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บทคัดย่อ


	 วิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm, GA) เป็นวิธีการค้นหาคำตอบที่เหมาะสมโดยใช้หลักการ

คัดเลือกแบบธรรมชาติจากการจำลองแนวคิดวิวัฒนาการของสิ่งมีชีวิต ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมสรุปได้ 5 ขั้นตอน

คือ ขั้นตอนการสร้างประชากรต้นแบบ กระบวนการทางพันธุกรรม การคำนวณค่าความเหมาะสม การคัดเลือก

และการตรวจสอบเงื่อนไขหยุดการทำงาน ขั้นตอนดำเนินการที่สำคัญของวิธีเชิงพันธุกรรม คือ การคัดเลือก

ประชากร (Selection) ที่เหมาะสมที่จะอยู่รอดในรุ่นถัดไป และการตัดต่อโครโมโซม (Chromosome) ซึ่งดำเนิน

การโดยกระบวนการสลับสายพันธุ์ (Crossover) และกระบวนการกลายพันธุ์ (Mutation) บทความนี้ได้นำเสนอ

วิธีเชิงพันธุกรรมในการประยุกต์ใช้กับการแก้ปัญหาการหาค่าสูงสุดของฟังก์ชันแบบหนึ่งตัวแปร ซึ่งจัดว่าเป็น

ปัญหาการหาค่าที่เหมาะสมที่สุด โดยแสดงรายละเอียดในแต่ละขั้นตอนของวิธีเชิงพันธุกรรม ซึ่งจากขั้นตอน

ต่าง ๆ ของวิธีเชิงพันธุกรรมแสดงให้เห็นว่าสามารถที่จะพัฒนาค่าของคำตอบจนกระทั่งพบคำตอบที่ดีที่สุดได้ วิธีนี้

จึงเป็นทางเลือกหนึ่งในการนำไปใช้กับปัญหาการหาค่าที่เหมาะสมที่สุด


Abstract


	 Genetic Algorithm (GA) is the optimum search method that used principle of natural 

selection of biology by simulating of genetic evolution. There are five steps in the method: initial 

population, genetic operators, fitness computation, selection and termination condition. The 

important steps of GA are selection step which will select appropriate chromosomes to be 


population to the next generation and genetic operators that is composed of crossover operator 
and mutation operator. In this research, GA was presented and applied to the function problem 
with one variable which was the optimisation problem. The detail of each step of GA was 
described. From all step of GA, it was shown that GA process could develop the initial solutions 

to be the best solutions. Therefore, GA another one choice for applying to optimisation problems. 
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1. บทนำ


	 ปัญหาการหาค่าที่เหมาะสมที่สุดสามารถพบ 

ได้จากหลายสาขาวิชา ไม่ว่าจะเป็นปัญหาทางด้าน

วิศวกรรมศาสตร์ หรือปัญหาการวางแผนการทาง

ธุรกิจ เช่น การออกแบบชิ้นส่วนทางกลเพื่อให้

ชิ้นส่วนมีประสิทธิภาพ ต้องออกแบบให้มีน้ำหนัก

น้อยที่สุดในขณะที่ความแข็งแรงสูง หรือการ

วางแผนการผลิตเพื่อให้องค์กรมีกำไรสูงสุดโดย

การลดต้นทุนให้ต่ำที่สุด เป็นต้น ในปัจจุบันปัญหา

เหล่านี้มีความซับซ้อนและมีขนาดใหญ่มากขึ้น

ดังนั้น วิธีการหาค่าที่เหมาะสมที่สุดจึงมีความ

จำเป็นที่จะต้องนำมาใช้เพื่อแก้ปัญหาให้ได้ค่า

คำตอบที่เหมาะสมที่สุด


	 วิธีการหาค่าที่เหมาะสมที่สุดนั้นถูกแบ่งออก

เป็นสองกลุ่ม คือ วิธีการแบบดั้งเดิม (Conven-

tional optimisation algorithms) โดยใช้วิธีการ
ทางคณิตศาสตร์ซึ่งจะให้ค่าผลของคำตอบแบบ
แม่นตรง (Exact solution) และกลุ่มวิธีการหาค่า

คำตอบที่ดีที่สุดแบบประมาณค่า (Approximation 
optimisation algorithms) ในการหาค่า

คำตอบของทั้งสองกลุ่มวิธีนั้น สำหรับปัญหาที่มี

ขนาดใหญ่และมีความซับซ้อนวิธีการหาค่าคำตอบ

แบบดั้งเดิมอาจจะไม่สามารถหาคำตอบได้ หรือ

สามารถหาคำตอบได้ แต่ใช้ระยะเวลายาวนานใน

การหาค่าคำตอบ ส่วนในวิธีการหาค่าคำตอบแบบ
ประมาณค่าจะใช้ระยะเวลาในการประมวลผลสั้น
กว่าโดยให้ค่าคำตอบที่ใกล้เคียงกับค่าคำตอบที่ดี
สุด ดังนั้น ในปัจจุบันวิธีการหาค่าคำตอบแบบ
ประมาณค่าจึงได้รับความนิยมมากขึ้น


	 เมื่อไม่กี่สิบปีที่ผ่านมา วิธีการแบบประมาณ 

ค่าได้ถูกพัฒนาขึ้นหลายวิธี ซึ่งวิธีการเหล่านี้ถูก 

จัดให้อยู่ในประเภทวิธีการหาค่าที่เหมาะสมที่สุด

แบบสมัยใหม่ โดยวิธีการส่วนใหญ่ในกลุ่มนี้จะ

เลียนแบบพฤติกรรมทางธรรมชาติ เช่น วิธีการ


จำลอง การอบอ่อนโลหะ (Simulated Annealing:

SA) (Yang, 2008) วิธีการอาณาจักรมด (Ant 

Colony Optimisation: ACO) (Dorigo & 

Stutzle, 2004) วิธีการกลุ่มอนุภาค (Particle 

Swarm Optimisation: PSO) (Kennedy & 

Eberhart, 2001) และวิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic 

Algorithm: GA) (Gen et al., 2008) เป็นต้น

ในกลุ่มของวิธีการประมาณค่านั้น GA นับได้ว่า

เป็นวิธีการแรก ๆ ที่ถูกพัฒนาขึ้นเพื่อใช้กับปัญหา

การหาค่าคำตอบที่เหมาะสมที่สุด ซึ่งได้รับความ

สนใจจากนักวิจัยและใช้กันอย่างแพร่หลายมา

จนถึงปัจจุบัน ดังนั้น จึงควรศึกษาหลักการของ 

GA และการประยุกต์ใช้เพื่อเป็นพื้นฐานในการ

ทำความเข้าใจและพัฒนาวิธีการในกลุ่มนี้ต่อไป


2. วิธีการศึกษา


	 วิธีเชิงพันธุกรรมมีลักษณะการทำงานเลียน

แบบกระบวนการวิวัฒนาการทางธรรมชาติ โดย

อิงหลักการคัดเลือกตามธรรมชาติของดาร์วิน 

(Darwin’s theory of natural selection) ซึ่ง

แนวคิดดังกล่าวนี้ ถูกนำมาประยุกต์ใช้เป็นวิธีการ

แก้ปัญหาโดย John Holland ในปี ค.ศ. 1975 

และได้ใช้ชื่อว่า “วิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic 

algorithm)” แต่วิธีนี้ยังไม่เป็นที่นิยมเท่าใดนัก 

เพราะในขณะนั้น GA ยังคงเป็นแนวคิดที่ใหม่ แต่

หลังจากที่ David Goldberg ได้ตีพิมพ์หนังสือที่

อธิบายรายละเอียดต่าง ๆ ของ GA ตลอดจนวิธี

การนำไปประยุกต์ใช้ ซึ่งเป็นส่วนทำให้คนทั่วไป

ได้รู้จัก และเข้าใจถึงวิธีการแก้ปัญหาที่อาศัยหลัก

การทางพันธุกรรมมากยิ่งขึ้น จนกระทั่งในที่สุด 

GA จึงกลายเป็นที่นิยมของบรรดานักวิจัยอย่าง
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แพร่หลายในเวลาต่อมา 


2.1 หลักการทางพันธุกรรมเบื้องต้น


	 หลักการทำงานของ GA จะมีวิธีในการหา

ค่าคำตอบที่ต้องการ โดยอาศัยรูปแบบกลไกการ

คัดเลือกพันธุกรรมจากธรรมชาติซึ่งสามารถอยู่

รอดและถูกถ่ายทอดไปยังรุ่นต่อ ๆ ไปได้ จุดเด่น

ของ GA จะต่างจากวิธีการอื่น คือ GA จะเก็บผล

เฉลยเป็นเซตในขณะที่วิธีการอื่นจะเป็นการเก็บ

และเปลี่ยนแปลงทีละผลเฉลย (Goldberg, 1989) 

ในปัจจุบัน GA ได้รับการพัฒนามาอย่างต่อเนื่อง
จึงทำให้มีลักษณะที่แตกต่างกันออกไปตามงาน
วิจัยและแนวทางการพัฒนาของนักวิจัยนั้น ๆ ซึ่ง

โดยทั่วไปจะมีโครงสร้างมาจาก GA ตัวต้นแบบ

ที่เรียกว่า “วิธีเชิงพันธุกรรมอย่างง่าย (Simple 

Genetic Algorithms: SGA)” โครงสร้างของ 

SGA สามารถแสดงได้ดังรูปที่ 1 


	 ขั้นตอนของ SGA จากรูปที่ 1 สามารถ

สรุปได้เป็น 5 ขั้นตอน คือ ขั้นตอนที่ 1 การเข้า

รหัสโครโมโซม (Chromosome encoding) ขั้น

ตอนที่ 2 กระบวนการทางพันธุกรรม (Genetic 

operation) ขั้นตอนที่ 3 การคำนวณค่าความ


เหมาะสม (Fitness computation) ขั้นตอนที่ 4 
การคัดเลือก (Selection) และขั้นตอนที่ 5 การ

ตรวจสอบเงื่อนไขสิ้นสุดการทำงาน (Termination

condition) ซึ่งสามารถอธิบายแต่ละขั้นตอนได้

ดังนี้


	 2.1.1	ขั้นตอนการสร้างโคร โมโซม


	 เริ่มต้นโดยการสุ่มค่าคำตอบซึ่งเป็นค่า

คำตอบที่อยู่ในขอบเขตของคำตอบ (Solution 
space) ขึ้นมาตามจำนวนของประชากรที่กำหนด
ไว้แล้วทำการเข้ารหัส (Encoding) ค่าคำตอบให้
เป็น “โคร โมโซม (Chromosome)” ซึ่งโคร โมโซม

แต่ละตัวจะประกอบไปด้วยยีนเรียงต่อกัน โดย

รูปแบบการเข้ารหัสของโคร โมโซมเป็นเลขฐาน

สอง (Binary bit string) และเรียกกลุ่มของ

โคร โมโซมเหล่านี้ว่า “ประชากร (Population)” 

รูปแบบโคร โมโซมแสดงดังรูปที่ 2


	 2.1.2 ขั้นตอนกระบวนการทางพันธุกรรม 


	 กระบวนการทางพันธุกรรมนั้น ประกอบไป

ด้วย 2 กระบวนการ คือ การสลับสายพันธุ์ 

(Crossover) และการกลายพันธุ์ (Mutation) 

โดยการสลับสายพันธุ์นั้น จะทำการสุ่มโครโมโซม

จากประชากรมาสองโครโมโซม และทำการแลก

เปลี่ยนยีนระหว่างโครโมโซม ซึ่งจะทำให้เกิดการ

แลกเปลี่ยนยีนในโครโมโซม


รูปที่ 1 โครงสร้างทั่วไปของวิธีเชิงพันธุกรรมอย่างง่าย (Gen et al., 2008)
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	 สำหรับวิธีการในการแลกเปลี่ยนยีนนั้นวิธี

การที่ง่ายที่สุด คือ การสลับสายพันธุ์แบบจุดเดียว 

(One point crossover) ซึ่งจะใช้วิธีการสุ่มจุดที่

จะทำการแลกเปลี่ยนยีน ดังแสดงในรูปที่ 3


	 ส่ วนกระบวนการกลายพันธุ์ นั้ นจะสุ่ ม

โคร โมโซมมาหนึ่งค่า แล้วทำการสุ่มเปลี่ยนค่าของ

ยีน ซึ่งจะทำให้เกิดโคร โมโซมใหม่อีกหนึ่งโคร โมโซม 

โดยการกลายพันธุ์ที่แสดงในรูปที่ 4 นั้นเป็นการ

กลายพันธุ์แบบจุดเดียว (One point mutation) 

และโคร โมโซมใหม่ที่เกิดขึ้นจะเรียกว่า “โคร โมโซม
ลูก (Offspring)” 


	 ในแต่ละรอบของกระบวนการ GA นั้น มี

ตัวแปรสองตัวที่ใช้ในการตัดสินว่าแต่ละรอบจะ

เกิดการสลับสายพันธุ์ หรือการกลายพันธุ์ หรือ

ไม่ คือ ความน่าจะเป็นในการสลับสายพันธุ์ 

(Probabilities of crossover: P

C
) ซึ่งควรจะ


กำหนดให้อยู่ระหว่าง 0.7 ถึง 1.0 (Yang, 2008)

และความน่าจะเป็นในการกลายพันธุ์ (Probabili-

ties of mutation: P

m
) ซึ่งควรจะกำหนดให้อยู่


ระหว่าง 0.02-0.18 (Pongcharoen et al., 

2002) โดยความน่าจะเป็นทั้งสองตัวนี้จะมีผลต่อ

ค่าคำตอบ ดังนั้น จึงควรกำหนดค่าให้เหมาะสม
กับแต่ละปัญหา


รูปที่ 2 โคร โมโซมแบบเลขฐานสอง


รูปที่ 3 การสลับสายพันธุ์แบบจุดเดียว


รูปที่ 4 การกลายพันธุ์แบบจุดเดียว


	 2.1.3 ขั้นตอนการคำนวณค่าความเหมาะ
สม 


	 เมื่อผ่านกระบวนการทางพันธุกรรมแล้ว 
โคร โมโซมทั้งหมดจะถูกประเมินค่าความเหมาะสม 

(Fitness value) ของโอกาสในการอยู่รอดของ

แต่ละโคร โมโซม (Probability of selection) ซึ่ง

ปกติแล้วจะใช้สมการเป้าหมายเป็นตัววัดค่าความ

น่าจะเป็นในการอยู่รอดของโคร โมโซม โดยค่า

ความเหมาะสมหาได้จากสมการที่ (1)




(1)




i = 1,2,3...,n
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	 2.1.4 ขั้นตอนการคัดเลือก 


	 กลไกการคัดเลือกของ GA นั้นจะพิจารณา

จากค่าความเหมาะสมในการอยู่รอด ถ้าโคร โมโซม
ใดมีค่าความเหมาะสมในการอยู่รอดสูง โอกาสที่

จะถูกเลือกให้เป็นประชากรในรุ่นถัดไป จะมีโอกาส

รอดสูงตามไปด้วย ในทางตรงข้าม ถ้าค่าความ

เหมาะสมในการอยู่รอดต่ำมาก โครโมโซมนั้นก็ 

ไม่มีโอกาสอยู่รอดเป็นประชากรในรุ่นถัดไป วิธี

การในการคัดสรรโคร โมโซมเพื่อเป็นประชากรใน

รุ่นใหม่นั้นมีอยู่หลายวิธี เช่น การคัดเลือกแบบ

แบ่งเป็นช่วง (Truncation selection) การ

คัดเลือกด้วยการสุ่มอย่างทั่วถึง (Stochastic 

universal sampling) การคัดเลือกแบบแข่งขัน 

(Tournament selection) และการคัดเลือกด้วย

วงล้อเสี่ยงทาย (Roulette wheel selection) 

เป็นต้น สำหรับวิธีการคัดสรรที่กล่าวมานั้นการ

คัดสรรด้วยวงล้อเสี่ยงทายได้รับความนิยมมาก

ที่สุด (Goldberg, 1989) รูปที่ 5 แสดงการแบ่ง

พื้นที่ในวงล้อเสี่ยงทายซึ่งจะถูกแบ่งโดยค่าความ

เหมาะสม และการเลือกประชากรรุ่นใหม่ จะเห็น

ได้ว่า โคร โมโซมตัวที่ 3 ถูกเลือกถึงสองครั้ง ใน

ขณะที่โคร โมโซมตัวที่ 5 ไม่ถูกเลือกเลยเนื่องจาก

ค่าความเหมาะสมในการอยู่รอดมีค่าต่ำ


รูปที่ 5 การคัดเลือกด้วยวงล้อเสี่ยงทาย


	 2.1.5 ขั้นตอนตรวจสอบเงื่อนไขการสิ้นสุด

การทำงาน 


	 เงื่อนไขในการสิ้นสุดการทำงานนั้น GA จะ

สิ้นสุดการทำงานก็ต่อเมื่อได้ดำเนินการจนครบ

ตามจำนวนรุ่นของประชากร (Number of 

generation) ตามที่ผู้ใช้กำหนด หรือผู้ใช้อาจจะ

กำหนดให้สิ้นสุดการทำงานเมื่อค่าคำตอบใน

หลาย ๆ รอบที่ผ่านมาไม่มีการเปลี่ยนแปลง


2.2 การประยุกต์ใช้หลักการทางพันธุกรรม


	 ในส่วนนี้จะกล่าวถึงการประยุกต์หลักการ

ทางพันธุกรรมกับปัญหาการหาค่าที่เหมาะสมที่สุด 
ซึ่งปัญหาในทางวิศวกรรมส่วนใหญ่นั้น คือ การหา

ค่าต่ำสุด หรือค่าสูงสุด โดยการแปลงรูปแบบของ

ปัญหาให้อยู่ในรูปของแบบจำลองคณิตศาสตร์ 

(Mathematical model) ซึ่งอาจจะประกอบไป

ด้วยตัวแปรตั้งแต่หนึ่งตัวแปรจนถึงหลาย ๆ ตัวแปร

แต่ในบทความนี้จะแสดงการประยุกต์ใช้สำหรับ 

หนึ่งตัวแปร เพื่อง่ายต่อการทำความเข้าใจ


	 2.2.1 ปัญหาการหาค่าสูงสุด


	 ตัวอย่างการหาค่าสูงสุดนี้จะใช้ปัญหาการ

หาค่าสูงสุดแบบหนึ่งตัวแปร Todd Function 

(Khadwilard et al., 2010) ดังแสดงในรูปที่ 6 

และสมการที่ (2)
ประชากรรุ่นใหม่


3


2


3


4


6


ประชากรรุ่นปัจจุบัน


1


2


3


4


5


รูปที่ 6 การพล๊อตสมการเป้าหมาย
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	 v8 = [ x ] = [58]

	 v9 = [ x ] = [162]

	 v10 = [ x ] = [227]


	 กรณีเลขฐานสอง 8 บิต จะเห็นได้ว่าค่า

ที่ น้อยที่ สุดจะเกิดขึ้ น เมื่ อถูกสุ่ มออกมาเป็น

[ 0 0 0 0 0 0 0 0 ] โดยเมื่อเปลี่ยนให้เป็นเลข

ฐานสิบแล้วจะมีค่าเท่ากับ 0 และค่าสูงสุด คือ 

[ 1 1 1 1 1 1 1 1 ] ซึ่งเมื่อเปลี่ยนให้เป็นเลข
ฐานสิบแล้วจะมีค่าเท่ากับ 255 จากสมการปัญหา
การหาค่าสูงสุดในสมการที่ (2) จะเห็นว่าค่าของ

ตัวแปร x ถูกจำกัดไว้ในช่วงตั้งแต่ 0 ถึง 10 แต่

จากการถอดรหัสค่าที่ได้มีค่าเกิน 10 ดังนั้น จึงต้อง

มีการปรับค่าให้อยู่ ในช่วงที่ถูกกำหนดไว้ ซึ่ง

สามารถปรับได้จากสมการที่ (3)


(3)


	 เมื่อปรับค่าแล้วจะได้ค่าของตัวแปรดังต่อ

ไปนี้







(2)


	 โดยช่วงในการหาค่าคำตอบอยู่ระหว่าง

0 < x < 10


	 2.2.2 การสร้างประชากรเริ่มต้น 


	 การสร้างประชากรเริ่มต้นจะสร้างตาม
จำนวนที่ผู้ใช้งานกำหนด ในที่นี้สมมติว่ากำหนดให้
มีประชากร 10 และกำหนดประชากรให้อยู่ใน

รูปแบบเลขฐานสอง (Binary code) ซึ่งมีจำนวน 
8 บิต ดังนั้น จะได้การเข้ารหัสดังที่แสดงด้านล่าง



	 v1 = [ 1 0 1 1 0 0 1 0 ]

	 v2 = [ 0 0 1 1 0 0 1 1 ]

	 v3 = [ 1 1 0 1 0 1 1 0 ]

	 v4 = [ 1 0 0 1 1 0 1 1 ]

	 v5 = [ 0 0 0 0 0 0 1 1 ]

	 v6 = [ 0 1 1 0 0 0 1 1 ]

	 v7 = [ 1 0 1 1 0 0 0 0 ]

	 v8 = [ 0 0 1 1 1 0 1 0 ]

	 v9 = [ 1 0 1 0 0 0 1 0 ]

	 v10 = [ 1 1 1 0 0 0 1 1 ]


	 หลังจากนั้นทำการเปลี่ยนเลขฐานสองให้

เป็นเลขฐานสิบจะได้


	 v1 = [ x ] = [178]

	 v2 = [ x ] = [51]

	 v3 = [ x ] = [214]

	 v4 = [ x ] = [155]

	 v5 = [ x ] = [3]

	 v6 = [ x ] = [99]

	 v7 = [ x ] = [176]




159RMUTP Research Journal, Vol. 5, No. 2, September 2011


	 2.2.3 การประเมินค่า 


	 การประเมินค่าจะดำเนินการโดยนำค่าของ
ตัวแปรที่ได้แทนในสมการเป้าหมาย สมการที่ (2) 
ซึ่งจะได้ค่า ดังนี้


	 จากการประเมินค่าจะเห็นได้ว่า โคร โมโซม 

v3 ให้ค่าคำตอบที่ดีที่สุด ในขณะที่ โคร โมโซม v5

ให้ค่าคำตอบที่มีความเหมาะสมน้อยที่สุด


	 2.2.4 การคำนวณค่าความเหมาะสม 


	 การคำนวณหาค่าความเหมาะสมของแต่ละ
โคร โมโซมสามารถคำนวณได้จากสมการที่ (1) ซึ่ง

แสดงดังต่อไปนี้


	 หาผลรวมของฟังก์ชันเป้าหมาย


	 หาค่าความเหมาะสมของแต่ละโคร โมโซม


	 2.2.5 การคัดเลือก 


	 ในขั้นตอนการคัดเลือกนั้นจะใช้หลักการของ

วงล้อเสี่ยงทาย โดยการนำค่าความเหมาะสมของ

แต่ละโคร โมโซม ซึ่งเปรียบได้กับความน่าจะเป็น

ในการที่จะถูกเลือกมาทำการสะสมความถี่ซึ่งจะได้

ดังต่อไปนี้
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	 จากนั้นต้องทำการหมุนวงล้อเสี่ยงทาย 10 

ครั้ง เพื่อทำการคัดเลือกให้เป็นประชากรชุดใหม่
ในรอบถัดไป ในที่นี้จะใช้การสุ่มค่า 10 ค่าในช่วง 
[ 0, 1] สมมติว่าสุ่มได้ค่า ดังต่อไปนี้


	 2.2.6 การสลับสายพันธุ์ 


	 กระบวนการในการสลับสายพันธุ์นั้นจะเกิด

ขึ้นก็ต่อเมื่อค่าการสุ่มในการสลับสายพันธุ์มีค่า


	 การสุ่มค่าที่ 1 ซึ่งมีค่าเท่ากับ 0.301431 


นั้นมีค่ามากกว่าค่า q2 แต่มีค่าน้อยกว่าค่า q3

หมายความว่า โคร โมโซม v3 ถูกเลือกเพื่อเป็น
ประชากรใหม่ ค่าสุ่มที่ 2 มีค่าท่ากับ 0.322062 
ซึ่งมีค่ามากกว่าค่า q2 แต่มีค่าน้อยกว่าค่า q3 
หมายความว่า โครโมโซม v3 ถูกเลือกอีกครั้งจะ
เห็นว่าโครโมโซมที่มีค่าความเหมาะสมสูงจะถูก
เลือกได้มากกว่าหนึ่งครั้ง จากค่าสุ่มทั้งหมดจะได้
ประชากรใหม่ ดังนี้


น้อยกว่าค่าความน่าจะเป็นในการสลับสายพันธุ์ 

(P

C
) เช่น กำหนดค่าความน่าจะเป็นในการสลับ

สายพันธุ์ไว้เท่ากับ 0.8 ถ้าค่าสุ่มในการสลับสาย
พันธุ์สุ่มได้ 0.753 จะเกิดการสลับสายพันธุ์ขึ้นแต่
ถ้าค่าสุ่มมีค่ามากกว่า 0.8 จะไม่เกิดการสลับ

สายพันธุ์ 


	 สมมติว่าค่าสุ่ม สุ่มได้น้อยกว่าค่าความน่า

จะเป็นในการสลับสายพันธุ์ การสลับสายพันธุ์จะ

เกิดขึ้นโดยการสุ่มเลือกโคร โมโซมมาสองค่า โดย
อาจจะสุ่มได้โคร โมโซม v5new และ v9new จากนั้น
จะทำการสลับสายพันธุ์โดยใช้การสลับสายพันธุ์
แบบหนึ่งจุด ซึ่งในการสลับสายพันธุ์แบบหนึ่งจุด
นั้นต้องทำการสุ่มค่าเป็นเลขจำนวนเต็มที่อยู่ใน
ช่วง 1 ถึง 7 เนื่องจากโครโมโซมมีความยาว 8 บิต

สมมติค่าสุ่ม สุ่มได้ค่า 5 จะเกิดการสลับสายพันธุ์
ดังต่อไปนี้


	 หลังจากทำการสลับสายพันธุ์แล้วโคร โมโซม

ใหม่ที่ได้จะเข้าไปแทนที่โครโมโซมเดิมที่ถูกสุ่มออก
มา ดังนั้น ประชากรใหม่ที่ได้จะมีค่า ดังต่อไปนี้
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	 ในกระบวนการสลับสายพันธุ์นี้จะทำการ

วนรอบตามจำนวนประชากร ดังนั้น ในกรณีนี้จะ
ทำการวนรอบเป็นจำนวน 10 รอบ และทำการสุ่ม
ค่าในการสลับสายพันธุ์ทุกรอบเพื่อจะเป็นตัวชี้ว่า
ต้องทำการสลับสายพันธุ์หรือไม่


	 2.2.7 การกลายพันธุ์ 


	 การกลายพันธุ์จะเกิดขึ้นก็ต่อเมื่อค่าการสุ่ม

ในการกลายพันธุ์มีค่าน้อยกว่าค่าความน่าจะเป็น

ในการกลายพันธุ์ โดยปกติแล้วค่าความน่าจะเป็น

ในการกลายพันธุ์ (P

m
) จะถูกกำหนดเป็นค่าน้อย ๆ 


เช่น 0.01 ดังนั้น ค่าสุ่มที่ได้จะต้องน้อยกว่า 0.01 

จึงจะเกิดการกลายพันธุ์


	 การกลายพันธุ์จะดำเนินการโดยการสุ่ม

เลือกโครโมโซมมาหนึ่งโครโมโซม แล้วทำการสุ่ม

เลือกตำแหน่งที่จะกลายพันธุ์มาหนึ่งตำแหน่งซึ่ง

วิธีการนี้จะเป็นการกลายพันธุ์แบบหนึ่งตำแหน่ง 

เช่น สุ่มได้โคร โมโซม v8new และสุ่มได้ตำแหน่งใน
การกลายพันธุ์ที่ตำแหน่ง 3 สามารถแสดงการ
กลายพันธุ์ได้ ดังต่อไปนี้


	 กระบวนการวนรอบของการกลายพันธุ์นั้น

จะมีการวนรอบเท่ากับการสลับสายพันธุ์ คือ 

จำนวน 10 รอบซึ่งมีค่าเท่ากับจำนวนประชากร 


และมีการสุ่มค่าสุ่มการกลายพันธุ์ในทุกรอบเพื่อ

จะเป็นตัวชี้ว่าต้องดำเนินการกลายพันธุ์หรือไม่


	 2.2.8 การตรวจสอบเงื่อนไขหยุดการ
ทำงาน 


	 กระบวนการของ GA นั้นจะทำการวนรอบ

ผ่านขั้นตอนต่าง ๆ จนกระทั่งพบกับเงื่อนไขในการ

จบการทำงาน ซึ่งอาจจะกำหนดรอบการทำงาน

โดยกำหนดตามความต้องการของผู้ใช้งาน หรือ

กำหนดโดยพิจารณาจากผลของค่าคำตอบ เช่น 

ถ้าค่าของคำตอบซ้ำกันมากกว่า 50 รอบให้หยุด

การทำงาน เป็นต้น สำหรับค่าของคำตอบที่ดีที่สุด

ของสมการที่ (2) นั้น ความละเอียดของคำตอบที่

ได้จากการใช้เลขฐานสองจำนวน 8 บิตนั้น จะได้

ค่าตัวแปร x เท่ากับ 8.3137 โดยที่ได้ค่า f(x)

สูงสุดเท่ากับ 9.5150 ซึ่ งได้จากโคร โมโซม 

[ 1 1 0 1 0 1 0 0 ] ถ้าต้องการให้ค่าคำตอบมี
ความละเอียดมากขึ้นต้องใช้จำนวนบิตมากขึ้น
ตามไปด้วย


3. ผลการศึกษา


	 จากการพิจารณาวิธีทางพันธุกรรมนั้นจะ

เห็นได้ว่ากระบวนการในการหาค่าคำตอบนั้นจะอยู่

บนพื้นฐานของการสุ่มและความน่าจะเป็น โดย

เริ่มต้นจากการสุ่มค่าประชากรของโคร โมโซม

เริ่มต้น หลังจากนั้นจะทำการพัฒนาโคร โมโซม

โดยการสุ่มเลือกโครโมโซมจากประชากรเริ่มต้น

ซึ่งการพัฒนาโครโมโซมนั้นจะมีสองขั้นตอน คือ 

กระบวนการสลับสายพันธุ์ และกระบวนการ

กลายพันธุ์ โดยทั้งสองขั้นตอนนี้จะเกิดขึ้นหรือไม่

ขึ้นอยู่กับการกำหนดความน่าจะเป็นในการสลับ
สายพันธุ์ และความน่าจะเป็นในการกลายพันธุ์
ตามลำดับ กลไกที่สำคัญอีกตัวหนึ่ง คือ การคัด
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เลือกซึ่งจะใช้ค่าความน่าจะเป็นในการอยู่รอดเป็น
ตัวกำหนดค่าความแข็งแรงของโคร โมโซม ดังนั้น

ถ้าโคร โมโซมตัวใดมีค่าความน่าจะเป็นในการอยู่
รอดสูงก็จะมีโอกาสที่จะเป็นประชากรใหม่ในรุ่นถัด
ไปได้มากกว่าหนึ่งตัว ดังนั้น จะเห็นว่าคำตอบที่ดี
จะมีโอกาสพัฒนาต่อไป ในขณะที่คำตอบที่ไม่ดีจะ
โดนกำจัดทิ้ง จากขั้นตอนที่กล่าวมาทั้งหมดจะเห็น
ได้ว่าวิธีทางพันธุกรรมนั้นจะเป็นกระบวนการที่
เลียนแบบวิธีการทางธรรมชาติโดยผ่านการสุ่ม
และความน่าจะเป็นเป็นหลัก ดังนั้น ค่าคำตอบที่
ได้จึงไม่รับรองว่าดีที่สุด แต่สามารถบอกได้ว่าอยู่
ใกล้ค่าที่ดีที่สุด ค่าของคำตอบที่ได้จะมีคุณภาพ
มากน้อยเพียงใดนั้นขึ้นอยู่กับการกำหนดตัวแปร
ในแต่ละขั้นตอนซึ่งสามารถสรุปได้ ดังนี้


	 1.	การกำหนดขนาดของประชากรควรมี

การกำหนดให้เหมาะสมกับขนาดของปัญหา


	 2.	ในกระบวนการดำเนินการทางพันธุกรรม

ควรมีการกำหนดค่าความน่าจะเป็นในการสลับ

สายพันธุ์ (P

C
) และความน่าจะเป็นในการกลาย

พันธุ์ (P
m
) ให้เหมาะสม โดยควรกำหนดค่า P

C


ให้มีค่ าสู ง เพื่ อ ให้ เกิดการพัฒนาในกลุ่มของ
ประชากรเป็นการรักษาเผ่าพันธุ์ที่ดีไว้ ในขณะที่

ค่า P

m
 ควรจะมีค่าต่ำเพื่อให้เกิดการกลายพันธุ์


น้อย ๆ เป็นการช่วยให้ค่าคำตอบเข้าสู่เป้าหมาย
ได้เร็วขึ้น


	 3.	การกำหนดรอบในการจบการทำงานมี
ความสำคัญต่อค่าคำตอบ และเวลาการประมวล

ผล ถ้ากำหนดจำนวนรอบในการจบการทำงานไว้

ต่ำอาจจะได้ค่าคำตอบที่ไม่ดีนัก แต่ถ้ากำหนดรอบ

ในการจบการทำงานสูงจะมีผลทำให้ต้องใช้ระยะ

เวลาในการประมวลผลนาน ดังนั้น ในการกำหนด
รอบในการจบการทำงานจึงควรพิจาณาจากขนาด 

และความซับซ้อนของปัญหา


	 จากที่กล่าวมาจะเห็นได้ว่าการกำหนด
ตัวแปรวิธีเชิงพันธุกรรมจะมีผลต่อคุณภาพของ

คำตอบ ดังนั้น จึงควรกำหนดตัวแปรทุกตัวให้
สอดคล้องกันเพื่อให้ได้ค่าของคำตอบที่ดีที่สุด


4. สรุป


	 ในบทความฉบับนี้มีวัตถุประสงค์เพื่อศึกษา

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม และการประยุกต์ใช้ใน 

การแก้ปัญหาการหาค่าที่เหมาะสมที่สุด โดยได้

ทำการศึกษาขั้นตอนการทำงานของกระบวนการ

ทางพันธุกรรม ซึ่งมีขั้นตอนที่สรุปได้ 5 ขั้นตอน 

คือ ขั้นตอนการสร้างประชากรเริ่มต้น ขั้นตอน

กระบวนการทางพันธุกรรม ขั้นตอนการคำนวณ

ค่าความเหมาะสม ขั้นตอนการคัดเลือก และขั้น
ตอนการตรวจสอบเงื่อนไขหยุดการทำงาน โดย

หลักการที่สำคัญของวิธีเชิงพันธุกรรม คือ การ

พัฒนาค่าของคำตอบ และการรักษาค่าคำตอบที่ดี

ไว้ สำหรับขั้นตอนการพัฒนาค่าคำตอบนั้นจะอยู่

ในขั้นตอนกระบวนการทางพันธุกรรม โดยจะ

ประกอบไปด้วยตัวกระทำสองตัวกระทำ คือ ตัว

กระทำการสลับสายพันธุ์ ซึ่งจะทำการพัฒนาค่า

คำตอบโดยอาศัยข้อมูลจากกลุ่มของประชากร 

และตัวกระทำการกลายพันธุ์ จะใช้หลักการสุ่ม
เปลี่ยนค่า ส่วนการรักษาค่าคำตอบที่ดีไว้ คือ

ขั้นตอนการคัดเลือกโดยจะทำการคัดเลือกค่า

คำตอบที่ดีไว้และกำจัดค่าคำตอบที่ไม่ดีออกไป

ในการศึกษาครั้ งนี้ ได้ทำการประยุกต์วิธี เชิง

พันธุกรรมกับฟังก์ชันหนึ่งตัวแปรซึ่งจากการศึกษา

พบว่าขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมมีความง่ายต่อการ

ประยุกต์ใช้ และสามารถหาค่าคำตอบที่เหมาะสม

ที่สุดได้ ดังนั้น วิธีการทางพันธุกรรมจึงเป็นทาง
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เลือกหนึ่งในการนำไปใช้เพื่อแก้ปัญหาการหาค่าที่

เหมาะสมที่สุด
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