
บทที่ 2 

วิธีพันธุกรรมศาสตร 
 

2.1 บทนํา 
 

วิธีพันธุกรรมศาสตรเปนการกระบวนคนหาบนพื้นฐานของวิวัฒนาการโดยธรรมชาติ ซ่ึง
นําเสนอโดย Holland [1] ในปค.ศ. 1975 ความสามารถกรณีทั่ว ๆ ไปเปนกระบวนการที่มุงหมาย
วิธีที่ใหผลที่ดีที่สุด โดยวิธีพันธุกรรมศาสตรมีลักษณะเปนการคัดเลือกในธรรมชาติโดยผูที่
แข็งแกรงกวาจะเปนผูที่อยูรอด  โดยจะไดส่ิงที่ดีที่สุดที่เกิดขึ้นในรอบของวัฏจักรการใหกําเนิด  ซ่ึง
ในแตละรอบของวัฏจักรการใหกําเนิดนั้นอาจมีวิธีการแกปญหาที่ดีที่สุดตางกัน  ภายใน
กระบวนการทางพันธุกรรมศาสตรนั้นประกอบดวยส่ิงที่ทําหนาที่ควบคุมและถายทอดลักษณะเดน
และดอยของสิ่งมีชีวิตที่เรียกวา “โครโมโซม” โดยหนึ่งคูของโครโมโซมในนิวเคลียสจะเปน
โครโมโซมที่ไดรับจากฝายพอและฝายแมที่เปนผูใหกําเนิด  ซ่ึงการนําวิธีทางพันธุกรรม ไปใช
แกปญหาในงานตาง ๆ นั้นจะประกอบไปดวยกลุมของพารามิเตอรตาง ๆ ที่เปรียบเสมือน
โครโมโซม  และพารามิเตอรแตละตัวเปรียบเสมือนยีน ไดมีการนําวิธีนี้ไปใชประโยชนมากขึ้นใน
งานดานธุรกิจ วิทยาศาสตร และวิศวกรรมศาสตร [2] เพราะเปนวิธีที่มีประโยชนในคนหาการ
ปญหาที่มีทางออกหลาย ๆ ทาง และยังเปนวิธีที่ดัดแปลงและแกไขงายในการนําไปใชในงานตาง ๆ 

วิธีพันธุกรรมศาสตรโดยหลัก ๆ จะเปนการคนหาทางออกของปญหาในรอบแหงการให
กําเนิด (Generations) ในแตละรอบ ซ่ึงองคประกอบในวิธีพันธุกรรมศาสตรมี การสรางประชากร
เร่ิมแรก (Initialization) การหาคา (Evaluation) การคัดเลือก (Selection) ตัวดําเนินการพันธุกรรม 
(Genetic Operator) ในขั้นตอนแรกเปนการสรางประชากรเริ่มตน เพื่อเปนตัวแทนแสดงการทาง
แกปญหาที่มองออกมาในรูปของโครโมโซม  เมื่อไดแลวจะทําการหาคาของโครโมโซมที่กําหนด
โดยฟงกชันฟตเนส (Fitness Function) ซ่ึงมีความเกี่ยวของกับฟงกชันวัตถุประสงค(Objective 
Funciton) หรือฟงกชันเปาหมาย โดยการคัดเลือกจะเลือกโครโมโซมที่มีฟงกชันวัตถุประสงคที่ดี
สําหรับการแกปญหานั้น แลวใชตัวดําเนินการพันธุกรรมศาสตรเปนตัวถายเทในการผสม 
(Recombination)  การกลายพันธุ (Mutation) และการแทนที่ (Reinsertion) ในรอบของการให
กําเนิดจนกระทั่งไดทางแกปญหาที่ดีถึงในปญหานั้น 

 
2.2 วิธีพันธกุรรมศาสตร 
 

หลักการของวธีิพันธุกรรมศาสตรอยูในรูปโปรแกรมที่ใชงานในการหาทางแกปญหาแบบ
วิธีที่เจาะจง หรือดัดแปลงใหเหมาะสมกบัสภาพสิ่งแวดลอมที่ตองการได โดยปจจัยที่เปนหลัก
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สําคัญนั้นมาจาก Darwinian ซ่ึงเปนการคอย ๆ วัฒนาการปรับปรุงและคัดเลือกประชากรใหที่
เหมาะสมนํามาเปนตนแบบในแตละการกําเนิด โดยวิธีพันธุกรรมศาสตรมีการกําหนดกลุมขนาด
ของประชากรที่ไดรับเลือกในการแกปญหา ซ่ึงประชากรที่ไดรับเลือกจะมีการทําการแขงขันซึ่งกนั
และกันเพื่อใหอยูรอดครั้งแลวคร้ังเลาจนทําใหไดผลของการแกปญหาทีด่ีตามวัตถุประสงคของ
ปญหาซึ่งขึ้นอยูกับการควบคมุตัวดําเนินการพันธุกรรมศาสตร ถาวิเคราะหตามหลักเหตุผลแลววิธี
พันธุกรรมศาสตรเปนการสะสมทางแกปญหาตลอดเวลาที่มีการคนหาทางที่ดีกวามีผลประโยชนที่
จะทําใหเขาสูดุลยภาพทีต่องการ [3] 
 Holland เปนคนแรกที่นําโปรแกรมวิธีพันธุกรรมศาสตรมาจําลองในลักษณะกระบวนการ
ประเมินคาแบบธรรมชาติทางลักษณะชีววิทยาที่ใชหลักเหตุผลในการหาวิธีแกปญหาที่ดีที่สุด ดัง
แสดงในรูปที่ 2.1 ซ่ึงแสดงโครงสรางโครโมโซม 
 โครโมโซม 
 
                                                 

 
 
 
 
 
 

 
รูปท่ี 2.1 โครงสรางโครโมโซม 

 

โครโมโซม (Chromosome) เปนกลุมของยีนหรือจํานวนไบนารี่ซ่ึงแสดงถึงองคประกอบ
ของการแกปญหาบนขอบเขตของปญหานั้น โดยวิธีแกปญหาที่ไดรับการคัดเลือกซึ่งจะอยูในกลุม
ของยีน หรือจํานวนไบนารี่ที่มีลักษณะสําคัญอยูที่โครโมโซมในสตริง (String) ไบนารี่บิทสามารถ
เห็นเปนภาพโครงสรางของโครโมโซม และมีคาเปน 0 และ 1 ที่มีความสัมพันธอยูในยีนโดยเปน
ตัวแสดงลักษณะเฉพาะภายในโครโมโซมแตละโครโมโซม 

ประชากร (Population) ในการเลือกกลุมของโครโมโซมจะเปนการเลือกจากกองกลาง
(Pool) ที่มีขอบเขตภายใตเงื่อนไขของปญหา 
 การใหกําเนิด (Generation) จะเปนการใหกําเนิดประชากรในแตละสวน ซ่ึงขนาดของ
ประชากรจะคงที่สําหรับการใหกําเนิด และแตละการใหกําเนิดจะแสดงผลกระทบตอการ
ปฏิบัติการของวิธีพันธุกรรมศาสตร 

จํานวน
ประชากร 

 

 

 

1

2

3

n

, 1ยีน(0 )
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 ฟโนไทป (Phenotype) เปนตัวแสดงรูปแบบคุณสมบัติลักษณะภายนอกที่ปรากฏของ
ส่ิงมีชีวิตโดยกําเนิด ซ่ึงไดรับการวิวัฒนาการและสะสมคุณสมบัติภายใตส่ิงแวคลอมจนมีการ
แสดงออกถึงลักษณะภายนอกหรือฟโนไทป 
 คาฟตเนส (Fitness Value) เปนการหาคาที่อยูในเงื่อนไขของฟงกชันฟตเนส และคาที่ได
จะเปนคาฟตเนสของการแกปญหานั้น ๆ 
 วิธีพันธุกรรมศาสตรประกอบดวยกลุมของประชากรแตละราย (Individual ) และเปนกลุม
ทางชีววิทยาที่เปนตัวกอใหเกิดการกําหนดลักษณะบนประชากร Holland ไดนําวิธีพันธุกรรม
ศาสตรเขามาที่จะแกปญหาในรูปแบบของสตริงไบนารี่บิทของ 0, 1 ในแตละสตริงจะแสดง
ความสามารถที่ซอนเรนของการแกปญหาไว ซ่ึงในธรรมชาติแลวจะประกอบดวยประชากรที่
แข็งแรงที่มักจะสืบดํารงชีวิตตอไปได ตลอดจนจะใหกําเนิดประชากรลูกหลาน (Offsprings) ดวย
เหตุนี้จึงมีการถายทอดคุณลักษณะทางชีววิทยาทางสายพันธุมายังประชากรลูกหลานที่ใหกําเนิด
ใหมนี้ดวย โดยแตละการแกปญหาจะมีความสัมพันธอยูที่คาฟตเนสที่เปนสวนในการวิเคราะหวา
ประชากรแตละรายดีอยางไร เมื่อนําไปเปรียบเทียบกับการแกปญหาอื่นกับประชากรแตรายอ่ืน ๆ 
ทําใหมีโอกาสไดประชากรที่มีคุณลักษณะเดนที่ดีมา และคาฟตเนสที่มากของประชากรแตละราย 
ซ่ึงจะทําใหมีโอกาสที่จะมีการถายทอดคุณสมบัติระหวางประชากรที่มีคุณสมบัติเดนดวยกันมา
ผสมกันในการใหกําเนิดประชากรรุนลูกหลานตอ ๆ ไป โดยจะชวยสงเสริมใหประชากรรุนใหม
ใหมีคุณลักษณะเดนที่ดีขึ้น ดังรูปที่ 2.2 จะเห็นตัวอยางโครงสรางกระบวนการพันธุกรรมศาสตรใน
แตละขั้นตอนดังนี้ 
 

                              
 
 
  
 

 

รูปท่ี 2.2  กระบวนการวิธีพนัธุกรรมศาสตร 
 

2.3 ประชากรเริ่มตนและการแทนที่ประชากร (Init ial ization and Population 
Representation) 
 

ในกระบวนการพันธุกรรมศาสตรจะเริ่มจากการสรางประชากรเริ่มตนโดยการสุมหรือการ
เพาะพนัธุ (Seeded) [4] ซ่ึงมีการเขารหัสของพารามิเตอรในการแกปญหาที่อยูภายในประชากร
หรือโครโมโซม เพื่อเสนอวธีิแกปญหาใหกับปญหานั้น โดยในการสรางจํานวนของประชากรที่จะ

ประชากร ฟงกชันเปาหมาย 

ตัวดําเนินการพนัธุกรรม

การคัดเลือก 

คาที่ตองการ 
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สรางนั้นเปนการยากที่จะกําหนดไดขึ้นอยูกับงานที่จะใช ซ่ึงขนาดของจํานวนประชากรมีผลตอ
ความสามารถในการแกปญหา ถาสรางจํานวนประชากรที่มากยอมจะไดวิธีการในการแกปญหา
ที่มากขึ้นและดีขึ้นดวย แตจะทําใหตองใชทรัพยากรในการคํานวณทีม่ากขึ้น หรือถาขอบเขตของ
การแกปญหาที่ตองการ เปนขอบเขตที่มีคาการเปลี่ยนแปลงที่กวางจะสงผลใหขั้นตอนของงานนั้น
ชาออกไปได และสวนทีสํ่าคัญในการพัฒนาการในประชากรของวิธีพันธุกรรมศาสตร คือการ
แทนที่ประชากร หรือโครโมโซม เปนการเขารหัสแบบไบนารี่ (Binary Code) หรือเลขจํานวนเต็ม
ของแตละยนี (Gene) [3] และจะมกีารเชื่อมตัวแปรแตละตัวเขาดวยกันเปนสตริงไบนารี่หรือ
โครโมโซม โดยสวนประกอบของยนีจะมกีารผสมกันจากตัวดําเนินการพนัธุกรรมศาสตร ซ่ึง
ตอมาไดมีการนําการเขารหสัแบบเกร (Gray Code) ที่ใหผลที่ดีกวาการเขารหัสแบบไบนารี่มาใช 
และการเขารหสัแบบคาจริง (Real-Value) นี้เสนอโดย Wright [5] โดยการเขารหัสแบบคาจริงจะมี
ขอดีที่ไมตองทําการแปลงคาจากโครโมโซมเปนฟโนไทป จากการเขารหัสในวิธีตาง ๆ จะชวยเพิม่
ประสิทธิภาพในการทํางานของวิธีพันธุกรรมศาสตร หรือข้ึนอยูกับลักษณะของปญหาและการใช
งาน 
 

2.4 ฟงกชันเปาหมายและฟงกชันฟตเนส (The Objective and Fitness Function) 
 

 ฟงกชันเปาหมายถูกกําหนดตามขอบเขตและปญหาที่จะแกไขโดยผูใช ซ่ึงเปนคุณ
ลักษณะเฉพาะของประชากรแตละตัว ในการหาทางแกปญหาที่มีคาต่ําสุดหรือคาสูงสุดของปญหา
นั้นดวยการอาศัยฟงกชันฟตเนสที่เปนตัววัดสถานะของประชากรแตละตัว และตองมีคาเปนบวก
เสมอ แตในบางครั้งฟงกชันเปาหมายอาจจะมีคาเปนลบจึงตองทําการเปลี่ยนดังสมการที่ (2.1) 
 

))(()( xfgxF =                                                         (2.1) 
 
โดย คือ คาฟตเนสทีได  คือ การเปลี่ยนแปลงคาของฟงกชันเปาหมายเพื่อไมใหเปนลบ 
และ   คือ คาฟงกชันเปาหมาย ในกรณีทั่ว ๆ ไปคาฟงกชันฟตเนสจะมีความสัมพันธกับ
จํานวนประชากรลูกหลานที่จะเกิดขึ้นในการกําเนิดรุนตอไป ดังสมการที่ (2.2) 

)(xF g

)(xf

 

∑
=

= Nind

i
i

i
i

xf

xf
xF

1
)(

)(
)(                                                       (2.2) 
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โดย คือ คาฟตเนสของประชากรแตละตัวที่เกี่ยวของกับประชากรทั้งหมด   คือคา
ฟงกชันเปาหมายของประชากรแตละตัว ซ่ึง คือจํานวนประชากรทั้งหมด และ เปนคาฟโน
ไทป 

)( ixF )( ixf

indN ix

การเลือกประชากรแตละตัวจากความนาจะเปน แตการเลือกอาจจะมีความผิดพลาดจากคา
ฟงกชันเปาหมายของประชากรมีคาเปนลบ และอาจจะมีการลูเขากอนกําหนดจึงมีการแกปญหาที่
เกิดขึ้น 

 

2.4.1 สเกลลิ่งแบบเชิงเสน(Linear Scaling) 
วิธีนี้จะชวยลดผลกระทบจากการลูเขากอนกําหนด แตจะตองระวังการเกิดคาฟตเนสที่

อาจจะเปนลบจากการเลือกคา a และ b จึงตองพิจารณาขอบเขตของคาฟตเนสเดิมดวย [2] ดัง
สมการที่ (2.3) 

 
bxafxF ii += )()(                                                    (2.3) 

 
โดยที่  คือคาฟตเนสของแตละโครโมโซมที่การสเกลลิ่งแบบเชิงเสน ที่มีความสัมพันธอยาง
เปนเชิงเสนกับ  ที่เปนคาฟงกชันเปาหมาย และ  คือคาของแฟคเตอรสเกลที่มีคาเปนบวก  
b เปนคาชดเชย (Offset) 

)( ixF

)( ixf a

 

2.4.2 การตัดเศษซิกมา (Sigma Truncation) 
 วิธีนี้ใชเพื่อหลีกเลี่ยงการเกิดฟตเนสที่เปนลบ ดังสมการที่2.4 
 

))(()()( σcxfxfxF ii −−=                                       (2.4) 
 

เมื่อ x  คือ คาเฉลี่ยหรือมัชฌิมเลขคณิต  คือคาเฉลี่ยของฟงกชันเปาหมาย  )i(xF σ  คือสวน
เบี่ยงเบนมาตราฐานของประชากร และ  คือจํานวนเต็มที่มีคานอย ๆ (ระหวาง 1 ถึง 5 ) c
 

2.4.3 สเกลลิ่งแบบยกกําลัง  
วิธีนี้จะทําการยกกําลังฟงกชันเปาหมาย ดังสมการที่ (2.5) 
 

)()( k
ii xfxf =                                                         (2.5) 

 
เมื่อ k เปนคาที่จะขึ้นอยูกับปญหาที่ตองการแกไข หรือจะมีการเปลี่ยนแปลงคาไดในขณะที่มีการ
รัน [6] 
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2.4.4 การกําหนดตําแหนง (Ranking) 
วิธีนี้ชวยหลีกเลี่ยงการลูเขากอนกําหนด และชวยเพิ่มความเร็วในการคนหา [7] โดยเปน

การเรียงคาฟงกชันเปาหมายที่มีคาฟตเนสนอยสุดจะอยูในลําดับที่ 1 และจะเรียงลําดับตอไปจะได
คาฟตเนสที่มากที่สุดอยูลําดับสุดทาย ดังสมการที่ (2.6) 

 

1
1)1(22)(

−
−

−+−=
indN

PosSPSPposFitness                               (2.6) 

 
โดย SP คือคาความลําเอียง (Bias) หรือคาของซีเล็คทีฟ เพสเชอร (Selective Pressure) Pos คือ
ลําดับของประชากรตัวที่ i และ  คือจํานวนประชากรทั้งหมด indN

 

2.5 การคัดเลอืก (Selection) 
 

 การคัดเลือกเปนแบบจําลองการคัดเลือกทางธรรมชาติ ที่ใชการเลือกสมาชิกแตละตัวใน
ประชากรสําหรับกระบวนการรีโพรดักชั่น โดยกลไกการคัดเลือกที่เปนการจับคูประชากรพอแม
เปนตนแบบในบอเพาะพันธุ (Mating Pool) บนคาฟตเนสพื้นฐานสตริงของแตละประชากร 
สําหรับกระบวนการถายเทเพื่อสรางประชากรรุนลูกหลานตอไป การคัดเลือกในวิธีพันธุกรรม
ศาสตรนั้น จะประกอบดวยการกําหนดตําแหนง การแขงขัน และสัดสวนตามทฤษฎี Schema [8] 
หรือทฤษฎีพื้นฐานของวิธีพันธุกรรมศาสตร โดยจะใชคาความเหมาะสมเปนตัวตัดสินวาประชากร
ตัวไหนมีโอกาสถูกเลือกเปนประชากรพอแม ซ่ึงประชากรที่มีคาเหมาะสมที่ดีจะถูกกําหนดคา
ความนาจะเปนที่จะถูกเลือกแตละครั้ง จะสูงตามไปดวยจากสมการที่ (2.7) 
 

∑
=

Fitness
F

selectob i_Pr                                                     (2.7) 

  
โดย  คือคาฟตเนสของประชากรแตละตัว และ  iF ∑Fitness  คือผลรวมของคาฟตเนสทั้งหมดที่
นํามาคัดเลือกในบอเพาะพันธุ  ซ่ึงมีมาตรการวัดการทํางานของวิธีการคัดเลือกมีดังนี้ 

Selective Pressure คือ คาความนาจะเปนของจํานวนประชากรที่ดีที่สุดที่ถูกเลือก โดย
เปรียบเทียบกับคาเฉลี่ยของความนาจะเปนของจํานวนประชากรที่ถูกเลือกทั้งหมด 

Loss of Diversity คือ สัดสวนของประชากรตัวหนึ่ง ที่ไมไดถูกเลือกในระหวางขั้นตอน
ของการคัดเลือก 

ความหนาแนนของการคัดเลือก (Selection Intensity) คือ คาฟตเนสเฉลี่ยของประชากร
หลังจากการใชวิธีการคัดเลือกแบบการกระจายตัวแบบ Gaussian 



 10

ความแปรปรวนของการคัดเลือก (Selection Variance) คือ ความแปรปรวนของการ
กระจายตัวของคาฟตเนสของประชากร หลังจากการใชวิธีการคัดเลือกแบบการกระจายตัวของ 
Gaussian 

ความลําเอียง (Bias) คือ คาสัมบูรณของคาความแตกตางระหวางคาจริงกับคาความนาจะ
เปนที่คาดหวังไวสําหรับการคัดเลือกสมาชิกประชากรแตละตัว  
 การกระจาย (Spread) คือ คาความนาจะเปนไปไดที่ประชากรสมาชิกตัวหนึ่งจะถูกเลือก
จากชวงของจํานวนการทดลอง ถา  เปนจํานวนของการทดสอบประชากรสมาชิกลําดับที่ i ที่
มีการกระจายต่ําที่สุด เปนการกระจายที่นอยที่สุดยอมมีความลําเอียงเปนศูนยตามทฤษฎี 

)(if

 

⎣ ⎦ ⎡ ⎤}{ )(,)()( ietietif ∈                                                   (2.8) 
 

เมื่อ คือ จํานวนทดลองที่คาดหวังไวของประชากรสมาชิกลําดับที่ i , )(iet ⎣ ⎦)(iet  คือ ขอบเขตลาง 
และ   คือ ขอบเขตบน ขณะที่ความลําเอียงมีคาแนนอนแลวการกระจายจะเปนตัววัดความ
เที่ยงของวิธีการคัดเลือก โดยประสิทธิภาพ จะขึ้นอยูกับความซับซอนของเวลาทั้งหมดสําหรับ
อัลกอริธึมนั้น 

⎡ )(iet ⎤

 

 2.5.1 การคัดเลือกแบบวงลอรูเลท (Roulette Wheel) 
 วิธีการคัดเลือกแบบวงลอรูเลทอยางงาย เปนการเลือกแบบสุมโดยมีการแทนที่ (Stochastic 
Sampling with Replacment : SSR) [9] โดยขนาดของแตละชองของวงลอจะขึ้นอยูกับคาฟตเนส 
เสนรอบวงลอจะมีคาความนาจะเปนเทากับ 1 และจํานวนครั้งในการสุมขึ้นอยูกับประชากรรุนพอ
แมที่ตองการ วิธี SSR นี้ขนาดของเซกเมนทและความนาจะเปนในการเลือกจะคงที่ตลอดชวงการ
คัดเลือก ซ่ึงมีแนวโนมใหความลําเอียงเปนศูนยแตการกระจายไมไดใหคานอยที่สุด 
 การคัดเลือกแบบสุมโดยมีการแทนที่บางสวน (Stochastic Sampling with Partial 
Replacement : SSPR) เปนวิธีที่มีการปรับเปลี่ยนขนาดของเซกเมนทของโครโมโซม โดย
โครโมโซมที่มีการถูกเลือกในแตละครั้งจะมีการลดขนาดของเซกเมนทนั้นดวยแฟกเตอรคาหนึ่ง 
ซ่ึงถาขนาดเซกเมนทของโครโมโซมมีคาเปนลบ ขนาดของเซกเมนทนั้นจะถูกกําหนดใหเปนศูนย 
วิธีนี้จะกําหนดขอบเขตบนของการกระจาย ⎡ ⎤)(iet  และขอบเขตลางมีคาเปนศูนย ซ่ึงจะทําใหมี
ความลําเอียงที่สูงขึ้น วิธีการคัดเลือกแบบวงลอรูเลทมีความซับซอนของเวลาเปน  เมื่อ 

 คือ ขนาดของประชากร 
NN log

N
 

 2.5.2 การคัดเลือกแบบยูนิเวอรซอลโดยสุม (Stochastic Universal Sampling : SUS ) 
 วิธีการคัดเลือกที่มีความลําเอียงเทากับศูนย และจะไดคาการกระจายนอยที่สุด ซ่ึงวิธีนี้เปน
การแกปญหาของวิธีคัดเลือกแบบวงลอรูเลท ดังนั้นในแตละชองของโครโมโซมจะเหมือนกับวิธี
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คัดเลือกแบบวงลอรูเลท โดยจะเพิ่มตัวช้ี N-pointer ที่มีจํานวนเทากับจํานวนโครโมโซมที่ตองการ
เลือกซึ่งมีระยะหางของตัวช้ีเทากันเปน 1/N-pointer โดยตําแหนงแรกของตัวช้ีจะกําหนดจากการ
สุมในชวง [0 , 1/N-pointer ] 
 

2.6 ตัวดําเนินการพันธุกรรมศาสตร (Genetic Operator) 
 

2.6.1 การรวมตัวของยีน (Recombination) 
เปนการเพิ่มประสิทธิภาพใหแกวิธีพันธุกรรมศาสตร ที่จะคนหาสิ่งที่ดีกวาในโครโมโซม

ฝายพอและฝายแม ที่ไดจากการคัดเลือกแลวที่มีอยูในบอเพาะพันธุ มาทําการจับคูถายทอดยีนของ
ประชากรพอแม  ตามอัตราความนาจะเปนของการรวมตัวของยีนหรือการครอสโอเวอร 
(Probability of Crossover : Pc) เพื่อสรางประชากรรุนใหม โดยจะแบงการรวมตัวของยีนนี้เปน 2 
ประเภท คือ การรวมตัวของยีนโดยใชคาไบนารี่ และการรวมตัวของยีนโดยใชคาจริง 

 

2.6.1.1 การรวมตัวของยีนโดยใชคาไบนารี่ (Binary Valued Recombination) 
- การครอสโอเวอรแบบจุดเดียว (Single point Crossover) จะทําการครอสโอเวอรหนึ่งจุด

ในชวง [1,2,…,Nvar-1] โดยที่ Nvar คือจํานวนตัวแปรของแตละโครโมโซม หรือ ประชากร ดังรูป
ที่ 2.3 แสดงการครอสโอเวอรแบบจุดเดียว 
 

ประชากรรุนพอแม  ประชากรรุนลูกหลาน 
 
 
 

รูปท่ี 2.3 การครอสโอเวอรแบบจุดเดยีว 
 
 พิจารณาสตริงไบนารี่ของประชากรพอแม 2 ตัว โดยประชากรพอแมแตละตัวจะมีตัว
แปร10 ตัว โดยตําแหนงของการครอสโอเวอรที่สุมไดเทากับ 7 
 

ประชากรพอแม 1                 1     0     1     0     0     1     1     0    1      1 
ประชากรพอแม 2                 0     1     0     1     0     0     1     1     0     1 
ประชากรลูกหลาน 1             1     0     1     0     0     1     1     1     0     1 
ประชากรลูกหลาน 2             0     1     0     1     0     0     1     0     1     1 

 

 ประชากรลูกหลานที่ไดทั้งคูนั้นจะมีความแตกตางกับประชากรพอแม ซ่ึงถาประชากรพอ
แมมีคาฟตเนสที่สูงจะถูกสงวนไวในการกําเนิดถัดไป แลวเปนสวนยอยที่ประชากรลูกหลานที่ได
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นั้นจะมีความเหมาะสมกวาประชากรพอแม เพราะการครอสโอเวอรมีแนวโนมอนุรักษขอมูลทาง
พันธุกรรมศาสตรที่มีในโครโมโซมฝายพอและฝายแม จากการครอสโอเวอรแบบจุดมีขอเสียใน
บางกรณีที่สคีมาบางตัวไมสามารถรวมกันได เชน 
 

S1  =   1      0     1     *     *      *      *      1 
S2  =   *     *      *     *     1      1      *      * 

 

โดยที่ S1 , S2 เปนสคีมา และ “ * ” มีสัญลักษณ “don’t care” มีโครโมโซม 2 ตัว คือ  C1 และ C2 
ที่ตรงกับ S1 และ S2 ตามลําดับ 
 

C1  =  1     0     1     1     0     0     0     1 
C2  =  0     1     1     0     1     1     0     0 

 

ถาทําการครอสโอเวอรแบบจุดเดียว จะไมมีทางไดโครโมโซมที่ตรงกับสคีมา S3 
 

S3  =  1     0     1     *     1     1      *     1 
 

 ซ่ึงสามารถแกปญหานี้ไดโดยใชการครอสเวอรแบบหลายจุดที่มีการเพิ่มความสามารถใน
การสรางโครโมโซมลูกหลาน 
 - การครอสโอเวอรแบบหลายจุด (Multi – point Crossover) การครอสโอเวอรอยูในชวง 
[ 1,2,…, Nvar-1] โดยที่ Nvar คือจํานวนตัวแปรของประชากรแตละตัว ซ่ึงจะมีการเลือกจุดที่จะทํา
การครอสโอเวอรโดยการสุมตามจํานวน m ตอจากนั้นตัวแปรจะทําการแลกเปลี่ยนกันระหวาง
ประชากรพอแมทั้งสอง โดยจะไมมีการแลกเปลี่ยนกันระหวางตัวแปรในตําแหนงแรกของ
การครอสโอเวอร แสดงในรูปที่ 2.4 
 

 
 
 

 
 

ประชากรรุนพอแม  ประชากรรุนลูกหลาน

รูปท่ี 2.4 การครอสโอเวอรแบบหลายจุด 
 

จาก C1 และ C2 ถาการครอสโอเวอรแบบ 2 จุด ตําแหนงที่สุมคือตําแหนงที่ 3 และ 5 ซ่ึง
จะทําใหได C3 และ C4 ที่เปนโครโมโซมลูกหลานที่ C3 จะตรงกับสคีมา S3  
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C1  =  1     0     1     1     0     0     0     1 
C2  =  0     1     1     0     1     1     0     0 

                             C3  =  1     0     1     1     1     1     0     1  ตรงกับสคีมา S3 
C4  =  0     1     1     0     0     0     0     0 

 

- การครอสโอเวอรแบบยูนิฟอรม (Uniform Crossover) การครอสโอเวอรแบบยูนิฟอรม 
[10] ซ่ึงเปนการสรางประชากรรุนลูกหลาน โดยการสุมของการสรางระบุตําแหนง (Mask) 
พิจารณาจาก  

 

ประชากรพอแม 1           1      0      1      0      0      1      1      1      0      0      1 
ประชากรพอแม 2           0      1      0      1      1      0      1      0      1      1      0 
Mask                               0      1      0      1      1      0      0      1      1      0      1 
ประชากรลูกหลาน 1       0      0      0      0      0      0      1      1      0      1      1 
ประชากรลูกหลาน 2       1      1      1      1      1      1      1      0      1      0      0 

 

 การครอสโอเวอรแบบยูนิฟอรมเปนการแลกเปลี่ยนขอมูลระหวางบิต ของประชากรพอแม
ก็ตอเมื่อบิต ของ Mask ที่ตําแหนงเปน 0 และจะไมสลับขอมูลเมื่อบิต Mask เปนตําแหนงที่ 1  
 

 2.6.1.2 การรวมตัวของยีนโดยใชคาจริง  
 -  การรวมตัวของยีนแบบไมตอเนี่อง (Discrete Recombination) เปนการปรับเปลี่ยนขอมูล
คาตัวแปรที่เปนคาจํานวนจริงของประชากรรุนพอแม โดยจะทําการใชขอมูลตัวแปรไหนขึ้นอยูกับ
คาความนาจะเปนทีสุมได และจะปรับเปลี่ยนยีนที่อยูตําแหนงเดียวกันเทานั้น จะทําใหไดประชากร
รุนลูกหลาน 
 - การรวมตัวของยีนแบบขั้นกลาง [11] (Intermediate Recombination) ใชกับตัวแปรที่
เขารหัสแบบคาจริงเทานั้น โดยประชากรรุนลูกหลานที่เกิดขึ้นจากสมการที่ (2.9) 
 

ประชากรรุนลูกหลาน = ประชากรพอแม 1 + α (ประชากรพอแม 2 – ประชากรพอแม 1)   (2.9) 
 

โดยที่ α   เปนเฟกเตอรสเกล (scaling factor) ที่ถูกสุมเลือกโดยมีคาอยูระหวาง [-d , 1+d] ซ่ึง
ขอบเขตของประชากรพอแมนั้นอยูระหวาง 0 ถึง 1 สวน d จะเปนตัวขยายขอบเขตของประชากร
รุนลูกหลานที่มีคามากกวาคาของขอมูลตัวแปรประชากรพอแมเทากับคาของ α  ที่ถูกเลือก คาที่ดี
ที่สุดที่ถูกเลือกจะมีคา d=0.25 การรวมตัวของยีนแบบขั้นกลางสามารถสรางจุดภายในไฮเปอรคิวป 
(Hypercube) โดยที่ความกวางจะขึ้นอยูกับตัวประชากรพอแมซ่ึงเปนตัวกําหนด รูปที่ 2.5 แสดง
ขอบเขตการกําเนิดของประชากรรุนลูกหลาน 
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พ้ืนที่ความเปนไปไดของลูกหลาน 

พอแม 
ยีน 2 

ลูกหลานที่เปนไป

 
 ยีน 1 
 

รูปท่ี 2.5 ขอบเขตการกําเนดิของประชากรรุนลูกหลานแบบการรวมตัวยีนแบบขัน้กลาง 
 

 - การรวมตัวของยีนแบบเสน (Line Recombination) เปนวิธีที่จะใชคา α  ที่สุมไดคา
เดียวกับคาตัวแปรของประชากรทั้งหมด โดยประชากรรุนลูกหลานที่เกิดขึ้นจะเรียงเปนเสนที่ถูก
กําหนดโดยประชากรพอแม ดังแสดงในรูปที่ 2.6 
 

 
 

รูปท่ี 2.6 การรวมตัวของยีนแบบเสน 

ยีน2 

ยีน 1 

ลูกหลานที่เปนไป

พอแม 

 

2.6.2 การกลายพันธุ (Mutation) 
 

 การกลายพันธุเปนการสรางความหลากหลายใหกับประชากร โดยจะทําการสุมเปลี่ยน
ขอมูลทางพันธุกรรมศาสตรหรือขอมูลตัวแปรในประชากร ซ่ึงอาจจะทําใหไดประชากรที่ดีขึ้น
หรือแยลง ดวยเหตุที่การกลายพันธุนั้นจะมีความแตกตางกันในประชากร และมีการคนหาที่
นอกเหนือจากการครอสโอเวอร จึงอาจจะทําใหเจอตําแหนงของประชากรที่ดีกวาประชากรเกา ซ่ึง
แสดงลักษณะการกลายพันธุในรูปที่ 2.7 
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 1 1 11 1 1 1 1

1 1 01 1 1 1 1

จุดที่มีการกลายพันธุ 

หลังการกลายพันธุ 

กอนการกลายพันธุ 
 
 
 
 

รูปท่ี 2.7 การกลายพันธุ 
 

 โดยทั่วไปแลวการกลายพันธุจะออกแบบไวสําหรับประชากรที่เขารหัสแบบไบนารี่
เทานั้น แตการกลายพันธุแบบสุม [12] เปนวิธีหนึ่งที่มีการใชกันในกรณีที่ประชากรเปนแบบ
จํานวนจริง เปนไปตามสมการที่ (2.10) 
 

),( σμψ+= gg                                                     (2.10) 
 

เมื่อ g  คือ ยีนที่เปนคาจริง ψ   คือ ฟงกชันสุม ซ่ึงอาจจะเปนแบบ Gaussian หรือ การสุม
แบบกระจายปกติ (Normal Distribution) σμ ,   คือ คาเฉลี่ยและสวนเบี่ยงเบนของฟงกชันสุม
ตามลําดับ 
 

2.7 การแทนที่ (Reinsertion) 
 

 เมื่อผานตัวดําเนินการพันธุกรรมศาสตร จะไดประชากรรุนลูกหลานซ่ึงจะมีการแทนที่ใน
ประชากรพอแมปจจุบันดวย ประชากรรุนลูกหลานที่เกิดขึ้นทุกตัว จึงทําใหการแทนที่อยางนี้อาจ
ทําใหเกิดความเสียหายกับประชากรในการกําเนิดครั้งตอไป ดังนั้นจึงตองมีการทําสําเนาประชากร
ที่ดีที่สุด 2-5 ตัว ในการกําเนิดครั้งถัดไป ในการทําสําเนาประชากรนี้จะชวยเพิ่มความเร็วในการหา
คําตอบที่ดีที่สุด ถาหากกําหนดจํานวนสําเนาประชากรไดอยางเหมาะสม 
 เนื่องจากในการสรางประชากรรุนลูกหลานที่มีขนาดใหญ จะทําใหใชเวลานานขึ้นในการ
คํานวณในแตละรอบของวิธีพันธุกรรมศาสตร จึงมีวิธีการแทนที่แบบอื่นที่สรางประชากรลูกหลาน
ใหมีจํานวนนอยลง เพื่อชวยเพิ่มความเร็วในการคํานวณ เชน การแทนที่ประชากรพอแมดวย
ประชากรลูกหลานโดยตรง คือจะเลือกแทนที่ประชากรที่เลวที่สุดเมื่อมีการแทรกประชากรรุนใหม
เขามา หรืออาจแทนที่ประชากรที่อาศัยอยูเปนเวลานาน 
 คุณลักษณะวิธีพันธุกรรมศาสตรในบทที่ 2 จะถูกนําไปใชประยกุตกับการจดัสรรเงิน
ลงทุน แตการจัดสรรเงินลงทุนในกลุมหลักทรัพยที่ดีตองจัดความเสีย่ง และการคํานวณคาความ
เสี่ยงที่เกิดขึน้ได โดยในบทที่ 3 จะกลาวถึงเรื่องคาความเสี่ยง 


