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Crossover methods are important keys to the success of genetic 

algorithms. However, traditional crossover methods fail to solve a trap problem, 
which is a difficult benchmark problem designed to deceive genetic algorithms to 
favor all-zero bits, while the actual solution is all-one bits. The Bayesian optimization 
algorithm (BOA) is the most famous algorithm that can solve the trap problem; 
however, it incurs a large computational cost. This paper, therefore, proposes a novel 
crossover technique, called a front-rear crossover (FRC), to enhance the simple 
genetic algorithm. We test the proposed technique with various benchmark problems 
and compare the results with four other crossover algorithms, including single point 
crossover (SPC), two point crossover (TPC), uniform crossover (UC) and ring crossover 
(RC). The FRC outperforms the four techniques in all test problems. It can also solve 
the trap problem by requiring the 40 times lesser number of fitness evaluations than 
BOA’s. 
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บทที่ 1 
 

บทน า 
 

1.1 ที่มาและความส าคัญของงานวิจัย 
 ปัจจุบันได้มีการคิดขั้นตอนวิธีในการแก้ปัญหาต่าง ๆ ขึ้นมาอย่างมากมาย เพ่ือน าไปใช้
แก้ปัญหาที่มีรูปแบบที่แตกต่างกันออกไป ซึ่งปัญหาหนึ่ง ๆ สามารถมีวิธีการแก้ปัญหาได้มากกว่าหนึ่ง
วิธี และวิธีที่จะได้รับความนิยมมากที่สุดก็ย่อมเป็นขั้นตอนวิธีแก้ปัญหาที่ท าให้ได้มาซึ่งค าตอบที่
รวดเร็วและใช้ทรัพยากรน้อยในการหาค าตอบนั่นเอง ในงานวิจัยนี้ได้น าเสนอการแก้ปัญหากับขั้นตอน
วิธีหนึ่งที่เรียกว่า ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic algorithm : GA) โดยนักวิจัยส่วนหนึ่งที่ท าการ
วิจัยเกี่ยวกับข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมนี้จะมุ่งเน้นในการหาวิธีเพ่ิมประสิทธิภาพให้กับขั้นตอนวิธี เพื่อให้
ขั้นตอนวิธีสามารถแก้ปัญหาหรือหาค าตอบได้ดีและเร็วขึ้น ซึ่งส่วนใหญ่นักวิจัยมักจะมุ่งเน้นในการ
ปรับปรุงส่วนของการด าเนินการตามธรรมชาติ ที่ประกอบไปด้วยขั้นตอนของการคัดเลือก ขั้นตอน
ของการไขว้เปลี่ยน และขั้นตอนของการกลายพันธุ์ ซึ่งทั้งสามขั้นตอนเป็นการด าเนินการที่อยู่ใน
ขั้นตอนวิธีทางพันธุกรรมทั้งสิ้น นักวิจัยจะท าการหาเทคนิคให้กับขั้นตอนต่าง ๆ โดยใช้วิธีการมากมาย
เพ่ือหวังว่าขั้นตอนวิธีจะมีประสิทธิภาพที่ดีข้ึน 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมนั้นเป็นขั้นตอนวิธีที่อาศัยหลักการของการวิวัฒนาการทางธรรมชาติ
และการคัดเลือกตามธรรมชาติ ขั้นตอนวิธีจะท าการหาค าตอบที่ดีที่สุดของปัญหาหนึ่ง ๆ โดยการ
สร้างค าตอบขึ้นมาจ านวนหนึ่งจากการสุ่มค าตอบขึ้นมาจากนั้นท าให้ค าตอบอยู่ในรูปโครโมโซม
เพ่ือที่จะสามารถน าไปด าเนินการทางพันธุกรรมในขั้นตอนได้ เมื่อท าการเข้ารหัสเสร็จสิ้น ขั้นตอนวิธี
จะท าการให้ค่าคะแนนแก่ค าตอบที่สุ่มขึ้นมาหรือท าการประเมินค่าความเหมาะสมของโครโมโซม
ค าตอบนั่นเอง วิธีที่ใช้ในการประเมินค าตอบนั้นก็จะมีความแตกต่างกันออกไปในแต่ละปัญหา บาง
ปัญหามีการประเมินค่าความเหมาะสมที่ระดับโครโมโซมบางปัญหาประเมินค่าความเหมาะสมจาก
ค าตอบที่ถอดรหัสจากโครโมโซมเป็นค าตอบแล้ว เมื่อผ่านขั้นตอนการประเมินค่าความเหมาะสม
มาแล้ว ขั้นตอนวิธีจะท าการคัดเลือกโดยเลือกเอาโครโมโซมหรือค าตอบที่มีค่าความเหมาะสมที่
ค่อนข้างสูงมาเป็นพ่อพันธุ์แม่พันธุ์ในการผสมค าตอบ จากนั้นก็ใช้หลักการการด าเนินการทาง
พันธุกรรมท าการผสมค าตอบที่ถูกเลือกจากข้ันตอนการคัดเลือกให้เกิดเป็นค าตอบใหม่ และหลังจากที่
ท าการผสมค าตอบหรือไขว้เปลี่ยนเสร็จสิ้นก็จะเข้าสู่ขั้นตอนของการกลายพันธุ์ที่จะเปลี่ยนแปลง
โครโมโซมค าตอบ โดยขั้นตอนการคัดเลือกและการด าเนินการทางพันธุกรรมท าเพ่ือหวังว่าค าตอบ
ใหม่ที่ได้มานั้นจะมีความใกล้เคียงกับค าตอบที่ต้องการหรือค าตอบที่ดีที่สุดของปัญหามากขึ้น ขั้นตอน
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จะท าการผลิตค าตอบขึ้นมาเรื่อย ๆ จนกว่าจะเจอค าตอบที่ถูกต้องหรือพบค าตอบที่ต้องการหรือ
ทรัพยากรในการค านวณที่ได้ก าหนดไว้หมดลง ขั้นตอนเหล่านี้จะเป็นหัวใจส าคัญในขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรม โดยประสิทธิภาพในการหาค าตอบของปัญหาหรือความเร็วในการเจอค าตอบล้วนขึ้นอยู่กับ
กระบวนการเหล่านี้ทั้งสิ้น ผู้วิจัยส่วนหนึ่งที่ต้องการปรับปรุงและเพ่ิมประสิทธิภาพให้กับขั้นตอนวิธีจึง
มุ่งเน้นในการปรับปรุงวิธีในขั้นตอนของการคัดเลือก ขั้นตอนของการไขว้เปลี่ยน และขั้นตอนของการ
กลายพันธุ์ 

ในงานวิจัยนี้ได้มีจุดประสงค์ในการเพ่ิมประสิทธิภาพให้กับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมโดยการ
น าเสนอเทคนิคในการผสมค าตอบหรือการไขว้เปลี่ยนแบบใหม่ที่มีชื่อเรียกว่า การไขว้เปลี่ยนแบบหน้า
หลัง (Front-rear crossover) และนอกจากนี้งานวิจัยนี้ได้ท าการเปรียบเทียบประสิทธิภาพของ
เทคนิคการไขว้เปลี่ยนอ่ืน ๆ ว่ามีประสิทธิภาพในการหาค าตอบเป็นอย่างไรภายใต้ขอบเขตของปัญหา
ที่ก าหนด ซึ่งเทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่ถูกน ามาทดลองและเปรียบเทียบประสิทธิภาพนั้นจะประกอบไป
ด้วย 4 เทคนิคได้แก่ การไขว้เปลี่ยนแบบจุดเดียว การไขว้เปลี่ยนแบบสองจุด การไขว้เปลี่ยนแบบเอก
รูป และการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวน และทุกเทคนิคจะต้องท าการทดลองกับปัญหาทดสอบ 
(Benchmark Problem) ทั้ง 4 ปัญหาได้แก่ ปัญหาบิตหนึ่งมากสุด ปัญหาบิตศูนย์มากสุด ปัญหาบิต
สูงสุดที่เกิดจากการสุ่ม และปัญหากับดัก อย่างที่กล่าวไว้ข้างต้นจุดประสงค์หลักของงานวิจัย นี้
ต้องการที่จะน าเสนอเทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่ใช้ในการแก้ปัญหากับดักที่เป็นปัญหาที่ยาก ซึ่งจาก
ผลการวิจัยพบว่าเทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่น าเสนอมีประสิทธิภาพในการหาค าตอบที่ดีกว่าเทคนิคการ
ไขว้เปลี่ยนอ่ืน ๆ ที่ถูกน ามาทดลองในปัญหากับดักและปัญหาที่ถูกน ามาทดลองส่วนหนึ่ ง และ
นอกจากนี้การเปรียบเทียบประสิทธิภาพของเทคนิคจะท าให้เห็นว่าเทคนิคการไขว้เปลี่ยนรูปแบบใด
เหมาะกับปัญหาแบบใด เพื่อเป็นแนวทางในการน าเอาเทคนิคไปปรับใช้กับปัญหาให้ได้ค าตอบที่ดีและ
มีประสิทธิภาพในการท างานของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมมากขึ้น 

 

1.2 วัตถุประสงค์ของงานวิจัย 
1. เพ่ือศึกษาและวิเคราะห์เทคนิคในการไขว้เปลี่ยนรูปแบบต่าง ๆ 
2. เพ่ือค้นหาเทคนิคในการแก้ปัญหากับดัก 
3. เพ่ือเปรียบเทียบประสิทธิภาพของเทคนิคในการไขว้เปลี่ยนรูปแบบต่าง ๆ กับปัญหา

ทดสอบ 
4. เพ่ือเป็นแนวทางให้ผู้ที่สนใจสามารถน าแนวคิดที่ได้น าเสนอไปท าการพัฒนาหรือน าไป

ประยุกต์ใช้ในงานต่าง ๆ 
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1.3 ประโยชน์ที่คาดว่าจะได้รับ 
1. เข้าใจวิธีการท างานในเทคนิคของการไขว้เปลี่ยนรูปแบบต่าง ๆ 
2. เข้าใจในตัวปัญหากับดัก 
3. เป็นแนวทางในการเลือกใช้เทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่เหมาะสมและมีประสิทธิภาพกับ

ปัญหา 
4. ได้เทคนิคของการไขว้เปลี่ยนรูปแบบใหม่ที่สามารถแก้ปัญหากับดักได้มีประสิทธิภาพที่ดี

ขึ้น 
5. เข้าใจถึงจุดเด่นและจุดด้อยของเทคนิคการไขว้เปลี่ยนรูปแบบต่าง ๆ 
6. เป็นแนวทางให้ผู้ที่สนใจสามารถน าแนวคิดที่ได้น าเสนอไปท าการพัฒนาหรือน าไป

ประยุกต์ใช้ในงานต่าง ๆ 
 

1.4 ขอบเขตของงานวิจัย 
 งานวิจัยนี้มุ่งเน้นในการน าเสนอเทคนิคการไขว้เปลี่ยนรูปแบบใหม่ที่ใช้แก้ปัญหากับดักและ
ท าการเปรียบเทียบประสิทธิภาพของเทคนิคการไขว้เปลี่ยนในปัญหาต่าง ๆ โดยขอบเขตของงานวิจัย
มีดังนี ้

1. ปัญหาที่ถูกน ามาท าการทดลองเพ่ือเปรียบเทียบประสิทธิภาพของการไขว้เปลี่ยน
ประกอบไปด้วย 4 ปัญหา ได้แก่ ปัญหาบิตหนึ่งมากสุด (One max problem) ปัญหา
บิตศูนย์มากสุด (Zero max problem) ปัญหาบิตสูงสุดที่เกิดจากการสุ่ม (Random 
max problem) และปัญหากับดัก (Trap problem) 

2. เทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่ถูกน ามาศึกษาทดลองในการเปรียบเทียบประสิทธิภาพประกอบ
ไปด้วย 4 เทคนิค ได้แก่ การไขว้เปลี่ยนแบบจุดเดียว (One point crossover) การไขว้
เปลี่ยนแบบสองจุด (Two points crossover) การไขว้เปลี่ยนแบบเอกรูป (Uniform 
crossover) และการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวน (Ring crossover) 
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1.5 ประเด็นปัญหางานวิจัย 
 ประเด็นปัญหา คือ ความยากในการหาค าตอบที่ดีสุดของปัญหากับดัก 

 เป้าหมาย : สามารถหาค าตอบที่ดีที่สุดของปัญหากับดักได้ 

 ข้อเสียของวิธีการเดิม 

• เทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่มีนั้นจะท าการผสมค าตอบให้ได้ค าตอบใหม่ออกมาที่ไม่สามารถ
หาค าตอบที่ดีที่สุดของปัญหากับดักได้ 
 

1.6 สมมติฐานของงานวิจัย 
1. เทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบใหม่ที่น าเสนอน่าจะสามารถหาค าตอบที่ดีที่สุดของปัญหากับ

ดักได้ 
2. เทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบใหม่ที่น าเสนอน่าจะใช้จ านวนครั้งในการประเมินคุณภาพ

ค าตอบน้อยลงเมื่อเทียบกับวิธีการอ่ืนที่น ามาเปรียบเทียบ 
 

1.7 แผนการด าเนินงานวิทยานิพนธ ์
 ส าหรับงานวิทยานิพนธ์นี้ได้ก าหนดระยะเวลาในการจัดท า เพ่ือให้บรรลุตามวัตถุประสงค์ท่ีได้

ก าหนดไว้ ซึ่งรายละเอียดของการด าเนินงานแสดงในตารางที่ 1 ดังนี้ 

ตารางที่ 1 แผนการด าเนินงานวิทยานิพนธ์ 

การด าเนินงาน 
2559 2560 2561 

ส.ค.-ต.ค. พ.ย.-ธ.ค. ม.ค.-เม.ย. พ.ค.-ก.ค. ส.ค.-ธ.ค. ม.ค.-เม.ย. 

รวบรวบข้อมูลและศึกษา
ปัญหางานวิจัย 

      

ศึกษาขั้นตอนและคิดค้น
เทคนิคส าหรับแก้ปัญหา 

      

เขียนโปรแกรมทดสอบ       

เผยแพร่งานวิจัยที่ 1       
ศึกษาวิเคราะห์ขั้นตอน
วิธ ี

      

เผยแพร่งานวิจัยที่ 2       

จัดท าวิทยานิพนธ์       



บทที่ 2 
  

ทฤษฎีและงานวิจัยที่เกี่ยวข้อง 
 

 งานวิจัยนี้ได้มีการน าขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic algorithm) มาใช้ในการท าการ
ทดลอง ซึ่งในบทนี้จะอธิบายถึงความเป็นมาและความส าคัญ ขั้นตอนวิธี และองค์ประกอบต่าง ๆ ใน
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม การไขว้เปลี่ยนรูปแบบต่าง ๆ รวมทั้งอธิบายถึงงานวิจัยที่ เกี่ยวข้อง 
รายละเอียดต่าง ๆ มีดังต่อไปนี้ 

 

2.1 ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 
 ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม เป็นขั้นตอนวิธีที่ใช้ส าหรับการค้นหาค าตอบของปัญหา ที่มีการ
น าเอาหลักการเชิงวิวัฒนาการและการคัดเลือกตามธรรมชาติมาประยุกต์ใช้ ซึ่งหลักการทางชีววิทยา
ดังกล่าวได้ถูกค้นพบมาในช่วงปลายปี ค.ศ. 1950 หลักการดังกล่าวถูกคิดค้นขึ้นเพ่ือต้องการหา
รูปแบบในการวิวัฒนาการตามธรรมชาติ ในเวลาต่อมา (Golberg, 1989) ได้มีการน าหลักชีววิทยา
ที่ว่านี้มาประยุกต์ใช้ในการแก้ปัญหาด้วยคอมพิวเตอร์ ซึ่งเป็นที่นิยมอย่างแพร่หลาย และมีนักวิจัย
พยายามปรับปรุงในส่วนต่าง ๆ เพ่ือให้ขั้นตอนวิธีมีประสิทธิภาพในการหาค าตอบของปัญหาได้ดีมาก
ยิ่งขึ้น ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม นั้นมีส่วนประกอบของขั้นตอนต่าง ๆ ดังนี้ 

2.1.1 องค์ประกอบหลักของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 
2.1.1.1 การเข้ารหัสโครโมโซม (Chromosome encoding) 

เป็นขั้นตอนเริ่มต้นในกระบวนการ คือการก าหนดโครโมโซมให้อยู่ใน
รูปแบบที่สอดคล้องกับปัญหา โดยส่วนมากมักจะก าหนดให้อยู่ในรูปแบบของแถวอักขระ (String  of 
alphabet) หรือแถวของเลขฐานสอง (Bit string) โดยต าแหน่งของยีนแต่ละยีนจะแทนองค์ประกอบ
ต่าง ๆ ของค าตอบในปัญหา การเข้ารหัสโครโมโซมสามารถท าได้หลายรูปแบบ ขึ้นอยู่กับรูปแบบของ
องค์ประกอบย่อยของค าตอบและปัญหาที่ต่างกันออกไป โดยตัวอย่างการเข้ารหัสโครโมโซมใน
รูปแบบต่าง ๆ มีดังนี้ 
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• การเข้ารหัสโครโมโซมแบบเลขฐานสอง (Binary encoding) เป็นขั้นตอนของการ
เข้ารหัสโครโมโซมที่ท าการเปลี่ยนค าตอบให้อยู่ในรูปของเลขฐานสอง (Binary) ที่มีค่าในองค์ประกอบ
ย่อยหรือต าแหน่งหนึ่ง ๆ เป็นค่า 0 หรือ 1 เท่านั้น ดังภาพที่ 1 

 

 

ภาพที่ 1 การเข้ารหัสโครโมโซมแบบเลขฐานสอง 
 

• การเข้ารหัสโครโมโซมโดยค่าต่าง ๆ (Value encoding) เป็นขั้นตอนการเข้ารหัส
โครโมโซมที่แทนค่าในองค์ประกอบย่อยหรือต าแหน่งหนึ่ง ๆ ด้วยชนิดข้อมูลรูปแบบต่าง ๆ  เช่น 
ตัวอักษร จ านวนจริง หรือค าสั่งในรูปแบบต่าง ดังตัวอย่างภาพที่ 2 

 

ภาพที่ 2 การเข้ารหัสโครโมโซมแบบค่าต่าง ๆ 
 

• การเข้ารหัสโครโมโซมแบบเรียงสับเปลี่ยน (Permutation encoding) เป็นการ
เข้ารหัสโครโมโซมท่ีแทนค่าในองค์ประกอบย่อยหรือต าแหน่งต่าง ๆ ให้มีค่าที่ไม่ซ้ ากัน เช่น ปัญหาการ
เดินทางของพนักงานขาย ดังภาพที่ 3 

 

ภาพที่ 3 การเข้ารหัสโครโมโซมแบบเรียงสับเปลี่ยน 
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• การเข้ารหัสโครโมโซมแบบทรี (Tree encoding) เป็นการเข้ารหัสโครโมโซมท่ีค่า
ขององค์ประกอบย่อยอยู่ในโหนด (Node) ของต้นไม้ ดังภาพที่ 4 

 

ภาพที่ 4 การเข้ารหัสโครโมโซมแบบทรี 
 

การเลือกใช้การเข้ารหัสในรูปแบบต่าง ๆ ย่อมมีความเหมาะสมที่แตกต่างกันออกไป การ
เลือกรูปแบบในการเข้ารหัสนั้น จะต้องเลือกให้เหมาะกับปัญหาและรูปแบบค าตอบของปัญหานั้น ๆ 
ด้วย 

2.1.1.2 การสร้างประชากรต้นก าเนิด (Initial population) 
   เป็นขั้นตอนในการสร้างโครโมโซมขึ้นมาในจ านวนที่ เราก าหนด โดย
โครโมโซมที่สร้างขึ้นมานั้นจะอยู่ในรูปแบบการเข้ารหัสที่เหมาะกับปัญหาต่าง ๆ ซึ่งส่วนมากมักจะ
อาศัยการสุ่ม (Random) ในการก าหนดองค์ประกอบย่อยในโครโมโซมของประชากร 

2.1.1.3 การให้คะแนนโครโมโซม (Fitness function) 
   เป็นส่วนของการให้คะแนนแก่โครโมโซมแต่ละชุด ท าให้เห็นถึงความเข้า
ใกล้ค าตอบของปัญหามากน้อยเพียงใด คะแนนของโครโมโซมแต่ละชุดนั้นก็ เปรียบเสมือนความ
แข็งแรงของโครโมโซมนั้น ๆ ว่าดีหรือไม่ดีอย่างไรโดยการให้คะแนนโครโมโซมนั้นสามารถมีได้หลาย
รูปแบบ ซึ่งแต่ละรูปแบบก็ขึ้นอยู่กับปัญหาที่ต่างกันออกไป 

2.1.1.4 การด าเนินการทางพันธุกรรม 
   เป็นขั้นตอนด าเนินการตามหลักการขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม เพ่ือให้เกิด
เป็นรุ่นใหม่ที่มีคุณภาพหรือเป็นค าตอบที่ดีขึ้น ซึ่งขั้นตอนการด าเนินการทางพันธุกรรมประกอบไป
ด้วยส่วนต่าง ๆ ดังนี้ 
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2.1.1.4.1 การคัดเลือก (Selection) 
เป็นขั้นตอนในการคัดเลือกเพ่ือเอาโครโมโซมที่ดีหรือเหมาะสมจาก

ประชากรทั้งหมดที่มี เพ่ือน าไปเป็นสายพันธุ์ต้นก าเนิดประชากรรุ่นใหม่ เป็นการคัดเลือกโดยมีความ

คาดหวังว่ารุ่นของประชากรที่เกิดขึ้นมาใหม่จะมีความใกล้เคียงกับค าตอบมากยิ่งขึ้น ซึ่งการคัดเลือก

โครโมโซมท่ีเหมาะสมหรือดีจากประชากรทั้งหมด ก็มีหลายวิธีที่ต่างกันออกไป ยกตัวอย่างเช่น 

• วิธีการจัดการแข่งขัน (Tournament selection) เป็นวิธีการคัดเลือกที่
อาศัยกฎกติกาการแข่งขันทั่ว ๆ ไป โดยจะเลือกโครโมโซมมาเพ่ือแข่งกันว่าใครมีความแข็งแรงหรือ
เหมาะสมมากกว่ากัน ยกตัวอย่างเช่น เราเลือกโครโมโซมโดยการสุ่มมาสองโครโมโซม จากนั้น
เปรียบเทียบความเหมาะสมจากคะแนนของโครโมโซมสองโครโมโซมนั้น โครโมโซมใดมีความ
เหมาะสมมากกว่าก็จะถือว่าเป็นผู้ชนะ และจะถูกเลือกไปเป็นโครโมโซมส าหรับให้ก าเนิด 

• วิธีการจัดอันดับ (Ranking) เป็นการคัดเลือกโดยดูจากค่าความเหมาะสม
หรือคะแนนของโครโมโซม โดยโครโมโซมที่ค่าความเหมาะสมมากหรือคะแนนดีกว่าจะมีค่าความ
น่าจะเป็นในการถูกเลือกจากจ านวนประชากรทั้งหมด เพ่ือน าไปเป็นโครโมโซมให้ก าเนิด 

• วิธีการแบบวงล้อรูเล็ต (Roulette wheel) เป็นการคัดเลือกโดยดูจากค่า
ความเหมาะสม ถ้าโครโมโซมของค าตอบมีค่าความเหมาะสมมากก็จะยิ่ งมีโอกาศถูกเลือกไปเป็น
ประชากรค าตอบ กล่าวคือค่าความเหมาะสมของประชากรทุกตัวจะถูกน ามาค านวณเป็นค่าความ
น่าจะเป็นหรือโอกาสที่โครโมโซมจะถูกเลือกนั่นเอง 

2.1.1.4.2 การไขว้เปลี่ยน (Crossover)  
เป็นขั้นตอนในการน าโครโมโซมที่เลือกไว้เป็นโครโมโซมต้นก าเนิด มา

ด าเนินการผสมค าตอบเข้าด้วยกัน เพื่อสร้างเป็นโครโมโซมประชากรรุ่นใหม่ ซึ่งการไขว้เปลี่ยนมีหลาย

วิธีด้วยกัน ตัวอย่างเช่น 

• การไขว้เปลี่ยนแบบจุดเดียว (One point crossover : OPC) การไขว้
เปลี่ยนแบบจุดเดียวเป็นเทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่เลือกต าแหน่งในสายโครโมโซมมาหนึ่งต าแหน่ง 
จากนั้นท าการสลับโครโมโซมของส่วนที่อยู่หลังต าแหน่งของโครโมโซมที่ได้เลือกไว้ จึงท าให้เกิดเป็น
สายพันธุ์ใหม่ที่มีองค์ประกอบย่อยของประชากรต้นก าเนิดในสัดส่วนที่เท่า ๆ กัน โดยการเลือก
ต าแหน่งที่มาเป็นจุดตัดนั้นส่วนใหญ่มักจะเลือกจากการสุ่ม ดังภาพที่ 5 
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ภาพที่ 5 การไขว้เปลี่ยนแบบจุดเดียว 
 

• การไขว้เปลี่ยนแบบสองจุด (Two points crossover : TPC) การไขว้
เปลี่ยนแบบสองจุดเป็นเทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่เลือกต าแหน่งในสายโครโมโซมมาสองต าแหน่ง 
จากนั้นท าการสลับโครโมโซมของส่วนที่อยู่ระหว่างจุดตัดที่ท าการเลือกไว้ทั้งสองจุด ท าให้เกิดเป็นสาย
พันธุ์ใหม่ที่มีองค์ประกอบย่อยของสายพันธุ์ต้นก าเนิด และโดยส่วนมากมักเลือกจุดตัดทั้งสองจุดโดย
การสุ่ม ดังภาพที่ 6 

 

 

ภาพที ่6 การไขว้เปลี่ยนแบบสองจุด 
 

• การไขว้เปลี่ยนแบบเอกรูป (Uniform crossover : UC) การไขว้เปลี่ยน
แบบเอกรูปเป็นเทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่เลือกตัดสินใจในการแลกองค์ประกอบย่อยทุก ๆ ต าแหน่ง 
โดยอาศัยความน่าจะเป็นที่เท่ากันในการตัดสินใจว่าจะเลือกมาจากโครโมโซมต้นก าเนิดตัวใด ดังภาพ
ที่ 7 
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ภาพที่ 7 การไขว้เปลี่ยนแบบเอกรูป 
 

2.1.1.4.3 การกลายพันธ์ุ (Mutation) 
เป็นขั้นตอนที่น าโครโมโซมมาเปลี่ยนส่วนขององค์ประกอบย่อยหรือ

ต าแหน่งภายในโครโมโซม ซึ่งเปรียบได้เหมือนกับสิ่งมีชีวิตที่มีการวิวัฒนาการ การกลายพันธุ์ ใน
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมนั้นมีหลายรูปแบบด้วยกัน เช่น 

• การกลายพันธ์ุในต าแหน่งบิต (Bitwise mutation) เป็นการกลายพันธุ์ที่
ท าการเลือกองค์ประกอบย่อยหรือต าแหน่งในโครโมโซมขึ้นมาจากนั้นท าการเปลี่ยนค่าให้อยู่ในค่าตรง
ข้ามกับค่าเดิม เช่น 0 เป็น 1 โดยการเลือกต าแหน่งที่มาท าการกลายพันธุ์นั้น มักอาศัยการสุ่มเพ่ือ
เลือกต าแหน่งในโครโมโซมข้ึนมา ดังภาพที่ 8 

 

ภาพที่ 8 การกลายพันธุ์ในต าแหน่งบิต 
 

• การกลายพันธ์ุแบบสลับ (Swap mutation) การกลายพันธุ์แบบสลับเป็น
การท าการปรับเปลี่ยนองค์ประกอบย่อยหรือต าแหน่งของโครโมโซม โดยการเลือกต าแหน่งใน
โครโมโซมขึ้นมาแล้วสลับกับต าแหน่งอ่ืนในโครโมโซมเดียวกัน โดยการเลือกองค์ประกอบย่ อยหรือ
ต าแหน่งในโครโมโซมนั้นมักใช้การสุ่มในการเลือก ดังภาพที่ 9 

 

ภาพที่ 9 การกลายพันธุ์แบบสลับ 
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2.1.2 ขั้นตอนการท างานของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 
ขั้นตอนในการท างานของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม มีกระบวนการดังภาพที่ 10 เพ่ือ

ค้นหาค าตอบที่ดีที่สุดของปัญหาในช่วงเวลาหนึ่ง ๆ ซึ่งค าตอบที่ได้จากขั้นตอนของ GA จะเป็นกลุ่ม
ประชากรที่มีคะแนนที่ดีที่สุด ภายใต้ค่าเริ่มต้นต่าง ๆ ที่ได้ก าหนดไว้ 

 

 
 

ภาพที่ 10 ขั้นตอนการท างานของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 
 

จากภาพที่ 10 ขั้นตอนการท างานของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม ประกอบด้วยขั้นตอนต่าง ๆ ดังนี้ 

1. สร้างประชากรต้นก าเนิด เป็นการสร้างโครโมโซมค าตอบขึ้นมาจากการสุ่ม โดยการเข้ารหัส
โครโมโซมนั้น จะเป็นการเข้ารหัสโครโมโซมตามที่เราก าหนด 

2. ประเมินความเหมาะสมของโครโมโซม โดย Fitness function 
3. ตรวจสอบเงื่อนไขการหยุดการท างาน เช่น จ านวนสูงสุดของทรัพยากรที่สามารถใช้ได้หรือ

เจอค าตอบที่ต้องการแล้ว 
4. คัดเลือกโครโมโซมที่จะใช้เป็นสายพันธุ์ต้นก าเนิด โดยวิธีการคัดเลือกที่ได้ก าหนดเอาไว้ 
5. ท าการไขว้เปลี่ยนโครโมโซมสายพันธุ์ต้นก าเนิดที่เลือกไว้ ตามวิธีการไขว้เปลี่ยนที่เราได้

ก าหนดเอาไว้ 
6. ท าการกลายพันธุ์กับประชากรรุ่นใหม่ ตามวิธีการกลายพันธุ์ที่ได้ก าหนดไว้ 
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เมื่อขั้นตอนด าเนินการผ่านขั้นตอนที่ 4 ถึง 6 จนเสร็จจะท าให้ได้ประชากรค าตอบรุ่นใหม่
ออกมา ประชากรรุ่นใหม่ก็จะถูกประเมินค่าความเหมาะสม และจะท าซ้ าขั้นตอนที่ 2 ถึง 6 จนกระทั่ง
เงื่อนไขการหยุดท างานจะเป็นจริง 

2.1.3 การค านวณหาค่าความหลากหลาย 
ค่าความหลากหลายในขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเป็นค่าที่ใช้อธิบายถึงลักษณะของ

โครโมโซมที่อยู่ภายในกลุ่มประชากรหรือการกระจายตัวของบิตที่อยู่ภายในโครโมโซม ค่าความ
หลากหลายของหน้าตาประชากรหรือความหลากหลายของโครโมโซมจะเป็นตัววัดหนึ่งที่บอกถึง
โอกาศความส าเร็จของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมในการหาค าตอบได้กล่าวคือ เมื่อประชากรที่มีความ
หลากหลายมากก็มักจะมีส่วนประกอบของค าตอบที่ถูกต้องกระจายอยู่ในส่วนต่าง ๆ ของโครโมโซมที่
อยู่ภายในประชากรทั้งหมด ซึ่งค าตอบใหม่ที่ถูกสร้างขึ้นมาก็มีโอกาสได้รับส่วนที่ถูกต้องจากส่วนที่
ถูกต้องที่กระจายอยู่ในโครโมโซมภายในประชากรทั้งหมด ในการค านวณค่าความหลากหลายมี
เทคนิคหลายรูปแบบมากมายซึ่งในงานวิจัยของ (Diaz-Gomez & Hougen, 2007) ได้น าเสนอเรื่อง
การสร้างประชากรต้นก าเนิดให้มีค่าความหลากหลายมากจะส่งผลให้ขั้นตอนวิธีมีประสิทธิภาพในการ
หาค าตอบเพิ่มมากขึ้น เขาจึงได้เสนอวิธีในการค านวณหาความหลากหลายยกตัวอย่างเช่น 

• การค านวณค่าความหลากหลายในระดับยีน  (Gene-Level Diversity) เป็นการ
ค านวณหาบิต 0 และบิต 1 ในประชากรกลุ่มหนึ่งว่ามีจ านวนที่แตกต่างกันหรือไม่ โดยวิธีการค านวณ
มีดังต่อไปนี้ 

 

𝐻(𝑃) =
1

𝑙
∑ 𝐻𝑗
𝑙
𝑗=1                                     (1) 

 

ค่าความหลากหลายของประชาการกลุ่มหนึ่ง 𝐻(𝑃) ค านวณได้จากสมการที่ 1 โดยที่ 
𝑙 ความยาวของโครโมโซมและ  𝐻𝑗 สามารถค านวณได้จากสมการต่อไปนี้ 

 

𝐻𝑗 = −∑ 𝑃𝑖𝑗 ∗ 𝑙𝑜𝑔2𝑃𝑖𝑗
𝑁
𝑖=1                              (2) 

 

จากสมการที่ 2 ก าหนดให้ 𝑁 คือขนาดของประชากรและ 𝑃𝑖𝑗  คือความน่าจะเป็นของ
การเกิดเหตการณ์ที่มีบิต 0 และบิต 1 โดยค่าที่ได้จากการค านวณจะเป็นค่าที่อยู่ในช่วงระหว่าง 0 ถึง 
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1 ที่ใช้บอกจ านวนคาวมหลากหลายของบิต 0 และบิต 1 ที่อยู่ในประชากร 1 รุ่น ถ้าค่าที่ได้มีความ
ใกล้กับ 1 มากแสดงงว่ากลุ่มประชากรมีจ านวนบิต 0 และบิต 1 อยู่ใกล้เคียงกัน และถ้าค่าที่ใกล้เคียง
กับ 0 มากนั้นหมายความว่าบิตส่วนมากมีค่าเป็น 0 หรือ 1 เหมือนกันเป็นจ านวนมาก 

 

2.2 งานวิจัยท่ีเกี่ยวข้อง 
 ในงานวิจัยนี้ได้น าเสนอเทคนิคการไขว้เปลี่ยนรูปแบบใหม่เพ่ือหาความค าตอบของปัญหากับ
ดัก ผู้วิจัยจึงได้แยกหัวข้องานวิจัยออกเป็น 2 ส่วน ส่วนที่หนึ่งคืองานวิจัยที่เกี่ยวข้องกับปัญหากับดัก
โดยเล่าถึงเทคนิคหรือขั้นตอนวิธีที่ถูกน าเสนอเพ่ือมาใช้แก้ปัญหาและผลลัพธ์ที่ได้ ส่วนที่สองคือ 
งานวิจัยที่เกี่ยวกับการไขว้เปลี่ยนที่อธิบายถึงเทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่น่าสนใจรวมถึงการน าเสนอ
เทคนิคที่ต้องการจะปรับปรุงประสิทธิภาพของขั้นตอนวิธีทางพันธุกรรมให้ดีขึ้น 

2.2.1 งานวิจัยการไขว้เปลี่ยน 
ในงานวิจัยของ (Pavai & Geetha, 2017) ได้ท าการส ารวจและแบ่งประเภทของ

เทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่มีเอาไว้ จากงานวิจัยนี้ท าให้รู้ว่ามีการน าเสนอเทคนิคการไขว้เปลี่ ยน
หลากหลายเทคนิคในการแก้ปัญหาของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเป็นจ านวนมาก การเลือกใช้เทคนิค
การไขว้เปลี่ยนในการแก้ปัญหาจึงเป็นทางเลือกที่น่าสนใจไม่น้อย ในงานวิจัยขิง (Kaya & Uyar, 
2011) ได้น าเสนอเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวน (Ring crossover : RC) เป็นเทคนิคการไขว้
เปลี่ยนที่แตกต่างออกไปจากเทคนิคการไขว้เปลี่ยนรูปแบบอ่ืน ๆ  โดยเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบวง
แหวนเป็นการไขว้เปลี่ยนที่อาศัยโครโมโซมต้นก าเนิด 2 โครโมโซมเหมือนกับเทคนิคท่ัวไป จากนั้นน า
โครโมโซมมาประกอบเข้าด้วยกันจนเกิดเป็นวงกลมและท าการสุ่มจุดตัดขึ้นมา เพ่ือแบ่งวงกลม
ออกเป็นสองส่วนท าให้เกิดเป็นโครโมโซมใหม่ 2 โครโมโซมขึ้นมา การไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนท าให้
โครโมโซมที่เกิดขึ้นใหม่จะมีส่วนของโครโมโซมในอัตราส่วนที่เท่ากัน แต่ต าแหน่งของบิตอาจไม่ใช่
ต าแหน่งเดิมเนื่องจากบิตมีการเรียงล าดับที่เปลี่ยนไปจากการก าหนดให้บิตที่ใกล้จุดตัดมากที่สุดเป็น
บิตแรกของโครโมโซมใหม่ดังภาพที่ 11 ในงานวิจัยของเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนนั้น เทคนิค
ดังกล่าวให้ผลด้านประสิทธิภาพของค าตอบที่ดีกว่าเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบอ่ืน ๆ แต่เทคนิคการ
ไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนก็ไม่ได้มีคุณภาพของค าตอบที่ดีที่สุดกับทุกปัญหาที่ถูกน ามาทดลองใน
งานวิจัยนี้ แต่ดีที่สุดกับเพียงบางปัญหาเท่านั้น 
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ภาพที่ 11 การไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวน 
 

  วิธีการไขว้เปลี่ยนของ (Li & Goodman, 2007) ที่น าเสนอเทคนิคในการปรับปรุง
ประสิทธิภาพของการไขว้เปลี่ยนให้ดีขึ้น โดยในงานวิจัยได้ท าการทดลองกับเทคนิคการไขว้เปลี่ยน
แบบจุดเดียวและท าการจ าต าแหน่งที่เป็นจุดตัดของโครโมโซมรวมถึงการจ าผลลัพธ์ที่ได้ว่า ต าแหน่งใด
ที่ถูกตัดแล้วท าให้ค่าความเหมาะสมน้อยลงหรือแย่ลงจะท าการหลีกเลี่ยงจุดตัดดังกล่าวเพ่ือไม่ท าให้ค่า
ความเหมาะสมแย่ลง โดยวิธีการนับความผิดพลาดจะนับจากการที่ โครโมโซมสองตัวที่ผ่าน
กระบวนการการไขว้เปลี่ยนแล้วท าให้โครโมโซมทั้งสองตัวมีค่าความเหมาะสมที่แย่ลงหรือโครโมโซม
ตัวใดตัวหนึ่งแย่ลงและอีกตัวหนึ่งไม่มีความเปลี่ยนแปลง ในกรณีดังกล่าวจะถือว่าการไขว้เปลี่ยนใน
ครั้งนั้นที่จุดตัดหนึ่ง ๆ มีการผิดพลาดในการไขว้เปลี่ยนเกิดขึ้นและท าการนับจ านวนครั้งในการ
ผิดพลาดเอาไว้ นอกจากนี้ในงานวิจัยยังได้ให้ความหมายของการไขว้เปลี่ยนที่ประสบความส าเร็จนั่น
คือ โครโมโซมค าตอบทั้งสองตัวที่ผ่านการไขว้เปลี่ยนแล้วแล้วมีค่าความเหมาะสมที่ดีขึ้นทั้งสองตัวหรือ
โครโมโซมตัวได้ตัวหนึ่งดีขึ้นและค่าความเหมาะสมของโครโมโซมอีกตัวไม่เปลี่ยนแปลงถือว่า การไขว้
เปลี่ยนในครั้งนั้นประสบความส าเร็จ อย่างไรก็ตามเทคนิคดังกล่าวจะต้องใช้ทรัพยากรเพ่ิมขึ้นจ านวน
หนึ่ง แต่ก็ท าให้ประสิทธิภาพเพ่ิมข้ึนด้วยเช่นกัน ผลลัพธ์ที่ได้จากงานวิจัยนั้นเทคนิคท่ีน าเสนอสามารถ
ท าให้ประสิทธิภาพในการหาค าตอบดีขึ้นภายใต้ปัญหาที่ถูกน ามาทดลองและเทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่
น ามาใช้ในงานวิจัย 

  งานวิจัยของ (Herrera, Lozano, & Sánchez, 2005) ได้น าเสนอเทคนิคที่จะ
ปรับปรุงประสิทธิภาพในการแก้ปัญหาหรือหาค าตอบของปัญหา โดยการท าการไขว้เปลี่ยนแบบ
ผสมผสานกล่าวคือ มีการน าเทคนิคการไขว้เปลี่ยนมากกว่าหนึ่งวิธีมาใช้ในการหาค าตอบครั้งหนึ่ง ๆ 
นอกจากนั้นยังท าการเปรียบเทียบประสิทธิภาพของการท างานร่วมกันของเทคนิคต่าง ๆ โดยใน
งานวิจัยได้น าเสนอเทคนิคกับการแก้ปัญหาแบบจ านวนจริง ซึ่งผลลัพธ์ที่ได้ออกมานั้นท าให้เห็นว่าการ
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ท างานรวมกันของเทคนิคใดเหมาะกับปัญหาอะไร และมีประสิทธิภาพที่ดีและไม่ดีกว่าแบบอ่ืนมาก
น้อยเพียงใด งานวิจัยนี้จะท าให้สามารถเลือกเอาวิธีที่เหมาะสมที่เหมาะมาปรับใช้ในงานด้านต่าง ๆ ที่
อยู่ภายใต้ปัญหาเดียวกันได้ และยังเป็นงานวิจัยที่ท าให้เห็นว่าการปรับปรุงประสิทธิภาพให้ดีขึ้นนั้ น 
อาจไม่ได้เกิดจากวิธีที่คิดใหม่แต่อาจเป็นวิธีที่ได้จากการน าเทคนิคท่ีมีอยู่มาผสมเข้าด้วยกัน 

 

2.2.2 งานวิจัยเกี่ยวกับปัญหากับดัก 
ปัญหากับดักเป็นปัญหาที่ยากที่ถูกสร้างขึ้นมาเพ่ือต้องการหลอกให้ขั้นตอนวิธีผลิต

โครโมโซมค าตอบที่ไม่ใกล้เคียงกับค าตอบที่ถูกต้อง งานวิจัยของ (Goldberg, Deb, & Horn, 1992) 
และงานวิจัยของ (Deb & Goldberg, 1993) ได้ท าการทดลองและวิเคราะห์ปัญหากับดักท าให้เห็นถึง
ความยากในการหาค าตอบด้วยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม งานวิจัยส่วนใหญ่ที่ถูกน าเสนอเพ่ือแก้ปัญหา
มักจะใช้ทรัพยากรในการแก้ปัญหากับดักเป็นจ านวนมาก แต่งานวิจัยส่วนใหญ่ที่ถูกน าเสนอก็มักจะ
แก้ปัญหากับขนาดของปัญหาที่ เล็ก งานวิจัยของ (Pelikan, Goldberg, & Cantú-Paz, 1999) ได้
น าเสนอ Bayesian optimization algorithm (BOA) เป็นขั้นตอนที่ดีที่สุดในการแก้ปัญหากับดัก 
โดยขั้นตอนวิธีจะท าการสร้างและวิวัฒนาการผ่านค่าความน่าจะเป็น  ในระหว่างกระบวนการ
วิวัฒนาการขั้นตอนวิธีจะเรียนรู้และปรับค่าความน่าจะเป็นให้เข้าใกล้กับค าตอบที่ถูกต้อง  ขั้นตอนวิธี
นี้ใช้ทรัพยากรในการค านวณจ านวนมากเนื่องจากขั้นตอนมีการเรียนรู้หาความสัมพันธ์ระหว่างบิต
ทั้งหมด งานวิจัยส่วนใหญ่ต้องการที่จะลดเวลาและทรัพยากรในการหาค าตอบของปัญหากับดัก โดย
ในปี เดียวกันกับ BOA ได้มี งานวิจัยของ  (Harik, Lobo, & Goldberg, 1999) ที่ น าเสนอ The 
compact genetic algorithm (cGA) ขั้นตอนวิธีนี้เป็นขั้นตอนที่ง่ายและใช้ทรัพยากรในการค านวณ
ที่น้อยกว่าในการด าเนินการของขั้นตอน แต่ขั้นตอนดังกล่าวก็ยังไม่สามารถเข้าถึงค าตอบของปัญหา
กับดักได้ และงานวิจัยของ (Ahn & Ramakrishna, 2003) ได้เพ่ิมประสิทธิภาพให้กับ cGA ซึ่งเทคนิค
ดังกล่าวสามารถแก้ปัญหาได้เพียงกับดักขนาดเล็กเท่านั้น  งานวิจัยที่ปรับปรุงประสิทธิภาพของ cGA 
มีให้เห็นออกมาอย่างต่อเนื่องแต่ก็ยังไม่สามารถหาค าตอบของปัญหากับดักได้ 

งานวิจัยที่น าเสนอขั้นตอนวิธีในรูปแบบต่างออกเพ่ือแก้ปัญหากับดักอย่างงานวิจัยของ 
(Ondas, Pelikan, & Sastry, 2006) ได้น าเสนองานวิจัยที่ใช้ชื่อ The genetic programming (GP) 
และ The probabilistic incremental program evolution (PIPE) ที่มีความซับซ้อนมากกว่า
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม และในงานวิจัยของ (Cox & Watson, 2014) ที่น าเสนอวิธีการหาค าตอบที่
เรียกว่า Schema gramma ทั้งสองงานวิจัยสามารถหาค าตอบของปัญหากับดักขนาด 3 ได้ส่วน BOA 
นั้นสามารถหาค าตอบของปัญหากับดักขนาด 5 ได้ อย่างไรก็ตามการในแง่ของทรัพยากรค านวณที่ใช้
ในการหาค าตอบขั้นตอนต่าง ๆ ยังคงใช้ทรัพยากรในการหาค าตอบอยู่เป็นจ านวนมาก 



บทที่ 3  
 

วิธีการที่น าเสนอเบื้องต้น 
 

 ในบทนี้จะน าเสนอขั้นตอนวิธีในการท าการทดลอง ตั้งแต่วิธีเตรียมการเบื้องต้นไปจนถึง
ขั้นตอนและในกระบวนการต่าง ๆ โดยการทดลองจะเปรียบเทียบความสามารถของฟังก์ชันการไขว้
เปลี่ยนในแบบต่าง ๆ รวมถึงน าเสนอเทคนิคในการไขว้เปลี่ยนรูปแบบใหม่ว่ามีความเหมาะสมกับ
ปัญหามากน้อยเพียงใด และมีประสิทธิภาพในการหาค าตอบเป็นอย่างไร ซึ่งในขั้นตอนการด าเนินงาน
ของชุดจ าลองการท างานมีดังนี้ 

 

3.1 การเตรียมการเบื้องต้น  
 เนื่องจากงานวิจัยนี้ต้องการเปรียบเทียบผลลัพธ์ที่ได้จากเทคนิคการไขว้เปลี่ยนรูปแบบต่าง ๆ 
ดังนั้นจึงต้องมีการเตรียมโปรแกรมส าหรับการท างานเบื้องต้น โดยการท างานดังกล่าวมีขั้นตอนการ
เตรียมการดังนี ้

3.1.1 การเตรียมการท างานส าหรับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 
ในขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมจะประกอบไปด้วย ขั้นตอนการสร้างประชากรต้นก าเนิด 

(Initialization population)  ขั้นตอนการประเมินความเหมาะสม (Fitness evaluation) ขั้นตอน
การคัดเลือกประชากรต้นก าเนิด (Selection) ขั้นตอนการไขว้เปลี่ยน (Crossover) ขั้นตอนการกลาย
พันธุ์ (Mutation) ซึ่งในแต่ละขั้นตอนมีการเตรียมการท างาน ดังนี้ 

3.1.1.1 การสร้างประชากรต้นก าเนิด (Initialization) 
ในขั้นตอนของการสร้างประชากรต้นก าเนิดนั้น จะต้องมีการก าหนดวิธีการ

เข้ารหัสให้กับขั้นตอนนี้ ซึ่งในงานวิจัยนี้ได้ใช้วิธีการเข้ารหัสแบบไบนารีหรือการก าหนดองค์ประกอบ
ย่อยของโครโมโซมให้มีได้แค่ 0 กับ 1 เท่านั้น โดยค่าของแต่ละบิตจะเกิดจากการสุ่ม  นอกจากนั้น
จะต้องมีการก าหนดจ านวนประชากร (Population size) และค่าความยาวของโครโมโซม 
(Chromosome length) ด้วย เมื่อผ่านการท างานในขั้นตอนนี้จะท าให้เกิดเป็นชุดประชากรต้น
ก าเนิดท่ีมีจ านวนประชากรและความยาวของโครโมโซมตามที่ได้ก าหนดเอาไว้ 
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3.1.1.2 การประเมินความเหมาะสมของโครโมโซม (Fitness evaluation) 
เป็นขั้นตอนที่จะประเมินโครโมโซมหนึ่ง ๆ ว่ามีความเหมาะสมหรือไม่ โดย

ความเหมาะสมนั้นจะต้องมีการก าหนดหลักการในการประเมินความเหมาะสมขึ้นมา ซึ่งในงานวิจัยนี้
ได้ท าการวัดประสิทธิภาพเทคนิคการไขว้เปลี่ยนกับวิธีการประเมินความเหมะสมทั้งหมด 4 ปัญหา
ทดสอบ ได้แก่ 

• ปัญหาบิตหนึ่งมากสุด (One max problem) เป็นการให้ค่าคะแนนความ
เหมาะสมกับองค์ประกอบย่อยที่เป็น “1” ซึ่งคะแนนทั้งหมดของโครโมโซมหนึ่งสายคือจ านวนของ
องค์ประกอบย่อยที่มีค่าเป็น “1” ค าตอบที่ดีที่สุดของปัญหาก็คือ 5 ซึ่งเป็นค าตอบที่มีองค์ประกอบ
ย่อยทุกต าแหน่งมีค่าเป็น “1” ตัวอย่างเช่น 11001 โครโมโซมนี้มีค่าความเหมาะสมเป็น 3 

• ปัญหาบิตศูนย์มากสุด (Zero max problem) เป็นการให้ค่าคะแนนความ
เหมาะสมกับองค์ประกอบย่อยที่เป็น “0” ซึ่งคะแนนทั้งหมดของโครโมโซมหนึ่งสายคือจ านวนของ
องค์ประกอบย่อยที่มีค่าเป็น “0” ค าตอบที่ดีที่สุดของปัญหาก็คือ 5 ซึ่งเป็นค าตอบที่มีองค์ประกอบ
ย่อยทุกต าแหน่งมีค่าเป็น “0” ตัวอย่างเช่น 11001 โครโมโซมนี้มีค่าความเหมาะสมเป็น 2 

ทั้งสองวิธีในการประเมินค่าความเหมาะสมหรือปัญหาที่ถูกเลือกมานี้เป็น
ปัญหาเบื้องต้นที่จะสามารถบอกได้ว่าขั้นตอนวิธีที่ใช้ในการแก้ปัญหาหรือหาค าตอบนั้นมีความล าเอียง
ไปในทาง “1” หรือ “0” หรือไม่ โดยส่วนมากแล้วประสิทธิภาพในการหาค าตอบของทั้งสองปัญหานี้
จะต้องออกมาเหมือนหรือใกล้เคียงกันเพ่ือเป็นข้อยืนยันว่าเทคนิคหรือขั้นตอนวิธีที่ใช้นั้นไม่มีการ
ล าเอียง 

• ปัญหาบิตสูงสุดที่เกิดจากการสุ่ม (Random max problem) เป็นการให้ค่า
คะแนนความเหมาะสมกับองค์ประกอบย่อยที่มีค่าตรงกับค าตอบที่ได้ก าหนดเอาไว้ ถ้ามีองค์ประกอบ
ย่อยที่เหมือนกันมากก็จะมีคะแนนมาก ตัวอย่างเช่น ค าตอบของปัญหาคือ 10110 ส่วนโครโมโซมที่
จะประเมินความเหมาะสมคือ 11100 ซึ่งส่วนของโครโมโซมที่เหมือนกับค าตอบของปัญหามีค่าเป็น 3 
ดังนั้นค าตอบที่ดีที่สุดคือค าตอบที่เหมือนกับค าตอบที่ได้ก าหนดเอาไว้นั้นเอง ซึ่งในการก าหนดค าตอบ
จะอาศัยการสุ่มในการก าหนดค าตอบขึ้นมาในตอนแรก  

• ปัญหากับดัก (Trap problem) ค าตอบที่ดีที่สุดของการประเมินค่าความ
เหมาะสมในแบบของกับดักนั้นก็คือ ทุกองค์ประกอบย่อยมีค่าเป็น “1” ในทุกต าแหน่ง แต่การให้ค่า
ความเหมาะสมจะต่างออกไปจากวิธีอ่ืนคือ จะต้องมีการก าหนดค่าขนาดของกับดัก (Trap size) เช่น 
Trap 3 เป็นต้น ขนาดของปัญหาคือจ านวนบิตที่ประกอบรวมกันเป็นองค์ประกอบย่อยของปัญหา 
และประเมินค่าความเหมาะสมกับส่วนขององค์ประกอบย่อยจากนั้นรวมค่าความเหมาะสมของ
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องค์ประกอบย่อยที่ได้เพ่ือเป็นค่าความเหมาะสมของโครโมโซม ตัวอย่างเช่น 111010 จะถูกแบ่ง
ออกเป็น 111,010 แล้วน าไปคิดค่าความเหมาะสม โดยการให้คะแนนความเหมาะสมแก่องค์ประกอบ
ย่อยในปัญหากับดักขนาด 3 จะเป็นไปตามตารางที่ 2 ดังนี้ 

ตารางที่ 2 การประเมินค่าความเหมาะสมของ Trap 3 

ค่าความเหมาะสม รูปแบบของโครโมโซม 

3 111 

2 000 
1 001,010,100 

0 110,101,011 

 

ในปัญหากับดักขนาด 3 ค่าความยาวของโครโมโซมค าตอบ จะต้องเป็นความยาวที่หารด้วย 
3 ลงตัว เพราะการคิดคะแนนนั้นจะตัดองค์ประกอบย่อยของโครโมโซมออกมามีความยาว 3 บิต เพ่ือ
ใช้ในการคิดคะแนน นอกจากนี้ปัญหากับดักจะยากขึ้น เมื่อขนาดขององค์ประกอบย่อยที่น ามา
พิจารณานั้นยาวขึ้น เช่น กรณีของ Trap 5 ซึ่งแสดงการคิดคะแนนดังตารางที่ 3 

ตารางที่ 3 การประเมินค่าความเหมาะสมของ Trap 5 

ค่าความเหมาะสม รูปแบบของโครโมโซม 
5 11111 

4 00000 

3 00001,00010,00100,01000,10000 
2 11000,10100,10010,10001,01100,01010,01001,00110,00101,00011 

1 11100,11010,11001,10110,10101,10011,01110,01101,01011,00111 

0 10111,11011,11101,01111,11110 

 

ในปัญหากับดักขนาด 5 ค่าความยาวของโครโมโซมประชากรค าตอบ จะต้องเป็นความยาวที่
หารด้วย 5 ลงตัว เพราะการคิดคะแนนนั้นจะตัดองค์ประกอบย่อยของโครโมโซมออกมามีขนาดความ
ยาว 5 บิต เพ่ือใช้ในการคิดคะแนน จากตารางการประเมินค่าความเหมาะสมจะเห็นได้ว่าเมื่อมี
องค์ประกอบย่อยที่มีค่าเป็น “0” มากเท่าไหร่จะได้ค่าความเหมาะสมมาก ซึ่งเป็นการให้ค่าความ
เหมาะสมที่มีการหลอก เนื่องจากค าตอบสูงสุดที่มีองค์ประกอบย่อยเป็น “1” ทุกต าแหน่ง 
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3.1.1.3 การคัดเลือกประชากรต้นก าเนิด (Selection) 
เป็นการคัดเลือกเอาโครโมโซมไปเป็นตัวต้นก าเนิดโครโมโซมรุ่นใหม่ โดย

งานวิจัยนี้ได้เลือกวิธีการคัดเลือกแบบวิธีจัดการแข่งขัน (Tournament selection) โดยก าหนดให้มี
โครโมโซมเข้าแข่งขันทั้งหมด 4 โครโมโซม ทั้ง 4 โครโมโซมท่ีน ามาต่อสู้จะเลือกโดยการสุ่ม จากนั้นคัด
เอาผู้ที่มีค่าคะแนนความเหมาะสมมากท่ีสุดจากท้ัง 4 โครโมโซม ไปเป็นโครโมโซมต้นก าเนิดต่อไป 

3.1.1.4 การไขว้เปลี่ยน (Crossover) 
งานวิจัยนี้ต้องการท าการเปรียบเทียบประสิทธิภาพของวิธีการไขว้เปลี่ยนต่าง ๆ 

ในปัญหาหนึ่ง ๆ งานวิจัยนี้จึงได้เลือกเอาวิธีการไขว้เปลี่ยนมาศึกษาทั้งหมด 4 แบบด้วยกัน คือ การ
ไขว้เปลี่ยนแบบจุดเดียว (One point crossover) การไขว้ เปลี่ยนแบบสองจุด (Two points 
crossover) การไขว้เปลี่ยนแบบเอกรูป (Uniform crossover) และการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวน 
(Ring crossover) และในขั้นตอนนี้จะต้องอาศัยค่าในการตัดสินใจที่จะด าเนินการไขว้เปลี่ยนว่า
ต้องการจะด าเนินการหรือไม่ (Crossover rate) 

3.1.1.5 การกลายพันธุ์ (Mutation) 
ในงานวิจัยนี้ใช้วิธีการกลายพันธุ์แบบในต าแหน่งบิต 1 บิต (One bitwise 

mutation) เป็นการเลือกกลายพันธุ์ต าแหน่งบิตเพียงหนึ่งต าแหน่งเท่านั้น โดยต าแหน่งที่ต้องการ
กลายพันธุ์ถูกเลือกจากการสุ่ม และการตัดสินใจในการเลือกโครโมโซมมากลายพันธุ์จะต้องอาศัยค่า
ความน่าจะเป็นที่จะท าการกลายพันธุ์ (Mutation rate)  

 เมื่อเตรียมในส่วนขั้นตอนต่าง ๆ เรียบร้อยแล้ว ก็น าไปด าเนินการท างานตามล าดับของ
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม โดยเงื่อนไขของการหยุดกระบวนการท างานนั้นจะหยุดเมื่อเจอค าตอบที่
ถูกต้องหรือจ านวนรอบในการหาค าตอบ มีจ านวนเท่ากับจ านวนที่ได้ก าหนดไว้ 

 

3.2 การค านวณทรัพยากรส าหรับใช้ประมวลผลของขั้นตอนวิธี 
 จากกระบวนการเตรียมการท างานของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม จะสังเกตุได้ว่ากระบวนการ
ท างานจะต้องอาศัยเงื่อนไขในการหยุดการท างานในหัวข้อนี้จะอธิบายถึงความหมายของทรัพยากร
ค านวณและวิธีการน าทรัพยากรมาค านวณเพ่ือใช้วัดประสิทธิภาพของการไขว้เปลี่ยน 
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3.2.1 ความหมายของทรัพยากรค านวณ 
ในงานวิจัยนี้ทรัพยากรการค านวณหมายถึง จ านวนครั้งในการใช้ในส่วนของการ

ประเมินค่าความเหมาะสมทั้งหมด โดยการค านวณทรัพยากรจะหยุดลงเมื่อขั้นตอนวิธีสามารถเจอ
ค าตอบที่ต้องการ หรือจ านวนครั้งในการประเมินค่าความเหมาะสมถึงจ านวนสูงสุดที่ได้ก าหนดไว้ 

3.2.2 การนับจ านวนทรัพยากรการค านวณส าหรับขั้นตอนวิธี 
ในการค านวณทรัพยากรของแต่ละเทคนิคการไขว้เปลี่ยนนั้นจะมีการค านวณที่

เหมือนกัน และในการไขว้เปลี่ยนในรูปแบบต่าง ๆ จะทดลองกับปัญหาและพารามิเตอร์ที่เหมือนกัน 
เพ่ือให้การวัดประสิทธิภาพออกมาเป็นไปอย่างยุติธรรมกับทุก ๆ เทคนิคท่ีสุด 

3.2.2.1 การนับจ านวนทรัพยากรส าหรับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 
เมื่อเริ่มกระบวนการท างานของขั้นตอนวิธี ประชากรทั้งหมดที่ถูกสร้างขึ้นจะ

ถูกน าไปสู่ขั้นตอนของการค านวณค่าความเหมาะสม และไปยังขั้นตอนการด าเนินการทางพันธุกรรม
เพ่ือให้เกิดเป็นประชากรรุ่นใหม่ โดยจะเกิดการท าซ้ าของขั้นตอนถ้ายังไม่เจอค าตอบที่ต้องการหรือ
จ านวนรอบยังไม่ถึงจ านวนสูงสุดที่ก าหนดไว้ ดังนั้นทรัพยากรที่ใช้ในการค านวณจะได้จากจ านวนรุ่น
หรือก็คือจ านวนรอบท่ีใช้ในการหาค าตอบคูณกับจ านวนประชากร นั่นคือจ านวนครั้งทั้งหมดที่มีการใช้
การประเมินค่าความเหมาะสม ถ้าค่าที่ได้มีจ านวนที่น้อยก็ยิ่งเป็นตัวบ่งบอกถึงประสิทธิภาพที่ดีนั่นเอง 

3.2.2.2 การวัดประสิทธิภาพของขั้นตอนวิธี 
เมื่อขั้นตอนวิธีการท างานสิ้นสุดลง ประชากรตัวที่ดีที่สุดที่ได้จากขั้นตอนการ

วิวัฒนาการถือว่าเป็นค าตอบของขั้นตอนวิธี ดังนั้นประสิทธิภาพในด้านของคุณภาพในการเจอค าตอบ
จะวัดจากค่าความเหมาะสมที่ดีที่สุด และนอกจากนี้ประสิทธิภาพในด้านทรัพยากรค านวณที่ใช้จะวัด
จากจ านวนครั้งที่ใช้ในการประเมินค่าความเหมาะสม ถ้ามีการใช้จ านวนครั้งในการประเมินค่าความ
เหมาะสมที่น้อยก็จะแสดงให้เห็นว่าเทคนิคหรือขั้นตอนวิธีที่ใช้นั้นมีประสิทธิภาพในการหาค าตอบที่ดี 

 

3.3 การก าหนดค่าที่ใช้ในขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 
 ในกระบวนการท างานของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมจะต้องมีการก าหนดค่าพารามิเ ตอร์ 
ส าหรับใช้ด าเนินการต่าง ๆ ซึ่งพารามิเตอร์ที่ต้องมีการก าหนดค่าก่อนด าเนินการจะประกอบไปด้วย 
จ านวนประชากร (Population size) ความยาวของโครโมโซมค าตอบ (Chromosome length) 
จ านวนโครโมโซมที่ลงแข่งขันในขั้นตอนการคัดเลือก (Tournament size) จ านวนรอบสูงสุดในการ
หาค าตอบ (Maximum number of generations) ความน่าจะเป็นในการไขว้เปลี่ยน (Crossover 
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rate) ความน่าจะเป็นในการกลายพันธุ์ (Mutation rate) และจ านวนครั้งในการทดลอง (Number 
of runs) ซึ่งในงานวิจัยได้ก าหนดค่าพารามิเตอร์ต่าง ๆ เอาไว้ดังตารางที่ 4 

ตารางที่ 4 ค่าพารามิเตอร์ที่ใช้ในการทดลอง 

Parameter Value 

Population size 30, 80 
Chromosome length 30, 60, 120 

Tournament size 4 
Crossover rate 0.8 

Mutation rate 0.01 

Maximum number of generations 500, 1000 
Number of runs 100 

 

 จากตารางที่ 4 การทดลองจะทดสอบกับโครโมโซม 3 ขนาดได้แก่ 30, 60 และ 120  จะเห็น
ว่าขนาดของประชากรที่ใช้และรุ่นสูงสุดของประชากรจะมีสองค่าด้วยกัน ซึ่งค่าขนาดของประชากร 
80 และรุ่นสูงสุดของประชากร 1000 จะใช้ส าหรับการทดลองในปัญหากับดักขนาด 5 เพียงปัญหา
เดียวเท่านั้น ส่วนค่าขนาดของประชากร 30 และรุ่นสูงสุดของประชากร 500 ก็จะถูกน าไปทดสอบกับ
ทุกปัญหายกเว้นปัญหากับดักขนาด 5 ส่วนพารามิเตอร์อื่น ๆ ก็จะใช้แบบเดียวกันทั้งหมด 

 

3.4 เทคนิคการไขว้เปลี่ยนรูปแบบใหม่ที่น าเสนอ 
 จากท่ีได้กล่าวเอาไว้ข้างต้นว่าเทคนิคการไขว้เปลี่ยนรูปแบบใหม่ที่น าเสนอนั้นเป็นเทคนิคการ
ไขว้เปลี่ยนที่เรียกว่า การไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลัง (Front-rear crossover : FRC) โดยการไขว้
เปลี่ยนแบบหน้าหลังจะเป็นการไขว้เปลี่ยนที่จะต้องอาศัยค่า ๆ หนึ่งที่เป็นค่าของขนาดที่จะใช้ในการ
ตัดแบ่งโครโมโซม (L) ซึ่งค่าของขนาดที่ใช้ในการตัดแบ่งนั้นจะได้มาจากการสุ่ม เมื่อสุ่มค่าขนาดของ
การตัดแบ่งได้แล้วก็จะท าการตัดโครโมโซมส่วนหน้าของโครโมโซมตัวที่หนึ่งและตัดแบ่งส่วนหลังของ
โครโมโซมตัวที่สองออกมาตามขนาดที่สุ่มได้ จากนั้นท าการแลกเปลี่ยนโครโมโซมที่ตัดแบ่งออกมาได้ 
โครโมโซมใหม่ที่ได้จะเป็นส่วนหลังของโครโมโซมตัวที่สองต่อกับส่วนหลังของโครโมโซมตัวที่หนึ่งและ
ส่วนหน้าของโครโมโซมตัวที่สองต่อกับส่วนหน้าของโครโมโซมตัวที่หนึ่ง ดังในภาพที่ 12 
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ภาพที่ 12 การไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลัง 
 

 จากภาพที่ 12 การไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังเป็นเทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่ต้องอาศัยโครโมโซม
ค าตอบ 2 โครโมโซมและต้องท าการสุ่มค่าความยาวที่ใช้ในการตัดโครโมโซมจากด้านหน้าของ
โครโมโซมตัวที่ 1 และด้านหลังของโครโมโซมตัวที่ 2 เพ่ือให้มีบิตที่สามารถแรกเปลี่ยนกันได้ค่าความ
ยาวที่ใช้ส าหรับการตัดโครโมโซมจะต้องมีค่ามากกว่า 0 และต้องน้อยกว่าความยาวของโครโมโซม
ค าตอบ ดังในภาพที่ 13 

 

ภาพที่ 13 ตัวอย่างการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลัง 
 

 จากภาพที่ 13 เป็นตัวอย่างการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังที่มีค่าความยาวในการตัดโครโมโซม
เพ่ือแลกเปลี่ยนเท่ากับ 2 จากภาพจะเห็นได้ว่ามีการแลกเปลี่ยนบิต 2 บิตระหว่างโครโมโซมและบิตที่
ถูกแลกเปลี่ยนนั้นจะไม่ได้อยู่ในต าแหน่งเดิมที่เคยอยู่ในโครโมโซมเดิม



บทที่ 4 
 

ผลการทดลอง 
 

 ในงานวิจัยนี้ต้องการวัดประสิทธิภาพของเทคนิคการไขว้เปลี่ยนกับปัญหาต่าง ๆ เพ่ือ
เปรียบเทียบความสามารถในการหาค าตอบของเทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่น าเสนอกับเทคนิคการไขว้
เปลี่ยนรูปแบบต่าง ๆ  โดยการน าเสนอผลการทดลองจะถูกแบ่งออกเป็น 3 ส่วนด้วยกันคือ การ
เปรียบประสิทธิภาพเทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่น าเสนอกับการไขว้เปลี่ยนรูปแบบต่าง ๆ การ
เปรียบเทียบประสิทธิภาพเทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่น าเสนอกับขั้นตอนวิธีรูปแบบต่าง ๆ การวิเคราะห์
การลู่เข้าสู่ค าตอบ ซึ่งผลลัพธ์ที่ได้จากการทดลองมีดังต่อไปนี้  

 

4.1 การเปรียบประสิทธิภาพเทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่น าเสนอกับการไขว้เปลี่ยนรูปแบบต่าง ๆ 
ในการเปรียบเทียบประสิทธิภาพของเทคนิคการไขว้เปลี่ยนรูปแบบต่าง ๆ แบ่งออกเป็นสอง

ส่วนด้วยกันได้แก่ การวัดประสิทธิภาพจากทรัพยากรที่ใช้ในการหาค าตอบที่ดูจากจ านวนครั้งในการ
ประเมินค่าความเหมาะสมที่ใช้ทั้งในการท างานของขั้นตอนวิธีกับค่าความเหมาะสมที่ดีที่สุดที่หาได้ 
และการเปรียบเทียบประสิทธิภาพโดยดูการเข้าถึงค าตอบว่าในแต่ละรุ่นของประชากรค าตอบที่ถูก
สร้างออกมานั้นมีค่าที่ดีที่อยู่ที่เท่าไร ทั้งสองวิธีนี้จะเป็นตัวบ่งชี้ถึงประสิทธิภาพของเทคนิคการไขว้
เปลี่ยนได้อย่างชัดเจนว่าเทคนิคในการไขว้เปลี่ยนแบบใดมีประสิทธิภาพที่ดีที่สุดและมีความสามารถ
ในการหาค าตอบของปัญหาใดได้ดีที่สุด ซึ่งผลการทดลองที่ได้มีดังต่อไปนี้ 
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ตารางที่ 5 ประสิทธิของการไขว้เปลี่ยนรูปแบบต่าง ๆ 

Function SPC TPC UC RC FRC 

One Max 30 
100% 100% 100% 100% 100% 

5106.3 5353.5 1774.2 319.2 298.8 

One Max 60 
39% 37% 67% 100% 100% 

13778.4 13788.3 10364.4 553.8 504.6 

One Max 120 
0% 0% 2% 100% 100% 

15000 15000 14984.4 878.4 835.5 

Zero Max 30 
100% 100% 100% 100% 100% 

5185.8 5100 1631.4 310.8 293.7 

Zero Max 60 
39% 39% 69% 100% 100% 

13781.4 13540.8 10086.6 536.4 506.1 

Zero Max 120 
0% 0% 1% 100% 100% 

15000 15000 14993.7 890.4 838.8 

Random Max 30 
100% 100% 100% 0% 31% 

5075.4 5324.7 1858.2 15000 12823.8 

Random Max 60 
39% 39% 72% 0% 0% 

13706.1 13580.4 10519.5 15000 15000 

Random Max 120 
0% 0% 1% 0% 0% 

15000 15000 14968.2 15000 15000 

Trap (3) 30 
2% 2% 1% 100% 100% 

14726.4 14751 14852.7 378 348.9 

Trap (3) 60 
0% 0% 0% 100% 100% 

15000 15000 15000 746.7 716.7 

Trap (3) 120 
0% 0% 0% 100% 100% 

15000 15000 15000 1412.1 1314.3 

Trap (5) 30 
2% 3% 0% 82% 100% 

78415.2 77626.4 80000 15968.8 1078.4 

Trap (5) 60 
0% 0% 0% 63% 100% 

80000 80000 80000 31635.2 2058.4 

Trap (5) 120 
0% 0% 0% 58% 100% 

80000 80000 80000 35763.2 3648 
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 จากตารางที่ 5 เป็นการแสดงถึงร้อยละของเทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่สามารถหาค าตอบของ
ปัญหาได้และแสดงจ านวนครั้งของการประเมินค่าความเหมาะสม ซึ่งผลลัพธ์ทางประสิทธิภาพที่ดีนั้น
จะต้องสามารถหาค าตอบของปัญหาได้ถึง 100 เปอร์เซ็นต์ และใช้จ านวนครั้งในการประเมินค่าความ
เหมาะสมที่น้อย ซึ่งในปัญหาบิตหนึ่งมากสุดที่ใช้เทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนสามารถหา
ค าตอบของปัญหาได้ถึง 100 เปอร์เซ็นต์ นั่นหมายความว่าจากการทดลองทั้งหมด 100 ครั้งเทคนิค
การไขว้เปลี่ยนแบบจุดเดียวสามารถหาค าตอบของปัญหาบิตหนึ่งมากสุดได้ทั้งหมด 100 ครั้งและใช้
จ านวนครั้งในการประเมินค่าความเหมาะสมเฉลี่ยอยู่ที่ 5106.3 ครั้ง จากตารางที่ 4 ส่วนที่ท าการเน้น
ผลลัพธ์เป็นอักษรตัวหนาคือ ผลลัพธ์ของเทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่ดีที่สุดในแต่ปัญหา ในส่วนของปัญหา
บิตหนึ่งและบิตศูนย์มากสุดเทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่มีประสิทธิภาพที่ดีมากที่สุดคือเทคนิคการไขว้
เปลี่ยนแบบหน้าหลังที่สามารถหาค าตอบของปัญหาได้ถึง 100 เปอร์เซ็นต์และใช้จ านวนครั้งในการ
ค านวณค่าความเหมาะสมน้อยที่สุด แต่ในปัญหาบิตสูงสุดที่เกิดจากการสุ่มนั้นเทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่
สามารถหาค าตอบได้ดีที่สุดคือเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบเอกรูป ซึ่งในขนาดของปัญหาหรือความยาว
ของโครโมโซมที่มีความยาว 30 บิต การไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนไม่สามารถหาค าตอบของปัญหาได้
เลยท าให้ความส าเร็จในการเจอค าตอบของปัญหาอยู่ที่ 0 เปอร์เซ็นต์และการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลัง
เจอค าตอบของปัญหาเพียง 31 เปอร์เซ็นต์เท่านั้นแต่ในทางกลับกันเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบจุด
เดียว การไขว้เปลี่ยนแบบสองจุดและการไขว้เปลี่ยนแบบเอกรูปสามารถหาค าตอบได้ถึง 100 
เปอร์เซ็นต์และเมื่อปัญหามีขนาดที่ใหญ่มากข้ึนก็ยังพอสามารถหาค าตอบได้ดีกว่าการไขว้เปลี่ยนแบบ
วงแหวนและการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลัง ส่วนในปัญหากับดักที่ขนาดของกับดักเท่ากับสามนั้น
ประสิทธิภาพในการหาค าตอบของเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนและการไขว้เปลี่ยนแบบหน้า
หลังเป็นเทคนิคที่มีประสิทธิภาพมากที่สุดและมีผลลัพธ์ที่ใกล้เคียงกัน ทั้งสองเทคนิคนี้สามารถหา
ค าตอบของปัญหาได้ถึง 100 เปอร์เซ็นต์แต่เป็นเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังที่มีจ านวนครั้งใน
การประเมินค่าความเหมาะสมที่น้อยกว่าการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนเล็กน้อย และเมื่อขนาดของกับ
ดักเพ่ิมขึ้นเป็นขนาดเท่ากับ 5 ผลลัพธ์ที่ได้คือ เทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังสามารถหาค าตอบ
ของปัญหาได้ดีที่สุด ซึ่งสามารถหาค าตอบของปัญหาได้ถึง 100 เปอร์เซ็นต์และใช้จ านวนครั้งในการ
ประเมินค่าความเหมาะสมน้อยที่สุด ท าให้สามารถสรุปโดยรวมได้ว่า ในการเลือกใช้เทคนิคการไขว้
เปลี่ยนเพื่อแก้ปัญหาบิตสูงสุดที่เกิดจากการสุ่มความเลือกใช้เทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบเอกรูป และใน
ปัญหาบิตสูงสุดหนึ่ง บิตสูงสุดศูนย์ และปัญหากับดัก ควรเลือกใช้เทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลัง
ในการหาค าตอบของทั้ง 3 ปัญหานี้ 
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เพ่ือให้เห็นถึงประสิทธิภาพในการลู่เข้าสู่ค าตอบของเทคนิคการไขว้เปลี่ยนรูปแบบต่าง ๆ 
ผู้วิจัยได้น าเสนอผลลัพธ์ในรูปแบบของกราฟลายเส้นที่แสดงถึงค่าความเหมาะสมสูงสุดที่หาได้ต่อ
จ านวนครั้งในการประเมินค่าความเหมาะสม โดยการมีแกน X เป็นจ านวนครั้งในการประเมินค่าความ
เหมาะสมและแกน Y เป็นค่าความเหมาะสมสูงสุดที่ได้ ซึ่งกราฟจะแสดงให้เห็นว่าเทคนิคการไขว้
เปลี่ยนรูปแบบต่าง ๆ เทคนิคที่ใช้จ านวนครั้งในการประเมินค่าความเหมาะสมน้อยและได้ค่าความ
เหมาะสมที่มากหรือเจอค าตอบที่ถูกต้องท าให้มีค่าความเหมาะสมสูงสุด ซึ่งผลการทดลองที่น ามา
แสดงในรูปแบบกราฟเส้นจะใช้พารามิเตอร์ชุดเดียวกับตารางท่ี 4 ซึ่งผลลัพธ์ที่ได้มีดังต่อไปนี้ 

 

 

ภาพที่ 14 ทรัพยากรที่ใช้ในปัญหาบิตหนึ่งมากสุดในความยาว 30 บิต 
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ภาพที่ 15 การลู่เข้าค าตอบในปัญหาบิตหนึ่งมากสุดในความยาว 30 บิต 
 

 จากภาพที่ 14 เป็นกราฟที่แสดงทรัพยากรค านวณที่ใช้หรือจ านวนครั้งทั้งหมดที่เทคนิคการ
ไขว้เปลี่ยนทั้ง 5 เทคนิคใช้ประเมินค่าความเหมาะสมกับค่าความเหมาะสมที่ดีที่สุดที่หาได้ และภาพที่ 
15 เป็นกราฟที่แสดงถึงการลู่เข้าค าตอบในแต่ละรุ่นของประชากร จะเห็นได้ว่าการไขว้เปลี่ยนแบบ
หน้าหลังและการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนสามารถหาค าตอบของปัญหาบิตหนึ่งมากสุดได้ดีกว่าเทคนิค
การไขว้เปลี่ยนแบบอื่น 

 

ภาพที่ 16 ทรัพยากรที่ใช้ในปัญหาบิตศูนย์มากสุดในความยาว 30 บิต 
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ภาพที่ 17 การลู่เข้าค าตอบในปัญหาบิตศูนย์มากสุดในความยาว 30 บิต 
 

 จากท่ีได้กล่าวไว้ข้างต้นว่าปัญหาบิตหนึ่งมากสุดและบิตศูนย์มากสุดนอกจากจะใช้เป็นปัญหา
ทดสอบในการวัดประสิทธิภาพแล้ว แต่ยังสามารถบ่งบอกถึงความล าเอียงในการท างานของขั้นตอนวิธี
ได้ จากภาพที่ 16 และภาพที่ 17 ท าให้เห็นได้ว่าประสิทธิภาพในการหาค าตอบของทั้ง 4 เทคนิคมี
ความใกล้เคียงกันเป็นอย่างมาก ท าให้สามารถสรุปได้ว่าทั้ง 4 เทคนิคไม่มีความล าเอียงไปทางด้าน 
“1” หรือ “0” 

 

ภาพที่ 18 ทรัพยากรที่ใช้ในปัญหากับดักขนาด 3 ในความยาว 30 บิต 
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ภาพที่ 19 การลู่เข้าค าตอบในปัญหากับดักขนาด 3 ในความยาว 30 บิต 
 

 จากภาพที่ 18 และภาพที่ 19 จะเห็นได้ว่าเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังสามารถหา
ค าตอบของปัญหาได้ดีที่สุด ส่วนเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบจุดเดียว การไขว้เปลี่ยนแบบสองจุด และ
การไขว้เปลี่ยนแบบเอกรูปไม่สามารถหาค าตอบที่ดีที่สุดของปัญหานี้ได้ ค าตอบที่ดีที่สุดที่ได้จาก 3 
เทคนิคดังกล่าวมีค่าความเหมาะสมอยู่ที่ประมาณ 26 และต่อให้เพ่ิมทรัพยากรค านวณก็ยังไม่สามารถ
หาค าตอบได ้
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ภาพที่ 20 ทรัพยากรที่ใช้ในปัญหาบิตสูงสุดที่เกิดจากการสุ่มในความยาว 30 บิต 
 

 

ภาพที่ 21 การลู่เข้าค าตอบในปัญหาบิตสูงสุดที่เกิดจากการสุ่มในความยาว 30 บิต 
 

 จากผลการทดลองในภาพที่ 20 และภาพที่ 21 เทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่มีประสิทธิภาพที่ดี
ที่สุดคือ เทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบเอกรูป ส่วนในเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังและแบบวง
แหวนนั้นไม่สามารถหาค าตอบของปัญหาได้และต่อให้ใช้ทรัพยากรค านวณจนหมดก็ไม่สามารถหา
ค าตอบของปัญหาได้ ดังนั้นเทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่ควรน าไปใช้แก้ปัญหาบิตสูงสุดที่เกิดจากการสุ่ม
ควรเลือกใช้เทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบเอกรูป 
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นอกจากนี้ปัญหาต่าง ๆ จะมีความยากในการหาค าตอบที่มากขึ้นถ้ามีการก าหนดความยาว
ของโครโมโซมค าตอบให้ยาวขึ้นหรือก าหนดขนาดของกับดักให้ใหญ่ขึ้น เทคนิคต่าง ๆ อาจจะต้องใช้
ทรัพยากรค านวณที่เพ่ิมขึ้นและท าให้ประสิทธิภาพในการหาค าตอบลดลง ยกตัวอย่างเช่นผลการ
ทดลองในภาพต่อไปนี้ 

 

 
 

ภาพที่ 22 ทรัพยากรที่ใช้ในปัญหาบิตหนึ่งมากสุดในความยาว 60 บิต 
 

 

ภาพที่ 23 การลู่เข้าค าตอบในปัญหาบิตหนึ่งมากสุดในความยาว 60 บิต 
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 จากภาพที่ 22 และภาพที่ 23 เมื่อเพ่ิมความยาวของค าตอบที่ดีที่สุดของปัญหาให้มากขึ้นจะ
ท าให้เห็นว่าเทคนิคการไขว้เปลี่ยนรูปแบบต่าง ๆ ก็ใช้จ านวนครั้งในการประเมินค่าความเหมาะสม
มากขึ้นด้วย แต่เทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่น าเสนอหรือเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังนั้นก็ยังคง
ประสิทธิภาพที่ดีทีสุดในการหาค าตอบของปัญหานี้ 

 

ภาพที่ 24 ทรัพยากรที่ใช้ในปัญหากับดักขนาด 5 ในความยาว 30 บิต 
 

 

ภาพที่ 25 การลู่เข้าค าตอบในปัญหากับดักขนาด 5 ในความยาว 30 บิต 
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จากผลการทดลองในภาพที่ 24 และภาพที่ 25 จะท าให้เห็นว่าเมื่อปัญหามีการก าหนดความ
ยาวที่มากขึ้น จ านวนครั้งที่ใช้ประเมินค่าความเหมาะสมก็มากขึ้นไปด้วย รวมไปถึงการเพ่ิมขนาดของ
กับดักที่ใหญ่ขึ้นโอกาสที่ขั้นตอนของการคัดเลือกจะเลือกเอาโครโมโซมที่มีค่าความเหมาะสมมากที่
ประกอบไปด้วยบิต “0” เป็นจ านวนมาก โอกาสที่เทคนิคการไขว้เปลี่ยนจะผสมค าตอบแล้วไม่เกิด
เป็นหน้าตาค าตอบใหม่ก็มีมากขึ้นด้วยเช่นกัน นั่นหมายความว่าการเจอค าตอบจะเป็นไปได้ยากมาก 
แต่อย่างไรก็ตามเทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่ผู้วิจัยน าเสนอ ก็ยังสามารถหาค าตอบของปัญหาได้ถึงแม้จะ
ใช้ทรัพยากรที่เพ่ิมข้ึนแต่ก็ยังเจอค าตอบที่ดีที่สุดของปัญหา 

 

4.2 การเปรียบเทียบประสิทธิภาพเทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่น าเสนอกับขั้นตอนวิธีรูปแบบต่าง ๆ 
 ในงานวิจัยนี้ได้ท าการเปรียบเทียบประสิทธิภาพในการแก้ปัญหากับดักของขั้นตอนวิธีเชิง

พันธุกรรมที่ใช้เทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังกับขั้นตอนวิธีอ่ืน ๆ ที่ได้น าเสนอผลลัพธ์ทางด้าน

ประสิทธิภาพในการแก้ปัญหากับดัก ซึ่งงานวิจัยต่าง ๆ น าเสนอประสิทธิภาพของขั้นตอนวิธีออกมาใน

รูปของจ านวนครั้งที่ใช้ในการประเมินค่าความเหมาะสม ผู้วิจัยจึงได้ท าการทดลองในปัญหากับขนาด 

3 และใช้ความยาวของโครโมโซมเท่ากับจ านวนที่ขั้นตอนวิธีต่าง ๆ ใช้ในการทดลอง และแสดงผลลัพธ์

ทางประสิทธิภาพอกมาในรูปแบบของจ านวนครั้งที่ใช้ในการประเมินค่าความเหมาะสมเพ่ือให้สามารถ

เปรียบเทียบประสิทธิภาพกับขั้นตอนวิธีอ่ืน ๆ ได้ ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมที่ใช้เทคนิคการไขว้เปลี่ยน

แบบหน้าหลังยังคงใช้พารามิเตอร์ในตารางที่ 3 ในการก าหนดค่าต่าง ๆ ของขั้นตอนวิธี ซึ่งผลลัพธ์ที่ได้

แสดงในตารางที่ 6 และตารางท่ี 7 ดังนี้ 
 

ตารางที่ 6 ประสิทธิภาพในการแก้ปัญหากับดักขนาด 3, ความยาวโครโมโซมเท่ากับ 21 บิต 

Algorithm Fitness evaluations 

GA (FRC) 254.4 

GP (Ondas et al., 2006) 4000.0 

PIPC (Ondas et al., 2006) 8000.0 

Schema Search (Cox & Watson, 2014) >103 

Rand Restart (Cox & Watson, 2014) >105 

 



 47 

 จากตารางที่ 6 เป็นการเปรียบเทียบประสิทธิภาพของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมกรรมที่ใช้

เทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังเปรียบเทียบกับขั้นตอนวิธีรูปแบบต่าง ๆ ในปัญหากับดังขนาด 3 

ที่ความยาวของโครโมโซมขนาดเท่ากับ 21 บิต การวัดประสิทธิภาพของขั้นตอนวิธีจะวัดจากจ านวน

ครั้งในการประเมินค่าความเหมาะสม ซึ่งผลลัพธ์ที่น ามาเปรียบเทียบนั้นเป็นผลลัพธ์ที่ได้จากงานวิจัย

ของ (Ondas et al., 2006) และในงานวิจัยของ (Cox & Watson, 2014) งานวิจัยทั้งสองได้ทดลอง

กับปัญหากับดักขนาด 3 ที่ความยาวของโครโมโซมเท่ากับ 21 บิต และเก็บผลลัพธ์ในรูปแบบจ านวน

ครั้งในการประเมินค าตอบ ผู้วิจัยจึงได้น าผลลัพธ์ในปัญหาเดียวกันมาเปรียบเทียบพบว่า ขั้นตอนวิธี

ทางพันธุกรรมที่ใช้เทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังนั้นมีประสิทธิภาพในการหาค าตอบที่ดีกว่ามาก 

ซึ่งมีค่าเฉลี่ยนของจ านวนครั้งในการประเมินค่าความเหมาะสมอยู่ที่ 254.4 ครั้ง 

 

ตารางที่ 7 ประสิทธิภาพในการแก้ปัญหากับดักขนาด 3, ความยาวโครโมโซมเท่ากับ 30 บิต 

Algorithm Fitness evaluations 

GA (FRC) 298.8 
sGA (Harik et al., 1999) 25000.0 

cGA (Harik et al., 1999) 28333.3 

mcGA (Rimcharoen, Phiromlap, & Leelathakul, 2015) 23333.3 
pe-cGA (Rimcharoen et al., 2015) 15000.0 

ne-cGA (Rimcharoen et al., 2015) 12500.0 

fb-cGA (Rimcharoen et al., 2015) 500.0 

 

จากตารางที่ 7 เป็นการเปรียบเทียบประสิทธิภาพในการหาค าตอบของปัญหากับดักขนาด 3 

ที่มีความยาวของโครโมโซม 30 บิต ซึ่งวิธีวัดประสิทธิภาพวัดจากจ านวนครั้งที่ใช้ในการประเมินค่า

ความเหมาะสมเช่นเดียวกับการเปรียบเทียบประสิทธิภาพในตารางที่ 6 ซึ่งงานวิจัยของ (Harik et al., 

1999) และงานวิจัยของ (Rimcharoen et al., 2015) งานวิจัยทั้งสองได้ทดลองกับปัญหากับดัก

ขนาด 3 ที่ความยาวของโครโมโซมเท่ากับ 30 บิต และเก็บผลลัพธ์ในรูปแบบจ านวนครั้งในการ

ประเมินค าตอบ จากตารางที่ 7 ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมที่ใช้เทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลัง

สามารถหาค าตอบของปัญหาได้ดีที่สุดและใช้จ านวนครั้งในการประเมินค่าความเหมาะสมเฉลี่ยอยู่ที่ 

298.8 เท่านั้น 
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ภาพที่ 26 จ านวนครั้งที่ใช้ในการประเมินค่าความเหมาะสมของปัญหากับดักขนาด 5 
 

 จากภาพที่ 26 เป็นการเปรียบเทียบสิทธิภาพในการหาค าตอบระหว่างขั้นตอนวิธีเชิง

พันธุกรรมที่ ใช้เทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังและขั้นวิธีการเพ่ิมประสิทธิภาพคชกรรม 

(Bayesian optimization algorithm : BOA) เทคนิคที่น ามาเปรียบเทียบเป็นเทคนิคของ (Pelikan 

et al., 1999) ขั้นตอนวิธีดังกล่าวสามารถหาค าตอบปัญหากับดักขนาด 5 ที่เป็นปัญหาที่ยากได้ และ

แสดงผลลัพธ์เป็นจ านวนครั้งที่ใช้ในการประเมินค าตอบที่ขนาดความยาวของโครโมโซมเท่ากับ 60 , 

90, 120, 150 และ 180 บิตออกมา ผู้วิจัยจึงได้น าขั้นตอนวิธีทางพันธุกรรมที่ใช้เทคนิคการไขว้เปลี่ยน

แบบหน้าหลังมาท าการทดลองในปัญหากับดักขนาด 5 ที่ความยาวของโครโมโซมแบบเดียวกันและ

เก็บจ านวนครั้งในการประเมินค่าความเหมาะสมที่ขนาดความยาวดังกล่าวมาสร้างกราฟเปรียบเทียบ 

จากภาพที่ 26 ท าให้เห็นว่า ปัญหากับดักขนาด 5 นั้นขั้นตอนวิธีที่ใช้เทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบหน้า

หลังมีประสิทธิภาพในการหาค าตอบของปัญหาได้มากกว่า BOA ทุกความยาวของโครโมโซม เมื่อ

ความยาวของโครโมโซมเพ่ิมขึ้นจะสังเกตุได้ว่า BOA จะมีการใช้จ านวนครั้งในการประเมินค่าความ

เหมาะสมที่เพ่ิมขึ้นมากแต่เทคนิคที่ผู้วิจัยน าเสนอนั้นใช้จ านวนครั้งเพ่ิมขึ้นเพียงเล็กน้อยเท่านั้น ซึ่งใน

ขนาดของความยาวของโครโมโซมที่ 180 บิต จะเห็นได้ชัดเจนว่าเทคนิคที่ผู้วิจัยน าเสนอนั้นใช้จ านวน

ครั้งในการประเมินค่าความเหมาะสมค าตอบของปัญหากับดักขนาด 5 นี้ได้น้อยกว่า BOA ถึง 40 เท่า 
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4.3 การวิเคราะห์การลู่เข้าสู่ค าตอบ 
เพ่ืออธิบายถึงผลลัพธ์ด้านประสิทธิภาพที่ถูกน าเสนอไปในหัวข้อ 4.1 ผู้วิจัยได้น าเสนอการ

วิเคราะห์เทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่แบ่งออกเป็น 3 ส่วนคือ 1.การวิเคราะห์การไขว้เปลี่ยนจากรูปแบบ

การตัดแลกที่บอกถึงพฤติกรรมที่ท าให้เทคนิคการไขว้เปลี่ยนรูปแบบต่าง ๆ มีผลลัพธ์ที่แตกต่างกันท า

ให้รู้ถึงสาเหตุว่าประสิทธิภาพที่ดีหรือแย่มาจากสาเหตุอะไร 2.การวิเคราะห์พฤติกรรมจากค่าความ

หลากหลายในระดับยีนเพ่ือให้เห็นถึงพฤติกรรมของการไขว้เปลี่ยนที่ท าให้ประชากรมีการเปลี่ยนแปลง

ที่แตกต่างกัน ซึ่งส่งผลให้ผลลัพธ์ที่ได้จากเทคนิคการไขว้เปลี่ยนรูปแบบต่าง ๆ แตกต่างกัน และ 3.การ

วิเคราะห์ความหลากหลายของประชากร ที่แสดงพฤติกรรมของการผลิตประชากรค าตอบในเทคนิค

การไขว้เปลี่ยนต่าง ๆ ว่ามีความหลากหลายทางด้านหน้าตาของค าตอบเป็นอย่างไร ซึ่งผลการ

วิเคราะห์รูปแบบต่าง ๆ มีดังต่อไปนี้  

 

4.3.1 การวิเคราะห์การไขว้เปลี่ยนจากรูปแบบการตัดแลก 
การวิเคราะห์การไขว้เปลี่ยนจากรูปแบบการตัดแลกคือ การดูลักษณะที่ต่างกันของ

การตัดและการแลกเปลี่ยนบิตค าตอบ โดยเทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่ได้น ามาใช้ในการทดลองนั้นจะ

สังเกตได้ว่า เทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบจุดเดียว เทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบสองจุด และเทคนิคการ

ไขว้เปลี่ยนแบบเอกรูปเป็นการไขว้เปลี่ยนแบบแลกบิตในต าแหน่งเดียวกัน ต่างจากเทคนิคการไขว้

เปลี่ยนแบบวงแหวนและเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังที่การไขว้เปลี่ยนมีการแลกเปลี่ยนบิตที่

ท าให้ต าแหน่งบิตไม่อยู่ในต าแหน่งเดิมจากที่เคยอยู่ การแลกเปลี่ยนในต าแหน่งเดียวกันจะส่งผลเสีย

ให้กับกรณีที่โครโมโซมค าตอบมีบิตใดบิตหนึ่งที่เหมือนกัน การตัดและแลกเปลี่ยนบิตจะไปเกิดผลต่อ

บิตต าแหน่งนั้น และเมื่อทุกโครโมโซมในประชากรค าตอบมีบิตต าแหน่งใดต าแหน่งหนึ่งที่เหมือนกันจะ

ส่งผลให้การไขว้เปลี่ยนที่แลกบิตในต าแหน่งเดียวกันจะไม่สามารถผลิตค าตอบที่ ท าให้ต าแหน่ง

ดังกล่าวมีหน้าตาที่เปลี่ยนไปได้ ยกตัวอย่างดังในรูปที่ 27 
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ภาพที่ 27 ความแตกต่างระหว่างการไขว้เปลี่ยนแบบดั้งเดิมและแบบใหม่ 
 

กรณีที่บิตต าแหน่งหนึ่งมีค่าเหมือนกันในทุกโครโมโซม ดังในรูปที่ 27 บิตต าแหน่งที่ 1 และ 2 

มีค่าของบิตเป็น 0 ในโครโมโซมทั้งหมด ดังนั้นการไขว้เปลี่ยนที่แลกบิตในต าแหน่งเดียวกันจะไม่

สามารถไขว้เปลี่ยนแล้วได้โครโมโซมที่มีบิตเป็น 1 ในต าแหน่งดังกล่าวได้ ซึ่งต่างจากเทคนิคการไขว้

เปลี่ยนที่มีการย้ายต าแหน่งท าให้มีโอกาสในการผลิตค าตอบที่ได้บิตแรกที่เปลี่ยนไป กล่าวคือเมื่อ

โครโมโซมทั้งหมดมีต าแหน่งของใดต าแหน่งหนึ่งที่มีบิต 0 หรือ 1 เหมือนกันทั้งหมด การไขว้เปลี่ยน

แบบจุดเดียว การไขว้เปลี่ยนแบบสองจุดและการไขว้เปลี่ยนแบบเอกรูปจะไม่สามารถท าให้ต าแหน่ง

นั้นเปลี่ยนไปได้ ยกตัวอย่างกรณีที่โครโมโซมค าตอบของปัญหากับดักมีการหลอกให้เลือกโครโมโซมที่

มีจ านวนบิต 0 มาก เมื่อขั้นตอนผลิตประชากรไปหลาย ๆ รุ่น หน้าตาของโครโมโซมจะเริ่มมีความ

คล้ายกันมากข้ึนโอกาศท่ีบิตต าแหน่งเดียวกันในทุกโครโมโซมก็มีโอกาสเพิ่มขึ้นด้วยเช่นกัน เมื่อหน้าตา

ของโครโมโซมมีความคล้ายกันการไขว้เปลี่ยนแบบดังเดิมจึงไม่สามารถผลิตโครโมโซมที่มีลักษณะที่

ต่างไปจากเดิมได้ การไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนและการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังสามารถผลิต

ประชากรรุ่นใหม่ที่หน้าตาแตกต่างไปจากเดิมได้ เนื่องจากการลักษณะการไขว้เปลี่ยนที่มีการย้าย

ต าแหน่งของบิตในโครโมโซมจึงค่อนข้างมั่นใจได้ว่าการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนและการไขว้เปลี่ยน

แบบหน้าหลังจะท าให้ได้โครโมโซมมีหน้าตาต่างออกไปจากเดิม กรณีดังกล่าวสามารถใช้เป็นเหตุผล

เพ่ือสนับสนุนประสิทธิภาพที่ดีของเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนและเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบ

หน้าหลังในปัญหาต่าง ๆ ได้เป็นอย่างดี 
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 อย่างไรก็ตามการผลิตโครโมโซมให้มีหน้าตาที่หลากหลายจะเป็นเรื่องส าคัญ แต่การผลิต

ประชากรรุ่นใหม่ที่ท าให้ค าตอบแย่ลงก็เป็นเรื่องที่ควรค านึงถึง การท างานในส่วนต่าง ๆ ของขั้นตอน

วิธีเชิงพันธุกรรมนั้นอาจจะท าให้โครโมโซมมีหน้าตาที่แย่ลงหรือท าให้ค่าความเหมาะสมน้อยลง ซึ่งใน

ขั้นตอนการไขว้เปลี่ยนก็ไม่ได้ยืนยันว่าเมื่อท าการไขว้เปลี่ยนแล้วจะได้ประชากรที่หน้าตาหรือค่าความ

เหมาะสมที่ดีขึ้นทุกครั้ง การไขว้เปลี่ยนอาจท าให้หน้าตาของโครโมโซมดีขึ้นหรือแย่ลงก็ได้ จากผลการ

ทดลองในหัวข้อที่ 4.1 การไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนและการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังมีประสิทธิภาพที่

ใกล้เคียงกันในหลาย ๆ ปัญหา แต่เมื่อเป็นปัญหากับดักท่ีขนาด 5 เป็นการไขว้เปลี่ยนแบหน้าหลังที่ได้

ดีกว่าการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวน เนื่องมาจากการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังมีโอกาศท าลายโครโมโซม

ที่มีหน้าตาใกล้เคียงค าตอบน้อยกว่าการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวน ซึ่งยกตัวอย่างดังในภาพท่ี 28  
 

 

ภาพที่ 28 ความแตกต่างระหว่างการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนกับการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลัง 
 

 ในปัญหากับดักขนาด 5 โครโมโซมที่จะมีค่าความเหมาะสมที่ดีนั้นจะต้องมีส่วนประกอบของ

บิต 1 ที่อยู่ติดกันถึง 5 บิต จากภาพที่ 28 โครโมโซมที่ถูกเลือกมาท าการไขว้เปลี่ยนมีชุดของบิต 1 ที่

เรียงอยู่ติดกัน 5 บิตซึ่งเป็นชุดบิตที่เป็นค าตอบที่ต้องการ จากภาพเป็นกรณีที่การไขว้เปลี่ยนแบบวง

แหวนท าลายกลุ่มบิตดังกล่าวและการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังยังคงรักษาชุดของบิตหนึ่งเอาไว้ได้ การ

กลับบิตของการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนอาจจะท าให้ได้หน้าตาของโครโมโซมที่หลากหลายมาก 

ในทางเดียวกันการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนก็ยังมีโอกาศในการท าลายโครโมโซมที่ดีอยู่แล้วมากด้วย

เช่นกัน ส่วนการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังมีการย้ายต าแหน่งของบิตแต่ก็ไม่ได้กลับบิตจึงยังสามารถ
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รักษาล าดับของส่วนที่ตัดออกมาได้ท าให้ไม่เสียรูปแบบของค าตอบที่อาจถูกต้องอยู่แล้วยังคงอยู่ กรณี

นี้จึงใช้เป็นเหตุผลที่บอกว่าท าไมประสิทธิภาพของการไขว้เปลี่ยนแบบหนาหลังจึงดีกว่าการไขว้เปลี่ยน

แบบวงแหวนในปัญหากับดักขนาด 5 ได้ กล่าวคือการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังสามารถท าให้

โครโมโซมมีหน้าตาหลากหลายได้จากการเปลี่ยนต าแหน่งและมีโอกาศในการท าลายส่วนที่ดีของ

โครโมโซมน้อยกว่าการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวน ดังนั้นเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังจึงเหมาะ

กับปัญหากับดักขนาด 5 มากกว่าการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวน 

 

4.3.2 การวิเคราะห์พฤติกรรมจากค่าความหลากหลายในระดับยีน 
การวิเคราะห์พฤติกรรมการเปรียบเทียบความหลากหลายในระดับบิตของการไขว้

เปลี่ยนรูปแบบต่าง ๆ เป็นการน าเอาวิธีการค านวณค่าความหลากหลายในระดับบิตที่ได้อธิบายเอาไว้
ในบทที่ 2 สมการที่ 1 และ 2 มาใช้ ซึ่งการน าเสนอผลการหาค่าความหลากหลายในระดับยีนจะ
น าเอาประชากรในแต่ละรุ่นของการไขว้เปลี่ยนรูปแบบต่าง ๆ มาค านวณ ค่าความหลากหลายใน
ระดับยีนจะถูกน าเสนอในรูปแบบกราฟที่มีแกน y เป็นค่าความหลากหลายในระดับยีนจากค่า 0 ที่มี
ค่าความหลากหลายน้อยไปจนถึง 1 ที่มีค่าความหลากหลายมากและแกน x เป็นรุ่นของประชากร 
กราฟจะแสดงผลการทดลองทั้งหมด 100 การทดลองเพ่ือท าให้เห็นถึงเหตุการณ์ส่วนใหญ่ที่เกิดขึ้น ซึ่ง
ประชากรที่น ามาค านวณเป็นประชากรที่เกิดข้ึนจากการทดลองภายในใต้พารามิเตอร์แบบเดียวกันกับ
การทดลองอ่ืน ๆ จากตารางที่ 4 ของบทที่ 3 ซึ่งผลการค านวณค่าความหลากหลายในระดับยีนของ
แต่ละเทคนิคการไขว้เปลี่ยนในปัญหาต่าง ๆ มีดังนี้ 
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ภาพที่ 29 ค่าความหลากหลายระดับยีนของการไขว้เปลี่ยนในปัญหาบิตหนึ่งมากสุด 
 

จากภาพที่ 29 เป็นการน าเสนอค่าความหลากหลายในระดับยีนของปัญหาบิตสูงสุดหนึ่งซึ่ง
เปรียบเทียบระหว่างการไขว้เปลี่ยนทั้ง 5 เทคนิค จากภาพจะเห็นได้ว่าในประชากรรุ่นแรก ๆ จะมีค่า
ความหลากหลายที่ใกล้เคียงกันมาก เนื่องจากการสร้างประชากรต้นก าเนิดท าโดยการสุ่มขึ้นมากอย่าง
สม่ าเสมอท าให้ประชากรมีบิต 0 และบิต 1 ที่เท่า ๆ กันค่าความหลากหลายจึงมีค่าที่ค่อนข้างมากใน
ประชากรรุ่นแรก ๆ นั่นเอง โดยส่วนมากแล้วค่าความหลากหลายมักจะลดลงเลื่อย ๆ เนื่องมาจาก
ประชากรรุ่นใหม่ที่เริ่มเข้าสู่ค าตอบจะมีหน้าตาที่คล้ายกันมากขึ้นท าให้ความหลากหลายในระดับยีน
นั้นจะมีค่าที่ลดลงไปเลื่อย ๆ จนมีค่าที่ค่อนข้างน้อย จากภาพที่ 29 ท าให้เห็นพฤติกรรมของเทคนิค
การไขว้เปลี่ยนในปัญหาบิตหนึ่งมากสุดที่มีพฤติกรรมของค่าความหลากหลายที่เหมือนและแตกต่าง
กันออกไป ซึ่งค่าความหลากหลายที่เกิดขึ้นอธิบายว่าการไขว้เปลี่ยนแบบดั้งเดิมคือการไขว้เปลี่ยนแบบ
จุดเดียว การไขว้เปลี่ยนแบบสองจุด และการไขว้เปลี่ยนแบบเอกรูปมีพฤติกรรมที่คล้าย ๆ กันคือเมื่อ

SPC TPC 

UC RC 

FRC 
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ประชากรเข้าสู้รุ่นที่ 10 ค่าความหลากหลายเริ่มมีค่าที่น้อยลงมากและตั้งแต่ประชากรรุ่นที่ 15 ขึ้นไป
ค่าความหลากหลายเริ่มคงที่ที่ 0.0 ถึง 0.1 ซึ่งเป็นค่าที่ค่อนข้างต่ ามาก ส่วนการไขว้เปลี่ยนแบบวง
แหวนและการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังในผลการทดลองของตารางที่ 5 สามารถหาค าตอบของปัญหา
นี้ได้โดยใช้ทรัพยากรค านวณที่น้อยมาก จากภาพที่ 27 ท าให้เห็นว่าค่าความหลากหลายของทั้งสอง
เทคนิคมีความคล้ายกันและต่างจากการไขว้เปลี่ยนแบบดั้งเดิมคือ ค่าความหลากหลายลดของเทคนิค
การไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนและการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังลดลงช้ากว่าการไขว้เปลี่ยนแบบดั้งเดิม
กล่าวคือ การไขว้เปลี่ยนแบบใหม่สามารถรักษาความหลากหลายของบิต 0 และบิต 1 ได้ดีกว่านั่นเอง 
 
 

 

 

 
 

ภาพที่ 30 ค่าความหลากหลายระดับยีนของการไขว้เปลี่ยนในปัญหาบิตศูนย์มากสุด 

SPC TPC 

UC RC 

FRC 



 55 

จากภาพที่ 30 เป็นการน าเสนอค่าความหลากหลายในระดับยีนของปัญหาบิตสูงสุดศูนย์ โดย
ผลลัพธ์ที่ได้ออกมานั้นมักจะคล้ายกับปัญหาบิตหนึ่งมากสุด เนื่องมาจากค าตอบที่ดีสุดเปลี่ยนจากบิต 
1 เป็นบิต 0 เท่านั้นการท างานต่าง ๆ ในขั้นตอนวิธียังคงท าในรูปแบบเดียวกันทั้งส่งผลให้ผลลัพธ์ที่ได้
มีความคล้ายกันมาก ในปัญหาบิตสูงสุดศูนย์เทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนและการไขว้เปลี่ยน
แบบหน้าหลังยังคงรักษาค่าความหลากหลายให้ลดลงได้ช้ากว่าการไขว้ เปลี่ยนแบบดั้งเดิม กล่าวคือ
การไขว้เปลี่ยนแบบใหม่สามารถรักษาความหลากหลายของบิต 0 และบิต 1 ได้ดีกว่านั่นเอง 
 

 

 

 

 
 

ภาพที่ 31 ค่าความหลากหลายระดับยนีของการไขว้เปลี่ยนในปัญหาบิตสูงสุดที่เกิดจากการสุ่ม 
 

SPC TPC 

UC 

RC 

FRC 
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 จากภาพที่ 31 เป็นภาพที่แสดงถึงค่าความหลากหลายในระดับยีนของเทคนิคการไขว้เปลี่ยน
ทั้ง 5 เทคนิคในปัญหาบิตสูงสุดที่เกิดจากการสุ่ม จากตารางที่ 5 ได้น าเสนอผลลัพธ์ด้านประสิทธิภาพ
ว่าการไขว้เปลี่ยนแบบเอกรูปใช้ทรัพยากรค านวณหรือจ านวนครั้งในการประเมินค่าความเหมาะสม
น้อยที่สุด ซึ่งค่าความหลากหลายของเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบดังเดิมยังคงมีความคล้ายกับปัญหา
บิตหนึ่งมากสุดและปัญหาบิตศูนย์มากสุด ส่วนการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนและการไขว้เปลี่ยนแบบ
หน้าหลังมีค่าความหลากหลายที่สูงมาก แต่ก็ไม่สามารถหาค าตอบของปัญหาได้ถึง 100 เปอร์เซ็นต์
และยังใช้ทรัพยากรค านวณที่ค่อนข้างมาก เนื่องจากตัวของปัญหามีบิตค าตอบที่ไม่เหมือนกันการไขว้
เปลี่ยนที่สลับต าแหน่งจึงท าให้บิตที่อยู่ในต าแหน่งที่ถูกต้องอยู่แล้วถูกย้ายไปส่งผลให้โครโมโซมใหม่ที่
ได้มีค่าความเหมาะสมที่น้อยลง การที่ค่าความหลากหลายไม่ลดลงเลยนั้นหมายความได้ว่าประชากร
ค าตอบไม่ได้เข้าใกล้ค าตอบของปัญหา และยังบิตค าตอบยังถูกย้ายไปมาอยู่ตลอดจึงส่งผลให้เทคนิ ค
การไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนและเทคนิคการไขว้แบบหน้าหลังไม่สามารถหาค าตอบของปัญหาบิต
สูงสุดที่เกิดจากการสุดได้ อย่างไรก็ตามเมื่อกล่าวถึงความแตกของเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวน
กับเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังในปัญหาบิตสูงสุดที่เกิดจากการสุ่มแล้ว การไขว้เปลี่ยนแบบ
หน้าหลังยังคงหาค าตอบของปัญหาบิตสูงสุดที่เกิดจากการสุ่มได้อยู่บ้าง เนื่องจากความแตกต่างใน
เรื่องของรูปแบบการไขว้เปลี่ยนที่การไขว้แบบวงแหวนนอกจากจะย้ายต าแหน่งแล้วการไขว้เปลี่ยน
แบบวงแหวนยังมีการกลับบิตของโครโมโซมที่ตัดมาด้วย การกระท าการดังกล่าวส่งผลให้ความ
หลากหลายสูงกว่าการไขว้เปลี่ยนแบบบหน้าหลัง แม้การไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังจะมีการย้าย
ต าแหน่งของบิตแต่ก็ยังคงรักษาล าดับของการเรียงตัวของบิตเอาไว้ ส่งผลให้เทคนิคการไขว้เปลี่ยน
แบบหน้าหลังมีค่าความหลากหลายที่ลดลงต่างจากเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวน และยัง
สามารถหาค าตอบของปัญหาบิตสูงสุดที่เกิดจากการสุ่มได้บ้าง 
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ภาพที่ 32 ค่าความหลากหลายระดับยนีของการไขว้เปลี่ยนในปัญหากับดักขนาด 3 
 

 จากภาพที่ 32 เป็นการแสดงค่าความหลากหลายในระดับยีนของการไขว้เปลี่ยนทั้ง 5 เทคนิค
ในปัญหากับดักขนาด 3 จากผลการทดลองในตารางที่ 5 เทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่มีประสิทธิภาพใน
การหาค าตอบของปัญหากับดักขนาด 3 ได้ถึง 100 เปอร์เซ็นต์คือ การไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนและ
การไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลัง จากภาพที่ 32 เทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบดั้งเดิมทั้งสามแบบยังคงมี
พฤติกรรมในการลดลงของค่าความหลากหลายเหมือนกับ 3 ปัญหาที่ผ่านมาแต่เทคนิคการไขว้เปลี่ยน
ทั้งสามแบบหาค าตอบได้น้อยมากเพียง 1 ถึง 2 เปอร์เซ็นต์เท่านั้น เหตุผลที่ค่าความหลากหลายมี
พฤติกรรมเหมือนเดิมแต่ไม่สามารถหาค าตอบของปัญหาได้เนื่องมาจาก การลดลงของค่าความหลาก

SPC TPC 
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FRC 



 58 

ไม่ใช่เพราะโครโมโซมเข้าใกล้ค าตอบเหมือนกับปัญหาอ่ืน ๆ แต่ เป็นเพราะประชากรส่วนใหญ่ถูก
หลอกให้ผลิตบิต 0 ออกมาเป็นจ านวนมาก ค่าความหลากหลายที่ลดลงจึงไม่ได้มาจากการเข้าใกล้
ค าตอบของโครโมโซมหรือมีจ านวนบิต 1 มากขึ้น ส่งผลให้เทคนิคแบบดังเดิมไม่สามารถหาค าตอบ
ของปัญหาได้ถึงแม้จะมีพฤติกรรมของค่าความหลากหลายเหมือนปัญหาอ่ืน ๆ ในทางกลับกันค่าความ
หลากหลายของเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนและการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังมีค่าความ
หลากหลายที่ลดลงค่อนข้างน้อย ถึงแม้ว่าการลดลงของค่าความหลากหลายจะเป็นเหตุการณ์ที่ใน
โครโมโซมค าตอบจะมีบิต 1 หรือบิต 0 มากขึ้น การไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนและการไขว้เปลี่ยนแบบ
หน้าหลังก็ยังสามารถหาค าตอบของปัญหากับดักขนาด 3 ได ้
 

 

 

 

 
 

ภาพที่ 33 ค่าความหลากหลายระดับยนีของการไขว้เปลี่ยนในปัญหากับดักขนาด 5 

SPC TPC 

UC 

RC 

FRC 
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 จากภาพที่ 33 เป็นการแสดงค่าความหลากหลายในระดับยีนของการไขว้เปลี่ยนทั้ง 5 เทคนิค
ในปัญหากับดักขนาด 5 จากผลการทดลองในตารางที่ 5 พบว่ามีเพียงการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลัง
เท่านั้นที่สามารถหาค าตอบของปัญหาได้ถึง 100 เปอร์เซ็นต์ พฤติกรรมของเทคนิคการไขว้เปลี่ยน
แบบดั้งเดิมยังคงเหมือนกับพฤติกรรมที่อยู่ปัญหากับดักขนาด 3 นั่นหมายถึงเทคนิคการไขว้เปลี่ยนมี
การลู่เข้าสู่บิต 0 ท าให้ในประชากรค าตอบมีบิต 0 เป็นจ านวนมากส่งผลให้ไม่สามารถหาค าตอบของ
ปัญหากับดักขนาด 5 ได้ ในส่วนของการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนและการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังมี
พฤติกรรมของค่าความหลากหลายที่แปลกออกไปคือ ในบางการทดลองค่าความหลากหลายที่ลดลง
ไปจนต่ าสามารถกลับขึ้นมามีค่ามากได้ แต่อย่างไรก็ตามเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนที่ไม่
สามารถหาค าตอบได้ถึง 100 เปอร์เซ็นต์ และค่าความหลากหลายของประชากรค าตอบในการทดลอง
จ านวนหนึ่งมีค่าความหลากหลายน้อยมากส่งผลให้ไม่สามารถหาค าตอบของปัญหานี้ได้  ซึ่งต่างจาก
การไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังที่หาค าตอบได้ถึง 100 เปอร์เซ็นต์ 
 

4.3.3 การวิเคราะห์ความหลากหลายของประชากร 
ในการวิเคราะห์ความหลากหลายของประชากรจะเป็นการแสดงหน้าตาของประชากร

ที่เกิดขึ้นภายในการทดลองเพ่ือหาค าตอบด้วยการไขว้เปลี่ยนรูปแบบต่าง ๆ โดยการน าเอาค่าของบิต
ที่เกิดขึ้นของทุกการทดลองมาน าเสนอในรูปแบบแผนที่ความร้อน (Heatmap) ซึ่งในการแสดงค่าของ
แผนที่ความร้อนจะเป็นการแสดงการเกิดขึ้นของบิต 1 ในแต่ละต าแหน่งของโครโมโซมด้วยการมอง
ประชากร 1 รุ่นเป็นเมทริกซ์ แต่ละต าแหน่งจะเป็นการแสดงความน่าจะเป็นในการเกิดขึ้นของบิต 1 
ในประชากรทุกรุ่นและทุกการทดลอง ให้อยู่ในรูปแบบของโทนสีขาวกับด า ค่าที่ได้จากการค านวณจะ
เป็นค่าระหว่าง 0 ถึง 1 เมื่อค่าความน่าจะเป็นที่ได้ใกล้เคียงกับ 0 ในต าแหน่งนั้นจะมีโทนสีใกล้กับสี
ขาวและเมื่อค่าความน่าจะเป็นใกล้เคียงกับ 1 ก็จะใกล้เคียงกับโทนสีด า การแสดงผลโดยแผนที่ความ
ร้อนจะท าให้เห็นถึงพฤติกรรมของการไขว้เปลี่ยนในการผลิตประชากรค าตอบในภาพรวมทั้งหมด ผล
วิเคราะห์จะถูกน าเสนอในปัญหาของบิตหนึ่งมากสุดและปัญหากับทั้งสองขนาดเท่านั้น เนื่องจาก
ปัญหาบิตศูนย์มากสุดมีพฤติกรรมเดียวกันกับปัญหาบิตหนึ่งมากสุดและในปัญหาบิตสูงสุดที่เกิดจาก
การสุ่มไม่สามารถใช้การวิเคราะห์ในรูปแบบของแผนที่ความร้อนไม่ได้เนื่องจากปัญหามีค าตอบที่สนใจ
ทั้งบิต 0 และบิต 1 ซึ่งผลการวิเคราะห์ด้วยแผนที่ความร้อนมีดังต่อไปนี้ 
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ภาพที่ 34 แผนที่ความร้อนในปัญหาบิตหนึ่งมากสุดที่ผลิตประชากรด้วยการไขว้เปลี่ยนแบบจุดเดียว 
 

 
ภาพที่ 35 แผนที่ความร้อนในปัญหาบิตหนึ่งมากสุดที่ผลิตประชากรด้วยการไขว้เปลี่ยนแบบสองจุด 
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ภาพที่ 36 แผนที่ความร้อนในปัญหาบิตหนึ่งมากสุดที่ผลิตประชากรด้วยการไขว้เปลี่ยนแบบเอกรูป 
 
 จากภาพที่ 34, 35 และ 36 เป็นแผนที่ความร้อนในปัญหาบิตหนึ่งมากสุดที่ขนาด 30 บิตของ
เทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบดั้งเดิมทั้ง 3 เทคนิค ซึ่งเทคนิคการไขว้เปลี่ยนทั้ง 3 สามารถหาค าตอบได้ 
100 เปอร์เซ็นต์แต่ก็ใช้ทรัพยากรค านวณเป็นอย่างมาก จากแผนที่ความร้อนจะเห็นได้ว่าการผลิต
ประชากรของทั้ง 3 เทคนิคท าให้ได้ประชากรที่หน้าตาคล้ายกันมากเนื่องจากการตัดแลกที่มีการแลก
บิตในต าแหน่งเดียวกันส่งผลให้การเกิดโครโมโซมหน้าตาใหม่ได้ค่อนข้างยากและเมื่อประชากรมี
ต าแหน่งใดต าแหน่งหนึ่งที่เหมือนกัน จะส่งผลการไขว้เปลี่ยนแบบดั้งเดิมท้ังสามเทคนิคไม่สามารถผลิต
ประชากรใหม่ให้มีหน้าตาเปลี่ยนไปได้ ส่งผลให้ขั้นตอนวิธีจะต้องท างานไปเรื่อย ๆ จนกว่าจะเกิด
กลายพันธ์ที่ต าแหน่งดังกล่าว ค่าทรัพยากรที่ใช้ในการค านวณจะมีค่ามากตามไปด้วย แผนภาพความ
ร้อนของทั้งสามเทคนิคจึงมีพฤติกรรมไปในทิศทางเดียวกันคือบิตค าตอบในต าแหน่งเดียวกันของ
โครโมโซมทั้งหมดจะมีหน้าตาเหมือนกัน แต่ในทางกลับกันถ้าบิตที่เหมือนกันนั้นเป็นบิตค าตอบที่ถูก
ต้องการไขว้เปลี่ยนทั้งสามก็จะสามารถรักษาบิตค าตอบนี้ไว้ได้มากกว่าการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวน
และการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลัง 
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ภาพที่ 37 แผนที่ความร้อนในปัญหาบิตหนึ่งมากสุดที่ผลิตประชากรด้วยการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวน 
 

 
ภาพที่ 38 แผนที่ความร้อนในปัญหาบิตหนึ่งมากสุดที่ผลิตประชากรด้วยการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลัง 
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 จากภาพที่ 37 และ 38 เป็นแผนที่ความร้อนในปัญหาบิตหนึ่งมากสุดที่ขนาด 30 บิต ใน
ปัญหานี้เทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนและเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังสามารถหา
ค าตอบของปัญหาได้ถึง 100 เปอร์เซ็นต์และใช้ทรัพยากรในการหาค าตอบที่น้อยมาก จากภาพจะเห็น
ได้ว่าการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนและการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังสามารถผลิตประชากรที่มีหน้าตาที่
หลากหลาย เนื่องมาจากการไขว้เปลี่ยนที่สลับต าแหน่งของบิตท าให้ลดข้อเสียของการไขว้เปลี่ยนแบบ
ดั้งเดิมออกไปส่งผลประชากรไม่มีต าแหน่งของบิตที่มีหน้าตาเหมือน แต่ข้อด้อยที่เห็นได้จากแผนที่
ความร้อนนี้คือ เทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนและเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังจะรักษา
ต าแหน่งบิตที่ถูกต้องไว้ได้น้อยการไขว้เปลี่ยนแบบดั้งเดิม แต่เนื่องจากปัญหาบิตหนึ่งมากสุดที่มี
ค าตอบที่ดีที่สุดจากการนับจ านวนของบิตที่มีค่าเป็น 1 ส่งผลให้การสลับที่ของบิตไม่ส่งผลต่อ
ประสิทธิภาพในการหาค าตอบเพราะว่าการไขว้เปลี่ยนแค่ย้ายต าแหน่งของบิตเท่านั้น แต่ไม่ได้ลด
จ านวนของบิตลงส่งผลให้ขั้นตอนวิธีที่ใช้เทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนและเทคนิคการไขว้
เปลี่ยนแบบหน้าหลังยังคงหาค าตอบของปัญหานี้ได้ 
 
 

 
ภาพที่ 39 แผนที่ความร้อนในปัญหากับดักขนาด 3 ความยาว 30 บิตที่ผลิตประชากรด้วยการไขว้
เปลี่ยนแบบจุดเดียว 
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ภาพที่ 40 แผนที่ความร้อนในปัญหากับดักขนาด 3 ความยาว 30 บิตที่ผลิตประชากรด้วยการไขว้
เปลี่ยนแบบสองจุด 
 

 
ภาพที่ 41 แผนที่ความร้อนในปัญหากับดักขนาด 3 ความยาว 30 บิตที่ผลิตประชากรด้วยการไขว้
เปลี่ยนแบบเอกรูป 
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 จากภาพที่ 39, 40 และ 41 เป็นแผนที่ความร้อนในปัญหากับดักขนาด 3 ที่ความยาวขนาด 
30 บิต แผนที่ความร้อนของเทคนิคการไขว้เปลี่ยนทั้ง 3 เทคนิคยังคงมีพฤติกรรมเหมือนกัน โดยตัว
ปัญหากับดักที่มีการหลอกนั้นมีการให้ค่าความเหมาะสมที่มากกับบิต 0 เมื่อขั้นตอนวิธีท างานไป
ช่วงเวลาหนึ่งหน้าตาของโครโมโซมที่มี 0 เป็นส่วนประกอบจะเริ่มเยอะมากขึ้นจนอาจท าให้ในทุก
โครโมโซมมีบิตค าตอบบางส่วนที่มีบิต 0 เหมือนกันและด้วยตัวปัญหากับดักเองจะท าให้บิต 0 นั้นมี
ปริมาณมากขึ้น จุดด้อยของการไขว้เปลี่ยนแบบดั้งเดิมที่ไม่สามารถแก้ไขต าแหน่งที่มีบิตเหมือนกันได้
จึงส่งผลเสียมากขึ้นอีกด้วย ท าให้โอกาสการหาค าตอบโดยใช้การไขว้เปลี่ยนแบบดั้งเดิมทั้ง 3 เทคนิคนี้
น้อยลงมาก ท าให้สามารถกล่าวได้ว่าการไขว้เปลี่ยนที่มีรูปแบบการสับเปลี่ยนบิตที่ต าแหน่งเดียวกัน
แบบทั้ง 3 เทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่น ามาทดลองนี้ไม่เหมาะสมกับปัญหากับดัก 
 
 

 
ภาพที่ 42 แผนที่ความร้อนในปัญหากับดักขนาด 3 ความยาว 30 บิตที่ผลิตประชากรด้วยการไขว้
เปลี่ยนแบบวงแหวน 
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ภาพที่ 43 แผนที่ความร้อนในปัญหากับดักขนาด 3 ความยาว 30 บิตที่ผลิตประชากรด้วยการไขว้
เปลี่ยนแบบหน้าหลัง 
 
 จากภาพที่ 42 และ 43 เป็นการน าเสนอแผนที่ความร้อนในปัญหากับดักขนาด 3 ที่มีความ
ยาว 30 บิตของเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนและการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลัง เทคนิคทั้งสอง
สามารถหาค าตอบนี้ได้ถึง 100 เปอร์เซ็นต์และใช้ทรัพยากรในการหาค าตอบที่น้อยมาก จากแผนภาพ
จะเห็นได้ว่าการไขว้เปลี่ยนทั้งคูผ่ลิตประชากรให้มีหน้าตาที่หลากหลายได้มากถึงแม้ว่าปัญหากับดักจะ
หลอกให้ขั้นตอนเลือกเอาโครโมโซมที่มีบิต 0 มาเป็นประชากรต้นก าเนิดแต่การไขว้เปลี่ยนก็ยังคง
สร้างหน้าตาของประชากรใหม่ให้หลากหลายได้จากการไขว้เปลี่ยนที่มีการสลับต าแหน่งกัน ส่งผลให้
การไขว้เปลี่ยนของทั้ง 2 เทคนิคยังคงสามารถหาค าตอบของปัญหาได้ อย่างไรก็ตามเทคนิคทั้งสอง
ยังคงมีข้อเสียต่อปัญหากับดักอยู่เช่นกัน การย้ายที่ของต าแหน่งบิตอาจไปท าลายส่วนของรูปแบบที่
ถูกต้องอยู่แล้ว เช่น การท าลายชุดของบิตโดยการย้ายต าแหน่งบิต 1 ที่อยู่ติดกัน 3 บิตท าให้เสียส่วน
ส าคัญของค าตอบไปจะส่งผลให้การหาค าตอบของปัญหาใช้เวลาและทรัพยากรที่เพ่ิมขึ้น 
 จากการทดลองจะพบว่าการไขว้เปลี่ยนแบบดั้งเดิมนั้นจะมีพฤติกรรมในการหาค าตอบที่
คล้ายกันเป็นอย่างมาก การไขว้เปลี่ยนแบบดั้งเดิมไม่สามารถมารถหาค าตอบของปัญหากับดักขนาด 
3 และปัญหากับดักขนาด 5 ได้เลยเนื่องจากการไขว้เปลี่ยนที่ต าแหน่งเดียวกัน นอกจากนี้การไขว้
เปลี่ยนแบบวงแหวนและการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังก็มีพฤติกรรมที่คล้ายกันคือสามารถหาค าตอบ
ของปัญหากับดักขนาด 3 ได้และใช้ทรัพยากรที่ใกล้เคียงกัน แต่เมื่อทดลองกับปัญหากับดักขนาด 5 
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ท าให้เห็นข้อแตกต่างของประสิทธิภาพการไขว้เปลี่ยนทั้งสอง เทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนไม่
สามารถหาค าตอบได้ถึง 100 เปอร์เซ็นต์ต่างจากเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังที่สามารถมารถ
หาค าตอบได้ถึง 100 เปอร์เซ็นต์ แผนที่ความร้อนจะท าให้เห็นพฤติกรรมความแตกต่างของการผลิต
ประชากรค าตอบของทั้งสองเทคนิคท่ีชัดเจนมากข้ึนดังนี้ 
 
 

 
ภาพที่ 44 แผนที่ความร้อนในปัญหากับดักขนาด 5 ความยาว 60 บิตที่ผลิตประชากรด้วยการไขว้
เปลี่ยนแบบวงแหวน 
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ภาพที่ 45 แผนที่ความร้อนในปัญหากับดักขนาด 5 ความยาว 60 บิตที่ผลิตประชากรด้วยการไขว้
เปลี่ยนแบบหน้าหลัง 
 
 จากภาพที่ 44 และ 45 เป็นแผนที่ความร้อนของปัญหากับดักขนาด 5  ในขนาดความยาว 
60 เนื่องจากปัญหากับดักขนาด 5 ใช้จ านวนของประชากรในการหาค าตอบจาก 30 โครโมโซมเป็น 
80 โครโมโซมและเป็นความยาวของโครโมโซมที่ 60 บิตท าให้แผนที่ความร้อนนั้นกว้างขึ้น จากแผนที่
ความร้อนท าให้เห็นได้ว่าการไขว้เปลี่ยนแบบวงแหวนนั้นที่ไม่สามารถหาค าตอบของปัญหากับดัก
ขนาด 5 ได้เนื่องมาจาก ประชากรที่ถูกสร้างขึ้นมานั้นมีหน้าตาที่เหมือนกันและมีต าแหน่งบิตใน
ต าแหน่งที่ 1 ถึง 20 ค่อนข้างมีบิต 0 เป็นส่วนประกอบจ านวนมากต่างจากแผนที่ความร้อนของการ
ไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังที่ท าให้เห็นว่า ตัวเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังยังคงสามารถสร้าง
ประชากรให้มีค่าความหลากหลายได้เหมือนเดิม ผลการทดลองจากแผนที่ความร้อนต่าง ๆ สามารถ
ท าให้สรุปได้ว่าการท าให้ประชากรมีค่าความหลากหลายมากมีผลต่อความส าเร็จในการหาค าตอบของ
ปัญหาอีกด้วย 



บทที่ 5 
 

วิจารณ์และสรุปผล 
 

ในงานวิจัยนี้ได้น าเสนอเทคนิคการไขว้เปลี่ยนรูปแบบใหม่ที่เรียกว่า การไขว้เปลี่ยนแบบหน้า

หลัง เทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่น าเสนอนั้นจะแตกต่างไปจากเทคนิคการไขว้เปลี่ยนรูปแบบเดิมที่มีอยู่ 

โดยเทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่น าเสนอมีการแลกเปลี่ยนบิตของโครโมโซมในต าแหน่งที่ต่างกัน ผู้วิจัยได้

ท าการทดลองเพ่ือวัดประสิทธิภาพของเทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่น าเสนอ เปรียบเทียบกับเทคนิคการ

ไขว้เปลี่ยนอีก 4 รูปแบบ และทดลองกับปัญหาทั้งหมด 4 ปัญหาได้แก่ ปัญหาบิตหนึ่งมากสุด ปัญหา

บิตศูนย์มากสุด ปัญหาบิตสูงสุดที่เกิดจากการสุ่มและปัญหากับดัก ซึ่งผลการทดลองพบว่าการไขว้

เปลี่ยนที่น าเสนอสามารถหาค าตอบของปัญหาบิตสูงสุดหนึ่ งและปัญหาบิตสูงสุดศูนย์ได้มี

ประสิทธิภาพมากกว่าเทคนิคการไขว้เปลี่ยนทั้ง 4 รูปแบบที่น ามาทดลองเปรียบเทียบ แต่ในปัญหาบิต

สูงสุดที่เกิดจากการสุ่มเทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่น าเสนอมีประสิทธิภาพที่แย่กว่าเทคนิคการไขว้เปลี่ยน 

3 รูปแบบจาก 4 เทคนิคที่น ามาทดลอง และในปัญหากับดักที่เป็นปัญหาที่ยากนั้นเทคนิคที่น าเสนอ

สามารถหาค าตอบของปัญหาได้มีประสิทธิภาพมากกว่าเทคนิคการไขว้เปลี่ยนทั้ง 4 รูปแบบ โดย

เทคนิคที่น าเสนอสามารถหาค าตอบของปัญหากับดักขนาด 3 และ 5 ได้ถึง 100 เปอร์เซ็นต์ และใช้

จ านวนครั้งในการประเมินค่าความเหมาะสมที่น้อย นอกจากนี้ผู้วิจัยยังได้ท าการเปรียบเทียบ

ประสิทธิภาพในการหาค าตอบของปัญหาดักกับขั้นตอนวิธีอ่ืน ๆ ที่ได้ท าการทดลองกับปัญหากับดัก 

ซึ่งผลการทดลองชี้ให้เห็นได้อย่างชัดเจนว่าเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแบบหน้าหลังสามารถหาค าตอบของ

ปัญหาได้มีประสิทธิภาพมากที่สุด และในงานวิจัยนี้ยังได้น าเสนอการวิเคราะห์ขึ้นตอนวิธีในการผลิต

ค าตอบจากการค านวณค่าความหลากหลาย ซึ่งผลที่ได้ท าให้เห็นว่าขั้นตอนที่มีประสิทธิภาพในการหา

ค าตอบของปัญหาต่าง ๆ นั้นควรจะพฤติกรรมความหลากหลายเป็นอย่างไร และการวิเคราะห์ความ

แตกระหว่างเทคนิคการไขว้เปลี่ยนแต่ละรูปแบบมีประโยชน์อย่างไรที่จะส่งผลให้ขั้นตอนวิธีผลิต

ค าตอบให้ใกล้เคียงหรือได้ค าตอบที่ถูกต้องรวมถึงข้อเสียของการไขว้เปลี่ยนที่ส่งผลให้ไม่เหมาะสมกับ

ปัญหา จากผลการทดลองและผลการวิเคราะห์ทั้งหมดพบว่ามีเพียงปัญหาบิตสูงสุดที่เกิดจากการสุ่ม

เท่านั้นที่การไขว้เปลี่ยนที่น าเสนอมีประสิทธิภาพในการหาค าตอบที่ด้อยกว่าเทคนิคอ่ืน ๆ 

นอกเหนือจากปัญหานี้แล้วเทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่น าเสนอสามารถแก้ปัญหากับดัก ปัญหาบิตหนึ่ง
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มากสุดและปัญหาบิตศูนย์มากสุดได้อย่างมีประสิทธิภาพที่ดีกว่าเทคนิคการไขว้เปลี่ยนที่น ามาทดลอง

ในงานวิจัยนี้ทั้งหมด 
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