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บทคัดย่อภาษาไทย 

61318302 : เทคโนโลยีสารสนเทศและนวัตกรรมดิจิทัล  แผน ก แบบ ก 2 ระดับปริญญามหาบัณฑิต 
คำสำคัญ : ขั้นตอนเชิงพันธุกรรม, การไขว้เปล่ียน, การคัดเลือกโดยธรรมชาติ, ฟังก์ชันระยะทาง 

นางสาว นิติมา ลักขณานุรักษ์: เทคนิคการเลือกตามระยะทางสำหรับการไขว้เปล่ียนใน
ขั้นตอนเชิงพันธุกรรม อาจารย์ท่ีปรึกษาวิทยานิพนธ์หลัก : ผู้ช่วยศาสตราจารย์ ดร. คทา ประดิษฐวงศ์ 

 
งานวิจัยนี้มีจุดมุ่งหมายเพื่อศึกษาและพัฒนาเทคนิคการเลือกตามระยะทางสำหรับการไขว้

เปล่ียนในขั้นตอนเชิงพันธุกรรม ด้วยเทคนิคการคัดเลือก 3 เทคนิค ได้แก่ เทคนิคการเลือกตามด้วย
ระยะทางแฮมมิ่ง (HS) เทคนิคการเลือกตามด้วยสหสัมพันธ์โคไซน์ (CS) และเทคนิคการเลือกตามด้วย
สหสัมพันธ์เพียร์สัน (PS) ซึ่งจะนำไปทดลองเปรียบเทียบกับเทคนิคการเลือกคัดแบบด้ังเดิม 2 เทคนิค 
ได้แก่ การคัดเลือกแบบวงล้อรูเล็ต (Roulette Wheel Selection) การคัดเลือกแบบการแข่งขัน 
(Tournament Selection) ในการทำการทดลองครั้งนี้ เทคนิคการคัดเลือกท้ังหมด จะได้รับการ
ประเมินด้วย 4 ปัญหา ได้แก่ ปัญหาบิตหนึ่งมากสุด (One max problem) ปัญหาบิตศูนย์มากสุด 
(Zero max problem) ปัญหาบิตสูงสุดท่ีเกิดจากการสุ่ม (Random max problem) และปัญหากับ
ดัก (Trap problem) โดยมีเกณฑ์การวัดผลคือจำนวนรุ่นท่ีพบคำตอบ และค่าความเหมาะสม เมื่อไม่
พบคำตอบท่ีถูกต้อง จากการทดลองได้แบ่งแนวทางออกเป็น 2 กลุ่มตามลักษณะของปัญหา สำหรับ
ปัญหากับดักเทคนิคการเลือกตามระยะทาง สามารถช่วยให้หลุดจากจุดเหมาะสมวงแคบ (local 
optima) ซึ่งสามารถช่วยเพิ่มประสิทธิภาพในการหาคำตอบได้  และสำหรับปัญหาอื่นๆ เทคนิคการ
คัดเลือกแบบประลองเป็นเทคนิคท่ีเหมาะสมกว่าเทคนิคอื่นๆ 
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บทคัดย่อภาษาอังกฤษ 

61318302 : Major INFORMATION TECHNOLOGY AND DIGITAL INNOVATION 
Keyword : genetic algorithm, crossover, natural selection, distance function 

MISS Nitima LUKKANANURUK : The Distance - Based Selection Technique for 
Crossover in Genetic Algorithm Thesis advisor : Assistant Professor kata praditwong, 
Ph.D. 

The aim of this research is to study and develop the natural inspired parent 
selections for the crossover operator in genetic algorithms. There are three distance-
based methods of mating selection: the hamming distance-based selection (HS), the 
cosine coefficient distance-based selection (CS), and the Pearson coefficient distance-
based selection (PS). The experiment conducts the comparison of the distance-based 
selection methods with two traditional selections: the roulette wheel selection (RWS) 
and the tournament selection (TS). In the experiment, all selection methods are 
evaluated based on four binary testing problems: one-max, zero-max, random-max, 
and two trap problems. The measurement criterion is the number of generations 
when the answer is found and the fitness values when the correct answer is not 
found. From the experimental results, the suitable approaches are divided into two 
groups according to the characteristics of the benchmark problems. For the trap 
problem with many local optima, the distance-based selection methods 
outperformed the traditional selection. However, for the other benchmark problems, 
the tournament selection is the better method than others.   
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บทที่ 1  

บทนำ 

 

1.1 ความสำคัญและที่มาของปัญหาการวิจัย 

ปัญญาประดิษฐ์ (Artificial intelligence : AI) มีวัตถุประสงค์เพื่อต้องการพัฒนาระบบให้มี

สามารถและความฉลาดท่ีเท่าเทียมหรือมากกว่ามนุษย์ เช่น ด้านเสียงพูด ด้านการมองเห็น ด้านการ

เข้าใจในภาษา ด้านการวางแผนและการใช้เหตุผล ซึ่งสาขาท่ีถูกลำดับให้มีความสำคัญสำหรับ

เทคโนโลยีปัญญาประดิษฐ์ ดังเช่น ศาสตร์การเรียนรู้ของเครื่อง (Machine Learning) ถือว่าเป็น

กระบวนท่ีมีความสำคัญอย่างมากในการเรียนรู้ (Learning) จากสถานการณ์ เพื่อให้เกิดกระบวนการ

วางแผนและการตัดใจได้ด่ังมนุษย์ ซึ่งเป็นศาสตร์ท่ีท่ัวโลกกำลังจับตามอง โดยท่ีการคำนวณเชิง

วิวัฒนาการ (Evolutionary Computation) เป็นกระบวนการการหาผลลัพธ์ของปัญหาท่ีมีความ

ซับซ้อน เช่น การหาอัตราส่วนของสูตรสารเคมีท่ีมีความเหมาะสมท่ีสุด การคำนวณเส้นทางการขนส่ง

สินค้าของบริษัทให้เกิดความคุ้มค่ามากท่ีสุด เป็นต้น ปัญหาเหล่านี้นำการคำนวณเชิงวิวัฒนาการมาใช้

ในหาคำตอบ การคำนวณเชิงวิวัฒนาการมีเทคนิคในการแก้ปัญหาด้วยวิธีต่างๆ หลากหลายวิธีซึ่งวิธีที่

ได้รับความนิยมสูงมีการนำไปใช้อย่างแพร่หลาย คือ ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm : 

GA) เป็นขั้นตอนวิธีการปรับค่าให้เหมาะสม ด้วยกระบวนการตามหลักการของพันธุศาสตร์และการ

คัดเลือกโดยธรรมชาติ เป็นขั้นตอนวิธีท่ีได้รับความนิยมวิธีหนึ่ง สำหรับใช้ในการหาคำตอบท่ีดีท่ีสุด

หรือใกล้เคียงท่ีสุด [1]  

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม เริ่มต้นด้วยการสร้างประชากร (Population) สำหรับใช้ในการคัดเลือก

สายพันธุ์ (Selection) โดยค่าความเหมาะสม (Fitness Value) ท่ีสูง จะมีโอกาสการถูกคัดเลือก

มากกว่าค่าความเหมาะสมท่ีต่ำ จะทำเป็นรุ่นๆ ในแต่ละรุ่นคำตอบท่ีได้จะมีการเปล่ียนแปลง ซึ่งเกิด

การปฏิบัติการทางสายพันธุ์ (Genetic Operation) ได้แก่ การสืบพันธุ์ (Reproduction) การไขว้

เปล่ียน (Crossover) หรือการกลายพันธุ์ (Mutation) จนเกิดเป็นประชากรรุ่นใหม่ต่อไป ท่ีให้ค่าความ

เหมาะสมท่ีดียิ่งขึ้น การวิวัฒนาการจะถูกทำซ้ำตามกระบวนการข้างต้นจนกระท่ังได้คำตอบท่ีมีความ

เหมาะสมหรือจนกระท่ังพบเงื่อนไขของการส้ินสุด 
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ดังนั้นสำหรับงานวิจัยนี้ ผู้วิจัยได้มีแนวคิดสำหรับเทคนิคการเลือกตามระยะทางระหว่างสาย

โครโมโซม โดยใช้สายโครโมโซมท่ีถูกคัดเลือกเป็นสายแรก มาคัดเลือกสายโครโมโซมอีกสาย [2] [3]  

เพื่อนำไปใช้ในกระบวนการไขว้เปล่ียน สำหรับการหาคำตอบของปัญหา 

1.2 วัตถุประสงค์ของการวิจัย 

เพื่อศึกษาและพัฒนาเทคนิคการเลือกตามระยะทางสำหรับการไขว้เปล่ียนในขั้นตอนเชิงพันธุกรรม 

ท่ีมีประสิทธิภาพ  

1.3 ขอบเขตของการวิจัย 

งานวิจัยนี้ได้พัฒนาเทคนิคการเลือกตามระยะทางสำหรับการไขว้เปล่ียนในขั้นตอนเชิงพันธุกรรม 

โดยนำไปทดสอบกับปัญหาต่างๆ ดังนี้ ปัญหาบิตหนึ่งมากสุด (One Max Problem) ปัญหาบิตศูนย์

มากสุด (Zero Max Problem) ปัญหาบิตสูงสุดท่ีเกิดจากการสุ่ม (Random Max Problem) และ

ปัญหากับดัก (Trap Problem) [4] ด้วยการวัดประสิทธิภาพจากคำตอบและระยะเวลาของการค้นหา

คำตอบ 

1.4 กรอบแนวคิดในการวิจัย 

 สำหรับการวิจัย เรื่องเทคนิคการเลือกตามระยะทางสำหรับการไขว้เปล่ียนในขั้นตอนเชิงพันธุกรรม 

มีกรอบแนวคิดในการวิจัยประกอบด้วยขั้นตอนในการวิจัย ดังภาพท่ี 1 

 
ภาพที่ 1 กรอบแนวคิดในการวิจัย (Conceptual Framework) 
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กรอบแนวคิดในการวิจัยเรื่องเทคนิคการเลือกตามระยะทางสำหรับการไขว้เปล่ียนในขั้นตอนเชิง

พันธุกรรมท่ีนำเสนอใน ภาพท่ี 1 ซึ่งเป็นการสรุปภาพรวมของการดำเนินงานสำหรับงานวิจัยในครั้งนี้ 

โดยในงานนี้จะนำเสนอในส่วนของกระบวนการคัดเลือกสำหรับการไขว้เปล่ียน เมื่อกระบวนการ

เทคนิคการเลือกตามระยะทางสำหรับการไขว้เปล่ียนในขั้นตอนเชิงพันธุกรรมได้เริ่มต้นขึ้น จะเกิดการ

สร้างประชากร (Initial Population) ท่ีเป็นสายโครโมโซมตามค่าพารามิเตอร์ท่ีกำหนดไว้ นำไป

ประเมินค่าความเหมาะสม (Fitness Function) ตามปัญหาท่ีกำหนด ตรวจสอบหาคำตอบจากสาย

โครโมโซมท้ังหมด โดยกระบวนการจะส้ินสุดหากพบคำตอบหรือเงื่อนไขของการส้ินสุด หากไม่พบ

คำตอบกระบวนการจะดำเนินการต่อ ในส่วนของการคัดเลือก (Selection) ดังนี้ 

ขั้นตอนท่ี 1 เลือกสายโครโมโซม A (Parent A) ด้วยวิธีการแบบวงล้อรูเล็ท (Roulette Wheel 

Selection) 

ขั้นตอนท่ี 2 เลือกชุดสายโครโมโซม B (Parent B) ด้วยวิธีการแบบวงล้อรูเล็ท (สำหรับงานวิจัยนี้ 

กำหนดให้ 1 ชุด มีสายโครโมโซมจำนวน 4 สาย) 

ขั้นตอนท่ี 3 หาค่าระยะทางระหว่างสายโครโมโซม A กับ ชุดสายโครโมโซม B โดยใช้เทคนิคการ

เลือกตามด้วยระยะทางแฮมมิ่ง (HS) เทคนิคการเลือกตามด้วยสหสัมพันธ์โคไซน์ (CS) และเทคนิคการ

เลือกตามด้วยสหสัมพันธ์เพียร์สัน (PS) สำหรับการหาค่าสัมบูรณ์ระหว่างสายโครโมโซม A กับชุดสาย

โครโมโซม B โดยจะหาทีละ 1 สาย  

ขั้นตอนท่ี 4 คัดเลือกสายโครโมโซม B ท่ีมีความแตกต่างกับสายโครโมโซม A มากท่ีสุด และ

ส่งกลับเพื่อใช้ในการคลอสโอเวอร์  

1.5 นิยามศัพท์ 

1.5.1 สายโครโมโซม (Chromosome String) หมายถึง สายบิตของคุณลักษณะ ซึ่งเป็นตัวแทน

ของคำตอบท่ีต้องการ 

1.5.2 ประชากร (Population) หมายถึง กลุ่มของสายโครโมโซม (Group of Chromosomes)  

1.5.3 การสืบพันธุ์ (Reproduction) หมายถึง การคัดลอกประชากรท่ีดีไปสร้างเป็นประชากรรุ่น

ถัดไป 



  4 

1.5.4 การคลอสโอเวอร์ (Crossover) หมายถึง การนำ Parent 2 ตัว มาสร้างประชากรใหม่ เพื่อ

นำมาไขว้เปล่ียนให้เกิดประชากรรุ่นถัดไป        

1.5.5 การกลายพันธุ์ (Mutation) หมายถึง การเปล่ียนแปลงยีนสายโครโมโซม 

1.5.6 ค่าความเหมาะสม (Fitness) หมายถึง ค่าท่ีแสดงระดับความเหมาะสมกับปัญหาของ

โครโมโซม 

1.5.7 ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm: GA) หมายถึง ขั้นตอนวิธีการหาคำตอบของ

ปัญหาความเหมาะสม ด้วยกระบวนการตามหลักการของพันธุศาสตร์และการคัดเลือกโดยธรรมชาติ  

1.5.8 ระยะทางแฮมมิ่ง (Hamming Distance) หมายถึง การหาจำนวนตำแหน่งท่ีมีความแตกต่าง

กัน ระหว่าง 2 สายโครโมโซมท่ีมีความยาวเท่ากัน 

1.5.9 สหสัมพันธ์โคไซน์ (cosine correlation) หมายถึง การวัดความคล้ายคลึงระหว่าง 2

เวกเตอร์ โดยการวัดมุมโคไซน์ของเวกเตอร์ท้ังสอง 

1.5.10 สหสัมพันธ์เพียร์สัน (Pearson correlation) หมายถึง ค่าท่ีแสดงถึงความสัมพันธ์ของ 2 

ตัวแปร ค่าสัมประสิทธิ์จะมีค่าอยู่ระหว่าง -1.0 ถึง +1.0 โดยหากค่าเข้าใกล้ -1.0 แสดงให้เห็นว่าท้ังตัว

แปรท้ังสองตัวมีความสัมพันธ์ในเชิงตรงกันข้าม หากเข้าใกล้ +1.0 แสดงให้เห็นว่าท้ังตัวแปรท้ังสองตัว

มีความสัมพันธ์ไปในทิศทางเดียวกัน แต่หากตัวแปรท้ังสองตัวแปรมีค่าสัมประสิทธิ์เท่ากับ 0 แสดงว่า

ตัวแปรท้ังสองตัวไม่มีความสัมพันธ์กัน 

1.6 ประโยชน์ของการวิจัย 

1.6.1 สามารถเพิ่มความสามารถในการหาค่าความเหมาะสมของคำตอบ เพื่อนำไปสู่การ

ประยุกต์ใช้ให้มีประสิทธิภาพท่ีดียิ่งขึ้น 

1.6.2 สามารถศึกษาความเป็นไปได้ของเทคนิคการเลือกตามระยะทาง ด้วยระยะทางแฮมมิ่ ง 

สหสัมพันธ์โคไซน์ และสหสัมพันธ์เพียร์สัน ในการคัดเลือกสายโครโมโซม B ท่ีมีความแตกต่างกับสาย

โครโมโซม A มากท่ีสุด เพื่อนำมาใช้สำหรับการไขว้เปล่ียนสำหรับการหาคำตอบของปัญหา 
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บทท่ี 2  

ทฤษฎีและงานวิจัยที่เกี่ยวข้อง 
 

จากงานวิจัยเรื่องเทคนิคการเลือกตามระยะทางสำหรับการไขว้เปล่ียนในขั้นตอนเชิงพันธุกรรม 

ผู้วิจัยได้นำเสนอเนื้อหาท่ีเน้นถึงทฤษฎีและงานวิจัยท่ีเกี่ยวข้อง โดยมีรายละเอียดของเนื้อหา

ประกอบด้วยหัวข้อย่อย 3 หัวข้อ ดังนี้ 

2.1 ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm : GA) 

2.2 ระยะทางแฮมมิ่ง (Hamming Distance) 

2.3 สหสัมพันธ์โคไซน์ (Cosine Coefficient) 

2.4 สหสัมพันธ์เพียร์สัน (Pearson Coefficient) 

2.5 งานวิจัยท่ีเกี่ยวข้อง 

2.6 สรุปงานวิจัยท่ีเกี่ยวข้อง 

2.1 ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm : GA) 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม เป็นเทคนิคทางด้านปัญญาประดิษฐ์ ท่ีมีความสำคัญสำหรับการใช้ในด้าน

การเรียนรู้ ด้านการค้นหา และด้านการเพิ่มประสิทธิภาพ ด้วยการเรียนแบบกระบวนการตาม

หลักการของพันธุศาสตร์และการคัดเลือกโดยธรรมชาติ มีกระบวนการปรับปรุงหรือเปล่ียนแปลงบาง

ส่วนประกอบแล้วสร้างขึ้นมาใหม่ โดยมีจุดเด่นในด้านการทนทานต่อความผิดพลาดในการหาผลลัพธ์

จากข้อมูลท่ีมีความยากและซับซ้อน ซึ่งกระบวนการค้นหาไม่ได้มีรูปแบบท่ีแน่นอนขึ้นอยู่กับ

ลักษณะเฉพาะของข้อมูลหรือรูปแบบ ดังนั้นขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมจึงถูกนำไปประยุกต์ใช้ในการ

แก้ปัญหาได้อย่างหลากหลาย เช่น การคำนวณหาเส้นทางการเดินทางสำหรับการส่งพัสดุให้มีความ

คุ้มค่ามากท่ีสุด เป็นขั้นตอนวิธีท่ีได้รับความนิยมวิธีหนึ่ง สำหรับใช้ในการหาคำตอบท่ีดีท่ีสุดหรือ

ใกล้เคียงท่ีสุด เพื่อแก้ปัญหาและลดความซับซ้อนของปัญหา ซึ่งถือได้ว่าเป็นเครื่องมือเชิงคำนวณอย่าง

หนึ่ง 
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2.1.1 ข้ันตอนการทำงานของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

 
ภาพที่ 2 แผนผังแสดงขั้นตอนการทำงานของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

จากภาพท่ี 2 แผนผังแสดงขั้นตอนการทำงานของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม สามารถสรุปเป็น

ขั้นตอนการทำงานแบบละเอียดได้ดังนี้ 

2.1.1.1  สร้างประชากร (Initial Population)  

 ข้อมูลท่ีถูกนำมาใช้ในขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม มีรูปแบบท่ีหลากหลาย ดังนั้นต้องเริ่มด้วย

กระบวนการแปลงข้อมูลให้อยู่ในของอาร์เรย์ (Array) หรือสายโครโมโซมท่ีมีขนาดเท่ากัน [5]  [6] 

โดยตัวแปรท่ีต้องการค้นหาจะอยู่ในรูปของยีน เมื่อนำหลายยีนมารวมกันจะอยู่ในรูปของสาย

โครโมโมโซมซึ่งหมายถึงผลลัพธ์ของปัญหา โดยเป็นรูปแบบท่ีเหมาะสมสำหรับขั้นตอนวิธีเชิง

พันธุกรรม การแปลงข้อมูลสามารถทำได้หลากหลายวิธี เช่น แปลงให้อยู่ในรูปของเลขฐานสอง หรือ

แปลงให้อยู่ในรูปของค่าจริง สามารถพิจารณาได้จากปัญหาท่ีต้องการแก้ เช่น การกำหนดทิศทางการ

เคล่ือนท่ีของหุ่นยนต์  
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 เมื่อข้อมูลท่ีถูกนำมาใช้ได้ถูกแปลงให้มีความเหมาะสมสำหรับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม

เรียบร้อยแล้ว จากนั้นจะมีการสุ่มโครโมโซมขึ้นมา เพื่อเป็นประชากรต้ังต้น โดยมีพารามิเตอร์ท่ี

กำหนดขึ้น เป็นตัวกำหนดจำนวนของโครโมโซม ส่วนตัวแปรของปัญหาซึ่งแทนด้วยจำนวนยีนเป็น

ตัวกำหนดส่วนความยาวของโครโมโซม โดยมีผลต่อการหาค่าคำตอบท่ีดีท่ีสุด 

2.1.1.2  การประเมินค่าความเหมาะสม (Fitness Function) 

 ในขั้นตอนการประเมินค่าความเหมาะสม การเลือกฟังก์ชันมาใช้ในการประเมินค่าความ

เหมาะสมต้องพิจารณาด้วยความระมัดระวัง เนื่องจากฟังก์ชันท่ีนำมาใช้ จะไม่มีรูปแบบของฟังก์ชันท่ี

ตายตัว โดยข้ึนอยู่กับลักษณะของปัญหาและรูปแบบของคำตอบ 

 ความสำคัญของค่าความเหมาะสมท่ีต้องให้ค่าของความเหมาะสมในแต่ละโครโมโซม เพื่อใช้

สำหรับการตัดสินใจคัดเลือกประชากรพ่อและประชากรแม่ในการเป็นประชากรต้ังต้น ในการเกิดของ

ประชากรรุ่นใหม่ หากค่าของความเหมาะสมท่ีต่ำ จะไม่ถูกคัดเลือก โดยจะคัดเลือก  ค่าของความ

เหมาะสมท่ีสูง ให้มีโอกาสในการสืบทอดประชากรรุ่นถัดไป 

2.1.1.3  การวิวัฒนาการ (Evolution) 

 การวิวัฒนาการเริ่มต้นกระบวนการด้วยการคัดเลือกสายพันธุ์ และดำเนินการต่อด้วย

ปฏิบัติการทางสายพันธุ์  

2.1.1.3.1  การคัดเลือกสายพันธุ์ (Selection) 

 การคัดเลือกสายพันธุ์ โดยโครโมโซมท่ีมีค่าของความเหมาะสมท่ีสูง จะมีโอกาสการ

ถูกคัดเลือกท่ีมากกว่า โครโมโซมท่ีมีค่าของความเหมาะสมท่ีต่ำ เพื่อคัดเลือกโครโมโซมท่ีมีความ

เหมาะสมสำหรับการเป็นประชากรต้ังต้น วิธีการคัดเลือกโครโมโซมท่ีมีความเหมาะสมมีอยู่

หลากหลายวิธี เช่น วิธีการแบบวงล้อรูเล็ท (Roulette Wheel Selection) วิธีการแบบประลอง 

(Tournament Selection) 

• วิธีการแบบวงล้อรูเล็ท (Roulette Wheel Selection) 

สำหรับวิธีการแบบวงล้อรูเล็ท ทุกโครโมโซมอาจมีโอกาสได้ถูกคัดเลือก โดย

โครโมโซมท่ีมีค่าความเหมาะสมท่ีมากก็จะมีโอกาสการถูกคัดเลือกได้มาก [7] แต่หากโครโมโซมท่ีมีค่า

ความเหมาะสมท่ีน้อยก็จะมีโอกาสท่ีถูกคัดเลือกได้น้อย โดยมีวิธีการกำหนดโอกาสของความน่าจะเป็น
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ไว้สำหรับทุกโครโมโซม แต่ปริมาณของโอกาสของความน่าจะเป็นจะขึ้นอยู่กับค่าความเหมาะสมของ

แต่ละโครโมโซม 

 เมื่อทุกโครโมโซมถูกคำนวณค่าความน่าจะเป็นให้อยู่ในช่องขนาดของปริมาณ

ความน่าจะเป็นแล้ว หลังจากนั้นจะเริ่มกระบวนการสุ่มเพื่อหาประชากรต้ังต้น โดยโครโมโซมท่ีมีขนาด

ช่องท่ีกว้างกว่าจะมีโอกาสถูกคัดเลือกมากกว่าโครโมโซมท่ีมีขนาดช่องท่ีเล็ก โดยการหมุน 1 ครั้ ง จะ

เกิดการคัดเลือกโครโมโซมได้ 1ตัว โดยจำนวนครั้งของรอบหมุนจะเท่ากับจำนวนของประชากรต้ังต้น

ท่ีต้องการ ดังภาพท่ี 3 วิธีการแบบวงล้อรูเล็ท 

 
ภาพที่ 3 วิธีการแบบวงล้อรูเล็ท 

 จากภาพท่ี 3 วิธีการแบบวงล้อรูเล็ท ในครั้งนี้มีจำนวนโครโมโซมท้ังส้ิน 6 ตัว โดย

แต่ละโครโมโซมมีพื้นท่ีขนาดของช่องท่ีไม่เท่ากัน ขึ้นอยู่กับค่าความเหมาะสมของแต่ละโครโมโซม ซึ่ง

จากกรณีนี้ โครโมโซมท่ีน่าจะมีโอกาสถูกคัดเลือกมากท่ีสุด คือ โครโมโซมตัวท่ี 2 ด้วยโอกาสการถูก

คัดเลือกท่ี 37%  

• วิธีการแบบประลอง (Tournament Selection) 

สำหรับวิธีการแบบประลอง วิธีนี้เริ่มต้นด้วยการเลือกประชากรแบบสุ่ม โดยต้อง

กำหนดขนาดหรือจำนวนให้น้อยกว่าจำนวนประชากรท้ังหมด และคัดเลือกประชากรท่ีมีค่าความ

เหมาะดีท่ีสุดจากกลุ่มของขนาดหรือจำนวน เพื่อใช้เป็นตัวแทน ประชากรตัวท่ีผ่านการเปรียบเทียบ

แล้ว สามารถใส่คืนเพื่อรอการสุ่มใหม่ 
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ตารางที่ 1 ตัวอย่างการคัดเลือกแบบการแข่งขัน 

Population  1 2 3 4 5 

Fitness 8 10 4 2 6 

จากตารางท่ี 1 สามารถอธิบายได้ดังนี้ เริ่มต้นมีประชากรท้ังหมด 5 ตัว ซึ่งแต่ละ

ตัวมีค่าความเหมาะสมท่ีต่างกัน มีการกำหนดค่า ขนาดหรือจำนวนเป็น 2 จากนั้นสุ่มประชากรจำนวน 

2 ตัว จากประชากรท้ังหมด ซึ่งในกรณีนี้ได้สุ่มประชากรตัวท่ี 3 และ 5 และเปรียบเทียบค่าความ

เหมาะสมระหว่างประชากรตัวท่ี 3 และ 5 โดยคัดเลือกประชากรตัวท่ี 5 เพราะ ค่าความเหมาะสม

ของประชากรตัวที่ 5 ซึ่งคือ 6 มากกว่าค่าความเหมาะสมของประชากรตัวที่ 3 ซึ่งคือ 4 

ตารางที่ 2 ตัวอย่างการคัดเลือกแบบการแข่งขันโดยไม่ลำเอียง 

Time 1 2 3 4 5 

Contestant No.1 1 2 3 4 5 

Contestant No.2 3 1 2 4 5 

Contestant No.3 5 1 4 2 3 

Population Selection 1 2 2 2 5 

นอกจากนั้นยังมีการคัดเลือกแบบการแข่งขันอีกรูปแบบ คือ การคัดเลือกแบบ

การแข่งขันโดยไม่ลำเอียง (Unbiased Tournament Selection) โดยอ้างถึง ตารางท่ี 1 จากตาราง

ดังกล่าว สามารถอธิบายโดยใช้วิธีการแบบประลองโดยไม่ลำเอียงได้ดังนี้ เริ่มต้นมีประชากรท้ังหมด 5 

ตัว ซึ่งแต่ละตัวมีค่าความเหมาะสมท่ีต่างกัน มีการกำหนดค่าประชากร เป็น 5 และขนาดของการ

แข่งขัน (Tournament size) เป็น 3 สร้างลำดับของผู้แข่งขันตัวที่ 1 ถึง 5 จำนวน 3 ลำดับ จากนั้น

เปรียบประชากรในตำแหน่งเดียวกันของทุกลำดับ และเลือกตัวท่ีมีค่าเหมาะสมดีท่ีสุดจนครบ 5 ตัว 

ตามท่ีนำเสนอในตารางท่ี 2  
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2.1.1.3.2  ปฏิบัติการทางสายพันธุ์ (Genetic Operation) 

• การสืบพันธุ์ (Reproduction) 

เป็นวิธีการคัดเลือกสายโครโมโซม เพื่อใช้ยีนจากสายโครโมโซมของรุ่นก่อน ใน

การเกิดสายโครโมโซมในรุ่นถัดไป ซึ่งการสืบพันธุ์นั้น จะเลือกสายโครโมโซมท่ีมีค่าความเหมาะสมดี

ท่ีสุด ด้วยการคัดลอกสายโครโมโซมสายนั้นมาใช้ โดยมีจุดประสงค์เพื่อไม่ต้องการให้สายโครโมโซมท่ี

ให้ค่าเหมาะสมดีท่ีสุดสูญหาย 

• การไขว้เปล่ียน (Crossover) 

เป็นวิธีการไขว้เปล่ียนของยีนระหว่างสายโครโมโซม ซึ่งในการไขว้เปล่ียนนั้นจะ

เกิดสายโครโมโซมใหม่ จำนวน 2 สายโครโมโซม การไขว้เปล่ียนสามารถแบ่งออกเป็นวิธีการต่างๆ ได้

ดังนี้ 

o การไขว้เปล่ียนแบบจุดเดียว (Single Point Crossover)  

สำหรับวิธีการนี้ จะสุ่มตำแหน่งของจุดตัดเพียงจุดเดียว [8] ซึ่งจุดตัดมีไว้

สำหรับระบุตำแหน่ง สำหรับการไขว้เปล่ียนของยีน ระหว่างสายโครโมโซมท้ัง 2 สายโครโมโซม 

ตัวอย่างการไขว้เปล่ียนแบบจุดเดียว ซึ่งจากตัวอย่างนี้ใช้เลขฐานสอง โดยมี

จำนวนยีนในแต่ละสายโครโมโซมเท่ากับ 8 และเลือกจุดตัดในตำแหน่งท่ี 3 ดังภาพท่ี 4 

 
ภาพที่ 4 สายโครโมโซมสำหรับการไขว้เปล่ียนแบบจุดเดียว 
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หลังจากนั้นนำมาไขว้เปล่ียน จะได้ผลลัพธ์ดังภาพท่ี 5 สายโครโมโซมท่ีผ่าน

การไขว้เปล่ียนแบบจุดเดียว  

 
ภาพที่ 5 สายโครโมโซมท่ีผ่านการไขว้เปล่ียนแบบจุดเดียว 

• การกลายพันธุ์ (Mutation) 

เมื่อได้ผลลัพธ์ของปัญหาท่ีหาได้ในบางครั้งไม่ดีพอ ซึ่งคำตอบจะอยู่ในรูป

โครโมโซมของประชากรรุ่นถัดไป เกิดมีความคล้ายคลึงกับโครโมโซมของประชากรเดิม ด้วยปัญหา

ความคล้ายคลึงระหว่างประชากรเดิมกับประชากรรุ่นถัดไป ส่งผลให้เกิดกระบวนการกลายพันธุ์ เพื่อ

ต้องการให้โครโมโซมประชากรรุ่นถัดไปแตกต่างจากเดิม แต่คงไว้ซึ่งเค้าโครงของโครโมโซมต้ังต้น โดย

โครโมโซมท่ีมีการกลายพันธุ์แล้วอาจได้ค่าความเหมาะสมท่ีดีขึ้น แต่ก็อาจเกิดเหตุการณ์โครโมโซมท่ีมี

การกลายพันธุ์ให้ผลลัพธ์ของปัญหาท่ีแย่ลง 

o การกลายพันธุ์แบบจุดเดียว (Single Point Mutation) 

สำหรับวิธีการกลายพันธุ์แบบจุดเดียว วิธีนี้จะถูกใช้เมื่อต้องการเลือกจุด

สำหรับการกลายพันธุ์เพียงจุดเดียว [9] ซึ่งตำแหน่งของการกลายพันธุ์ ได้มาจากกระบวนการสุ่ม จาก

ภาพท่ี 6 การกลายพันธุ์แบบจุดเดียว โดยแสดงตัวอย่างของวิธีการกลายพันธุ์แบบจุดเดียว โดยยีนของ

โครโมโซมอยู่ในรูปของเลขฐานสอง ซึ่งค่าจะมีแค่ “0” และ “1” เพียงเท่านั้นโดยมีการกลายพันธุ์ใน

ตำแหน่งท่ี 5  
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ภาพที่ 6 การกลายพันธุ์แบบจุดเดียว 

o การกลายพันธุ์แบบหลายจุด (Multi Point Mutation) 

สำหรับวิธีการกลายพันธุ์แบบหลายจุด วิธีนี้จะถูกใช้เมื่อต้องการเลือกจุด

สำหรับการกลายพันธุ์มากกว่าหนึ่งจุด ซึ่งตำแหน่งของการกลายพันธุ์ ได้มาจากกระบวนการสุ่ม จาก

ภาพท่ี 7 การกลายพันธุ์แบบหลายจุดโดยแสดงตัวอย่างของวิธีการกลายพันธุ์แบบหลายจุด โดยยีน

ของสายโครโมโซมอยู่ในรูปของเลขฐานสอง ซึ่งค่าจะมีแค่ “0” และ “1” เพียงเท่านั้นโดยมีจำนวน

ของการกลายพันธุ์อยู่ท่ี 2 ในตำแหน่งท่ี 3 และ 10 

 
ภาพที่ 7 การกลายพันธุ์แบบหลายจุด 

2.1.1.4  การประเมินผล (Evaluation)  

สำหรับกระบวนนี้ เป็นการประเมินผลโครโมโซมของประชากรรุ่นถัดไปท่ีเกิดจาก

ประชากรต้ังต้น เป็นกระบวนการหาค่าความเหมาะของคำตอบ โดยไม่สามารถระบุเจาะจงค่าหรือ

วิธีการท่ีแน่นอนได้ จำเป็นต้องวิเคราะห์ปัญหาเสียก่อน 
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2.1.1.5  การหยุด (Terminate) 

สำหรับกระบวนการหยุด จะเกิดขึ้นเมื่อค้นพบสายโครโมโซมท่ีเป็นคำตอบแล้วส่ง

คำตอบออกไปหรือเมื่อครบรุ่นท่ีได้กำหนดไว้แล้ว กระบวนการจะหยุดแล้วส่งสายโครโมโซมท่ีดีท่ีสุด

กลับไป โดยวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมจะส้ินสุดกระบวนการด้วย การพบสายโครโมโซมท่ีให้ค่าความ

เหมาะสมของคำตอบดีท่ีสุด ในประชากรรุ่นสุดท้าย [10] ซึ่งเป็นผลลัพธ์ของปัญหาท่ีได้จากวิธีการนี้ 

2.2 ระยะทางแฮมม่ิง (Hamming Distance) 

ระยะทางแฮมมิ่ง เป็นวิธีการท่ีใช้สำหรับการหาจำนวนตำแหน่งท่ีมีสัญลักษณ์หรืออักขระท่ีแตกต่าง

กัน ระหว่าง 2 ข้อความท่ีมีความยาวเท่ากัน [11] โดย ริชาร์ด แฮมมิ่ง (Richard Hamming) เป็นผู้ท่ี

นำเสนอทฤษฎีนี้ ในคริสต์ทศวรรษ 1950 โดยใช้สำหรับการตรวจสอบคำ ต่อมาระยะทางแฮมมิ่งถูก

นำมาใช้สำหรับด้านการส่ือสาร เพื่อสำหรับการตรวจสอบความผิดพลาด ของจำนวนเลขฐานสองท่ี

คงท่ี หรือ ระยะทางสัญญาณ (Signal distance) โดยการส่ือสารในระบบดิจิตอลโดยส่วนมาก อาจ

เกิดโอกาสท่ีข้อมูลท่ีส่งผ่านระบบส่ือสารมีการผิดพลาด จึงมีการนำการเข้ารหัสควบคุมความผิดพลาด

เชิงดิจิตอล (Error Control Coding : ECC) เข้ามาใช้ เพื่อลดความผิดพลาดของการส่ือสาร แต่มีเกิด

โอกาสท่ีจะผิดพลาดในด้านข้อมูลสูงขึ้น ดังนั้นระยะทางแฮมมิ่งได้ถูกใช้ในการวิเคราะห์หลายๆด้าน 

โดยการนำมาต่อยอดจากทฤษฎี เช่น ด้านการออกแบบฮาร์ดแวร์คอมพิวเตอร์ เป็นต้น 

 

ภาพที่ 8 การหาค่าระยะทางแฮมมิ่ง 
จากภาพท่ี 8 การหาค่าระยะทางแฮมมิ่ง จะแสดงให้เห็นว่า เมื่อมีสายโครโมโซมท่ีมีความยาว

เท่ากัน จะสามารถใช้การหาระยะทางแฮมมิ่งได้ โดยเปรียบเทียบและหาบิตท่ีแตกต่างกัน สรุปได้ว่า 

ค่าระยะทางแฮมมิ่งระหว่างท้ัง 2 สายโครโมโซมนี้ คือ 4 

 

 



  14 

ระยะทางแฮมมิ่ง สามารถแสดงรูปของสมการ ตามสมการท่ี 1 

𝑑(𝐴, 𝐵) =∑|𝐴𝑖 − 𝐵𝑖|

𝑛

𝑖=1

 

โดยท่ีระยะทางแฮมมิ่ง คือ d(A,B) ความยาวของสายโครโมโซมของท้ังคู่ เท่ากับ n 

2.3 สหสัมพันธ์โคไซน์ (Cosine Coefficient) 

สหสัมพันธ์โคไซน์ หรือความคล้ายคลึงโคไซน์ (Cosine Similarity) เป็นการวัดมุมของโคไซน์ของ

เวคเตอร์ท้ังสอง [12] ซึ่งเป็นการวัดความคล้ายคลึงระหว่าง 2 เวคเตอร์  สามารถคำนวณจากสมการท่ี 

2  

𝑐𝑜𝑠(𝜃) =
∑ (𝐴𝑖×𝐵𝑖)
𝑛
𝑖=1

√∑ (𝐴𝑖)2
𝑛
𝑖=1 ×√∑ (𝐵𝑖)2

𝑛
𝑖=1

 

โดยนำ A = (𝑎1, 𝑎2, 𝑎3, … , 𝑎𝑛) และ B = (𝑏1, 𝑏2, 𝑏3, … , 𝑏𝑛) ท้ัง 2 เวคเตอร์ท่ีต้อง

นำมาเปรียบเทียบ 

ค่าสหสัมพันธโคไซนจะมีคาอยูระหวาง -1 ถึง 1 โดยมีความหมายดังนี้ 

เข้าใกล้ 1 มีความหมายว่า ท้ัง 2 เวคเตอรมีความสัมพันธกันมากไปในทิศทางเดียวกัน 

เข้าใกล้ -1 มีความหมายว่า ท้ัง 2 เวคเตอรมีความสัมพันธกันมากไปในทิศทางตรงขามกัน 

เข้าใกล้ 0 มีความหมายว่า ท้ัง 2 เวคเตอรไมมีความสัมพันธกัน 

2.4 สหสัมพันธ์เพยีร์สัน (Pearson Coefficient) 

สหสัมพันธ์เพียร์สัน เป็นการใช้ชุดข้อมูล 2 ชุด หรือตัวแปร 2 ตัว เพื่อศึกษาความสัมพันธ์เชิงเส้น 
(linear relationship) โดยต้องเป็นตัวแปรต่อเนื่องอยู่ในมาตราอันตรภาคช้ัน (Interval Scale) ขึ้น
ไป [12] และมีการแจกแจงปกติสองตัวแปร (Bivariate Normal Distribution) สามารถคำนวณจาก
สมการท่ี 3   

𝑟 =
(1/(N−1))(∑𝑋𝑌−((∑𝑋)(∑𝑌)/𝑁))

𝑆𝑥𝑆𝑦
 

 

 

 

(1) 

(2) 

(3) 
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กำหนดให้  r เป็น ค่าสัมประสิทธิ์สหสัมพันธ์แบบเพียร์สัน 

∑𝑋    เป็น ผลรวมของข้อมูลท่ีคำนวณได้จากสายโครโมโซมสายท่ี 1 (A) 

∑𝑌    เป็น ผลรวมของข้อมูลท่ีคำนวณได้จากสายโครโมโซมสายท่ี 2 (B) 

∑𝑋𝑌 เป็น ผลรวมของผลคูณระหว่างสายโครโมโซมสายท่ี 1 และ 2 

𝑆𝑥        เป็น การหาค่าส่วนเบ่ียงเบนมาตรฐานท่ีได้จากสายโครโมโซมสายท่ี 1 

𝑆𝑦        เป็น การหาค่าส่วนเบ่ียงเบนมาตรฐานท่ีได้จากสายโครโมโซมสายท่ี 2 

𝑁        เป็น ขนาดของกลุ่มตัวอย่าง 

การเปรียบเทียบ ค่าสหสัมพันธ์แบบเพียร์สันจะมีคาอยูระหวาง -1 ถึง 1 โดยมีความหมายดังนี้ 

เข้าใกล้ 1 มีความหมายว่า มีความสัมพันธกันมากไปในทิศทางเดียวกัน 

เข้าใกล้ 0 มีความหมายว่า ไมมีความสัมพันธกัน 

เข้าใกล้ -1 มีความหมายว่า มีความสัมพันธกันมากไปในทิศทางตรงขามกัน 

2.5 งานวิจัยที่เก่ียวข้อง 

จากการศึกษางานวิจัยของ [13] เรื่อง The Gambler’s Ruin Problem, Genetic Algorithms, 

and the Sizing of Populations พบว่า สำหรับปัญหากับดัก ความยาวของสายโครโมโซมท่ีมีความ

เหมาะสม คือ 80 บิต ซึ่งการลู่เข้าสู่คำตอบในขั้นตอนเชิงพันธุกรรมจะสอดคล้องกับขนาดของ

ประชากร โดยได้ปรียบเทียบการสุ่มในขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม กับปัญหาท่ีใช้ในการสุ่มแบบ

มาตรฐาน 

จากการศึกษางานวิ จัยของ [2] เรื่อง A Study of Mate Selection Schemes in Genetic 

Algorithms พบว่า ในงานวิจัยนี้ให้ความสำคัญกับรูปแบบพื้นฐานของทฤษฎีสำหรับการเลือกคู่ท่ีมี

ความเหมือนหรือแตกต่าง ด้วยวิธีการคำนวณลักษณะเฉพาะจากปัจจัยต่างๆ ซึ่งพบว่า การจับคู่ท่ีมี

ความแตกต่างกันมาก สามารถสร้างความหลากหลายได้มากกว่าการจับคู่ท่ีมีความใกล้เคียงกัน 

จากการศึกษางานวิจัยของ [14]  เรื่อง Comparison of Performance between Different 

Selection Strategies on Simple Genetic Algorithms พบว่า การเปรียบเทียบประสิทธิภาพของ

อัลกอริทึมทางพันธุกรรมอย่างง่าย (SGA) ด้วยการคัดเลือกสายพันธุ์ ซึ่งใช้การคัดเลือกแบบวงล้อรูเล็ต

และการคัดเลือกแบบการแข่งขัน และใช้การปฏิบัติการทางสายพันธุ์ ได้แก่ การไขว้เปล่ียน และการ
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กลายพันธุ์ จากผลลัพธ์แสดงให้เห็นว่า การคัดเลือกแบบการแข่งขันมีประสิทธิภาพท่ีดีกว่าการ

คัดเลือกแบบวงล้อรูเล็ต 

จากการศึกษางานวิ จัยของ [15] เรื่ อ ง Assortative Mating in Genetic Algorithms for 

Dynamic Problems พบว่า การจับคู่แบบแบ่งกลุ่มในขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมสำหรับการแก้ปัญหา

แบบไดนามิก ซึ่งสำรวจอัตราการกลายพันธุ์ พบว่า การกลายพันธุ์ที่แตกต่างส่งผลต่อการแก้ปัญหาใน

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม ซึ่งวิธีการท่ีใช้ในการจับคู่จะส่งผลต่ออัตราการกลายพันธุ์ และประสิทธิภาพ

ของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม โดยอัตราการกลายพันธุ์ท่ีต่ำจะให้ผลลัพธ์ท่ีดีสำหรับขั้นตอนวิธีเชิง

พันธุกรรม 

จากการศึกษางานวิจัยของ [3] เรื่อง A Novel Mating Approach for Genetic Algorithms 

พบว่า ในงานวิจัยนี้ได้นำเสนอแนวทางใหม่ในการจับคู่ระหว่างสายโครโมโซม ซึ่งสามารถประยุกต์ใช้

ร่วมกับเกณฑ์ท่ีใช้การพิจารณาความคล้ายคลึงแบบด้ังเดิม ใช้สำหรับวัดระยะห่างระหว่างประชากร

หรือตามความเหมาะสม โดยงานวิจัยนี้ได้แนะนำพารามิเตอร์ท่ีเรียกว่า “ดัชนีการจับคู่” ท่ีสามารถ

ช่วยให้การจับคู่ท่ีมีความแตกต่างกัน ด้วย 2 แนวทางใหม่ คือ    1) กำหนดการจับคู่ด้วยความ

คล้ายคลึงกันระหว่างประชากรหรือจากค่าความเหมาะสมของแต่ละสายโครโมโซม ซึ่งจะตรงกันข้าม

กับการจับคู่แบบด้ังเดิม 2) ใช้ตัวสายโครโมโซมสายแรกเพื่อคัดเลือกสายโครโมโซมอีกสาย สำหรับการ

จับคู่จะขึ้นอยู่กับฟังก์ชันความเหมาะสมและกระบวนการทำงาน 

จากการศึกษางานวิจัยของ [16] เรื่อง Linkage-Based Distance Metric in the Search Space 

of Genetic Algorithms พบว่า การวัดระยะทางระหว่างสายโครโมโซมในขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม

โดยปกติ จะวัดระยะทางเมื่อต้องการนำไปใช้ในการหาพื้นท่ีระบบเมตริก เพื่อสามารถนำไปคำนวณได้

อย่างมีประสิทธิภาพ สำหรับการวัดระยะทางแฮมมิง สามารถทำให้เห็นถึงปัญหา และช่องว่างจาก

มุมมองท่ีมีความแตกต่าง  

จากการศึกษางานวิจัยของ [17] เรื่อง A New Adaptive Hungarian Mating Scheme in 

Genetic Algorithms พบว่า งานวิจัยนี้ได้แนะนำรูปแบบการจับคู่แบบปรับตัวด้วยวิธีการแบบฮังการี 

ด้วยการใช้อัลกอริทึมสำหรับการคัดเลือกรูปแบบการจับคู่ด้วยวิธีการแบบฮังการี โดยประชากรแต่ละ

คู่ท่ีได้รับการคัดเลือกสำหรับใช้ในการแก้ปัญหาต้องลดอัตราการจับคู่ในรุ่นถัดไปให้น้อยลง โดย

ระยะห่างของประชากรแต่ละรุ่นต้องได้รับการพิจารณาการเพิ่มหรือลด ด้วยคณิตศาสตร์เชิงการจัด 

(Combinatorics) 
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จากการศึกษางานวิจัยของ [4] เรื่อง Performance Comparision and Analysis of Crossover 

Techniques in Genetic Algorithms for the Function of Unitation Problems พบว่า การวัด

ประสิทธิภาพของวิธีการไขว้เปล่ียนในรูปแบบต่างๆ สำหรับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม โดยการไขว้

เปล่ียนท่ีนำมาเปรียบเทียบมีท้ังหมด 4 วิธี คือ การไขว้เปล่ียนแบบจุดเดียว การไขว้เปล่ียนแบบสอง

จุด การไขว้เปล่ียนแบบเอกรูป และการไขว้เปล่ียนแบบวงแหวน โดยทดลองกับปัญหาในกลุ่มท่ีเป็น

ฟังก์ชันยูนิเทชัน เช่น ปัญหาบิตหนึ่งมากสุด ปัญหาบิตศูนย์มากสุด ปัญหาบิตสูงสุดท่ีเกิดจากการสุ่ม 

และปัญหากับดัก จากการทดลองพบว่า การไขว้เปล่ียนแบบวงแหวนสามารถหาคำตอบได้อย่างมี

ประสิทธิภาพ แม้แต่ปัญหากับดัก ท่ีเป็นปัญหายากและมีการหลอก ประเด็นท่ีน่าสนใจท่ีค้นพบจาก

การทดลองนี้ก็คือ ถึงแม้ว่าการไขว้เปล่ียนแบบวงแหวนจะมีประสิทธิภาพท่ีดี แต่เมื่อนำไปใช้กับปัญหา

บิตสูงสุดท่ีเกิดจากการสุ่ม พบว่าวิธีนี้ไม่ได้เป็นวิธีที่ดีท่ีสุด แต่ในการไขว้เปล่ียนแบบเอกรูปท่ีหาคำตอบ

ได้ผลลัพธ์ต่ำกว่า ในปัญหาอื่นๆ กลับได้ผลลัพธ์ที่ดีกว่า  

จากการศึกษางานวิจัยของ [8] เรื่อง A New Crossover Mechanism for Genetic Algorithm 

with Rank-based Selection Method พบว่า การไขว้เปล่ียน เป็นวิธีท่ีดีท่ีสุดสำหรับใช้ในการหา

คำตอบในขั้นตอนเชิงพันธุกรรม ในงานวิจัยนี้ได้นำเสนอวิธีการไขว้เปล่ียนแบบใหม่ คือ วิธีการ

ปฏิบั ติการทางสายพันธุ์สำหรับการไขว้ปล่ียนแบบการหาค่าเฉล่ียแบบไขว้ (Cross Average 

Crossover Operator) ซึ่งจะเลือกยีนแรกของสายโครโมโซมสายแรก และยีนสุดท้ายของสาย

โครโมโซมอีกสาย สำหรับการไขว้เปล่ียน เพื่อสร้างประชากรรุ่นถัดไป (Offspring) และกระบวนการ

จะทำซ้ำจนกว่าจะถึงยีนสุดท้ายของสายโครโมโซมแรก และถึงยีนแรกของสายโครโมโซมอีกสาย 

2.6 สรุปงานวิจัยที่เก่ียวข้อง 

จากการค้นคว้ายังไม่พบการสมการมาใช้กับเทคนิคการคัดเลือกในขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม มี

เพียงงานวิจัยท่ีนำ เทคนิค, วิธีการ, และปัญหาต่างๆ ท่ีใช้ในขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมมาเปรียบเทียบ 

และหาประสิทธิภาพ ดังสรุปข้อมูลไว้ในตารางท่ี 3 
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ตารางที่ 3 สรุปงานวิจัยท่ีเกี่ยวข้อง 
ลำดับ งานวิจัย ลักษณะงาน เทคนิค 

1 The Gambler’s Ruin 
Problem, Genetic 
Algorithms, and the 
Sizing of Populations 
[13] 

การเปรียบเทียบประสิทธิภาพ
เทคนิคการคัดเลือก และหาขนาด
ประชากรท่ีเหมาะสม โดยทดสอบกับ
ปัญหา  

Building blocks 
(BBs), The 
Gambler’s Ruin 
Problem, One max 
problem, Trap 
functions 

2 A Study of Mate 
Selection Schemes 
in Genetic Algorithms 
[2] 

แนะนำกรอบการทำงานสำหรับการ
คัดเลือกในขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

Transient Markov 
Chain Analysis 

3 Comparison of 
Performance 
between Different 
Selection Strategies 
on Simple Genetic 
Algorithms [14] 

การเปรียบเทียบประสิทธิภาพ
เทคนิคการคัดเลือก 

Roulette Wheel 
Selection, 
Tournament 
Selection, 
Crossover, 
Mutation 

4 Assortative Mating in 
Genetic Algorithms 
for Dynamic 
Problems [15] 

การเปรียบเทียบประสิทธิภาพของ
การกลายพันธุ์ 

Mutation 

5 A Novel Mating 
Approach for Genetic 
Algorithms [3] 

การเปรียบเทียบประสิทธิภาพของ
เทคนิคการคัดเลือก 

Random, Fitness-
based-best-last 

6 Linkage-Based 
Distance Metric in 
the Search Space of 
Genetic Algorithms 
[16] 

นำเสนอเทคนิคการวัดระยะทาง Hamming Distance, 
Fitness distance 
correlation (FDC) 
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ลำดับ งานวิจัย ลักษณะงาน เทคนิค 
7 A New Adaptive 

Hungarian Mating 
Scheme in Genetic 
Algorithms [17] 

การเปรียบเทียบประสิทธิภาพของ
เทคนิคการคัดเลือก 

Hungarian Mating 
Scheme 

8 Performance 
Comparision and 
Analysis of Crossover 
Techniques in 
Genetic Algorithms 
for the Function of 
Unitation Problems 
[4] 

การเปรียบเทียบประสิทธิภาพการ
ไขว้เปล่ียน 

Crossover, One 
Max Problem, Zero 
Max Problem, 
Random Max 
Problem, Trap 
Problem 

9 A New Crossover 
Mechanism for 
Genetic Algorithm 
with Rank-based 
Selection Method [8] 

การเปรียบเทียบประสิทธิภาพการ
ไขว้เปล่ียน 

Crossover 
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บทท่ี 3  

วิธีดำเนินการวิจัย 
 

ศึกษารายละเอียดของเทคนิคการเลือกตามระยะทางสำหรับการไขว้เปล่ียนในขั้นตอนเชิง

พันธุกรรมและปัญหาต่าง ๆ ท่ีเกี่ยวข้องในการนำมาใช้ประกอบการออกแบบและพัฒนาประสิทธิภาพ

ของกระบวนการเลือกคู่สำหรับการไขว้เปล่ียนโดยแบ่งเป็นขั้นตอนได้ดังนี้ 

3.1 ปัญหาท่ีนำมาใช้ในงานวิจัย  

3.2 การออกแบบการทดลอง 

3.3 ข้ันตอนการทดลอง 

3.1 ปัญหาที่นำมาใช้ในงานวิจัย 

3.1.1 ปัญหาบิตหนึ่งมากสุด (One Max Problem) 

ปัญหาบิตหนึ่งมากสุด คือ ปัญหาท่ีใช้วิธีการนับเลขหนึ่งของยีนในโครโมโซม โดยค่าความ

เหมาะสมท่ีดีท่ีสุด คือ ทุกยีนในท้ังโครโมโซมเป็นเลขหนึ่งท้ังหมด ซึ่งเป็นปัญหาพื้นฐานท่ีใช้มักถูกใช้

เพื่อทดลองแก้ปัญหาในวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรม เป็นปัญหาท่ีสามารถเข้าใจได้ง่าย และงานวิจัยท่ี

เกี่ยวข้องกับวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมจำนวนมาก ใช้ปัญหาบิตหนึ่งมากสุดในการทดลอง ส่งผลให้

สามารถเปรียบเทียบประสิทธิภาพและอ้างอิง เมื่อนำมาใช้กับวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรม 

3.1.2 ปัญหาบิตศูนย์มากสุด (Zero Max Problem) 

ปัญหาบิตศูนย์มากสุด คือ ปัญหาท่ีใช้วิธีการนับเลขศูนย์ของยีนในโครโมโซม โดยค่าความ

เหมาะสมท่ีดีท่ีสุด คือ ทุกยีนในท้ังโครโมโซมเป็นเลขศูนย์ท้ังหมด เป็นปัญหาท่ีสามารถเข้าใจได้ง่าย 

สามารถเปรียบเทียบประสิทธิภาพ เมื่อนำมาใช้กับวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรม 

3.1.3 ปัญหาบิตสูงสุดท่ีเกิดจากการสุ่ม (Random Max Problem) 

ปัญหาบิตสูงสุดท่ีเกิดจากการสุ่ม คือ ปัญหาท่ีมีการสุ่มคำตอบข้ึนมาโดยค่าความเหมาะสมจะ

คำนวณจากจำนวนของบิตท่ีตรงกับคำตอบท่ีกำหนดขึ้น [9] ดังนั้นค่าความเหมาะสมท่ีดีท่ีสุดคือการท่ี

ทุกบิตในสายโครโมโซมตรงกับคำตอบท่ีกำหนดขึ้น ซึ่งเป็นปัญหาท่ีสามารถเข้าใจได้ง่าย สามารถ

เปรียบเทียบประสิทธิภาพ เมื่อนำมาใช้กับวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรม 
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3.1.4 ปัญหากับดัก (Trap Problem)   

ปัญหากับดัก คือ ปัญหาท่ีมีความยาก มีจุดประสงค์เพื่อต้องการหลอกขั้นตอนการผลิตโคโม

โซมคำตอบท่ีไม่มีความใกล้เคียงกับคำตอบ [18] & [19] สำหรับค่าความเหมาะสมท่ีดีท่ีสุดสำหรับ

คำตอบของปัญหากับดัก คือ ทุกบิตมีค่าเป็น 1 เริ่มต้นด้วยการกำหนดค่าขนาดของกับดัก (Trap 

Size)  ซึ่งขนาดของปัญหาคือจำนวนของบิต มีการประเมินหาค่าความเหมาะสมในส่วนของบิต และ

รวมค่าความเหมาะสมของบิต เพื่อนำไปคำนวณเป็นคำตอบของค่าความเหมาะสมของโครโมโซม เช่น 

กรณีท่ีขนาดของกับดัก เท่ากับ 4 และการคำนวณค่าของโครโมโซมครั้งละ 4 บิต  

ตารางที่ 4 ค่าความเหมาะสมจากกรณีขนาดของกับดักเท่ากับ 4 
ค่าความเหมาะสม รูปแบบของโคโมโซม จำนวนของบิตที่เป็น 1 

4 1111 4 

3 0000 0 

2 1000, 0100, 0010, 0001 1 

1 1100, 1001, 0011, 0110 2 

0 1110, 1101, 1011, 0111 3 

 

ตารางที่ 5 ค่าความเหมาะสมจากกรณีขนาดของกับดักเท่ากับ 4 
จำนวนของบิตหนึ่ง 0 1 2 3 4 

ค่าความเหมาะสม 3 2 1 0 4 

จากตารางท่ี 4 และตารางท่ี 5 พบว่า จากเงื่อนไขการท่ีทุกบิตมีค่าเป็น 1 ในสายโครโมโซมจะได้

ค่าความเหมาะสมสูงสุด และเงื่อนไขการท่ีทุกบิตมีค่าเป็น 0 ในสายโครโมโซมจะได้ค่าความเหมาะสม

รองลงมา แต่หากจำนวนบิตท่ีมีค่าเป็น 1 ยิ่งมากแต่ไม่ใช่คำตอบจะให้ค่าความเหมาะสมท่ียิ่งน้อยลง 

โดยแสดงให้เห็นในภาพท่ี 9  
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ภาพที่ 9 กราฟค่าความเหมาะสมจากกรณีขนาดของกับดักเท่ากับ 4 

3.2 การออกแบบการทดลอง 

 ทดสอบเทคนิคการคัดเลือกตามระยะทางสำหรับการไขว้เปล่ียนในขั้นตอนเชิงพันธุกรรม ด้วย

เทคนิคต่างๆ ดังนี้  

3.2.1 เทคนิคการคัดเลือกด้วยระยะทางแฮมมิ่ง (HS) 

ระยะทางแฮมมิ่ง เป็นเทคนิคท่ีใช้สำหรับการหาจำนวนตำแหน่งท่ีมีความแตกต่าง ระหว่าง 2 

สายโครโมโซมท่ีมีความยาวเท่ากัน สามารถแสดงรูปของสมการ ตามสมการท่ี 1 

𝑑(𝐴, 𝐵) =∑|𝐴𝑖 − 𝐵𝑖|

𝑛

𝑖=1

 

กำหนดให้สายโครโมโซมสายแรกเป็น สายโครโมโซม A (Parent A) และสายโครโมโซมอีกสาย

เป็น สายโครโมโซม B (Parent B) โดยท่ีระยะทางแฮมมิ่ง คือ d(A,B) ความยาวของสายโครโมโซม

ของท้ังคู่ เท่ากับ n 

การหาประชากร จะเริ่มต้นด้วยการแบ่งประชากร ออกเป็น 2 สายโครโมโซมซึ่งประกอบด้วย 

สายโครโมโซม A และสายโครโมโซม B โดยท่ีสายโครโมโซม A จะใช้วิธีการคัดเลือกแบบวงล้อรูเล็ท 

(1) 
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สำหรับสายโครโมโซม B จะสุ่มจากประชากรท้ังหมดด้วยวิธีการแบบวงล้อรูเล็ท ตามขนาดของการ

แข่งขันท่ีได้กำหนดไว้ ซึ่งในงานวิจัยนี้กำหนดให้เป็น 4 นำสายโครโมโซม A มาเปรียบเทียบชุดสาย

โครโมโซม B ทีละสาย แบบบิตต่อบิต เพื่อให้ได้ค่าระยะทางแฮมมิ่ง [11] และเลือกสายโครโมโซม B 

จากชุดสายโครโมโซม B ท่ีมีค่าระยะทางแฮมมิ่งมากท่ีสุด ตัวอย่างของการคำนวณในเทคนิคการ

คัดเลือกด้วยระยะทางแฮมมิ่ง (HS) แสดงดังภาพท่ี 10 

 
ภาพที่ 10 ตัวอย่างการคำนวณในเทคนิคการคัดเลือกด้วยระยะทางแฮมมิ่ง (HS) 

3.2.2 เทคนิคการคัดเลือกด้วยสหสัมพันธ์โคไซน์ (CS) 
สหสัมพันธ์โคไซน์ เป็นเทคนิคท่ีใช้สำหรับการวัดความคล้ายคลึงระหว่าง 2 เวกเตอร์ โดยการวัดมุม

โคไซน์ของเวกเตอร์ท้ังสอง โดยใช้เทคนิคดังกล่าวในการทดลองครั้งนี้ 

การหาประชากร จะเริ่มต้นด้วยการแบ่งประชากร ออกเป็น 2 สายโครโมโซมซึ่งประกอบด้วย สาย

โครโมโซม A และสายโครโมโซม B โดยท่ีสายโครโมโซม A จะใช้วิธีการคัดเลือกแบบวงล้อรูเล็ท 

สำหรับสายโครโมโซม B จะสุ่มจากประชากรท้ังหมดด้วยวิธีการแบบวงล้อรูเล็ท ตามขนาดของการ

แข่งขันท่ีได้กำหนดไว้ ซึ่งในงานวิจัยนี้กำหนดให้เป็น 4 โดยนำสายโครโมโซม A มาคิดคำนวณหาค่า

สหสัมพันธ์โคไซน์กับชุดสายโครโมโซม B ทีละสาย เพื่อหาค่าสหสัมพันธ์โคไซน์ โดยใช้สมการท่ี 2  

𝑐𝑜𝑠(𝜃) =
∑ (𝐴𝑖×𝐵𝑖)
𝑛
𝑖=1

√∑ (𝐴𝑖)2
𝑛
𝑖=1 ×√∑ (𝐵𝑖)2

𝑛
𝑖=1

 (2) 
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โดยนำ A = (𝑎1, 𝑎2, 𝑎3, … , 𝑎𝑛) และ B = (𝑏1, 𝑏2, 𝑏3, … , 𝑏𝑛) ท้ัง 2 เวคเตอร์ท่ีต้อง

นำมาเปรียบเทียบ 

ค่าสหสัมพันธโคไซนจะมีค่าอยรูะหวาง -1 ถึง 1 โดยมีความหมายดังนี้ 

หากค่าเข้าใกล้ 1 มีความหมายว่า ท้ัง 2 เวคเตอรมีความสัมพันธกันมากไปในทิศทางเดียวกัน 

หากค่าเข้าใกล้ -1 มีความหมายว่า ท้ัง 2 เวคเตอรมีความสัมพันธกันมากไปในทิศทางตรงข้ามกัน 

หากค่าเข้าใกล้ 0 มีความหมายว่า ท้ัง 2 เวคเตอรไม่มีความสัมพันธกัน 

และเลือกสายโครโมโซม B ท่ีให้ค่าสหสัมพันธโคไซน์น้อยท่ีสุด ซึ่งแสดงถึงความสัมพันธ์กันน้อย

ท่ีสุด หรือสายโมโซมท้ังสองมีความแตกต่างกันมาก ตัวอย่างของวิธีการคำนวณด้วยสหสัมพันธ์โคไซน์ 

(CS) [20] แสดงดังภาพท่ี 11 

 
ภาพที่ 11 ตัวอย่างการคำนวณในเทคนิคการคัดเลือกด้วยสหสัมพันธ์โคไซน์ (CS) 

3.2.3 เทคนิคการคัดเลือกด้วยสหสัมพันธ์เพียร์สัน (PS) 
สหสัมพันธ์เพียร์สัน เป็นเทคนิคท่ีใช้สำหรับหาความสัมพันธ์ ระหว่าง 2 ตัวแปร โดยใช้เทคนิค

ดังกล่าวในการทดลองครั้งนี้ 

การหาประชากร จะเริ่มต้นด้วยการแบ่งประชากร ออกเป็น 2 สายโครโมโซมซึ่งประกอบด้วย 
สายโครโมโซม A และสายโครโมโซม B โดยท่ีสายโครโมโซม A จะใช้วิธีการคัดเลือกแบบวงล้อรูเล็ท  
สำหรับสายโครโมโซม B จะสุ่มจากประชากรท้ังหมดด้วยวิธีการแบบวงล้อรูเล็ท ตามขนาดของการ
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แข่งขันท่ีได้กำหนดไว้ ซึ่งในงานวิจัยนี้กำหนดให้เป็น 4 โดยนำสายโครโมโซม A มาคิดคำนวณหาค่า
สหสัมพันธ์เพียร์สันกับชุดสายโครโมโซม B ทีละสาย เพื่อหาค่าสหสัมพันธ์เพียร์สัน โดยใช้สมการท่ี 3  

𝑟 =
(1/(N−1))(∑𝑋𝑌−((∑𝑋)(∑𝑌)/𝑁))

𝑆𝑥𝑆𝑦
 

กำหนดให้  r เป็น ค่าสัมประสิทธิ์สหสัมพันธ์แบบเพียร์สัน 

∑𝑋    เป็น ผลรวมของข้อมูลท่ีคำนวณได้จากสายโครโมโซมสายท่ี 1 (A) 

∑𝑌    เป็น ผลรวมของข้อมูลท่ีคำนวณได้จากสายโครโมโซมสายท่ี 2 (B) 

∑𝑋𝑌 เป็น ผลรวมของผลคูณระหว่างสายโครโมโซมสายท่ี 1 และ 2 

𝑆𝑥        เป็น การหาค่าส่วนเบ่ียงเบนมาตรฐานท่ีได้จากสายโครโมโซมสายท่ี 1 

𝑆𝑦        เป็น การหาค่าส่วนเบ่ียงเบนมาตรฐานท่ีได้จากสายโครโมโซมสายท่ี 2 

𝑁        เป็น ขนาดของกลุ่มตัวอย่าง 

การเปรียบเทียบ ค่าสหสัมพันธ์แบบเพียร์สันจะมีคาอยูระหวาง -1 ถึง 1 โดยมีความหมายดังนี้ 

เข้าใกล้ 1 มีความหมายว่า มีความสัมพันธกันมากไปในทิศทางเดียวกัน 

เข้าใกล้ 0 มีความหมายว่า ไมมีความสัมพันธกัน 

เข้าใกล้ -1 มีความหมายว่า มีความสัมพันธกันมากไปในทิศทางตรงขามกัน 

คำนวณค่าสหสัมพันธ์เพียร์สันของสายโครโมโซม A และ สายโครโมโซม B1 กำหนดให้ได้ค่า
เท่ากับ P1 จากนั้น คำนวณค่าสหสัมพันธ์เพียร์สันของสายโครโมโซม A และ สายโครโมโซมท่ีเหลือ 
คือ B2, B3, B4 ซึ่งจะได้ค่า P2, P3, P4 ตามลำดับ และเลือกสายโครโมโซม B1, B2, B3, B4 ท่ีให้ค่า
สหสัมพันธ์เพียร์สันหรือ ค่า P น้อยท่ีสุด ซึ่งแสดงถึงความสัมพันธ์กันน้อยท่ีสุด หรือสายโมโซมท่ีมี
ความแตกต่างกันมาก เช่น ถ้าค่า P1 น้อยสุด ก็จะเลือก สายโครโมโซม B1 ตัวอย่างของการคำนวณ
ในเทคนิคการคัดเลือกด้วยสหสัมพันธ์เพียร์สัน (PS) [21]  แสดงดังภาพท่ี 12 

(3) 
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ภาพที่ 12 ตัวอย่างการคำนวณในเทคนิคการคัดเลือกด้วยสหสัมพันธ์เพียร์สัน (PS) 

3.3 ขั้นตอนการทดลอง 

 
ภาพที่ 13 ขั้นตอนการทดลองของเทคนิคการเลือกตามระยะทางสำหรับการไขว้เปล่ียนในขั้นตอนเชิง
พันธุกรรม 

จากภาพท่ี 13  (ซึ่งเหมือนกับภาพท่ี 1) กระบวนการทำงานจะเริ่มต้นด้วยการสร้างประชากร 

(Initial Population) ท่ีเป็นสายโครโมโซมตามค่าพารามิเตอร์ท่ีกำหนดไว้ นำไปประเมินค่าความ
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เหมาะสม (Fitness Function) ตามปัญหาท่ีกำหนด ตรวจสอบหาคำตอบจากสายโครโมโซมท้ังหมด 

ถ้าไม่พบคำตอบกระบวนการทำงานจะทำงานในส่วนของการคัดเลือกต่อไป กระบวนการจะส้ินสุด

หากพบคำตอบหรือพบเงื่อนไขสำหรับการยุติทำงาน (Terminate)  

3.3.1 เงื่อนไขสำหรับการยุติทำงาน (Terminate) 
ในงานวิจัยครั้งนี้ การทำงานของเทคนิคการเลือกตามระยะทางสำหรับการไขว้เปล่ียนใน

ขั้นตอนเชิงพันธุกรรมจะยุติเมื่อค้นพบคำตอบ หรือรันโปรแกรมจนถึงกำหนดจำนวนรุ่นสูงสุด 
(Number of generations) ท่ีได้กำหนดไว้ [10] 

ในการทดสอบสำหรับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม จำเป็นต้องมีการกำหนดค่าพารามิเตอร์ต่างๆ 
โดยทุกปัญหาท่ีนำมาใช้ จะถูกทดสอบด้วยค่าพารามิเตอร์เดียวกัน เพื่อนำผลลัพธ์ท่ีได้มาเปรียบเทียบ 
ซึ่งค่าพารามิเตอร์ท่ีใช้ในงานวิจัยครั้งนี้ [4] จะแสดงใน ตารางท่ี 5  
ตารางที่ 6 การตั้งค่าพารามิเตอร์ (Parameter Setting) 

Parameter Value 
Chromosome length 30,45,60 

Population size 30,80 
Tournament size 4 
Reproduction rate 0.1 

Crossover rate 0.8 
Mutation rate 0.1 

Number of generations 500 
Number of runs 100 

จากตารางท่ี 6 ได้กำหนดไว้สำหรับการทดสอบในปัญหาต่างๆ โดยมีการกำหนดจำนวน

สมาชิกประชากร (Population size) เป็น 30 และ 80 สำหรับความยาวของสายโครโมโซม 

(Chromosome length) เป็น 30,45, และ 60 บิต กำหนดค่าอัตราการสืบพันธุ์  (Reproduction 

rate) เป็น 0.1 ค่าอัตราการกลายพันธุ์ (Mutation rate) เป็น 0.1 โดยเป็นการกลายพันธุ์แบบจุด

เดียว (Single Point Mutation) และค่าอัตราการไขว้เปล่ียน (Crossover rate) เป็น 0.8 โดยเป็น

การไขว้เปล่ียนแบบจุดเดียว (Single Point Crossover) ในการรันโปรแกรมแต่ละครั้งกำหนดจำนวน

รุ่นสูงสุด ท่ีใช้ในการวิวัฒนาการคำตอบท่ี 500 และทดลองซ้ำ (Number of runs) จำนวน 100 รอบ 

เพื่อใช้การหาค่าเฉล่ีย (Average) ของรุ่นท่ีพบคำตอบ (Generation) และค่าความเหมาะสมของ

คำตอบ  
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3.4 เคร่ืองมือและอุปกรณ์ที่ใช้ในการวิจัย 

งานวิจัยนี้เป็นงานวิจัยเชิงทดลอง เพื่อเปรียบเทียบประสิทธิภาพ เครื่องมือและอุปกรณ์ท่ีใช้ใน

งานวิจัยมีดังนี ้

ฮาร์ดแวร์ที่ใช้ในการวิจัยประกอบด้วย 

โน๊ตบุ๊ค MSI GP72M 7REX-1046XTH LEOPARD PRO 

ซีพียู Intel Core i7-7700HQ 

จีพียู GeForce GTX 1050Ti (4GB GDDR5) 

ฮาร์ดดิสก์ควาจุ 1 TB 

หน่วยความจำ 8 GB 

ซอฟต์แวร์ที่ใช้ในการวิจัยประกอบด้วย 

ระบบปฏิบัติการ Windows 10 Home 

Dev-c++ Version 5.11 
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บทท่ี 4  

ผลการวิจัย 
 

ในบทนี้ ผู้วิจัยได้นำเสนอผลดำเนินงาน จากการทดลองกับเทคนิคการคัดเลือก 3 เทคนิค ได้แก่ 

เทคนิคการเลือกตามด้วยระยะทางแฮมมิ่ง (HS) เทคนิคการเลือกตามด้วยสหสัมพันธ์โคไซน์ (CS) และ

เทคนิคการเลือกตามด้วยสหสัมพันธ์เพียร์สัน (PS) ซึ่งจะนำไปทดลองเปรียบเทียบกับเทคนิคการ

คัดเลือกแบบด้ังเดิม 2 เทคนิค ได้แก่ การคัดเลือกแบบวงล้อรูเล็ต การคัดเลือกแบบการแข่งขัน ใน

การทดลองครั้งนี้ เทคนิคการคัดเลือกท้ังหมด จะได้รับการประเมินด้วย 4 ปัญหา ได้แก่ ปัญหาบิต

หนึ่งมากสุด ปัญหาบิตศูนย์มากสุด ปัญหาบิตสูงสุดท่ีเกิดจากการสุ่ม ปัญหากับดัก ขนาดของปัญหา

เท่ากับ 3 และ 5 ด้วยการกำหนดค่าพารามิเตอร์ไว้ดังนี้ 

1. ขนาดของประชากร (Population size) 30 

- ขนาดของปัญหา (Problem size) 30 

- ขนาดของปัญหา (Problem size) 45 

- ขนาดของปัญหา (Problem size) 60 

2. ขนาดของประชากร (Population size) 80 

- ขนาดของปัญหา (Problem size) 30 

- ขนาดของปัญหา (Problem size) 45 

- ขนาดของปัญหา (Problem size) 60 

สำหรับเกณฑ์การวัดผลในงานวิจัยครั้งนี้ จะวัดผลด้วยจำนวนรุ่นท่ีพบคำตอบ และค่าความ

เหมาะสม โดยในงานวิจัยนี้ จำนวนรุ่นท่ีพบคำตอบ คือ ค่าเฉล่ียของรุ่นท่ีพบคำตอบหรือกรณีท่ีไม่พบ

คำตอบจะเป็นจำนวนรุ่นสูงสุด และค่าความเหมาะสม คือ ค่าเฉล่ียของค่าความเหมาะสม จากการ

ทดลองซ้ำ จำนวน 100 รอบ 

4.1 ผลการทดสอบประสิทธิภาพเทคนิคการเลือกตามระยะทาง 

ผลการทดสอบประสิทธิภาพการคัดเลือกตามระยะทาง ด้วยเทคนิคต่างๆ ด้วยการทดสอบหา

ประสิทธิภาพของเทคนิค ได้ผลลัพธ์ดังนี้ 
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4.1.1 การคัดเลือกด้วยเทคนิคแบบประลอง 

ตารางที่ 7 ผลการทดสอบการคัดเลือกด้วยเทคนิคแบบประลอง 
Pr

ob
le

m
 

การคัดเลือกด้วยเทคนิคแบบประลอง 

Population Size  Problem Size Generation Fitness Value 

On
e 

M
ax

 

30 30 44.82 30 
30 45 79.61 45 

30 60 125.62 60 
80 30 20.97 30 

80 45 37.90 45 
80 60 58.90 60 

Ze
ro

 M
ax

 

30 30 46.54 30 

30 45 82.62 45 

30 60 123.52 60 
80 30 20.33 30 

80 45 37.03 45 

80 60 59.94 60 

Ra
nd

om
 M

ax
 

30 30 42.59 30 

30 45 87.30 45 
30 60 121.45 60 

80 30 19.71 30 
80 45 38.28 45 
80 60 58.22 60 

Tr
ap

 (3
) 

30 30 500 10.04 
30 45 500 15.34 
30 60 500 20.53 

80 30 500 10.12 
80 45 500 15.46 
80 60 500 20.46 

Tr
ap

 (5
) 

30 30 500 16.46 

30 45 500 22.68 
30 60 500 29.36 

80 30 500 17.78 
80 45 500 24.16 

80 60 500 30.72 
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จากตารางท่ี 7 พบว่าการคัดเลือกด้วยเทคนิคแบบประลอง ในปัญหาบิตหนึ่งมากสุด,  

ปัญหาบิตศูนย์มากสุด, และปัญหาบิตสูงสุดท่ีเกิดจากการสุ่ม สามารถหาคำตอบได้ แต่ในปัญหากับดัก 

ขนาดกับดัก 3 และ 5 ไม่สามารถหาคำตอบได้ โดยพบค่าเฉล่ียของรุ่นท่ีพบคำตอบดีท่ีสุดท่ี 19.71 ใน

ปัญหาบิตสูงสุดท่ีเกิดจากการสุ่ม ด้วยขนาดของประชากร 80 และขนาดของปัญหาเท่ากับ 30  
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4.1.2 การคัดเลือกด้วยเทคนิควงล้อรูเล็ท 

ตารางที่ 8 ผลการทดสอบการคัดเลือกด้วยเทคนิควงล้อรูเล็ท 
Pr

ob
le

m
 

การคัดเลือกด้วยเทคนิควงล้อรูเล็ท  

Population Size  Problem Size Generation Fitness Value 

On
e 

M
ax

 

30 30 50.60 30 
30 45 102.19 45 

30 60 153.15 60 
80 30 21.78 30 

80 45 41.78 45 
80 60 70.04 60 

Ze
ro

 M
ax

 

30 30 48.03 30 

30 45 98.10 45 

30 60 159.04 60 
80 30 23.17 30 

80 45 43.32 45 

80 60 68.07 60 

Ra
nd

om
 M

ax
 

30 30 51.57 30 

30 45 100.98 45 
30 60 150.03 60 

80 30 22.13 30 
80 45 41.65 45 
80 60 67.94 60 

Tr
ap

 (3
) 

30 30 500 26.30 
30 45 500 38.20 
30 60 500 50.15 

80 30 419.15 28.55 
80 45 490.83 41.33 
80 60 495.44 54.06 

Tr
ap

 (5
) 

30 30 500 26.03 

30 45 500 38.48 
30 60 500 51.14 

80 30 485.46 27.56 
80 45 500 40.41 

80 60 500 52.76 
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จากตารางท่ี 8 พบว่าการคัดเลือกด้วยเทคนิควงล้อรูเล็ท ในปัญหาบิตหนึ่งมากสุด, ปัญหา

บิตศูนย์มากสุด, และปัญหาบิตสูงสุดท่ีเกิดจากการสุ่ม สามารถหาคำตอบได้ แต่ในปัญหากับดัก  

ขนาดกับดัก 3 สามารถหาคำตอบได้ ในขนาดของประชากร 80 และในปัญหากับดัก ขนาดกับดัก 5 

สามารถหาคำตอบได้ ในขนาดของประชากร 80 และขนาดของปัญหาเท่ากับ 30 พบค่าเฉล่ียของรุ่นท่ี

พบคำตอบดีท่ีสุดท่ี 27.56 
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4.1.3 การคัดเลือกด้วยเทคนิคระยะทางแฮมมิ่ง 

ตารางที่ 9 ผลการทดสอบการคัดเลือกด้วยเทคนิควงล้อรูเล็ท 
Pr

ob
le

m
 

การคัดเลือกด้วยเทคนิคระยะทางแฮมมิ่ง  

Population Size  Problem Size Generation Fitness Value 

On
e 

M
ax

 

30 30 80.73 30 
30 45 172.82 44.99 

30 60 280.78 59.96 
80 30 41.95 30 

80 45 92.80 45 
80 60 150.01 60 

Ze
ro

 M
ax

 

30 30 81.46 30 

30 45 169.69 45 

30 60 271.81 59.97 
80 30 46 30 

80 45 95.81 45 

80 60 143.16 60 

Ra
nd

om
 M

ax
 

30 30 76.17 30 

30 45 167.06 45 
30 60 281.93 59.95 

80 30 44.59 30 
80 45 90.09 45 
80 60 151.52 60 

Tr
ap

 (3
) 

30 30 364.22 28.73 
30 45 491.32 39.54 
30 60 500 50.69 

80 30 104.45 29.99 
80 45 335.72 44.06 
80 60 489.28 56.56 

Tr
ap

 (5
) 

30 30 494.11 27.35 

30 45 500 39.81 
30 60 500 51.84 

80 30 386.74 29.13 
80 45 475.73 42.55 

80 60 500 55.33 

 

 



  35 

จากตารางท่ี 9 พบว่าการคัดเลือกด้วยเทคนิคระยะทางแฮมมิ่ง ในทุกปัญหาสามารถหา

คำตอบได้ โดยปัญหาบิตหนึ่งมากสุด,  ปัญหาบิตศูนย์มากสุด, และปัญหาบิตสูงสุดท่ีเกิดจากการสุ่ม 

ขนาดของประชากร 30 และขนาดของปัญหาเท่ากับ 60 ไม่สามารถหาคำตอบได้ทุกครั้ง และปัญหา

บิตหนึ่งมากสุด ขนาดของประชากร 30 และขนาดของปัญหาเท่ากับ 45 มีโอกาศท่ีน้อยมากไม่

สามารถหาคำตอบได้ โดยในปัญหากับดัก ขนาดกับดัก 3 ไม่สามารถหาคำตอบได้ ในขนาดของ

ประชากร 30 และขนาดของปัญหาเท่ากับ 60 และในปัญหากับดัก ขนาดกับดัก 5 ไม่สามารถหา

คำตอบได้ ในขนาดของประชากร 30 และ 45 และขนาดของปัญหาเท่ากับ 30 และ 60 พบค่าเฉล่ีย

ของรุ่นท่ีพบคำตอบดีท่ีสุดท่ี 41.95 ในปัญหาบิตหนึ่งมากสุด ด้วยขนาดของประชากร 80 และขนาด

ของปัญหาเท่ากับ 30  
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4.1.4 การคัดเลือกด้วยเทคนิคสหสัมพันธ์โคไซน์ 

ตารางที่ 10 ผลการทดสอบการคัดเลือกด้วยเทคนิคสหสัมพันธ์โคไซน์ 
Pr

ob
le

m
 

การคัดเลือกด้วยเทคนิคสหสัมพันธ์โคไซน์  

Population Size  Problem Size Generation Fitness Value 

On
e 

M
ax

 

30 30 54.43 30 
30 45 113.55 45 

30 60 159.06 60 
80 30 26.41 30 

80 45 50.23 45 
80 60 74.05 60 

Ze
ro

 M
ax

 

30 30 61.67 30 

30 45 121.35 45 

30 60 171.43 60 
80 30 32.31 30 

80 45 55.55 45 

80 60 79.83 60 

Ra
nd

om
 M

ax
 

30 30 52.65 30 

30 45 111.04 45 
30 60 161.31 60 

80 30 25.81 30 
80 45 48 45 
80 60 74.01 60 

Tr
ap

 (3
) 

30 30 500 24.59 
30 45 471.29 34 
30 60 353.91 47.11 

80 30 500 26.71 
80 45 500 38 
80 60 500 48.98 

Tr
ap

 (5
) 

30 30 500 25.65 

30 45 429.89 41.14 
30 60 473.46 46.83 

80 30 500 26.98 
80 45 500 38.68 

80 60 500 49.94 
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จากตารางท่ี 10 พบว่าการคัดเลือกด้วยเทคนิคสหสัมพันธ์โคไซน์ ในทุกปัญหาสามารถหา

คำตอบได้ แต่ในปัญหากับดัก ขนาดกับดัก 3 และ5 สามารถหาคำตอบได้ ในขนาดของประชากร 

และขนาดของปัญหา  30, 45 และ30, 60 พบค่าเฉล่ียของรุ่นท่ีพบคำตอบดีท่ีสุดท่ี 25.81 ในปัญหา

บิตสูงสุดท่ีเกิดจากการสุ่ม (Random Max Problem) ด้วยขนาดของประชากร และขนาดของปัญหา

ท่ี 80, 30 
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4.1.5 การคัดเลือกด้วยสหสัมพันธ์เพียร์สัน 

ตารางที่ 11 ผลการทดสอบการคัดเลือกด้วยสหสัมพันธ์เพียร์สัน 

Pr
ob

le
m

 

การคัดเลือกด้วยสหสัมพันธ์เพียร์สัน  

Population Size  Problem Size Generation Fitness Value 

On
e 

M
ax

 

30 30 61.85 30 
30 45 110.93 45 

30 60 168.27 60 
80 30 33.29 30 

80 45 53.87 45 
80 60 83.46 60 

Ze
ro

 M
ax

 

30 30 71.98 30 

30 45 128.51 45 
30 60 185.84 60 
80 30 33.06 30 

80 45 59.42 45 

80 60 88.56 60 

Ra
nd

om
 M

ax
 

30 30 82.25 30 

30 45 143.61 45 
30 60 200.02 60 

80 30 40.9 30 
80 45 73.67 45 

80 60 103.88 60 

Tr
ap

 (3
) 

30 30 460.90 24.34 
30 45 313.17 36.98 
30 60 134.06 56.98 

80 30 356.62 28.19 
80 45 493.88 36 
80 60 496.34 43.41 

Tr
ap

 (5
) 

30 30 480.68 21.75 
30 45 388.74 33.54 
30 60 297.30 52.50 

80 30 465.04 26.44 
80 45 495.42 32.75 

80 60 500 37.12 
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จากตารางท่ี 11 พบว่าการคัดเลือกด้วยสหสัมพันธ์เพียร์สัน ในทุกปัญหาสามารถหาคำตอบ

ได้ ยกเว้นในปัญหากับดัก ขนาดกับดัก 5 ไม่สามารถหาคำตอบได้ ในขนาดของประชากร และขนาด

ของปัญหา 60 พบค่าเฉล่ียของรุ่นท่ีพบคำตอบดีท่ีสุดท่ี 33.06 ในปัญหาบิตศุนย์มากท่ีสุด ด้วยขนาด

ของประชากรเท่ากับ 80 และขนาดของปัญหาเท่ากับ 30 

จากผลการทดสอบในวิธีการต่างๆ สามารถสรุปเป็นตารางได้ดังนี้ 

ตารางที่ 12 จำนวนครั้งท่ีพบคำตอบของการคัดเลือกด้วยเทคนิคแบบประลอง 
การคัดเลือกด้วยเทคนิคแบบประลอง 

Population Size Problem Size One max Zero max Random max Trap3 Trap5 

30 30 100 100 100 0 0 
30 45 100 100 100 0 0 

30 60 100 100 100 0 0 
80 30 100 100 100 0 0 

80 45 100 100 100 0 0 

80 60 100 100 100 0 0 

 จากตารางท่ี 12 พบว่าการคัดเลือกด้วยเทคนิคแบบประลอง ในปัญหาบิตหนึ่งมากสุด ,  

ปัญหาบิตศูนย์มากสุด, และปัญหาบิตสูงสุดท่ีเกิดจากการสุ่ม สามารถพบคำตอบได้ทุกครั้ง แต่ใน

ปัญหากับดัก ขนาดกับดัก 3 และ 5 ไม่สามารถพบคำตอบได้ 

ตารางที่ 13 จำนวนครั้งท่ีพบคำตอบของการคัดเลือกด้วยเทคนิควงล้อรูเล็ท 
การคัดเลือกด้วยเทคนิควงล้อรูเล็ท 

Population Size Problem Size One max Zero max Random max Trap3 Trap5 

30 30 100 100 100 0 0 
30 45 100 100 100 0 0 
30 60 100 100 100 0 0 

80 30 100 100 100 22 3 

80 45 100 100 100 3 0 
80 60 100 100 100 1 0 

 จากตารางท่ี 13 พบว่าการคัดเลือกด้วยเทคนิควงล้อรูเล็ท ในปัญหาบิตหนึ่งมากสุด,  ปัญหา

บิตศูนย์มากสุด, และปัญหาบิตสูงสุดท่ีเกิดจากการสุ่ม สามารถพบคำตอบได้ทุกครั้ง แต่ในปัญหากับ

ดัก ขนาดกับดัก 3 สามารถหาคำตอบได้ ในขนาดของประชากร 80 และในปัญหากับดัก ขนาดกับดัก 

5 สามารถหาคำตอบได้ ในขนาดของประชากร 80 และขนาดของปัญหา 30 พบคำตอบได้จำนวน 3 

ครั้ง จากจำนวน 100 ครั้งท่ีหาคำตอบ 
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ตารางที่ 14 จำนวนครั้งท่ีพบคำตอบของการคัดเลือกด้วยเทคนิคระยะทางแฮมมิ่ง 
การคัดเลือกด้วยเทคนิคระยะทางแฮมมิ่ง 

Population Size Problem Size One max Zero max Random max Trap3 Trap5 

30 30 100 100 100 61 2 
30 45 99 100 100 5 0 
30 60 96 97 95 0 0 

80 30 100 100 100 99 35 
80 45 100 100 100 62 7 
80 60 100 100 100 8 0 

จากตารางท่ี 14 พบว่าการคัดเลือกด้วยเทคนิคระยะทางแฮมมิ่ง (HS) ในปัญหาบิตหนึ่งมาก

สุด,  ปัญหาบิตศูนย์มากสุด, และปัญหาบิตสูงสุดท่ีเกิดจากการสุ่ม สามารถพบคำตอบได้เกือบทุกครั้ง

ท่ีทดสอบ แต่ในปัญหากับดัก ขนาดกับดัก 3 และขนาดกับดัก 5 สามารถพบคำตอบได้ในบ้างครั้งของ

การทดสอบ แต่ในขนาดของประชากร 30 และขนาดของปัญหา 60  ไม่สามารถพบคำตอบได้เลย 

ตารางที่ 15 จำนวนครั้งท่ีพบคำตอบของการคัดเลือกด้วยเทคนิคสหสัมพันธ์โคไซน์ 
การคัดเลือกด้วยเทคนิคสหสัมพันธ์โคไซน์ 

Population Size Problem Size One max Zero max Random max Trap3 Trap5 
30 30 100 100 100 0 0 
30 45 100 100 100 11 37 

30 60 100 100 100 36 15 
80 30 100 100 100 0 0 

80 45 100 100 100 0 0 

80 60 100 100 100 0 0 

จากตารางท่ี 15 พบว่าการคัดเลือกด้วยเทคนิคสหสัมพันธ์โคไซน์ (CS) ในปัญหาบิตหนึ่ง

มากสุด,  ปัญหาบิตศูนย์มากสุด, และปัญหาบิตสูงสุดท่ีเกิดจากการสุ่ม สามารถพบคำตอบได้ทุกครั้ง 

แต่ในปัญหากับดัก ขนาดกับดัก 3 และขนาดกับดัก 5 ในขนาดของประชากร 30 และขนาดของ

ปัญหา 45 และขนาดของประชากร 30 และขนาดของปัญหา 60 สามารถพบคำตอบได้ในบ้างครั้ง

ของการทดสอบ 
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ตารางที่ 16 จำนวนครั้งท่ีพบคำตอบของการคัดเลือกด้วยสหสัมพันธ์เพียร์สัน 
การคัดเลือกด้วยสหสัมพันธ์เพียร์สัน 

Population Size Problem Size One max Zero max Random max Trap3 Trap5 

30 30 100 100 100 16 7 
30 45 100 100 100 54 37 
30 60 100 100 100 88 55 

80 30 100 100 100 47 16 
80 45 100 100 100 3 1 
80 60 100 100 100 2 0 

จากตารางท่ี 16 พบว่าการคัดเลือกด้วยเทคนิคสหสัมพันธ์เพียร์สัน ในปัญหาบิตหนึ่งมากสุด

,  ปัญหาบิตศูนย์มากสุด, และปัญหาบิตสูงสุดท่ีเกิดจากการสุ่ม สามารถพบคำตอบได้ทุกครั้ง แต่ใน

ปัญหากับดัก ขนาดกับดัก 3 และขนาดกับดัก 5 สามารถพบคำตอบได้เกือบทุกการต้ังค่าพารามิเตอร์ 

แต่ในปัญหากับดัก ขนาดกับดัก 5 ขนาดของประชากร 80 และขนาดของปัญหา 60 ไม่สามารถพบ

คำตอบได้ 

จากการทดสอบการคัดเลือกด้วยปัญหาต่างๆ ท่ีนำมาใช้ในงานวิจัยนี้ สามารถสรุปเป็น

ตารางการเปรียบเทียบ ในตารางท่ี 17 และ 18 ดังนี้ 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



  42 

ตารางที่ 17 ผลการทดสอบเทคนิคการเลือกตามระยะทางสำหรับการไขว้เปล่ียนในขั้นตอนเชิง
พันธุกรรม (เฉพาะปัญหาบิตหนึ่งมากท่ีสุด ปัญหาบิตศูนย์มากท่ีสุด และปัญหาบิตสูงสุดจากการสุ่ม) 

Pr
ob

le
m

 

Po
pu

la
tio

n 
Siz

e 
& 

Pr
ob

le
m

 S
ize

 

Average and standard deviation of numbers of generations 

RWS TS HS CS PS 

On
e 

m
ax

 

30,30 50.60±17.84 44.82±15.05 80.73±39.86 54.43±19.78 61.85±15.87 

30,45 102.19±27.28 79.61±19.03 172.82±79.58 113.55±37.78 110.93±30.18 

30,60 153.15±36.50 125.62±29.45 280.78±96.70 159.06±38.41 168.27±38.12 

80,30 21.78±4.57 20.97±7.13 41.95±14.84 26.41±7.29 33.29±6.56 

80,45 41.78±8.49 37.90±10.37 92.80±26.60 50.23±13.32 53.87±11.77 

80,60 70.04±18.85 58.90±12.20 150.01±37.55 74.05±14.46 83.46±15.37 

Ze
ro

 m
ax

 

30,30 48.03±18.14 46.54±14.35 81.46±41.67 61.67±18.69 71.98±22.29 

30,45 98.10±26.46 82.62±22.16 169.69±61.77 121.35±36.31 128.51±38.03 

30,60 159.04±40.83 123.52±28.14 271.81±91.83 171.43±46.70 185.84±38.04 

80,30 23.17±6.44 20.33±6.58 46.00±13.84 32.31±8.22 33.06±8.51 

80,45 43.32±10.02 37.03±8.09 95.81±37.72 55.55±13.62 59.42±12.46 

80,60 68.07±14.14 59.94±11.58 143.16±36.19 79.83±20.06 88.56±18.66 

Ra
nd

om
 m

ax
 

30,30 51.57±19.78 42.59±13.05 76.17±37.73 52.65±19.58 82.25±26.02 

30,45 100.98±37.78 87.30±23.38 167.06±56.38 111.04±33.62 143.61±42.53 

30,60 150.03±38.41 121.45±29.38 281.93±96.45 161.31±37.27 200.02±48.86 

80,30 22.13±7.29 19.71±5.67 44.59±15.65 25.81±6.14 40.90±13.01 

80,45 41.65±13.32 38.28±8.67 90.09±25.92 48.00±10.87 73.67±21.62 

80,60 67.94±14.46 58.22±12.27 151.52±44.60 74.01±18.21 103.88±23.41 
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ตารางที่ 18 ผลการทดสอบเทคนิคการเลือกตามระยะทางสำหรับการไขว้เปล่ียนในขั้นตอนเชิง
พันธุกรรม (เฉพาะปัญหากับดัก ขนาดกับดัก 3 และขนาดกับดัก 5) 

Pr
ob

le
m

 

Po
pu

la
tio

n 
Siz

e 
& 

Pr
ob

le
m

 S
ize

 

Average and standard deviation of numbers of generations 

RWS TS HS CS PS 

Tr
ap

(3
) 

30,30 500.00±19.78 500.00±0.00 364.22±19.78 500.00±0.00 460.90±102.93 

30,45 500.00±37.78 500.00±0.00 491.32±37.78 471.29±96.62 313.17±192.86 

30,60 500.00±38.41 500.00±0.00 500.00±38.41 353.91±199.83 134.06±162.95 

80,30 419.15±7.29 500.00±0.00 104.45±7.29 500.00±0.00 356.62±184.45 

80,45 490.83±13.32 500.00±0.00 335.72±13.32 500.00±0.00 493.88±39.26 

80,60 495.44±14.46 500.00±0.00 489.28±14.46 500.00±0.00 496.34±26.25 

Tr
ap

(5
) 

30,30 500.00±0.00 500.00±0.00 494.11±44.16 500.00±0.00 480.68±73.94 

30,45 500.00±0.00 500.00±0.00 500.00±0.00 429.89±115.74 388.74±163.34 

30,60 500.00±0.00 500.00±0.00 500.00±0.00 473.46±79.35 297.30±203.51 

80,30 485.46±83.10 500.00±0.00 386.74±178.53 500.00±0.00 465.04±98.73 

80,45 500.00±0.00 500.00±0.00 475.73±95.18 500.00±0.00 495.42±45.80 

80,60 500.00±0.00 500.00±0.00 500.00±0.00 500.00±0.00 500.00±0.00 

จากผลการทดสอบพบว่า เทคนิคการเลือกตามระยะทางสำหรับการไขว้เปล่ียนในขั้นตอนเชิง

พันธุกรรมสามารถแก้ปัญหาได้ดี หากค่าขนาดของประชากร และขนาดของปัญหาท่ีต่ำ และสามารถ

แก้ปัญหาได้ดีกว่าสำหรับค่าขนาดของประชากร และขนาดของปัญหาท่ีสูง การนำไปทดสอบกับ

ปัญหากับดัก ท่ีมีขนาดกับดัก 5 มีการต้ังค่าพารามิเตอร์ท่ี 80, 60 ในการเปรียบเทียบครั้งนี้ ไม่มีวิธีใด

ท่ีสามารถแก้ปัญหาได้ และไม่มีวิธีการใดท่ีสามารถแก้ปัญหาในการรันท้ังหมด ค่าเฉล่ียของรุ่นท่ีดีท่ีสุด 

ได้แก่ 21.78, 41.95, 20.33, 33.06 และ25.81   สำหรับการคัดเลือกแบบวงล้อรูเล็ต การคัดเลือก



  44 

แบบการแข่งขัน เทคนิคการคัดเลือกด้วยระยะทางแฮมมิ่ง เทคนิคการคัดเลือกด้วยสหสัมพันธ์โคไซน์ 

และเทคนิคการคัดเลือกด้วยสหสัมพันธ์เพียร์สัน ตามลำดับ 

สามารถแสดงผลในรูปแบบแผนภูมิเส้น (line chart) ในภาพท่ี 14 – 18 เพื่อให้เห็นผลลัพธ์ท่ี

ชัดเจนยิ่งขึ้น โดยแต่ละแผนภูมิเส้นจะแสดง 1 ปัญหาท่ีใช้ในการทดสอบ โดยเปรียบเทียบกับเทคนิค 

และการตั้งค่าพารามิเตอร์ ท่ีนำเสนอในงานวิจัยนี้  

 

ภาพที่ 14 แผนภูมิเส้นเปรียบเทียบในปัญหาบิตหนึ่งมากสุด 
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ภาพที่ 15 แผนภูมิเส้นเปรียบเทียบในปัญหาบิตศูนย์มากสุด 

 

ภาพที่ 16 แผนภูมิเส้นเปรียบเทียบในปัญหาบิตสูงสุดท่ีเกิดจากการสุ่ม 
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จากภาพท่ี 14, 15, และ 16 ในปัญหาบิตหนึ่งมากสุด ปัญหาบิตศูนย์มากสุด และปัญหาบิตสูงสุดท่ี

เกิดจากการสุ่ม การคัดเลือกแบบการแข่งขันมีประสิทธิภาพในการหาคำตอบได้ดีท่ีสุด และเทคนิคการ

คัดเลือกด้วยระยะทางแฮมมิ่งมีประสิทธิภาพในการหาคำตอบได้น้อยท่ีสุด ตามแผนภูมิเส้นท่ีได้

นำเสนอ ซึ่งท้ัง 3 ปัญหาดังกล่าว มีประสิทธิภาพในการหาคำตอบได้ใกล้เคียงกันมาก 

 

ภาพที่ 17 แผนภูมิเส้นเปรียบเทียบในปัญหากับดัก ขนาดกับดัก 3 

จากภาพท่ี 17 ในปัญหากับดัก ขนาดกับดัก 3 เทคนิคการคัดเลือกด้วยระยะทางแฮมมิ่ง  มี

ประสิทธิภาพในการหาคำตอบได้ดีท่ีสุด แต่ในการต้ังค่าพารามิเตอร์ ขนาดของประชากร 30 ขนาด

ของปัญหา 45 และขนาดของประชากร 30 ขนาดของปัญหา 60 ไม่มีประสิทธิภาพในการหาคำตอบ

ได้ เทคนิคการคัดเลือกด้วยสหสัมพันธ์เพียร์สัน มีประสิทธิภาพในการหาคำตอบได้ใกล้เคียงกับเทคนิค

การคัดเลือกด้วยระยะทางแฮมมิ่ง แต่ในการต้ังค่าพารามิเตอร์ ขนาดของประชากร 80 ขนาดของ

ปัญหา 45 และขนาดของประชากร 80 ขนาดของปัญหา 60 ไม่มีประสิทธิภาพในการหาคำตอบได้ 

และการคัดเลือกแบบการแข่งขัน ไม่มีประสิทธิภาพในการหาคำตอบในปัญหานี้ 
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ภาพที่ 18 แผนภูมิเส้นเปรียบเทียบในปัญหากับดัก ขนาดกับดัก 5 

จากภาพท่ี 18 ในปัญหากับดัก ขนาดกับดัก 5 เทคนิคการคัดเลือกด้วยสหสัมพันธ์เพียร์สัน มี

ประสิทธิภาพในการหาคำตอบได้ดีท่ีสุด แต่ในการต้ังค่าพารามิเตอร์ ขนาดของประชากร 80 ขนาด

ของปัญหา 45 และขนาดของประชากร 80 ขนาดของปัญหา 60 ไม่มีประสิทธิภาพในการหาคำตอบ

ได้ และการคัดเลือกแบบการแข่งขัน ไม่มีประสิทธิภาพในการหาคำตอบในปัญหานี้ 

จากภาพท่ี 17 และ 18 ในปัญหากับดัก ขนาดกับดัก 3 และขนาดกับดัก 5 เทคนิคการคัดเลือก

ด้วยระยะทางแฮมมิ่ง และเทคนิคการคัดเลือกด้วยสหสัมพันธ์เพียร์สัน มีประสิทธิภาพในการหา

คำตอบได้ดีใกล้เคียงกัน หากขนาดของประชากร และขนาดของปัญหา ท่ีใกล้เคียงในทุกเทคนิควิธีการ

จะไม่มีประสิทธิภาพในการหาคำตอบ ในเทคนิคการคัดเลือกด้วยสหสัมพันธ์เพียร์สัน และเทคนิคการ

คัดเลือกด้วยสหสัมพันธ์โคไซน์ หากขนาดของประชากร น้อยกว่าขนาดของปัญหา จะมีประสิทธิภาพ

ในการหาคำตอบท่ีดี  แต่เทคนิคการคัดเลือกด้วยระยะทางแฮมมิ่ง หากขนาดของประชากร มากกว่า

ขนาดของปัญหา จะมีประสิทธิภาพในการหาคำตอบท่ีดี และการคัดเลือกแบบการแข่งขัน ไม่มี

ประสิทธิภาพในการหาคำตอบในปัญหานี้ 
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4.2 สรุป 

 ผลการเปรียบเทียบการทดสอบเทคนิคการเลือกตามระยะทางสำหรับการไขว้เปล่ียนในขั้นตอนเชิง

พันธุกรรม ด้วยวิธีการการคัดเลือกด้วยเทคนิควงล้อรูเล็ท, วิธีการคัดเลือกด้วยเทคนิคแบบประลอง 

การคัดเลือกด้วยเทคนิคระยะทางแฮมมิ่ง การคัดเลือกด้วยเทคนิคสหสัมพันธ์โคไซน์ และการคัดเลือก

ด้วยสหสัมพันธ์เพียร์สัน ในปัญหาบิตหนึ่งมากสุด  ปัญหาบิตศูนย์มากสุด ปัญหาบิตสูงสุดท่ีเกิดจาก

การสุ่ม และปัญหากับดัก ขนาดกับดัก 3 และขนาดกับดัก 5 พบว่า เทคนิคการเลือกตามระยะทาง มี

ประสิทธิภาพการหาคำตอบได้ดี ในปัญหากับดัก และเทคนิคการคัดเลือกมาตรฐาน มีประสิทธิภาพ

การหาคำตอบได้ดี ในปัญหาบิตหนึ่งมากสุด  ปัญหาบิตศูนย์มากสุด และปัญหาบิตสูงสุดท่ีเกิดจากการ

สุ่ม 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



  49 

บทท่ี 5  

สรุป อภิปรายผล และข้อเสนอแนะ 
  

สำหรับบทนี้เป็นเนื้อหาสุดท้ายของงานวิจัย จะประกอบด้วยหัวข้อท้ังหมด 3 หัวข้อ โดยมี

รายละเอียดแต่ละหัวข้อดังนี้  

5.1 สรุปผลและอภิปรายผล  

5.2 ปัญหาและอุปสรรค  

5.3 ข้อเสนอแนะ 

5.1 สรุปผลและอภิปรายผล 

การวิจัยครั้งนี้ได้ศึกษาเพื่อตอบวัตถุประสงค์ของการวิจัย เพื่อศึกษาและพัฒนาเทคนิคการเลือก

ตามระยะทางสำหรับการไขว้เปล่ียนในขั้นตอนเชิงพันธุกรรมท่ีมีประสิทธิภาพ ซึ่งเป็นการศึกษา 

พัฒนา และทดสอบเทคนิควิธีการคัดเลือกตามระยะทาง ด้วยปัญหาดังนี้ ปัญหาบิตหนึ่งมากสุด  

ปัญหาบิตศูนย์มากสุด ปัญหาบิตสูงสุดท่ีเกิดจากการสุ่ม และปัญหากับดัก โดยนำมาเปรียบเทียบกับ

การคัดเลือกด้วยเทคนิคมาตรฐานดังนี้ การคัดเลือกแบบการแข่งขัน และการคัดเลือกแบบวงล้อรูเล็ต 

ซึ่งจากการทดสอบพบว่า สำหรับปัญหามาตรฐาน ได้แก่ ปัญหาบิตหนึ่งมากสุด  ปัญหาบิตศูนย์มากสุด 

และปัญหาบิตสูงสุดท่ีเกิดจากการสุ่ม ใช้การคัดเลือกด้วยเทคนิคแบบประลอง สามารถแก้ปัญหาได้ดี

ท่ีสุด ในขณะท่ีปัญหาท่ีมีความซับซ้อนอย่างปัญหากับดัก การคัดเลือกด้วยค่าระยะทางสามารถช่วยให้

หลุดจากกระบวนการปรับเปล่ียนท่ีให้ความสมดุล (local optima)  ซึ่งสามารถช่วยเพิ่มประสิทธิภาพ

ในการหาคำตอบสำหรับปัญหากับดักได้ดีกว่า  

ขั้นตอนเชิงพันธุกรรมโดยปกติ หากใช้การคัดเลือกด้วยเทคนิคมาตรฐานอย่าง การคัดเลือกแบบ

การแข่งขัน และการคัดเลือกแบบวงล้อรูเล็ต จะช่วยสนับสนุนปัจจัยท่ีส่งผลต่อการพบคำตอบ ในกรณี

ท่ีมีการนิยามการประเมินค่าความเหมาะสมได้อย่างเหมาะสม ซึ่งหมายความว่า สายโครโมโซมท่ี

ใกล้เคียงคำตอบจะให้ค่าความเหมาะสมท่ีดี จึงส่งผลให้กระบวนการเลือกมาเป็นคำตอบ ทำงานได้ดี

มากขึ้น ในขณะท่ีหากไม่สามารถนิยามการประเมินค่าความเหมาะสมท่ีเหมาะสมได้ การคัดเลือกด้วย

เทคนิคมาตรฐาน จึงไม่สามารถหาคู่ท่ีเหมาะสม เพื่อนำไปพัฒนาการหาคำตอบได้อย่างมีประสิทธิภาพ 
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ดังนั้นการออกแบบเทคนิคการคัดเลือกตามระยะทางโดยหาความแตกต่าง ตามท่ีได้นำเสนอจะ

สามารถช่วยแก้ปัญหาดังกล่าวได้ 

5.2 ปัญหาและอุปสรรค 

การวิธีการคัดเลือกตามระยะทาง ด้วยวิธีการต่างๆ จำเป็นต้องใช้เวลาในการรันโปรแกรมเป็น

จำนวนมากและใช้เวลานาน หากเครื่องคอมพิวเตอร์ท่ีใช้มีประสิทธิภาพท่ีไม่ดีพอ 

5.3 ข้อเสนอแนะ 

5.3.1 งานวิจัยฉบับนี้เป็นการเปรียบเทียบกับวิธีการและปัญหาพื้นฐาน หากเป็นการนำไปใช้กับ

ปัญหาจริง และมีการต้ังค่าพารามิ เตอร์ท่ีมีความแตกต่างไปจากนี้ น่าจะสามารถนำมาทดสอบ

วิเคราะห์ แล้เปรียบเทียบให้เห็นประสิทธิภาพมากยิ่งขึ้น 

5.3.2 การเลือกใช้ปัญหา สำหรับการนำมาทดสอบเพิ่มเติม อาจสามารถเพิ่มประสิทธิภาพของ

วิธีการคัดเลือกตามระยะทางได้ 

5.3.3 วิธีการคัดเลือกตามระยะทางอาจจะทดลองปรับเลือกใช้วิธีการอื่นท่ีมีความหลากหลาย เพื่อ

ทดสอบว่าวิธีการแบบใดจะเหมาะสมและให้ประสิทธิภาพท่ีดี 

5.3.4 อาจกำหนดขนาดของการแข่งขัน (Tournament Size) สำหรับการนำมาทดสอบเพิ่มเติม 

อาจสามารถเพิ่มประสิทธิภาพของวิธีการคัดเลือกตามระยะทางได้ 

5.3.5 การกำหนดให้ทุกสายโครโมโซมท่ีสุ่มตามขนาดของการแข่งขัน มีสิทธิ์จับคู่กันได้ทุกสาย 

อาจสามารถเพิ่มประสิทธิภาพของวิธีการคัดเลือกตามระยะทางได้ 
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