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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 ความเปนมาและความสําคัญของปญหา 
ปจจุบันพัฒนาการทางคอมพิวเตอรและอินเตอรเน็ตไดรับการพัฒนาจนกาวหนาไปไกล

มาก ทําใหมีขีดความสามารถในการประมวลผลขอมูลสูงขึ้นกวาเดิม  จากประสิทธิภาพที่ดีขึ้นมาก
ของคอมพิวเตอร ประจวบกับการสรางเครื่องมือเพื่อศึกษาสิ่งมีชีวิตในระดับโมเลกุลไดมากขึ้น การ
ผสมผสานศาสตรทางดานคอมพิวเตอรกับชีววิทยาจึงเกิดขึ้น โดยเฉพาะอยางยิ่งการถอดรหัส
พันธุกรรม ซึ่งมีขอมูลทางพันธุกรรมมากมายที่จะตองถอดรหัส และตองใชขีดความสามารถในการ
คํานวณและเทคนิคที่สูงมาก  

นักวทิยาศาสตรในหลาย ๆ ประเทศใหความสาํคัญกับการทาํวิจยัที่เกี่ยวของกับโครงการ
ทางดานการถอดรหัสพันธุกรรมของสิ่งมีชวีิตตาง ๆ ตัวอยางทีเ่หน็ไดชัด เชน โครงการฮิวแมน  
จีโนม (Human Genome Project - HGP) เปนโครงการระหวางประเทศที่รวมมือกนัทาํงานหลาย
องคกร โดยใชเงินลงทุนจาํนวนมาก ใชนักวทิยาศาสตร นักชีววิทยา นกัคอมพวิเตอร มารวมกนั
ศึกษาและวเิคราะห โดยชวยกันทําการจดัทําขอมูลสายรหัสพนัธุกรรมและรวบรวมเก็บเปนฐานขอ 
มูลกลาง ที่ถกูบรรจุลง (download) เพือ่ใชรวมกัน  การถอดรหัสพันธกุรรมนัน้ เปนเรื่องที่สําคัญ
และจะใหประโยชนแกมวลมนุษยชาติอยางมหาศาล เพราะรหัสพนัธุกรรมที่ไดจะเกี่ยวของกับการ
รูถึงการเกิดโรคตาง ๆ เกีย่วพนักับการผลิตยารักษาโรค การปรับปรุงพนัธุ การโคลนนิง่ ตลอดจน
การใชประโยชนในเรื่องการสรางอาหาร ตลอดจนถึงปจจัยสี่อ่ืนๆ 

บลาสท (BLAST - Basic Local Alignment Search Tool) เปนโปรแกรมที่ใชกนัอยาง
แพรหลายที่สุดโปรแกรมหนึง่ในวงการแพทย ถูกพัฒนาโดยศูนยสารสนเทศเทคโนโลยีชีวภาพแหง 
ชาติ (National Center for Biotechnology Information) หรือ เอ็นซีบีไอ (NCBI) ประเทศ
สหรัฐอเมริกา มีความสามารถในการแยกแยะ และเปรียบเทียบลาํดบั (sequence) ของโปรตีนที่
เกี่ยวกับพนัธศุาสตรเชน ยนี (gene) หรือโครโมโซม (chromosome) ตางๆ โดยทาํการเปรียบเทยีบ
ทีละคู (pairwise sequence alignment) กับฐานขอมูลของนิวคลีโอไทด (nucleotide) หรือ 
กรดอะมิโน (Amino Acid) ตางๆ เพื่อชวยในการอนมุานโครงสรางและหนาที่ของลําดับโปรตีน
ดังกลาววาเปนยนีอะไรและทําหนาที่อะไร หรือเพื่อกรองขอมูลลําดบัของโปรตีนใหมๆ เพื่อการ
คนควาทางการแพทยตอไป 
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จากการศึกษาเบื้องตนพบวาประสิทธิภาพของโปรแกรมบลาสทขึน้อยูกับขนาดของฐาน 
ขอมูลทางพนัธุศาสตร ทั้งนี้การทํางานของโปรแกรมบลาสทนัน้ชาลงทุกวนัเนื่องจากขนาดของ
ฐานขอมูลทางพนัธุศาสตรมีอัตราการโตขึ้นเปนเทาตวัในทุก ๆ 1.3 ป [3] โดยจากรูปที่ 1.1 ขนาด
ของฐานขอมลูพันธุศาสตรจะมีขนาดสูงกวา 1 เทราไบตภายในสิ้นป ค.ศ. 2005    การใชขอ
คําถาม (query) จํานวนมากทาํการเปรียบเทยีบกับฐานขอมลูทางพนัธุศาสตรจะทําไดยาก 
เนื่องจากใชเวลานานและมคีวามเสีย่งสงูที่จะไมสามารถทําการเปรียบเทียบขอคําถามทั้งหมดให
เสร็จได ตลอดจนไมสามารถติดตามผลของการเปรียบเทียบ วาขอคําถามไดทัง้หมดไดถูก
เปรียบเทียบกบัฐานขอมูลเสร็จไปแลวเปนจํานวนเทาไร การเปรียบเทียบลําดับจากฐานขอมูลทีม่ี
ขนาดเล็กบางตัวเชนการเปรยีบเทียบลําดบัจากฐานขอมูล NR ขนาด 234 เมกะไบตในเครื่องทีใ่ช
ตัวประมวลผลกลาง เอเอม็ดี ดูรอน (AMD Duron) ความเร็ว 650 เมกะเฮิรทซ และมี
หนวยความจาํติดตั้ง 128 เมกะไบตใชเวลาการเปรียบเทียบนานถงึ 7 วนั 13 ชัว่โมง นอกจากนั้น
การประเมนิการเปรียบเทยีบในฐานขอมลูพันธุศาสตรที่ใหญกวาเชนฐานขอมูล NT ขนาด 2.1 กิ
กะไบตดวยจํานวนขอคําถามที่เทากนัและใชเครื่องประสิทธิภาพเดียวกนัจะใชเวลาไมนอยกวา 60 
วัน จงึไดมีความพยายามมากมายในการเพิ่มประสิทธิภาพในการเปรียบเทยีบของโปรแกรม 
บลาสท โดยการใชเครื่องทีม่ีความเรว็ของหนวยประมวลผลที่สูงขึน้ [3][4][7] อยางไรก็ดีความ
พยายามเหลานี้ไมสามารถเพิ่มประสทิธิภาพในการประมวลผลไดมากในระดับทีน่าพอใจนัก เนื่อง 
มาจากการวิจยัตางๆ ไมไดแกปญหาทีถู่กจุด ซึ่งปญหาที่แทจริงเกิดจากขนาดของฐานขอมลูไม
สามารถที่จะเก็บอยูในหนวยความจําหลกัในขณะประมวลผลไดทั้งหมดทาํใหการทํางานของ
โปรแกรมกินเวลานานเนื่องจากปญหาคอขวดจากการสบัคา (Swap) ขอมูลระหวางฮารดดิสกและ
หนวยความจาํหลักซึ่งในปจจุบันระบบที่มหีนวยความจาํมากขนาดทีส่ามารถจฐุานขอมูลไดมีนอย
มากและมีราคาสูง โดยจากรูปที่ 1.2 ในป ค.ศ. 2005 แนวโนมของขนาดของหนวยความจําของ
เครื่องคอมพิวเตอรสวนบุคคลจะมีขนาดเฉลี่ยที่ 1.5 กิกะไบต ในขณะที่ขนาดของฐานขอมูลจาก
รูปที่ 1.1 ในปเดียวกนัจะมีขนาดเพิ่มข้ึนถึง 100 กิกะไบต 
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Trand of BLAST's database size
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รูปที่ 1.1 แนวโนมของขนาดของฐานขอมลูของโปรแกรม บลาสท ภายใน 8 ป [3] 

 
 

รูปที่ 1.2 แนวโนมของขนาดหนวยความจาํที่จะมีใชในเครื่องคอมพิวเตอรภายในป ค.ศ. 2005 [17] 
 
จากปญหาของความลาชาทีเ่กิดขึ้น จงึมีหลายหนวยงานริเร่ิมที่จะนําระบบการประมวล 

ผลแบบขนาน (Parallel System) เขามาใชในการเพิ่มประสิทธิภาพในการประมวลผลของ
โปรแกรม โดยการตัดแบงขอคําถามออกเปนขอคําถามยอยๆเพื่อทําการเปรียบเทยีบโดยการสงขอ
คําถามขนาดเล็กที่ตัดไดกระจายไปตามหนวยประมวลผลตางๆ ของระบบเพื่อทาํการเปรียบเทยีบ 
ทั้งนี้ผลของความเร็วที่ไดจากการตัดแบงขอคําถามไมตางจากผลที่ไดการเปรียบเทยีบขอคําถาม
ของโปรแกรมบลาสทในหลายๆเครื่อง ซึง่ไมอาจเพิ่มประสิทธิภาพของโปรแกรมไดเทาที่ควร 



                                                                                                                 
 

4

จากการเพิ่มขนาดของหนวยความจําหลกัพบวา สามารถทําการเพิม่ประสิทธิภาพของการ
เปรียบเทียบ โดยการศึกษาเบื้องตนพบวาการเปรียบเทยีบลําดับจากฐาน ขอมูลที่ชือ่ NR ในเครื่อง
ที่มีหนวยความจําติดตั้ง 256 เมกะไบต เราสามารถใชเวลานอยลง 2 เทา ในขณะที่เราเพิ่มขนาด
ของหนวยความจําขึ้นเปน 512 เมกะไบต เรากลับไมสามารถลดเวลาในการเปรียบเทียบลําดับจาก
เครื่องที่ใชหนวยความจําขนาด 256 เมกะไบตไดเลย 

 
งานวิจยันี้มีแนวคิดที่จะพฒันาสภาพแวดลอมการประมวลผลแนวขนาน โดยการตัดแบง

ฐานขอมูลออกเปนสวยยอยๆ เพื่อทําการเปรียบเทียบตามหนวยประมวลผลตาง ๆ ของระบบ เพื่อ
ลดปญหาความซ้ําซอนของการสับเปลี่ยนขอมูลระหวางหนวยความจาํหลักและฮารดดิสกโดยจะ
เนนทําการออกแบบระบบใหเหมาะสม กับการประมวลผลของระบบที่จาํนวนหนวยประมวลผล
ตาง ๆ กันเพื่อเพิ่มประสทิธิภาพสงูสุด 

 

1.2 วัตถุประสงคของการวิจัย 
เพื่อออกแบบและพัฒนาระบบประมวลผลเชิงขนานสาํหรับโปรแกรมบลาสท 

1.3 ขอบเขตของการวิจยั 
1. งานวิจยันี้จะทาํการทดลองกบัโปรแกรมบลาสทเวอรชัน 2.0 ของเอ็นซีบไีอเทานัน้ 
2. งานวิจยันี้จะทาํการทดลองกบัฐานขอมูลเพียงสองตัวคอื NT และ NR ซึ่งหาไดใน

ประเทศไทย 
3. งานวิจยันี้จะทาํการทดลองกบัขอคําถามทีอ่ยูในรูปแบบฟาสตา เทานัน้ 
4. งานวิจยันี้จะเนนทําการออกแบบระบบตัวอยางทีเ่หมาะสมกับการประมวลผลใน

แนวขนานที่จาํนวนหนวยประมวลผลตางๆกันไป 

1.4 ประโยชนที่คาดวาจะไดรับ 
1. เพิ่มประสทิธิภาพ ในการใชงานโปรแกรมบลาสท 
2. ลดความซ้ําซอนในการสับเปล่ียนขอมูลระหวางหนวยความจาํ ตลอดจนชวยยืดอายุ

การใชงานของอุปกรณคอมพิวเตอร 
3. ชวยเพิ่มประสทิธิภาพและประสิทธิผลที่เร็วขึ้นในการทาํวิจัยในดานเทคโนโลยีชวีภาพ 
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1.5 ขั้นตอนในการดาํเนินการวิจัย 
1. ศึกษาวธิีการใชงานโปรแกรมบลาสท 
2. จําแนกปญหา วิเคราะหความรู และตั้งสมมุติฐาน 
3. ทดสอบสมมุตฐิาน 
4. วิเคราะหและออกแบบระบบ 
5. พัฒนาโปรแกรมตนแบบ  
6. ประเมินผลและปรับปรุงระบบ 
7. สรุปผลการวิจยัและขอเสนอแนะ พรอมจัดทําวิทยานิพนธ 



บทที่  2 
 

ทฤษฎีและงานวิจัยที่เกี่ยวของ 

2.1 พันธศุาสตรโมเลกุล[18] 
โครโมโซม (Chromosome) คือสวนประกอบในนวิเคลยีส (nucleus) ของเซลล ซึง่มียนี 

(Gene) เปนจํานวนมากกระจายอยู โครโมโซมนั้นประกอบดวยเสนใยบางๆ ของสาร                    
นิวคลีโอโปรตนี หรือที่เรียกวา เสนใยโครมาติน โครมาตินนี้ประกอบดวยโมเลกุลของดีเอ็นเอและ
โปรตีน ดีเอ็นเอเปนกรดนิวคลีอิกชนิดหนึง่พบมากในนวิเคลียส ตางกับอารเอ็นเอซึ่งเปนกรด
นิวคลีอิกอีกชนิดที่ใกลเคยีงดีเอ็นเอมาก แตจะพบมากในไซโตพลาสซมึ  

2.1.1 โมเลกลุดีเอ็นเอ (DNA)  
โมเลกุลของดีเอ็นเอที่อยูบนโครโมโซมมีความยาวมาก  เมื่ออยูในโครโมโซมจึงอยูใน

ลักษณะที่ขมวดเขาดวยกนั แตละโมเลกุลของดีเอ็นเอแบงออกเปนหนวยยอย ๆ เรียกวา              
นิวคลีโอไทดยนูิต (nucleotide unit) ซึ่งประกอบไปดวยหมูฟอสเฟต น้ําตาลดีออกซีไรโบส 
(deoxyribose) และสารประกอบไนโตรเจนที่เรียกวานวิคลีโอไทด (nucleotides)  นิวคลีโอไทดที่
จับตัวกันอยูบนดีเอ็นเอนี้เรียกวา เบส (base)  เบสในดีเอ็นเอมีเพียง 4 ชนดิไดแก กัวนนี 
(guanine)  ไซโตซีน (cytosine)  ไทมีน (thymine) และอะดินีน (adenine) นิยมเรียกยอ ๆ วา G C 
T และ A  ตามลําดับ  ดีเอน็เอมีลักษณะเปนเสนนวิคลโีอไทด 2 เสนพันกันแบบเชอืกฟน  บางครั้ง
จึงนยิมเรียกโมเลกุลของดีเอ็นเอวา เชือกดีเอ็นเอ (DNA strand)  เสนนวิคลีโอไทดเกิดจากการจับ
ตัวกันของเบสกับน้าํตาลดีออกซีไรโบส  น้ําตาลดีออกซีไรโบสจับกับหมูฟอสเฟต  หมูฟอสเฟตจับ
กับน้าํตาลดีออกซีไรโบส  แลวน้ําตาลดีออกซีไรโบสก็จับกับเบสอกี เปนเชนนีเ้ร่ือยไปแบบลูกโซ  
สวนการเกิดเปนเสนคูนั้น  เนื่องจากเบสของเสนหนึ่งจับกับเบสของอีกเสนหนึง่ดวยไฮโดรเจน
บอนด  โดยทีก่ัวนนี (หรือ G) จับคูกับ ไซโตซีน (หรือ C) และ อะดนิีน (หรือ A) จับคูกับ ไทมนี 
(หรือ T)  แตละคูนี้เรียกวาคูเบส (base pair) เปนคูที่แนนอน ไมมกีารสบัคู ดังแสดงในรูปที่ 2.1 
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รูปที่ 2.1 โครงสรางของดีเอ็นเอ 
 

นอกจากที่ดีเอน็เอจะมกีารเก็บขอมูลที่จาํเปนในการสรางและการดํารงชีวิตแลว ดีเอ็นเอ
ยังมีประโยชนในการใชเปนแมแบบในการสรางโมเลกุลอารเอ็นเออีกดวย  โดยการคลายเกลยีว
สายโพลีนวิคลีโอไทดของดีเอ็นเอออก  เพื่อเปนแมแบบใหนวิคลีโอไทดโมเลกุลเดี่ยวเขามาจับคูกับ
เบสบนสายโพลีนิวคลีโอไทดเดิม   แตในขบวนการนี ้ อะดินีน (A) จะจับคูกับ ยูราซีล (U) และ 
กัวนนี (G) จับคูกับ ไซโตซีน (C) และจะไมใชสายนวิคลีโอไทดของดีเอ็นเอทัง้สองเสนพรอมกนั แต
จะใชสายดีเอน็เอตนแบบเพยีงเสนเดียวเปนชวงๆ ตามความจาํเปนของการใชอารเอ็นเอชนิดนั้น ๆ 
และเนื่องจากโมเลกุลของอารเอ็นเอถกูสรางขึ้นมาจากสายดีเอ็นเอเพยีงขางเดียว อารเอ็นเอจงึเปน
สายโพลีนวิคลีโอไทดสายเดียว ซึง่อารเอ็นเอนี้จะนําเอาไปใชประโยชนในการสังเคราะหโปรตีน
ตอไป  

 

2.1.2  อารเอ็นเอ 
อารเอ็นเอ แบงออกไดเปน 3 ชนิด  ตามลกัษณะโครงสรางและหนาทีก่ารทํางาน  ดังนี้ คือ 

tRNA rRNA และ mRNA 
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2.1.2.1 tRNA (transfer RNA) มีขนาดเล็กมาก ถงึแม tRNA จะถูกสรางขึน้มา
โดยลอกลําดบัเบสจากดีเอน็เอเชนเดียวกบัอารเอ็นเอชนิดอื่นๆ แตเบสของมันมีการเปลี่ยนแปลง
เพิ่มเติมมากมาย เพื่อใหมหีนาที่เฉพาะเจาะจงในขบวนการสังเคราะหโปรตีน กลาวคือ ปลายดาน
หนึง่ของ tRNA จะมีแอนติโคดอน (anticodon) ซึ่งเปนเบสที่จับคูกันไดกับเบสทีเ่ปนรหัส หรือ     
โคดอน (Codon) บนสาย mRNA สวนปลายอีกดานของ tRNA ทําหนาที่พากรดอะมิโนเฉพาะ
สําหรับรหัสดังกลาวเพื่อนํามาเชื่อมตอเปนสายโพลีเปปไทด ในการสังเคราะหโปรตีนนั่นเอง 

2.1.2.2 rRNA (ribosomal RNA) รวมกันเขากับโปรตีนประกอบเปนไรโบโซม 
(ribosome)   

2.1.2.3 mRNA (messenger RNA) เปนอารเอน็เอ ที่มบีทบาทสาํคัญที่สุดใน
การกําหนดลําดับของกรดอะมิโนที่มาเรียงตัวกันเปนโพลเีปปไทด ทัง้นี้เพราะ mRNA เปนตัวรับ
คําสั่งจากดีเอ็นเอ โดยถอดรหัสในรูปของลําดับเบสที่เรียงตัวกันอยูในดีเอ็นเอ ขบวนการถายทอด
รหัสนี้เรียกวา ทรานสคริปชนั (transcription) 
 

2.2 วิธทีี่ใชในการคนหายนี [18] 
หลังจากไดขอมูลที่จะใชสอนและทดสอบโปรแกรมแลวจะตองเลือกวธิีที่ใชในการคนหา

ยีน สาํหรับวิธโีดยทัว่ไปที่ใชในการคนหายนีมีทัง้หมด 3 วิธี คือ  
1. วิธีการเปรียบเทียบลาํดับสองเสนระหวาง สายนวิคลีโอไทดใหม กับสาย 

นิวคลีโอไทดทีรู่จักแลวหรือสายนวิคลโีอไทดที่หาโปรตีนไวแลวซึ่งจะมาจาก
ฐานขอมูลโปรตีน (Search by Sequence Similarity) โปรแกรม BLAST ใช
วิธีการเปรียบเทียบลาํดับสองเสนในการคนหายนี 

2. วิธีหาบริเวณทีเ่กี่ยวของกับการควบคุมการแสดงออกของยีน (Search by 
Signal) วิธนีีจ้ะหาสวนตาง ๆ ที่สําคัญในยนี เชน สวนโปรโมเตอร (Promoter) 
บริเวณที่มีไรโบโซมมาจับ(Ribosome Binding site) บริเวณที่ควบคุมการสราง
โปรตีน (regulatory elements) จุดเริ่มตนของยนี (Start Codon) ลําดับเบสซ้ํา 
(repetitive sequence) บริเวณที่เปน CpG Islands บริเวณที่มกีารเติม poly-A  
เปนตน  เพื่อทีจ่ะใชลักษณะพิเศษเหลานี้ชวยในการคนหายีน 

3. วิธีหาคุณสมบัติทางสถิติของลําดับเบสในสายดีเอ็นเอ (Search by Content) วิธี
นี้จะใชคาสถิติเกี่ยวกับคุณสมบัติของดีเอ็นเอ เชน หาความถี่ในการเกิดเบสที่
ตําแหนงของโคดอนตางๆ ความแตกตางเกีย่วกับความถี่ในการเกิดกรดอะมิโน
ชนิดตางๆ สัดสวนการใชโคดอน (Codon preference)  เปนตน ซึง่คาเหลานี้จะ
แตกตางกนัไปในสิ่งมีชวีิตทีต่างชนิดกัน 
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2.2.1 หลักการเปรียบเทยีบลําดับสองเสน 
ความคลายคลึงกนั (Similarity) ของลําดบัของสายดีเอ็นเอหรือโปรตนีสองสาย มีสาเหตุที่

เปนไปได 2 ประการคือ 
 

1. ดีเอ็นเอหรือโปรตีนของสิ่งมชีีวิตทัง้สองชนดิมีตนกําเนิดมาจากแหลงเดียวกนั 
จากนั้นดีเอน็เอหรือโปรตีนแตละสายเกิดการเปลี่ยนแปลงในระหวางทีส่ิ่งมีชีวิต
แตละชนิดมีววิัฒนาการ ซึ่งการเปลี่ยนแปลงที่เกดิขึ้นในลําดับของสายดีเอ็นเอ
หรือโปรตีนมีไมมากนัก เมื่อทําการวิเคราะหจะยงัพบวาดีเอ็นเอหรือโปรตีนทั้งสอง
สายมีความคลายคลึงกัน 

2. บริเวณของดีเอ็นเอหรือโปรตีนที่คลายคลึงกนันัน้ มีหนาทีท่างชีววิทยาเหมือนกนั 
วิวัฒนาการจงึทําใหลําดับในสิ่งมีชีวิตแตละชนิดมีความคลายคลึงกนั 
(convergent evolution)  
 

ในการพิจารณาวาลาํดับดีเอ็นเอหรือโปรตีน 2 สายสามารถเทียบเคียงกนัไดหรือไม 
(homologous)นอกจากความคลายคลึงกนัของลําดับทัง้สองสายแลว จะตองพิจารณาวาลาํดับทัง้
สองสายมีตนกําเนิดมาจากแหลงเดียวกนัหรือไม ลําดบัที่มีความคลายคลึงกันอาจไม สามารถ
เทียบเคยีงกนัไดหรือไม ลําดับสายสั้นๆอาจมีความคลายคลึงกันโดยบังเอิญ ตัวอยางเชนถาเบส
ของสายดีเอ็นเอมีการกระจายตัวอยางอิสระไมข้ึนแกกัน โอกาสที่จะพบชิ้นดีเอ็นเอขนาด 10 คูเบส
ที่มีลําดับเบสที่จําเพาะมีคาความนาจะเปนเทากับ 1 ใน 410 หรือประมาณ 10-6 ซึ่งนับเปนคาทีสู่ง
เพียงพอที่จะพบลําดับเบสดังกลาวในจีโนมของแบคทีเรียสวนใหญ (ซึ่งมีขนาดประมาณ106 คูเบส
ขึ้นไป)  ในขณะที่โอกาสทีจ่ะพบชิน้ดีเอ็นเอขนาด 1000 คูเบสที่มลํีาดับเบสที่จาํเพาะมีคาความ
นาจะเปนเทากับ 1 ใน 41000 หรือประมาณ 10-600 ซึ่งเปนคาที่ต่ํามาก  ดังนัน้ถาดีเอ็นเอขนาด 1000 
คูเบสสองสายมีลําดับเบสทีเ่หมือนกัน หรือคลายคลึงกนั มีโอกาสสงูมากๆที่ดีเอ็นเอสองสายนี้มีตน
กําเนิดมาจากแหลงเดียวกนั  
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2.2.2 หลักการเปรียบเทยีบลําดับสองเสนโดยใชวธิีการเขยีนโปรแกรมแบบพลวัต 
(dynamic programming)  

 
วิธีการตรวจสอบความคลายคลึงกนัของลําดับเบสหรือกรดอะมิโนอกีวิธีหนึง่คือ นาํลําดับ

ที่ตองการเปรียบเทยีบมาเรียงขนานคูกัน (align) ไปโดยพยายามจดัใหคลายกนัมากที่สุดเทาที่จะ
เปนไปได ในการนี้บางครั้งอาจตองยอมใหลําดับเบสทีไ่มตรงกันอยูคูกันบาง หรือยอมใหเกิด
ชองวางขึ้นบางเพื่อใหสวนทีค่ลายกนัไดอยูคูกัน เมื่อเปรียบเทียบลาํดบัเบส 2 สาย ผลที่เปนไปได
ในแตละตําแหนงคือ 1) มีเบสหรือกรดอะมโินเหมือนกัน (match) 2) เบสหรือกรดอะมโินที่ตาํแหนง
นั้นตางกนั (mismatch) และ 3) เกิดชองวาง (gap) ในลําดับสายหนึง่ ณ ตาํแหนงนั้น การ
เปรียบเทยีบลาํดับ 2 สายจะมีการเรยีงตัวในรูปแบบที่เปนไปไดเปนจํานวนมาก ตองทาํการ
เปรียบเทยีบในการเรียงตัวทุกรูปแบบที่เปนไปได แลวคัดเลือกการเรียงตัวรูปแบบที่ดีที่สุด 
โดยทัว่ไปก็จะมีปญหาแรกวา จะตัดสินอยางไรวารูปแบบการเรียงแบบใดที่มีลักษณะใกลเคียงกนั
มากที่สุด การจะตัดสินใจไดก็จะตองมีการใหคะแนนผลการเรียงทัง้สามชนิดที่กลาวขางตน แลว
รวมเขาดวยกนัตลอดทั้งเสนหรือบริเวณที่สนใจจงึจะบอกได เชน อาจใหคะแนนสําหรับเบสที่
ตรงกันมีคาเปนบวก คะแนนสาํหรับเบสที่มีไมตรงกนัมีคาเปนศนูยหรือลบ และคะแนนคาปรับ
สําหรับชองวาง (gap penalty) ดังนั้นการเรียงตัวแตละรูปแบบจะมีคะแนนความคลาย (similarity 
score) ที่แตกตางกนั  การเรียงตัวใน รูปแบบที่มีคะแนนสูงสุดจะถือวาเปน การเรียงตัวที่ดีที่สุด  

 
อยางไรก็ตามการคัดเลือกการเรียงตัวที่ดทีี่สุด ดวยการหาคะแนนไปเรื่อยๆทีละคูนัน้ทาํได

ในกรณีที่สายดีเอ็นเอมีขนาดคอนขางสัน้เทานั้น  ตัวอยางเชนถาตองการเปรียบเทียบดีเอ็นเอทีม่ี
ขนาด 1000 คูเบส รูปแบบการเรียงตวัที่เปนไปไดมีประมาณ 10600 แบบ ซึ่งมากกวาจํานวน
อะตอมทั้งหมดในเอกภพเสยีอีก การคิดคํานวณคะแนนของรูปแบบของการเรยีงตัวที่เปนไปได
ทั้งหมดโดยการไลทําไปเรื่อยๆจึงใชเวลานานมากเกนิไป ดังนัน้จึงจาํเปนจะตองใชเครื่องมือและ
วิธีการทางคอมพิวเตอรชวย อัลกอริทมึการเขียนโปรแกรมแบบพลวัต ซึง่ถูก Needleman และ 
Wunsch นํามาใช เปนวิธีการทางคอมพิวเตอรที่สามารถชวยหารูปแบบการเรียงตวัที่ดีที่สุด โดยไม
ตองคิดคํานวณคะแนนความคลายของการเรียงตัวทกุแบบ  โดยที่สามารถพิสูจนไดวา วิธนีี้ใหผล 
การเรียงตวัทีด่ีที่สุดถูกตองเสมอ 
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2.2.3 การเปรียบเทียบดีเอ็นเอ 2 สายดวยวธิี Needleman และ Wunsch [8] 
ทําโดยการเรียงลําดับเบสหรือกรดอะมิโนสายทีห่นึ่งในแนวนอนแถวแรกของตาราง และ

เรียงลําดับของสายที่สองในแนวตั้งแถวแรกของตาราง  จากนั้นจะใหคะแนนในแตละชองตาราง 
(cell) จากแถวบนสุดดานซาย โดยคะแนนในแตละชองจะเปนคะแนนที่สงูที่สุดของคะแนน
ดังตอไปนี้ 

1. คะแนนของชองดานบนบวกกับคาปรับที่เกิดจากชองวาง  
2. คะแนนของชองดานซายบวกกับคาปรับที่เกิดจากชองวาง 
3. คะแนนของชองดานบนซายที่ติดกนัในแนวทแยง รวมกับคะแนนเบสที่เหมือนกนั 

(match score) ถาเบสในแนวตั้งและแนวนอนเปนเบสชนิดเดียวกัน หรือรวมกับ
คะแนนเบสที่ไมเหมือนกนั (mismatch score) ถาเบสในแนวตัง้และแนวนอนเปน
เบสตางชนิดกนั 

 
คะแนนจะถูกคิดคํานวณในทุกชองบนตาราง โดยคะแนนที่สูงทีสุ่ดของแถวสดุทายใน

แนวตั้งหรือแนวนอนจะเปนคะแนนของการเรียงตัวที่ดีที่สดุ จากตัวอยางในตารางที่ 2.1 คะแนนที่
สูงที่สุดคือ 10 สวนรูปแบบการเรียงตัวที่ดทีี่สุดจะเปนไปตามแนวของชองที่มีคะแนนที่สูงที่สุด ดังที่
แสดงในตารางที ่2.1 ในชองที่ขีดเสนใต 

 
ในการกาํหนดคะแนนนั้น จะกําหนดใหคาปรับที่เกิดจากชองวาง มีคาสัมบูรณมากกวา

คะแนนที่เบสตรงกัน ทั้งนี้เนื่องจากโอกาสทีจ่ะเกิด การสอดแทรก (insertion) หรือการลบ 
(deletion) ของเบสในสายดเีอ็นเอ (ซึ่งจะทําใหมี ชองวางในการทํา การเรียงตัว) มีนอยกวาคาของ
การแปลงรูป (point mutation) การกําหนดคาคะแนนจะมีผลตอรูปแบบการจัดเรียงในการเรียงตัว
ที่ดีที่สุด เชนถากําหนดคาคาปรับที่เกิดจากชองวาง สูงมาก จะทําให การเรียงตัวที่ดีที่สุดมี 
ชองวางจาํนวนนอย แตอาจมี ขอแตกตางจาํนวนมาก หากกําหนดคาปรับที่เกิดจากชองวาง ต่าํ
มาก จะทําใหการเรียงตวัทีด่ีที่สุดมีชองวางจาํนวนมากแทน   

 
จากตัวอยางในตารางที ่2.1 พบการเรียงตวัที่ดทีี่สุด 3 แบบ แบบที่ 2 ซึ่งมีลักษณะเปนการ

ลบเพียง 1 เบส 2 ตําแหนงที่ใกลกัน นาจะมีโอกาสเกดิขึ้นไดนอยกวาแบบที่ 1 และแบบที่ 3 ใน
กรณีเชนนี้การกําหนดคาคาปรับที่เกิดจากชองวางใหเปนฟงกชัน่ทีม่ีความสัมพนัธกบัความยาว
ของชองวางจะทําใหชองวางเล็ก ๆ รวมกนัมีแนวโนมจะรวมกนัเปนชองวางที่ยาวขึน้ 
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วิธีการหนึ่งที่นยิมใชกนัมากในการกําหนดฟงกชั่นของคาปรับที่เกิดจากชองวางคือ การ
กําหนดใหมีคะแนนเปน ฟงกชันเชงิเสน (linear function) ของความยาวของชองวาง โปรแกรมที่
ทําการเรียงตวัสวนมากจะอนุญาตใหทําการกําหนด คาปรับที่เกิดจากชองวาง ซึ่งเปนคะแนนลบที่
เกิดขึ้นทกุครั้งที่เกิดชองวางและ คาปรบัที่เกิดจากความกวางของชองวาง (gap extension 
penalty) ซึ่งเปนคะแนนที่จะคูณกับความกวางกอนจะนาํไปลบจาก คะแนนความคลาย 
 
 

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 ใหคะแนนเบสทีเ่หมือนกัน (match) เปน +1 คะแนนเบสที่ตางกนั 
(mismatch) เปน 0 และถามีการเติมชองวาง (gap) จะใหคะแนนเปน –2 ในชองที่ขีดเสนใตจาก 
ชองดานบนซายถงึเซลที่มีคะแนนสงูที่สุดเปนแนวขอการเรียงตัวที่ดทีีสุ่ด  สวนคะแนนที่เปนตัว
เอียงเปนอีกแนวหนึง่ทีเ่ปนไปไดสําหรับการเรียงตัวที่ดทีีสุ่ดจากตารางนี้แสดงผล alignment ทีด่ี
ที่สุดคือ  
ATGCCCTGACCGGAATGCC หรือ  ATGCCCTGACCGGAATGCC หรือ ATGCCCTGACCGGAATGCC 
ATGC—-TGACCCCAATGCC ATG-C-TGACCCCAATGCC     ATG--CTGACCCCAATGCC  

2.2.4 การเปรียบเทียบสายลําดับสองเสนดวยวธิี Smith และ Waterman [9]  
อัลกอริทึมการเขียนโปรแกรมแบบพลวัตซึง่ถูกคิดคนโดย Needleman และ Wunsch จะ

ใชสําหรับการหาการเรียงตวัทั้งสาย (global alignment) ซึ่งเปนการเปรียบเทียบลาํดับทั้งเสนสอง
สาย แตเนือ่งจากดีเอน็เอและโปรตีนอาจมีสวนที่เปรยีบเทยีบกนัไดเพียงสวนใดสวนหนึง่ภายใน
โมเลกุล ดังนัน้ในเวลาตอมา Smith และ Waterman ไดคิดคน อัลกอริทึมสําหรบัการหาการเรียง
ตัวที่จาํกัดในสาย (local alignment algorithm) ซึ่งเปนวิธีการเปรียบเทียบลาํดับเบสของดีเอ็นเอ 2 
สายหรือลําดับกรดอะมิโนของโพลีเปปไทด 2 สาย โดยหาความคลายคลึงในสวนใดสวนหนึ่งใน
สายชีวโมเลกลุดังกลาวจากการดัดแปลงอัลกอริทึมของ Needleman และ Wunsch โดย
กําหนดใหคะแนนของชวงทีต่ิดลบเปนศูนยและทาํการใหคะแนนตอไปเร่ือยๆจนกระทั่งคะแนนตก
ลงจนเทากนัศูนยดังรูปที่ 2.2 แลวจึงนาํสายของการเรียงตัวทีม่ีความยาวมากกวาคาที่กาํหนดมา
เปนผลลัพธซึ่งในการเปรียบเทียบการเรียงตัวอาจใหผลลัพธของการเรยีงตัวภายในมากกวาหนึง่ 

 

 
รูปที่ 2.2 การเปรียบเทียบโดยใชอัลกอริทึมของ Smith และ Waterman 
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2.2.5 Basic Local Alignment Search Tools [1] [11]  
เนื่องจากการเปรียบเทียบโปรตีนจากฐานขอมูลไมสามารถถูกทําไดโดยการทาํการ

เปรียบเทยีบโปรตีนสองตัววาเหมือนกนัตรง ๆ หรือไมเนื่องจากโปรตีนที่มีลักษณะที่ใกลเคียงกนั
บางรูปแบบอาจมีโครงสรางที่ตางกันออกไปแตสามารถนํามาใชแทนกันได  และฐานขอมูลของ
โปรตีนเหลานีย้ังมี ลักษณะจําเพาะเนือ่งจากโปรตีนที่มีหนาที่บางอยางอาจซอนอยูในโปรตีนอกี
ชนิดหนึ่งไดอยางลงตัว ดังนัน้เราจงึไมสามารถใชระบบจัดการฐานขอมูลทัว่ไปเพื่อที่จะใชในการ
จัดการกับฐานขอมูลของโปรตีนได เพราะฉะนัน้ระบบจัดการฐานขอมูลของโปรตีนหรือรหัสทาง
พันธกุรรมจึงตองมีการออกแบบเปนพิเศษ โดยใชหลักการเปรียบเทยีบทางปญญาประดิษฐเพื่อใช
ในการแยกแยะหนาที่การทํางานของโปรตนีที่มีลกัษณะเหมือนกันได 

 
 
 
 
 
 
 

 

รูปที่ 2.3  ความสามารถในการจับคูของโปรแกรมบลาสท 
 

บลาสท เปนโปรแกรมที่ใชในการวิเคราะหลําดับนิวคลโีอไทดของดีเอ็นเอ (DNA) หรือ อาร
เอ็นเอ (RNA) หรือ ลําดับของกรดอะมิโนของเปปไทด (peptide) หรือโปรตีนที่ไดจากการทดลอง
กับลําดับของนิวคลีโอไทดหรือกรดอะมิโนที่มีอยูในฐานขอมูลของบลาสทจะทาํการเปรียบเทยีบที
ละคูลําดับของนวิคลีโอไทด เพื่อหาบริเวณของลําดับที่มีการคลายกนัมากที่สุดบลาสทจะตอง
ทํางานเปรียบเทียบลาํดับต้ังแต 1 ลําดับ จนกระทั่งเปรียบเทยีบทัง้ฐานขอมูลเพื่อหาลําดับทีม่ีสวน
คลายกนัทัง้หมดโดยผลลัพธที่ไดจะเปนสวนเหมือนหรือสวนคลายของลําดับยอยๆ ของโปรตีน
ทั้งหมดดังรูปที่ 2.3 แสดงใหเหน็ถงึสวนทีม่ีความคลายกันจากการเปรียบเทียบ  

 
ขอมูลที่ไดจากการทําบลาสทอาจชวยใหเราทราบขอมูลเกี่ยวกับหนาที ่ (Functional 

information) หรือขอมูลเกี่ยวกับววิัฒนาการ (Evolutionary information) ที่เกีย่วของกับสาย
ลําดับที่กาํลังศึกษา 
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2.2.5.1 อัลกอริทึมของบลาสท [11] [13] อัลกอริทึมของบลาสทคิดคนโดย 
Altschul, Gish, Miller, Myers และ Lipman ในปคศ.1990 เปนทฤษฎีในการเปรยีบเทยีบความ
เหมือนหรือใกลเคียงกนัของโปรตีนที่เกี่ยวกับพนัธุศาสตร โดยตัวโปรแกรมจะทําการเปรียบเทยีบ
ลําดับของโปรตีนกับทกุ ๆ ขอมูลที่มีอยูในฐานขอมลูโดยการใช ฟงกชนัวทิยาการศึกษาสํานึก 
(Heuristic Function) ชวยในการเปรียบเทียบโดยคิดจากตารางแทนคาจากคาความนาจะเปนทีม่ี
ชื่อวา  สับซททิยูชนัแมทริกซ (Substitution Matrix) โดยการกาํหนดคะแนน (Score) ใหกับการ
จัดเรียงตัวของโปรตีนแลวทาํการรวมคะแนนแลวนาํมาเปรียบเทียบคะแนนที่ไดระหวางขอคําถาม
และระเบียนตาง ๆ ในฐานขอมูล (database records) ถาหากมีคะแนนเทากนัหรือใกลเคียงกัน
โดยไมเกินกวาคาคงตัวที่กาํหนดไว (กําหนดคาตัง้ตนเทากบั 3) ก็จะทาํการเลอืกชิ้นสวนของ
โปรตีนทีพ่บจากฐานขอมูลนั้นเพื่อแสดงผล  

 
ในการคนหาของบลาสทจะพยายามเปรียบเทียบลาํดับในสวนยอย (Local) 

มากกวาที่จะเปนทัง้ลําดับ (Global) โดยในการทําการเปรียบเทียบลาํดับในสวนยอยนัน้จะใช
อัลกอริทึมทีช่ือ่วา สแตนดารด สมิธ วอเตอร-แมน  (Standard Smith-Waterman) [9] ซึ่งเปน
กระบวนการคนหาทีท่ํางานชามาก  แตอัลกอริทึมของบลาสทจะปรับปรุงอัลกอริทึมนี้เพื่อเพิม่
ความเร็ว  โดยมีขั้นตอนพืน้ฐาน 3 ขั้นตอน คือ เร่ิมจากขั้นตอนแรกบลาสทจะสรางลิสต (list) ของ
ทุกลําดับที่ถกูแบงเปนลาํดับส้ัน ๆ  แลว  ทีเ่รียกวาเวิรดส (Words) ซึ่งจะใชเก็บคาคะแนนกอน
เร่ิมทําการเปรยีบเทยีบ  ในขัน้ตอนตอมาบลาสทจะคนหาการเกิดขึ้นซ้ํากนัเวิรดส ซึง่ใน
กระบวนการคนหานีเ้นื่องจากเวิรดสเปนลาํดับส้ัน ๆ ดงันัน้จึงสามารถคนหาไดเร็ว และสามารถ
คนหาไดละเอียดขึ้น  ตอมาหลังจากเปรียบเทียบกับทุก ๆ เบส (Base – A G T C) ของเวิรดสแลว
จะตองมีการใหคะแนน (Scored) ถาเบสตรงกัน และอยูในตําแหนงที่ตรงกนัดวยจะใหคะแนน
สูงสุด ในขณะที่เบสตรงกนัแตตําแหนงตางกันก็จะใหคะแนนต่าํลงมา แตถาไมเหมือนกันเลยจะให
คะแนนติดลบ  คาผลรวมของคะแนนที่ของแตละเวิรดสจะนาํไปพิจารณาระดบัความคลายกัน   
สําหรับเวิรดสที่มีคะแนนสูง ๆ จะเรียกวาไฮสกอร่ิงเซ็กเมนทแพรส (High-scoring segment pairs) 
หรือ HSPs บลาสทจะพยายามหา HSP ที่ดทีี่สุด (มีคะแนนสงูที่สุด) โดยพยายามเพิม่การ
เปรียบเทยีบใน 2 ทิศทาง  จนกระทั่งได ลําดับที่มีคะแนนสงูที่สุด ที่เรียกวา แมก็ซิมั่มสอกริง่แซ็ก
เมนทแพร (Maximal- scoring segment pair) หรือ MSP 
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รูปที่ 2.4 อัลกอริทึมของโปรแกรมบลาสทในการหา HSP 

 

จากรูปที ่ 2.4 แสดงใหเห็นถึงการเทยีบความคลายคลึงโดยการเปรียบกับเวิรดส
โดยในทีน่ี้คาคะแนนความคลายคลึงของ PQG และ PMG จะมีคาเทากับ 13 ซึ่งเปนคาที่ยอมรับได 

  

2.3 โปรแกรมบลาสท 

2.3.1 NCBI BLAST [11] และ WU-BLAST [12] 
เอ็นซีบีไอบลาสท (NCBI BLAST)  และ วู-บลาสท (WU-BLAST) เปนเครื่องมือ (tool) ที่

นําอัลกอริทึมบลาสทมาใช  โดย เอ็นซบีีไอบลาสท ถูกพฒันาขึ้นโดยพัฒนาโดยศูนยสารสนเทศ
เทคโนโลยีชวีภาพแหงชาต ิประเทศสหรัฐอเมริกา หรือ เอ็นซีบีไอ (NCBI) ขณะที่ ว-ูบลาสท เปนอีก
รุน (version) ของบลาสททีพ่ัฒนาขึ้นโดย Dr. Worren Gish และกลุมผูพัฒนาจาก มหาวทิยาลัย
วอชิงตัน (Washington University) 

เอ็นซีบีไอบลาสทมักเนนไปในการพัฒนาเพื่อหาวิธเีปรียบเทียบเปนกลุม (Multiple-
sequence profile) ตรงกนัขามกับว-ูบลาสททีพ่ัฒนาขึน้เพื่อหาวิธจีัดการกับชองวางและการ
จัดการกับลําดับที่ซ้ํากนั โดยงานวจิัยนี้จะทาํการวิจัยอยูบนพื้นฐานของเอ็นซบีีไอบลาสทซึ่งเปน
มาตรฐานที่ใชงานกนัทัว่ไป 
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โปรแกรมที่อยูในตระกูลบลาสทซึ่งใช อัลกอริทึมบลาสทในการเปรยีบเทียบลาํดับที่
ตองการรูกับฐานขอมูลโดยแบงออกเปนอัลกอรึทึมยอยตาง ๆ ซึง่จะถูกเรียกใชผานแฟมกระทําการ 
(Executable File) ที่ชื่อวา blastall โดยแตละอัลกอริทึมตางๆ สามารถถกูเรียกใชโดยเปน
พารามิเตอร (Parameter) ของโปรแกรมดังตอไปนี ้

 
1. blastn เปนโปรแกรมสําหรบัเปรียบเทยีบลําดับเบสบนสายดีเอ็นเอกบัลําดับเบส

ของดีเอ็นเอทีอ่ยูในฐานขอมูล 
2. blastp เปนโปรแกรมสําหรับเปรียบเทยีบลําดับกรดอะมิโนของโพลีเปปไทดกับ

ลําดับกรดอะมิโนของโพลีเปปไทดที่อยูในฐานขอมูล 
3. blastx เปนโปรแกรมสําหรับเปรียบเทยีบลาํดับกรดอะมิโนทัง้ 6 กรอบการอาน (6 

reading-frame) ที่ไดจากการแปลรหัสลําดับเบสของสายดีเอ็นเอที่สนใจ (จาก
ลําดับเบสของดีเอ็นเอทัง้ 2 สาย)  โดยเปรียบเทยีบกบัลําดับกรดอะมิโนของโพ
ลีเปปไทดที่อยูในฐานขอมูล 

4. tblastn เปนโปรแกรมสําหรับเปรียบเทยีบลําดับกรดอะมิโนของโพลีเปปไทดกับ
ลําดับกรดอะมิโน ที่ไดจากการแปลรหสัลําดับเบสของสายดีเอน็เอที่อยูในฐาน 
ขอมูลครบทั้ง 6 กรอบการอานโดยอานทัง้ไปและในทางกลับสําหรับทกุความเปน 
ไปไดของการพบโปรตีน 

5. tblastx เปนโปรแกรมสําหรบัเปรียบเทยีบลําดับกรดอะมิโน ที่ไดจากการแปลรหัส
ลําดับเบสของสายดีเอ็นเอทีส่นใจ (จากลาํดับเบสของดเีอ็นเอทัง้ 2 สาย)  โดย
เปรียบเทยีบกบัลําดับกรดอะมิโนที่ไดจากการแปลรหัสลําดับเบสของสายดีเอ็นเอ
ที่อยูในฐานขอมูล 

 
 
โปรแกรมเอ็นซีบีไอบลาสทรุนแรกจะไมเตมิชองวางในการเรียงตัวของลําดับโปรตีนแตใน

เอ็นซีบีไอบลาสทเวอรชนัที ่ 2 หรือเรียกอกีอยางหนึ่งวา แก็พทบลาสท (Gapped BLAST) ไดถูก
พัฒนาตอมาใหมีการเติมชองวางไดทาํใหผลที่ไดงายตอการเขาใจมากขึ้นในแงความหมายทาง
ชีววทิยา 
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การเปรียบเทยีบจากโปรแกรมเอ็นซีบีไอบลาสทสามารถทําได 4 วิธีคือ  
1. เวิลดไวดเว็บบลาสท (www BLAST) เปนการใหบริการผานทางเว็บไซตของเอ็นซี

บีไอโดยไปยัง http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST  
2. สแตนดอะโลนบลาสท (Standalone BLAST) สามารถใชโปรแกรมบลาสทบน

เครื่องคอมพิวเตอรของเราเอง โดยเปนการเปรียบเทยีบกับฐานขอมลูของตนเองที่
มีอยู หรือฐานขอมูลที่ดาวนโหลดมาจากที่อ่ืน เชนจาก NCBI โดยตองเลือก
โปรแกรมใหตรงกับระบบปฏิบัติการที่ใชอยู 

3. เครือขายบลาสท (Network BLAST) ซึ่งปจจุบนัเอน็ซบีีไอใหบริการ Blastcl3 อัน
เปนผูรับบริการเครือขาย (BLAST network client)  โดยผูใชบริการสามารถ
เชื่อมตอกับเครื่องบริการของเอ็นซีบีไอโดยใชเกณฑวิธ ี ทีซพีี/ไอพ ี (TCP/PI 
protocol) เพือ่ทําการเปรียบเทียบ 

4. อีเมล (E-mail server) ใชกรณีที่ผูใชบริการไมสะดวกที่จะเชื่อมตออินเทอรเน็ต
โดยผานเวิลดไวดเว็บ ผูใชสามารถทําไดโดยการสงอีเมลตามรูปแบบ (format) ที่
กําหนด โดยแนบไฟลซึง่มีขอมูลลําดับเบสหรือกรดอะมิโนไปยงัอีเมลแอดเดรส 
blast@ncbi.nlm.nih.gov หลงัจากนัน้จะไดรับอีเมลกลับมาพรอมกับผลการ
เปรียบเทยีบ  

2.3.2 รูปแบบของการสงขอคําถาม 
สามารถสงลําดับของขอคําถามเพื่อใหบลาสทดําเนนิการวิเคราะหไดหลายรูปแบบ โดย

อาจสงในรูปแบบที่เรียกวารูปแบบฟาสตา (FASTA format) หรือ ยนีแบงกแฟลตไฟล (GenBank 
flatfile) หรือใช ตัวระบุรูปแบบ (Identifiers) ก็ไดโดยมีรายละเอยีดดังตอไปนี้ 

1. รูปแบบฟาสตา เร่ิมตนโดยบรรทัดแรกจะมีเครื่องหมายมากกวา (>) ตามดวยคาํ
บรรยายเปนจาํนวน 1 บรรทัด เรียกวาบรรทัดนิยามฟาสตา (FASTA definition 
line) สวนบรรทัดตอไปเปนลําดับซึ่งมีความกวางไมเกนิ 80 คอลัมน (คือรวม
ตัวอักษรและชองวาง) ดังตัวอยางตอไปนี ้

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

2.  ฺลําดับเปลือย (Bare sequence) สามารถสงลําดับเปลา ๆ โดยไมตองมีบรรทัด
นิยามฟาสตาเลยก็ได หรืออาจเปนลาํดับที่มีตัวเลขนําหนาในแตละบรรทัด และมี
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ชองวางคัน่ทกุ ๆ 10 ตําแหนง ซึ่งเรียกวา ยีนแบงกแฟลตไฟล อันเปนสวนหนึง่
ของไฟลที่ไดจากยนีแบงคดงัตัวอยางตอไปนี ้

 
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 ที่ใชม ี3 แบบคือหมายเลขภาคี (Accession number), รุนภาค ี

(Accession version) หรือ ตัวระบุรูปแบบยีนแบงก (GenBank Identifier) เชน 
p01013, AAA68881.1, 129295 นอกจากนีย้ังสามารถสงตัวระบุรูปแบบลับดับ
ของเอ็นซีบีไอ (NCBI sequence identifier) ซึ่งมีเสนตรงแนวดิ่ง (|) คั่น (เชน 
gi|129295) ก็ได  

 
4. รูปแบบการบันทึกวากยสัมพันธลาํดับอยางยอ (Abstract Syntax Notation 

Sequence – ASN.1) เปนรูปแบบขอมูลที่ถูกพฒันาขึ้นโดยกลุมคนที่อยูใน
อุตสาหกรรมคอมพิวเตอร จากนั้น NCBI จึงนํามาพัฒนาตอเพื่อใชกบัขอมูลตาง 
ๆ ดานชวีวทิยา เชน ขอมูลลําดับนิวคลีโอไทดหรือกรดอะมิโน แผนที่ของยีน 
ขอมูลเกี่ยวกับอนุกรมวธิาน โครงสรางของโมเลกุล ตลอดจนขอมูลเกีย่วกับ
บรรณานุกรม ทําใหโปรแกรมตาง ๆ รูจักขอมูลเหลานี้ และสะดวกแกการนาํไป
วิเคราะหตอไป อยางไรก็ตามรูปแบบนี้ไมเหมาะกับการอานหรือแปลผลโดยคน 
เนื่องจากมีรายละเอียดมากและสลับซับซอน จงึมักใชรูปแบบนี้เปนขอมูลนําเขา
สําหรับโปรแกรมตาง ๆ มากกวา 

 
 
 
 
 
 
 



                                                                                                                 20

2.4 หลกัการเขียนโปรแกรมแนวขนาน 
แนวคิดเบื้องตนของการเขียนโปรแกรมแนวขนานมาจากความตองการเขียนโปรแกรมเพื่อ

ทํางานงานหนึง่โดยใชเครื่องคอมพิวเตอรหรือหนวยประมวลผลหลาย ๆ หนวยเราควรที่จะสามารถ
แบงปญหาออกเปนสวน ยอย ๆ เพื่อแบงการทํางานจากงาน ๆ เดยีวในหนวยประมวลผลใด ๆ ไป
ยังหนวยประมวลผลอื่น ๆ ในระบบโดยมข้ัีนตอนเปนลาํดับดังรูปที ่2.5 โดยมีรายละเอียดดังนี ้

 

 
 

รูปที่ 2.5 ขัน้ตอนในการเขียนโปรแกรมแนวขนาน 
 

1. ดีคอมโปสิชนั (Decomposition) - เปนการจําแนกปญหาออกเปนชิ้น ๆ สามมา
รถทําไดหลายแบบแตกตางกันไปตามแตละปญหา ยกตัวอยางเชนในกรณีของ 
BLAST ฐานขอมูลของระบบมีขนาดใหญมากและการเปรียบเทียบสามารถแบง
ออกไปทํางานเปนสวนๆ ไดดังนัน้เราจงึทาํการแบงฐานขอมูลออกเปนสวนๆ เพื่อ
ทําการเปรียบเทียบแลวจงึนาํคําตอบที่ไดในแตละหนวยประมวลผลมารวมกนั ใน
ขณะเดียวกนัจํานวนขอคําถามตอการเปรียบเทียบครั้งหนึง่มีจาํนวนมาก เราอาจ
สามารถแบงขอคําถามออกเปนสวนๆ เพื่อแยกกนัไปเปรียบเทียบในหนวย
ประมวลผลตางๆ กันไดแลวจึงนําผลลพัธมารวมกันในภายหลงั ทัง้นีเ้ราควรมีการ
เลือกใชวิธกีารแยกปญหาทีด่ีเพื่อที่จะสามารถแบงงานไปยังหนวยประมวลผล
ตางๆ ไดอยางเทาเทยีมและเพื่อลดขั้นตอนในการรอกันเองระหวางหนวย
ประมวลผลและเพื่อลดขอมูลที่หนวยประมวลผลตางๆ สงหากนั 

2. แอสไซนเมนต (Assignment) - การแบงงานไปยังหนวยประมวลผลตาง ๆ ควร
จะสามารถแบงงานใหหนวยประมวลผลตาง ๆ ไดอยางเทากนั 

3. ออเครสเทรชัน (Orchestration) - เปนการออกแบบขอมูลที่หนวยประมวลผล
จะสงหากนัโดยจะทาํการออกแบบใหขอมลูที่สงหากันมขีนาดเล็กที่สุดทั้งนี้ทัง้
เนื่องจากระบบที่มีการแบงงานออกเปนสวนตางๆ ดงันัน้การทํางานของระบบ
อาจมีการสงงานตอใหหนวยประมวลผลอื่นทาํหรือแลกเปลี่ยนขอมูลกัน 
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4. แม็พปง (Mapping) – เปนการเชื่อมโยงระบบเขาดวยกนัโดยอาจคํานึงถึง
สถาปตยกรรมของระบบทีท่ําการออกแบบ (System Architecture) 

 

2.5  วธิีวัดประสิทธภิาพของระบบการประมวลผลแนวขนาน[] 
การวัดประสิทธิภาพของระบบประมวลผลแนวขนานจะวัดจากอัตราการเรงความเร็ว

(Speedup) หรือความเร็วที่เพิ่มข้ึนของระบบเปนอัตราสวนของความเร็วที่วัดไดจากระบบการ
ประมวลผลที่ใชหนวยประมวลผลเพียงหนวยเดียวกับความเร็วที่วัดไดจากระบบประมวลผล
แนวขนาน 

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

หากหนวยทีว่ดัเปนเวลา อัตราการเรงความเร็วจะเปนอตัราสวนของเวลาที่วัดไดจากระบบ
ประมวลผลแนวขนาดกับเวลาทีว่ัดไดจากระบบการประมวลผลที่ใชหนวยประมวลผลเพียงหนวย
เดียว 

 
SpeedUp (P) = Time(1)/Time(P) 
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2.6 งานวิจัยที่เกี่ยวของ 
มีความพยายามมากมายทีจ่ะพัฒนาประสิทธิภาพการทํางานของโปรแกรมบลาสทอยู

มากมายและงานวิจัยที่ประสพความสําเรจ็ในการเพิ่มประสิทธิภาพในการเปรียบเทยีบขอมูลของ
โปรแกรมบลาสทมีดังตอไปนี ้

2.6.1 การทําขอคําถามขนาน (Parallel Query) โดยใชลาสทสครปิต [4] (BLAST Script)  
จะแบงกลุมกอนของขอคําถามออกไปตามหนวยประมวลผลตางๆเพื่อทาํการเปรยีบเทยีบ

ซึ่งความเร็วของระบบโดยประมาณจะเทากับความเร็วของการเปรียบเทียบที่จํานวนขอคําถามที่
ตองการเปรียบเทียบทั้งหมดหารดวยจาํนวนหนวยประมวลผล เปรียบไดกับการเพิ่มจํานวนเครือ่ง
เพื่อแบงงานออกเปนหลาย ๆ สวนเพื่อทําการเปรียบเทยีบ  

 

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  การทําขอคําถามขนานที่มีใชงานทัว่ไป 

 
จากรูปที่ 2.6 ขอคําถามจะถูกตัดแบงออกไปตามหนวยประมวลผลตางๆ ของระบบ โดย

แตละหนวยประมวลผลจะมฐีานขอมูลของโปรแกรมบลาสทที่เหมือนกันอยูในทกุๆ หนวย หลงัจาก
ทําการประมวลผลแลวจะนาํผลลัพธที่ไดกลับมาตอที่แฟมขอมูลสําหรับเก็บผลลัพธ แลวหนวย
ประมวลผลจะทําการขอขอคําถามใหมจนกระทั่งทําเสร็จสิ้นทุกขอคําถาม 
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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  
งานวิจยันีท้ําการพัฒนาระบบสภาวะแวดลอมสําหรับโปรแกรมบลาสท โดยการนําโปรแกรม 
บลาสทไปทํางานบนเครื่อง SMPs (Shared-Memory Multiprocessors) และทําการวัด
ประสิทธิภาพการทาํงานของโปรแกรม ผลการทดลองสามารถสรุปไดวาสามารถขจัดปญหาคอ
ขวดจากการสบัเปลี่ยนขอมลู ระหวางฮารดดิสกและหนวยความจําไดแตมีขอแมวาหนวยความจํา
รวมของระบบยังตองมีขนาดใหญพอที่จะจุฐานขอมูลทัง้หมดได 

 

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

Graphics Co.,Ltd. (SGI) งานวิจัยนี้ทาํการปรับปรุงและพัฒนารหัสตนฉบับ (source code) ของ
โปรแกรมบลาสทใหมและใหชื่อวา HT-BLAST โดยโปรแกรมนี้ถูกปรับปรุงเพื่อทําการเปรียบเทยีบ
ขอคําถามจาํนวนมากกับฐานขอมูลหลาย ๆ ฐานขอมลูพรอมกันไดอยางรวดเร็วโดยไมจําเปนตอง
รอใหขอคําถามใด ๆ ทาํงานเสร็จไปกอน 

2.6.4 TurboBLAST [14] 
โดยบริษัท TurboGenomics, Inc ทาํการพัฒนาระบบการเปรียบเทียบแบบขนานบน

โปรแกรมบลาสทในเชงิพาณิชย งานวิจยันีถู้กพฒันาโดยการตัดแบงขอคําถามและฐานขอมูล
ออกเปนสวน ๆ รวมถึงความสามารถในการถายเทภาระของระบบ (load balancing) โดยการทาํ
การเปรียบเทยีบขอคําถามจํานวนมากเมือ่เครื่องใดเครื่องหนึ่งในระบบมีทรัพยากรมากพอที่จะทาํ
การเปรียบเทยีบได กระบวนการของผูจดัการระบบ (system manager process) จะทาํการ
กระจายขอคําถามไปยงัเครื่องนัน้ ๆ และเนื่องจากงานวิจัยนี้ถูกพัฒนาโดยใชภาษาจาวา (JAVA) 
จึงสามารถที่จะทําการประมวลผลแบบขนานขามไปมาไดระหวางฐานงาน (Platform) งานวจิัยนี้
สามารถแสดงความสามารถของระบบไดถึงระดับซูเปอรลิเนียรสปดอพั (superlinear speedup) 
ซึ่งเปนความสามารถของระบบประมวลผลแบบขนานทีส่ามารถขามขดีจํากัดของกฎของ
แอมดาหล (Amdahl’s Law) 
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2.6.5 BlastMachine [15]  
โดยบริษัท Paracel เปนโปรแกรมเชิงพาณชิย ทาํการพฒันาระบบเปรียบเทียบแบบขนาน

บนโปรแกรมบลาสทที่ถูกยกเครื่องใหม (reengineer) และมีการออกแบบฮารดแวร (hardware) 
เพื่อใชในการเปรียบเทียบฐานขอมูลโปรตีนโดยเฉพาะโดย ระบบของ BlastMachine อยูบน
พื้นฐานของระบบการประมวลผลแบบขนานที่เรียกวาสถาปตยกรรมแบบคลัสเตอร (clustered 
architecture) โดยใชเพนเทียมโปรเซสเซอรของอินเทล (Intel Pentium processors) และ
ระบบปฏิบัติการลินุกซ  (Linux operating system) และใชโปรแกรมที่ทาง Paracel ไดทําการ
พัฒนาใหมโดยมีพืน้ฐานจากโปรแกรมบลาสทเดิมของเอ็นซีบีไอ 

2.6.6 BioScan [7]  
โดย Singh R., ทําการพัฒนาฮารดแวรสําหรับการเปรียบเทยีบขอมูลพนัธศุาสตร

โดยเฉพาะดวยวงจรรวมความจุสูงมาก (VLSI - Very Large Scale Integration) จากอัลกอริทมึ
ของบลาสทโดยชิพของ BioScan ประกอบดวยซีมอส (CMOS - complementary metal-oxide 
semiconductor) ขนาด 1.2 ไมโครเมตร, และวิ่งที่ความเร็ว 32 เมกะเฮิรทซ โดยในระบบจะถกู
โหลดเวิรดสโดยคิดคํานวณจากความยาวของลําดับที่ตองการเปรียบเทยีบกอนที่จะทาํการ
เปรียบเทยีบลาํดับของโปรตีนระบบทีท่ําสาํเร็จในรุนแรกไมไดมีความเร็วมากกวาระบบปจจุบัน
และทางผูวิจยักําลังพัฒนาฮารดแวรในรุนที่เร็วขึ้นและมคีวามสามารถในการทําการเชื่อมโยงเปน
ระบบการประมวลผลแนวขนาน  

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

งานวิจยันีท้ําการประปรุงประสิทธิภาพของโปรแกรมบลาสทในการเปรียบเทียบขอคําถามจํานวน
มากๆ โดยใชหนวยประมวลผลเพยีงหนวยเดียว ทัง้นี้งานวิจัยนี้ไดเสนอวิธปีรับปรุงประสิทธิภาพ
ของโปรแกรมบลาสทโดยการตัดแบงฐานขอมูลออกเปนสวนยอยๆ เพื่อทําการเปรียบเทียบเนื่อง 
จากงานวิจยันีพ้บวาโปรแกรมบลาสทจะมปีระสิทธิภาพสูงสุด เมื่อฐานขอมูลของระบบสามารถ
จัดเก็บไวในหนวยความจําไดทั้งหมดขณะทําการเปรียบเทียบ โดยผลของงานวิจยันี้สามารถเพิ่ม
ประสิทธิภาพของการเปรียบเทียบไดเทาตัว ทั้งนี้ขึ้นอยูกับขนาดของฐานขอมูลและสภาพแวดลอม
ของระบบ 

 



บทที่  3 
 

การวิเคราะหและปรับปรุงประสิทธิภาพเบ้ืองตนของโปรแกรมบลาสท 
 
3.1 การวิเคราะหประสิทธภิาพของโปรแกรมบลาสท 

จากการทดลองทาํการวัดประสิทธิภาพของโปรแกรมบลาสทที่หนวยความจาํหลกัขนาด
ตางกนั เราพบวาบลาสทเปนโปรแกรมที่มีความตองการใช หนวยความจําของระบบสูงและ
โปรแกรมบลาสทจะมีประสิทธิภาพสูงสุดก็ตอเมื่อหนวยความจําหลกัสามารถบรรจุฐานขอมูลขณะ
ทําการสืบคนขอมูลไดทั้งหมด จากผลการทดลองโดยการจับเวลาที่ไดจากการสืบคนขอคําถาม
จํานวนเทากันจากฐานขอมลูเดียวกนัที่สภาพแวดลอมการทาํงานเดยีวกนัโดยเปลีย่น
หนวยความจาํหลักของระบบตาง ๆ ดังนี ้

ตารางที่ 3.1 การวัดประสิทธภิาพของโปรแกรมบลาสท 
ในการสืบคนขอมูลที่หนวยความจาํขนาดตางๆกนั 

จํานวนขอคําถามที่ใช 
10 50 100 500 1000 

หนวยความจาํ
ที่ใช 

(เมกะไบต) เวลาที่ใชในการประมวลผล (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 ประสิทธิภาพของโปรแกรมบลาสทในการสืบคนขอมูลทีห่นวยความจําขนาดตางๆกนั 
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รูปที่ 3.2 ประสิทธิภาพของโปรแกรมบลาสทในการสืบคนขอมูลทีห่นวยความจําขนาดตางๆกนั 

 
จากการทดลองจะเห็นไดวาความเร็วของโปรแกรมบลาสทขึ้นอยูกับขนาดของหนวย 

ความจาํหลกัของระบบ หากระบบมีหนวยความจําหลกัมากก็จะสามารถทาํงานไดเร็วขึ้นเนื่องจาก
ไมตองเสียเวลาในการสับเปลี่ยนขอมูลระหวางหนวยความจําหลักและจานบันทึกขอมูลหรือ
ฮารดดิสกซึ่งเปนหนวยเก็บขอมูลทุติยภูม ิ (secondary storage) ซึ่งมีอัตราการแลกเปลี่ยนขอมูล
ชากวาหนวยความจาํหลกัอยางมาก ดังนัน้หากขนาดของหนวยความ จําหลักมีขนาดใหญเพียง
พอที่จะสามารถจัดเก็บฐานขอมูลพันธุศาสตรของโปรแกรมบลาสทไดทั้งหมดในขณะที่ทาํการ
เปรียบเทียบลาํดับจะทาํใหโปรแกรมบลาสทสามารถทาํงานไดประสิทธิภาพสูงสุดเทาที่หนวย
ประมวลผลจะทําได จะเหน็ไดจากการเพิ่มขนาดของหนวยความจาํจาก 256 เมกะไบตซึ่งใหญ
เพียงพอที่จะใสฐานขอมูลทัง้หมดขึน้เปน 512 เมกะไบตแทบจะไมไดชวยในการสบืคนของระบบ
ไดเลย ปญหานี้เรียกวา ปญหาหนวยความจําขนาดจํากัด (memory-bounded problem) 

 

 

 

 

 

 



                                                                                                   27

3.2 การปรบัปรุงประสิทธภิาพของโปรแกรมบลาสทในสภาวะหนวยความจาํจํากัด [10] 
เนื่องจากหนวยความจําที่จะสามารถเก็บฐานขอมูลพันธุศาสตรในขณะประมวลผลนั้นมี

ความจาํเปนทีจ่ะตองมีขนาดใหญมาก ทัง้นี้คอมพิวเตอรและระบบปฏิบัติการที่สามารถรองรับ
หนวยความจาํมหาศาลนั้นหายากและมีราคาแพง ดังนั้นเราจึงเสนอวธิีการที่จะสามารถทําให
หนวยความจาํหลักสามารถที่จะจุขนาดของฐานขอมูลในทัง้หมดในขณะทําการสืบคนขอมูลและ
เราพบวารูปแบบของฐานขอมูลทางพนัธศุาสตรสามารถที่จะตัดตอไดโดยแตละระเบียนของ
ฐานขอมูลทางพนัธุศาสตรจะเร่ิมตนดวยเครื่องหมาย “>” 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 แสดงโครงสรางของ ฐานขอมูลพนัธุศาสตรของโปรแกรมบลาสท 
 

จากสมมุติฐานทีว่าโปรแกรมบลาสทจะทาํงานไดดีที่สุดเมื่อฐานขอมูลทั้งหมดสามารถที่
จะถูกจัดเก็บไดในหนวยความจํา จงึไดทําการทดลองเพื่อพิสูจนวาหากทําการตัดแบงฐานขอมูล
ออกเปนสองสวนเพื่อทาํการแยกสืบคนขอมูลสองครั้งจะสามารถเพิ่มความเรว็จากการทํางานของ
โปรแกรมได เนื่องจากระบบไมจําเปนตองทาํการสับเปลี่ยนขอมูลระหวางหนวยความจําหลักและ
ฮารดดิสก การทดลองทําการตัดแบงฐานขอมูลจากจุดเริ่มตนของระเบียน แตมีเงือ่นไขวาขนาด
ของฐานขอมลูที่ทาํการตัดมีขนาดเล็กกวาหนวยความจําหลกัแลวทาํการวัดประสทิธิภาพของ
โปรแกรมบลาสทดวยการจบัเวลาที่ไดจากการสืบคนขอคําถามเดยีวกันจากฐานขอมูลที่ถกูตัดแบง
ที่ขนาดตางๆกันที่สภาพแวดลอมการทาํงานเดียวกนั จากนัน้จงึตรวจสอบผลลัพธที่ไดจากการ
ประมวลผลของโปรแกรมวาถูกตอง 
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เราสามารถหาเวลารวมไดจากสูตร 

 ∑
=

+=
n

i
postitotal ttt

1
 

โดย 
 totalt    =   เวลาที่ใชทัง้หมด 
 postt   =   เวลาที่ใชในการเชื่อมตอผลลัพธ 
 it       =   เวลาที่ใชในการสืบคนบนฐานขอมูลสวนที ่i 
 n  =   จํานวนฐานขอมูลทีถู่กตดั 

 
ตารางที่ 3.2 ประสิทธิภาพของโปรแกรมบลาสทที่ขนาดของฐานขอมูลตางๆกนั 

ฐานขอมูล
ชุดที ่

จํานวนที่
ตัดแบง 
(สวน) 

ขนาด 
(เมกะไบต) 

เวลาที่
ใช 

(นาที) 

เวลาที่ใชใน
การตอ
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 

 
ผลลัพธของโปรแกรมบลาสทตามปกติแลวสามารถทีจ่ะแบงออกไดเปนสี่สวนคือ  

1. สวนหัวเรื่องของผลลัพธจะแสดงวันที่และเวลาที่บนัทกึผลและมีสวน
อางอิงเพื่อใหเกียรติแกผูคิดคนและพัฒนาโปรแกรมตลอดจนถึง
รายละเอียดของฐานขอมูลที่นาํมาใชเปรียบเทียบ 

2. ผลลัพธโดยสรปุที่ไดจากการเปรียบเทียบซึง่จะถกูนาํมาเรียงกนัตาม
คะแนนที่ไดจากการเปรียบเทียบ 

3. ผลลัพธที่ไดจากการเปรียบเทียบโดยละเอยีด ทั้งนีจ้ะแสดงสวนของ
ลําดับที่ไดคะแนนจากการเปรียบเทียบ และรายละเอียดของชวงที่ได
คะแนน ตลอดจนถงึชองวางที่ถูกสรางขึ้นเพื่อใหการเปรียบเทียบสมบรูณ 

4. สวนสรุปผลที่ไดจากการเปรียบเทียบนาํมาเก็บไวเปนสถิติตางๆ 
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จากผลลพัธทีไ่ดจากการประมวลผลสามารถแบงออกเปนกรณีตางๆไดดังนี้ 
1. กรณีที่พบคําตอบจากการสบืคนจากฐานขอมูลทั้งหมดคําตอบที่ได

สามารถนํามาตอกันไดทันท ี
2. กรณีที่ไมพบคาํตอบเลยคําตอบที่ไดจากการสืบคนใหเลือกเอาตําตอบใด

คําตอบหนึง่จากผลลัพธทัง้หมด (คําตอบเหมือนกนั) 
3. กรณีที่พบคําตอบจากบางสวนสามารถนําคําตอบที่ไดมาตอกัน

ตามลําดับ 
ทั้งนี้การเชื่อมตอผลลัพธในสวนของหวัเรื่องและสวนสรุปผลจําเปนจะตองนําผลที่ไดมา

รวมกันเพื่อใหผลจากการเปรียบเทียบเกิดจากการคนหาจากฐานขอมลูเสมือนจากทกุๆ ฐานขอมูล
ยอย โดยผลลพัธที่ไดจากจากทั้งสามกรณีที่ไดกลาวมาแลวคําตอบที่ไดจากการประมวลผลหลงัทาํ
การตัดตอฐานขอมูลตรงกนักับขอมูลที่ไดจากการประมวลผลโดยไมตัดแบงฐานขอมูล 

 
ผลลัพธที่ไดจากการฐานขอมูลยอยในบางกรณีหากมีมากเกนิไปโปรแกรมบลาสทจะทํา

การเลือกเอาผลลัพธเพยีงบางสวนทีม่ีคะแนนความนาเชือ่ถือสูงออกมาแสดง โดยจะทําใหผลลัพธ
ที่ไดจากการแยกเปรียบเทียบในแตละฐานขอมูลยอยมจีํานวนมากกวาผลลพัธที่ไดจากการเปรียบ 
เทียบกบัฐานขอมูลกอนทาํการแบง ทั้งนี้เนื่องจากตัวกรองผลลพัธไมไดถูกนํามาใชงานกับการ
เปรียบเทียบโดยรวม 

 
ขั้นตอนการปรับปรุงประสิทธิภาพของโปรแกรมบลาสทสามารถสรุปไดโดยแบงออกเปน

สามขั้นตอนหลักๆ ในรูปที ่3.4 ดังนี ้
1. การประมวลผลเบื้องตน - เร่ิมจากการทาํการตัดแบงฐานขอมูลออกเปนสวนยอย ๆ 

โดยใหมีขนาดเล็กกวาหนวยความจาํหลกั หลงัจากนัน้ทาํการสรางดัชนีสําหรับทกุๆ 
ฐานขอมูลยอยเพื่อใชในการสืบคน 

2. การทาํการประมวลผลตามปกติ - ประมวลผลขอคําถามตามปกติสําหรับทกุๆ 
ฐานขอมูลยอย 

3. การประมวลผลชวงปลาย - ทําการเชือ่มตอผลลัพธที่ไดสําหรับทกุ ๆ ฐานขอมูล
ยอย 
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รูปที่ 3.4 แสดงขั้นตอนการปรับปรุงประสิทธิภาพของ 
โปรแกรมบลาสทในสภาวะหนวยความจาํจํากัด 

 
 

Pre-processing 
1. ทําการตัดแบงฐานขอมูลออกเปน

สวนยอย ๆ โดยใหมีขนาดเลก็กวา
หนวยความจาํหลัก 

2. ทําการสรางดชันีสําหรับทกุ ๆ 
ฐานขอมูลยอยเพื่อใชในการสืบคน 

Processing 
ประมวลผลขอคําถามตามปกติสําหรับ 
ทุก ๆ ฐานขอมูลยอย 

Post-processing 
ทําการเชื่อมตอผลลัพธที่ไดสําหรับทุก ๆ 
ฐานขอมูลยอย 

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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จากการทดลองจะเห็นไดวาการตัดตอฐานขอมูลใหเลก็ลงกอนทาํการแยกประมวลผล
สามารถเพิ่มประสิทธิภาพในการประมวลผลไดดี โดยเฉพาะอยางยิ่งจะสามารถสังเกตไดจากการ
ที่เวลาที่ใชในการประมวลผลหลังการตัดตอจะเทากันกบัเวลาที่ใชในการประมวลผลจากฐานขอ 
มูลที่ไมไดทําการตัดตอที่หนวยความจําใหญเพียงพอที่จะจัดเก็บฐานขอมูลในขณะประมวลผลได
ทั้งหมด ทั้งนี้ยงัมิไดรวมเวลาที่ใชในการตอผลลัพธซึง่นอยกวาหนึ่งนาท ี
 

ในการตัดแบงฐานขอมูลออกเปนสวยยอย ๆ เพื่อประมวลผลจากการทดลองโดยใชขอ
คําถามจํานวน 500 ขอคําถามโดยใชเวลา 180 นาท ีและใชเวลาในการตอผลลัพธประมาณ 5นาที
เราจะสามารถเพิ่มอัตราการเรงความเรว็ไดมากกวาระบบที่ยังไมไดรับการปรับปรุง 
 

โดยในทีน่ี้อัตราการเรงความเร็วจะเทากับอัตราสวนของเวลาที่วัดไดจากระบบที่ปรับปรุง
แลวกับเวลาทีว่ัดไดจากระบบเดิมดังสมการ 
 
              SpeedUp       = 
 
     = 351/(180+5) 
     = 1.9 เทา 
 

ในขณะที่ความเร็วของระบบที่ใชวิธกีารแบบ Parallel Query โดยทําการแบงขอคําถาม
จํานวนเทา ๆ กันไปประมวลผลตามหนวยประมวลผลตาง ๆ ของระบบจะใชเวลาดังสมการ 
 

TimeUsed  =   NodeMen/Node + NetworkOverhead 
โดย 

NodeMem = ความเร็วสงูสุดของระบบที่บลาสทสามารถทาํไดที่หนวยความจํา
ของหนวยประมวลผลของระบบโดยอยูบนสมมุติฐานที่แตละหนวยมหีนวยความจําเทากนั 

NetworkOverhead = เวลาที่เกิดจากคาใชจายรายหวั (overhead) ของระบบ
เครือขาย เกิดจากการสงขอมูลของขอคําถามระหวางหนวยประมวลผล 
 

หากทาํการเปรียบเทียบประสิทธิภาพของระบบสภาพแวดลอมการประมวลผลแนวขนาน
ทั้งสองแบบโดยใชสูตร 

 

Time(Original) 
Time(Improve)
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  SpeedUp =  
 

จะเหน็ไดวาอตัราการเรงความเร็วของ Parallel Query จากการทดลอง ขางตนที่จาํนวน 2 
node โดยใชขอคําถามจาํนวน 500ขอคําถามโดยแตละ node ใชหนวยความจําขนาด 128 เมกะ
ไบต โดยอยูบนสมมุติฐานวาคาของ NetworkOverhead มีคานอยมาก และสามารถทําการ
ประมวลผลเชงิขนานได 100 เปอรเซ็นต  

  = 351/(351/2) 
  = 2 เทา 

 

Time(1 node) 
Time(P 



บทที่  4 
 

ระบบการประมวลผลเชิงขนานสําหรับโปรแกรมบลาสท 

4.1 การออกแบบระบบการประมวลผลเชิงขนานสาํหรับโปรแกรมบลาสท 

4.1.1 แนวคดิในการพัฒนา 
จากการวิเคราะหประสิทธิภาพของโปรแกรมบลาสทเบื้องตนทําใหทราบวา โปรแกรม 

บลาสทจะทาํงานไดประสิทธิภาพสงูสูดเมือ่หนวยความจําหลกัสามารถเก็บฐานขอมลูไดทั้งหมด
ขณะทําการเปรียบเทียบลาํดบัได ระบบประมวลผลเชิงขนานจงึควรจะสามารถขจัดปญหา
หนวยความจาํขนาดจาํกัดไดโดยการตัดแบงฐานขอมูลออกเปนสวนยอยๆ ดังที่ไดเสนอไวแลวใน
การปรับปรุงประสิทธิภาพของโปรแกรมในสภาวะหนวยความจําขนาดจํากัด โดยฐานขอมูลของ
โปรแกรมจะถกูกระจายไปยงัหนวยประมวลผลตางๆ หลงัจากนัน้แตละหนวยประมวลผลจะทําการ
เปรียบเทียบขอคําถามในแตละฐานขอมลูที่ไดรับมอบหมาย เมื่อไดทําการเปรียบเทียบเสร็จแลวจึง
ทําการรวมผลลัพธที่ไดจากฐานขอมูลตางๆ เปนผลลัพธที่ไดจากฐานขอมูลเดียวกนั 

ทั้งนี้ฐานขอมลูไมควรจะถูกแบงออกเปนสวนยอยๆ ตามจํานวนของหนวยประมวลผลที่มี
ในระบบ เนื่องจากในการทดลองตัดแบงฐานขอมูลออกเปนสวนยอยที่เลก็กวาขนาดของหนวย 
ความจาํหลกัแลว ไมสามารถชวยใหเวลารวมของการเปรียบเทียบสงูขึ้นแตอยางใด ดังนัน้จงึควร
ตัดแบงฐานขอมูลใหมีขนาดเล็กกวาขนาดของหนวยความจาํหลกัเพยีงเล็กนอย เพื่อไมใหเกิด
คาใชจายรายหัวที่เพิม่ข้ึนจากการรวมผลลพัธ 

เหตุผลหลายประการทาํใหเวลาที่ไดจากการเปรียบเทยีบชุดของขอคําถามกับฐานขอมูล
ตาง ๆ มีขนาดไมเทากันมีดงันี ้

1. ขนาดของฐานขอมูลไมสามารถถูกแบงใหมขีนาดเทากนั 
2. จํานวนและขนาดของระเบยีนในฐานขอมูลไมเทากัน 
3. ผลลัพธที่ไดจากการเปรียบเทียบมีขนาดไมเทากัน 

จากสาเหตุดังกลาวหากทาํการเปรียบเทยีบขอคําถามชุดเดียวกนัในแตละหนวยประมวล 
ผลของระบบจะทําใหเกิดภาวะของการรอผลลัพธ ผลลัพธที่ไดจากหนวยประมวลผลที่ใชเวลานอย
กวาจะยงัไมสามารถนํามารวมกนัได จนกวาผลลพัธที่ไดจากหนวยประมวลผลที่ใชเวลาเปรียบ 
เทียบมากที่สดุจะทํางานเสร็จ แนวคิดของการประยกุตใชระบบประมวลผลแนวขนานแบบ ขอ
คําถามขนาน จึงไดถูกนํามาใชงาน โดยระบบจะทาํการกระจายขอคําถามยอยไปยงัหนวย
ประมวลผลตาง ๆ ที่ไดรับมอบหมายฐานขอมูลใหทําการเปรียบเทยีบไวแลวจนกระทั่งฐานขอมลูที่
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ไดรับมอบหมายไมมีขอคําถามที่ตองทาํการเปรียบเทยีบเหลืออยูอีก แลวรับมอบหมายฐานขอมลูที่
ยังทาํการเปรียบเทียบไมเสร็จมาประมวลผล 
 

 
รูปที่ 4.1 ระบบการประมวลผลเชิงขนานสาํหรับโปรแกรมบลาสท  

 
จากรูปที ่ 4.1 ระบบการประมวลผลเชงิขนานจะทาํการสงขอคําถามเดียวกนัไปยงัหนวย

ประมวลผลตาง ๆ ของระบบ โดยทัง้นีฐ้านขอมูลอาจสามารถจัดเก็บในหนวยความจาํของหนวย
ประมวลผลเพยีงจํานวนหนึง่โดยไมจําเปนตองใชครบทุกหนวยประมวลผล เราอาจทําการแบงการ
ทํางานออกเปนสองชุด หรือมากกวาสองชุดขึ้นไป เพือ่ความรวดเรว็ในการประมวลผล ในทาง
กลับกันหากขนาดของฐานขอมูลโดยรวมมขีนาดใหญกวาหนวยความจําของระบบ เราอาจทําการ
แบงการประมวลผลออกเปนหลาย ๆ รอบ  แลวทําการประมวลผลเฉพาะในสวนทีส่ามารถจัดเกบ็
ในหนวยความจําไดกอน หลังจากนัน้จึงกลับมาประมวลผลในสวนที่เหลือ โดยทัง้นีจ้ะตองคํานึงถงึ
คาใชจายรายหัวที่เกิดขึ้นจากการกระจายขอคําถามและรวบรวมผลลพัธที่ได 
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ระบบการประมวลผลเชงิขนานสาํหรับโปรแกรมบลาสทนอกจากถกูออกแบบเพื่อเพิม่
ประสิทธิภาพของระบบแลว ยังคาํนงึถงึปจจัยอื่นๆดังตอไปนี้ 

1. ความเขากันไดของระบบ (compatibility) เนื่องจากโปรแกรมบลาสทมีหลายฐาน
งานซึ่งสนับสนุนระบบปฏิบตัิการสวนใหญ ระบบจึงควรจะสามารถสนับสนนุการ
ทํางานของโปรแกรมบลาสทในฐานงานอืน่ๆ และสามารถทีจ่ะทาํงานพรอมกนั
ขามฐานงานได ระบบจึงถูกออกแบบใหถูกพัฒนาขึน้โดยใชภาษาจาวาและใช
โปรโตคอลแบบ TCP/IP ในการแลกเปลี่ยนขอมูลระหวางหนวยประมวลผล 

2. ความสามารถปรับเปลี่ยนใหเหมาะสมกับระบบขนาดตางๆ (scalability) ระบบ
ควรมีความสามารถในการรองรับจํานวนของหนวยประมวลผลตางๆ กนัได โดย
สามารถใชประสิทธิภาพไดสูงสุดเทาที่ระบบจะทาํได 

3. ความทนทานตอการผิดพลาดของระบบ (fault-tolerance) ระบบควรมีความ 
สามารถที่จะสามารถรองรับขอผิดพลาดทีอ่าจเกิดขึ้นระหวางการใชงานโดยทั้งนี้
หากหนวยประมวลผลใดหนวยประมวลผลหนึง่ของระบบไมสามารถใชงานได
ทํางานผิดพลาด หรือมีเหตุขัดของใหหลดุจากระบบ ระบบควรจะสามารถแกไข
ขอผิดพลาดทีเ่กิดขึ้นได 

4. ความคลองตวัของระบบ (flexibility) ระบบควรจะมีความคลองตัวสูงโดยทั้งนี้เรา
สามารถเพิ่มหรือลดจํานวนหนวยประมวลผลเพื่อเพิม่ประสิทธิภาพของระบบ
ขณะใชงานได 

4.1.2 โครงสรางของระบบ 
โครงสรางของระบบประมวลผลเชิงขนานสําหรับโปรแกรมบลาสทถูกออกแบบใหอยูใน

รูปแบบของระบบรับ-ใหบริการในเครือขายโดยจะประกอบดวยสามสวนหลกัๆ คือ BlastServer 
BlastClient และ SharedStorage โดยในแตละสวนจะมีหนาที่ตางๆ กันดังนี้คือ 

 
1. BLASTServer จะทาํหนาทีต่ัดแบงขอคําถามออกเปนลําดับยอยๆ โดยจะคอยรับ

การลงทะเบยีนของ BLASTClient ตางๆ และทาํการกําหนดฐานขอมูลรวมทั้ง
คอยจัดการสงคําสั่งในการประมวลผลของโปรแกรมบลาสทให BLASTClient แต
ละหนวยนําไปประมวลผลตลอดจนถึงการรวบรวมและเชื่อมตอผลลัพธที่ไดจาก
การประมวลผล 
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2. BLASTClient มีหนาที่ในการรับคําสัง่และตัวแปรเสริมสําหรับแฟมกระทาํการ 
blastall ตลอดจนขอคําถามและฐานขอมูลที่ไดรับมอบหมายเพื่อใชในการเปรียบ 
เทียบ 

3. ShareStorage มีหนาที่เก็บแฟมขอมูลรับเขาซึ่งเปนขอคําถามที่ถกูตัดแบงแลว
และเก็บแฟมขอมูลผลลัพธทีไ่ดเพื่อใชในการรวบรวมผลลัพธเขาดวยกนั 

ทั้งนี้สวนประกอบตางๆ อาจรวมอยูในหนวยประมวลผลเดียวหรือแยกออกไปตางหากเพื่อ
เพิ่มประสทิธิภาพของระบบ 

 

BLASTClient

BLASTServer

BLASTClientBLASTClient BLASTClientBLASTClientBLASTClientBLASTClientBLASTClient

ShareStorage A ShareStorage B

A B C D E F G H
SELECTED

ON-LINE

 
รูปที่ 4.2 โครงสรางของระบบประมวลผลเชิงขนานสาํหรบัโปรแกรมบลาสท 

จากรูปที่ 4.2 โครงสรางของระบบจะประกอบไปดวย BLASTServer หนึ่งตัวและ 
ShareStorage กี่ตัวก็ไดขึ้นอยูกับความสามารถของระบบปฏิบัติการของเครื่องบริการแฟม ทั้งนี้
อาจทาํการปรบัเปลี่ยนใหเหมาะสมโดยอาจใช ShareStorage สองตัวเพื่อเก็บขอคําถามและ
ผลลัพธ หรืออาจทาํการเก็บขอคําถามและผลลัพธใน ShareStorage เดียวกนัก็ได 

BLASTClient ซึ่งเปนหนวยประมวลผลยอยของระบบก็เชนเดยีวกนัสามารถที่จะรวมอยู
ในเครื่องเดียวกันกับ BLASTServer หรือ ShareStorage ก็ไดหรืออาจแยกออกมาเพื่อลดภาระใน
การทาํงานของ BLASTServer ก็ได ทั้งนี ้ BLASTClient แตละตัวจะตองมีฐานขอมูลที่ตรงกนัและ
ไดทําการสรางดัชนีในการเปรียบเทียบไวแลว 
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4.1.3 หลักการกระจายขอคําถาม 
การกระจายขอคําถามของ BLASTServer จะตองพิจารณาจากภาระของแตละหนวย

ประมวลผลของระบบ โดยพยายามที่จะทําใหแตละหนวยประมวลผลมีความจาํเปนตองสับเปลี่ยน
คาขอมูลระหวางหนวยความจําหลกัและจานบันทึกขอมูลใหนอยที่สุดเทาที่จะเปนไปได และ เนื่อง
ดวยระบบอาจเกิดขอผิดพลาดที่เกิดจากหนวยประมวลผลใดๆ ซึ่งมีความจาํเปนที่จะตองกลับไป
ประมวลผลซ้ํา รวมถึงการหลีกเลี่ยงปญหาที่อาจเกิดจากการรอกันระหวางหนวยประมวล ผล 
ระบบจึงถกูออกแบบใหทาํการประมวลผลเบื้องตน โดยการตัดแบงขอคําถามออกเปนลําดับเดี่ยว
จัดเก็บใสแฟมชั่วคราวเพื่อสงไปประมวลผล  โดย BLASTServer จะทําการกําหนดฐานขอมูลให 
แตละ BLASTClient รับผิดชอบตามโครงสรางขอมูลดังรูปที่ 4.3 

 

  
... 

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

รูปที่ 4.3 โครงสรางขอมูลแบบแถวลําดับสําหรับจัดเก็บหมายเลขของ BLASTClient ที่ไดรับจาก
การเขาลงทะเบียนในระบบ 

 
จากรูป 4.3 ระบบจะทาํการสรางโครงสรางขอมูลแบบแถวลําดับ (Array) โดยมีจาํนวน

สดมภขนาดเทากับจํานวนฐานขอมูลที่ถกูแบงแยก และมีจํานวนแถวเทากับจาํนวน BLASTClient 
สูงสุดที่ระบบจะรับได เพื่อกาํหนดฐานขอมูล (DB) ที่แตละ BLASTClient จะตองทําการรับผิดชอบ 
โดยจะกาํหนดใหคาตั้งตนของโครงสรางแถวลําดับเปน 0 

ในกรณีที่ม ีBLASTClient ทําการลงทะเบียนเขาสูระบบ BLASTServer จะทาํการกําหนด
ฐานขอมูลใหโดยการเปลี่ยนคาในโครงสรางแถวลาํดับเปนคารหัสของ 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 ตัวอยางการเขาลงทะเบียนของ BLASTClients  
 

จากรูป 4.4 กําหนดใหฐานขอมูลถกูแบงออกเปน 4 สวน BLASTServer จะทําการ
ลงทะเบียน BLASTClient  ตามลําดับกอนหลงัโดยเริ่มจาก CID01, CID02, CID03, CID04 และ 
CID05 ตามลําดับ ทัง้นี้เพื่อทําการกระจายภาระของการเปรียบเทียบลําดับกับฐานขอมูลใหมี
ความเทาเทียมมากที่สุด จากตัวอยางในที่นี ้ BLASTClient รหัส CID01 ไดรับมอบหมายใหใช
ฐานขอมูล DB1 ในการเปรยีบเทียบ 

ในระหวางการประมวลผล BLASTServer จะทาํการกระจายขอคําถามยอยในรูปแบบของ
ลําดับ (Sequence) ไปตาม BLASTClient โดยจะใชโครงสรางขอมูลแบบแถวลาํดับในการบอก
สถานะของการประมวล ผลของแตละหนวยประมวลผลดังรูปที่ 4.5 

 

 
  

… 
 

Sequence1 0 0 … 0 
Sequence2 0 0 … 0 

: : : .:. : 
Sequencen 0 0 … 0 
รูปที่ 4.5 โครงสรางขอมูลแบบแถวลําดับสําหรับจัดเก็บสถานะของลําดบัยอยตางๆ 

 
จากรูป 4.5 ระบบจะทาํการสรางโครงสรางขอมูลแบบแถวลําดับ โดยมีจํานวนสดมภ

ขนาดเทากับจาํนวนฐานขอมูลที่ถกูแบงแยก และมีจํานวนแถวเทากับจาํนวนของลําดับยอย
ทั้งหมดทีถู่กแบง โดยจะกาํหนดใหคาตั้งตนของโครงสรางแถวลาํดับเปน 0 

ในระหวางการประมวลผล BLASTServer จะทาํการกระจายขอคําถามยอยไปตาม 
BLASTClient ตางๆ โดยจะคํานึงถงึฐานขอมูลที่แตละ BLASTClient ไดรับมอบหมายดังตวัอยาง
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 ตัวอยางการกาํหนดสถานะของการเปรียบเทยีบลําดับ  
 

จากรูป 4.6 กําหนดใหฐานขอมูลถูกแบงออกเปน 4 สวนและขอคําถามถูกแบงออกเปน
จํานวน n ลําดับ BLASTServer จะทําการสงคาํสั่งและตัวแปรเสริมในการประมวลผลของ
โปรแกรมบลาสทไปยังแตละ BLASTClient ตามลําดับกอนหลังโดยเริ่มจาก CID01, CID02, 
CID03, CID04 และ CID05 ตามลําดับ ทั้งนี้จะดจูากโครงสรางขอมูลแบบแถวลําดับที่ใชบอก
ฐานขอมูลที่ BLASTClient รับผิดชอบอยู โดยคาของสถานะลําดับที่กําลงัถูกเปรยีบเทียบในแตละ
ฐานขอมูลจะถูกแทนที่ดวยคารหัสของ BLASTClient ที่สงไปเปรียบเทียบ 

เมื่อ BLASTClient ใดๆ ทําการเปรียบเทียบลําดับและฐานขอมูลทีก่ําหนดใหเสร็จส้ินจะ
ทําการเขียนแฟมขอมูลผลลัพธลงบน Share Storage แลวทาํการแจงกลับไปยัง BLASTServer วา
ไดทําการเปรยีบเทียบเสร็จส้ินแลว หลงัจากนัน้ BLASTServer จะทาํการบันทกึสถานะแลว
กําหนดแฟมขอมูลนําเขาใหมใหกับ BLASTClient เพื่อทาํการเปรียบเทยีบตอไปดังรูปที่ 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 ตัวอยางการกาํหนดสถานะของการเปรียบเทยีบใหกับลําดบัใหมเมื่อมกีารแจงจาก 
BLASTClient วาการเปรียบเทียบลาํดับที่ไดรับมอบหมายสิ้นสุดลง 
 

DB3 DB4 DB2 DB1 

DB3 DB4 DB2 DB1 
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จากรูป 4.7 กําหนดให BLASTClient รหัส CID01, CID02, และ CID04 ทําการ
เปรียบเทียบลาํดับที่ไดรับมอบหมายเสร็จส้ิน BLASTServer จะทําการเปลี่ยนสถานะเดิมของ
ลําดับที่ถกูเปรยีบเทียบเปนสถานะ -1 เพื่อบอกวาลําดับนั้นๆ ไดถูกทาํการเปรียบเทียบเสร็จ
เรียบรอยแลว หลังจากนั้น BLASTServer จะกําหนดแฟมขอมูลนําเขาใหมให BLASTClient นําไป
ประมวลผลโดยการแทนที่สถานะ 0 ดวยรหัสของ BLASTClient เพื่อบอกวาลําดับใดกําลังถกู
ประมวลผล 

และหาก BLASTClient หนวยใดหนวยหนึง่หลุดไปจากระบบ BLASTServer จะทําการทาํ
การถอนการลงทะเบียนออกจากระบบใหกบั BLASTClient รหัสนัน้ๆ โดยการเปลี่ยนคารหัสของ 
BLASTClient ดวยคาตั้งตนคือ 0 ลงในแถวลําดับที่ใชสําหรับจัดเก็บและบอกฐานขอมูลที่ตองทาํ
การรับผิดชอบใหกับ BLASTClient ตางๆ ดังรูปที่ 4.8 และทําการเปลี่ยนสถานะของลาํดับที ่
BLASTClient นัน้ๆ กาํลังทาํงานอยูใหเปนคาตั้งตนเชนกันดังรูป 4.9 

 
 

    
0 CID02 CID03 CID04 

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

รูปที่ 4.8 ตัวอยางการถอนการลงทะเบียนของ BLASTClient 
 

จากรูปที ่ 4.8 ตอเนื่องมาจากรูปที่ 4.6 BLASTClient รหัส CID01 ทํางานผิดพลาดหรือ
หลุดออกไปจากระบบ BLASTServer จึงทาํการปรับคารหัสของ BLASTClient ใหเปนคาตั้งตน
เหมือนเดิม 

 

 
    

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

: : : : : 
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DB3 DB4 DB2 DB1 



                                                                                                   42

Sequencen 0 0 0 0 
รูปที่ 4.9 ตัวอยางการปรับเปล่ียนสถานะของลําดับเมื่อ BLASTClient  

ถูกถอนออกจากการลงทะเบียน 
 

จากรูปที ่4.9 ตอเนื่องมาจากรูปที่ 4.7 รหัสของ BLASTClient หมายเลขที่ CID01 ถูกแก
ใหกลับคืนสูคาตั้งตนเพื่ออนญุาตใหทาํการเปรียบเทียบซ้ําโดย BLASTClient  อ่ืนไดในภายหลงั 

 
หากฐานขอมลูใดไดรับการเปรียบเทียบจนเสร็จแลวดังรูปที่ 4.10 ระบบจะทาํการกําหนด

ฐานขอมูลให BLASTClient ที่รับผิดชอบฐานขอมลูนั้นไปรับผิดชอบเปรียบเทยีบฐานขอมูลอ่ืน
ตอไปดังรูปที่ 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 ตัวอยางการกาํหนดฐานขอมูลใหมใหกับ BLASTClient 
 

จากรูปที ่ 4.10 กำหนดใหจาํนวนลาํดับมทีั้งหมด 6 ลําดับ และ จํานวนลาํดับทัง้ 6 ไดถูก
นําไปเปรียบเทียบกับฐานขอมูล DB1 จนเสร็จส้ินแลวดังจะเห็นไดวาสถานะของลาํดับทัง้หมดถกู
เปลี่ยนจาก 0 เปน -1 โดย BLASTClient รหัส CID05 ทำงานจนเสร็จส้ินแลวและไมมีงานเหลืออีก 
BLASTServer จะทําการกาํหนดฐานขอมลูให BLASTClient รหัส CID05 รวมถงึ BLASTClient 
รหัสอ่ืนๆ ที่รับผิดชอบฐานขอมูล DB1 อยู โดยการเปลี่ยนคาขอมูลในแถวลําดับของฐานขอมูลเปน 
-1 เพื่อไมอนญุาตให BLASTClient ทำการลงทะเบยีนไดอีกแลวจึงกําหนดฐานขอมูลใหมใหกบั 
BLASTClient ที่เคยรับผิดชอบฐานขอมูล DB1 อยูดังรูปที่ 4.11 

 
 

DB3 DB4 DB2 DB1 
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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 ตัวอยางการกระจายขอคําถามหลังจากกําหนดฐานขอมลูใหกับ BLASTClient 
จากรูปที ่ 4.11 กําหนดใหจํานวน BLASTClient ที่ระบบรับไดคือ 5 หนวย เนื่องจาก 

BLASTClient รหัส CID05 ไดทําการเปรียบเทียบเสรจ็สิ้นแลว BLASTServer จึงไมอนุญาตให 
BLASTClient สามารถเขาลงทะเบียนและรับผิดชอบฐานขอมูล DB1 ไดอีกจึงเปลี่ยนคาขอมูลใน
แถวลําดับใหเปน -1 และกาํหนดให BLASTClient ทำการรับผิดชอบฐานขอมูลอ่ืนแทนโดยในที่นี้
คือ DB2 

การกําหนดฐานขอมูลให BLASTClient ตายตัวจนกวาจะไดรับฐานขอมูลใหมชวยให 
BLASTClient ซึ่งมีหนาที่ในการเปรียบเทียบขอมูลไมตองทาํการสบัเปลี่ยนคาขอมูลของหนวย 
ความจาํหลกักับจานบันทึกขอมูลได นอกจากนั้นแลวการตัดแบงขอคําถามออกเปนสวนยอยๆ ยัง
สามารถแบงภาระงานของแตละ BLASTClient ไดอยางเทาเทียมกนั รวมถงึความสามารถในการ
กลับไปทําการประมวลผลซ้ําเมื่อเกิดขอผิดพลาดซึง่อาจเกิดจาก BLASTClient ไมสามารถทํางาน
ตอไดทั้งยังเพิม่ความคลองตัวของระบบ โดยหากเกิดความตองการเปรียบเทียบลาํดับขนาดมากๆ 
ในเวลาทีน่อยลงเราสามารถเพิ่มหรือลดจํานวน BLASTClient ขณะใชงานระบบไดอีกดวย 

ทั้งนี้ ในการพฒันาระบบ จาํเปนจะตองคาํนงึถงึปญหาการประสานเวลา ที่อาจเกดิขึ้นได 
(synchronization problem) เนื่องจากการอานและเขียนลงบนหนวยความจําเดียวกนัในเวลา
เดียวกนั เพราะฉะนั้นกอนที่จะอนุญาตใหทาํการอานหรือเขียนลงบนแถวลาํดับ จําเปนจะตองทํา
การปดตาย (lock) หนวยความจาํทีจ่ะทําการอานและเขียนไวกอนเพือ่หลีกเลี่ยงความผิดพลาดที่
อาจเกิดขึ้นได 

 

DB3 DB4 DB2 DB1 
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4.2 ตนแบบระบบการประมวลผลเชิงขนานสําหรบัโปรแกรมบลาสท 
ตนแบบระบบการประมวลผลเชิงขนานสาํหรับโปรแกรมบลาสทที่ไดทาํการพัฒนาขึน้ถูก

ตั้งชื่อเพื่อ ใหเกียรติแกสถาบันการศึกษาวา ระบบประมวลผลเชงิขนานสาํหรับโปรแกรมบลาสท
แหงจฬุาลงกรณมหาวิทยาลยั (Chulalongkorn University’s Parallel System for BLAST – CUP 
BLAST) โดยสวนที่ถกูพฒันามีรายละเอียดแบงไดเปนสองสวนคือ BLASTServer และ 
BLASTClient ซึ่งถูกออกแบบโดยใชการเขยีนโปรแกรมเชิงวัตถ ุ (object-oriented programming) 
แบงออกเปนสองแพคเกจ (package) ดังนี ้

1. BLASTServer  
2. BLASTClient 

4.2.1 แพคเกจ BLASTServer 
แพคเกจ BLASTServer มีหนาที่ตัดแบงขอคําถามออกเปนสวนยอยๆ โดยจะคอยรับการ

ลงทะเบียนของ BLASTClient ตางๆ และทําการกาํหนดฐานขอมูลรวมทัง้คอยจัดการสงคําสัง่ใน
การประมวลผลของโปรแกรมบลาสทใหแตละ BLASTClient นําไปประมวลผลตลอดจนถึงการ
รวบรวมและเชื่อมตอผลลัพธที่ไดจากการประมวลผล โดยจะมีคลาสที่สําคัญดังแบบจําลองคลาส
ในรูปที่ 4.12 ดังตอไปนี้ 

 

+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 เปนคลาสที่เปนสวนตอประสานกับผูใชงาน และทาํหนาที่
ในการประมวลผลเบื้องตนโดยการตัดแบงขอคําถามออกเปนแฟมช่ัวคราวยอยๆ ตลอดจนถึงการ
รวมผลลัพธเขาดวยกนั ประกอบดวยตัวกระทําการที่สาํคัญดังตอไปนี้ 

 
1. StartServerBT_actionperformed() เปนตัวกระทําการที่ใชสําหรับเรยีก

ให server ทําหนาที่ใหบริการขอมูลและเริ่มการรับการลงทะเบยีนจาก 
BLASTClient ดวยการสรางออบเจกต server ขึ้นโดยตัวกระทาํการนี้จะ
ถูกเรียกใชโดยตรงจากผูใชงานระบบ 

2. BlastBT_actionPerformed() เปนตัวกระทําการที่ผูใชจะทําการเรียกให
โปรแกรมบลาสทถูกเรยีกใชงาน โดยการสรางออบเจกต ManagerOBJ 
ขึ้นจากจาํนวนฐานขอมูลและจํานวนขอคําถามที่ถกูแบง ทัง้นี้ตัวกระทํา
การนี้จะไมสามารถใชงานไดจนกวาจะเรยีกใชตัวกระทาํการ 
StartServerBT_actionperformed() กอน 

3. PreProcessQuery() เปนตัวกระทําการที่ใชสาํหรบัตัดแบงขอคําถาม
ออกเปนแฟมชั่วคราวยอยๆ โดยจะตัดขอคําถามใหเปนลําดับเดี่ยว 

4. PostProcessOutput() เปนตัวกระทําการที่จะทาํการรวบรวมผลลพัธที่
ไดจากการเปรยีบเทียบเขาดวยกนัจะถูกเรยีกใชเองเมื่อการเปรียบเทยีบ
สิ้นสุดลง 

5. RegisterClient() เปนตัวกระทําการที่จะทําการลงทะเบียนเบื้องตนและ
จัดเก็บรหัสของ BLASTClient เพื่อบอกใหระบบรูวาขณะนี้มี 
BLASTClient ใดบางที่สามารถสงขอคําถามไปประมวลผลได 

6. server_connected() เปนตัวกระทาํการที่ถูกเรยีกใชงานเมื่อเกิด
เหตุการณที่มี BLASTClient ใหมขอทําการลงทะเบยีนเขาสูระบบ 

7. server_datain() เปนตัวกระทําการที่ถกูเรียกใชเมื่อไดรับการสงขอมูล
จาก BLASTClient โดยจะทําการบอกออบเจกต ManagerOBJ วา 
BLASTClient ไดทําการเปรียบเทียบลาํดับที่ไดรับมอบหมายเสร็จส้ิน
แลว 
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8. server_disconnect() เปนตวักระทาํการท ีถูกเรียกใชงานเมื่อเกิด
เหตุการณที่เกดิจาก BLASTClient หายไปจากระบบหรือรองขอทําการ
ถอนการลงทะเบียนจากระบบ 

9. server_error() เปนตัวกระทาํการที่จะทําการบันทึกขอมลู เมื่อออบเจกต 
server ใน BLASTServer เกิดความผิดพลาดหรือไมสามารถใชงานได
อีกตอไป 

4.2.1.2 คลาส  Manager เปนคลาสที่มีหนาที่จัดการรับการลงทะเบียนของ 
BLASTClient ตางๆ และทําการกําหนดฐานขอมูลรวมทั้งคอยจัดการสงคําสัง่ในการประมวลผล
ของโปรแกรมบลาสทใหแตละ BLASTClient นําไปประมวลผล โดยมีตัวกระทําการที่สําคญั
ดังตอไปนี้ 

1. AssignDB() เปนตัวกระทําการที่จะทาํการกําหนดฐานขอมูลรับผิดชอบ
ใหกับ BLASTClient โดยจะกระจายภาระใหเกิดการสบัเปลี่ยนคาขอมูล
ในแตละ BLASTClient ใหนอยที่สุด 

2. AssignTask() เปนตัวกระทําการที่จะทาํการเลือกแฟมขอมูลนําเขาและ
กําหนดคําสัง่ในรูปแบบการเรียกใชแฟมกระทําการพรอมดวยตัวแปร
เสริมตางๆ เพือ่สงให BLASTClient นำไปใชประมวลผล 

3. AssignTask2() เปนตัวกระทําการที่จะคอยตรวจสอบวาจะฐานขอมูล
ใดๆ หรือฐานขอมูลทั้งหมด ถกูเปรียบเทยีบเสร็จแลว และพิจารณาวาจะ
กําหนดให BLASTClient ไปรับผิดชอบฐานขอมูลอ่ืนตออีกหรือไมโดยทํา
การเลือกเรียกใชตัวกระทาํการ AssignDB() และ AssignTask() ตาม
เงื่อนไขที่เกิดขึ้น 

4. ClientConnect() เปนตัวกระทําการที่คอยกําหนดฐานขอมูลรับผิดชอบ
แรกใหกับ BLASTClient ที่ไดทําการลงทะเบียนเขามาในระบบ 

5. ClientLeave() เปนตัวกระทําการที่จะทาํการยกเลกิการลงทะเบยีนของ 
BLASTClient และทาํการปรับเปลีย่นสถานะของลําดับที่กําลงัถูก 
BLASTClient  ีที่ถกูแจงใหกลายเปนสถานะตั้งตนเพื่อทาํการประมวลผล
ใหม 

6. RemoveFromDB() เปนตัวกระทําการที่จะถอนการลงทะเบยีบของ 
BLASTClient ออกโดยจะถกูเรียกใชโดยตัวกระทาํการ ClientLeave() 
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7. RemoveTask() เปนตัวกระทําการที่คอยปรับเปลี่ยนสถานะของลําดบัที่
ถูกยกเลกิเมื่อเกิดการถอนการลงทะเบียนโดยจะถูกเรียกใชโดยตัวกระทํา
การ ClientLeave() เชนกนั 

 
 
4.2.1.3 คลาส Ipdaemon เปนคลาสที่มีหนาที่เปนสวนตอประสานงานกับ 

BLASTClient โดยจะทาํหนาที่เปนผูใหบริการเครือขายโดยผานโปรโตคอลแบบ TCP/IP มีตัว
กระทําการที่สาํคัญดังตอไปนี ้

1. getRemoteHost() เปนตัวกระทาํการที่จะทาํใหทราบถึงรหัสของ 
BLASTClient ท ี่ถูกกําหนดขึ้นโดยอัตโนมัติเมื่อมีการเชื่อมตอจาก 
BLASTClient 

2. setDataToSend() เปนตัวกระทําการที่จะทาํการสงขอมูลไปยัง 
BLASTClient 

3. setLocalPort() เปนตัวกระทําการที่ใชในการบอกหมายเลขของชองทาง
เขา/ออกของขอมูล 

4. disconnect() เปนตัวกระทําการที่ใชสําหรับการตัดการเชื่อมตอกับ 
BLASTClient 

5. isConnected() เปนตัวกระทาํการที่ใชสาํหรบัตรวจสอบวา 
BLASTClient ทีท่ําการเชื่อตออยูยังทํางานไดอยูหรือไม 

6. SetListening() เปนตัวกระทําการเพื่อเร่ิมยอมรับการใหบริการระบบ
เครือขายแบบ TCP/IP เพื่อให BLASTClient สามารถเขาเชื่อมตอได 

 

4.2.2 แพคเกจ BLASTClient 
แพคเกจ BLASTClient มีหนาที่ในการรับคําสั่งและตัวแปรเสริมสําหรับแฟมกระทําการ 

blastall ตลอดจนขอคําถามและฐานขอมูลที่ไดรับมอบหมายเพือ่ใชในการเปรยีบเทียบโดยจะมี
คลาสที่สําคัญดังแบบจําลองคลาสในรูปที ่4.13 ดังตอไปนี ้
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รูปที่ 4.13 แบบจําลองคลาสสําหรับแพคเกจ BLASTClient 

 
4.2.2.1 คลาส Frame2 เปนคลาสที่เปนสวนตอประสานกับผูใชงาน และทํา

หนาที่ในการเริ่มการใชงาน BLASTClient โดยจะมีตัวกระทําการที่สําคัญดังนี ้
1. StartClientBT_actionperformed() เปนตัวกระทําการที่ใชเพื่อเร่ิมการ

ทํางานของระบบจะถูกเรียกโดยผูใชงานระบบโดยกระตุนใหออบเจกต 
client เร่ิมการทํางานโดยลงทะเบียนเขาสูระบบ 

2. client_dataIn() เปนตัวกระทําการที่ถูกเรียกเมื่อมีเหตกุารณไดรับขอมูล
จาก BLASTServer 

 
4.2.2.2 คลาส Runtime เปนคลาสที่เปนสวนเชื่อมประสานกับระบบปฏิบัติการ

โดยเรียกใชงานแฟมกระทาํการ blastall มีตัวกระทําการที่สําคัญคือ 
1. exec() เปนตัวกระทาํการทีใ่ชเรียกแฟมกระทําการ blastall ถูกเรียกใช

งานอัตโนมัติเมื่อมีคําสั่งใหประมวลผล 
 
4.2.2.3 คลาส Ipport เปนคลาสที่เปนสวนเชื่อมประสานกับ BLASTServer ผาน

โพรโตคอลแบบ TCP/IP โดยจะมีตัวกระทาํการที่สําคัญดังนี ้
1. setRemoteHost() เปนตวักระทําการที่ใชสําหรับต้ังคาไอพีแอดเดรส (IP 

Address) ของ BLASTServer ที่จะเขาลงทะเบียน 
2. setRemotePort() เปนตัวกระทําการที่ใชสําหรับต้ังคาชองทางเขา/ออก

ของขอมูลระหวาง BLASTServer และ BLASTClient 
3. setConnected() เปนตัวกระทาํการที่ใชสําหรับเริ่มการเชื่อมตอกับ 

BLASTServer โดยทั้งนี้จะตองทาํการตั้งคาไอพีแอดเดรสและคาชองทาง
เขา/ออกของขอมูลดวยตัวกระทําการ setRemoteHost() และ 
setRemotePort() เสียกอน 
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4. isConnected() เปนตัวกระทําการที่ใชทดสอบวา BLASTClient ยัง
เชื่อมตอกับ BLASTServer อยูหรือไม 

5. setDataToSend() เปนตัวกระทําการที่ใชในการสงขอมูลไปยัง 
BLASTServer 

4.2.3 สวนตอประสานกบัผูใช 
สวนตอประสานกับผูใชของระบบประมวลผลแนวขนานก็แบงออกเปนสองสวนเชนเดียว 

กับแพคเกจทั้งสองโดยจะแบงออกเปนหนาตางสําหรับ BLASTServer และหนาตางของ 
BLASTClient โดยจะออกแบบใหใชงานไดงายกวาการใชงาน blastall ตามปกติ 

4.2.3.1 หนาตาง BLASTServer จะทําการอนุญาตใหผูใชงานทําการเลือกคนดู
แฟมฐานขอมลูและแฟมขอคําถามซึ่งเปนขอมูลนําเขาของแฟมกระทําการ blastall ตลอดจนถึง
อนุญาตใหผูใชเลือกขั้นตอนวิธีในการเปรียบเทียบที่ไดเสนอไปสองแบบคือ blastx และ blastn 
ทั้งนี้ผูใชงานจะตองทาํการเลือกเสนทาง (path) สําหรบัเขาใชระบบแฟมที่ถกูแบง (shared file 
system) บนเครื่องบริการแฟม (file server) ผูใชงานจะตองทาํการกดปุม Start Server เพื่อทาํการ
เร่ิมการทาํงานของระบบและกดปุม BLAST! เพื่อเร่ิมการประมวลผลโดยจะมีชองแสดงผลซึ่งจะ
บอกถึงสถานะตางๆ ของการทาํงานและมีแถบแสดงความกาวหนาของการทํางาน โดยจะบอก
เปนอัตราสวนของจํานวนงานทัง้หมดที่ไดทําไปแลวดังรูปที่ 4.14 
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รูปที่ 4.14 หนาตาง BLASTServer 

จากรูปที่ 4.14 หนาตาง BLASTServer จะมีปุมที่อนุญาตใหผูใชงานเรียกคนดู
แฟมขอมูลตางๆ เชนแฟมคุณสมบัติของฐานขอมูลและแฟมขอมูลขอคําถามตลอดจนถงึการเลือก
เสนทางสาํหรบัเขาใชระบบแฟมที่ถกูแบง มีปุมเลือกใชงานขั้นตอนวิธีในการเปรียบเทียบสองแบบ 
พื้นที่แสดงผลและสถานะตางๆ ของระบบ และแถบแสดงความกาวหนาของการทาํงาน ทัง้นี้ผูใช
จําเปนจะตองกําหนดหมายเลขของชองทางเขา/ออกของขอมูลใหตรงกนักับคาของ BLASTClient  

 

4.2.3.2 หนาตาง BLASTClient ผูใชมคีวามจาํเปนจะตองกําหนดเสนทางของ
แฟมกระทําการ เสนทางของฐานขอมูลที่ถูกตัดแบง ตลอดจนเสนทางเขาใชระบบแฟมทีถู่กแบง
ตลอดจนไอพีแอดเดรส และ หมายเลขของชองทางเขา/ออกของขอมลูของ BLASTServer ดังรูป 
4.15 
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รูปที่ 4.15 หนาตาง BLASTClient 

จากรูปที ่ 4.15 หนาตาง BLASTClient จะมีปุมใหผูใชงานเรียกคนดูเสนทางเก็บ
แฟมขอมูลตางๆ ชองกําหนดไอพีแอดเดรส และ ชองกําหนดหมายเลขของชองทางเขา/ออกของ
ขอมูลของ BLASTServer ตลอดจนถงึพืน้ที่แสดงสถานะของระบบวากาํลังทําการเปรียบเทยีบ
ลําดับและฐานขอมูลใดอยู โดย BLASTClient จะทํางานไดกต็อเมื่อไดทําการเชื่อมตอไปยัง 
BLASTServer จากการกดปุม Connect ทัง้นี้ขอมูลเสนทางตางๆ ตลอดจนถึงขอมูลของ 
BLASTServer จะตองถกูกาํหนดไวกอนทีจ่ะสามารถใชงานระบบได 

 

4.2.4 การทาํงานของระบบ 
การทาํงานของระบบประมวลผลเชิงขนานของโปรแกรมบลาสทเร่ิมจากการติดตั้งเครื่อง

บริการแฟม หรือ SharedServer โดยการแบงเนื้อที่ใหสําหรับเขียน/อานแฟมขอมลูแบบเต็มอาน/
เขียนเต็มรูปแบบ และทาํการใสระบบแฟม (mount file system) ใหกับ BLASTServer และ 
BLASTClient ทุกหนวยทีต่องการใชงานระบบ แลวทาํการจัดเตรียมเสนทางสาํหรบัการเขาใช
ระบบแฟมใหกับ BLASTServer และ BLASTClient แตละหนวยโดยทั้งนี้เสนทางของระบบแฟมที่
ใชเขียน/อานของทัง้ BLASTServer และ BLASTClient จะตองตรงกนั 
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รูปที่ 4.16 แผนภาพลาํดับเหตุการณเมื่อผูใชงานระบบกดปุม Start Server 

ผูใชงานระบบเรียกใชแอปเพล็ต (applet) BLASTServer เพื่อเร่ิมใชงานระบบ โดยเริ่ม
จากการกดปุม Start Server บนหนาตาง BLASTServer โดยรูปที ่4.16 จะแสดงลําดับข้ันตอนการ
ทํางานเมื่อผูใชงานระบบทําการกดปุม Start Server จะเปนการเรียกใชตัวกระทําการ 
StartServerBT_actionperformed() จากนัน้ตัวกระทําการนี้จะไปเรียกใชตัวกระทําการ 
SetListening() ในคลาส Ipdaemon เพื่อเร่ิมใหบริการเครือขายแบบ TCP/IP และรอรับการ
เชื่อมตอจาก BLASTClient เพื่อลงทะเบียนเขาสูระบบ 

 
เมื่อระบบอนญุาตใหทาํการลงทะเบยีนไดแลวผูใชจึงจะสามารถทาํการเชื่อมตอ 

BLASTClient โดยการกดที่ปุม Connect เพื่อทาํการลงทะเบียนเขาสูระบบ ทัง้นี้ผูใชจะตอง
กําหนดคาไอพีแอดเดรส ชองกําหนดหมายเลขของชองทางเขา/ออกของขอมูล ตลอดจนถึงเสน 
ทางการเขาใชระบบแฟมกอนที่จะทาํงานกอนทีจ่ะทําการเชื่อมตอกับ BLASTServer 
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รูปที่ 4.17 แผนภาพลาํดับเหตุการณเมื่อผูใชงานระบบกดปุม Connect 

จากรูปที ่4.17 เมื่อผูใชทาํการกดปุม Connect  บนหนาตาง BLASTClient จะเปนการเริ่ม
เรียกใชตัวกระทําการ StartClientBT_actionperformed ซึ่งจะทําการเรียกใชตัวกระทาํการ 
setConnect บนออบเจต client เพื่อทําการเชื่อมตอโดยการสงคํารองขอไปยัง BLASTServer  

และเมื่อมีคํารองถูกสงเขามาจาก BLASTClient จะแบงไดเปนสองกรณีคือในกรณีที่ผู
ใชไดเร่ิมทําการสั่งใหระบบเริม่ทําการเปรียบเทียบแลวและในกรณีที่ผูใชยังไมไดสั่งใหระบบทาํการ
เปรียบเทียบ 

หากผูใชยังไมไดสั่งใหระบบเร่ิมทําการเปรยีบเทียบ BLASTServer จะทําการลงทะเบียน
เบื้องตนใหกับ BLASTClient โดยการบนัทกึวาม ี BLASTClient รหัสใดบางเพื่อบอกใหระบบรูวา
ขณะนี้มี BLASTClient ใดบางที่สามารถสงขอคําถามไปประมวลผลได หลังจากนัน้จะนํา 
BLASTClient ที่ไดลงทะเบียนเบื้องตนไปลงทะเบียนขั้นตอไปเพื่อรับผิดชอบฐานขอมูลหลังจากที่
ผูใชทําการสั่งใหเร่ิมเปรียบเทียบลําดับดังรูปที่ 4.18 
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รูปที่ 4.18 แผนภาพลาํดับเหตุการณของ BLASTServer เมื่อมีคํารองขอลงทะเบยีนจาก 

BLASTClient 
จากรูปที ่ 4.18 เมื่อเกิดเหตุการณ BLASTServer ไดรับคํารองขอลงทะเบียนจาก 

BLASTClient ตัวกระทําการ server_connect() ของออบเจกต server จะถูกเรียกใช หลงัจากนั้น
หากเปนการลงทะเบียนครั้งแรกตัวกระทาํการ server_connect() จะทําการเรียกใชตัวกระทาํการ 
RegisterClient() เพื่อทาํการละทะเบียนเบื้องตนโดยจะเก็บรหัสของ BLASTClient ทั้งหมดไวที่ 
ServerFrame และหากผูใชไดสั่งใหระบบเร่ิมทําการเปรียบเทียบแลวโดยหากมีออบเจกต 
ManagerOBJ แลว  ServerFrame จะทําการเรยีกตัวกระทําการ ClientConnect() โดย 
ClientConnect() จะทาํหนาทีก่ําหนดฐานขอมูลรับผิดชอบใหกับ BLASTClient() จากนั้น 
ServerFrame() จะทําการขอสายอักขระที่ใชในการเรียกแฟมกระทําการพรอมดวยตัวแปรเสรมิ
ตางๆ โดยการเรียกตัวกระทําการ AssignTask2() จากออบเจกต ManagerOBJ โดยการทํางาน
ของตัวกระทาํการจะเปนดังรูปที่ 4.19 จากนัน้จะสงผานสายอกัขระไปยังออบเจกต server เพื่อสง
ขอมูลไปยัง BLASTClient โดยตัวกระทาํการ setDataToSend() 
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รูปที่ 4.19 ผังงานของตัวกระทําการ AssignTask2() 

 
จากรูปที่ 4.19 การทํางานของตัวกระทาํการ AssignTask2() จะเริ่มจากการตรวจสอบวา

งานทัง้หมดถกูเปรียบเทยีบเสร็จเรียบรอยแลวหรือยัง หากงานทัง้หมดถูกเปรียบเทยีบแลวก็จะหยุด
การทาํงาน หากงานทัง้หมดยังไมเสร็จจะทําการตรวจสอบวาฐานขอมูลที่รับผิดชอบอยูถูก
เปรียบเทียบเสร็จแลวหรือยงั ถาฐานขอมูลที่รับผิดชอบอยูไดรับการเปรียบเทียบเสร็จแลวจะทาํ
การเลือกฐานขอมูลใหมแลวเริ่มการทํางานทัง้หมดอีกครั้ง หากยงัเปรียบเทียบไมเสร็จก็จะเลือก
ลําดับที่ยงัไมไดทําการเปรียบ เทยีบมาใหโดยตัวกระทาํการ AssignTask() 
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รูปที่ 4.20 แผนภาพลาํดับเหตุการณของ BLASTServer เมื่อมีเหตุการณที่ผูใชงานเริ่มส่ังใหทําการ

เปรียบเทียบลาํดับ 
 
เมื่อผูใชทําการสั่งใหระบบเร่ิมทําการเปรียบเทียบโดยการกดปุม BLAST! ตัวกระทาํการ 

BLASTBT_actionPerformde() จะถกูเรียกใชจากนั้นจะเริ่มทาํการประมวลผลเบื้องตนโดยการ
แบงขอคําถามออกเปนแฟมชั่วคราวยอยๆ แลวจึงสรางออบเจกต ManagerOBJ ขึ้นโดยสรางโค
รสรางขอมูลขนาดใหเหมาะสมกับจํานวนขอคําถามยอยและจํานวนฐานขอมูลดังที่ไดกลาวถึงแลว
ในหลักการกระจายขอคําถาม หลงัจากนัน้หากม ี BLASTClient ที่ไดทําการลงทะเบียนเบื้องตน 
ระบบจะเริ่มทาํการกาํหนดฐานขอมูลและกระจายขอคําถามใหกับ BLASTClient ทีละหนวย
เชนเดียวกับในรูปที่ 4.18  

เมื่อมีการสงขอมูลกลับมายงั BLASTClient ออบเจกตเมื่อไดรับขอมูลแลวจะทําการ
ประมวลผลสายอักขระแลวทําการสรางออบเจกต Run ข้ึนโดยมีตนแบบจากคลาส Runtime แลว
ใชตัวกระทาํการ exec() เพื่อทาํการเปรยีบเทียบลําดบัดวยแฟมกระทําการ blastall และจะรอ
จนกวาแฟมกระทําการ blastall จะทํางานเสร็จจะทําการสงสารกลับเพื่อแสดงออกบนพืน้ที่แสดง
สถานะของระบบแลวจึงสงขอมูลกลับไปยงั BLASTServer วาไดทาํการเปรียบเทยีบลําดับที่ให
เสร็จสิ้นแลว 
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รูปที่ 4.21 แผนภาพลาํดับเหตุการณของ BLASTClient เมื่อไดรับคําสั่งในการประมวลผล 

 
เมื่อ BLASTServer ไดรับคําตอบจาก BLASTClient วาทําการเปรียบเทียบลาํดบัเสร็จ

เรียบรอยแลวผานตัวกระทาํการ server_datain() จะทาํการเรียกตัวกระทําการ TaskDone() บน 
ออบเจกต ManagerOBJ เพื่อปรับสถานะของการเปรยีบเทียบลําดบัแลวจึง เรียกใชตัวกระทาํการ 
AssignTask2 อีกครั้งเพื่อกําหนดแฟมขอมลูนําเขาให BLASTClient อีกครั้งดังรูปที ่4.22 
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รูปที่ 4.22 แผนภาพลาํดับเหตุการณของ BLASTServer เมื่อไดรับคําตอบจาก BLASTClient 

 
เมื่อลําดับทัง้หมดถูกเปรียบเทียบเสร็จสิน้แลวทราบจากตวักระทาํการ AllTaskDone()  

BLASTServer จะทาํลายออบเจกต ManagerOBJ หลังจากนั้นกจ็ะทําการเชื่อมตอผลลัพธเขา
ดวยกนัโดยตัวกระทําการ PostProcessOutput() ดังรูปที่ 4.23 จึงเสร็จการทํางานของระบบ
ทั้งหมด หลังจากนัน้ระบบจงึพรอมสําหรับการประมวลผลขอคําถามชดุใหมตอไป 

 
เมื่อ BLASTServer พบวามี BLASTClient ใดไมสามารถทาํงานตอหรือหลุดจากระบบ

โดยการตรวจสอบดวยตัวกระทําการ isConnected() หรือวา BLASTClient ใดตองการถอนการ
ลงทะเบียนจากระบบโดยการสงคํารองมาให BLASTServer ออบเจกต server จะเรียกตัวกระทํา
การ server_disconnected() ซึ่งจะไปเรียกแฟมกระทําการ ClientLeave() บนออบเจกต 
ManagerOBJ โดยจะทําการเปลี่ยนแปลงสถานะของการเปรียบเทยีบของ BLASTClient นั้นๆ ให
เปนสถานะตั้งตนดวยตัวกระทําการ RemoveTask() และทําการถอนการลงทะเบยีนรับผิดชอบ
ฐานขอมูลดวยตัวกระทําการ RemoveFromeDB() ตามลําดับดังรูปที ่4.24 
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รูปที่ 4.23 แผนภาพลาํดับเหตุการณของ BLASTServer เมื่อลําดับทั้งหมดถูกเปรียบเทียบเสร็จ

เรียบรอยแลว 
 

 
รูปที่ 4.24 แผนภาพลาํดับเหตุการณของ BLASTServer เมื่อ BLASTClient ใดๆ หลุดจากระบบ 

 



บทที่  5 
 

การทดสอบระบบการประมวลผลเชิงขนานสําหรับโปรแกรมบลาสท 
 
5.1 การวัดประสิทธิภาพของระบบทีม่ีจํานวนหนวยประมวลผลสูง 

เนื่องจากระบบประมวลผลเชิงขนาดสวนใหญจะมีประสิทธิภาพลดลงเมื่อจํานวนหนวย
ประมวลผลมมีากขึ้นทัง้นี้สาเหตุสามารถเกิดขึ้นไดหลายประการ จุดประสงคของการทดลองนี้เพือ่
ทําใหทราบถึงแนวโนมของระบบเมื่อมหีนวยประมวลผลมากขึ้น 

 

5.1.1 วิธกีารทดลอง 
1. ทําการเปรียบเทียบโดยการจบัเวลาการทาํงานของโปรแกรมบลาสทตามปกติ แลว

นําไปเปรียบเทียบกับเวลาที่ไดจากการทาํงานของระบบที่ไดทําการพัฒนาขึ้นที่
จํานวนหนวยประมวลผลตางๆ กัน 

2. บันทกึผลและคํานวณอัตราการเรงความเร็ว  
3. นําผลที่ไดมาวาดกราฟและวเิคราะหแนวโนมของระบบเมื่อมีหนวยประมวลผลมาก

ข้ึน 
 

5.1.2 สภาวะที่ใชในการทดลอง 
1. ตัวประมวลผลกลาง Intel Pentium III 533 เมกะเฮิรทซ  
2. หนวยความจาํขนาด 128 เมกะไบต 
3. ระบบปฏิบัติการวินโดวส มลิเลนเนยีม เอดิชัน 
4. ระบบเครื่องบริการแฟม คือ ระบบเครือขายของไมโครซอฟท 
5. ฐานขอมูล NR ขนาด 234 เมกะไบต แบงออกเปน 2 สวนคือ  

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

6. ข้ันตอนวิธทีี่ใชในการเปรียบเทียบคือ blastx 
7. ขอคําถามจาํนวน 1000 ลําดับ 
 

 
 



                                                                                                   61

5.1.3 ผลการทดลอง 
เวลาที่ใชในการทดสอบจากการทาํงานตามปกติใชเวลาทัง้สิ้น 804 นาท ีทั้งนี้เวลาที่ใชใน

การทดสอบการทํางานของประสิทธิภาพของระบบจะเห็นไดจากตารางที่ 5.1 และรูปที่ 5.1 
 

ตารางที่ 5.1 ผลการทดสอบประสิทธิภาพของระบบในการทดลองวัดประสิทธิภาพของระบบทีม่ี
จํานวนหนวยประมวลผลสูง 

จํานวน 
BLASTClient 

เวลาในการ
ประมวลผล
เบื้องตน 
(นาที) 

เวลาที่ใชในการ
เปรียบเทียบ 

(นาที) 

เวลาที่ใชในการ
รวมผลลัพธ 

(นาที) 

เวลาที่ใชทั้งส้ิน 
(นาที) 

อัตราการเรง
ความเร็ว 

(เทา) 

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

หนวยประมวลผลสูง 
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5.1.3 การวิเคราะหผลการทดลอง 
จากการทดลองที่ไดจะเห็นไดวา อัตราการเรงความเรว็ของระบบสูงเกินกวา อัตราการเรง

ความเร็วของระบบประมวลผลเชิงขนานในอุดมคติ ทัง้นี้ปรากฏการณนี้เรียกวาปรากฏการณอัตรา
การเรงความเร็วแบบซูเปอรลีเนียร (superlinear speedup) เปนปรากฏการณที่อัตราการเรง
ความเร็วของระบบประมวลผลที่จํานวนหนวยประมวลผลใดๆ มีคาสงูกวาจํานวนของหนวย
ประมวลผลทีท่ําการวัด ในกรณีนี้ความเร็วที่สงูขึ้นเนื่องมาจาก การกําจัดการสับเปล่ียนคาขอมลู
ระหวางหนวยความจาํหลกัและจานบนัทกึขอมูล ดังที่กลาวไวแลวในบทที ่3  

การวิเคราะหแนวโนมที่ไดเมือ่เพิ่มจํานวนหนวยประมวลผลใหกับระบบจะพิจารณาจาก
คาความชนัของกราฟ โดยคาความชนัของกราฟในชวงตน (จํานวนหนวยประมวลผลตั้งแต 1 ถึง 4 
หนวย) มีคาเทากับ 2 ในขณะที่คาความชันของกราฟในชวงปลาย (จํานวนหนวยประมวลผลตั้งแต 
6 ถึง 8 หนวย) มีคาเหลือเพียงแค 1 ซึง่มีคาลดลงเนื่องมาจากอัตราการเรงความเร็วของระบบนัน้
ลดลง ในขณะที่จํานวนของหนวยประมวลผลคงที ่ สาเหตุหลกัก็คือ ถงึแมวาเวลาที่ใชในการ
เปรียบเทียบลดลง แตวาเวลาที่ใชในการประมวลผลเบื้องตนรวมถงึเวลาที่ใชในการประมวลผล
ในชวงปลายของระบบคงที ่ เนื่องมาจากการประมวลผลเบื้องตนและชวงปลายของระบบเปนการ
ทํางานเปนขั้นตอนโดยที่ไมไดถูกแบงออกไปประมวลผลตามหนวยตางๆ และสาเหตุรองก็คือ 
ภาระการทาํงานของ BLASTServer และ SharedStorage มีมากขึ้นเมือ่จํานวนของหนวย
ประมวลผลมากขึ้นตามลําดับรวมถึง ภาระของระบบเครือขายที่ตองทาํงานหนกัข้ึนเมื่อมีการสง
ขอมูลมากขึ้นอีกดวย 

5.2 การวัดประสิทธิภาพของระบบเมือ่ขนาดของฐานขอมลูรวมใหญกวาขนาดของหนวย 
ความจาํรวมมาก 

จากสมมุติฐานเบื้องตนทีว่า ระบบจะทํางานชาลงเมื่อเกิดอัตราการสับเปลี่ยนคาขอมูล
ระหวางหนวยความจาํและจานบนัทกึสูง การเปรียบเทยีบขอคําถามกบัฐานขอมูลขนาดยิง่ใหญขึน้
เทาไรยิง่ทาํใหใชเวลาในการเปรียบเทียบนานมากขึน้ การทดลองนี้มจีุดประสงคเพือ่ศึกษาถงึผลที่
ไดรับจากการประมวลผลเชงิขนาน ซึง่กําจัดปญหาทีเ่กิดขึ้นจากการสับเปลี่ยนคาขอมูลระหวาง
หนวยความจาํหลักและจานบันทึกขอมูล 
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5.2.1 วิธกีารทดลอง 
1. ทําการเปรียบเทียบโดยการจบัเวลาทํางานของโปรแกรมบลาสทตามปกติ แลวนาํไป

เปรียบเทียบกบัเวลาที่ไดจากการทาํงานของระบบที่ไดทาํการพัฒนาขึน้ที่จาํนวน
หนวยประมวลผลตางๆ กนั 

2. บันทกึผลและคํานวณอัตราการเรงความเร็ว  
3. นําผลที่ไดมาวาดกราฟและวเิคราะหแนวโนมของระบบ 
 
 
 

5.2.2 สภาวะที่ใชในการทดลอง 
1. เครื่อง Intel Pentium II 500E MHz  
2. หนวยความจาํขนาด 256 เมกะไบต 
3. ระบบปฏิบัติการ ซูซี ลินุกซ 8.0  
4. ระบบเครื่องบริการแฟม คือ ระบบปฏิบัติการแซมบา 
5. ฐานขอมูล NT ขนาด 2392 เมกะไบต แบงออกเปน 12 สวนคือ  

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. ขั้นตอนวิธทีี่ใชในการเปรียบเทียบคือ blastn 
7. ขอคําถามจาํนวน 200 ลําดบั 
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5.2.3 ผลการทดลอง 
เวลาที่ใชในการทดสอบโดยการทาํงานตามปกติใชเวลาทั้งสิน้ 1250 นาท ี และเวลาที่ได

จากการพัฒนาระบบทีถู่กพฒันาขึน้จะเหน็ไดจากตารางที ่5.2 และกราฟในรูปที่ 5.2 
 

ตารางที่ 5.2 ผลการทดสอบประสิทธิภาพของระบบในการทดลองวัดประสิทธิภาพของระบบเมื่อ
ขนาดของฐานขอมูลรวมใหญกวาขนาดของหนวย ความจํารวมมาก 

จํานวน 
BLASTClient 

เวลาในการ
ประมวลผล
เบื้องตน 
(นาที) 

เวลาที่ใชในการ
เปรียบเทียบ 

(นาที) 

เวลาที่ใชในการ
รวมผลลัพธ 

(นาที) 

เวลาที่ใชทั้งส้ิน 
(นาที) 

อัตราการเรง
ความเร็ว 

(เทา) 

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

ฐานขอมูลรวมใหญกวาขนาดของหนวย ความจาํรวมมาก 
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5.2.4 การวิเคราะหผลการทดลอง 
จากรูปที ่5.2 จะเหน็ไดวาอตัราการเรงความเร็วของระบบมีคาสูงขึน้ในระดับ ซูเปอรลีเนียร

เชนเดียวกับผลการทดลองที่ไดในการทดลองที ่ 5.1 แตคาความชนัเฉลี่ยที่ไดมีคาสงูถึง 2.46 ซึง่สงู
กวาคาความชนัในการทดลองที่ 5.1 มาก ทั้งนี้เนื่องมาจาก การทดลองที่ 5.2 สามารถกําจัดเวลาที่
ใชในการสับเปล่ียนขอมูลไดมากกวา โดยจะสังเกตไดจากอัตราสวนของขนาดของฐาน ขอมูลที่ใช
ตอขนาดของหนวยความจาํหลักของแตละหนวยประมวลผลยอยของระบบ ในที่นีอั้ตราสวน
ดังกลาวของการทดลองที่ 5.2 มีคาเทากับ 9.3 เทา ในขณะที่อัตราสวนของการทดลองที ่5.1 มีคา
เพียง 1.8 เทา เพราะฉะนัน้ระบบทีพ่ัฒนาขึ้นเหมาะสาํหรับระบบทีม่ีปญหาหนวยความจําขนาด
จํากัด โดยประโยชนที่ไดรับซึ่งก็คืออัตราการเรงความเรว็ของระบบจะยิ่งสูงขึน้ เมื่ออัตราสวนของ
ฐานขอมูลตอขนาดของหนวยความจํามคีาสูงขึ้นตามลําดับ 

5.3 การวัดประสิทธิภาพของระบบเทยีบกับระบบประมวลผลเชิงขนานแบบขอคําถาม
ขนาน 

จุดประสงคของการทดลองเพื่อที่จะเปรียบเทียบประสทิธภิาพของระบบที่ไดพัฒนาขึน้
เทียบกบัระบบที่พัฒนาข้ึนและใชงานกนัอยางแพรหลายอยางกับระบบประมวลผลเชิงขนานแบบ
ขอคําถามขนาน 

5.3.1 วิธกีารทดลอง 
1. ทําการเปรียบเทียบโดยการจบัเวลาทํางานของระบบที่ไดทําการพัฒนาโดยไมทําการ

ตัดแบงฐานขอมูลออกเปนสวนยอยๆ เทยีบกบัการทาํงานของระบบทีถู่กตัดแบง
ฐานขอมูลในผลการทดลองที่ 5.2 

2. บันทกึผลและคํานวณอัตราการเรงความเร็วของระบบทัง้สอง 
3. นําผลที่ไดมาวาดกราฟและวเิคราะหเปรียบเทียบกับการทดลองที่ 5.2 
 

5.3.2 สภาวะที่ใชในการทดลอง 
1. เครื่อง Intel Pentium II 500E MHz  
2. หนวยความจาํขนาด 256 เมกะไบต 
3. ระบบปฏิบัติการ ซูซี่ ลินุกซ 8.0  
4. ระบบเครื่องบริการแฟม คือ ระบบปฏิบัติการแซมบา 
5. ฐานขอมูล NT ขนาด 2392 เมกะไบต 
6. ขั้นตอนวิธทีี่ใชในการเปรียบเทยีบคือ blastn 
7. ขอคําถามจาํนวน 200 ลําดบั 
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5.3.3 ผลการทดลอง 
เวลาที่ใชในการทดลองระบบการประมวลผลแบบขอคําถามขนานซึ่งไดจากระบบที่

พัฒนาขึ้นโดยไมทําการตัดแบงฐานขอมูล จะเหน็ไดจากตารางที่ 5.3 และกราฟในรูปที่ 5.3 
 

ตารางที่ 5.3 ผลการทดสอบประสิทธิภาพของระบบในการทดลองวัดประสิทธิภาพของระบบเทยีบ
กับระบบประมวลผลเชงิขนานแบบขอคําถามขนาน 

จํานวน 
BLASTClient 

เวลาในการ
ประมวลผล
เบื้องตน 
(นาที) 

เวลาที่ใชในการ
เปรียบเทียบ 

(นาที) 

เวลาที่ใชในการ
รวมผลลัพธ 

(นาที) 

เวลาที่ใชทั้งส้ิน 
(นาที) 

อัตราการเรง
ความเร็ว 

(เทา) 

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 ผลการเปรียบเทยีบประสิทธิภาพระหวางระบบการประมวลผลเชิงขนานทีพ่ัฒนาขึ้น และ

ระบบการประมวลผลเชงิขนานแบบขอคําถามขนาน 
 
 

5.3.3 การวิเคราะหผลการทดลอง 
จากรูปที ่ 5.3 จะเหน็วาประสิทธิภาพของระบบทีพ่ฒันาขึน้สูงกวาระบบประมวลผลเชิง

ขนานแบบขอคําถามขนานอยางเหน็ไดชัดโดย ทัง้นี้ระบบแบบขอคําถามขนานมีความสามารถ
ใกลเคียงกับระบบประมวลผลเชิงขนานในอุดมคติ หากแตวาระบบการประมวลผลแบบขอคําถาม
ขนานมีความไดเปรียบกวาระบบที่ไดทาํการพัฒนาขึ้น เนื่องจากแฟมผลลัพธมจีํานวนนอยกวา
และสามารถเชื่อมตอไดทันท ี

 

5.4 การวัดประสิทธิภาพของระบบทีจ่าํนวนลําดับในขอคําถามตางๆกัน 
เนื่องจากระบบที่ทาํการพัฒนาถกูออกแบบใหรองรับกับฐานขอมูลขนาดใหญ เนื่องมา 

จากการสับเปลี่ยนคาขอมูลระหวางหนวยความจาํในการเปรียบเทียบลําดับจํานวนมากๆ ดังนัน้
การประมวลผลดวยจํานวนลําดับที่ตางกนัยอมจะมีผลตออัตราการเรงความเร็วของระบบดังจะ
สังเกตไดจากการทดลองนี ้

 



                                                                                                   68

5.4.1 วิธกีารทดลอง 
1. ทําการเปรียบเทียบโดยการจบัเวลาทํางานของระบบที่ไดทําการพัฒนาโดยเลือกใช

ลําดับในขอคําถามจํานวนตางๆ กนั ตอจากการทดลองที ่5.2 
2. บันทกึผลและคํานวณอัตราการเรงความเร็วของระบบทีจ่ํานวนขอคําถามตางๆ 
3. นําผลที่ไดมาวาดกราฟและวเิคราะหเปรียบเทียบกันกับผลการทดลองที่ 5.2 
 

5.4.2 สภาวะที่ใชในการทดสอบ 
1. เครื่อง Intel Pentium II 500E MHz  
2. หนวยความจาํขนาด 128 เมกะไบต 
3. ระบบปฏิบัตกิาร ซูซี่ ลินุกซ รุน 8.0  
4. ฐานขอมูล NT ขนาด 2392 เมกะไบต แบงออกเปน 12 สวนคือ  

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. ข้ันตอนวิธทีี่ใชในการเปรียบเทียบคือ blastx 
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5.4.3 ผลการทดลอง 
 
ขอคําถามที่ใชประกอบดวยลําดับทัง้สิ้น 1 ลําดับ เวลาทีใ่ชในการทํางานตามปกติคอื 375 

วินาท ีผลที่ไดจากการทดลองระบบเปนดังนี ้
 

ตารางที่ 5.4 ผลการทดสอบประสิทธิภาพของระบบในการทดลองวัดประสิทธิภาพของระบบ โดย
ใชลําดับจํานวน 1 ลําดับในขอคําถาม 

จํานวน 
BLASTClient 

เวลาในการ
ประมวลผล
เบื้องตน 
(วินาที) 

เวลาที่ใชในการ
เปรียบเทียบ 

(วินาที) 

เวลาที่ใชในการ
รวมผลลัพธ  

(วินาที) 

เวลาที่ใชทั้งส้ิน 
(วินาที) 

อัตราการเรง
ความเร็ว 

(เทา) 

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 

 
 
ขอคําถามที่ใชประกอบดวยลําดับทัง้สิ้น 2 ลําดับ เวลาทีใ่ชในการทํางานตามปกติคอื 742 

วินาท ีผลที่ไดจากการทดลองระบบเปนดังนี ้
 

ตารางที่ 5.5 ผลการทดสอบประสิทธิภาพของระบบในการทดลองวัดประสิทธิภาพของระบบ โดย
ใชลําดับจํานวน 2 ลาํดับในขอคําถาม 

จํานวน 
BLASTClient 

เวลาในการ
ประมวลผล
เบื้องตน 
(วินาที) 

เวลาที่ใชในการ
เปรียบเทียบ 

(วินาที) 

เวลาที่ใชในการ
รวมผลลัพธ  

(วินาที) 

เวลาที่ใชทั้งส้ิน 
(วินาที) 

อัตราการเรง
ความเร็ว 

(เทา) 

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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ขอคําถามที่ใชประกอบดวยลําดับทัง้สิ้น 3 ลําดับ เวลาที่ใชในการทํางานตามปกติคือ 
1113 วินาท ีผลที่ไดจากการทดลองระบบเปนดังนี ้

 
ตารางที่ 5.6 ผลการทดสอบประสิทธิภาพของระบบในการทดลองวัดประสิทธิภาพของระบบ โดย

ใชลําดับจํานวน 3 ลําดับในขอคําถาม 
จํานวน 

BLASTClient 
เวลาในการ
ประมวลผล
เบื้องตน 
(วินาที) 

เวลาที่ใชในการ
เปรียบเทียบ 

(วินาที) 

เวลาที่ใชในการ
รวมผลลัพธ  

(วินาที) 

เวลาที่ใชทั้งส้ิน 
(วินาที) 

อัตราการเรง
ความเร็ว 

(เทา) 

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 ผลการเปรียบเทยีบประสิทธิภาพของระบบทีจ่ํานวนลาํดับในขอคําถามตางๆ กัน 
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รูปที่ 5.5 ผลการวัดประสิทธภิาพเปรียบเทยีบของระบบที่จํานวนลําดบัในขอคําถามจํานวนตางๆ 

กันเปรียบเทียบตามจํานวนของหนวยประมวลผล 
 

5.4.4 การวิเคราะหผลการทดลอง 
จากการทดลองที่ไดจะเห็นวาประสิทธิภาพของระบบเมือ่ใชลําดับในขอคําถามเพียงลําดับ

เดียวทาํงานไดชากวาการทาํงานตามปกติ เนื่องจากนอกจากจะตองทําการสับเปลีย่นคาขอมูลเมือ่
ฐานขอมูลเปลีย่นไปแลว ยังตองเสียเวลาในการเชื่อมตอผลลัพธอีกดวย ระบบจงึไมเหมาะสมที่จะ
ทําการประมวลผลขอคําถามที่มีลาํดับเพยีงลําดับเดยีว และเมือ่พิจารณาการเปรียบเทียบขอ
คําถามที่มีลาํดับต้ังแต 2 ลําดับข้ึนไปจะพบวาการประมวลผลทาํไดเร็วขึ้นและเกนิขีดจํากัดของ
ระบบประมวลผลเชิงขนานในอุดมคติเขาสูขอบเขตของซูเปอรลีเนียร โดยจะเหน็ไดวาอัตราการเรง
ความเร็วจะยิง่สูงขึ้นมากเมือ่จํานวนลาํดบัในขอคําถามเพิ่มข้ึน ทั้งนี้ความคุมของระบบเกิดจาก
การที่ฐานขอมูลที่ตองการเปรียบเทียบฝงอยูในหนวยความจาํไดนานที่สุด กลาวคือจะทําการ
เปรียบเทียบจนกระทั่งไมมีความจาํเปนตองใชฐานขอมูลนั้นๆ อีกจึงเริ่มทําการเปรียบเทยีบ
ฐานขอมูลใหม 
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5.5 การวัดประสิทธิภาพของระบบในฐานงานอื่นๆ 
เนื่องจากระบบถูกออกแบบมาโดยใชเทคโนโลยีจาวาทาํใหสามารถทาํงานไดบน

ฐานงานอื่นๆ ที่รองรับการทํางานของเครื่องเสมือนจาวา (Java virtual machine) โดยเฉพาะ
ระบบปฏิบัติการโซลารรีสซึ่งถูกพัฒนาโดยบริษัท ซันไมโครซิสเท็ม เชนเดียวกับภาษาจาวา การ
ทดลองนี้เพยีงเพื่อทดสอบความสามารถในการทํางานในฐานงานอืน่ๆ นอกจากระบบปฏิบัติการ
วินโดวและลินกุซ 

 

5.5.1 วิธกีารทดลอง 
1. ทําการเปรียบเทียบโดยการจบัเวลาทํางานของระบบที่จาํนวนหนวยประมวลผลตางๆ 

กัน 
2. บันทกึผลและคํานวณอัตราการเรงความเร็วของระบบ 
3. นําผลที่ไดมาวาดกราฟและวเิคราะหผลการทดลอง 

 
 

5.5.2 สภาวะที่ใชในการทดสอบ 
1. เครื่อง Intel Pentium II 233 เมกะเฮิรทซ  
2. หนวยความจาํขนาด 64 เมกะไบต 
3. ระบบปฏิบัติการ โซลารรีส รุนที ่5.8 สําหรบัสถาปตยกรรมแบบ x86  
4. ฐานขอมูล NR ขนาด 234 เมกะไบต แบงออกเปน 2 สวนคือ  

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

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

5. ข้ันตอนวิธทีี่ใชในการเปรียบเทียบคือ blastx 
6. ขอคําถามจาํนวน 100 ลําดบั 
 

5.5.3 ผลการทดลอง 
เวลาที่ใชในการทดสอบโดยการทาํงานตามปกติใชเวลาทั้งสิน้ 1778 นาท ี และเวลาที่ได

จากการพัฒนาระบบทีถู่กพฒันาขึน้จะเหน็ไดจากตารางที ่5.2 และกราฟในรูปที่ 5.2 
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ตารางที่ 5.7 ผลการทดสอบประสิทธิภาพของระบบบนฐานงานระบบปฏิบัติการ โซลารีส 
สําหรับสถาปตยกรรมแบบ x86 

จํานวน 
BLASTClient 

เวลาในการ
ประมวลผล
เบื้องตน 
(นาที) 

เวลาที่ใชในการ
เปรียบเทียบ 

(นาที) 

เวลาที่ใชในการ
รวมผลลัพธ 

(นาที) 

เวลาที่ใชทั้งส้ิน 
(นาที) 

อัตราการเรง
ความเร็ว 

(เทา) 

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

สถาปตยกรรมแบบ x86 
 

5.5.4 การวิเคราะหผลการทดลอง 
จากการทดลองที่ไดจะเห็นวาประสิทธิภาพของระบบเมือ่ในฐานงานอืน่ๆ สามารถเพิ่ม

ประสิทธิภาพของอัตราการเรงความเรว็ของระบบไดถึงขอบเขตของซูเปอรลีเนียรเชนกนั ทั้งนี้
เนื่องมาจากการตัดแบงฐานขอมูลใหมีขนาดเล็กเพยีงพอที่จะฝงลงในหนวยความจาํหลักในขณะ
ประมวลผลไดนั่นเอง 



บทที่  6 
 

สรุปผลการวิจัย และขอเสนอแนะ 

6.1 สรุปผลการวิจยั 
งานวิจยันี้ไดทาํการออกแบบและพัฒนาระบบประมวลผลเชิงขนานสาํหรับโปรแกรม 

บลาสท เพื่อแกปญหาการทาํงานที่กนิเวลานานของโปรแกรมบลาสทในการเปรียบเทียบขอคําถาม
จํานวนมาก กับฐานขอมูลพันธุวิศวกรรมที่มีขนาดมหาศาล โดยใชแนวคิดในการกาํจัดการ
สับเปลี่ยนคาขอมูลของหนวยความจําหลักและจานบนัทกึขอมูลใหเหลือนอยที่สุด จากการตัดแบง
ฐานขอมูลออกเปนฐานขอมูลเล็กๆ เพื่อใหสามารถฝงตัวอยูในหนวยความจําไดทัง้หมดในขณะทํา
การประมวลผล โดยสามารถเพิ่มประสทิธิภาพของอัตราการเรงความเร็วของระบบไดถึงขอบเขต
ซูเปอรลีเนียรเมื่อระบบทําการประมวลผลขอคําถามจาํนวนมากกวาหนึง่ขอคําถามขึ้นไป ทั้งนี้
อัตราการเรงความเรว็ของระบบที่ได ข้ึนอยูกับอัตราสวนของฐานขอมลูตอขนาดของหนวยความจํา
หลักของระบบที่ใชในการอางอิง แตถึงกระนัน้การเพิม่จํานวนหนวยประมวลผลขึ้นไปมากๆ มี
แนวโนมที่จะทําใหอัตราการเรงความเรว็ของระบบลดลง เนื่องมากจาก ระบบจาํเปนตองทาํการ
ประมวลผลเบือ้งตน และทําการประมวลผลชวงปลายเมื่อเสร็จสิ้นการเปรียบเทยีบขอคําถามทั้ง
หมดแลว ซึ่งจะกินเวลาคงทีไ่มวาจะใชจาํนวนหนวยประมวลผลมากขนาดไหนก็ตาม 

 
ทั้งนี้งานเบื้องตนไดรับการทดสอบและทําการนาํไปประยุกตใชงานจรงิ[19] แลวที่ ศูนย 

จีโนม สถาบนั ชีววทิยา มหาวทิยาลยัพทุรา ประเทศมาเลเซีย ( Genome Centre, Institute of 
Bioscience, Universiti Putra Malaysia) โดยปจจุบันไดทําการประมวลผลบนฐานงาน
ระบบปฏิบัติการโซลารีส 8 บนเครื่องโดโนแฝน แซลเวอร (SOLARIS 8 on Donovan Salvor 
machine) ซึ่งมีตัวประมวลผลสองตัว ความเร็วตัวละ 450 เมกะเฮิรทซ โดยมหีนวยความจําหลกั 
128 เมกะไบต สําหรับแตละตัวประมวลผล  ฐานขอมลูที่ใชคือฐานขอมูล NR สำหรับอัลกอริทึม 
blastn ขนาด 1.5 กิกะไบต จากการประยกุตใชระบบที่ไดทําการออกแบบทําใหสามารถหาผลลัพธ
จากขอคําถามขนาด 1 กิโลไบต ภายในเวลาเพียง 40-55 วินาท ีจากเดิมใชเวลา 60-75 วินาที ซึ่งมี
อัตราการเรงความเรว็สูงขึ้นจากเดิมถึง 1.36-1.5 เทา 
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6.2 ปญหาและขอจาํกัดที่ไดพบจากการวิจัย 
1. ฐานขอมูลที่ไดทําการทดสอบเปนฐานขอมูลที่ไมเปนปจจุบันเทาทีค่วรเมื่อเทียบกับ

ฐานขอมูลที่ใชในประเทศอืน่ๆ 
2. ระบบยังไมสามารถรองรับการทํางานอัลกอริทึมและตัวแปรเสริมของแฟมกระทําการ 

blastall ไดครบ ทัง้นี้ระบบไดทําการทดสอบเฉพาะอัลกอริทึม blastx และ blastn เทานั้น 
3. ระบบที่ถูกพฒันาขึน้มามีขอจํากัดโดยอยูบนสมมุติฐานที่วา ฐานขอมลูทั้งหมดถกูกระจาย

ออกไปตามหนวยประมวลผลตางๆ และมีขนาดเทากนัในทุกๆ หนวยประมวลผล ทัง้นี้
จะตองทาํการสรางดัชนีเพื่อใชงานไวกอนลวงหนากอนเร่ิมการประมวลผล 

4. ระบบยังไมมีความสามารถในการกูคนืในกรณีที่ BLASTServer หรือ SharedStorage ไม
สามารถทํางานตอไดหรือหลุดจากระบบ 

 

6.3 ขอเสนอแนะ 
1. ควรปรับปรุงการทํางานของตัวโปรแกรมบลาสทเพื่อรองรับปญหาหนวยความจําขนาด

จํากัด 
2. ควรปรับปรุงและพัฒนาความสามารถของระบบเพื่อรองรับการใชงานเต็มรูปแบบ ทั้งนี้

ควรจะสามารถใชงานอัลกอริทึมอ่ืนๆ ทีแ่ฟมกระทําการ blastall สามารถทาํไดทุกๆ 
อัลกอริทึม ตลอดจนสามารถรองรับการใชงานตัวแปรเสริมตางๆ ที่เหลือได 

3. ควรเพิ่มความสามารถในการกูคืนใหกับระบบกอนทําการใชงานจริง โดยการบันทึก
สถานะของการเปรียบเทียบของระบบเพื่อเร่ิมการใชงานใหมหลงัจากเสียหายของระบบ 

4. ควรเพิ่มความสามารถในการคาดคะเนเวลาที่ระบบจะใชในการเปรียบเทียบ เพือ่ใหผูใช
สามารถทราบไดวาจะตองรอผลลัพธเปนเวลานานเทาไร 

5. ควรศึกษาเพิ่มเติมเพื่อปรับปรุงการประมวลผลเบื้องตนของระบบ ตลอดจนถึงการรวม
ผลลัพธเขาดวยกันเมื่อเสร็จส้ินการเปรียบเทียบขอคําถามทั้งหมดใหสามารถกระจายไป
ทํางานในเครือ่งอื่นๆ เพื่อเพิม่ประสิทธิภาพในการประมวลผลโดยรวม 

6. ควรศึกษาเพิ่มถึงความเปนไปไดในการกระจายฐานขอมูลและสรางดรรชนีใหกับ
ฐานขอมูลเหลานัน้ในระหวางทาํการเปรียบเทียบเพื่อเพิม่ความคลองตัวของระบบ 
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ภาคผนวก 



ภาคผนวก ก 
รูปแบบฟาสตา (FASTA format) 

 
รูปแบบฟาสตามีรูปแบบดังนี ้
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
รูปที่ ก.1 ตัวอยาง FASTA format 

รูปแบบฟาสตาเริ่มตนโดยบรรทัดแรกจะมีเครื่องหมายมากกวา (>) ตามดวยคาํบรรยาย
จํานวน 1 บรรทัด เรียกวา FASTA definition line ซึ่งจะบอกเกีย่วกบั Accession number หรือ 
GenBank Identifier และ Locus number สวนบรรทดัตอไปเปนลําดับซึ่งมีความกวางไมเกนิ 80 
คอลัมน (รวมตัวอักษรและชองวาง) 

สําหรับอักษรยอที่ใชแทนนวิคลีโอไทดหรือกรดอะมิโนตองเปนไปตามมาตรฐาน 
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 
การใชงานโปรแกรมบลาสท 

 
ในการเปรียบเทียบของโปรแกรมบลาสทจาํเปนจะตองมฐีานขอมูลที่ไดทําการสรางดัชน ี

(index) ในการคนหาไวแลวโดยการใชงานโปรแกรมทีม่ชีื่อวา formatdb ที่อยูในชดุของโปรแกรม 
บลาสท และ ขอคําถามที่ใชในการเปรียบเทียบลําดับสองเสนโดยจะเรยีกจากแฟมกระทําการที่ชื่อ 
blastall 

การใชงานแฟมกระทําการ formatdb 
formatd เปนโปรแกรมที่ใชเพื่อจัดรูปแบบของฐานขอมูลโปรตีน หรือฐานขอมูลของสาย 

นิวคลีโอไทด กอนทีฐ่านขอมูลเหลานี้จะสามารถถูกคนหาโดยโปรแกรม blastall โปรแกรม 
blastpgp หรือ โปรแกรม MegaBLAST  สําหรับขอมลูภายในฐานขอมูลนั้นสามารถเปนไปไดสอง
รูปแบบ คือ รูปแบบฟาสตา หรือ รูปแบบ ASN.1 ถึงแมวาโดยทัว่รูปแบบฟาสตา จะเปนที่นยิมใช
เปนขอมูลนาํเขามากกวา แตรูปแบบ ASN.1 ก็เปนรูปแบบที่มักถูกใชในรายงานของ GenBank 
   

การใชงานโปรแกรม formatdb จะเรียกแฟมกระทําการ formatdb ตามดวยทางเลอืกใน
การประมวลผลของโปรแกรมดังนี ้

-t  ตามดวยชื่อที่ตองการตั้งใหแฟมฐานขอมูลที่ตองการทําดัชนี [สายอักขระ] (ไม
บังคับใช) 

-i  ตามดวยชื่อแฟมของฐานขอมูลที่ใชเปนขอมูลนําเขา [สายอักขระ] (บังคับใช) 
-l ชื่อแฟมขอมูลแสดงผลลัพธ  [สายอักขระ] (ไมบังคับใช) คาโดยปริยาย (default 

value) จะใหเปน formatdb.log 
-p ประเภทของแฟมฐานขอมูลนําเขา ซึ่งเปนไปได 2 แบบ คือ T แทนขอมูล

โปรตีน  และ F แทนขอมูลสายนิวคลีโอไทด  [อักขระ] (ไมบังคับใช) ถาไมใส คาโดยปริยายจะเปน 
T  

-o  ทางเลือกกระจาย  มีใหเลือก 2 แบบ คือ  T กระจายตามรหัสลําดับ 
(SeqId)  และสรางดัชนี (Index) ใหดวย  F ไมกระจายตามรหัสซีเควน (SeqId) ไมตองสรางดัชนี 
[ตัวเลือกตรรกะแบบบูล T/F] (ไมบังคับใช) 

-a  ขอมูลนําเขาเปนขอมูลที่อยูในรูปแบบ ASN.1  T ขอมูลอยูในรูปแบบ ASN.1 
F ขอมูลอยูในรูปแบบ FASTA [ตัวเลือกตรรกะแบบบูล T/F] (ไมบังคับใช) 
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-b  ฐานขอมูล ASN.1 อยูในรูปแบบภาวะทวิภาค (Binary Mode) T ASN.1 
รูปแบบภาวะทวิภาค F ASN.1 รูปแบบแอสกี (ASCII) โดยทั่วไปแลว ขอมูลในรูปแบบ ASN.1 จะ
แสดงได 2 รูปแบบ คือ แบบแอสกี และ แบบภาวะทวิภาค ในกรณีที่ขอมูลนําเขาเปนรูปแบบ ฟาส
ตาตัวเลือก -b นี้จะไมตองใช [ตัวเลือกตรรกะแบบบูล T/F] (ไมบังคับใช) 

-e ขอมูลนําเขาเปนแบบ Seq-entry ตามปกติรูปแบบ ASN.1 จะประกอบดวยลับ
ดับเดียวหรือชุดของลําดับหากขอมูลเปนชุดของลําดับใหใชทางเลือกนี้ [ตัวเลือกตรรกะแบบบูล 
T/F] (ไมบังคับใช) 

-n ชื่อเบส สําหรับแฟมขอมูลบลาสท ใชเมื่อตองการใหชื่อกับฐานขอมูลบลาสท 
ใหแตกตางจากแฟมขอมูลฟาสตาเดิม [สายอักขระ] (ไมบังคับใช) 

-v ใชเมื่อตองการแตกแฟมขอมูลฟาสตาออกเปนแฟมขอมูลยอยๆ หลายๆ 
แฟมขอมูล [เลขจํานวนเต็ม] (ไมบังคับใช) 

-s ใชเมื่อตองการสรางดัชนีสําหรับขอมูลที่มีเลขภาคีเหมือนกันเนื่องมาจาก 
ฐานขอมูลบางชนิด เชน ฐานขอมูล EST STS GSS หรือ HTGS จะใชเลขภาคี เปนเลขดัชนีไมได 
เพราะขอมูลบางตัวในฐานขอมูลสามารถมีเลขภาคีเหมือนกันได  [ตัวเลือกตรรกะแบบบูล T/F] (ไม
บังคับใช) คาโดยปริยายคือ F 

-A สรางฐานขอมูลแบบ ASN.1 [ตัวเลือกตรรกะแบบบูล T/F] (ไมบังคับใช) คา
โดยปริยายคือ F 

-L สรางแฟมสมนามดวยชื่อนี้ [ชื่อแฟมขอมูลผลลัพธ] (ไมบังคับใช)  
 

การใชงานแฟมกระทําการ blastall 
โปรแกรมบลาสทเปนชุดของโปรแกรมยอยของโปรแกรมบลาสททั้งหาโปรแกรมคือ 

blastp, blastn, blastx , tblastn, และ tblastx โดยเวลาใชงานจะเรียกผานแฟมกระทําการที่ชือ่ 
blastall ตามดวยทางเลือกในการประมวลผลของโปรแกรมดังนี ้

-p ตามดวยชือ่ของโปรแกรมยอย [ตัวเลอืกสายอักขระ blastp/ blastn/ blastx/ 
tblastn/ tblastx] (บังคับใช) 

-d ชื่อแฟมฐานขอมูลที่ไดทําการสรางดัชนีในการคนหาไวแลว [สายอักขระ] 
(บังคับใช) สามารถมีไดหลายชื่อโดยจะตองอยูภายในเครื่องหมายอญัประกาศ [“กลุมของสาย
อักขระคั่นดวยชองวาง”] ดังตัวอยาง –d “nr est” ทังนี้ผลลัพธทีไ่ดจะเกิดจากการเปรียบเทยีบ
ลําดับทัง้ในฐานขอมูล nr และ est โดยจะเปนผลลพัธจากฐานขอมลูเสมือนที่เกิดจากฐานขอมลู
สองตัวตอกัน 
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-i ชื่อแฟมขอคําถาม [ชื่อแฟมขอมูลนําเขา] (บังคับใช) โดยขอคําถามควรจะอยูใน
รูปแบบฟาสตา และหากมีขอคําถามหลายๆ ลาํดับในแฟม ขอคําถามทั้งหมดจะถกูนาํมา
เปรียบเทียบ 

-e คาความเชื่อถือไดของผลลัพธใชสําหรับกําหนดคาขั้นต่ําของความนาเชื่อถือ
ของผลลัพธที่ได [จํานวนจริง] (ไมบังคับใช)  

-o ชื่อแฟมผลลัพธ [ชื่อแฟมขอมลูผลลัพธ] (ไมบังคับใช) คาโดยปริยายคือ 
stdout  

-F ชื่อตัวกรองลําดับ (ตัวกรอง DUST สำหรับโปรแกรม blastn และตัวกรอง SEQ 
สำหรับโปรแกรมอื่นๆ) โดยตัวกรองดังกลาวเปนตัวกรองมาตรฐานของ NCBI [ชื่อตัวกรอง] (ไม
บังคับใช) คาโดยปริยายคือ T (หากใชคาปริยายโปรแกรมจะกาํหนดคาตัวกรองเอง หากกาํหนด
คาตัวกรองเปน F โปรแกรมจะไมใชคาตัวกรองไมเชนนัน้จะใชชื่อของตัวกรองทีก่ําหนด) 

-S สายของลาํดับที่จะใชเปรียบเทียบกับฐานขอมูล (สําหรับโปรแกรม blastn, 
blastx, และ tblastx) [จํานวนเต็ม] (ไมบังคับใช) คาโดยปริยายคือ 3 ([1] เพื่อเปรียบเทียบจาก
ดานบน [2] เพื่อเปรียบเทียบกับสายตรงขามจากดานลางและ [3] เพื่อใชเปรียบเทียบทั้งสองทาง) 

-T เพื่อสรางแฟมผลลัพธในรูปแฟมเอชทีเอ็มแอล (HTML file) [ตัวเลือกตรรกะ
แบบบูล T/F] (ไมบังคับใช) คาโดยปริยายคือ F 

-U ใชตัวกรองตัวพิมพเล็ก [ตัวเลือกตรรกะแบบบูล T/F] (ไมบังคับใช) คาโดย
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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