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บทคัดย่อภาษาอังกฤษ 
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MISS Arisa SANONOK : Genetically Modified Genetic Algorithm for 
Capacitated Vehicle Routing Problem Thesis advisor : Associate Professor Dr. 
CHOOSAK PORNSING 

Genetic algorithm (GA) is one of artificial intelligence that has its roots in 
Charles Darwin’s theory. The GA process of finding solutions is parallel searched, 
which the solutions obtained through the search in one generation will lead to the 
transmission of the fit characteristics of the solutions discovered in the current 
generation to the next. Therefore, selecting populations with the fit characteristics is 
important to optimal solution of GA. This research aims to develop genetic algorithm 
based on evolutionary virology concepts for the capacitated vehicle routing problem, 
called GM-GA method. The GM-GA mimics the principle of developing the strength of 
the virus to survive and spread, known as Gain-of-Function. The GM-GA is a specific 
selection with three criteria: 1) Build routes beginning with the farthest stop from the 
depot 2) Load trucks with stop volumes that are in closest proximity to each other, 
and 3) The stop sequence on a route should form a teardrop pattern. This is based 
on practical guidelines for good routing and scheduling. After that, experiments were 
then carried out on an instance problem from OR Library in the A series of 
capacitated vehicle routing problem including small, medium, and large problem. In 
experiments, it was found that the GM-GA method has a convergence rate than the 
GA method, but the GA method still finds optimal solutions than the GM-GA method. 
When the GA method’s results were compared to those of the GM-GA method, it 
was found that in large problem, the GM-GA method had the closest solution to the 
GA method and they have convergence rate of optimal solution as well as small 
problem. It was determined that the GM-GA method is appropriate for application in 
large industries with sizable customer bases. 
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บทที่ 1  

บทนำ 

1.1 ที่มาและความสำคัญ 

 ปัญหาทางคณิตศาสตร์และทางวิศวกรรมในการหาค่าคำตอบท่ีดีท่ีสุดส่วนใหญ่นั้นมักมี

ลักษณะท่ีซับซ้อน ซึ่งการแก้ปัญหาด้วยเทคนิคท่ัวไปนั้นเป็นไปได้ยาก นักวิจัยส่วนหนึ่งจึงพยายาม

คิดค้นวิธีการหาคำตอบท่ีดีท่ีสุดเพื่อนำมาใช้ในการแก้ปัญหา ซึ่งการออกแบบขั้นตอนวิธี (Algorithm) 

จัดเป็นทางเลือกหนึ่งท่ีถูกคิดค้นขึ้น โดยส่วนใหญ่มักอาศัยการสังเกตกระบวนการหรือพฤติกรรมของ

ส่ิงมีชีวิตและใช้การเลียนแบบกระบวนการท่ีเกิดขึ้นจริงในธรรมชาติจนเกิดการพัฒนากระบวนการหา

คำตอบออกมาอย่างเป็นลำดับขั้นตอน ซึ่งขั้นตอนวิธีแต่ละชนิดนั้นจะมีหลักการทำงานท่ีแตกต่างกัน

ออกไปและไม่สามารถระบุได้แน่ชัดว่าขั้นตอนวิธีชนิดใดมีประสิทธิภาพท่ีดีท่ีสุด ในทางวิศวกรรมนิยม

นำขั้นตอนวิธีชนิดต่าง ๆ มาประยุกต์ใช้ในการแก้ปัญหาอย่างหลากหลาย โดยหนึ่งในนั้นก็คือปัญหา

ทางด้านโลจิสติกส์ ไม่ว่าจะเป็นปัญหาการจัดตารางการผลิต (Scheduling Problem) ปัญหาการ

เลือกตำแหน่งท่ีต้ัง (Facility Location Problem) หรือปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถ (Vehicle 

Routing Problem: VRP) 

 ปัญหาการจัดเส้นทางการเดินรถเป็นปัญหาโลจิสติกส์ท่ีมีบทบาทสำคัญอย่างหนึ่งและมี

ผลกระทบต่อต้นทุนขององค์กรเป็นอย่างมาก ทำให้ผู้ประกอบการพยายามพัฒนาและค้นหาระบบ

การจัดการท่ีมีประสิทธิภาพในการลดต้นทุนด้านการขนส่งเพื่อเพิ่มขีดความสามารถให้กับองค์กรใน

อนาคต แต่เนื่องจากปัญหา VRP เป็นปัญหาเชิงการจัดท่ีมีความยาก ซับซ้อน และมีความท้าทายเป็น

อย่างมากในการค้นหาคำตอบ การแก้ปัญหาประเภทนี้สามารถทำได้ 3 วิธี (ภูมิบดินทร์ มาบพา, 

2561) คือ วิธีการแม่นตรง วิธีฮิวริสติกส์ และวิธีเมตาฮิวริสติกส์ โดยวิธีการแม่นตรงเป็นวิธีท่ีสามารถ

ค้นหาคำตอบท่ีดีท่ีสุดได้ แต่ต้องใช้ระยะเวลานานในการค้นหาคำตอบ ในขณะท่ีวิธีฮิวริสติกส์สามารถ

ค้นหาคำตอบได้อย่างรวดเร็ว เป็นวิธีที่เข้าใจง่าย และไม่ซับซ้อนมากนัก แต่มีความแม่นยำท่ีค่อนข้าง

ต่ำ จึงทำให้นักวิจัยนิยมนำวิธีเมตาฮิวริสติกส์มาประยุกต์ใช้ในการค้นหาคำตอบมากกว่า ซึ่งแม้ว่า

คำตอบท่ีได้อาจไม่ใช่คำตอบท่ีดีท่ีสุดแต่จัดเป็นคำตอบท่ีสามารถยอมรับได้และใกล้เคียงกับคำตอบท่ีดี

ท่ีสุด นอกจากนั้นยังใช้ระยะเวลาส้ันในการค้นหาคำตอบซึ่งเหมาะกับการทำงานจริงท่ีมีความเร่งรีบจึง

ไม่สามารถรอเวลาในการค้นหาคำตอบท่ียาวนานได้ ดังนั้นวิธีเมตาฮิวริสติกส์จึงมีความสำคัญอย่าง
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มากสำหรับปัญหา VRP และหนึ่งในวิธีเมตาฮิวริสติกส์ท่ีถูกนำมาใช้อย่างแพร่หลายมากท่ีสุด คือ 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm)  

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเป็นวิธีเมตาฮิวริสติกส์ชนิดหนึ่งท่ีใช้วิธีการค้นหาคำตอบแบบสุ่ม 

(Random Search Algorithm) มีแนวคิดมาจากทฤษฎีวิวัฒนาการและการคัดเลือกตามธรรมชาติใน

สาขาชีววิทยา ซึ่งเป้าหมายสำคัญคือการค้นหาวิธีแก้ปัญหาท่ีเหมาะสมท่ีสุดหรือใกล้เคียงมากท่ีสุด

สำหรับปัญหาท่ียากอย่างปัญหาเอ็นพีแบบยาก (NP-Hard Problem) ท่ีใช้ระยะเวลานานในการ

ค้นหาคำตอบท่ีดีท่ีสุดเมื่อใช้วิธีการแก้ปัญหาแบบดีเทอร์มินิสติกส์ (Deterministic) และด้วยความ

โดดเด่นในการแก้ปัญหาของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมท่ีให้ผลลัพธ์ท่ีดีในอัตราท่ีค่อนข้างสูงจึงกลายมา

เป็นวิธีที่ได้รับความนิยมในแวดวงวิชาการตลอดหลายช่วงทศวรรษท่ีผ่านมา แต่ในปัจจุบันขั้นตอนวิธี

เชิงพันธุกรรมแบบด้ังเดิมนั้นมีประสิทธิภาพไม่เพียงพอต่อการนำมาใช้งานจริง นักวิจัยจึงพยายาม

พัฒนาและปรับปรุงขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมมาอย่างต่อเนื่องด้วยหลักการท่ีหลากหลายตามแนวทาง

ของวิวัฒนาการท่ีล้ำสมัยมากยิ่งขึ้น อาทิเช่น การประยุกต์ใช้องค์ความรู้ทางพันธุศาสตร์ด้าน

กระบวนการเหนือพันธุกรรม (Epigenetics) (Chrominski et al., 2020) เพื่อเพิ่มประสิทธิภาพการ

ทำงานของขั้นตอนวิธีให้ดียิ่งขึ้น   

จากความก้าวหน้าทางวิทยาศาสตร์ในด้านชีววิทยาท่ีเป็นไปอย่างรวดเร็ว ได้มีการค้นพบ

กลไกใหม่ท่ีเกี่ยวข้องกับการดัดแปลงจีโนม (Genome) ท่ีส่งผลต่อวิวัฒนาการของส่ิงมีชีวิต โดยเป็น

การศึกษาความสามารถในการทำงานท่ีเพิ่มขึ้นของเช้ือไวรัสท่ีมีศักยภาพการก่อโรคหรือการ

แพร่กระจายของเช้ือโรคกับตัวให้อาศัย (Hosts) ของมนุษย์ เพื่อเป็นข้อมูลในด้านสาธารณสุขและ

พัฒนามาตรการรับมือทางการแพทย์ (Selgelid, 2016) เมื่อเกิดการระบาดขึ้น ซึ่งมีช่ือเรียกว่า Gain-

of-Function (GOF) การศึกษา GOF มีจุดเด่นท่ีสำคัญในการเพิ่มประสิทธิภาพของเช้ือไวรัสให้มี

ความแข็งแกร่งขึ้นจากเดิมผ่านการดัดแปลงและสืบทอดทางพันธุกรรมอันเป็นการชักนำให้เกิดการ

กลายพันธุ์ต่อไป ด้วยหลักการท่ีสำคัญและสอดคล้องกับกระบวนการทางพันธุกรรมนั้นจึงถือเป็นองค์

ความรู้ใหม่ท่ีน่าสนใจสำหรับการพัฒนาขั้นตอนวิธีในกลุ่มเชิงวิวัฒนาการ 

ดังนั้นงานวิจัยนี้จึงเป็นการประยุกต์ใช้องค์ความรู้เรื่อง Gain-of-Function ในการพัฒนา

ขั้นตอนวิธี (Algorithm) ทางพันธุกรรม ซึ่งนับเป็นการค้นพบท่ีค่อนข้างใหม่ท่ีอาศัยกระบวนการ

คัดเลือกผู้รอดชีวิตทางธรรมชาติเพื่อสร้างโครโมโซมท่ีแข็งแกร่งขึ้นในรุ่นถัดไป จึงเป็นไปได้ว่าการ

พัฒนาอัลกอริทึมสำหรับค้นหาคำตอบท่ีเหมาะท่ีสุดของปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถ (Vehicle 

Routing Problem) จะช่วยเพิ่มประสิทธิภาพของคำตอบให้ดียิ่งขึ้น 
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1.2 วัตถุประสงค์ 

 1) พัฒนาขั้นตอนวิธีเชิงพนัธุกรรมโดยอาศัยหลักการของ Gain-of-Function 

2) ประยุกต์ใช้ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมท่ีพัฒนาขึ้นในการแก้ปัญหาการจัดเส้นทางการเดินรถ           

1.3 ขอบเขตงานวิจัย 

 1) การศึกษานี้ไม่ได้คำนึงถึงความไม่แน่นอน ดังนัน้ข้อมูลท่ีเกี่ยวข้องจะถือเป็นปัจจัยกำหนด 

 2) การพัฒนานี้ใช้สำหรับแก้ปัญหาการจัดเส้นทางการเดินรถ 

1.4 กรอบแนวคิดการวิจัย 

  

1.5 ประโยชน์ที่คาดว่าจะได้รับ 

 1) สามารถพัฒนาขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมโดยอาศัยหลักการ Gain-of-Function ได้ 

 2) ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมท่ีถูกพัฒนาขึ้นสามารถเพิ่มประสิทธิภาพในการค้นหาคำตอบได้ 

 3) สามารถนำไปประยุกต์ใช้กับปัญหาการจัดเส้นทางการเดินรถได้ 

 4) สามารถนำแนวคิด Gain-of-Function ไปประยุกต์ใช้กับปัญหาทางวิศวกรรมอื่น ๆ ได้ 

 

 

ข้อมูล ทฤษฎี / เคร่ืองมือวิจัย ผลลัพธ์ 

1. Gain-of-Function 
2. Meta-heuristic 
3. Python language 
4. สถิติวิศวกรรม 
 
 
 
 
 
The management of 

1. แนวคิดของหลักการ 

Gain-of-Function ในการ

พัฒนาข้ันตอนวิธีเชิง

พันธุกรรม 

2. ประยุกต์ใช้สำหรับการ

แก้ปัญหาการจัดเส้นทางการ

เดินรถ (Vehicle Routing 

Problem) 

 

1. ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

2. หลักการ Gain-of-

Function 

3. ทฤษฎีปัญหาการจัด

เส้นทางการเดินรถ 

4. ชุดปัญหามาตรฐาน

(Benchmark Problem) 

 

 



 4 
 

บทที่ 2  

ทฤษฎีและงานวิจัยที่เก่ียวข้อง 

2.1 การหาค่าเหมาะที่สุด 

 ทฤษฎีการหาค่าเหมาะท่ี สุด (Search Optimization theory) เป็นสาขาหนึ่ งใน ด้าน

คณิตศาสตร์ท่ีใช้ในการแก้ปัญหาหรือใช้ในการหาคำตอบของระบบท่ีเราสนใจเพื่อค้นหาค่าความ

เหมาะสมมากท่ีสุดท่ีต้องการ ปัญหาการหาค่าเหมาะท่ีสุดเป็นฟังก์ชันทางคณิตศาสตร์ท่ีต้องการลด

หรือเพิ่มค่าของฟังก์ชันให้สูงสุด ซึ่งการค้นหาวิธีแก้ปัญหาท่ีดีจะช่วยให้แบบจำลองทางคณิตศาสตร์

สามารถคำนวณหาคำตอบได้อย่างถูกต้องและแม่นยำมากยิ่งขึ้น ในปัจจุบันการหาค่าเหมาะท่ีสุดถูก

นำมาใช้งานอย่างกว้างขวางท้ังในด้านวิทยาศาสตร์ โดยเฉพาด้านวิทยาการคอมพิวเตอร์และ

คณิตศาสตร์ประยุกต์ ด้านวิศวกรรมศาสตร์ ด้านการจัดการธุรกิจ หรือแม้แต่ด้านการทหาร (Sun & 

Yuan, 2006) โดยท่ัวไปสามารถจำแนกได้เป็น 3 รูปแบบ (Goldberg, 1989) ซึ่งมีรายละเอียดดังนี้ 

 2.1.1 การหาค่าเหมาะที่สุดของฟังก์ชันทางคณิตศาสตร์ 

การหาค่าท่ีเหมาะสมของฟังก์ชันในทางคณิตศาสตร์ หมายถึง การหาค่าสูงสุด

สัมพัทธ์หรือค่าต่ำสุดสัมพัทธ์ของฟังก์ชันนั้น ๆ โดยค่าสูงสุดสัมพัทธ์ (Relative maximum) 

คือ ค่าสูงสุดของจุดท่ีกำลังพิจารณาซึ่งสูงกว่าจุดอื่น ๆ ท่ีอยู่ข้างเคียง ดังจุด A และจุด C ใน

ภาพท่ี 1 สำหรับค่าต่ำสุดสัมพัทธ์ (Relative minimum) คือ ค่าต่ำสุดของจุดท่ีกำลัง

พิจารณาซึ่งต่ำกว่าจุดอื่น ๆ ท่ีอยู่ข้างเคียง ดังจุด B และจุด D ในภาพท่ี 1 ซึ่งค่าสูงสุดและค่า

ต่ำสุดสัมพัทธ์ทั้งสองรวมเรียกว่า ค่าสุดขีดสัมพัทธ์ (Relative extremum) ท้ังนี้ค่าสูงสุดและ

ค่าต่ำสุดสัมพัทธ์ของฟังก์ชันสามารถมีได้หลายค่า และไม่จำเป็นต้องเป็นจุดสูงสุดหรือจุด

ต่ำสุดของฟังก์ชัน เพียงแต่เป็นจุดซึ่งให้ค่าสูงสุดหรือต่ำสุดเมื่อเทียบกับจุดข้างเคียงเท่านั้น 

โดยการหาค่าท่ีเหมาะสมของฟังก์ชัน ตามหลักการทางคณิตศาสตร์สามารถแบ่งออกได้เป็น 

3 ประเภท ซึ่งมีรายละเอียดดังนี้ 

 
ภาพที่ 1 ค่าสูงสุดและค่าต่ำสุดสัมพัทธ์ 
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1) การหาค่าเหมาะท่ีสุดของฟังก์ชันตัวแปรเดียว (Optimization with One 

Choice Variable) 

กำหนดให้ฟังก์ชัน y = f (x) เป็นฟังก์ชันท่ีมีความต่อเนื่อง (continuous) 

และ สามารถหาค่าอนุพันธ์ได้ (differentiable) ค่าอนุพันธ์อันดับท่ีหนึ่ง (first-

order derivative) ของฟังก์ชันท่ีกำหนดให้ นั่นคือ ค่าอนุพันธ์อันดับท่ีหนึ่งนี้จะ

บอกถึงค่าความชันของจุดต่างๆ บนเส้นกราฟ ถ้ากำหนดให้ฟังก์ชัน y = f (x) 

ถูกแสดงในภาพท่ี 2 จะเห็นได้ว่า จุด B เป็นจุดต่ำท่ีสุด และ จุด C เป็นจุดสูงสุด

ของฟังก์ชัน f (x) ค่าอนุพันธ์อันดับท่ีหนึ่งหรือค่าความชันของฟังก์ชัน f (x) ณ 

จุด B และ C มีค่าเท่ากับศูนย์ นั่นคือ  f (x2 ) = 0 และ f (x3 ) = 0 นอกจาก

ยังพบว่าค่าความชันของเส้นก่อนจุด B ซึ่งเป็นจุดต่ำสุดจะมีค่าความชันเป็นลบ 

แต่ค่าความชันของเส้นหลังผ่านจุด B จะมีค่าเป็นบวก ในขณะท่ีค่าความชันของ

เส้นก่อนจุด C ซึ่งเป็นจุดสูงสุด จะมีค่าความชันเป็นบวก แต่ค่าความชันของเส้น

หลังผ่านจุด C จะมีค่าเป็นลบ ความสัมพันธ์ดังกล่าวถือได้ว่ามีความสำคัญใน

การกำหนดค่าสูงสุดหรือต่ำสุดของฟังก์ชันใดๆ ท่ีกำลังพิจารณา 

 

ภาพที่ 2 ค่าต่ำสุดและค่าสูงสุด 

อย่างไรก็ตามความสัมพันธ์ดังกล่าวยังไม่เพียงพอท่ีจะกำหนดเพื่อหา

ค่าสูงสุดหรือต่ำสุดของฟังก์ชันใดๆ พิจารณาภาพท่ี 3 (ก) จากกราฟของฟังก์ชัน f 

(x) ค่าความชันท่ีจุด J มีค่าเท่ากับศูนย์ นอกจากนั้นค่าความชันของเส้นก่อนจุด J 

และค่าความชันของเส้นหลังผ่านจุด J ไม่ได้เปล่ียนแปลงเครื่องหมายแต่อย่างไร นั่น

คือ มีค่าเป็นบวก เมื่อนำค่าความชันของฟังก์ชันไปแสดงเป็นกราฟจะได้ลักษณะตาม

ภาพท่ี 3 (ข) ดังนั้น ถึงแม้ว่าค่าความชันท่ีจุด J มีค่าเท่ากับศูนย์ แต่จุด J ไม่ได้เป็น
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จุดสูงสุดหรือต่ำสุดของฟังก์ชัน เนื่องจากค่าความชันของเส้นก่อนจุด J และหลังผ่าน

จุด J ไม่ได้มีการเปล่ียนแปลงเครื่องหมาย เราเรียกจุด  J ว่าเป็นจุดเปล่ียนเว้า 

(infection point) ภาพท่ี 3 (ค) และ (ง) ก็แสดงให้เห็นถึงจุดเปล่ียนเว้าของฟังก์ชัน 

g(x) พิจารณาค่าความชันท่ีจุด K มีค่ามากกว่าศูนย์ โดยท่ีค่าความชันของเส้นก่อน

จุด K และค่าความ ชันของเส้นหลังผ่านจุด K ไม่ได้เปล่ียนแปลงเครื่องหมายแต่

อย่างไร ดังนั้นถ้าค่าความชันท่ีจุด K มี ค่าไม่เท่ากับศูนย์ จุด K ไม่ได้เป็นจุดสูงสุด

หรือต่ำสุดของฟังก์ชัน g(x) 

        
ภาพที่ 3 จุดเปล่ียนเว้า 

2) การหาค่าเหมาะท่ีสุดของฟังก์ชันหลายตัวแปร (Optimization with More 

Than One Choice Variables) 

พิจารณากรณีท่ีฟังก์ชันประกอบไปด้วยตัวแปรอิสระมากกว่าหนึ่งตัวแปร 

𝑧 = 𝑓(𝑥1, 𝑥2, … , 𝑥𝑛) โดยท่ี z คือ ตัวแปรตาม (dependent variable) 

และ 𝑥1, 𝑥2, … , 𝑥𝑛 คือ ตัวแปรอิสระ (independent variable) การหาค่า

เหมาะสมของฟังก์ชันท่ีมีตัวแปรอิสระมากกว่าหนึ่งตัวแปรสามารถทำได้โดยการ

ตรวจสอบเงื่อนไขอันดับท่ีหนึ่งและเงื่อนไขอันดับท่ีสองในลักษณะเดียวกันกับ

การหาค่าเหมาะสมของฟังก์ชันท่ีมีตัวแปรอิสระเพียงหนึ่งตัวแปร  

1. เงื่อนไขท่ีจำเป็นหรือเงื่อนไขอันดับท่ีหนึ่ง (First-Order Condition: 

FOC) เงื่อนไขดังกล่าวนี้ถูกใช้เพื่อคำนวณหาค่าวิกฤต (critical value) ของ

ฟังก์ชัน นั่นคือ dz = 0 ก็ต่อเมื่อ 𝑓1 = 𝑓2 = . . . = 𝑓𝑛 = 0  
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2. เงื่อนไขท่ียืนยันหรือเงื่อนไขอันดับท่ีสอง (Second-Order Condition: 

SOC) เงื่อนไขดังกล่าวนี้ถูกใช้เพื่อตรวจสอบว่าค่าวิกฤตท่ีคำนวณได้จากเงื่อนไข

ท่ีจำเป็น หรือเงื่อนไขอันดับท่ีหนึ่งนั้นเป็นค่าท่ีทำให้เกิดค่าสูงสุดหรือต่ำสุด

สัมพัทธ์ของฟังก์ชัน 

3) การหาค่าเหมาะท่ีสุดของฟังก์ ชัน ท่ีมีขอบเขตจำกัด (Optimization with 

Equality Constraints) 

ค่าเหมาะสมไม่ว่าจะเป็นค่าสูงสุดหรือต่ำสุดสัมพัทธ์ของฟังก์ชันท่ีประกอบ

ไปด้วย ขอบเขตจำกัด ค่าสูงสุดหรือต่ำสุดของฟังก์ชันนี้สามารถเป็นค่าเดียวกันหรือ

แตกต่างจากกรณี ท่ีฟั งก์ ชันไม่ ได้ถูกจำกัดด้วยขอบเขตจำกัดก็ ได้ขึ้นอยู่กับ

ความสัมพันธ์ของขอบเขตจำกัดท่ีถูกกำหนดพิจารณาภาพท่ี 4 ซึ่งแสดงให้เห็นถึง

ฟังก์ชัน f (x) ถูกจำกัดด้วยเส้นแสดงขอบเขตจำกัด g(x) จากภาพจะพบว่าค่าสูงสุด

ของฟังก์ชันจะมีค่าไม่เท่ากันระหว่างกรณีท่ีฟังก์ชันถูกจำกัดด้วยขอบเขตจำกัดและ

กรณีท่ีฟังก์ชันไม่ได้ถูกจำกัดด้วยขอบเขตจำกัด ตำแหน่ง A แสดงถึงจุดสูงสุดของ

ฟังก์ชันกรณีท่ีฟังก์ชันไม่ได้ถูกจำกัดด้วยขอบเขตจำกัด แต่เมื่อฟังก์ชัน f (x) ถูกจำกัด

ด้วยเส้นแสดงขอบเขตจำกัด g(x) จุดสูงสุดของฟังก์ชัน f (x) จะเกิดขึ้นท่ีตำแหน่ง B 

แทน 

 
ภาพที่ 4 ฟังก์ชันท่ีมีขอบเขตจำกัด 

การหาค่าเหมาะสมของฟังก์ชันภายใต้ขอบเขตจำกัดจึงไม่สามารถใช้

เงื่อนไขเดียวกันกับกรณีท่ีฟังก์ชันไม่ได้ถูกจำกัดด้วยขอบเขตดังท่ีได้อธิบายไว้ก่อน

หน้านี้  อย่างไรก็ตามวิธีการหาค่าเหมาะสมของฟังก์ชันภายใต้ขอบเขตจำกัดก็

สามารถทำได้ในลักษณะเดียวกัน แต่ท้ังนี้ในการวิเคราะห์จะต้องพิจารณาถึงฟังก์ชัน 
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2 ชนิดประกอบกัน อันได้แก่ ฟังก์ชันเป้าหมาย (Objective function) ซึ่งเป็น

ฟังก์ชันท่ีต้องการหาค่าเหมาะสม และฟังก์ชันข้อจำกัด (Constraints) ซึ่งเป็น

ฟังก์ชันท่ีกำหนดขอบเขตของฟังก์ชันเป้าหมาย 

กำหนดฟังก์ชันเป้าหมาย คือ  𝑧 = 𝑓(𝑥1, 𝑥2, … , 𝑥𝑛) และฟังก์ชัน

ข้อจำกัดประกอบไปด้วย 1 ข้อจำกัด คือ 𝑔(𝑥1, 𝑥2 , . . . , 𝑥𝑛) = 𝑐  โดยท่ี c 

คือ ค่าคงท่ีใด ๆ ฟังก์ชันเป้าหมายและฟังก์ชันข้อจำกัด สามารถนำมาเขียนเป็น

ฟังก์ชันใหม่ท่ีเรียกว่า ฟังก์ชัน Lagrangian ได้ดังนี้  

𝐿 = 𝑓(𝑥1, 𝑥2, … , 𝑥𝑛) +  [𝑐 − 𝑔(𝑥1, 𝑥2, … , 𝑥𝑛)] 

โดยท่ี  คือ ตัวคูณ Lagrangian หรือ Lagrangian multiplier 

ดังนั้นฟังก์ชัน Lagrangian จะกลายเป็นฟังก์ชันท่ีไม่มีข้อจำกัด ซึ่งขึ้นอยู่กับ

ค่า  𝑥1, 𝑥2, … , 𝑥𝑛 และ   นั่ น คือ  𝐿 = 𝐿( 𝑥1, 𝑥2, … , 𝑥𝑛 , ) การหาค่า

เหมาะสมของฟังก์ชัน Lagrangian ก็สามารถทำได้โดยการประยุกต์วิธีการหาค่า

เหมาะสมของฟังก์ชันท่ีได้กล่าวไว้ ซึ่งการหาค่าเหมาะสมของฟังก์ชันจะต้องทำการ

ตรวจสอบเงื่อนไข 2 ประการ อันได้แก่ เงื่อนไขท่ีจำเป็นหรือเงื่อนไขอันดับท่ีหนึ่ง 

และเงื่อนไขท่ียืนยันหรือเงื่อนไขอันดับท่ีสอง  

1.เงื่อนไขท่ีจำเป็นหรือเงื่อนไขอันดับท่ีหนึ่ง (FOC) เงื่อนไขดังกล่าวนี้ถูกใช้

เพื่อคำนวณหาค่าวิกฤต (Critical value) ของฟังก์ชัน Lagrangian นั่นคือ dL = 0 

ก็ต่อเมื่อ 

𝐿𝑖 =
𝜕𝐿

𝜕𝑥𝑖
= 𝑓𝑥𝑖−𝑔𝑥𝑖

= 0 

𝐿 =
𝜕𝐿

𝜕
= 𝑐 − 𝑔(𝑥1, 𝑥2, … , 𝑥𝑛) = 0  

เมื่อ 𝑖 =1,2, . . . , 𝑛 

สมการความสัมพันธ์ที่ได้จาก FOC ประกอบไปด้วยจำนวน 𝑛 + 1 สมการ 

และตัว แปรท่ีต้องการหาค่ามีจำนวน 𝑛 + 1  ตัวแปร ดังนั้นเราสามารถแก้สมการ

เพื่อหาค่าตัวแปร 𝑛 𝑥1, 𝑥2, … , 𝑥𝑛 และ  ท่ีทำให้ได้ค่าสูงสุดหรือต่ำสุดของ

ฟังก์ชัน Lagrangian ได้  



 9 
 

2. เงื่อนไขท่ียืนยันหรือเงื่อนไขอันดับท่ีสอง (SOC) เงื่อนไขดังกล่าวนี้ถูกใช้

เพื่อตรวจสอบว่าค่าวิกฤตท่ีคำนวณได้จากเงื่อนไขท่ีจำเป็นนั้นเป็นค่าท่ีทำให้เกิด

ค่าสูงสุดหรือต่ำสุดสัมพัทธ์แก่ฟังก์ชัน Lagrangian หรือเป็นค่าท่ีทำให้เกิดค่าสูงสุด

หรือต่ำสุดสัมพัทธ์แก่ฟังก์ชันเป้าหมาย  𝑧 = 𝑓(𝑥1, 𝑥2, … , 𝑥𝑛) ท่ีอยู่ภายใต้

ฟังก์ชันข้อจำกัด 𝑔(𝑥1, 𝑥2, … , 𝑥𝑛) = 𝑐  ท่ีกำหนดให ้

2.1.2 การหาค่าเหมาะที่สุดเชิงวิวัฒนาการ  

การหาค่าเหมาะท่ีสุดเชิงวิวัฒนาการ (Evolutionary Optimization Algorithm) 

เป็นการคำนวณท่ีเลียนแบบขั้นตอนวิวัฒนาการของธรรมชาติท่ีเกิดการเปล่ียนแปลงอยู่

ตลอดเวลา โดยส่ิงมีชีวิตท่ีจะสามารถดำรงชีวิตอยู่ได้นี้ต้องมีความสามารถในการปรับตัวให้

เข้ากับสภาวะแวดล้อมได้จึงจะเป็นผู้ถูกคัดเลือกให้อยู่รอดต่อไปในธรรมชาติ ดังนั้นจึงอาจ

กล่าวได้ว่ากระบวนการท่ีมี “วิวัฒนาการ” คือ การปรับตัวท่ีมีเป้าหมายให้เกิดความสามารถ

ในการอยู่รอด ไม่ว่าจะเป็นขั้นตอนการถูกคัดเลือกโดยธรรมชาติ (selection) การรอดชีวิต

ด้วยความเหมาะสมท่ี สุด (fittest) การกำเนิ ดใหม่  (reproduction) การกลายพันธุ์  

(mutation) การแข่งขัน (competition) และ ภาวะการอยู่ร่วมกัน (symbiosis) เป็นต้น 

ในการคำนวณเชิงวิวัฒนาการจะอาศัยหลักการของดาร์วิน ซึ่งว่าด้วยเรื่องของ

วิวัฒนาการจากยุค 60 ท่ีถูกพัฒนามาเป็นศาสตร์ของการคำนวณในยุคปัจจุบั น ต่อมา 

Lawrence Fogel ได้นำเสนอการโปรแกรมเชิงวิวัฒนาการ (Evolutionary Programming 

หรือ EP) เพื่อใช้ในการจำลองวิวัฒนาการท่ีเป็นขั้นตอนการเรียนรู้เชิงปัญญาประดิษฐ์ โดยใช้

เครื่องสถานะจำกัด (Finite state machines) เป็นกลไกหลักในการทำนายและวิวัฒนาการ  

ในขณะท่ี John Holland ได้พัฒนาขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมขึ้นมาด้วยการเลียนแบบ

กระบวนการวิวัฒนาการทางธรรมชาติเพื่อใช้ในการค้นหาคำตอบของปัญหาหลากหลาย

แขนง ในทศวรรษท่ี 90 Ingo Rochenberg และ Hans-Paul Schwefel ได้นำเสนอกลยุทธ์

เชิงวิวัฒนาการ (Evolution Strategies: ES) ซึ่งเป็นเทคนิคการค้นหาคำตอบเหมาะท่ีสุดท่ีมี

รายละเอียดคล้ายคลึงกันกับ GA แต่มีความแตกต่างอยู่ท่ีรูปแบบของการแทนคำตอบของ

ระบบท่ี ES จะใช้เป็นค่าจริง (ฟีโนไทป์) พร้อมกับกระบวนการปฏิบัติการทางพันธุกรรม 

จุดเด่นของ ES คือโครงสร้างท่ีง่ายกว่า GA แต่ยังคงประสิทธิภาพในการค้นหาคำตอบท่ี

เหมาะท่ีสุดได้ โดยงานเหล่านี้ได้ถูกนิยามรวมกันเป็นการคำนวณเชิงวิวัฒนาการแต่เพียงอย่าง

เดียว พร้อมกับการกำเนิดของการโปรแกรมเชิงพันธุกรรม (Genetic Programming: GP) 
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ซึ่งเป็นขั้นตอนวิธีเชิงวิวัฒนาการอีกอย่างหนึ่งท่ีได้แรงบันดาลใจจากการวิวัฒนาการของ

ธรรมชาติในการค้นหาชุดคำส่ังสำหรับคอมพิวเตอร์ท่ีสามารถทำงานตามท่ีต้องการได้ 

ผลลัพธ์จาก GP ได้ถูกรายงานเป็นครั้งแรกจาก Stephen Smith ในปี ค.ศ.1980 หลังจาก

นั้นจึได้มีการนำ GP มาประยุกต์ใช้อย่างแพร่หลายพร้อมท้ังนำเสนอผลงานสู่สาธารณะอีก

มากมาย จากท่ีกล่าวมาท้ัง 4 ขั้นตอนวิธี  (Algorithm) นี้  รวมเรียกว่า ขั้นตอนวิธีเชิง

วิวัฒนาการ (Evolutionary Algorithm) 

ในปัจจุบัน EP ได้ถูกใช้เรียกแทนการคำนวณเชิงวิวัฒนาการท่ัวไป และมักคุ้นเคยว่า 

EP กับ ES เป็นขั้นตอนเดียวกัน ถึงแม้ว่าเนื้อหาบางส่วนของ EP นั้นต่อมาได้คล้ายคลึงกับ 

GP (แตกต่างเพียงโครงสร้างโปรแกรมที่คงท่ี และมีเพียงพารามิเตอร์เชิงตัวเลขเท่านั้นท่ีมีการ

วิวัฒนาการ) กลไกในการแปรเปล่ียนประชากรหรือคำตอบใน EP จะใช้การกลายพันธุ์เป็น

หลัก ด้วยหลักการแทนท่ีประชากรแบบ (μ + μ) วิธีเชิงพันธุกรรม หรือ GA เป็นเทคนิคการ

ค้นหาคำตอบสำหรับปัญหาการหาค่าเหมาะท่ีสุดเชิงผสมผสานเช่นเดียวกันกับ EP เรา

สามารถพิจารณา GP เป็น GA ได้เพียงแต่กำหนดให้โครโมโซมเป็นชุดคำส่ังแทนท่ีจะเป็น

คำตอบของระบบในเชิงตัวเลข ดังนั้น GP จึงเป็นเทคนิคการหาค่าเหมาะท่ีสุดของชุดคำส่ัง

ของคอมพิวเตอร์ท่ีสามารถแก้ปัญหาในระดับสูงได้ในศตวรรษท่ี 20 เป็นต้นมา ความ 

เจริญก้าวหน้าทางเทคโนโลยีท้ังของ GP และคอมพิวเตอร์ทำให้ GP สามารถทำงานในด้าน

ใหม่  ๆ ได้อย่างมีประสิทธิภาพ ไม่ว่าจะเป็นการออกแบบทางอิเล็กทรอนิกส์เกม ส์

คอมพิวเตอร์การเรียงลำดับ รวมไปถึงสิทธิบัตรการทำงานของ GP อีกมากมาย แสดงถึงการ

ได้รับการยอมรับในประสิทธิภาพของ GP อย่างแท้จริง 

2.1.3 การหาค่าเหมาะที่สุดแบบปัญญาเชิงกลุ่ม 

“Swarm” คือ การเคล่ือนท่ีเป็นกลุ่มของส่ิงมีชีวิตท่ีสามารถโต้ตอบกันภายในกลุ่มได้ 

ปัญญาเชิงกลุ่มจึงถือเป็นการเลียนแบบพฤติกรรมของส่ิงมีชีวิตในธรรมชาติอย่างหนึ่ง

เหมือนกับอีกหลาย ๆ ขั้นตอนวิธี (Algorithm) อาทิเช่น ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม การหาค่า

เหมาะท่ีสุดแบบฝูงอนุภาค วิธีอาณานิคมมด เป็นต้น การเคล่ือนท่ีของกลุ่มส่ิงมีชีวิตอย่างมี

รูปแบบเฉพาะนี้ สามารถนำไปสู่การค้นหาคำตอบท่ีเหมาะสมท่ีสุดได้ โดยส่ิงมีชีวิตเหล่านี้จะ

อาศัยพฤติกรรมของฝูงในการค้นหาอาหารเพื่อการดำรงชีวิต กล่าวคือ เมื่อสมาชิกในฝูงตัวใด

ตัวหนึ่งสามารถค้นหาอาหารได้จะส่งสัญญาณบางอย่างตามพฤติกรรมของตน เช่น มดจะใช้
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การปล่อยฟีโรโมนในการนำทางมดตัวอื่น ๆ มายังแหล่งอาหาร ดังนั้นส่ิงมีชีวิตตัวอื่น ๆ จึง

เปล่ียนทิศทางการหาอาหารจากลักษณะอย่างสุ่มมาเป็นการเดินตามส่ิงมีชีวิตตัวนั้นท่ีค้นพบ  

ตัวอย่างข้างต้นเป็นการแสดงให้เห็นถึงพฤติกรรมของ “ swarm” โดยท่ีแต่ละ

ตัวแทนภายในกลุ่มการเคล่ือนท่ีจะสามารถส่ือสารโต้ตอบกันได้เพื่อนำไปสู่เป้าหมายหรือ

วัตถุประสงค์แบบวงกว้าง (global) อย่างมีประสิทธิภาพอันแตกต่างไปจากการค้นหาคำตอบ

ด้วยตัวแทนเด่ียว ๆ เปรียบได้กับการค้นหาคำตอบของขั้นตอนวิธีในกลุ่มนี้ท่ีเริ่มต้นจากการ

ค้นหาคำตอบอย่างสุ่มก่อน และเมื่อตัวแทนเคล่ือนท่ีเข้าใกล้คำตอบท่ีดีท่ีสุดแล้วจะมีการ

ส่ือสารกับตัวแทนอื่น ๆ ท่ีเหลืออยู่ภายในกลุ่มเพื่อลู่เข้าสู่คำตอบท่ีดีท่ีสุดต่อไป ในปัญญาเชิง

กลุ่มนี้ ตัวอย่างของส่ิงมีชีวิตท่ีทำงานเป็นกลุ่มเช่น มด ซึ่งถูกศึกษาพฤติกรรมการดำรงชีวิตจน

พัฒนามาสู่ขั้นตอนวิธีท่ีเรียกว่า วิธีอาณานิคมของมด (Ant colony) มดแต่ละตัวจะทำงาน

อย่างง่ายๆ ไม่กี่อย่าง เมื่อมดหลาย ๆ ตัวรวมตัวกันทำงาน ผลท่ีได้จะเป็นเช่นการสร้างรังท่ี

เหมาะท่ีสุด การปกป้องราชินีมดและตัวอ่อน การหาแหล่งอาหารท่ีดีท่ีสุด หรือการสร้างกล

ยุทธ์โจมตีท่ีเหมาะท่ีสุด เป็นต้น 

ปัญญาเชิงกลุ่ม (Swarm Intelligence: SI) ถือเป็นปัญญาประดิษฐ์อย่างหนึ่งท่ี

ประกอบไปด้วยกลุ่มการกระจายของพฤติกรรม (Behavior of decentralized) และการ

จัดการตนเอง (self-organized) ท่ีมาของช่ือ SI นั้นนำเสนอโดย Gerardo Beni และ Jing 

Wang ในปีค.ศ.1989 ในเนื้อหาของงานเกี่ยวกับระบบโครงข่ายหุ่นยนต์ (Cellular robotic 

systems) ระบบ SI โดยปกติแล้วจะประกอบไปด้วยกลุ่มประชากรของตัวแทนท่ีไม่ซับซ้อน 

แต่ละตัวแทนสามารถส่ือสารกับตัวแทนอื่น ๆ ภายในพื้นท่ีและสามารถส่ือสารกับสภาวะ

แวดล้อมได้ตัวแทนภายในกลุ่มจะทำหน้าท่ีง่าย ๆ โดยไม่มีโครงสร้างหรือหน้าท่ีท่ีกำหนดจาก

ส่วนกลางของระบบแต่อย่างใด การทำงานร่วมกันเป็นกลุ่มทำให้เกิดพฤติกรรมของระบบท่ี

ใหญ่และซับซ้อนขึ้นได้ ตัวอย่างส่ิงมีชีวิตในธรรมชาติท่ี SI ได้รับอิทธิพลทางด้านแนวคิด เช่น 

การทำงานในอาณานิคมมด การแห่กันไปของฝูงนกหรือปลา การเจริญเติบโตของแบคทีเรีย 

การต้อนฝูงสัตว์เล้ียง เป็นต้น เมื่อพิจารณาแต่ละตัวแทนเด่ียว ๆ ภายในกลุ่มพฤติกรรม

โดยรวมของการทำงานเป็นกลุ่มของ ส่ิงมีชีวิต จะมีคุณลักษณะไม่เป็นเชิงเส้น (nonlinear) 

ดังนั้นจะมีการคู่ควบแบบแนบแน่นระหว่างพฤติกรรมส่วนตัวของแต่ละตัวแทนเด่ียวภายใน

กลุ่มกับพฤติกรรมโดยรวมของกลุ่มพฤติกรรมของแต่ละตัวแทนเด่ียว ๆ เมื่อรวมกันแล้วจะ

เป็นตัวกำหนดพฤติกรรมรวมของกลุ่ม ในขณะท่ีพฤติกรรมรวมของกลุ่มก็เป็นตัวกำหนด
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เงื่อนไขท่ีตัวแทนแต่ละตัวจะต้องกระทำ การกระทำดังกล่าวอาจจะมีผลต่อสภาวะแวดล้อม 

ซึ่งทำให้พฤติกรรมของตัวแทนนั้น ๆ เปล่ียนไปด้วยการกำหนดเงื่อนไขของพฤติกรรมรวม

ของกลุ่มมีท้ังแบบเชิงพื้นท่ีและเชิงเวลา 

พฤติกรรมการเคล่ือนท่ีของกลุ่มไม่ได้กำหนดด้วยตัวแทนตัวใดตัวหนึ่ง แต่การส่ือสาร

โต้ตอบระหว่างแต่ละตัวแทนเป็นตัวกำหนดกฎเกณฑ์ในพฤติกรรมของกลุ่ม การส่ือสาร

โต้ตอบระหว่างตัวแทนนั้นช่วยทำให้เกิดการกล่ันกรองและแลกเปล่ียนประสบการณ์ความรู้

เกี่ยวกับสภาพแวดล้อม และช่วยเพิ่มสมรรถนะการลู่เข้าสู่คำตอบท่ีเหมาะท่ีสุด ผลลัพธ์ท่ีได้

จากการทำงานเป็นกลุ่มคือการัดการตัวเอง (self-organize) เช่นในกรณีอาณานิคมของมด 

การจัดการตนเองนำไปสู่โครงสร้างของรังท่ีเหมาะท่ีสุด การกระจายแรงงานหรือการรวบรวม

อาหาร เป็นต้น ขั้นตอนวิธี (Algorithm) เชิงเคล่ือนท่ีเป็นกลุ่มนั้นมีข้อดีท่ีมีข้ันตอนไม่ซับซ้อน

แต่มีประสิทธิภาพ สามารถนำไปใช้ในปัญหาการหาค่าเหมาะท่ีสุดหลาย ๆ อย่างได้  โดย

ขั้นตอนวิธีเชิงเคล่ือนท่ีซึ่งเป็นท่ีนิยมนำมาใช้ในงานต่าง ๆ อย่างแพร่หลาย อาทิ วิธีกลุ่ม

อนุภาค (Particle Swarm Optimization: PSO) วิธีฝูงมด (Ant Colony Optimization: 

ACO) และวิธีฝูงผ้ึง (Bee algorithm: BA) เป็นต้น 

2.2 ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm) หรือเรียกโดยย่อว่า “GA” เป็นขั้นตอนวิธีท่ี

ถูกพัฒนามาจากกระบวนการทางวิวัฒนาการของส่ิงมีชีวิตเพื่อใช้ในการค้นหาคำตอบท่ีดีท่ีสุดของ

ปัญหาการหาค่าเหมาะสม (Optimization Problem) ซึ่งได้รับการจัดให้อยู่ในกลุ่มวิธีการหาค่า

เหมาะท่ีสุดเชิงวิวัฒนาการ ถูกคิดค้นขึ้นโดย John Holland ราวปี ค.ศ. 1960 โดยนำแนวคิดและ

ทฤษฎีทางวิวัฒนาการของส่ิงมีชีวิตมาใช้ในการคำนวณด้วยคอมพิวเตอร์ ซึ่งมีเป้าหมายในการวิจัย     

2 ประการ คือ 1) เพื่อสรุปและดัดแปลงการใช้กระบวนการทางธรรมชาติให้ถูกต้องมากท่ีสุด และ    

2) เพื่อออกแบบและสร้างซอฟต์แวร์ท่ีสามารถรักษากลไกท่ีสำคัญของธรรมชาติได้ งานวิจัยดังกล่าวนี้

ถูกเผยแพร่และตีพิมพ์ครั้งแรกช่วงปีค.ศ. 1975 ในหนังสือช่ือ "Adaptation in Natural and 

Artificial Systems" ส่งผลให้ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมได้รับความนิยมอย่างแพร่หลายและมีการนำมา

ประยุกต์ใช้ในงานด้านต่าง ๆ เป็นจำนวนมาก (อาทิตย์ ศรีแก้ว, 2545)  

พื้นฐานของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมจะเป็นการสุ่มประชากรขึ้นมากลุ่มหนึ่งแล้วนำ

กระบวนการทางชีววิทยามาใช้กระทำกันระหว่างประชากรภายในกลุ่มจนเกิดเป็นประชากรกลุ่มใหม่

ขึ้นมา หากประชากรใหม่ท่ีได้มีค่าความสามารถท่ีดีกว่าประชากรรุ่นเดิมแล้ว ประชากรรุ่นเดิมจะถูก
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แทนท่ีด้วยประชากรรุ่นใหม่ และกระบวนการจะเกิดขึ้นแบบซ้ำ ๆ จนกระท่ังได้ประชากรท่ีมี

ความสามารถท่ีดีท่ีสุด โดยมีวัฏจักรประกอบด้วย 3 กระบวนการสำคัญ ได้แก่ 1) กระบวนการ

คัดเลือกสายพันธุ์ (Selection) มีหน้าท่ีในการคัดเลือกสายพันธุ์ที่ดีเพื่อนำมาใช้ในการสร้างประชากร

เริ่มต้น 2) กระบวนการปฏิบัติการทางสายพันธุ์  (Genetic operation) ทำหน้าท่ีเปล่ียนแปลง

โครโมโซมด้วยวิธีการทางสายพันธุ์เพื่อปรับเปล่ียนสายพันธุ์ในรุ่นลูกซึ่งเกิดจากการผสมพันธุ์ระหว่าง

พ่อและแม่ในรุ่นก่อนหน้า และ 3) กระบวนการการแทนท่ี (Replacement) เป็นการนำเอาลูกหลาน

ท่ีดีกว่ารุ่นก่อนหน้ามาแทนท่ีโดยจะทำการเปรียบเทียบความแข็งแกร่งของประชากรเพื่อคัดหาจำนวน

การแทนท่ีท่ีเหมาะสม ซึ่งวัฏจักรขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมสามารถแสดงได้ดังภาพท่ี 5  

 

ภาพที่ 5 วัฏจักรของขั้นตอนวิธีเชิงพนัธุกรรม 

ท่ีมา: อาทิตย์ ศรีแก้ว, 2545 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมมีองค์ประกอบหลักท่ีสำคัญ ได้แก่ ประชากร (Population) 

ซึ่งประกอบด้วยกลุ่มของโครโมโซมท่ีเป็นตัวแทนของคำตอบในระบบท่ีต้องการค้นหา ต้น

กำเนิดสายพันธุ์ หรือ พ่อแม่ (Parent) เป็นกลุ่มประชากรท่ีถูกคัดเลือกเพื่อเป็นตัวแทนใน

การสร้างสายพันธุ์ใหม่ในรุ่นถัดไป และสายพันธุ์ใหม่ หรือ ลูกหลาน (Offspring) เป็น

ประชากรกลุ่มใหม่ท่ีได้รับการถ่ายทอดทางพันธุกรรมมาจากรุ่นพ่อแม่ ซึ่งคัดเลือกจากความ
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แข็งแกร่งของประชากรในรุ่นก่อนหน้า นอกจากนี้ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมยังต้องใช้ตัว

ดำเนินการ (Operators) ในการสืบทอดสายพันธุ์ของรุ่นถัด ๆ ไป ซึ่งตัวดำเนินการเหล่านี้ 

ประกอบไปด้วย รูปแบบการเข้ารหัส (Encoding Schemes) เทคนิคการคัดเลือกสายพันธุ์ 

(Selection techniques) การแลกเปล่ียนยีน (Crossover) และการกลายพันธุ์ (Mutation) 

ดังแสดงในภาพท่ี 6 ซึ่งมีรายละเอียดดังนี้ (Katoch et al, 2020) 

 

ภาพที่ 6 ตัวดำเนินการของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

ท่ีมา: Katoch et al, 2020 

1) รูปแบบการเข้ารหัส (Encoding Schemes) การเข้ารหัสประชากรเป็นขั้นตอน

ท่ีสำคัญในการประยุกต์ใช้ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม เนื่องจากเป็นการออกแบบ

ให้โครโมโซมเป็นตัวแทนของคำตอบในรูปแบบการเรียงของตัวอักษรท่ีมีความ

ยาวจำกัด (Strings) ซึ่งมีอยู่หลากหลายประเภท อาทิ รหัสแบบตัวเลขฐานสอง 

(Binary encoding) ซึ่ งนิยมใช้กัน ท่ัวไป โดยจะกำหนดให้แต่ละยีนหรือ

โครโมโซมแทนด้วยเลข 0 หรือ 1 เช่น 100110 รหัสแบบตัวเลขฐานแปด 

(Octal encoding) คล้ายกับเลขฐานสอง เพียงแต่จะแทนค่าของยีนหรือ

โครโมโซมด้วยเลขต้ังแต่ 0 ถึง 7 เช่น 265314 เป็นต้น  
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2) เทคนิคการคัดเลือกสายพันธุ์ (Selection techniques) โดยท่ัวไปจะทำการ

คัดเลือกโครโมโซมท่ีเหมาะสมท่ีสุดจากค่า Fitness value กล่าวคือ โครโมโซม

ท่ีมีค่า Fitness value สูงจะมีโอกาสถูกเลือกมากกว่าโครโมโซมท่ีมีค่าต่ำกว่า 

ซึ่งเทคนิคการคัดเลือกมีอยู่หลายวิธี เช่น วิธีวงล้อรูเลต (Roulette Wheel 

Selection) วิธีการจัดอันดับ (Rank Selection) วิธีการแข่งขัน (Tournament 

Selection)  วิธีเฟ้นสุ่มสากล (Stochastic Universal Sampling Selection) 

เป็นต้น ในท่ีนี้จะขอกล่าวถึงเทคนิคการคัดเลือกท่ีนิยมใช้ 3 เทคนิค ได้แก่ วิธีวง

ล้อรูเลต วิธีเฟ้นสุ่มสากล และวิธีการแข่งขัน ซึ่งมีรายละเอียดดังนี้ 

2.1) วิธีวงล้อรูเลตเป็นเทคนิคการคัดเลือกท่ีง่ายท่ีสุด โดยสามารถเปรียบเทียบ

ได้กับการหมุนวงล้อรูเลตท่ีมีขนาดของช่อง Slot ไม่เท่ากัน ซึ่งแสดงถึงโอกาส

การคัดเลือกท่ีแตกต่างกัน กล่าวคือ ช่อง slot ท่ีมีขนาดใหญ่เทียบได้กับโอกาส

ของโครโมโซมท่ีมีค่าความเมาะสมสูงและมีโอกาสถูกเลือกไปเป็นประชากรใน

รุ่นถัดไปมากกว่าโครโมโซมท่ีมีค่าด้อยกว่า โดยขนาดของช่อง Slot นี้สามารถ

หาได้จากอัตราส่วนของค่าความเหมาะสมของโครโมโซมแต่ละตัวกับค่าความ

เหมาะสมรวมท้ังหมด ในกระบวนการคัดเลือกจะทำการหมุนวงล้อรูเลตอย่าง

สุ่มเพื่อค้นหาโครโมโซมพ่อแม่ โดยการหมุน 1 รอบจะได้โครโมโซม 1 ตัว นั่น

คือ จำนวนครั้งในการหมุนจึงมีค่าเท่ากับจำนวนประชากรท่ีต้องการ ดังภาพท่ี 7 

การคัดเลือกประชากรด้วยวิธีวงล้อรูเลตนี้ทำให้โอกาสในการคัดเลือกไม่เป็นไป

ตามวัตถุประสงค์ของการคัดเลือกอย่างแท้จริง กล่าวคือ โครโมโซมท่ีมีค่าความ

เหมาะสมสูงอาจมีโอกาสในการถูกเลือกน้อยกว่าหรือเท่ากับโครโมโซมท่ีมีค่า

ความเหมาะสมต่ำ ซึ่งปัญหาดังกล่าวนี้สามารถแก้ไขได้ด้วยวิธีการเฟ้นสุ่มสากล

ท่ีจะกล่าวรายละเอียดถัดไป 
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ภาพที่ 7 การคัดเลือกด้วยวิธีวงล้อรูเลต 

2.2) วิธีเฟ้นสุ่มสากลเป็นวิธีการคัดเลือกท่ีมีลักษณะคล้าย ๆ กับวิธีวงล้อรูเลต 

แตกต่างกันเพียงวิธีนี้จะทำการสุ่มจุดท่ีขอบของวงล้อขึ้นมาก่อนจุดหนึ่ง แล้วทำ

การหมุนวงล้อด้วยมุมคงท่ีครั้งละ 360/n โดยท่ี n คือ จำนวนประชากรท้ังหมด 

และในการหมุน 1 รอบจะได้โครโมโซมจำนวน 1 ตัวเช่นเดียวกับวิธีแรก ดังนั้น

เมื่อหมุนจำนวน n ครั้ง ก็จะได้ประชากรตามจำนวนเดิมท่ีต้องการ การคัดเลือก

ประชากรด้วยวิธีเฟ้นสุ่มสากลท่ีมีการหมุนด้วยมุมคงท่ีนี้จะทำให้โครโมโซมท่ีมี

ค่าความเหมาะสมมากมีโอกาสท่ีจะถูกเลือกมากและโครโมโซมท่ีมีค่าความ

เหมาะสมน้อยมีโอกาสในการถูกเลือกน้อยเช่นกัน  ดังแสดงในภาพท่ี 8 

 
ภาพที่ 8 การคัดเลือกด้วยวิธีเฟ้นสุ่มสากล 

2.3) วิธีการแข่งขันเป็นวิธีการคัดเลือกจากการแข่งขันระหว่างประชากรจำนวน 

2 กลุ่ม โดยจะสุ่มประชากรขึ้นมาเพื่อคำนวณหาค่าความแข็งแรงของโครโมโซม

แต่ละตัวในกลุ่มประชากร จากนั้นจะทำการคัดเลือกโครโมโซมท่ีมีค่าความ
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แข็งแรงมากท่ีสุดของแต่ละกลุ่มมาเป็นโครโมโซมพ่อและโครโมโซมแม่ต่อไป 

(Goldberg & Deb, 1991) 

3) การแลกเปล่ียนยีน (Crossover) เป็นการสร้างประชากรรุ่นลูก (Offspring) 

ด้วยการรวมกันระหว่างโครโมโซมจากพ่อและแม่ต้ังแต่ 2 โครโมโซมข้ึนไป โดย

จะมีการกำหนดอัตราการแลกเปล่ียนด้วยหลักความน่าจะเป็น (Probability) 

กระบวนการนี้จะเริ่มต้นด้วยการสุ่มเลือกโครโมโซมมาคู่หนึ่งจากโครโมโซมท่ี

ผ่านกระบวนการคัดเลือกมาแล้ว จากนั้นจะทำการแลกเปล่ียนยีนกันระหว่าง

โครโมโซม โดยท่ัวไปแล้วการแลกเปล่ียนยีนจะไม่ได้เกิดขึ้นทุกโครโมโซมท้ังนี้

ขึ้นอยู่กับความน่าจะเป็นในการเกิดกระบวนการแลกเปล่ียนยีนด้วย วิธีการ

ดำเนินการแลกเปล่ียนยีนสามารถทำได้หลายวิธีดังนี้ 

3.1) การแลกเปล่ียนยีนแบบจุดเดียว (Single-Point Crossover) เป็นการเลือก

จุดในการแลกเปล่ียนยีนเพียงจุดเดียวด้วยวิธีการสุ่ม ดังแสดงในภาพท่ี 9 

 
ภาพที่ 9 การแลกเปล่ียนยีนแบบจุดเดียว 

3.2) การแลกเปล่ียนยีนแบบ n จุด (n-Point Crossover) เป็นเทคนิคการ

แลกเปล่ียนยีน ท่ี เกิดขึ้น ต้ังแต่ 2 จุดขึ้น ไป มีกระบวนการแลกเปล่ียน

เช่นเดียวกับการแลกเปล่ียนยีนแบบจุดเดียว ซึ่งจะเกิดการแลกเปล่ียนท่ีด้านใด

ด้านหนึ่งของจุดกำหนด (Crossover site) กระบวนการแลกเปล่ียนยีนแบบ n 

จุด สามารถแสดงได้ดังภาพท่ี 10 
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ภาพที่ 10 การแลกเปล่ียนยีนแบบ 2 จุด 

3.3) การแลกเปล่ียนยีนแบบสม่ำเสมอ (Uniform Crossover) เป็นวิธีการ

แลกเปล่ียนยีนท่ีไม่กำหนดจุดตัดหรือจุดแลกเปล่ียนยีน แต่จะพิจารณาการ

แลกเปล่ียนยีนจากโครโมโซมพ่อแม่แบบทีละอัลลีล (Allele) หรือทีละบิตของ

เลขฐานสอง โดยใช้วิธีการสุ่มหาค่าความน่าจะเป็นในการแลกเปล่ียนของอัลลีล

คู่นั้น  ๆ อัลลีลของโครโมโซมพ่อท่ีถูกเลือกจะนำมาแทนท่ีในอัลลีลของ

โครโมโซมแม่ในตำแหน่งเดียวกัน ดังแสดงในภาพท่ี 11 

 
ภาพที่ 11 การแลกเปล่ียนยีนแบบสม่ำเสมอ 

3.4) การแลกเปล่ียนยีนแบบสับเปล่ียน (Shuffle Crossover) เป็นวิธีการ

แลกเปล่ียนยีนท่ีใช้ในการลดความอคติจากวิธีการแลกเปล่ียนยีนด้วยวิธีอื่น ๆ 

โดยจะทำการสับเปล่ียนค่าคำตอบของโครโมโซมพ่อแม่ก่อนเข้าสู่กระบวนการ

แลกเปล่ียนยีนด้วยวิธีใด ๆ เพื่อลดผลความสำคัญของลำดับข้อมูลและหลังจาก

ดำเนินการแลกเปล่ียนยีนเสร็จจึงจะทำการจัดลำดับบิตกลับมาอยู่ในตำแหน่ง

เดิม 
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4) การกลายพันธุ์ (Mutation) เป็นกระบวนการท่ีทำให้โครโมโซมรุ่นลูกแตกต่าง

ออกไปจากเดิมแต่ยังคงความคล้ายคลึงของโครงสร้างเดิมไว้ การกลายพันธุ์ถูก

นำมาใช้ในการเพิ่มประสิทธิภาพในการค้นหาคำตอบจากการสูญเสียลักษณะ

สำคัญบางประการไประหว่างการดำเนินการของตัวดำเนินการก่อนหน้า การ

กลายพันธุ์แสดงได้ดังภาพท่ี 12 

 
ภาพที่ 12 การกลายพันธุ์ของประชากร 

 จากภาพท่ี 12 แสดงให้เห็นว่าการกลายพันธุ์เกิดขึ้นท่ีตำแหน่งลูคัสท่ี 5 

ของโครโมโซม โดยอัลลีลของยีนท่ีตำแหน่งดังกล่าวนี้เกิดการกลายพันธุ์จาก 1 

เป็น 0 ซึ่งการกลายพันธุ์นี้ไม่ได้เกิดขึ้นในทุกตำแหน่งของยีนแต่จะขึ้นอยู่กับ

ความน่าจะเป็นในการกลายพันธุ์เช่นเดียวกับการแลกเปล่ียนยีน โดยท่ัวไปแล้ว

ความน่าจะเป็นของการกลายพันธุ์จะอยู่ในช่วง 0.02 ถึง 0.18 (Pongcharoen 

et al., 2002) ช้ีให้ เห็นว่าการกลายพันธุ์มี โอกาสเกิดขึ้น ได้น้อยกว่าการ

แลกเปล่ียนยีน ซึ่งมีความน่าจะเป็นในการแลกเปล่ียนยีนอยู่ท่ีช่วง 0.7 ถึง 1.0 

(Yang, 2008) หมายความได้ว่าการแลกเปล่ียนยีนเป็นตัวดำเนินการหลักท่ีมีผล

อย่างมากต่อการคำนวณของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม ในขณะท่ีการกลายพันธุ์มี

ผลต่อการคำนวณค่อนข้างน้อย แต่ถือเป็นตัวดำเนินการสำคัญหนึ่งท่ีช่วยให้การ

สร้างโครโมโซมมีความหลากหลายและมีความเหมาะสมกว่าประชากรรุ่นพ่อแม่

ได้ 

2.2.1 ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมด้ังเดิม  

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมด้ังเดิม (Traditional Genetic Algorithm) ถูกพัฒนาขึ้น

โดย Goldberg ในปี ค.ศ. 1989 เพื่อพัฒนาต่อยอดแนวความคิดของ John Holland โดย

สามารถอธิบายกระบวนการพื้นฐานของวิธีการอย่างเป็นขั้นตอน ดังแสดงในภาพท่ี 13 
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ภาพที่ 13 ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอย่างง่าย 

ท่ีมา: Gen et al., 2008 

 จากภาพท่ี 2-13 สามารถสรุปข้ันตอนของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมได้เป็น 5 ข้ันตอน ดังนี้ 

ขั้นตอนท่ี 1 การสร้างประชากรเริ่มต้น ( Initial Solution) เริ่มต้นด้วยการสุ่ม 

(Random) ค่าคำตอบขึ้นมาแล้วทำการเข้ารหัส (Encoding) ตามรูปแบบการเข้ารหัสท่ีได้

กล่าวมาแล้วข้างต้นเพื่อทำให้ค่าคำตอบเป็นโครโมโซม โดยจำนวนโครโมโซมหรือประชากร

แต่ละรุ่นขึ้นอยู่กับพารามิเตอร์ท่ีกำหนดขึ้นเอง ซึ่งโครโมโซมแต่ละตัวจะประกอบไปด้วยยีนท่ี

เรียงต่อกัน  

ขั้นตอนท่ี 2 การประเมินค่าความเหมาะสม (Fitness Evaluation) การคำนวณค่า

ความเหมาะสม (Fitness value) จะต้องถอดรหัสโครโมโซมแต่ละโครโมโซมไปเป็นตัวแปร

จริงของปัญหาแล้วคำนวณค่าวัตถุประสงค์ (Objective value) โดยการแทนค่าลงในฟังก์ชัน

วัตถุประสงค์ (Objective function) ซึ่งเป็นฟังก์ชันท่ีใช้วัดคุณสมบัติของโครโมโซมว่ามี

ความ เหมาะสมกับปัญ หานั้ น  ๆ  เพี ย งใด  หาก เป็ นปั ญ หาในการหาค่า ท่ี ดี ท่ี สุ ด 

(Optimization) สามารถนำค่าวัตถุประสงค์ไปใช้เป็นค่าความเหมาะสมได้เลย 

ขั้นตอนท่ี 3 การคัดเลือก (Selection) กลไกการคัดเลือกของขั้นตอนวิธี เชิง

พันธุกรรมใช้การพิจารณาค่าความเหมาะสมในการดำรงชีวิต หากโครโมโซมใดมีค่าความ

เหมาะสมสูง โอกาสในการอยู่รอดต่อไปก็จะสูงตามไปด้วย ในทางกลับกัน หากโครโมโซมใดมี

ค่าความเหมาะสมต่ำ โอกาสในการถูกเลือกก็จะน้อยลงด้วยเช่นกัน วิธีการคัดเลือกสามารถ

กระทำได้หลายวิธีดังท่ีกล่าวมาแล้วในข้างต้น 
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ขั้นตอนท่ี 4 กระบวนการทางพันธุกรรม ประกอบด้วย 2 กระบวนการ คือ การ

แลกเปล่ียนยีน (Crossover) และการกลายพันธุ์ (Mutation)  

ขั้นตอนท่ี 5 การตรวจสอบเงื่อนไขการส้ินสุด การทำงานของขั้นตอนวิธีเชิง

พันธุกรรมนั้นจะส้ินสุดการทำงานเมื่อครบตามจำนวนรุ่นของประชากรท่ีถูกกำหนดไว้ หรือ

อาจะมีเงื่อนไขการส้ินสุดเมื่อค่าคำตอบไม่มีการเปล่ียนแปลงในหลาย ๆ รอบก่อนหน้า 

2.2.2 การพัฒนาขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเชิงประยุกต์ 

ในปัจจุบันขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมถูกนำมาประยุกต์ใช้ร่วมกับเทคนิคอื่น ๆ อย่างกว้างขวาง

มากยิ่งขึ้นเพื่อค้นหาวิธีที่เหมาะสมมากยิ่งขึ้นสำหรับปัญหาแบบเฉพาะทาง แต่ยังคงความเป็นพื้นฐาน

เชิงวิวัฒนาการของขั้นตอนวิธีไว้ ซึ่งจะขอกล่าวถึงตัวอย่างบางส่วนเพียงเท่านั้น ดังรายละเอียด

ด้านล่างนี้ 

1) ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบอลวน (Chaotic Genetic Algorithm) นำหลักการระบบ

ความอลวน (Chaotic system) มาใช้ในการแก้ปัญหาการบรรจบการค้นหาก่อนเวลาท่ี

กำหนดของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม โดยทฤษฎีความอลวนนี้เป็นทฤษฎีท่ีอธิบายถึง

ลักษณะพฤติกรรมของระบบท่ีมีการเปล่ียนแปลงอยู่ตามเวลา ซึ่ งลักษณะการ

เปล่ียนแปลงของระบบจะมีลักษณะปั่นป่วนคล้ายคลึงกับการเปล่ียนแปลงอย่างสุ่มหรือ

การเปล่ียนแปลงอย่างไร้ระเบียบ ในขณะท่ีความเป็นจริงแล้วระบบความอลวนนี้เป็น

ระบบการเปล่ียนแปลงท่ีมีระเบียบ ในขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมจะแทนท่ีตัวดำเนินการ

แลกเปล่ียนยีนและการกลายพันธุ์ด้วยแมพอลวน (chaotic maps) เพื่อปรับปรุงความ

แม่นยำให้ดียิ่งขึ้น ในการใช้เทคนิคดังกล่าวนี้ต้องอาศัยเวลาในการคำนวณค่อนข้างสูง 

เนื่องจากมีความซับซ้อนเป็นอย่างมาก (Tiong et al., 2012) 

2) ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมผสม (Hybrid Genetic Algorithm) การผสมขั้นตอนวิธีทาง

พันธุกรรมเข้ากับเทคนิคการเพิ่มประสิทธิภาพอื่น ๆ ส่งผลให้คุณภาพของคำตอบมี

ประสิทธิภาพมากขึ้น คำตอบสามารถยอมรับได้ และสามารถควบคุมให้พารามิเตอร์

เหมาะสมท่ีสุดได้ (El-Mihoub et al., 2006) จากการศึกษาและทบทวนวรรณกรรม

พบว่าขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมยังพบปัญหาต่าง ๆ หลายประการ อย่างปัญหาการสร้าง

ประชากรเริ่มต้นท่ีอาศัยการสุ่มเป็นหลักสามารถแก้ไขได้ด้วยการประยุกต์ใช้ขั้นตอนวิธี

อื่น ๆ เข้ามาช่วย อาทิ ขั้นตอนวิธีการลอกแบบ (Memetic algorithm) ขั้นตอนวิธีการ

ค้นหาท้องถิ่น (Local search algorithm) เป็นต้น ซึ่งการผสานรวมขั้นตอนวิธีอื่น ๆ 



 22 
 

เข้ากับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมนี้ทำให้เกิดความสมดุลท่ีเหมาะสมระหว่างการเพิ่มและ

การกระจายความเส่ียง ปัญหาอื่น ๆ ท่ีพบคือ การต้ังค่าพารามิเตอร์ ซึ่งสามารถ

ประยุกต์ใช้วิธีเมตาฮิวริสติกส์อื่น ๆ เข้ามาช่วยได้ 

3) ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบผสานกับวิธีตรรกศาสตร์คลุมเครือ (GA-FL) มีวัตถุประสงค์

เพื่อแก้ปัญหาการสร้างเส้นทางในการสังเคราะห์กลไก โดยเป็นการประยุกต์ใช้ขั้นตอน

เชิงพันธุกรรมแบบด้ังเดิมร่วมกับตัวควบคุมตรรกศาสตร์คลุมเครือ ซึ่งตัวควบคุมนี้จะ

ตรวจสอบความแปรผันของตัวแปรการออกแบบในระหว่างการค้นหาคำตอบรอบอรก 

และทำการปรับเปล่ียนช่วงขอบเขตเริ่มต้นเพื่อเริ่มข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมใหม่ในรอบท่ี

สอง วิธีการท่ีนำเสนอนี้มีความสามารถในการปรับจำนวนประชากรเริ่มต้นเพื่อหลีกเล่ียง

ค่าต่ำท่ีสุดในท้องถิ่น (Local minimum) และเพิ่มความแม่นยำในการค้นหาคำตอบมาก

ยิ่งขึ้น (Laribi et al., 2004) 

2.3 Gain-of-Function (GOF) 

 Gain-of-Function เป็นหลักการเพิ่มความสามารถหรือคุณสมบัติใหม่ให้กับส่ิงมีชีวิตใด ๆ 

เพื่อพัฒนาตนเองให้มีความแข็งแกร่ง หรือมีความสามารถท่ีดีขึ้น โดยอาศัยการดัดแปลงทาง

พันธุกรรมในการตัดต่อยีน (Gene) ซึ่งจะก่อให้เกิดการเปล่ียนแปลงของจีโนม (Genome) ในส่ิงมีชีวิต

และอาจส่งผลให้ฟี โนไทป์ (Phenotypes) เป ล่ียนแปลงไปเนื่องจากการทำงานทางชีวภาพ 

(Biological functions) ท่ีเกิดการสูญเสียหรือได้รับยีนเพิ่มขึ้นจากเดิม  

2.3.1 ความเป็นมาของ Gain-of-Function 

    Gain-of-Function (GOF) เป็นศัพท์ทางพันธุศาสตร์ใช้อธิบายการกลายพันธุ์ท่ีทำ

ให้ยีน RNA หรือโปรตีนมีความสามารถหรือรูปแบบการแสดงออกในลักษณะใหม่ ซึ่ง

ความสามารถในการทำงานท่ีเพิ่มขึ้นอาจส่งผลให้แบคทีเรียไวต่อโพแทสเซียมไอออนเป็ น

พิเศษ (Kuo et al., 2003) ตัวอย่างเช่น พืช Arabidopsis ท่ีมีลำต้นและใบหยิก (Wang et 

al., 2013) เป็นต้น โดยท่ีเกษตรกรได้พยายามฝึกฝนการปรับปรุงพันธุ์พืชในลักษณะนี้มาเป็น

เวลาหลายพันปีเพื่อศึกษาพฤติกรรมหรือลักษณะการเปล่ียนแปลงของพืชชนิดใหม่หลังจาก

ได้รับการตัดแต่งยีนเกิดขึ้น  

  แรกเริ่มนั้นคำว่า GOF ไม่ได้มีความเกี่ยวข้องกับไวรัสวิทยามากนักจนกระท่ังในช่วง

ทศวรรษท่ีผ่านมา ได้มีการนำหลักการทำงานของ GOF มาประยุกต์ใช้กับศาสตร์ทางด้าน

ไวรัสวิทยาเพื่อศึกษาและทำการวิจัยท่ีมีความเส่ียงสูง โดยการทำให้ไวรัสมีความสามารถท่ี
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เพิ่มข้ึน กล่าวคือ ก่อให้เกิดไวรัสท่ีมีอันตรายถึงชีวิตต่อมนุษย์และส่ิงมีชีวิตอื่น ๆ หรืออาจเพิ่ม

ความสามารถการแพร่เช้ือและการแพร่ระบาดได้มากขึ้น ซึ่งการวิจัยในลักษณะนี้มี

ความสำคัญต่อการพัฒนาวิธีการรักษาและวัคซีนชนิดใหม่ รวมถึงการทำความเข้าใจต่อ

พฤติกรรมของไวรัสท่ีเป็นสาเหตุทำให้เกิดโรคระบาดได้  GOF เริ่มเป็นท่ีรู้จักกันในวงกว้าง

เมื่อราวปีค.ศ.2012 หลังจาก  Ralph Baric นักไวรัสวิทยาแห่ง  University of North 

Carolina และ Katherine Spindler นักไวรัสวิทยาจาก University of Michigan Medical 

School มีการเปิด เผยว่ าพวก เขาได้ปรับแต่งไวรัสไข้หวัดนก  (H5N1) โดยใช้ห ลัก                  

พั น ธุ วิ ศ วก รรม  (Genetic Engineering) และห ลักวิ วัฒ น าการท างตรง  (Directed 

Evolution) ซึ่งสามารถแพร่เช้ือระหว่างพังพอนได้ ( Imai et al., 2012 & Herfst et al., 

2012) และในปีต่อ ๆ มาจึงเกิดการถกเถียงขึ้นระหว่างผู้สนับสนุนทุนวิจัย นักการเมือง และ

นักวิทยาศาสตร์ในประเด็นด้านความปลอดภัยและการกำกับดูแลในการเผยแพร่ผลงานท่ีควร

จะเข้มงวดขึ้น เนื่องจากอาจก่อให้เกิดผลกระทบอื่น ๆ ตามมา นอกจากนี้นักวิจัยบางกลุ่ม

ยังคงมีการต้ังคำถามเกิดขึ้นเกี่ยวกับประโยชน์ท่ีได้รับจากงานวิจัยประเภทนี้นั้นมีความคุ้มค่า

หรือไม่เมื่อเทียบกับความเส่ียงท่ีจะได้รับในวงกว้าง ส่งผลให้ประเด็นการถกเถียงนี้กลายเป็น

ประเด็นทางการเมืองโดยเฉพาะในประเทศมหาอำนาจอย่างสหรัฐอเมริกา 

  จากประเด็นท่ีร้อนระอุนี้ส่งผลให้หน่วยงานด้านเงินทุนของสหรัฐฯ ซึ่งให้การ

สนับสนุนการวิจัยในต่างประเทศได้กำหนดให้มีการระงับการวิจัยเกี่ยวกับความสามารถใน

การทำงานของเช้ือโรค และมอบหมายให้สถาบันสุขภาพแห่งชาติ (NIH) ประเมินความเส่ียง

และผลประโยชน์ท่ีจะได้รับจากงานวิจัยดังกล่าวนี้ขึ้น (Selgelid, 2016) และในปัจจุบันการ

วิจัย GOF นี้กลับมามีบทบาทอีกครั้งเมื่อเกิดการระบาดของเช้ือไวรัส COVID-19 หรือโคโรนา

ไวรัสเนื่องจากมีการสันนิษฐานว่าเช้ือไวรัสนี้เกิดจากข้อผิดพลาดของห้องปฏิบัติการท่ีหวู่ฮั่น 

ในประเทศจีน ซึ่งมีความเช่ียวชาญโดยตรงเกี่ยวกับการวิจัย GOF ท่ีทำให้เช้ือหลุดออกมา

และเกิดการแพร่ระบาดครั้งใหญ่ในขณะนี้ แต่ในเบื้องต้นข้อสันนิษฐานนี้ยังไม่มีหลักฐาน

ยืนยันแน่ชัดว่าสาเหตุของการระบาดนี้เกิดขึ้นจากห้องปฏิบัติการจริงหรือไม่ ซึ่งทางหวู่ฮั่นได้

มีการรายงานว่าต้นตอของโคโรนาไวรัสมาจากตลาดสดในเมืองหวู่ฮั่น ประเทศจีน ท่ีถ่ายถอด

จากค้างคาวมาสู่มนุษย์ แต่กลุ่มนักวิทยาศาสตร์และนักการเมืองยังคงไม่เช่ือหรือยังคงไม่ตัด

ประเด็นเรื่องแหล่งกำเนิดเกิดจากห้องปฏิบัติการของหวู่ฮั่นออกไป และเรียกร้องให้มี

การศึกษาเกี่ยวกับโคโรนาไวรัสอย่างถี่ถ้วนเพื่อตรวจสอบข้อเท็จจริงต่อไป 
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 2.3.2 การประยุกต์ใช้การวิจัย Gain-of-Function  

งานวิจัย GOF ท่ีทำการทดลองในห้องปฏิบัติการนั้นเป็นแนวทางเชิงรุกเพื่อทำความ

เข้าใจส่ิงท่ีจะเกิดขึ้นตามธรรมชาติในท่ีสุด จากท่ีกล่าวมาในข้างต้นจะเห็นได้ว่าการวิจัย GOF 

ถูกนำมาประยุกต์ใช้กับการทดลองด้านไวรัสวิทยา ซึ่งเป็นพื้นฐานในการทำความเข้าใจ

ชีววิทยา นิเวศวิทยา และการเกิดโรคของเช้ือไวรัส นักไวรัสวิทยาใช้การทดลอง GOF เพื่อทำ

ความเข้าใจลักษณะทางพันธุกรรมของไวรัสและลักษณะเฉพาะในการสร้างปฏิสัมพันธ์

ระหว่างตัวให้อาศัย (Host) ในมนุษย์หรือส่ิงมีชีวิตอื่น ๆ  กับตัวไวรัส โดยการจำแนกประเภท

ของการวิจัย GOF ขึ้นอยู่กับผลของการทดลอง ซึ่งสามารถจำแนกได้เป็น 3 ประเภทหลัก ๆ 

(Institute of Medicine and National Research Council, 2015) คือ  

1) การวิจัย GOF แบบกังวล (Gain-of-Function of Concern) ซึ่งเกี่ยวข้องกับการ

สร้างไวรัสท่ีมีคุณสมบัติใหม่ท่ีไม่มีอยู่ในธรรมชาติ อาทิเช่น การผลิตไวรัส H5N1 การผลิต

ไข้หวัดใหญ่สายพันธุ์ A ท่ีสามารถแพร่เช้ือในอากาศได้ในกลุ่มของพังพอน ในขณะท่ีสายพันธุ์

ท่ีอยู่ในธรรมชาติจะไม่สามารถแพร่เช้ือในอากาศได้  

2) การสร้างไวรัสสายพันธุ์ที่อาจก่อให้เกิดโรคและ/หรือแพร่เช้ือได้มากกว่าไวรัสสาย

พันธุ์ท่ีอยู่ในธรรมชาติ แต่มีระดับความรุนแรงของอาการเทียบเท่าหรือน้อยกว่าไวรัสท่ีอยู่ใน

ธรรมชาติ 

3) การสร้างไวรัสท่ีทำให้เกิดโรคและ/หรือแพร่เช้ือได้สูงในสัตว์ ซึ่งยังไม่ปรากฎว่า

เป็นปัญหาทางด้านสาธารณสุขท่ีสำคัญ อาทิเช่น ไข้หวัดใหญ่สายพันธุ์ A/PR/8/34 ท่ีมีการ

เติบโตสูง โดยพบว่ามีการก่อโรคในหนูเพิ่มขึ้นแต่ยังไม่พบในมนุษย์ 

หนึ่งในการวิจัย GOF ท่ีสำคัญและเป็นส่ิงใกล้ตัวในปัจจุบันคือการทดลอง GOF 

สำหรับการวิจัยโคโรนาไวรัส หรือ COVID-19 ท่ีทวีความรุนแรงในขณะนี้ โคโรนาไวรัส

จัดเป็นไวรัสท่ีมีขนาดใหญ่ท่ีสุดในกลุ่มไวรัสท่ีมีสารพันธุกรรม RNA ชนิดสายเด่ียวที่มีเย่ือหุ้ม

ไขมันล้อมรอบ (Enveloped positive-stranded RNA Virus) จัดอยู่ในตระกูล (Family) 

Coronaviridae ซึ่ งสามารถแบ่ ง ได้ เป็น  4 สกุ ล (Genus) ได้แก่  Alphacoronavirus, 

Betacoronavirus, Deltacoronavirus และ Gammacoronavirus โดยในปัจจุบันโคโรนา

ไวรัสท่ีก่อโรคในคน (Human Coronavirus: HCoV) มีท้ังหมด 7 สายพันธุ์ แบ่งออกเป็นสาย

พันธุ์ท่ีก่อโรคไม่รุนแรง (Symptoms) จำนวน 4 สายพันธุ์ ได้แก่ สายพันธุ์ HCoV-229E, 

HCoV-OC43, HCoV-NL63 และ HCoV-HKU1 ซึ่งมักก่อให้เกิดการติดเช้ือในระบบทางเดิน



 25 
 

หายใจส่วนบน (Upper respiratory tract infection) และสายพันธุ์ ท่ี ก่อ โรครุนแรง 

(Disease) จำนวน 3 สายพันธุ์ ได้แก่ สายพันธุ์ SARS-CoV (Severe acute respiratory 

syndrome coronavirus) ท่ีทำให้เกิดโรคทางเดินหายใจเฉียบพลันรุนแรงหรือโรคซาร์สใน

ประเทศจีนและฮ่องกง ช่วงปีพ.ศ. 2545 -2546 สายพันธุ์ MERS-CoV (Middle East 

respiratory syndrome coronavirus) ท่ีทำให้เกิดโรคทางเดินหายใจตะวันออกกลาง หรือ

โรค เมอร์ส ใน ช่วงปี พ .ศ .2 555 -2556  และสายพั น ธุ์  SARS-CoV2 (Severe acute 

respiratory syndrome coronavirus 2) เป็นสายพันธุ์ท่ีพึ่งค้นพบและก่อให้เกิดการแพร่

ระบาดอย่างรุนแรงในปัจจุบัน หรือท่ีรู้จักกันในช่ือ COVID-19   

จากการศึกษารหัสพันธุกรรมและลำดับนิวคลีโอไทด์ท้ังหมดในจีโนม (Whole 

genome sequencing) ของเช้ือไวรัส SARS-CoV-2 พบว่ามีลำดับนิวคลิโอไทด์ประมาณ 

29,903 คู่เบส (MN908947) และมีความใกล้เคียงกับเช้ือในกลุ่มไวรัสซาร์สของค้างคาว (Bat 

SARS-like coronavirus ZC45) ถึงเกือบร้อยละ 89 ในขณะท่ีใกล้เคียงกับไวรัสซาร์สของคน 

(SARS-CoV) ประมาณร้อยละ 79 และไวรัส MERS-CoV ประมาณร้อยละ 50 (สุรัยยา และ

คณะ, 2563) เมื่อนำข้อมูลของผู้ป่วยคนหนึ่ง (WIV04) ท่ีมีการเก็บตัวอย่างจากของเหลวล้าง

หลอดลม  (Bronchoalveolar: BALF) มาวิ เคราะห์ เมตาจี โนมิ ก ส์  (Metagenomics 

analysis) พบว่า มีลำดับจีโนมตรงกับลำดับของ SARSr-Cov จำนวน 1,378 ลำดับ คิดเป็น 

87.1 เปอร์เซ็นต์ ดังแสดงในภาพท่ี 14a  
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  โครงสร้างจีโนมของไวรัส SAR-CoV-2 มีลักษณะเช่นเดียวกับจีโนมของไวรัส SAR-

CoV โดยแบ่ งออก เป็ น  2  ส่ วน  คือ  ส่ วน  non-structural protein (nsp) และ ส่ วน 

structural protein ซึ่งเมื่อนำมาวิเคราะห์พบว่าลักษณะรูปร่างของโครงสร้างเปล่ียนแปลง

ไปตามยีนท่ีใช้ในการศึกษา เนื่องจากไวรัสในกุล่มนี้เกิด recombination ประมาณ 2 ใน 3 

ส่วนจากปลาย 5’ ของโครงสร้างจีโนมไวรัสโคโรนา ประกอบด้วย open reading frame 1a 

(ORF1a) และ open reading frame 1b (ORF1b) ซึ่ งทำหน้ าท่ีสร้ าง non-structural 

protein 16 ชนิดท่ีมีคุณสมบัติเป็นเอนไซม์ในการจำลองแบบ โดยจะทำหน้าท่ีในขบวนการ 

viral replication เพื่อเพิ่มจำนวนไวรัสในเซลล์ท่ีติดเช้ือ และสร้าง RNA recombination ท่ี

เหลือ 1 ใน 3 ส่วนด้านปลาย 3’ ซึ่งทำหน้าท่ีสร้างโปรตีนโครงสร้างหลัก 4 ชนิด ได้แก่ 

โปรตีนหนาม (Spike protein: S) โปรตีนเยื่อหุ้มไวรัส (Membrane protein: M) โปรตีน

เปลือกหุ้มไวรัส (Envelope protein: E) และนิวคลิโอแคพซิด (Nucleocapsid: N) ดังแสดง

ในภาพท่ี 2-14b โปรตีนหนามเป็นโปรตีนท่ียื่นออกมาจากเปลือกหุ้มไวรัส เมื่อนำไปส่องด้วย

กล้องจุลทรรศน์อิ เล็กตรอนพบว่าโปรตีนหนามเหล่านี้ จะมี ลักษณะคล้ายกับมงกุฎ

เปรียบเสมือนขาให้กับไวรัส ซึ่งมีความสำคัญต่อการก่อโรคในมนุษย์ โปรตีนเยื่อหุ้มและ

เปลือกหุ้มไวรัสเป็นส่วนประกอบบนเปลือกของไวรัส และโปรตีนนิวคลิโอแคพซิดเป็นโปรตีน

ท่ีจับบนจีโนมซึ่งทำให้เกิดแคปซิดท่ีสมมาตรในลักษณะเกลียว (Helix) (สุรัยยา และคณะ, 

2563) โดยโครงสร้างของไวรัสสามารถแสดงได้ดังภาพท่ี 15 

 
ภาพที่15 โครงสร้างของไวรัส 

ท่ีมา: กรมควบคุมโรค กระทรวงสาธารณสุข. (2564). 
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จากการพิจารณาต้นกำเนิดของโคโรนาไวรัสพบว่ามีต้นกำเนิดมาจากค้างคาว

เช่นเดียวกัน โดยไวรัสซาร์สและเมอร์สมีตัวกลางในการรับเช้ือไวรัสจากค้างคาวเป็นสัตว์เล้ียง

ลูกด้วยนม และอาศัยการถ่ายทอดไปสู่มนุษย์ผ่านชะมดและอูฐหนอกเดียว สำหรับไวรัส 

SARS-CoV-2 ยังไม่พบว่ามีการถ่ายทอดเช้ือมาสู่มนุษย์ผ่านสัตว์ชนิดใด แต่จากการศึกษา     

เมตาจีโนมิกส์ของนิ่ม (Pangolins) พบว่าในตัวนิ่มมีจีโนมของเช้ือเบตาโคโรนาไวรัส ซึ่งเป็น

ลักษณะเดียวกันกับเช้ือไวรัสท่ีตรวจพบในผู้ป่วยโควิด จึงคาดว่านิ่มอาจจะเป็นตัวกลางในการ

รับและถ่ายทอดเช้ือจากค้างคาวไปสู่มนุษย์ (Zhou, D. et al, 2020) และจากการศึกษาของ 

Zhou และคณะ พบว่าบริเวณส้ัน ๆ ของ RNA-dependent RNA polymerase (RdRp) 

จากเช้ือไวรัสโคโรนาของค้างคาว (BatCoV RaTG13) มีลำดับเกี่ยวข้องกับไวรัส SARS-CoV-

2 ค่อนข้างสูง จึงดำเนินการหาลำดับความยาวแบบเต็มของ RNA ตัวอย่าง โดยอาศัยการ

วิเคราะห์อย่างง่าย (Simplot analysis) ซึ่งพบว่าเช้ือไวรัส SARS-CoV-2 และเช้ือไวรัส 

RaTG13 มีความคลึงกันอย่างมากตลอดท้ังจีโนม โดยมีลำดับความเหมือนกันของจีโนมถึง 

96.2 เปอร์เซ็นต์ ดังแสดงในภาพท่ี 14c และเมื่อวิเคราะห์สายวิวัฒนาการของจีโนมแบบเต็ม

ความยาว (full-length genome) และลำดับยีนของ RdRp และโปรตีนหนามแสดงให้เห็น

ว่าเช้ือไวรัส RaTG13 มีความสัมพันธ์อย่างใกล้ชิดกับเช้ือไวรัส SARS-CoV-2 และยังสร้างสาย

วิวัฒนาการท่ีแตกต่างจาก SARS-CoV อื่น ๆ อีกด้วย ดังแสดงในภาพท่ี 14d  

จากการศึกษาการแพร่กระจายเช้ือ SARS-CoV และ MERS-CoV นั้นจัดอยู่ใน

ประเภทท่ีแตกต่างจากการวิจัยเช้ือไข้หวัดใหญ่ เนื่องจากมีความแตกต่างทางชีววิทยาพื้นฐาน

ระหว่างไวรัสเหล่านี้ ในช่วงแรกไวรัส SARS-CoV มีวิวัฒนาการเพื่อให้เกิดการแพร่ระบาดใน

เซลล์ของมนุษย์ท่ีตัวรับไวรัสท่ีเรียกว่า Angiotensin-Converting Enzyme 2 หรือ ACE 2 

ได้อย่างมีประสิทธิภาพ ผลการวิจัยได้รับการยืนยันมากยิ่งขึ้นภายหลังการระบาดใหญ่ของ 

SARS-CoV ราวปีพ.ศ.2546 ในประเทศจีน ซึ่งแสดงให้เห็นการเปล่ียนแปลงอย่างค่อยเป็น

ค่อยไปในลำดับของกรดอะมิโนในจีโนมท้ังหมดท่ีเกี่ยวข้องกับเช้ือไวรัส SARS-CoV จากการ

ทดลองในเย่ือบุผิวทางเดินหายใจของมนุษย์และการทดลองในสัตว์ทดลองแสดงให้เห็นว่าใน

ขณะท่ีสายพันธุ์ของมนุษย์สามารถแพร่เช้ือและทำซ้ำได้อย่างมีประสิทธิภาพในเซลล์ท่ีแสดง

ตัวรับ ACE2 ของมนุษย์ในสายพันธุ์ค้างคาว แต่สายพันธุ์ชะมดไม่สามารถใช้ตัวรับ ACE 2 

ของมนุษย์ได้ (Institute of Medicine and National Research Council, 2015)  
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กลไกการติดเช้ือของโคโรนาไวรัสเกิดจากการใช้โปรตีนส่วนหนามจับกับตัวรับ

จำเพาะท่ีอยู่บนผิวเซลล์ของตัวให้อาศัย (host) จากนั้นเซลล์จะได้รับสารพันธุกรรมจาก

กระบวนการปลดปล่อยสารจนสารพันธุกรรมเกิดการเพิ่มจำนวนและประกอบรวมเป็น

อนุภาคไวรัสใหม่ต่อไป ขั้นตอนการจับกับตัวรับท่ีจำเพาะบนผิวเซลล์เป็นกระบวนการสำคัญ

เนื่องจากจะเป็นตัวบ่งช้ีว่าไวรัสจะสามารถเข้าสู่เซลล์ของตัวให้อาศัยเพื่อก่อให้เกิดการติดเช้ือ

ได้หรือไม่ และการศึกษาตัวรับ (Receptor) บนผิวเซลล์ของเซลล์ตัวรับมีความสำคัญในการ

ก่อโรคของเช้ือไวรัสสำหรับเช้ือในกลุ่มเบตาโคโรนาไวรัสท่ีก่อโรครุนแรง เมื่อพิจารณา

โครงสร้างนิวคลิโอไทด์ในส่วนโปรตีนหนามของเช้ือไวรัส SARS-CoV-2 พบว่าโปรตีนท้ังหมด

มีความคล้ายคลึงกับไวรัสซาร์ส ร้อยละ 76-78 โดยไวรัสซาร์สของค้างคาวและของคนใช้

โมเลกุล angiotensin-converting enzyme 2 (ACE2) เป็นตัวรับในการเข้าสู่เซลล์ ดังนั้น

จึงคาดว่าไวรัส SARS-CoV-2 น่าจะใช้โมเลกุล ACE2 ในการเข้าสู่เซลล์ตัวรับเช่นเดียวกัน 

โดยลักษณะและตำแหน่งของโปรตีนหนามในมนุษย์ของเช้ือไวรัส SARS-CoV-2 สามารถ

แสดงได้ดังภาพท่ี 16 
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ก่อนท่ีจะทราบว่า ACE2 เป็นตัวรับเซลล์สำหรับเช้ือไวรัส SARS-CoV-2 ได้มีการ

ทดสอบด้วยการศึกษาการติดเช้ือของไวรัส โดยใช้เซลล์ HeLa ท่ีแสดงหรือไม่แสดงโปรตีน 

ACE2 จากมนุษย์ ค้างคาวเกือกม้า ชะมด สุกร และหนู จากการศึกษาพบว่าเช้ือไวรัส SARS-

CoV-2 ใช้ ACE2 เป็นตัวรับเช้ือเข้าสู่เซลล์ในสัตว์ทดลองทุกชนิด แต่หนูให้ผลการทดลอง

แตกต่างประการหนึ่งคือเซลล์ท่ีเป็นตัวรับ ACE2 ไม่ใช่เซลล์ท่ีแสดงโปรตีน ACE2 เหมือนกับ

สัตว์ทดลองชนิดอื่น จึงสามารถสรุปได้ว่า ACE2 น่าจะเป็นตัวรับเซลล์ท่ีเช้ือไวรัส SARS-CoV-

2 ใช้ในการเข้าสู่เซลล์ระบบทางเดินหายใจ โดยผลการทดสอบแสดงได้ดังภาพท่ี 17 

 
ภาพที่ 17 การวิเคราะห์การใช้ตัวรับของเช้ือไวรัส SARS-CoV-2 

ท่ีมา: Zhou, P. et al. (2020) 
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2.4 ปัญหาการจัดเส้นทางการเดินรถ 

 ปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถ (Vehicle Routing Problem: VRP) ถูกคิดค้นขึ้นครั้งแรกเมื่อ 

50 ปี ท่ี แล้ว โดย Dantzig และคณะ ภายใต้ ช่ือ “The Truck Dispatching Problem” โดยมี

วัตถุประสงค์เพื่อออกแบบเส้นทางท่ีเหมาะสมของกองรถบรรทุกน้ำมันเบนซินระหว่างท่าเทียบเรือ

สินค้าเทกองกับสถานีบริการจำนวนมากท่ีจัดหามาให้โดยท่าเทียบเรือ (Dantzig et al., 1959) 

เส้นทางท่ีเหมาะสมท่ีสุดไม่ใช่เส้นทางท่ีมีระยะทางส้ันท่ีสุด หรือมีจำนวนยานพาหนะน้อยท่ีสุด แต่เป็น

เส้นทางท่ีเหมาะสมท่ีสุดในแง่ของต้นทุน การจัดเส้นทางแบบด้ังเดิมมีหลักการสำคัญอยู่ภายใต้เงื่อนไข 

4 ประการ (Toth and Vigo, 2002) คือ 1) ในแต่ละเส้นทางต้องมีจุดเริ่มต้นและจุดส้ินสุด ณ 

ตำแหน่งเดียวกัน 2) ลูกค้าแต่ละรายต้องได้รับบริการจากยานพาหนะคันเดียวกันเท่านั้น  3) ปริมาณ

ความต้องการของลูกค้าแต่ละเส้นทางต้องไม่เกินปริมาณความจุของยานพาหนะ และ 4) ต้นทุน

โดยรวมของแต่ละเส้นทางมีค่าต่ำท่ีสุด ตัวอย่างการจัดเส้นทางสามารถแสดงได้ดังภาพท่ี 18 

 

ภาพที่ 18 ปัญหาการจัดเส้นทางการเดินรถ (Vehicle Routing Problem: VRP) 

 ปัญหา VRP จึงเป็นปัญหาการกำหนดเส้นท่ีเหมาะสมท่ีสุดจากจุดต้นทางหนึ่งจุดไปยัง

ปลายทางต่าง ๆ โดยคำนึงถึงข้อจำกัดเฉพาะทางธุรกิจ อาทิ ข้อจำกัดด้านยานพาหนะและทรัพยากร 

ข้อจำกัดด้านเวลา ข้อจำกัดด้านระยะทาง เป็นต้น มีวัตถุประสงค์ของการออกแบบและจัดเส้นทาง

เดินรถเพื่อให้ได้ค่าเหมาะสมท่ีสุด 4 ประการ ดังนี้ (รัฐกร, 2558 อ้างถึง เครือวัลย์, 2547) 
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1) เพื่อลดจำนวนรถขนส่งสินค้าหรือเพื่อลดค่าใช้จ่ายต้นทุนคงท่ี (Fixed cost) ท่ีเกิดขึ้นใน

การขนส่งแต่ละครั้ง เมื่อจำนวนรถลดลง ความจำเป็นในการจ้างพนักงานขัยรถเพิ่มจึง

น้อยลงตามไปด้วย 

2) เพื่อลดระยะทางในการเดินทางหรือลดระยะเวลาในการเดินทาง เมื่อระยะทางและระย

เวลาลดลง ค่าใช้จ่ายต้นทุนแปรผัน (Variable cost) ท่ีเกิดขึ้นในการขนส่งแต่ละครั้งจะ

ลดลงตามไปด้วย ค่าใช้จ่ายต้นทุนแปรผัน ได้แก่ ค่าน้ำมันและค่าเปล่ียนถ่ายของเหลว 

เช่น น้ำมันเครื่อง น้ำมันเกียร์ น้ำมันเบรก เป็นต้น ซึ่งของเหลวเหล่านี้มีค่าแปรผันตรง

ตามจำนวนระยะทาง 

3) เพื่อลดท้ังค่าใช้จ่ายต้นทุนคงท่ีและค่าใช้จ่ายต้นทุนแปรผัน กล่าวคือ ลดท้ังจำนวนรถ 

ระยะเวลา และระยะทางในการเดินทาง ซึ่งถือว่าเป็นการลดค่าใช้จ่ายต้นทุนท้ังหมดให้มี

ค่าน้อยท่ีสุด (Total cost minimization)  

4) ออกแบบเส้นทางเพื่อเพิ่มความพึงพอใจให้กับผู้รับบริการ ท้ังนี้การออกแบบเส้นทางเดิน

รถส่วนใหญ่จะคำนึงถึงวัตถุประสงค์ใน 3 ข้อแรกก่อนเป็นสำคัญ 

ในเวลาต่อมาปัญหา VRP ได้รับความสนใจอย่างมากในทางการดำเนินธุรกิจ เนื่องจากต้นทุน

ด้านการขนส่งจัดเป็นต้นทุนสำคัญประการหนึ่งท่ีส่งผลกระทบต่อต้นทุนโดยรวมขององค์กร อีกท้ัง

จัดเป็นต้นทุนท่ีมีสัดส่วนค่อนข้างสูงเมื่อเทียบกับต้นทุนท้ังหมดซึ่งไม่สามารถหลีกเล่ียงได้ จึงเกิดการ

พัฒนาลักษณะของปัญหา VRP ในลักษณะเฉพาะทางมากยิ่งขึ้น อย่างการเพิ่มเงื่อนไขและข้อจำกัด

ต่าง ๆ เข้าไป อาทิ จำนวนพาหนะในการขนส่ง รูปแบบการขนส่ง ปริมาณท่ีสามารถขนส่งได้ เป็นต้น 

โดย Toth and Vigo (2002) ได้แบ่งประเภทปัญหา VRP ไว้ 9 ประเภท ดังแสดงในตารางท่ี 1   
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ตารางที่ 1 ประเภทของปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถ 
รูปแบบปัญหา ชื่อย่อ ความหมาย 

Capacitated VRP CVRP 
ปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถแบบมีข้อจำกัดเรื่อง
ความจุของยานพาหนะ 

VRP with Time Windows VRPTW 
ปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถแบบมีกรอบเวลาใน
การจัดส่ง 

VRP with Backhaul VRPB 
ปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถแบบมีการส่งกลับมายัง
คลังเดิม 

VRP with Pickup and 
Delivery 

VRPPD 
ปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถแบบมีการรับ-ส่งสินค้า 

VRPPD with Time Windows VRPPDTW 
ปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถแบบมีการรับ-ส่งสินค้า
และมีกรอบเวลา 

VRP with Multiple Depots MDVRP ปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถแบบมีหลายคลังสินค้า 
Periodic VRP PVRP ปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถแบบมีช่วงเวลา 

Split Delivery VRP SDVRP 
ปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถแบบมีการแยกสินค้า
ส่งออกเป็น   ส่วน ๆ  

Stochastic VRP SVRP ปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถแบบมีความไม่แน่นอน 

 วิธีการแก้ปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถสามารถแบ่งหลัก ๆ ได้เป็น 3 วิธี (รัฐกร , 2558) คือ    

1) วิธีการแก้ปัญหาแบบ Mathematic Programming เป็นวิธีการท่ีสามารถหาคำตอบได้ดีท่ีสุด 

เหมาะสำหรับปัญหาท่ีมีขนาดเล็ก เนื่องจากเป็นการหาคำตอบแบบอาศัยหลักการทางคณิตศาสตร์ ยิ่ง

ปัญหามีขนาดใหญ่มากขึ้นความซับซ้อนในการแก้ปัญหายิ่งมากขึ้นตามไปด้วย ส่งผลให้ปัญหาท่ีมี

ขนาดใหญ่จะต้องใช้เวลาในการหาคำตอบนานกว่าปัญหาขนาดเล็ก 2) วิธีการแก้ปัญหาแบบ 

Constructive Approach จะเป็นวิธีการแก้ปัญหาท่ีสร้างขึ้นมาเพื่อแก้ปัญหาการวางแผนการขนส่ง

โดยเฉพาะ ไม่สามารถนำไปใช้ในการแก้ปัญหาอื่นได้ และคำตอบท่ีได้จากการแก้ปัญหาด้วยวิธีนี้จะไม่

สามารถการันตีคำตอบได้ เนื่องจากคำตอบท่ีได้รับเป็นคำตอบจากการอาศัยหลักการประมาณ และ 

3) วิธีการแก้ปัญหาแบบปัญญาประดิษฐ์ (Artificial Intelligent) เป็นวิธีการแก้ปัญหาท่ีเหมาะสำหรับ

ปัญหาท่ีมีความซับซ้อนค่อนข้างสูง และมีความยืดหยุ่นในการแก้ปัญหา สามารถใช้กับปัญหาได้ ทุก

ขนาด แต่ต้องอาศัยการประยุกต์วิธีการให้สอดคล้องกับแต่ละปัญหาค่อนข้างมาก การแก้ปัญหาด้วย

วิธีนี้อาจไม่ได้ค่าคำตอบท่ีดีท่ีสุดเสมอ แต่คำตอบท่ีได้รับจัดเป็นคำตอบท่ีดีและสามารถยอมรับได้ ข้อดี
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หลัก ๆ ของวิธีการแก้ปัญหาด้วยวิธีนี้ คือ ใช้ระยะเวลาในการค้นหาคำตอบท่ีรวดเร็ว แม้ปัญหาจะมี

ขนาดใหญ่ หรือมีความซับซ้อนสูงก็ตาม ในทางปฏิบัติจึงนิยมใช้วิธีการแก้ปัญหาด้วยวิธีนี้ เนื่องจากมี

เวลาท่ีค่อนข้างจำกัด จึงไม่สามารถรอคำตอบเป็นเวลานานได้  

 จากการศึกษาพบว่าปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถ สามารถแสดงด้วยแบบจำลองทาง

คณิตศาสตร์มาตรฐานดังนี้ (รัฐกร, 2558) 

ดัชนี (Indices) 

𝑖 = ลำดับลูกค้าท่ี 𝑖 โดยท่ี 𝑖 = 1, 2, … , 𝑛 

𝑗 = ลำดับลูกค้าท่ี 𝑗 โดยท่ี 𝑗 = 1, 2, … , 𝑛 

𝑘 = ยานพาหนะในการขนส่งสินค้าท่ี 𝑘 โดยท่ี 𝑘 = 1, 2, … , 𝑛 

ตัวแปรที่ทราบค่า (Parameters) 

𝐷𝑖 = ความต้องการสินค้าของลูกค้าท่ี 𝑖 โดยกำหนดให้ 𝐷𝑖 = 0 

𝐶𝑖𝑗 = ระยะทางระหว่างลูกค้าท่ี 𝑖 ไปยังลูกค้าท่ี 𝑗  

𝑄𝑘 = ความสามารถในการขนส่งสินค้าของยานพาหนะขนส่งท่ี 𝑘  

ตัวแปรในการตัดสินใจ (Decision Variables)  

𝑋𝑖𝑗𝑘 = {
1
0

 

𝑈𝑖 = แปรสนับสนุน (Auxiliary variable) ท่ีมีค่ามากกว่าหรือเท่ากับ 0 ตัว 

ฟังก์ชันวัตถุประสงค์ (Objective Function) 

 𝑀𝑖𝑛 𝑧 = ∑ ∑ ∑ 𝐶𝑖𝑗𝑋𝑖𝑗
𝑘𝑘

𝑘=1
𝑛
𝑗=1

𝑛
𝑖=1      (2.1) 

สมการข้อจำกัด (Constraints) 

 ∑ ∑ 𝑋𝑖𝑗
𝑘 = 1𝑘

𝑘=1
𝑛
𝑖=1      ∀𝑗= 2, … , 𝑛     (2.2) 

 ∑ ∑ 𝑋𝑖𝑗
𝑘 = 1𝑘

𝑘=1
𝑛
𝑗=1         ∀𝑖= 2, … , 𝑛    (2.3) 

 ∑ 𝑋𝑖𝑝
𝑘 − ∑ 𝑋𝑝𝑗

𝑘𝑘
𝑗=1 = 0   ∀𝑘= 1,2, … , 𝑛, 𝑝 = 1,2, … , 𝑛𝑛

𝑖=1          (2.4) 

ในกรณีที่มีการเดินทางจาก 𝑖 ไป 𝑗 
ในกรณีอื่น ๆ  
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 ∑ 𝐷𝑖(∑ 𝑋𝑖𝑗
𝑘𝑛

𝑗=1 ) ≤ 𝑄𝑘          ∀𝑘= 1,2, … , 𝑘𝑛
𝑖=1    (2.5) 

 ∑ 𝑋1𝑗
𝑘 ≤ 1        ∀𝑘= 1,2, … , 𝑘𝑛

𝑗=2      (2.6) 

 ∑ 𝑋𝑗1
𝑘 ≤ 1         ∀𝑘= 1,2, … , 𝑘𝑛

𝑖=2     (2.7) 

 𝑈𝑖 − 𝑈𝑗 + 𝑁 ∑ 𝑋𝑖𝑗
𝑘𝑘

𝑘=1 ≤ 𝑁 − 1     ∀𝑖,𝑗= 2, … , 𝑛 𝑎𝑛𝑑 𝑖 ≠ 𝑗   (2.8) 

 𝑋𝑖𝑗
𝑘 ∈ {0,1}      ∀𝑖,𝑗= 1,2, … , 𝑛 , 𝑘(1,2, … , 𝑘)   (2.9) 

 สมการเป้าหมายแสดงวัตถุประสงค์ท่ี (2.1) เพื่อให้เกิดระยะทางรวมท่ีต่ำท่ีสุด สมการเงื่อนไข 

(2.2) และ (2.3) กําหนดให้ลูกค้าแต่ละรายสามารถรับบริการยานพาหนะได้เพียงหนึ่งคันหรือหนึ่ง

เส้นทาง สมการเงื่อนไข (2.4) แสดงความต่อเนื่องในแต่ละจุดท่ีเช่ือมกันอยู่ในเส้นทางเมื่อยานพาหนะ

เข้ายังจุดใด ๆ และออกจากจุดนั้น สมการเงื่อนไข (2.5) แสดงข้อจํากัดความจุของยานพาหนะ 

สมการเงื่อนไข (2.6) และ (2.7) ยืนยันว่ามีจำนวนยานพาหนะเท่าท่ีกำหนด สมการเงื่อนไข (2.8) 

กําหนดให้ตัวแปรสนับสนุนมีค่ามากกว่าหรือ เท่ากับ 0 สมการเงื่อนไข (2.9) กําหนดให้ตัวแปรในการ

ตัดสินใจมีค่าเท่ากับ 0 หรือ 1 

2.5 งานวิจัยที่เก่ียวข้อง 

 Ren, C. (2012) ได้ทำการศึกษาการประยุกขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมในการแก้ปัญหาการจัด

เส้นทางเดินรถแบบมีข้อจำกัดเรื่องความจุของยานพาหนะเพื่อเพิ่มประสิทธิภาพการแก้ปัญหา

ทางด้านโลจิสติกส์ท่ีถือเป็นปัญหาสำคัญในการดำเนินธุรกิจ โดยเปรียบเทียบข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม

ท่ีพัฒนาในส่วนการเข้ารหัสเป็นการเข้ารหัสแบบจำนวนธรรมชาติ (Natural number) เพื่อลดความ

ซับซ้อนของปัญหาและในส่วนการสลับสายพันธุ์ที่ปรับปรุงวิธีการให้สามารถหลีกเล่ียงการทำลายยีน

ส่วนท่ีดี ซึ่งถูกเรียกว่าขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบไฮบริดกับวิธีการแบบประหยัด วิธีการค้นหาแบบ

ทาบู วิธีการอบอ่อน และวิธีอาณาจักรมด ทำการทดสอบกับปัญหา E-n51-k5 ของ Christofides 

และ Elion ผลการทดสอบพบว่าขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบไฮบริดนี้ให้ค่าคำตอบท่ีดีท่ีสุด เท่ากับ 

524.032 ซึ่งเป็นคำตอบท่ีดีท่ีสุดเมื่อเทียบกับวิธีอื่น ๆ ท่ีทำการทดสอบด้วยนั้น 

 Zhang, Y. et al. (2020) ได้นำเสนอขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบใหม่ท่ีมีการปรับปรุงด้วย

การผสมผสานวิธีการปรับอัตราส่วนฟิตเนสเพื่อแปลงค่าเดิมให้เป็นค่าใหม่ท่ีมีความเหมาะสมยิ่งกว่า 

ร่วมกับการใช้พารามิเตอร์แบบปรับได้และการค้นหาแบบเฉพาะท่ี (Local search) โดยในการทดลอง
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ได้ทำการเปรียบเทียบผลการทดสอบจากวิธีต่าง ๆ ได้แก่ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมท่ีได้รับการปรับปรุง 

(IGA) ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบด้ังเดิม (GA) วิธีการอบอ่อน (SA) วิธีการค้นหาแบบทาบู และ

วิธีการหาค่าเหมาะสมเชิงอนุภาคแบบฝูง (PSO)เพื่อแก้ปัญหาการกำหนดเส้นทางเดินรถแบบหลาย

คลัง (MDVRP) จำนวน 30 ปัญหามาตรฐาน ผลการทดสอบพบว่าวิธี IGA มีประสิทธิภาพการค้นหา

คำตอบท่ีดีมากท่ีสุดจำนวน 24 ปัญหาตัวอย่าง ในขณะท่ีวิธี GA ให้ผลการค้นหาคำตอบในอัตราท่ีแย่

ท่ีสุดเมื่อเทียบกับวิธีท้ังหมดท่ีนำมาเปรียบเทียบ โดยสามารถคนหาคำตอบท่ีดีได้เพียง 20 ปัญหา

ตัวอย่าง  

Chrominski et al. (2020) ได้นำเสนอการดำเนินการรูปแบบใหม่ ในขั้นตอนวิธี เชิง

พันธุกรรม โดยอาศัยหลักการของกระบวนการเหนือพันธุกรรม (Epigenetic) ของ Cytosine 

methylation มาเป็นพื้นฐานในการเลียนแบบกระบวนการสลับสายพันธุ์ (Crossover) เมื่อเกิด

กระบวนการจำลอง Cytosine methylation ขึ้นในขั้นตอนการสลับสายพันธุ์จะส่งผลให้จีโนไทป์ส่วน

หนึ่งถูกปิดกั้นไม่ให้มีส่วนร่วมในการสลับสายพันธุ์ ซึ่งสามารถเทียบได้กับข้อเท็จจริงท่ีว่าช้ินส่วนของ

จีโนมท่ีผ่านกระบวนการ Cytosine methylation จะไม่ถูกส่งต่อไปยังรุ่นลูกหลาน หรือไม่ปรากฏใน

ประชากรใหม่ ส่วนการทำงานของขั้นตอนอื่น ๆ จะสอดคล้องกับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมพื้นฐาน 

จากการทดลองกับข้อมูลจำนวน 5 ชุดท่ีแตกต่างกัน พบว่า การประยุกต์ใช้การปรับเปล่ียนการ

ดำเนินงานท่ีถูกเสนอขึ้นสามารถปรับปรุงประสิทธิภาพของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมได้ โดยการลด

จำนวนรุ่นและระยะเวลาในการค้นหาคำตอบของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมลง ในขณะท่ีผลลัพธ์ของ

คำตอบมีค่าใกล้เคียงกัน 

 Ochelska-Mierzejewska et al. (2021) ได้นำเสนอแนวคิดในการใช้ตัวดำเนินการของ

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมท่ีแตกต่างกันสำหรับปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถ โดยทำการทดลองกับ

ปัญหาตัวอย่างท้ังส้ิน 6 ปัญหาเพื่อหาสัดส่วนการใช้ตัวดำเนินการทางพันธุกรรมกับประชากรท่ีส่งผล

ต่อคำตอบท่ีได้รับ และศึกษาพฤติกรรมของตัวดำเนินการ ซึ่งแบ่งการทดลองออกเป็น 5 การทดลอง 

ได้แก่ การทดลองแบบ All Combination, Moderate Setting, Fast (AcMsF) การทดลองแบบ All 

Combinations, Moderate Settings, Long (AcMsL) การทดลองแบบ Crossover Domination 

(CD) การทดลองแบบ Mutation Domination (MD) และการทดลอง Best Combinations, Long, 

Large Examples (BcLBi) จากผลการศึกษาพบว่าตัวดำเนินการแลกเปล่ียนยีน (Crossover) ตัว

ดำเนินการค้นหา และตัวดำเนินการแทนท่ีมีผลกระทบต่อการค้นหาคำตอบท่ีดีท่ีสุด (Global 

optimum) โดยทำให้การค้นหาคำตอบไม่ติดอยู่ในตำแหน่งของคำตอบท่ีดี (Local optimum) 
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นอกจากนี้ยังมีข้อสังเกตว่าขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมสามารถค้นหาผลลัพธ์ท่ีดีได้ในปัญหาการจัด

เส้นทางเดินรถตัวอย่างขนาดใหญ่ และการผสานขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเข้ากับเทคนิคอื่น ๆ เพื่อใช้

ในการแก้ปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถให้ผลลัพธ์ท่ีดีมากยิ่งขึ้น เช่น การใช้วิธีฮิวริสติกผสานรวมจะ

ช่วยให้การค้นหายีนสามารถทำได้ดีขึ้น หรือการใช้วิธีการจัดกลุ่มเส้นทางเริ่มต้นก่อนการใช้ขั้นตอนวิธี

เชิงพันธุกรรมเพื่อค้นหาเส้นทางท่ีเหมาะสม เป็นต้น 

 Zhu, J (2022) นำเสนอขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมท่ีได้รับการปรับปรุงโดยอิงหลักการจัดกลุ่ม 

Fuzzy C-means (FCM) เพื่อแก้ปัญหาการกำหนดเส้นทางเดินรถแบบมีข้อจำกัดเรื่องความจุของ

ยานพาหนะ (CVRP) บนพื้นฐานของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม วิธี FCM ถูกนำมาประยุกต์ใช้เพื่อแยก

ปัญหาการจัดเส้นทางท่ีมีขนาดใหญ่ให้เป็นปัญหาย่อยในขนาดเล็ก ร่วมกับขั้นตอนวิธี C-W (C-W 

Algorithm) มาใช้เพื่อลดช่วงของกลุ่มข้อมูลและสร้างประชากรเริ่มต้นท่ีดีขึ้น จากนั้นจะนำไปทดสอบ

กับปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถตัวอย่างเพื่อเปรียบเทียบผลลัพธ์ ผลการศึกษาพบว่าแนวทางท่ี

นำเสนอสามารถเพิ่มคุณภาพและประสิทธิภาพในการค้นหาได้อย่างมีประสิทธิผล โดยสามารถค้นหา

ผลลัพธ์ท่ีดีขึ้นได้ มีความทนทานและยังลดโอกาสในการติดอยู่กับท่ีของผลลัพธ์  หรือกล่าวได้ว่า

สามารถลดโอกาสในการค้นหาคำตอบท่ีดี (Local optimum) เพียงอย่างเดียวได้ 

Wang & Huang (2022) ได้นำเสนอการเข้ารหัสพันธุกรรมแบบไฮบริดของขั้นตอนวิธีเชิง

พันธุกรรมผสมผสานกับตัวดำเนินการกลายพันธุ์แบบไดนามิกสำหรับปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถใน

กรณีฉุกเฉินเพื่อลดเวลารวมสำหรับการแจกจ่ายสินค้าบรรเทาทุกข์ภายใจ้ความร่วมมือระหว่างภาครัฐ

และเอกชน โดยในการวิเคราะห์จะทำการเปรียบเทียบแผนการแจกจ่ายบรรเทาทุกข์ท่ีคำนวณได้จาก

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมด้ังเดิม (Simple Genetic Algorithm: SGA) ท่ีมีการเข้ารหัสโครโมโซม

แบบไบนารีและขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมท่ีมีการเข้ารหัสโครโมโซมแบบไฮบริด  (Hybrid Code 

Genetic Algorithm: HCGA) จากการทดลองพบว่าวิธี HCGA มีประสิทธิภาพการคำนวณเหนือกว่า

วิธี SGA  เนื่องจากมีรหัสโครโมโซมท่ีส้ันกว่าส่งผลให้ใช้พื้นท่ีหน่วยความจำสำหรับการประมวลผล

น้อยกว่าวิธี SGA และส่งผลให้การคำนวณฟังก์ชันวัตถุประสงค์ง่ายยิ่งขึ้น โดยเวลารวมของวิธี HCGA 

มีค่าต่ำกว่า 11.62  เปอร์เซ็นต์ และใช้ระยะเวลาในการคำนวณส้ันกว่าวิธี SGA คิดเป็น 14.24 

เปอร์เซ็นต์ นอกจากนี้การเข้ารหัสทางพันธุกรรมแบบไฮบริดยังสะดวกสำหรับการดำเนินการทาง

พันธุกรรมและการกลายพันธุ์แบบไดนามิก จะเห็นได้ว่าวิธี  HCGA ไม่เพียงแต่สะดวกในการ

ประมวลผลข้อจำกัดของแบบจำลองและการแก้ปัญหาเท่านั้น แต่ยังมีประสิทธิภาพในการปรับปรุง

ความซับซ้อนมากกว่าวิธี SGA อีกด้วย 
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บทที่ 3  

วิธีการดำเนินงานวิจัย 

 งานวิจัยฉบับนี้เป็นการนำเสนอขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเชิงประยุกต์ โดยอาศัยแนวคิดและ

ทฤษฎีทางชีววิทยาอย่างการตัดต่อพันธุกรรมเข้ามาช่วย ซึ่งจะทำการเปรียบเทียบประสิทธิภาพของ

ขั้นตอนวิธี(Algorithm) แบบด้ังเดิมกับขั้นตอนวิธีท่ีนำเสนอขึ้นใหม่สำหรับการแก้ปัญหาสำคัญทาง    

โลจิสติกส์และห่วงโซ่อุปทานอย่างปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถ (Vehicle Routing Problem: VRP) 

ผ่านการทดสอบทางโปรแกรมด้วยภาษาไพธอน (Python) ในการดำเนินงานวิจัยจะแบ่งออกเป็น 4 

ส่วน คือ ส่วนท่ี 1 จะอธิบายถึงลักษณะของปัญหาท่ีนำมาใช้ในการทดสอบ ส่วนท่ี 2 จะอธิบายถึงการ

ประยุกต์ใช้ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบด้ังเดิมสำหรับปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถ ส่วนท่ี 3 จะ

อธิบายถึงวิธีการประยุกต์ใช้แนวคิดทางชีววิทยาสำหรับข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม ซึ่งจะถือเป็นขั้นตอน

วิธีใหม่ท่ีจะนำเสนอในการวิจัยครั้งนี้ และส่วนท่ี 4 เป็นกระบวนการวิธีวิจัย 

3.1 นิยามปัญหา 

 การจัดเส้นทางเดินรถในการวิจัยครั้งนี้ ผู้วิจัยจะทำการทดสอบปัญหาตัวอย่างจาก OR-

Library (http://www.bernabe.dorronsoro.es/vrp/) ในกลุ่มปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถแบบมี

ข้อจำกัดเรื่องความจุของยานพาหนะ (Capacitated Vehicle Routing Problem: CVRP) ชุด A 

โดยจะแบ่งขนาดของปัญหาออกเป็นท้ังหมด 3 กลุ่ม ได้แก่ ปัญหาขนาดเล็ก A-n32-k5 ประกอบด้วย

ลูกค้าจำนวน 32 จุด ยานพาหนะจำนวน 5 คัน ปัญหาขนาดกลาง  A-n45-k7 ประกอบด้วยลูกค้า

จำนวน 45 จุด ยานพาหนะจำนวน 7 คัน และปัญหาขนาดใหญ่ A-n80-k10 ประกอบด้วยลูกค้า

จำนวน 80 จุด ยานพาหนะจำนวน 10 คัน ซึ่งมีความจุของยานพานะ 100 หน่วยสำหรับปัญหาทุก

ขนาด และมีสมมติฐานดังนี้ 

1) ในแต่ละเส้นทางต้องมีจุดเริ่มต้นและจุดส้ินสุด ณ ตำแหน่งเดียวกัน 

2) ลูกค้าแต่ละรายสามารถรับบริการจากยานพาหนะได้เพียงหนึ่งคันหรือหนึ่งเส้นทาง

เท่านั้น 

3) ปริมาณความต้องการของลูกค้าแต่ละเส้นทางต้องไม่เกินปริมาณความจุของยานพาหนะ 

3.2 ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมด้ังเดิมสำหรับปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถ 

 ในการวิจัยครั้งนี้จะนำขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมมาประยุกต์ใช้สำหรับการแก้ปัญหาการจัด

เส้นทางเดินรถแบบมีข้อจำกัดเรื่องความจุของยานพาหนะ โดยเริ่มต้นจากการสร้างประชากรเริ่มต้น 

(Initial population) จากนั้นคำนวณหาค่าความเหมาะสม (Fitness) ของแต่ละโครโมโซมเพื่อทำการ
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คัดเลือกประชากรในรุ่นถัดไป (Offspring) โดยใช้วิธีการแข่งขัน (Tournament Selection) และทำ

การแทนท่ีประชากรรุ่นใหม่ ท่ี เกิดจากการแลกเปล่ียนยีน  (Crossover) และการกลายพันธุ์  

(Mutation) โดยข้ันตอนสามารถแสดงได้ดังภาพท่ี 19 

                                        

ภาพที่ 19 ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

 3.2.1 การสร้างประชากรเริ่มต้น จะใช้การเข้ารหัสแบบจำนวนเต็ม (Integer) โดยอาศัย

หลักการสุ่มเพื่อสร้างโครโมโซมซึ่งประกอบด้วยยีนจำนวน n ยีน เมื่อ n คือ จำนวนลูกค้าหรือจุดส่ง

มอบท่ีจะดำเนินการ โดยตัวอย่างประชากรเริ่มต้นสำหรับงานวิจัยนี้ แสดงดังตารางท่ี 2 

สร้างประชากรเริ่มต้น 

คำนวณหาค่าความเหมาะสม 

กระบวนการคัดเลือก 

การแลกเปลี่ยนยีน 

การกลายพันธ์ุ 

ตรวจสอบเงื่อนไข

การหยุด 

ผลเฉลย 

ไม่ใช่ 

ใช่ 

การจัดเก็บโครโมโซมลูก 
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  ตารางที่ 2 ตัวอย่างประชากรเริ่มต้น 

โครโมโซม 
จุดส่งมอบ 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
1 4 10 9 1 3 8 5 6 2 7 
2 8 1 6 2 10 3 9 5 4 7 
3 3 7 8 5 1 6 9 4 2 10 
4 7 2 1 10 5 8 4 6 9 3 
5 5 7 10 4 8 2 6 1 3 9 
6 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 

 3.2.2 การหาค่าความเหมาะสม เป็นการวัดประสิทธิภาพของโครโมโซมว่ามีความแข็งแกร่ง

พอท่ีจะอยู่รอดต่อไปหรือไม่ โดยจะประเมินความสอดคล้องค่าฟีโนไทป์ของโครโมโซม (Marseguera 

& Zio, 2000) ซึ่งสามารถคำนวณค่าความเหมาะสมได้ดังสมการท่ี (3.1) (Kurnia et al. 2018) 

        𝑓(𝑑) =
1

∑ 𝑑𝑖
                   (3.1)       

โดยท่ี 𝑑𝑖  คือ ระยะทางจากยานพาหนะคันท่ี 𝑖 (หน่วย) 

 3.2.3 การคัดเลือก จะใช้วิธีการคัดเลือกแบบการแข่งขัน เป็นการสุ่มค่าท่ีประชากรขึ้นมา

จำนวน 2 กลุ่มเพื่อคำนวณค่าความเหมาะสมของแต่ละโครโมโซม จากนั้นจะทำการคัดเลือก

โครโมโซมท่ีมีค่าความแข็งแกร่งมากท่ีสุดจากแต่ละกลุ่มเพื่อใช้เป็นโครโมโซมพ่อและแม่ โดย 

Goldberg & Deb (1991) ได้กำหนดขัน้ตอนไว้ดังนี้ 

  1) สุ่มประชากรขึ้นมาจำนวน 2 กลุ่มจากนั้นคำนวณหาค่าความเหมาะสมของทุก

โครโมโซมตามฟังก์ชันวัตถุประสงค์ เช่น มีโครโมโซม 3 โครโมโซม จำนวน 2 กลุ่ม ซึ่งมีค่า

ความเหมาะสมดังตารางท่ี 3 

 ตารางที่ 3 ตัวอย่างกลุ่มประชากรและค่าความเหมาะสมของแต่ละโครโมโซม 

ประชากร โครโมโซม 
จุดส่งมอบ ค่าความ

เหมาะสม 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 

กลุ่มที่ 1 

1 4 10 9 1 3 8 5 6 2 7 982 

2 8 1 6 2 10 3 9 5 4 7 594 
3 3 7 8 5 1 6 9 4 2 10 771 

กลุ่มที่ 2 

4 7 2 1 10 5 8 4 6 9 3 996 

5 5 7 10 4 8 2 6 1 3 9 853 
6 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 609 



  41 

  2) กำหนดจำนวนการแข่งขัน (Tournament) ในแต่ละแถว (จำนวนคอลัมน์) ส่วน

จำนวนแถวของการแข่งขันจะมีค่าเท่ากับจำนวนโครโมโซมในกลุ่มประชากรนั้น เช่น กลุ่มท่ี 1 

มีจำนวน 3 โครโมโซม ดังนั้นจำนวนแถวจะมีค่าเท่ากับ 3 แถว 

3) สร้างเมทริกซ์การแข่งขันของค่าสุ่มดัชนี ( Index) โดยค่าสุ่มนี้จะอยู่ในช่วงของ

จำนวนประชากรภายในกลุ่ม จากนั้นทำการแทนค่าดัชนีท่ีสุ่มด้วยค่าความเหมาะสมในแต่ละ

ตำแหน่งของเมทริกซ์การแข่งขัน 

4) เลือกค่าความเหมาะสมท่ีมากท่ีสุด (Max) ของแต่ละแถวภายในกลุ่มมาเป็นผู้ชนะ 

(Winner) ของการแข่งขัน โดยโครโมโซมท่ีถูกคัดเลือกจะกลายมาเป็นต้นกำเนิดสายพันธุ์ซึ่ง

ทำหน้าท่ีเป็นโครโมโซมพ่อแม่เพื่อให้กำเนิดลูกหลานต่อไป 

 3.2.4 การแลกเปล่ียนยีน (Crossover) จะใช้การแลกเปล่ียนยีนแบบหนึ่งจุด (Single point 

crossover) โดยจะทำการสุ่มโครโมโซมพ่อและโครโมโซมแม่มาคู่หนึ่ ง จากโครโมโซมท่ีผ่าน

กระบวนการคัดเลือกมาแล้ว จากนั้นจะทำการแลกเปล่ียนยีนด้วยความน่าจะเป็นในการแลกเปล่ียน

ยีน (Probability Crossover) ซึ่งควรกำหนดให้อยู่ในช่วง 0.7 – 1 (Yang, 2008) หากค่าท่ีทำการสุ่ม

ขึ้นมามีค่าน้อยกว่าจะยอมให้เกิดการแลกเปล่ียนยีนขึ้น แต่หากค่าท่ีทำการสุ่มขึ้นมามีค่ามากกว่าจะ

ข้ามไปสู่ขั้นตอนต่อไป 

 3.2.5 การกลายพันธุ์ (Mutation) จะใช้การกลายพันธุ์แบบหนึ่งตำแหน่ง (Single point 

mutation) โดยจะทำการสุ่มเลือกโครมโซมข้ึนมาหนึ่งโครโมโซม แล้วทำการสุ่มเลือกตำแหน่งในการ

กลายพันธุ์ โดยความน่าจะเป็นในการกลายพันธุ์ควรอยู่ในช่วง 0.02 – 0.18 (Pongcharoen et al., 

2002)  

 3.2.6 การจัดเก็บโครโมโซมลูก เป็นกระบวนการหลังจากผ่านกระบวนการแลกเปล่ียนยีน

และการกลายพันธุ์แล้ว ซึ่งจะได้โครโมโซมลูกออกมา สำหรับการจัดเก็บจะพิจารณาจากค่าความ

เหมาะสมหรือค่าระยะทาง หากโครโมโซมท่ีได้รับให้ค่าความเหมาะสมท่ีเท่ากันจะตัดโครโมโซมตัวใหม่

ท้ิง 

3.3 ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมใหม่สำหรับปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถ 

 สำหรับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมใหม่นี้จะอาศัยหลักการ Gain-of-function เข้ามาช่วยใน

ขั้นตอนการคัดเลือกประชากรรุ่นถัดไป ส่วนขั้นตอนอื่น ๆ ยังคงอ้างอิงหลักการของขั้นตอนวิธีเชิง

พันธุกรรมด้ังเดิมทุกประการ ผู้วิจัยจึงจะขออธิบายรายละเอียดในส่วนของขั้นตอนการคัดเลือกท่ี

แตกต่างไปจากเดิม ดังนี้ 



  42 

 3.3.1 สร้างประชากรเริ่มต้น 

 3.3.2 การหาค่าความเหมาะสม 

 3.3.3 การคัดเลือก จะพิจารณาเงื่อนไขในการคัดเลือกตามหลักการเส้นทางท่ีดี (Good 

Routing) 3 ประการ หากโครโมโซมส่วนใดเป็นไปตามเงื่อนไขข้อใดข้อหนึ่งจะถูกคัดเลือกมาเป็น

โครโมโซมพ่อแม่ต่อไป ซึ่งมีรายละเอียดดังนี้ 

 1) สร้างเส้นทางจากลูกค้าท่ีอยู่ไกลท่ีสุดก่อนเมื่อเทียบจากคลัง 

  ในเงื่อนไขนี้จะทำการวัดระยะกระจัดจากคลังไปยังลูกค้าทุก ๆ ตำแหน่งก่อนเพื่อ

ตรวจสอบตำแหน่งของลูกค้าภายในเส้นทางท้ังหมด โดยจะเลือกตำแหน่งลูกค้าท่ีมีระยะการ

กระจัดสูงสุดมาใช้เปรียบเทียบกับเส้นทางอื่นท่ีถูกสร้างขึ้นมา ซึ่งหากตรวจสอบเรียบร้อยแล้ว

ไม่เป็นไปตามเงื่อนไขดังกล่าวนี้จะข้ามไปตรวจสอบเงื่อนไขอื่นต่อไป 

 2) ควรจัดกลุ่มลูกค้าให้อยู่ใกล้กันมากท่ีสุดเพื่อลดระยะทางในการเดินทาง  

  ในเงื่อนไขนี้จะตรวจสอบด้วยการนำระยะการกระจัดท้ังหมดภายในเส้นทางมาบวก

กันแล้วหารด้วยจำนวนลูกค้าท่ีอยู่ภายในเส้นทาง หากระยะการกระจัดรวมมีค่าน้อยแสดงว่า

กลุ่มลูกค้าอยู่ใกล้กันมากกว่า ในทางตรงกันข้ามหากระยะการกระจัดมีค่ามากแสดงว่ากลุ่ม

ลูกค้าอยู่ไกลกัน  

 

ภาพที่ 20 ตัวอย่างการจัดเส้นทางเดินรถ 
  จากภาพท่ี 20 จะเห็นได้ว่าเมื่อทำการจัดเส้นทางเรียบร้อยแล้วมีเส้นทางท้ังหมด 5 

เส้นทาง ในการคัดเลือกเส้นทางตามหลักการเส้นทางท่ีดีในเงื่อนไขนี้จะขอยกตัวอย่างการ

คำนวณเพื่อวัดความใกล้กันของลูกค้าภายในเส้นทาง 0-9-7-3-10-0 โดยสมมติว่าเมื่อวัด

ระยะการกระจัดของลูกค้าแต่ละแห่งกับคลังและระยะการกระจัดระหว่างลูกค้าเอง มีค่าเป็น

ดังนี้  
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 จากคลังไปยังลูกค้าหมายเลข 9 มีระยะการกระจัดเท่ากับ a หน่วย 

 จากคลังไปยังลูกค้าหมายเลข 7 มีระยะการกระจัดเท่ากับ b หน่วย 

 จากคลังไปยังลูกค้าหมายเลข 3 มีระยะการกระจัดเท่ากับ c หน่วย 

 จากคลังไปยังลูกค้าหมายเลข 10 มีระยะการกระจัดเท่ากับ d หน่วย 

 จากลูกค้าหมายเลข 9 ไปยังลูกค้าหมายเลข 7 มีระยะการกระจัดเท่ากับ e หน่วย 

 จากลูกค้าหมายเลข 9 ไปยังลูกค้าหมายเลข 3 มีระยะการกระจัดเท่ากับ f หน่วย 

 จากลูกค้าหมายเลข 9 ไปยังลูกค้าหมายเลข 10 มีระยะการกระจัดเท่ากับ g หน่วย 

 จากลูกค้าหมายเลข 7 ไปยังลูกค้าหมายเลข 3 มีระยะการกระจัดเท่ากับ h หน่วย 

 จากลูกค้าหมายเลข 7 ไปยังลูกค้าหมายเลข 10 มีระยะการกระจัดเท่ากับ i หน่วย 

 จากลูกค้าหมายเลข 3 ไปยังลูกค้าหมายเลข 10 มีระยะการกระจัดเท่ากับ j หน่วย 

ระยะการกระจัดรวม = 
𝑎 + 𝑏 + 𝑐 + 𝑑 + 𝑒 + 𝑓 + 𝑔 +ℎ + 𝑖 + 𝑗

4
 

  โดยจะคำนวณระยะการกระจัดรวมของทุกเส้นทางท่ีถูกสร้างขึ้นเพื่อคัดเลือกกลุ่ม

ลูกค้าท่ีอยู่ใกล้กันมากท่ีสุด ระยะการกระจัดของเส้นทางใดมีค่าน้อยท่ีสุดเส้นทางนั้นจะถูก

คัดเลือกเพื่อไปเป็นโครโมโซมพ่อแม่ต่อไป 

 3) เส้นทางท่ีจัดได้ควรเป็นรูปหยดน้ำ  

   ในเงื่อนไขนี้จะทำการตรวจสอบมุมของรูปทรงเส้นทางท่ีสร้างขึ้น หากเส้นทางท่ีจัด

ได้เป็นรูปหยดน้ำมุมทุกมุมจะมีขนาดเท่ากัน ในทางตรงกันข้ามหากมุมใดมุมหนึ่งมีขนาดไม่

เท่ากัน หรือมุมทุกมุมมีขนาดไม่เท่ากันแสดงว่ารูปทรงเส้นทางท่ีจัดได้ไม่ใช่รูปหยดน้ำ ซึ่งจะ

ไม่ถูกคัดเลือกไปเป็นโครโมโซมพ่อแม่ในรุ่นถัดไป สำหรับการตรวจสอบมุมจะกำหนดเป็นช่วง

ของมุมเพื่อลดอัตราการค้นหาประชากรตามเงื่อนไขดังกล่าวนี้ เนื่องจากในความเป็นจริงการ

จัดเส้นทางของยานพาหนะให้มีลักษณะเป็นรูปทรงหยดน้ำซึ่งมีขนาดมุมท่ีเท่ากันทุกมุมอาจ

ไม่เกิดขึ้นเลย หรือมีอัตราการเกิดขึ้นท่ีน้อยมาก ผู้วิจัยจึงตรวจสอบรูปทรงของเส้นทางโดย

กำหนดการตรวจสอบมุมออกเป็นช่วงระหว่าง 90-180 องศาหรือมีมุมเป็นมุมป้านแทนเพื่อ

เพิ่มโอกาสในการคัดเลือกโครโมโซมมากยิ่งขึ้น  

 3.3.4 การแลกเปล่ียนยีน 

 3.3.5 การกลายพันธุ์ 

 3.3.6 การจัดเก็บโครโมโซมลูก 



  44 

3.3 กระบวนวิธีการวิจัย 

 

ภาพที่ 21 ขั้นตอนการดำเนินงานวิจัย 

 

 

 

จัดทำรูปเล่ม 

กำหนดหัวข้อการวิจัย 

กำหนดสาเหตุของปัญหาและวัตถุประสงค์ของการวิจัย 

ทบทวนทฤษฎีและงานวิจัยท่ีเกี่ยวข้อง 

นิยามปัญหาและการวิเคราะห์ 

ออกแบบขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

พัฒนาขั้นตอนวธิีเชิงพันธุกรรมใหม่ 

ทดสอบกับปัญหาตัวอย่าง 

เปรียบเทียบผลการทดสอบ 

สรุปผลการวิจัย 
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บทที่ 4  

ผลการวิจัย 

 ในบทนี้เป็นการนำเสนอผลการทดลองของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมด้ังเดิมและขั้นตอนวิธีเชิง

พันธุกรรมใหม่ท่ีมีการพัฒนาขึ้น หรือท่ีเรียกว่าวิธี GM-GA สำหรับปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถแบบมี

ข้อจำกัดเรื่องความจุของยานพาหนะ โดยมีการกำหนดค่าพารามิเตอร์สำหรับการทดสอบ               

ดังตารางท่ี 4 สำหรับปัญหาทุกขนาดท่ีใช้ในการทดลองครั้งนี้และในแต่ละปัญหาจะทำการทดลองซ้ำ

จำนวน 20 ครั้ง จากนั้นจะนำผลการทดลองมาวิเคราะห์เพื่อประเมินประสิทธิภาพการค้นหาคำตอบ

ของวิธี GA และวิธี GM-GA ซึ่งมีรายละเอียดดังนี้ 

ตารางที่ 4 ค่าพารามิเตอร์สำหรับการทดลอง 
พารามิเตอร์ วิธี GA วิธี GM-GA 

จำนวนประชากร 200 200 
จำนวนรุ่น 100 100 
ความน่าจะเป็นในการแลกเปล่ียนยีน 0.8 0.8 
ความน่าจะเป็นในการกลายพันธุ์ 0.05 0.05 

 

4.1 ผลการทดลองของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมและข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมใหม่ 

 ในการทดลองจะใช้ปัญหาตัวอย่างจาก OR-Library ในกลุ่มปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถแบบ

มีข้อจำกัดเรื่องความจุของยานพาหนะ ชุด A ซึ่งแบ่งออกเป็น 3 ขนาด ได้แก่ ปัญหาขนาดเล็ก                

(A-n32-k5) ปัญหาขนาดกลาง (A-n45-k7) และปัญหาขนาดใหญ่ (A-n80-k7) โดยสามารถสรุปผล

การทดลองได้ดังนี้  

4.1.1 ปัญหาขนาดเล็ก (A-n32-k5) เป็นปัญหาท่ีมีลูกค้าจำนวน 32 จุด ยานพาหนะ

จำนวน 5 คัน ความจุของยานพาหนะต่อคัน เท่ากับ 100 หน่วย ผลการค้นหาคำตอบของวิธี GA และ

วิธี GM-GA แสดงดังตารางท่ี 5 และจากผลการทดลองพบว่าวิธี GA สามารถค้นหาคำตอบท่ีดีสำหรับ

ปัญหาการจัดเส้นทางเดินรถมีระยะทางท่ีส้ันท่ีสุดโดยเฉล่ียเท่ากับ 1032.4 หน่วย ส่วนวิธี GM-GA 

สามารถค้นหาคำตอบท่ีดีได้โดยเฉล่ียเท่ากับ 2161.98 หน่วย และจากการสังเกตพบว่าวิธี GA นั้นใช้

จำนวนรุ่นในการค้นหาคำตอบเฉล่ีย 100 รุ่น ในขณะท่ีวิธี GM-GA ใช้จำนวนรุ่นในการค้นหาคำตอบ

โดยเฉล่ีย 6 รุ่น ซึ่งน้อยกว่าวิธี GA ถึง 94 รุ่น 
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ตารางที่ 5 ผลการทดลองสำหรับปัญหาขนาดเล็ก 

Round 
GA GM-GA 

Generation Distances Generation Distances 
1 100 1026.6 7 2109.4 
2 100 1056.3 8 2069.6 
3 100 1124.9 7 2018.5 
4 100 1022.1 6 2191.8 
5 100 1037.5 8 2042.8 
6 100 1007 9 2241.9 
7 100 1018.3 6 2067.3 
8 100 1044.7 5 2286.8 

9 100 1076 3 2312.5 

10 100 1016.8 2 2300.7 

11 100 1009.4 8 2188.5 

12 100 1016.7 11 2448.7 

13 100 1040.5 2 1939 

14 100 1074.1 5 2105.9 

15 100 1032.3 7 2173.1 

16 100 982.2 9 2420.1 

17 100 1018.5 4 1988.8 

18 100 1013.9 8 2218.1 

19 100 994.7 6 2075.7 

20 100 1034.6 7 2040.3 
Average 100 1032.4 6 2161.98 

S.D. 0.00 32.0315 2.3709 140.9977 

 4.1.2 ปัญหาขนาดกลาง (A-n45-k7) เป็นปัญหาท่ีมี ลูกค้าจำนวน 45 จุด 

ยานพาหนะจำนวน 7 คัน ความจุของยานพาหนะต่อคัน เท่ากับ 100 หน่วย ผลการค้นหาคำตอบของ

วิธี GA และวิธี GM-GA แสดงดังตารางท่ี 6 และจากผลการทดลองพบว่าวิธี GA สามารถค้นหา

คำตอบท่ีดีได้โดยเฉล่ีย 1400.06 หน่วย ส่วนวิธี GM-GA สามารถค้นหาคำตอบท่ีดีได้โดยเฉล่ีย 

2490.25 หน่วย และจากการสังเกตพบว่าวิธี GA นั้นใช้จำนวนรุ่นในการค้นหาคำตอบเฉล่ีย 100 รุ่น 

ในขณะท่ีวิธี GM-GA ใช้จำนวนรุ่นในการค้นหาคำตอบโดยเฉล่ีย 8 รุ่น ซึ่งน้อยกว่าวิธี GA ถึง 92 รุ่น 
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ตารางที่ 6 ผลการทดลองสำหรับปัญหาขนาดกลาง 

Round 
GA GM-GA 

Generation Distances Generation Distances 
1 100 1446.4 7 2481.2 
2 100 1366.5 1 2381.3 
3 100 1427.5 2 2580.5 
4 100 1432 9 2630.4 
5 100 1358.8 9 2612.3 
6 100 1394.4 6 2921.2 
7 100 1406.9 2 2369.4 
8 100 1389.4 10 2389.8 

9 100 1397.9 6 2805.4 

10 100 1391.7 12 2224.6 

11 100 1393.1 14 2245.5 

12 100 1380 19 2487.6 

13 100 1389.8 4 2361.4 

14 100 1369.1 3 2348.5 

15 100 1355.5 13 2421.5 

16 100 1413 8 2492.2 

17 100 1407 6 2415.3 

18 100 1405.3 16 2761.4 

19 100 1399.4 9 2488.5 

20 100 1477.4 4 2387 
Average 100 1400.06 8 2490.25 

S.D. 0.00 29.6838 4.9204 181.5252 

 4.1.3 ปัญหาขนาดใหญ่  (A-n80-k10) เป็นปัญหาท่ีมีลูกค้าจำนวน 80 จุด 

ยานพาหนะจำนวน 10 คัน ความจุของยานพาหนะต่อคัน เท่ากับ 100 หน่วย ผลการค้นหาคำตอบ

ของวิธี GA และวิธี GM-GA แสดงดังตารางท่ี 7 และจากผลการทดลองพบว่าวิธี GA สามารถค้นหา

คำตอบท่ีดีได้โดยเฉล่ีย 3044.83 หน่วย ส่วนวิธี GM-GA สามารถค้นหาคำตอบท่ีดีได้โดยเฉล่ีย 

4384.94 หน่วย และจากการสังเกตพบว่าวิธี GA นั้นใช้จำนวนรุ่นในการค้นหาคำตอบเฉล่ีย 100 รุ่น 

ในขณะท่ีวิธี GM-GA ใช้จำนวนรุ่นในการค้นหาคำตอบโดยเฉล่ีย 10 รุ่น ซึ่งน้อยกว่าวิธี GA ถึง 90 รุ่น 
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ตารางที่ 7 ผลการทดลองสำหรับปัญหาขนาดใหญ่ 

Round 
GA GM-GA 

Generation Distances Generation Distances 
1 100 3036.4 1 4506.8 
2 100 3141.9 12 4391.8 
3 100 3012.6 6 4359 
4 100 2962.9 9 4528 
5 100 3068.4 7 4227 
6 100 3033.6 3 4320.5 
7 100 3122.8 26 4396.2 
8 100 3074.6 17 4262.9 

9 100 3096.2 6 4397.1 

10 100 3015.9 13 4441.8 

11 100 3015.4 6 4442.2 

12 100 3171.2 11 4467.1 

13 100 3008.1 4 4505.8 

14 100 2956.6 8 4544.7 

15 100 2988.4 11 4198.2 

16 100 3018.5 17 4194.8 

17 100 3092.3 8 4359.6 

18 100 3052.7 19 4317.8 

19 100 3065.3 13 4390.9 

20 100 2962.7 2 4446.5 
Average 100 3044.83 10 4384.94 

S.D. 0.00 59.6897 6.3035 106.0522 

 

4.2 การวิเคราะห์ผลทางสถิติ 

 เมื่อทำการทดลองคำนวณค่าเหมาะท่ีสุดของวิธี GA และวิธี GM-GA กับปัญหาการจัด

เส้นทางเดินรถแบบมีข้อจำกัดเรื่องความจุของยานพาหนะขนาดเล็ก ขนาดกลาง และขนาดใหญ่แล้ว

จึงทำการทดสอบการกระจายตัวของข้อมูลเพื่อการวิเคราะห์อย่างความถูกต้อง ในการทดสอบหาการ

กระจาย ตั วแ บ บ ป ก ติ  (Normal Distribution) ใช้ โป รแก รม  IBM SPSS Statistics ด้ ว ย วิ ธี  

Kolmogorov-Smirov (KS-test) หรือวิธี  Shapiro Wilk Test โดยกำหนดให้  Null Hypothesis 

(H0) เป็นการกระจายแบบปกติ จากการทดสอบพบว่าข้อมูลของวิธี GA และวิธี GM-GA ของปัญหา
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ท้ัง 3 ขนาดให้ค่า Sig. มากกว่า 0.05 นั่นคือ ยอมรับสมมติฐานหลัก หรือกล่าวได้ว่าข้อมูลมีการ

กระจายตัวแบบปกติ ดังแสดงในภาพท่ี 22 – 24 และสามารถแสดงการกระจายตัวของข้อมูลด้วย

กราฟดังแสดงในภาพท่ี 25 - 27 

 
ภาพที่ 22 ผลการทดสอบการกระจายตัวของข้อมูลปัญหาขนาดเล็ก 

 
ภาพที่ 23 ผลการทดสอบการกระจายตัวของข้อมูลปัญหาขนาดกลาง 

 
ภาพที่ 24 ผลการทดสอบการกระจายตัวของข้อมูลปัญหาใหญ่ 

   

ภาพที่ 25 การกระจายตัวของข้อมูลชุดปัญหาเล็ก 
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ภาพที่ 26 การกระจายตัวของข้อมูลชุดปัญหากลาง 

  

ภาพที่ 27 การกระจายตัวของข้อมูลชุดปัญหาใหญ่ 
หลังจากทดสอบการกระจายตัวของข้อมูลแล้วพบว่าเป็นการกระจายตัวแบบปกติแล้วจึงทำ

การประเมินประสิทธิภาพในการคำนวณด้วยการวิเคราะห์ทางสถิติ คือวิธี Paired t-test โดยจะทำ

การทดสอบสมมติฐานเพื่อทดสอบว่าวิธี GA แลวิธี GM-GA มีประสิทธิภาพการคำนวณแตกต่างกัน

อย่างมีนัยสำคัญหรือไม่ ซึ่งต้ังสมมติฐานได้ดังนี้ 

1) สมมติฐานหลัก (Null Hypothesis: H0) คือ วิธี GA และวิธี GM-GA มีประสิทธิภาพใน

การคำนวณค่าเหมาะท่ีสุดเท่ากัน 

𝐻0: 𝜇𝐺𝐴 = 𝜇𝐺𝑀−𝐺𝐴 
 

2) สม ม ติ ฐาน รอ ง  (Alternative Hypothesis: H1) คื อ  วิ ธี  GA แ ละวิ ธี  GM-GA มี

ประสิทธิภาพในการคำนวณค่าเหมาะท่ีสุดไม่เท่ากัน 

𝐻1: 𝜇𝐺𝐴 ≠ 𝜇𝐺𝑀−𝐺𝐴 
 

3) กำหนดระดับความเช่ือมั่นท่ี 95 เปอร์เซ็นต์ (∝= 0.05) 

หากผลการทดสอบทางสถิติพบว่าค่า P-value < α (0.05) จะทำการปฏิเสธสมมติฐานหลัก 

(Reject H0) และในทางตรงกันข้ามหากค่า P-value > α (0.05) จะยอมรับสมมติฐานหลัก (Accept 

H0) โดยผลการทดสอบแสดงดังภาพท่ี 28 ถึงภาพท่ี 30 
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ภาพที่ 28 ผลการทดสอบทางสถิติสำหรับปัญหาขนาดเล็ก (A-n32-k5) 

จากภาพท่ี 28 พบว่าการทดสอบทางสถิติด้วยวิธี Paired t-test สำหรับปัญหาขนาดเล็ก (A-

n32-k5) มีค่า p-value (2.20x10-16) น้อยกว่าค่า α (0.05) ดังนั้นจึงปฏิเสธสมมติฐานหลัก (Reject 

H0) ท่ีระดับความเช่ือมั่น 95 เปอร์เซ็นต์ และสามารถสรุปได้ว่าการคำนวณหาค่าเหมาะท่ีสุดด้วยวิธีท่ี

แตกต่างกันทำให้ประสิทธิภาพในการคำนวณค่าเหมาะท่ีสุดแตกต่างกันอย่างมีนัยสำคัญทางสถิติ  

 
ภาพที่ 29 ผลการทดสอบทางสถิติสำหรับปัญหาขนาดกลาง (A-n45-k7) 

จากภาพท่ี 29 พบว่าการทดสอบทางสถิติด้วยวิธี Paired t-test สำหรับปัญหาขนาดกลาง 

(A-n45-k7) มีค่า p-value (2.20x10-16) น้อยกว่าค่า α (0.05) ดังนั้นจึงปฏิเสธสมมติฐานหลัก 

(Reject H0) ท่ีระดับความเช่ือมั่น 95 เปอร์เซ็นต์ และสามารถสรุปได้ว่าการคำนวณหาค่าเหมาะท่ีสุด

ด้วยวิธีที่แตกต่างกันทำให้ประสิทธิภาพในการคำนวณค่าเหมาะท่ีสุดแตกต่างกันอย่างมีนัยสำคัญทาง

สถิติ  

 
ภาพที่ 30 ผลการทดสอบทางสถิติสำหรับปัญหาขนาดใหญ่ (A-n80-k10) 
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จากภาพท่ี 30 พบว่าการทดสอบทางสถิติด้วยวิธี Paired t-test สำหรับปัญหาขนาดใหญ่ 

(A-n80-k10) มีค่า p-value (2.20x10-16) น้อยกว่าค่า α (0.05) ดังนั้นจึงปฏิเสธสมมติฐานหลัก 

(Reject H0) ท่ีระดับความเช่ือมั่น 95 เปอร์เซ็นต์ และสามารถสรุปได้ว่าการคำนวณหาค่าเหมาะท่ีสุด

ด้วยวิธีที่แตกต่างกันทำให้ประสิทธิภาพในการคำนวณค่าเหมาะท่ีสุดแตกต่างกันอย่างมีนัยสำคัญทาง

สถิติ  

 

4.3 การวิเคราะห์พฤติกรรมการลู่เข้าสู่คำตอบที่เหมาะที่สุดของวิธี GA และวิธี GM-GA 

 พฤติกรรมการลู่เข้าสู่คำตอบท่ีเหมาะท่ีสุดเป็นกระบวนการท่ีขั้นตอนวิธีค้นหาคำตอบท่ีเหมาะ

ท่ีสุดเข้าใกล้กับสถานะคงตัว (Stable State) โดยการทดสอบจะทำการเลือกตัวอย่างการคำนวณจาก

วิธี GA และวิธี GM-GA มาอย่างละ 1 ตัวอย่างสำหรับปัญหาทุกขนาด จากนั้นนำผลลัพธ์จากท้ังสอง

วิธีมาเปรียบเทียบกันในรูปแบบกราฟเพื่อแสดงให้เห็นพฤติกรรมการลู่เข้าสู่คำตอบท่ีเหมาะท่ีสุดได้

ชัดเจนมากยิ่งขึ้น ดังแสดงในภาพท่ี 31 ถึง ภาพท่ี 33  

จาการพิจารณากราฟพบว่าวิธี GM-GA มีพฤติกรรมการลู่เข้าสู่คำตอบก่อนวิธี GA เมื่อเทียบ 

ณ ตำแหน่งของคำตอบท่ีดีท่ีสุดท่ีวิธี GM-GA สามารถค้นหาได้โดยเฉล่ียสำหรับปัญหาทุกขนาด เมื่อ

สังเกตพฤติกรรมการลู่เข้าสู่คำตอบของวิธี GM-GA เพิ่มเติมจะพบว่าแม้ปัญหามีขนาดใหญ่ขึ้น

พฤติกรรมการลู่เข้าสู่คำตอบของวิธี GM-GA ก็ยังคงอยู่ในอัตราใกล้เคียงกันกับปัญหาขนาดเล็ก หรือ

สามารถกล่าวได้ว่าการค้นหาคำตอบของวิธี GM-GA เหมาะกับปัญหาขนาดใหญ่มากกว่าปัญหาขนาด

เล็ก เนื่องจากมีพฤติกรรมการลู่เข้าสู่คำตอบของปัญหาขนาดใหญ่ได้ไวเทียบเท่ากับปัญหาขนาดเล็ก  

ในขณะท่ีพฤติกรรมการลู่เข้าสู่คำตอบของวิธี GA สำหรับปัญหาขนาดเล็ก ปัญหาขนาดกลาง 

และปัญหาขนาดใหญ่มีลักษณะแตกต่างกันอย่างเห็นได้ชัด โดยพฤติกรรมการลู่เข้าสู่คำตอบท่ีเหมาะ

ท่ีสุดของปัญหาขนาดเล็กอยู่ในช่วง 60 – 80 รุ่น และเริ่มเข้าสู่สถานะคงตัวจนถึง 100 รุ่น ส่วนปัญหา

ขนาดกลางและปัญหาขนาดใหญ่มีพฤติกรรมการลู่เข้าสู่คำตอบท่ีเหมาะท่ีสุดในลักษณะใกล้เคียงกัน 

คือ จะลู่เข้าสู่คำตอบท่ีเหมาะท่ีสุดอย่างช้า ๆ จนกระท่ังครบ 100 รุ่นจึงจะสามารถค้นหาคำตอบท่ี

เหมาะท่ีสุดได้ 
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ภาพที่ 31 การลู่เข้าสู่คำตอบท่ีเหมาะท่ีสุดสำหรับปัญหา A-n32-k5 

 
ภาพที่ 32 การลู่เข้าสู่คำตอบท่ีเหมาะท่ีสุดสำหรับปัญหา A-n45-k7 

 
ภาพที่ 33 การลู่เข้าสู่คำตอบท่ีเหมาะท่ีสุดสำหรับปัญหา A-n80-k10 
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 จากการทดสอบปัญหาตัวอย่างท้ังหมดตามท่ีได้กล่าวมาในข้างต้น ผู้วิจัยได้มีการพิจารณาผล

การค้นหาคำตอบท่ีดีของปัญหาขนาดเล็ก ปัญหาขนาดกลาง และปัญหาขนาดใหญ่ ซึ่งพบว่าวิธี GA 

ให้ผลลัพธ์ท่ีดีกว่าวิธี GM-GA สำหรับปัญหาทุกขนาด แต่จากการสังเกตเพิ่มเติมพบว่าวิธี GM-GA มี

จำนวนรุ่นในการค้นหาคำตอบท่ีน้อยกว่าวิธี GA อย่างเห็นได้ชัด กล่าวคือ วิธี GM-GA ท่ีพัฒนาขึ้นนี้มี

พฤติกรรมการลู่เข้าสู่คำตอบท่ีดีได้ไวกว่าวิธี GA ซึ่งเหมาะกับการนำไปประยุกต์ใช้ในการทำงานจริงท่ี

ไม่ต้องการคำตอบท่ีละเอียดมากและมีระยะเวลาในการค้นหาคำตอบน้อย โดยเฉพาะอย่างยิ่งใน

ปัญหาขนาดใหญ่เนื่องจากมีเปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของคำตอบระหว่างวิธี GM-GA และวิธี GA น้อย

ท่ีสุด เท่ากับ 30.56 เปอร์เซ็นต์ รองลงมาได้แก่ ปัญหาขนาดกลาง เท่ากับ 43.78 เปอร์เซ็นต์ และ

ปัญหาขนาดเล็ก เท่ากับ 52.25 เปอร์เซ็นต์ ตามลำดับ ดังแสดงในตารางท่ี 8 

ตารางที่ 8 ผลการทดสอบปัญหาตัวอย่างท้ัง 3 ขนาด 

Problems 
GA GM-GA 

%Different 
Generation Distances Generation Distances 

A-n32-k5 100 1032.4 6 2161.98 52.25 
A-n45-k7 100 1400.06 8 2490.25 43.78 
A-n80-k10 100 3044.83 10 4384.94 30.56 
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บทที่ 5  

สรุปและอภิปรายผลการวิจัย 

 งานวิจัยฉบับนี้เป็นการพัฒนาขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมใหม่โดยอาศัยหลักการ Gain-of-

Function ซึ่งสอดคล้องกับองค์ความรู้ด้านไวรัสวิทยาเพื่อปรับปรุงขั้นตอนวิธีพันธุกรรมด้ังเดิมให้มี

ความแข็งแกร่งมากยิ่งขึ้น การพัฒนานี้เป็นการประยุกต์ใช้สำหรับแก้ปัญหาด้านโลจิสติกส์ คือ ปัญหา

การจัดเส้นทางเดินรถแบบมีข้อจำกัดเรื่องความจุของยานพาหนะ โดยมีรายละเอียดดังนี้ 

5.1 สรุปผลการวิจัย 

การนำเสนอขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมใหม่ (GM-GA) ในครั้งนี้ได้มีการพัฒนากลไกการคัดเลือก

โครโมโซมพ่อแม่ของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมด้ังเดิม (GA) โดยพิจารณาเงื่อนไขจำนวน 3 ข้อของ

หลักการกำหนดเส้นทางและการจัดตารางเวลาท่ีดี ได้แก่ 1) ในการสร้างเส้นทางแต่ละครั้งควร

พิจารณาสร้างเส้นทางจากจุดของลูกค้าท่ีมีระยะทางไกลจากศูนย์กระจายสินค้ามากท่ีสุดก่อน 2) ใน

แต่ละเส้นทางท่ีถูกสร้างขึ้น ลูกค้าควรต้ังอยู่ใกล้ ๆ กัน และ 3) เส้นทางท่ีถูกสร้างขึ้นควรมีลักษณะ

เป็นรูปหยดน้ำ ซึ่งโครโมโซมท่ีถูกคัดเลือกนี้จะผ่านเงื่อนไขข้อใดข้อหนึ่งในเงื่อนไขท่ีกำหนดไว้  

จากนั้นจึงทำการทดสอบวิธี GM-GA กับปัญหาตัวอย่างจาก OR Library ในกลุ่มปัญหาการ

จัดเส้นทางเดินรถแบบมีข้อจำกัดเรื่องความจุของยานพาหนะ ชุด A ได้แก่ ปัญหา A-n32-k7 ปัญหา 

A-n45-k7 ปัญหา  A-n80-k10 เพื่อเปรียบเทียบกับวิธี  GA จากผลการทดสอบพบว่าวิธี GA ให้

คำตอบท่ีดีกว่าวิธี GM-GA สำหรับปัญหาทุกขนาด โดยปัญหาขนาดใหญ่มีคำตอบใกล้เคียงกันมาก

ท่ีสุด นอกจากนี้ยังพบว่าวิธี GM-GA มีพฤติกรรมการลู่เข้าสู่คำตอบได้ไวกว่าวิธี GA สำหรับปัญหาทุก

ขนาด แม้ว่าปัญหาจะมีขนาดใหญ่ขึ้นวิธี GM-GA ยังคงมีพฤติกรรมการลู่เข้าสู่คำตอบได้ค่อนข้าง

ใกล้เคียงกับปัญหาขนาดเล็ก จึงสามารถสรุปได้ว่าวิธี GM-GA เหมาะสำหรับการค้นหาคำตอบปัญหา

ขนาดใหญ่มากกว่าปัญหาขนาดเล็ก  

เมื่อนำผลลัพธ์ท่ีได้มาวิเคราะห์ทางสถิติด้วยวิธี Paired t-test เพื่อทดสอบประสิทธิภาพการ

คำนวณของแต่ละวิธีสำหรับปัญหาทุกขนาดพบว่าปัญหาขนาดเล็ก ปัญหาขนาดกลาง และปัญหา

ขนาดใหญ่มีค่า P-value (2.20x10-16) น้อยกว่าค่านัยสำคัญ (α=0.05) เช่นเดียวกัน จึงสามารถสรุป

ได้ว่าการคำนวณหาค่าเหมาะท่ีสุดด้วยวิธีท่ีแตกต่างกันทำให้ประสิทธิภาพในการคำนวณค่าเหมาะ

ท่ีสุดแตกต่างกันอย่างมีนัยสำคัญทางสถิติ  
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5.2 อภิปรายผลการวิจัย 

 5.2.1 การตัดต่อขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมท่ีนำเสนอขึ้นสามารถนำมาประยุกต์ใช้กับปัญหา

การจัดเส้นทางเดินรถแบบมีข้อจำกัดเรื่องความจุของยานพาหนะได้ แต่ยังมีประสิทธิภาพในการค้นหา

คำตอบได้ไม่ดีเท่าท่ีควร อาจเหมาะสำหรับอุตสาหกรรมท่ียังไม่มีระบบการคำนวณวิธีการจัดเส้นทาง

เดินรถ ไม่ต้องการความละเอียดหรือค่าท่ีดีท่ีสุดในการจัดเส้นทาง เพียงต้องการปรับปรุงวิธีเดิมท่ีใช้อยู่

ให้ดียิ่งขึ้นเท่านั้น 

 5.2.2 แม้คำตอบท่ีได้จากวิธี GM-GA จะมีประสิทธิภาพไม่เท่าคำตอบท่ีได้จากวิธี GA แต่

พฤติกรรมการลู่เข้าสู่คำตอบของวิธี GM-GA มีประสิทธิภาพดีกว่าวิธี GA อย่างเห็นได้ชัด และคำตอบ

ท่ีได้รับจากวิธี GM-GA มีความน่าเช่ือถือและสามารถยอมรับได้จากผลการทดสอบทางสถิติ 

5.3 ข้อเสนอแนะ 

 5.3.1 ในงานวิจัยนี้ได้กำหนดค่าพารามิเตอร์ท่ีแน่นอนในการทดสอบเพียงรูปแบบเดียว

เท่านั้นเพื่อหลีกเล่ียงความซับซ้อนของวิธีการทดสอบ ซึ่งโดยธรรมชาติของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม

การกำหนดค่าพารามิเตอร์ท่ีแตกต่างกันอาจทำให้ผลการทดลองแปรเปล่ียนไปจากเดิมได้ 

 5.3.2 สำหรับการพัฒนาในอนาคตสามารถนำวิธีฮิวริสติกส์ เช่น วิธี 2-opt มาประยุกต์ใช้

ร่วมกับวิธี GM-GA เพื่อปรับปรุงประสิทธิภาพของคำตอบให้ดีมากยิ่งขึ้นได้ หรืออาจมีการพัฒนา

สำหรับใช้ในการแก้ปัญหาอื่น ๆ ได้ 
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