATATTAAACGTGGACTATTAATAAACCCAT 
TCTATAACCCAGAACTAATTCGCGAGACGAATCTATTGAGCCTAATTAATCAATGATTAGCCCATGTGAT 
GCTACAGTAAACATACGCTAGTTATGGATTAATTAGGCTTAAAAAATTTATCACGCGAATTAGCTTCTTA 
TTTATGTAATTAGTTTTATAAATAGTCTATGTTTAATACTCCAAATTCATCCGTTATGACATGGACTAAA 
GTTTAGTCTTTGGATCCAAACTTATTCTTCAAACTTTCAACTTTTCCATCACATCAAAACTATCCTACAC 
ACACAAACTTTCAATTTTTCCTTTCATATCGTTCTAACTTCAACCAAACTTCTAATTTTAACGTGAACTA 
AACACACCCACAGTACACATGGGAAAGAAGCTGGTTCCAGGGTTAAAGGTCCTGCACTGCAGGCGTTGGC 
TGCGCTGGACAGAAAAAAAAATGACCAAACCAAAAACCGAACTGAATTAACAGAGACCGAGAAATTCGAT 
CATCAGTTGTGACTAATTGAATTTAACACTGTCTTTTAAAACGAAATAACTGAGCTGACCGAATCGATGT 
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K  แทน GT (keto)    N   แทน  A G C T (any) 
-   แทน gap 
 
กรดอะมิโน : 
A    แทน  alanine    P   แทน proline 
B    แทน  aspartate or asparagine  Q   แทน glutamine 
C    แทน  cystine    R   แทน  arginine 
D    แทน  aspartate    S   แทน  serine 
E    แทน glutamate    T    แทน  threonine 
F    แทน phenylalanine   U   แทน  selenocysteine 
G    แทน  glycine    V   แทน  valine 
H    แทน  histidine    W  แทน  tryptophan 
I     แทน  isoleucine    Y   แทน  tyrosine 
K    แทน  lysine    Z   แทน  glutamate or glutamine 
L    แทน leucine    X   แทน  any 
M   แทน methionine    *    แทน  translation stop 
N    แทน asparagine    -    แทน  gap of indeterminate  

 



ภาคผนวก ข 
การใชงานโปรแกรมบลาสท 

 
ในการเปรียบเทียบของโปรแกรมบลาสทจาํเปนจะตองมฐีานขอมูลที่ไดทําการสรางดัชน ี

(index) ในการคนหาไวแลวโดยการใชงานโปรแกรมทีม่ชีื่อวา formatdb ที่อยูในชดุของโปรแกรม 
บลาสท และ ขอคําถามที่ใชในการเปรียบเทียบลําดับสองเสนโดยจะเรยีกจากแฟมกระทําการที่ชื่อ 
blastall 

การใชงานแฟมกระทําการ formatdb 
formatd เปนโปรแกรมที่ใชเพื่อจัดรูปแบบของฐานขอมูลโปรตีน หรือฐานขอมูลของสาย 

นิวคลีโอไทด กอนทีฐ่านขอมูลเหลานี้จะสามารถถูกคนหาโดยโปรแกรม blastall โปรแกรม 
blastpgp หรือ โปรแกรม MegaBLAST  สําหรับขอมลูภายในฐานขอมูลนั้นสามารถเปนไปไดสอง
รูปแบบ คือ รูปแบบฟาสตา หรือ รูปแบบ ASN.1 ถึงแมวาโดยทัว่รูปแบบฟาสตา จะเปนที่นยิมใช
เปนขอมูลนาํเขามากกวา แตรูปแบบ ASN.1 ก็เปนรูปแบบที่มักถูกใชในรายงานของ GenBank 
   

การใชงานโปรแกรม formatdb จะเรียกแฟมกระทําการ formatdb ตามดวยทางเลอืกใน
การประมวลผลของโปรแกรมดังนี ้

-t  ตามดวยชื่อที่ตองการตั้งใหแฟมฐานขอมูลที่ตองการทําดัชนี [สายอักขระ] (ไม
บังคับใช) 

-i  ตามดวยชื่อแฟมของฐานขอมูลที่ใชเปนขอมูลนําเขา [สายอักขระ] (บังคับใช) 
-l ชื่อแฟมขอมูลแสดงผลลัพธ  [สายอักขระ] (ไมบังคับใช) คาโดยปริยาย (default 

value) จะใหเปน formatdb.log 
-p ประเภทของแฟมฐานขอมูลนําเขา ซึ่งเปนไปได 2 แบบ คือ T แทนขอมูล

โปรตีน  และ F แทนขอมูลสายนิวคลีโอไทด  [อักขระ] (ไมบังคับใช) ถาไมใส คาโดยปริยายจะเปน 
T  

-o  ทางเลือกกระจาย  มีใหเลือก 2 แบบ คือ  T กระจายตามรหัสลําดับ 
(SeqId)  และสรางดัชนี (Index) ใหดวย  F ไมกระจายตามรหัสซีเควน (SeqId) ไมตองสรางดัชนี 
[ตัวเลือกตรรกะแบบบูล T/F] (ไมบังคับใช) 

-a  ขอมูลนําเขาเปนขอมูลที่อยูในรูปแบบ ASN.1  T ขอมูลอยูในรูปแบบ ASN.1 
F ขอมูลอยูในรูปแบบ FASTA [ตัวเลือกตรรกะแบบบูล T/F] (ไมบังคับใช) 
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-b  ฐานขอมูล ASN.1 อยูในรูปแบบภาวะทวิภาค (Binary Mode) T ASN.1 
รูปแบบภาวะทวิภาค F ASN.1 รูปแบบแอสกี (ASCII) โดยทั่วไปแลว ขอมูลในรูปแบบ ASN.1 จะ
แสดงได 2 รูปแบบ คือ แบบแอสกี และ แบบภาวะทวิภาค ในกรณีที่ขอมูลนําเขาเปนรูปแบบ ฟาส
ตาตัวเลือก -b นี้จะไมตองใช [ตัวเลือกตรรกะแบบบูล T/F] (ไมบังคับใช) 

-e ขอมูลนําเขาเปนแบบ Seq-entry ตามปกติรูปแบบ ASN.1 จะประกอบดวยลับ
ดับเดียวหรือชุดของลําดับหากขอมูลเปนชุดของลําดับใหใชทางเลือกนี้ [ตัวเลือกตรรกะแบบบูล 
T/F] (ไมบังคับใช) 

-n ชื่อเบส สําหรับแฟมขอมูลบลาสท ใชเมื่อตองการใหชื่อกับฐานขอมูลบลาสท 
ใหแตกตางจากแฟมขอมูลฟาสตาเดิม [สายอักขระ] (ไมบังคับใช) 

-v ใชเมื่อตองการแตกแฟมขอมูลฟาสตาออกเปนแฟมขอมูลยอยๆ หลายๆ 
แฟมขอมูล [เลขจํานวนเต็ม] (ไมบังคับใช) 

-s ใชเมื่อตองการสรางดัชนีสําหรับขอมูลที่มีเลขภาคีเหมือนกันเนื่องมาจาก 
ฐานขอมูลบางชนิด เชน ฐานขอมูล EST STS GSS หรือ HTGS จะใชเลขภาคี เปนเลขดัชนีไมได 
เพราะขอมูลบางตัวในฐานขอมูลสามารถมีเลขภาคีเหมือนกันได  [ตัวเลือกตรรกะแบบบูล T/F] (ไม
บังคับใช) คาโดยปริยายคือ F 

-A สรางฐานขอมูลแบบ ASN.1 [ตัวเลือกตรรกะแบบบูล T/F] (ไมบังคับใช) คา
โดยปริยายคือ F 

-L สรางแฟมสมนามดวยชื่อนี้ [ชื่อแฟมขอมูลผลลัพธ] (ไมบังคับใช)  
 

การใชงานแฟมกระทําการ blastall 
โปรแกรมบลาสทเปนชุดของโปรแกรมยอยของโปรแกรมบลาสททั้งหาโปรแกรมคือ 

blastp, blastn, blastx , tblastn, และ tblastx โดยเวลาใชงานจะเรียกผานแฟมกระทําการที่ชือ่ 
blastall ตามดวยทางเลือกในการประมวลผลของโปรแกรมดังนี ้

-p ตามดวยชือ่ของโปรแกรมยอย [ตัวเลอืกสายอักขระ blastp/ blastn/ blastx/ 
tblastn/ tblastx] (บังคับใช) 

-d ชื่อแฟมฐานขอมูลที่ไดทําการสรางดัชนีในการคนหาไวแลว [สายอักขระ] 
(บังคับใช) สามารถมีไดหลายชื่อโดยจะตองอยูภายในเครื่องหมายอญัประกาศ [“กลุมของสาย
อักขระคั่นดวยชองวาง”] ดังตัวอยาง –d “nr est” ทังนี้ผลลัพธทีไ่ดจะเกิดจากการเปรียบเทยีบ
ลําดับทัง้ในฐานขอมูล nr และ est โดยจะเปนผลลพัธจากฐานขอมลูเสมือนที่เกิดจากฐานขอมลู
สองตัวตอกัน 
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-i ชื่อแฟมขอคําถาม [ชื่อแฟมขอมูลนําเขา] (บังคับใช) โดยขอคําถามควรจะอยูใน
รูปแบบฟาสตา และหากมีขอคําถามหลายๆ ลาํดับในแฟม ขอคําถามทั้งหมดจะถกูนาํมา
เปรียบเทียบ 

-e คาความเชื่อถือไดของผลลัพธใชสําหรับกําหนดคาขั้นต่ําของความนาเชื่อถือ
ของผลลัพธที่ได [จํานวนจริง] (ไมบังคับใช)  

-o ชื่อแฟมผลลัพธ [ชื่อแฟมขอมลูผลลัพธ] (ไมบังคับใช) คาโดยปริยายคือ 
stdout  

-F ชื่อตัวกรองลําดับ (ตัวกรอง DUST สำหรับโปรแกรม blastn และตัวกรอง SEQ 
สำหรับโปรแกรมอื่นๆ) โดยตัวกรองดังกลาวเปนตัวกรองมาตรฐานของ NCBI [ชื่อตัวกรอง] (ไม
บังคับใช) คาโดยปริยายคือ T (หากใชคาปริยายโปรแกรมจะกาํหนดคาตัวกรองเอง หากกาํหนด
คาตัวกรองเปน F โปรแกรมจะไมใชคาตัวกรองไมเชนนัน้จะใชชื่อของตัวกรองทีก่ําหนด) 

-S สายของลาํดับที่จะใชเปรียบเทียบกับฐานขอมูล (สําหรับโปรแกรม blastn, 
blastx, และ tblastx) [จํานวนเต็ม] (ไมบังคับใช) คาโดยปริยายคือ 3 ([1] เพื่อเปรียบเทียบจาก
ดานบน [2] เพื่อเปรียบเทียบกับสายตรงขามจากดานลางและ [3] เพื่อใชเปรียบเทียบทั้งสองทาง) 

-T เพื่อสรางแฟมผลลัพธในรูปแฟมเอชทีเอ็มแอล (HTML file) [ตัวเลือกตรรกะ
แบบบูล T/F] (ไมบังคับใช) คาโดยปริยายคือ F 

-U ใชตัวกรองตัวพิมพเล็ก [ตัวเลือกตรรกะแบบบูล T/F] (ไมบังคับใช) คาโดย
ปริยายคือ F 
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Abstract: BLAST has become an important tool for the research in 
bioinformatics areas, since it can help scientists to make inferences about the 
functions of proteins. The BLAST’s database is enormous and has been 
growing every day, and this causes the lower performance of the program.  
This paper presents an alternative way to improve the performance of 
BLAST in a single machine by reducing the overhead of disk swapping.  
 
Key words: BLAST, Distributed database, Parallel search, Clustering, 
Memory Limited 
 
1. Introduction 
BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) [1] is one of the most widely 
used search tools, which identifies statistically significant matches between 
newly sequenced segments of genetic material or proteins and databases of 
known nucleotide or amino acid sequences. Such searches allow scientists to 
make inferences about the structures and functions of their discoveries or to 
screen new sequences for further investigation.  
 
Although BLAST have been designed and optimized for speed, the major 
drawback of BLAST is that it consumes large amount of CPU-time, memory, 
and I/O. It takes a very long time to search a large number of queries in a 
large database. There were attempts to reduce the searching time using many 
approaches such as upgrading computer hardware, using some parallel 
approach such as parallel queries search or using multiple processor 
machines. Our preliminary study of BLAST indicates that BLAST’s running 
time is proportional to the size of the database.  BLAST shows the highest 
efficiency if the whole database can be fitted in the memory.  As the genome 
databases are enormous and doubling in size every 1.3 years [2], it is important 
to recognize the performance limitation due to the limited main memory.  
 
To overcome this problem, we propose to separate the database into smaller 
parts, which each part fits the available memory and then search each part 
separately. We find that the time used for searching all separated parts is 
almost equal to the time used to search the whole database with the memory 
large enough to hold it. This provides us the maximum efficiency for a given 
memory size. 
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This paper reports on our progress to design and develop the parallel system 
environment for BLAST. The paper is organized as follows. In Section 2, we 
begin with a preliminary experiment to the better understanding of the 
behavior of BLAST and the essential knowledge to improve the performance 
of the program. Then we describe the process to improve the performance 
and the result of the improved system in Section 3. Section 4 concludes the 
paper with status of the current prototype implementation and discussions of 
some future work. 
 
2. Background 
From our preliminary study of BLAST, we find that BLAST needs high 
bandwidth of the main memory. BLAST will show the highest efficiency if 
the whole database can be fitted in the main memory while searching. In the 
experiment, we vary the memory size while maintaining the other system 
environment such as CPU or hard disk; we find that the system with memory 
less than the size of the database will take longer time to process large 
amount of queries while the system with excess memory will not increase the 
performance of the search. This problem is called “memory-bounded 
problem”, a problem in parallel processing [3]. 
 

Number of Queries Memory Size 
(Megabyte) 10 50 100 500 1000 

128 5 33 70 351 706 
256 2 15 37 180 364 
512 2 14 37 180 363 

 

Table 1 shows the performance of BLAST at the different system environments 
 

From the sample experiment, we use database named NR size 234 megabytes 
to represent the performance of the program because this size of database can 
fit into 256 megabytes of memory or higher. We can see that the performance 
is improved when we use larger size of memory. But if the memory size is 
too large, the system can no longer be improved. As we can see in the table 1, 
the performance of BLAST at 512 megabytes of memory cannot improve the 
performance from the system with 256 megabytes of memory at all.  
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Figure 1 shows the performance of BLAST at the different system environments 
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Figure 2 shows the linear performance of BLAST at the different system environments 

 
The behavior of the searching process can be described. BLAST tries to copy 
the whole database into the main memory while searching every single query 
in the database. If the database is too large to fit into the main memory, the 
operating system will automatically allocate the memory space by swapping 
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the memory contents. The disk throughput is normally much less than the 
memory throughput, so the time is wasted by swapping between disk and 
memory. Since the memory which can hold the whole database at running 
time has to be enormous and expensive, moreover the systems that can install 
large size of database are scarce, the system should be improved to solve this 
problem. 
 
We find that the database can be divided into smaller pieces. BLAST’s 
database structure is simply a text file. Each database record is started with 
character “>” followed by necessary fields separated by “|” and ended up 
with protein or DNA sequence. The database file can be cut at the end of any 
record which is just before the “>”.Output from the separated database can 
also be merged by just concatenate the result of each query together. 
 
CKLSIKRATVIYEGERVAIQNKFKNGMLHGQKVSFFCKHKEKKCSYTEDAQCIDGTIEIPKCFKEHSSLAFWKTDASDVKPC 

> gi|129249|sp|P02820|OSTC_BOVIN OSTEOCALCIN PRECURSOR (GAMMA-CARBOXYGLUTAMIC ACID-

CONTAINING PROTEIN) (BONE GLA-PROTEIN) (BGP)_gi|538590|pir||GEBO osteocalcin precursor - 

bovine_gi|8|emb|CAA35997.1| (X51700) bone Gla precursor (100 AA) [Bos taurus]_gi|720|emb|CAA37737.1| 
(X53699) Gla protein precusor [Bos taurus] 

Figure 2 shows an example of the BLAST’s database records 
 
3. Performance Improvement 
The system performance is hypothetically better if the database size is fitted 
the memory size while searching. To avoid the overhead caused by swapping, 
we propose steps to reduce the time to search a large number of sequence 
queries as follows. 
 

1. Preprocessing – separate the database into smaller parts to be able to 
fit in the memory (the size should be almost similar to the available 
memory) then create index files for each of the.  

2. Processing – Search all queries in each of the splited database parts.  
3. Postprocessing – Concatenate the output. 

 
We proof this hypothesis by separate the database into different sizes which 
are small enough to fit in the main memory then process all queries and 
concatenate the output together. The experiment is carried out in one machine 
to eliminate the overhead of communication between machines. The total 
time is the sum of all processing time in each separated databases and 
postprocessing time. The preprocessing time is not counted because the 
preprocessing is done only once before processing any query. 
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Where 

 totalt    =   Total time used. 

 postt   =   Time to concatenate all output. 

 it       =   Time to process database part i. 
 n  =   Number of separated databases. 
 

No. of 
separated 
Database 

Database 
Part No. 

Database 
size 

(Megabyte) 

Time 
used 
(min) 

Time used 
to 

concatenate 
(min) 

Total time 
used 
(min) 

1 1 234 70 0 70 
1 109 17 2 
2 125 20 

1 38 

1 100 16 
2 100 15 3 
3 34 6 

1.5 38.5 

Table 2 shows the performance of BLAST at various numbers of separated databases. 

 
The experiment is done with the same database in the section 2. We separate 
the database into different sizes and process the same 100 of queries at the 
fixed memory size at 128 megabytes. We can see that no matter how many 
parts the database is separated, if each part of the database fits the memory, 
the time used to process all of them will equal to the time used to process the 
original database in the environment which memory can contain the whole 
database at runtime. The time used to concatenate the output depends on 
number of separated databases because the more output file will need more 
time to concatenate. The performance of the proposed method can be 
measured using “speedup”. Speedup is the ratio of the normal execution time 
to the improved execution time. In our experiment, the speedup of the 
improved system is the total time used in an improved system divided by the 
time used in a single database search which is 70/38 = 1.84 times faster. 
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The results show that the time used to search through the separated databases 
at the limited memory size is equal to the time used to search in the 
environment that memory size is large enough to hold the whole database. In 
fact, there are some overhead in merging the outputs which depend on the 
search result and the number of separated databases. The overhead is less 
than a minute in this case and will take longer time depends on the pieces of 
the separated database.   
 
4. Conclusions and Future work 
In this paper, we have studied the main factor which slowdowns the 
searching process of BLAST and have found the way to solve this problem. 
Since BLAST’s databases are enormous and have been growing larger every 
year and main memory cannot hold the whole database at running time, so 
the overheads are generated by swapping of the memory contents. We 
propose to separate the database to be able to fit the available memory and 
search through each database part separately. This provides us the maximum 
efficiency for a given memory size. Form the results of our experiments, 
BLAST shows that the performance can be doubled when we apply our 
technique. However, the improvement can be varied depended on the 
database size, the disk speed and the size of memory. Our proposed steps are 
not only enabling BLAST to search through the whole database at the peak 
performance, but also reducing the access time.  The access time of the disk 
is reduced due to the smaller database fits in the given memory and requires 
no disk swapping. 
 
We plan to expand our studies to apply our techniques to improve the 
performance of the searching on the clustered computers by distributing each 
database part to each of the clustering node and performing the search in 
parallel, and we expect even greater performance improvement. We are in the 
process of designing an optimized system at different number of processors 
to maximize the performance of the system. 
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