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บทคัดยอ
ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม เปนกระบวนวิธีการหาคําตอบ

(solutions) ที่ใหคาเหมาะสมของปญหา โดยอาศัยหลักการ
จากทฤษฎวีวิฒันาการทางชวีวทิยา ข้ันตอนวธีิเชงิพนัธุกรรมนี้
ยังถือวา เปนสวนหนึง่ของวธีิการคาํนวณววิฒัน (Evolutionary
Computing) งานวิจัยนี้ เปนการพัฒนาตัวกระทําแบบใหม
ชนิดปรับตัวได  ที่เรียกวาตัวกระทําการกระโดดแบบสัมพัทธ
(Adaptive Relative Jump Operator) โดยมีวัตถุประสงคใน
การเสริมการทํางานของข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม เพื่อหา
คําตอบที่เหมาะสมย่ิงข้ึน และเพิ่มความเร็วในการหาคําตอบ
การทาํงานของตัวกระทําใหมนี ้จะทาํงานเมือ่พบประชากรทีม่ี
ความแข็งแรงสงู 2 คา  แลวคํานวณความแตกตางของยีนของ
ตัวแปรเดียวกัน ระหวางประชากรทั้งสองนั้นแบบสัมพัทธ
แลวคํานวณหาคาของตัวแปรใหม จากจุดที่มีความแข็งแรง
สูงสุดเดิม การปรับตัวไดของตัวกระทําการโดดสัมพัทธ ใชวิธี
ปรับคาความนาจะเปนในการทํางาน เปลี่ยนตามจํานวนรุน
ของการคํานวณวิวัฒน ผลที่ไดจะทําใหไดคาเหมาะสมของ
ปญหาที่ดีข้ึน อีกทั้งจํานวนรุนในการคํานวณนอยลง

คําสําคัญ: ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม ตัวกระทําการกระโดด
แบบสมัพทัธชนิดปรับตัวได การคาํนวณเชงิววิัฒน

1. บทนํา
1.1 ความเปนมา
ในปจจบุนั การแกปญหาทางคณติศาสตร มีความจาํเปนที่

ตองใชเคร่ืองคอมพวิเตอรในการแกปญหา โดยเฉพาะอยางย่ิง
ปญหาที่มีความสลับซับซอน หรือปญหาที่มีองคประกอบไม
สมบูรณ การแกปญหาเหลานี้ จําเปนตองใชซอฟตแวร
* ภาควิชาคอมพิวเตอรศึกษา  คณะครุศาสตรอุตสาหกรรม  มหาวิทยาลัยเทคโนโลยีพระจอมเกลาพระนครเหนือ
** ภาควิชาครุศาสตรไฟฟา  คณะครุศาสตรอุตสาหกรรม  มหาวิทยาลัยเทคโนโลยีพระจอมเกลาพระนครเหนือ

และกระบวนการแกปญหาที่เหมาะสม วิธีการแกปญหาดวย
ข้ันตอนวิธีเชิงพนัธุกรรม (Genetic Algorithm) เปนอีกวิธีหนึ่ง
ของการแกปญหา ซึ่ งใชคอมพิวเตอรทําการประมวลผล
โดยการจําลองการวิวัฒนาการเพื่อคนหาคําตอบ โดยใชวิธี
การเลียนแบบการวิวัฒนาการของสิ่งมีชีวิต เนื่องจากสิ่งมี
ชีวิตที่แข็งแรงเทานั้นที่จะอยูรอดได เชนเดียวกันกับการแก
ปญหา คําตอบที่ไดตองมีความแข็งแรง คือลูเขาหาคําตอบที่
เหมาะสมมากที่สุด

ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม ไดถูกนําเสนอเปนคร้ังแรกจาก
วทิยานพินธระดับปริญญาเอกของ แบกลยี [1] ในป ค.ศ. 1967
หลงัจากนัน้ฮอลแลนด [2] ไดนําเสนอข้ันตอนวิธีเชิงพนัธุกรรม
อยางเปนทางการในป ค.ศ. 1975 ซึง่ถือไดวา เปนโครงรางของ
แนวความคิดในการนํา ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม ไปใชงาน
ในการคนหาคําตอบจากการคํานวณเชิงวิวัฒน ซึ่งในเวลาตอ
มาไดมีนักวิจัยหลายทาน ไดทําการวิจัยเพิ่มเติมทั้งในดาน
การกระทําในข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม และการประยุกตใช

การทํางานของข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม  เร่ิมตนกระบวน
การจากการสุมคาเร่ิมตน ซึ่งข้ึนอยูกับการกําหนดประชากร
จํานวนเร่ิมตน โดยผูใชงาน จากนั้นใชความนาจะเปนใน
การทํางาน ที่กําหนดไว เรียกตัวกระทําไขวขาม หรือการ
แลกเปลี่ยน หรือการสลับสายพันธุ (Crossover) ตัวกระทํา
เปลี่ยนคา หรือการกลายพันธุ (Mutation) ข้ึนมาทํางาน
โดยการใชฟงกชันวัตถุประสงค (Objective Function) หรือ
ฟงกชันความแข็งแรง (Fitness Function) มาเปนตัววัด
เปรียบเทียบ คาเหมาะสมที่ไดจากฟงกชันความแข็งแรงนั้น
อยูในเกณฑที่ไดหรือยัง หรือครบรอบการทํางานที่กําหนดไว
หรือยัง หากยังไมได ก็วนรอบการทํางานใหมโดยผาน
กระบวนการคัดเลือก (Selection) แลวเขาสูกระบวนการ
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ไขวขามของการทํางานในรอบใหมตอไป
ในกระบวนการของข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม มีตัวกระทํา

หลายตัวที่ ทําหนาที่ เลียนแบบการทํางานของพันธุกรรม
ตัวกระทาํหลกัไดแก ตัวกระทาํไขวขาม หรือ การสลบัสายพนัธุ
ตัวกระทําการเปลี่ยนคา หรือการกลายพันธุ และการคัดเลือก
สายพันธุ เปนตน กระบวนการทั้งหมดอยูบนพื้นฐานของ
การสุม และความนาจะเปนที่เปนพารามิเตอรของตัวกระทํา
แตละตัว ทั้งตัวกระทํา และพารามิเตอร เปนตัวประกอบที่
สําคัญของข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม ในดานความหลากหลาย
และความเร็วในการหาตอบ ของระบบ

แมวาข้ันตอนวธีิเชงิพนัธุกรรม มคีวามโดดเดนในเร่ืองของ
การแกปญหาที่วิธีอ่ืนแกไมไดหรือแกไดยากกต็าม แตในเร่ือง
ความเร็วในการหาคําตอบแลว ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมใช
เวลามากกวา เนื่องจากการเลียนแบบการวิวัฒนาการของ
สิ่งมีชีวิต หรือกลาวอีกนัยหนึ่ง ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมตอง
อาศยัรอบการคาํนวณมาก ดังนัน้จงึมขีอดอยในดานความเร็ว
ในการปรับปรุงข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมใหมีความเร็วดีข้ึนใน
การลูเขาหาคําตอบที่เหมาะสม ผูวิจัยจึงไดเสนอ ตัวกระทํา
ใหมเสริมเขาไปในระบบของการทาํงานข้ันตอนวธีิเชงิพนัธุกรรม
โดยตัวกระทําใหมนี้ เรียกวา ตัวกระทําโดดสัมพัทธแบบ
ปรับคาได (Adaptive Jump Relative Operator) ซึ่งจะทําให
รอบในการทํางานลดลง

ตัวกระทําโดดสัมพัทธ เกิดมาจากประชากร ที่มีคาความ
แข็งแรงสงูจาํนวน 2 ตัว เปนคาเร่ิมตน จากนัน้ทาํการคํานวณ
หาคาความแตกตางของยีนของตัวแปรทุกตัวของ ประชากร
ทัง้สองทีม่คีวามแข็งแรงสงูในแบบสมัพทัธ แลวบวกกบัคําตอบ
เดิมทีม่คีวามแข็งแรงสงูสดุ ประชากรใหมทีไ่ด นําไปเปรียบเทยีบ
ความแข็งแรงกับประชากรเดิมทั้งสองนั้น หากไดคําตอบใหม
ที่มีคาความแข็งแรงสูงกวา ใหเก็บคําตอบนั้นไว สวนคําตอบ
ที่มีคาความแข็งแรงตํ่ากวา ใหตัดทิ้งไป

2. ทฤษฎีและงานวิจัยท่ีเก่ียวของ
2.1 ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม
ข้ันตอนวธีิเชงิพนัธุกรรมเปนข้ันตอนวิธีทีใ่ชการหาคาํตอบ

ที่เหมาะสม โดยเลียนแบบหลักการ เลือกคูแบบธรรมชาติ
(Natural Selection) และ การอยูรอดของสายพันธุ เชน
การถ ายทอดพันธุกรรม (Inheritance) การคั ดเลือกคู
การกลายพั นธุ  และการสลั บสายพั นธุ  [3 ] เป นต น
เนื่องจากเปนการหาคําตอบที่เหมาะสม ดังนั้นคําตอบที่ได

จึงอาจไมใชคําตอบที่ดีที่สุดเสมอไป โดยทั่วไปแลว ข้ันตอน
วิธีเชิงพันธุกรรมอยางงาย มีข้ันตอนในการหาคําตอบดังนี้

2.1.1 สรางประชากรหรือ สายพันธุเร่ิมตน
2.1.2 คํานวณหาคาความแข็งแรง (Fitness value)

ของโครโมโซมจากประชากรนั้น
2.1.3 คัดเลือกโครโมโซมที่ ไดหาคาความแข็งแรง

แลวจึงสราง (Reproduction) โครโมโซม เปนประชากร
รุนใหม

2.1.4 ทําการแลกเปลี่ยนยีน โดยการไขวขาม หรือ
การสลับสายพันธุ (Crossover)

2.1.5 การเปลี่ยนคา หรือการกลายพันธุ (Mutation)
2.1.6 กลบัไปทาํทีข้ั่นตอนทีส่อง จนกวาจะไดคําตอบ

ที่ตองการ หรือพบเงื่อนไขการจบการทํางาน
ซึ่งข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมดังกลาวขางตนไดถูกนํามา

ขยายความเปนกระบวนการการทํางานของโปรแกรม เพื่อที่
จะวเิคราะหหาคาํตอบโดยการกาํหนดคาเร่ิมตนของปญหาข้ึนมา
ซึ่งเรียกวา ประชากรเร่ิมตน หรือสายพนัธุเร่ิมตน จากนั้นผาน
กระบวนการหาคาํตอบทีเ่หมาะสม จากกระบวนการ ทัง้ 2 ถึง
5 ขางตน ก็จะไดประชากรรุนที่สอง หรือสายพันธุที่สอง
จากนัน้ตรวจสอบวา คําตอบทีไ่ด เปนคําตอบทีต่องการหรือยัง
หากยังไมไดคําตอบทีต่องการตามเงือ่นไข กใ็หวนเขากระบวน
การขางตนอีกคร้ัง เกิดเปนประชากรรุนที่สาม หรือสายพันธุ
ที่สาม ที่สี่ และตอไปเร่ือยๆ จนกวาจะไดคําตอบที่ตองการ
หรือพบเงื่อนไขจบการทํางาน เงื่อนไขจบการทํางาน ไดแก
การทํางานจนถึงรอบที่กําหนดไว เปนตน

2.2 ตัวกระทําแบบตางๆ
การคัดเลือก ในข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอยางงาย (Basic

Genetic Algorithm) ใชการคัดเลือกโดยการหาคาความ
เหมาะสมตามสัดสวน (Fitness Proportional Selection)
แลวสุ มเลือก (Roulette Wheel Selection) มาใช เปน
ประชากรในรุนถัดไป ซึ่งตอมามีนักวิจัย ไดคนความากมาย
หลายวิธีทั้งนี้เพื่อปรับปรุงใหมีคุณสมบัติที่ดีอ่ืนๆ เชน การ
คัดเลือกตําแหนง (Rank Selection) [4] วิธีนี้จะใหความแนใจ
วาไดคัดเลือกประชากรที่มีคุณลักษณะเหมาะสมไปใชเปน
ประชากรในรุนถัดไป การคัดเลือกประลอง (Tournament
Selection) [5] มีขอดีในการใหความหลากหลายของประชากร
เนื่องจากมีการคัดเลือกประชากรเปนกลุมแบบสุม จากนั้น
คัดเลือกประชากรในแตละกลุม ที่ใหคาความเหมาะสมสูงสุด
ออกมาเปนประชากรที่ถูกเลือก เพื่อใชในรุนถัดไป
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การไขวขาม กอใหเกิดการสืบทอด (Inheritance) ซึ่ง
ลกัษณะ ทีดี่ของคาํตอบจะถูกสบืทอดไวใชตอไป สวนลกัษณะ
ไมดี จะถูกทิ้งไป การไขวขามมีหลายแบบ ต้ังแตไขวขาม
แบบหนึ่ งจุด (One Point Crossover) จนถึงหลายจุด
(Multi-point Crossover) และหลากหลายวิธีการไขวขาม

การเปลี่ยนคา หรือการกลายพันธุ ควรเปนแบบใด และมี
อัตราเทาไร หากตํ่าเกินไป ก็จะทําใหความหลากหลายของ
คําตอบลดนอยลงไป หากมีคามากไป ก็จะทําใหการลูเขาสู
คําตอบชา

มีงานวิจัยที่ศึกษาถึงความเหมาะสมของจํานวนประชากร
และตัวกระทําตางๆ วาจาํนวนเทาไรจงึจะเหมาะสม De Jong
[6] ไดทําการศึกษาโดยทําการทดสอบกับ ปญหาทดสอบ
จํานวน 5 ฟงกชันของเขา ไดวาขนาดประชากรที่เหมาะสม
อยูระหวาง 50-100  อัตราการไขวขาม ควรมคีาอยูที ่0.60 และ
อัตราการเปลี่ยนคา อยูที ่0.001

งานวิจัยที่เกี่ยวกับตัวกระทําใหม ไดแก ตัวกระทํากลับ
คาแบบปรับตัวได (Self-Adaptive Inversion Operator) [7]
ตั วกระทํายกระดับ (Upgrading Operator) [8] และ
ตัวกระทําเคลื่อนยาย (Translocation Operator) [9] ซึ่งนํา
เสนอโดย Sureerattanan โดยที่ ตัวกระทํากลับคาแบบ
ปรับตัวไดจะปรับโครโมโซมที่ไมดี ใหอยูในสภาพตรงขาม
กลาวคือเปนการเปลี่ยนโครโมโซมภายในแบบทุกคา จาก
‘0’ เปน ‘1’ และจาก ‘1’ เปน ‘0’ ซึ่งเมื่อผานตัวกระทํานี้แลว
จะทําใหมีความแข็งแรงเพิ่มข้ึน และโอกาสอยูรอดสูง

ตัวกระทํายกระดับ จะเปนการปรับปรุงโครโมโซมที่
ออนแอ โดยการจับคูกับโครโมโซมตัวที่ดีที่สุด แลวทําการ
ถายทอดยีนจากโครโมโซมตัวที่แข็งแรง ไปยังโครโมโซม
ที่ออนแอ โครโมโซมที่ออนแอเมื่อไดรับการถายทอด ยีนจาก
โครโมโซมจากตัวที่ ดีแลวก็จะยกระดับเปนโครโมโซมที่
แข็งแรงข้ึน

ตัวกระทําเคลือ่นยาย เปนการเคลือ่นยาย บติตางๆ ภายใน
โครโมโซมทําใหเกิดคาความเปลี่ยนแปลงภายในโครโมโซม
การเคลื่อนยายมี 2 แบบคือแบบเลื่อนคา และแบบหมุนวน
ผลของการวิจัยนี ้[10] ทําใหเพิ่มความเร็วของการหาคําตอบ
ปรับปรุงทําใหเกิดความหลากหลายของคําตอบ ปรับปรุง
โครโมโซมตัวที่ ไมแข็งแรงใหแข็งแรงซึ่ งทําใหไดคําตอบที่
บางคร้ังอาจสูญไป

Man และคณะ [11] ไดนําเสนอข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม
ที่ใชตัวกระทํายีนกระโดด ที่เรียกวา JGGA (Jumping Genes

Genetic Algorithm) ซึ่ งเปนตัวกระทําที่ ทําการเปลี่ ยน
ตําแหนงของยีนในโครโมโซมโดยมีวิธีการเปลี่ยนตําแหนงได
2 วิธีคือ การทําสําเนาและวาง (copy and paste) และการ
ตัดปะ (cut and paste) สวนวิธีการกระโดดของยีนก็คือใน
แตละโครโมโซม มียีนที่ทําการกระโดดไปยังตําแหนงตางๆ
เรียกวา transposon ซึง่จะถูกสุมเลอืกทัง้ตําแหนงและจาํนวน
โดยตําแหนงทีจ่ะกระโดดไปแบงเปน 2 แบบคอื แบบทีก่ระโดดไป
ยังโครโมโซมเดียวกัน และแบบที่กระโดดไปยังโครโมโซมอ่ืน

Ripon และคณะ [12] ไดพัฒนาตัวกระทํายีนกระโดด
ใหเปนแบบคาจริงและปรับความยาวได (Real and Variable-
Length) โดยต้ังชื่อใหมวา VRJGGA เพื่อปรับปรุงการหา
คําตอบแบบคลสัเตอร (Clustering Solutions) สําหรับฟงกชัน
หลายวัตถุประสงค

3. ตัวกระทําการกระโดดแบบสัมพัทธ
ในการวิจัยคร้ังนี ้ เปนการนําเสนอการเพิ่มตัวกระทําใหม

เขาไปในระบบ โดยมุงหวงัใหสามารถเพิ่มความเร็วของระบบ
โดยรวมโดยการลดจาํนวนรุนในการทาํงาน ดังนัน้ แนวคิดคือ
ตัวกระทําจะตองไมมีความซับซอนมากจนเกินไป การ
ประมวลผลในสวนเพิ่มของตัวกระทําตองไมใชเวลามากจน
เกินไปเชนกัน มิเชนนั้นแลว การลดเวลาที่ไดมา จะไมคุมกับ
เวลาทีต่องเสยีไปจากการคาํนวณในสวนเพิม่นี้

3.1 แนวการดําเนินงาน และการพัฒนา
จากกรอบแนวคิดที่ตองงาย และเร็ว ทําใหตัวกระทําที่

เพิ่มเขาใหม ตองมีความกระชับในตัวเอง จากภาพที ่1 แสดง
ใหเห็นข้ันตอนของการเพิ่มตัวกระทําใหมเขาไปในระบบเดิม
โดยสวนที่อยูในกรอบทึบ เปนตัวกระทําการกระโดดใหมที่
เพิ่มเขาไปในระบบ ภายในประกอบไปดวยสวนการตรวจ
สอบเงือ่นไขทีป่รับตัวไดวาจะใหผานการทาํงานของตัวกระทาํ
โดดสัมพัทธหรือไม และกระบวนการทํางานของตัวกระทํา
โดดสัมพัทธ และสวนการคัดเลือกประชากรที่มีความแข็งแรง
ตํ่าออกไปเงื่อนไขในการจบกระบวนการใชเงื่อนไขการลูเขา
หาคําตอบที่แทจริง หรือจนกวาจะครบจํานวนรุนที่ไดต้ังไวที่
6,000 รุนของการคํานวณวิวัฒน

สวนของการตรวจสอบเงื่ อนไข เปนสวนที่ ตรวจสอบ
ความนาจะเปนในการโดดกําหนดดังนี้

2
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วิธีเชิงพันธุกรรม

สุมคาเร่ิมตน และประเมิน
คาความแข็งแรงประชากร

คัดเลือกเปนประชากรรุนใหม
(Reproduction)

ไขวขาม (Crossover)

เปล่ียนคา (Mutation)

ประเมินคาความแข็งแรง
(Fitness Evaluation)

เลือกประชากรที่มีคาความแข็งแรงสูง 2 คา
แลวหาคาสัมพทัธของยีนทีเ่ปนคา
ของตัวแปรที่อยูในโลกัสเดียวกัน

คัดเลือกประชากรที่มี
ความแข็งแรงตํ่าสุดออก

ตรวจสอบเง่ือนไข
ของการปรับตัว

ตรวจสอบเง่ือนไข
จบกระบวนการ

แทนทีป่ระชากร
(Population Replacement)

จบกระบวนการ

ตรงเง่ือนไขจบกระบวนการ
ไมตรงเง่ือนไข
จบกระบวนการ

ตรงเง่ือนไข

ไมตรงเง่ือนไข

ตัวกระทําแบบปรับตัวไดที่เพิ่มข้ึนใหม

ภาพที่ 1 แสดงถึงวิธีเชิงพันธุกรรมอยางงายที่เพิ่มตัวกระทํา
การกระโดดแบบสัมพัทธชนิดปรับตัวได เขาไปในระบบ

Prl = ความนาจะเปนในการใชงานของตัวกระทําแบบ
กระโดดสัมพัทธ

Pint = ความนาจะเปนเร่ิมตน
gn = รุนที่กาํลงัววิัฒนอยู
gmax = รุนสูงสดุทีใ่หวิวฒัน
โดยในที่นี้ Pint กําหนดใหเปน 1

สวนของการหาคาความแตกตางสัมพัทธ เพื่อหาจุดใหม
ที่จะโดดไป จะตองทําการหาในทุกตัวแปร ของปญหา ดัง
สมการที ่(2)

)( 01010 SSSrl AAAA −+= ++

     0102 SS AA −= + (2)
))( 00 SrlrlS fAAfifAA >=         

โดยที่
A = เปนเมทริกซขนาด 1× n โดยที่ n คือจํานวน

โครโมโซมที่ใชงาน
AS0 = เปนเมทริกซที่มคีาความแข็งแรงสงู
AS0+1 = เปนเมทริกซที่มีคาความแข็งแรงสงูสดุ
Arl = เปนเมทริกซใหมที่ เกิดจากการหาคากระโดด

สัมพทัธ

Chromosome
ตัวแปร X

AS0+1 1 0 0 0 1 0 0 1
AS0 0 0 1 1 0 0 1 0
2AS0+1-AS0 1 1 1 0 0 0 0 0
AS0=Arl 1 1 1 0 0 0 0 0

AS0+1 = ประชากรที่มีความแข็งแรงสูงสุดลําดับที่ 1 ของรุน
AS0 = ประชากรที่มีความแข็งแรงสูงสุดลําดับที่ 2 ของรุน

ภาพที ่ 2 ตัวอยางการเปลี่ยน โครโมโซม โดยตัวกระทําโดด
สัมพัทธ ในกรณ ี1 ตัวแปร ที่มีขนาด 8 บิต

ภาพที ่2 เปนภาพแสดงตัวอยางของการหาคาโดดสมัพทัธ
ของประชากร ในกรณีที่มีหนึ่งตัวแปรขนาด 8 บิตเนื่องจากมี
1 ตัวแปร โครโมโซมจึงมีความยาวเปน 8 บิต เชนกัน
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ภาพที ่ 3 ตัวอยางการเปลี่ยน โครโมโซม โดยตัวกระทําโดด
สัมพัทธ ในกรณ ี2 ตัวแปร ที่มีขนาด 4 บิต

ประชากรของรุนที่พิจารณา มีขนาดเทาใดก็ตาม เมื่อผาน
ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอยางงาย และถึงจุดที่เขาสูกระบวน
การคํานวณหาคากระโดดสัมพัทธ ก็จะมีการเรียงลําดับ
ความแข็งแรงของประชากรในรุนทีม่คีวามแข็งแรงสงูสดุ 2 ตัว
จากนั้ นหาคาสัมพัทธ ( 0 1 0( )S SA A+ − ) ของ ประชากร
ทั้งสองนั้น แลวบวกเขากับ ประชากรที่มีความแข็งแรงสูงสุด
หากประชากรใหม ( rlA ) มีความแข็งแรงมากกวา ประชากร
ที่มีความแข็งแรงอันดับสองแลว ใหนําไปแทนที่ประชากร
ตัวนั้น ( 0S rlA A= )

ภาพที่ 3 เปนภาพแสดงตัวอยางของการโดดสัมพัทธ
ในกรณทีี่มตัีวแปรขนาด 4 บติ 2 ตัวแปร ความยาวโครโมโซม
เปน 8 บติ ในการคํานวณใหใชการคํานวณในแตละคูของตัวแปร
กลาวคอื ในสวนของตัวแปร 1X  กค็ํานวณ rlA  ของ 1X  ไดคา
0010 และ ตัวแปร 2X  ก็คํานวณ rlA  ของ 2X ไดคา 0010

จากนั้น ก็หาความแข็งแรงของ โครโมโซม rlA  ซึ่งในที่นี้
ความแข็งแรงของ 0rl SA A>  กใ็ห 0SA = rlA  แลวจงึออกจาก
โปรแกรมสวนเพิ่ ม เขาสู ระบบข้ันตอนวิ ธีเชิงพันธุกรรม
อยางงายตอไป

ภาพที ่4 เปนตัวอยางภาพสามมติิ ของ Rastrigin’s Function
ขนาด 2 ตัวแปร ซึ่งมีสมการทั่วไปดังนี้

))2cos(10(10)(
1

2
i

D

i
i xxDxF π−+= ∑

=

(3)

โดยที ่ D = จํานวนมิติของตัวแปร

จากตัวอยางในภาพที่ 3 และ 4 ทําใหเห็นกระบวนการ
ทํางานของตัวกระทําโดดสัมพัทธไดเปนอยางดี โดยเฉพาะ
ในภาพที่ 5  เปนภาพสองมิติ ของ Rastrigin’s Function

แบบเดียวกับภาพที่ 4 ทําใหเห็น จุด 0 1SA +  และ 0SA
ซึ่งเมื่อมีการกระทําดวยตัวกระทําโดดสัมพัทธ แลว จะไดคา

rlA  ซึ่งมีคาความแข็งแรงสงูกวาเดิม ดังนั้นจงึกาํจดั 0SA โดย
การแทนที่ดวยโครโมโซมตัวใหมที่คํานวณได ซึ่งจะทําให
เขาใกล มีกลุมประชากรที่มีคาจุดเหมาะสมตํ่ามากข้ึนเพิ่ม
เขาไปอีก

ภาพที่  4  ตัวอยางปญหาที่ตองการหาจุดเหมาะสมตํ่าสุด
(Global Optimum)

ภาพที ่5  แสดงการทํางานของตัวกระทําโดดสัมพัทธ

4. ผลของการวิจัย
จากการทดสอบตัวกระทาํโดดสมัพทัธ กบั De Jong’s Test

Suite[6] โดยการเปรียบเทียบกับ Simple Genetic Algorithm
[3] ภายใต ขอกําหนดดังปรากฏในตารางที ่1
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ตารางที ่ 1 คาพารามิเตอรสําหรับการทดสอบ
การเขารหัส

การคัดเลือก

เขารหัสเลขฐานสอง

การคัดเลือกตามสัดสวน

การเปล่ียนคา หน่ึงตําแหนงหน่ึงจุด Pm=0.001

การไขวขาม ไขวขามหน่ึงจุด Pc=0.6

ขนาดโครโมโซม 40

ขนาดประชากร 30

ในการทดสอบกับ De Jong’s จะทดสอบการเขารหัส
เลขฐานสอง โดยใช 2 ตัวแปร ตัวแปรแตละตัวใชความละเอียด
20 บิต ดังนั้นขนาดของโครโมโซมจึงเปน 40 บิต ขนาดของ
ประชากรที่เหมาะสม อยูที่ 30

ภาพที ่6 เปนตัวอยางการทดสอบ 1 คร้ังทีแ่สดงผลการทดสอบ
ของข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอยางงาย กับข้ันตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมดวยตัวกระทําการกระโดดแบบสัมพัทธชนิดปรับ
ตัวได กับฟงกชันทดสอบ De Jong’s F2 ที่ข้ันตอนวิธีเชิง
พนัธุกรรมดวยตัวกระทาํการกระโดดแบบสมัพทัธชนดิปรับตัว
ได ใหผลการเขาสูคําตอบเหมาะสมที่ดีกวา โดยข้ันตอนวิธี
เชิงพนัธุกรรมอยางงาย ใชจาํนวนรุนในการเขาสูคาเหมาะสม
4662 รุน ทีค่าเหมาะสม 0.014369 และข้ันตอนวธีิเชงิพนัธุกรรม
ดวยตัวกระทําการกระโดดแบบสัมพัทธชนิดปรับตัวไดที่
125 รุน ทีค่าเหมาะสม 0.0068053 ตารางที ่2 เปนตารางสรุป
ผลการทดสอบกับฟงกชันการทดสอบทั้ง 5 ฟงกชัน

ภาพที ่6  เปรียบเทียบการทํางานกับ De Jong’s F2

ภาพที ่7 ถึง ภาพที ่9 แสดงใหเห็นในรูปแบบสามมติิ เพือ่ให
เห็นลักษณะของ De Jong’s function ที่ใชในการทดสอบ

ภาพที ่7  ภาพแสดงฟงกชันของ De Jong’s F1 และ F2

ภาพที ่8  ภาพแสดงฟงกชันของ De Jong’s F3 และ F4

ภาพที ่9  ภาพแสดงฟงกชันของ De Jong’s F5

ตารางที ่2 เปรียบเทียบคาเหมาะสมเฉลี่ยระหวาง ข้ันตอนวิธี
เชิงพันธุกรรมอยางงาย (SGA) กับ ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม
โดยใชตัวกระทําแบบกระโดดสัมพัทธชนิดแบบปรับตัวได
(AJRGA)

De Jong’s Global
Optimal

Average Optimal Value

Basic GA AJRGA
F1 0 1.34E-08 8.58E-11

F2 0 0.381 0.59
F3 -30 -27.5 -27.9

F4 0 0.0045 0.00437

F5 Near 1 6.91 5.09

เปรียบเทียบกับ ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมดวยตัวกระทําการ
กระโดดแบบสัมพัทธชนิดปรับคาได  กับข้ันตอนวิ ธี เชิง
พันธุกรรมอยางงาย
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จากตารางที ่ 2 เปนการเปรียบเทียบคาเหมาะสมที่หาได
จะเห็นวา ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม ใชตัวกระทํากระโดด
สัมพัทธแบบปรับตัวไดจะใหคาเหมาะสมที่ดีกวา ในเกือบทุก
ฟงกชัน เวนเฉพาะใน De Jong’s F2 เทานั้น และในสวนของ
รุนการทํางาน ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมดวยตัวกระทําแบบ
ปรับตัวได ก็จะใชรอบการทํางานที่สั้นกวา ยกเวน ใน De
Jong’s F2 เชนกัน ที่เปนเชนนี ้เนื่องจากคุณลักษณะของ De
Jong’s F2 ทีม่จีดุเหมาะสมทีห่าไดยาก และมคีาเดียว โดยไมมี
จุดเหมาะสมอ่ืนที่ ใกล เคียง ทําใหการใชประโยชนจาก
จุดเหมาะสมที่มีความแข็งแรงจากประชากรเดิม ไมใหผลดี

จากผลของการวิจัย จะเห็นวาการทํางานของ ข้ันตอนวิธี
เชิงพันธุกรรม โดยใชตัวกระทํากระโดดสัมพัทธชนิดปรับตัว
ได สามารถหาคาเหมาะสมโดยรวม และรุนของการทํางานที่
นอยกวาข้ันตอนวธีิเชงิพนัธุกรรมอยางงาย โดยเฉพาะอยางย่ิง
ในฟงชันที่มีจุดเหมาะสมหลายจุด

อยางไรกต็ามจะเห็นวาข้ันตอนวิธีเชิงพนัธุกรรม โดยใชตัว
กระทํากระโดดสัมพัทธชนิดปรับคาได จะทํางานไมไดผลดี
กับปญหาที่มีจุดเหมาะสมเพียงจุดเดียวที่เปนฟงกชันแบบ
ไมตอเนื่อง หรือเปนฟงกชันตอเนื่องที่มีความชันของฟงกชัน
ที่มีคาเหมาะสมตํ่ามากๆ

5. บทสรุป
งานวิจัยคร้ังนี้ เปนการพัฒนาตัวกระทําแบบใหมที่ใชใน

ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม เรียกวาตัวกระทําแบบกระโดด
สัมพัทธ ในการนําเสนอ ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมดวยตัว
กระทําแบบกระโดดสมัพัทธชนดิปรับคาได ไดทําการทดสอบ

ตารางที ่3  เปรียบเทยีบจาํนวนรอบการทาํงานระหวาง ข้ันตอน
วธีิเชงิพนัธุกรรมอยางงาย (SGA) กบั ข้ันตอนวธีิเชงิพนัธุกรรม
โดยใชตัวกระทําแบบกระโดดสัมพัทธชนิดแบบปรับตัวได
(AJRGA)

De Jong’s
Average Generation

Basic GA AJRGA
F1 120 112
F2 500 500
F3 472 219
F4 237 219
F5 4507 3796

แนวคิดโดยใชขอมูล 5 ฟงกชันที่นิยมใชกันทั่วไป พบวาการ
ทํางานของตัวกระทําแบบกระโดดสัมพัทธใหผลการทดสอบ
ดีกวา ใน 4 ฟงกชัน จากการทดสอบจํานวน 5 ฟงกชัน ทั้งนี้
เปนเพราะคณุลกัษณะของตัวกระทําโดดสมัพทัธทีใ่ชประโยชน
จากประชากรที่มีความแข็งแรงสูง ตัวกระทําแบบกระโดด
ชนิดปรับคาไดนี้จะใหผลดีในชวงแรกของการทํางาน ดังนั้น
หากมีการนําไปประยุกตใช สามารถที่จะใหน้ําหนักในการ
ทํางาน โดยใหคาความนาจะเปนสูง โดยการปรับคาไดของตัว
กระทําเองจะเปนตัวปรับการทํางานใหเหมาะสม เมื่อรุนของ
การทํางานเพิ่มมากข้ึน

ข อเสนอแนะในการปรับปรุงตัวกระทําแบบกระโดด
สัมพัทธชนิดปรับตัวไดคือ การใหตัวกระทําแบบกระโดด
สามารถกระโดดไปไดรอบทิศทาง แทนทีจ่ะไปในทศิทางเดียว
วิธีการก็คือ จะตองใชประชากรมากกวาสองประชากรเปนตน
ไป และทําการคํานวณการโดดสัมพัทธ คําตอบที่มีคาความ
เหมาะสมตํ่าสุดจากกลุมที่คัดเลือกวา มีความเหมาะสมสูงสุด
เชนนีจ้ะทาํใหตัวกระทําโดดสัมพทัธ โดดไปจากประชากร ทีม่ี
ความแข็งแรงตํ่าสุดในกลุมสูงสุด ไปรอบทิศทาง จะทําให
ไดคําตอบที่เปนไปไดมากย่ิงข้ึน และมีโอกาสที่จะไดคําตอบ
ที่ใหคาเหมาะสมที่ดีกวาเดิมมากย่ิงข้ึน
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