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6. ความสำคัญและที่มาของวิทยานิพนธ์
Bioinformatics เป็นวิทยาศาสตร์แบบ in silico  คือทำการต่างๆในเครื่องคอมพิวเตอร์ เทคนิควิธีการนี้ก็คือ Cutting and Pasting ระหว่าง Webpage หลายๆเว็บที่ให้บริการโปรแกรมต่างๆ การทำงานแบบ Cutting - and - Pasting ระหว่าง Webpage ในแต่ละหน้าจอของ Browser จำเป็นต้องอาศัยแรงงาน ทั้งต้องทำซ้ำๆ และตรวจสอบความถูกต้องอย่างใกล้ชิดสม่ำเสมอ แต่วิธีการนี้ไม่สามารถขยายการวิจัยให้ใหญ่ขึ้น และไม่สนับสนุนการปฏิบัติงานทางด้านวิทยาศาสตร์ที่ดี เนื่องจากทั้งโปรแกรมและฐานข้อมูลมีหลากหลายแตกต่างกันและไม่ได้มีมาตรฐานร่วมกันด้วย นอกจากนี้ วิธีการวิจัยที่มีความซับซ้อนและใหญ่โตมากขึ้น อย่างเช่น โครงการวิจัยจีโนมมนุษย์ ทำให้ความผิดพลาดสามารถที่จะเกิดได้ง่ายขึ้นด้วย ท้ายที่สุดคือปัจจัยจากมนุษย์เองที่เกิดความเบื่อหน่ายจากทำงานซ้ำๆกัน[1][2]
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รูปที่ 1 แสดงการทำงานแบบ Cutting and Pasting ระหว่าง Webpage [3]
Taverna – Workflow Composer [3][4] ดังนั้น จึงเกิดแนวคิดเป็น Application ที่รวบรวมบริการเหล่านั้นเข้าไว้ เป็นเสมือนหนึ่งว่าอยู่บนระบบเดียวกันด้วยเทคโนโลยี Web Service ซึ่งเป็นโปรแกรมประยุกต์สำหรับเรื่องนี้โดยเฉพาะ อย่างไรก็ตามงานวิจัยที่ใช้เทคโนโลยี Workflow ดังกล่าว ยังจัดว่ามีลักษณะเฉพาะตัวจึงจำเป็นต้องพัฒนา Workflow ที่เหมาะสมและพัฒนา Web Services เพิ่มเติม เพื่อให้ทำงานได้อย่างถูกต้องและมีประสิทธิภาพ
กรณีศึกษาในข้อเสนอโครงการนี้คือ การพัฒนา Workflow เชื่อมโยง Web Services เพื่อวิเคราะห์และทำนายผลกระทบของ Single Nucleotide Polymorphis ในงานวิจัยเภสัชพันธุศาสตร์ โดยเป็นโครงการที่ร่วมมือกับนัก Bioinformatics ของสถานีวิจัยจีโนมและชีวสารสนเทศ มหาวิทยาสงขลานครินทร์ และหน่วยไวรัสวิทยาและจุลชีววิทยาโมเลกุล ภาควิชาพยาธิวิทยา คณะแพทยศาสตร์ โรงพยาบาลรามาธิบดี มหาวิทยาลัยมหิดล เพื่อพัฒนา Workflow กับโปรแกรม Taverna ในการทำนายผลกระทบอันเนื่องมาจากการเปลี่ยนแปลงของลำดับเบส (SNP) [5][11] ต่างๆ รวมทั้งสร้างระบบที่มีความสามารถในการคัดเลือกตำแหน่ง SNP ที่น่าสนใจในการนำไปศึกษาทางด้าน Functional Study ของงานด้าน Bioinformatics ต่อไป หรืออธิบายอีกแนวทางหนึ่งก็คือ การให้ฐานข้อมูลจากหลายๆที่ช่วยเลือก Gene เพื่อให้สามารถนำไปศึกษาต่อได้ ซึ่งจะเป็นเรื่องที่ยากมากหากไม่ได้ทำเป็น Workflow เพราะข้อมูลมีขนาดใหญ่และใช้จากหลายๆแหล่งที่กระจายกันอยู่บน Internet
การเลือก Web Service ที่ถูกต้องและตรงตามจุดประสงค์มาใช้ประกอบเป็น Workflow นั้นไม่สามารถจะเลือกได้ทันที เนื่องจากปัจจุบันมี Service ทางด้าน Bioinformatics กว่า 3000 Services ซึ่งทำหน้าที่ทั้งที่เหมือนกันและแตกต่างกันไปตามแต่ละ Service นั้นๆ จากการพิจารณากระบวนขั้นตอนของ Workflow พบว่าต้องสร้าง Service สำหรับ Workflow นี้โดยเฉพาะ โดยจะต้องมีลักษณะเป็น Web Service เพื่อให้สามารถเข้าถึงได้ด้วยโปรแกรม Taverna ซึ่งจะเป็นปัญหาสำหรับงานวิจัยชิ้นนี้
โดยจากการศึกษากระบวนการขั้นตอนต่างๆที่จะมาสร้างเป็น Workflow และ Workflow จากงานวิจัยอื่นๆที่เกี่ยวข้อง[5]นั้น พบว่า การสร้าง Workflow หนึ่ง Workflow เปรียบเสมือนการสร้างโปรแกรมประยุกต์หนึ่งโปรแกรมให้ได้ตามต้องการเลยทีเดียว  เนื่องด้วยจาก ไม่เพียงแต่ Service เท่านั้นที่อยู่ใน Workflow แต่หากยังประกอบด้วยการ Interactive หรือปฏิสัมพันธ์กันระหว่าง Service เช่น Service ถัดไปจะต้องไม่ทำงาน หาก Service ก่อนหน้ายังไม่ทำงานไม่สำเร็จ เป็นต้น การไหลของข้อมูลภายใน Workflow ก็คือ Output จาก Service หนึ่ง สามารถเข้าเป็น Input ของ Service อื่นๆได้ เงื่อนไขในการทำงานของ Service ต่างๆใน Workflow อย่างเช่น Looping, Condition เป็นต้น รวมทั้งความหลากหลายแตกต่างกันและไม่ได้มีมาตรฐานบริการร่วมกัน และรวมทั้งฐานข้อมูลที่จะมาสร้าง Workflow ด้วย ดังนั้น การสร้าง Interface หรือการเชื่อมต่อกันของ Service ต่างๆเพื่อให้ได้ Workflow ที่ทำงานถูกต้องตามวัตถุประสงค์จึงเป็นประเด็นหนึ่งสำหรับงานวิจัยชิ้นนี้ด้วย
นอกจากการพัฒนา Workflow แล้ว วิทยานิพนธ์นี้ยัง เสนอการเพิ่มประสิทธิภาพของ Service ภายใน Workflow ด้วย โดยการนำฐานข้อมูลที่มีการเรียกใช้บ่อยใส่ใน Local Web Services เพื่อเพิ่มความรวดเร็วของ Workflow เนื่องจากโปรแกรมอย่างเช่น โปรแกรม mpiBLAST[6] ซึ่งเป็นโปรแกรมที่ออกแบบมาสนับสนุนการทำงาน แบบขนานบนระบบ Cluster เป็นการกระจายงานและช่วยกันประมวลผลของงานนั้นๆแบบขนาน เพื่อให้ได้ประสิทธิภาพการประมวลผลที่ดีและผลลัพธ์ที่รวดเร็ว ซึ่งเบื้องหลังการทำงานของ mpiBLAST จะต้องมีการเตรียมฐานข้อมูลและกระจายฐานข้อมูลไปยังโหนดลูกต่างๆ ด้วยหลักการในการแบ่งฐานข้อมูล และหลักการกระจายงานไปยังโหนดลูกเหล่านั้นในระบบ Cluster ผ่านตัวจัดการคิวงานหรือ Scheduler สำหรับในการใช้งานปัจจุบันนั้น เพียงแต่กระจายฐานข้อมูลเท่ากับจำนวนโหนดลูกเท่านั้น ยังไม่ได้ทดลอง ศึกษา วิจัยและเปรียบเทียบในด้านอื่นๆ ดังนั้น การจัดการ การแบ่งฐานข้อมูลและการกระจายงานที่เหมาะสมให้กับระบบ จึงเป็นประเด็นวิเคราะห์และสามารถพิจารณาเปรียบเทียบด้านประสิทธิภาพของ Biogrid Services โดยในงานวิจัยนี้จะมุ่งเน้นเรื่องความรวดเร็วของบริการ
จากปัญหาของการสร้าง Workflow และการพัฒนา Services สำหรับใช้ใน Workflow จึงเสนอวิทยานิพนธ์เรื่อง การพัฒนา Workflows และ Web Services ที่เหมาะสมในการแก้ปัญหางานวิจัยทางด้านเภสัชพันธุศาสตร์ โดยจะใช้ Workflow ทางด้านเภสัชพันธุศาสตร์เป็นกรณีศึกษาสำหรับวิทยานิพนธ์นี้ โดยพัฒนา Biogrid Services และสร้าง Interface ด้วยเทคโนโลยี myGrid, Grid/Clustering และ Web Service เพื่อสนับสนุน Workflow ซึ่งจะเน้นไปที่ความรวดเร็วและความถูกต้องของบริการ
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รูปที่ 2 แสดงแนวคิดและความสัมพันธ์ของส่วนประกอบต่างๆของ Biogrid Services
7. วัตถุประสงค์ 
7.1) เพื่อพัฒนา Workflow และสร้างการเชื่อมต่อใน Workflow ในการแก้ปัญหาในงานวิจัยการทำนายผลกระทบของการเปลี่ยนแปลงลำดับเบส (SNP) ของงานวิจัยทางด้านเภสัชพันธุศาสตร์โดยใช้เทคโนโลยี myGrid และโปรแกรม Taverna และใช้ Workflow นี้เป็นกรณีศึกษาของงานวิทยานิพนธ์
8. ประโยชน์ที่คาดว่าจะได้รับ
8.1) Workflow ในการแก้ปัญหาในงานวิจัย การทำนายผลกระทบของการเปลี่ยนแปลงลำดับเบส (SNP) ของงานวิจัยทางด้านเภสัชพันธุศาสตร์โดยสามารถใช้ได้กับการวิเคราะห์ทั้ง SNP และ Microarray

8.2) Biogrid Services ที่มีประสิทธิภาพที่ใช้ใน Workflow กรณีศึกษาตามงานวิทยานิพนธ์นี้ โดยให้สามารถเข้าถึงได้โดยสาธารณะ เพื่อประโยชน์ต่อการพัฒนา Workflow ที่แก้ไขปัญหาด้านอื่นๆ
9. ทฤษฎีและหลักการ
9.1 การพัฒนาระบบบนเครือข่ายกริดด้วยแนวความคิดของ SOA [7]
การพัฒนาระบบซอฟตแวรเพื่อใชงานกันระหวางองคกรบนเครือขายกริดนั้นมีปจจัยที่ตองนํามาใชประกอบการพิจารณาอยูมากมายดวยกัน และปจจัยหลักที่เราตองพิจารณาเปนอันดับตนๆก็คือ วิธีการออกแบบ ระบบที่สามารถเขากันได กับเทคโนโลยีของทุกๆองคกรที่รวมมือกัน รวมไปถึงตองสามารถเขากันไดกับประเพณีขององคกรนั้นๆดวย โดยคําวาประเพณีขององคกรนั้นเกี่ยวของกับ วิธีการและขั้นตอนในการดําเนินงานของแตละองคกรมีความแตกตางกันและระบบที่ใชอยูดั้งเดิมหรือ Legacy system ของแตละองคกรนั้นมีความแตกตางกันโดยสิ้นเชิง เปนตน ซึ่งปจจัยทางดานประเพณีนี้เองไดเปนจุดผลักดันใหเกิดรูปแบบการพัฒนาระบบที่ตั้งอยูบนฐานของสถาปตยกรรมแหงการบริการหรือ SOA (Service Oriented Architecture) โดยองคประกอบของ SOA มีอยู 3 สวนคือ ผูใชบริการ (Service Requestor) ผูใหบริการ (Service Provider) และ   ฝายทะเบียนของบริการ (Service Registry) โดยผูใหบริการจะเปนผูจัดสรรบริการใหแกผูใชบริการ และฝายทะเบียนของบริการเปรียบเสมือนสมุดหนาเหลืองสําหรับคนหาบริการที่จัดสรรโดยผูใหบริการ ซึ่งผูใชบริการสามารถคนหาบริการที่ตองการไดจากหนวยนี้ 
9.2 โปรแกรม Taverna
การทดลองแบบ in sillico ในงานด้าน Life Sciences เป็นการรวบรวมเครื่องมือวิเคราะห์และฐานข้อมูลที่อยู่แยกกันเข้าไว้ด้วยกัน การทดลองแบบนี้ทำได้โดย cutting and pasting ระหว่างเว็บเพจ หรือโดยการเขียนโปรแกรมเพื่อปะติดปะต่อทรัพยากรเหล่านี้เข้าไว้ด้วยกัน วิธีการเหล่านี้มีความจำเป็นมากขึ้นใน Bioinformatics กลุ่มงานวิจัยแบบจัดการตัวเองอัตโนมัติ( Autonomous research) ได้สร้างและดูแลฐานข้อมูลที่แตกต่างกันและได้พัฒนา Algorithms และเครื่องมือวิเคราะห์ที่มีความสัมพันธ์กัน ทรัพยากรและปริมาณของข้อมูลที่เปิดให้เข้าใช้ได้แบบ Public เพิ่มขึ้นอย่างรวดเร็วในยุคของข้อมูล Genome ปัจจัยเหล่านี้ทำให้เกิดการรวมตัวกันของกลุ่มวิจัย อย่างไรก็ตามยังมีมาตรฐานการใช้ข้อมูลร่วมกัน และความแตกต่างกันของระบบที่มีอยู่เดิมและลักษณะทางด้านภูมิศาสตร์ซึ่งยังมีปัญหาอยู่
เพื่อจัดการกับปัญหาดังกล่าว โครงการ myGrid ได้นำเสนอเครื่องมือที่สามารถออกแบบ เรียกให้ทำงาน และจัดการ Workflow ในการทดลองด้านชีววิทยาแบบ in silico จากเครื่อง Desktop ของผู้ใช้งานเอง โดยใช้ทรัพยากรที่กระจัดกระจายอยู่ทั่วไปในเครือข่าย Internet

โครงการ myGrid สนับสนุน e-Science Life Cycle. การทดลองแบบใช้ Workflow สามารถที่จะออกแบบ, เรียกใช้งาน, Monitor, บันทึกผลลัพธ์, Workflow Sharing, และ Re-use  คอมโพเนนท์ของโครงการ myGrid รับผิดชอบในงานที่แตกต่างกันของ Life Cycle คือ Taverna และ Freefluo สำหรับออกแบบและเรียกใช้ Workflow, KAVE เพื่อบันทึกผลการทดลอง, BioNanny เพื่อ Monitor การใช้งานและประสิทธิภาพของ Service และ Feta สำหรับการค้นหา Service  โครงการ myGrid เข้าถึงได้โดยผู้งานจำนวนมากผ่านโปรแกรม Taverna Workbench[4][12] ดังรูป
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รูปที่ 3 แสดง WBS Workflow ในโปรแกรม Taverna ซึ่งแสดง Services และบอกประเภทด้วยสีสันต่างๆ [4]
โปรแกรม Taverna มีคุณสมบัติเด่นๆดังนี้
· สนับสนุนการอธิบายและค้นหา Service
โครงการ myGrid พัฒนาคอมโพเนนท์ Feta Semantic Discovery
Feta เป็น Service หนึ่งที่เรียกว่า Feta Engine ซึ่งเป็น Client plugin ในโปรแกรม Taverna โดยสนับสนุนการค้นหา Web Service โดยใช้พื้นฐานจาก Description ของหน้าที่ในการทำงานของ Service นั้นๆ
Service จะถูกอธิบายด้วย Service ontology ซึ่งโดยปกติแล้วจะเก็บอยู่ที่ UDDI (Service Registry) Feta engine จะเข้ามาค้นหา Service ตรงส่วนนี้ Service ที่เหมาะสมจะสามารถเพิ่มเข้าไปใน Workflow โดยการลากและวางแบบง่ายๆได้ แต่ถ้ามีหลาย Service ที่ทำงานซ้ำซ้อนกัน หรือทำหน้าที่เดียวกัน ก็สามารถที่เลือกได้ว่าจะเอา Service ใด
· สนับสนุนรูปแบบการทำงานที่ซับซ้อน
Workflow ถูกพิจารณาเป็นชุดลำดับของคอมโพเนนท์ที่มีความสัมพันธ์กัน ซึ่งเชื่อมต่อกันด้วย Data flow (Output ของคอมโพเนนท์หนึ่งจะกลายเป็น Input ของอีกคอมโพเนนท์หนึ่ง) หรือ Control flow (การกำหนดเงื่อนไขการทำงานของคอมโพเนนท์ถัดไป) เมื่อผู้ใช้งานออกแบบ Workflow ก็อาจจะเรียก Service ให้ทำงานซ้ำๆ หรือเลือกไปใช้ Service อื่นๆ หรือในบางกรณีก็อาจจะให้เพิกเฉย Service ที่ไม่พร้อมให้เรียกใช้งาน (Unavailable) หรือบางครั้งผู้ใช้อาจจะต้องการที่เรียกใช้ Workflow ที่เหมือนกันหรือว่าเพียงบางส่วนด้วยชุดข้อมูล Input ของแต่ส่วนนั้นๆ

ในการทำงานแบบดั้งเดิมของภาษาโปรแกรม ความต้องการเหล่านี้เรียกว่า Conditional หรือว่า Looping สำหรับการออกแบบ Workflow ก็มีกระบวนการเหล่านี้ ได้แก่
- Iterative Semantics การทำงานซ้ำๆกันกับชุดของข้อมูลด้วย Service เดียวกัน เป็นความต้องการร่วมกันเมื่อออกแบบ Workflow ทางด้านชีววิทยา Freefluo enactment engine ได้รวบรวมเอากลไกเหล่านี้ เมื่อมีความจำเป็น Workflow engine จะสามารถแบ่งชุดของข้อมูลเป็นกลุ่มๆที่ตรงกับ Operation และต่างก็ถูกนำเข้าประมวล ในที่สุดผลลัพธ์จากการทำซ้ำๆก็จะถูกรวบรวมเข้าด้วยกันเป็นชุดของผลลัพธ์ และนำเสนอต่อผู้ใช้งาน
- Fault Tolerance โปรแกรม Taverna ทำงานบนทรัพยากรที่กระจายใน Network ซึ่งปกติแล้วทรัพยากรนั้นไม่ได้เป็นของโครงการ myGrid ซึ่งก็แน่นอนว่า myGrid เองก็ไม่สามารถที่จะควบคุมหรือจัดการด้าน Reliability กับ ทรัพยากรหรือ Services เหล่านี้ได้ ดังนั้นผู้ใช้งานก็ต้องการที่จะมีกลไก ที่จะคอยรายงานสถานะเกี่ยวกับ Service ให้ทราบ

ทุกๆ Operation ของ Workflow ในโปรแกรม Taverna มีการจัดการด้าน Fault Tolerance หรือความคงทนต่อการใช้งาน ถ้า Service ใด Service หนึ่งล่มเหลว ผู้ใช้สามารถระบุจำนวนครั้งของ Service และระยะห่างของเวลาในระหว่างการเรียกของ Service ใหม่นั้น หรือกลไกการไปเรียกใช้ Service อื่นแทน ถ้ากลไกทั้งหมดที่กล่าวมาล้มเหลว ก็สามารถที่จะระบุความสำคัญของ Operation ใน Workflow หากการล้มเหลวนั้นเกิดขึ้นกับ Operation ที่เราระบุว่า Critical ก็จะสั่งให้ Workflow ทั้งหมดก็ต้องหยุดการทำงาน หรือในทางตรงข้าม Workflow ยังคงทำงานต่อได้ แต่การทำงานส่วนที่ต่อจาก Service ที่ล้มเหลวจะไม่ถูกเรียกให้ทำงานอีกต่อไป
- Processor Invocation Co-ordination


ในขณะกำลังปฏิสัมพันธ์ (Interaction) กันนั้น ตัวอย่างเช่น กับ Web Service แบบ Stateful ผู้ใช้อาจจะต้องการ Operation ที่ทำงานประสานกัน เพื่อป้องกันการเรียกใช้ Operation ถัดไปในขณะที่ Operation ก่อนหน้ายังทำงานไม่เสร็จสมบูรณ์ Freefluo ได้นำเสนอกลไกการประสานกันระหว่าง Operation ไว้
· Supporting Interaction With Diverse Resource Types

กลยุทธ์หลายอย่างถูกพัฒนาขึ้นใน Taverna และ Freefluo เพื่อที่จะกำจัดขอบเขตของปัญหา ซึ่งรวมทั้งการร่วมกันของ non-Standard Web Service, Services หรือ Serivce Libraries, Web Service ตามมาตรฐานของ SOAP และการพัฒนาของ API Consumer ซึ่งสามารถเรียก Method ของ Java ใน Workflow ได้ 
· Remote Taverna

สำหรับ Remote Taverna เป็น Taverna Web Application Version มีลักษณะการทำงาน Workflow Enacment Engine คือทำงานเป็น Server ทำหน้าที่รับ Workflow จากโปรแกรม Taverna (ที่ทำงานที่ Desktop) จะนั้นก็จะเรียกให้ Workflow หรือการ Invoke Workflow เริ่มต้นการทำงานผ่าน Sun Grid Engine ซึ่งจะรันบนระบบปฏิบัติการ Rocks Clusters ของระบบ Teraflop โดยการควบคุมการทำงานตัว Remote Taverna ก็จะใช้โปรแกรม Taverna รุ่น 1.6.0 เป็นต้นไปเป็นตัวควบคุม และผลลัพธ์ที่ได้ก็สามารถแสดงผ่าน Browser หรือใช้โปรแกรม Taverna ก็ได้เช่นเดียวกัน [8]
9.4 โปรแกรม mpiBLAST
mpiBLAST[6][9][10] หรือ Blast Cluster Version เป็นรุ่นที่สนับสนุนการทำงานแบบขนานบนระบบ Cluster ด้วยหลักการในการแบ่งฐานข้อมูล และหลักการกระจายงานไปยังโหนดลูกต่างๆในระบบCluster ผ่านตัวจัดการคิวงานหรือ Schedule โดยในงานวิจัยนี้ใช้ Sun Grid Engine โปรแกรม mpiBLAT เป็นโปรแกรมแบบ Freeware และ Opensource พัฒนาโดย NCBI[9] โปรแกรม mpiBLAST ปรับปรุงประสิทธิภาพโดยการเพิ่มจำนวนของ Processors และยังสามารถติดตั้งได้หลาย Platform และระบบปฏิบัติการ คุณสมบัติเด่นๆเช่น การแตกหรือแบ่งฐานข้อมูล (Database fragmentation), การค้นหาเป็นส่วนๆ (Query segmentation), สามารถเพิ่มผลลัพธ์ต่อคิวรี (Increased per-query throughput) และ การทำงานแบบขนานของข้อมูล Input/Output (Parallel input/output) เป็นต้น และมีโปรแกรม blastn, blastp, blastx, tblastn, และ tblastx. ให้ใช้งาน ทั้งนี้เพื่อที่จะระบบสามารถถูกใช้ประโยชน์อย่างสูงสุดเท่าที่เป็นไปได้ (Utilize) 
mpiBLAST ได้แนะนำการแบ่งฐานข้อมูลและการเลือกจำนวน MPI Processes ในการทำงานคือ ให้แบ่งข้อมูลเท่ากับจำนวน Processor ของระบบ Cluster นั้นๆ หรือให้เป็นจำนวน YY และให้เลือกจำนวน mpiBLAST processes เท่ากับ YY + 2 ซึ่งจะได้ว่า mpiBLAST worker ต่อ Processor ที่เหลือสำหรับ Output และ Schduler process ตามลำดับ นอกจากนี้ยังแนะนำเพิ่มเติมว่า ประสิทธิภาพอาจจะดีขึ้นได้ หากลองแบ่งฐานข้อมูลออกเป็น YY-1 ส่วน และเลือกจำนวน mpiBLAST Processes เท่ากับ YY+1 ซึ่งจะทำให้ Output process ไม่ไปแก่งแย่งทรัพยกรระบบกับ Worker process
จากข้อแนะนำของ mpiBLAST ดังกล่าว การวิจัยนี้จะออกแบบการทดลองเพื่อค้นหาการจัดการการแบ่งและการกระจายฐานข้อมูลอย่างไร เพื่อให้ได้ประสิทธิภาพของการทำงานมากที่สุดโดยเน้นไปที่ความรวดเร็วของการทำงานของโปรแกรม
9.5 การพัฒนา Workflow สำหรับการแก้ปัญหาทางด้าน Bioinformatics 
การพัฒนา Workflow สำหรับการแก้ปัญหาทางด้าน Bioinformatics หนึ่งๆนั้น สามารถที่พัฒนาได้หลายแบบหรือวาดได้หลายแนวทาง ซึ่งการพัฒนาที่เหมาะสม ทำงานได้รวดเร็วและมีความถูกต้องเป็นเรื่องหลักที่ต้องพิจารณา Workflow ของโครงการนี้อยู่ในขั้นตอนของการทดลองวาดและศึกษาความถูกต้องของข้อมูล Input และ Output ในแต่ละ Web Service ทั้งหมดที่ประกอบเข้ากันเป็น Workflow เช่น ในรูปที่ 4 SNP ID (rsID) เป็น Input ของ Biomart Web Services ได้ Output คือ Gene name and Gene ID และ SNP information แต่ Output เหล่านี้ไม่สามารถนำไปเชื่อมต่อเข้าเป็น Input ให้กับ Web Service ต่อไปได้ทันที ต้องทำการปรับแต่งหรือดัดแปลงข้อมูลเพื่อให้สามารถเชื่อมต่อกันได้ (Interface) เช่น จากรูปที่ 4 คือบริเวณสีม่วง ซึ่งเป็น Local Java Service ซึ่งต้องใช้มากกว่าหนึ่ง Service ในการสร้าง Interface เพื่อต่อกับ Web Service ถัดไป เป็นต้น 
การใช้ Local Java Service ในการเชื่อมต่อใน Workflow นั้น ยังไม่เพียงพอต่อการทำงาน เนื่องจากว่า แต่ละ Workflow มีลักษณะการทำงานเฉพาะตัว และการจัดการกับ Output ของแต่ Service มีความซับซ้อนเกินกว่าที่ Local Java Service ซึ่งเป็น Primitive Operation จะทำได้ ดังนั้น ต้องสร้าง Beanshell Script หรือ Web Service ในการดึงข้อมูล Input หรือข้อมูลที่มีการใช้บ่อยจาก Local Database เข้ามาช่วยในการทำงาน เพื่อให้ Workflow มีความกระชับและกะทัดรัดมากขึ้น และส่งผลต่อความรวดเร็วในการทำงาน
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รูปที่ 4 แสดงการออกแบบและการทดลอง Workflow ซึ่งแบ่งเป็นสัดส่วนต่างๆของแต่ละ Web Servic
การตรวจสอบความถูกต้องของ Workflow สามารถทำได้โดยพิจารณาผลลัพธ์การทำงานของแต่ละ Web Service ที่ประกอบเข้าเป็น Workflow นั้นๆ ซึ่งแต่ละ Web Service สามารถตรวจสอบได้โดยการใช้งานแบบ Manual หรือ Cutting and Pasting ผ่าน Web Browser เช่น Web Services ของ DDBJ[13] หรือ NCBI[9] ผลการทำงานที่ได้จากแต่ละ Web Service ในการใช้งานผ่าน Web Browser และโปรแกรม Taverna ต้องให้ผลเหมือนกัน นอกจากนี้ ยังให้ผู้เชี่ยวชาญทางด้าน Bioinformatics จากหน่วยไวรัสวิทยาและจุลชีววิทยาโมเลกุล ภาควิชาพยาธิวิทยา คณะแพทยศาสตร์ โรงพยาบาลรามาธิบดี มหาวิทยาลัยมหิดล ช่วยตรวจสอบความถูกต้องของ Workflow ด้วย
สำหรับความรวดเร็วของการทำงานของ Workflow สามารถวัดและเปรียบเทียบได้หลายประเด็นได้แก่ การจับเวลาการทำงานของ Workflow การใช้ข้อมูลที่ซ้ำซ้อนกันของ Services ขนาดของ Bandwidth หรือความหนาแน่นของ Traffic ของเครือข่ายซึ่งส่งผลต่อความล่าช้าในการสื่อสารระหว่าง Service ความถี่ในการเรียกใช้งานของแต่ Service และขนาดของข้อมูล Input และ Output ที่ส่งเข้าออกให้กับแต่ละ Service ปัจจัยต่างๆเหล่านี้ล้วนส่งผลต่อความรวดเร็วในการทำงานของ Workflow ทั้งสิ้น
จากปัญหาของการสร้าง Workflow และการพัฒนา Services สำหรับใช้ใน Workflow จึงเสนอวิทยานิพนธ์เรื่อง การพัฒนา Workflows และ Web Services ที่เหมาะสมในการแก้ปัญหางานวิจัยทางด้านเภสัชพันธุศาสตร์ โดยจะใช้ Workflow ทางด้านเภสัชพันธุศาสตร์เป็นกรณีศึกษาสำหรับวิทยานิพนธ์นี้ โดยพัฒนา Biogrid Services และสร้าง Interface ด้วยเทคโนโลยี myGrid, Grid/Clustering และ Web Service เพื่อสนับสนุน Workflow ซึ่งจะเน้นไปที่ความรวดเร็วและความถูกต้องของบริการ
10. ขอบเขตของการวิจัย
10.1) เพื่อพัฒนาและเพิ่มประสิทธิภาพของ Biogrid Services ด้วยเทคโนโลยี myGrid, Grid/Clustering และ Web Service ซึ่งจะเน้นไปที่ความรวดเร็วของการบริการ
10.2) การออกแบบและการสั่งให้ทำงานจะใช้โปรแกรม Taverna ซึ่งสามารถสั่งงานได้จากเครื่องคอมพิวเตอร์ส่วนบุคคลที่ติดตั้งบนระบบปฏิบัติการ Windows หรือ Linux ส่วนการสั่งงานกับ Remote Taverna จะเป็นตัวเลือกเพิ่มเติม
10.3) Biogrid Services ถูกพัฒนาแบบ Standard Web Service ตามที่เทคโนโลยี myGrid แนะนำ โดยเขียนโปรแกรมด้วยภาษา Java ใช้โปรแกรม AXIS เป็น Soap Engine และใช้ Tomcat เป็น Web Service Server 
10.4) Biogrid Services ทำงานบนระบบคลัสเตอร์ Hanuman มหาวิทยาลัยสงขลานครินทร์ ซึ่งติดตั้งระบบปฏิบัติการ Rocks Cluster รุ่น 4.1.2
11. ขั้นตอนและวิธีดำเนินการวิจัย

ขั้นตอนการดำเนินในวิทยานิพนธ์นี้ แบ่งออกได้เป็น 9 ขั้นตอนดังนี้

· ขั้นที่ 1 : ศึกษาเทคโนโลยีกริด, Computing Grid, Clustering Technology, Web/Grid Service Technology, สถาปัตยกรรมแบบเปิดของกริดเซอร์วิสหรือ OGSA (Open Grid Service Architecture) และมาตรฐานต่างๆที่เกี่ยวข้อง
· ขั้นที่ 2 :  พร้อมจัดทำโครงร่างวิทยานิพนธ์
· ขั้นที่ 3 : ออกแบบสถาปัตยกรรมและ อัลกอริทึม 
· ขั้นที่ 4 : พัฒนาซอฟต์แวร์ ด้วยเทคโนโลยี Web Service myGrid และ Clustering System
· ขั้นที่ 5 : สร้าง Workflow กรณีศึกษาของงานวิจัยที่ร่วมมือกับสถาบันที่เกี่ยวข้อง
· ขั้นที่ 6 : เขียนและส่งผลงานตีพิมพ์ทางวิชาการสู่สาธารณะ
· ขั้นที่ 7 : ทดสอบซอฟต์แวร์และผลการทำงานของ Workflow
· ขั้นที่ 8 : ปรับปรุงซอฟต์แวร์และรวบรวมผลการทดลอง
· ขั้นที่ 9 : สรุปผลการทดสอบ  จัดทำรายงานฉบับสมบูรณ์
และจากขั้นตอนการดำเนินงานทั้ง 9 ขั้นตอนนี้ ได้มีการวางแผนการทำงานเอาไว้ดังตารางที่ 2 โดยเริ่มนับจากเดือนมิถุนายน พ.ศ. 2550 เป็นเดือนแรกของการทำงาน และสิ้นสุดเดือนที่ 18 คือ เดือนมีนาคม พ.ศ. 2552
ตารางที่ 2 แผนการทำงานตลอดการวิจัย
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