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จีเนติกอัลกอริธึม 

 จุดเริ่มแรกของพันธุศาสตรเร่ิมขึ้นเมื่อป ค.ศ. 1859 เมื่อ ชารล ดาวิน (Charles Darwin) ได
เสนอทฤษฎีซ่ึงทําใหเกิดขอถกเถียงอยางมากในชื่อหนังสือ “พื้นฐานของสิ่งมีชีวิตโดยการคัดสรร
ทางธรรมชาติหรือการปรับตัวเพื่อรักษาเผาพันธุ” (On the origin of species by means of natural 
selection, or the preservation of favored races in the struggle for life) หรือท่ีรูจักกันในชื่อ 
“พื้นฐานของสิ่งมีชีวิต” (The origin of species) ในหนังสือนั้นไดนําเสนอการคนควาของเขาโดย
เปรียบเทียบระหวางสิ่งมีชีวิตสายพันธเดียวกันแตถ่ินที่อยูอาศัยคนละที่ มีผลใหเกิดการปรับตัวให
เหมาะสมกับการดํารงชีวิต 
 และในเวลาไลเล่ียกัน เกเกอร เมนเดล (Gregor Mendel) ไดทําการคนควาในเรื่องของ
ลักษณะเฉพาะของตัวบุคคล โดยไดทําการทดลองกับตนถ่ัว และไดคนพบยีน (Gene) แตการคนพบ
ของไมเมนเดลนั้นไมเปนที่แพรหลายและไมมีคนสนใจมากนัก แตการคนพบของเมนเดลนี้ก็เปน
พื้นฐานสําหรับการศึกษาพันธุศาสตรในเวลาตอมา ภายหลังเมนเดลเสียชีวิตไปประมาณ 30 ป วอล
เตอร ซูทัน (Walter Sutton) ทําการทดลองและคนพบวายีนนั้นเปนสวนประกอบของโครโมโซม 
(Chromosomes)  ซ่ึงโครโมโซมนั้นจะอยูในนิวเคลียส (Nucleus) อีกทีหนึ่ง โดยโครโมโซมนั้นจะ
เปนตัวกําหนดรูปแบบลักษณะของสิ่งมีชีวิต 
 โครโมโซมนั้นประกอบตัวข้ึนเปน DNA (Deoxyribonucleic Acid) โดยพันธะเคมีของ 
DNA นั้นจะเรียกวานิวคลีโอไทด (Nucleotides) โดยประกอบขึ้นจากสาร 4 ชนิด อันไดแก อะดีนีน 
(Adenine : A) , กวานีน (Guanine : G) , ไซโตซีน (Cytosine : C) และ ไทมีน (thymine : T) โดย
กระบวนการจับคูกันแบบพันธะทางเคมีพบวาการจับคูกันของนิวคลีโอไทด 3 ตัวเรียกวา โคดอน 
(Codon) และการที่โคดอนหลายๆตัวจับรวมกันเปนสายเราเรียกวา สายของโคดอนหรือยีน ขั้น
ตอไปของกระบวนการคือการจับรวมกันเปนสายของยีนเพื่อถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมที่เรา
เรียกวา DNA  
 จีเนติกอัลกอริธึม นั้นถูกคิดคนโดยจอหน ฮอลแลนด (John Holland) ซ่ึงสนใจในทฤษฎี
วิวัฒนาการทางธรรมชาติในการกําเนิดประชากรของสิ่งมีชีวิตรุนตอๆไป ซ่ึงประกอบดวยการ
คัดเลือกทางธรรมชาติ คือส่ิงมีชีวิตใดมีความแข็งแกรงกวายอมมีโอกาสในการอยูรอดมากกวา หรือ
อาจกลาวอีกนัยหนึ่งวา ยีนใดๆซึ่งประกอบตัวขึ้นจากโครโมโซมที่มีลักษณะดีกวายีนอื่นๆ ยอมมี
โอกาสอยูรอดสูงกวา และยีนที่สามารถอยูรอดไดก็จะสามารถถายทอดลักษณะเดนไปยังลูกหลาน
ได จากที่กลาวมานี้ จอหน ฮอลแลนดและคณะผูรวมงานในมหาวิทยาลัยมิชิแกนไดทดลองนํามาใช
กับการคํานวณทางคณิตศาสตรจนเกิดเปน จีเนติก อัลกอริธึม เมื่อป ค.ศ. 1960 โดยเริ่มแรกนั้นถูก
ออกแบบใหเปนแบบจําลองที่ใชอธิบายการเปลี่ยนแปลงของธรรมชาติ (Computer Base Model for 
Natural Genetic) ซ่ึงใชในทางชีววิทยา (Biological) ทุกวันนี้จีเนติกอัลกอริธึมกลายเปนเทคนิคทาง
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คณิตศาสตรมากกวาที่จะเปนแบบจําลองทางชีววิทยา ตอมาในป ค.ศ. 1995 กอสรี่และเยน 
(Ghoshry & Yen) ไดเสนอวิธีที่มีประสิทธิภาพมากขึ้นเรียกวา MGA (Modified Genetic 
Algorithm) ซ่ึงไดรับการพัฒนามาจากการผสมกันระหวาง จีเนติกอัลกอริธึมแบบปกติ (Simple 
Genetic Algorithm : SGA) และ SA (Simulated Annealing) ขั้นตอนการคํานวณที่ไดเสนอมา
ทั้งหมดเปนการทํางานแบบวิทิตเชิงพันธุศาสตร แตไดพัฒนาเปนฟงกชันชุดใหม ซ่ึงใชหลักของ 
SA ผลที่ไดแสดงใหเห็นวา MGA มีประสิทธิภาพในการคนหาคําตอบที่ดีที่สุดในรูปแบบตาง ๆ 
ดวยเวลาที่นอยลงเมื่อเปรียบเทียบกับวิธีเดิม และผลที่ไดมีความถูกตอง นอกจากนี้ ผลที่ไดยังแสดง
ใหเห็นวา MGA มีความคลุมเครือลดลง ตอมาในป ค.ศ. 1997 ชิโมไดระ (Shimodaira ) ไดนําเสนอ
วิธีเชิงพันธุศาสตรแบบใหม เรียกวา DCGA (Diversity Control oriented Genetic Algorithm) ซ่ึง
สามารถปองกันการเกิดปญหาการจับกลุมของผลลัพธ (Local Optimum Solution) โดยโครงสราง
ประชากรรุนใหมในวิธี DCGA นั้นไดรับการคัดเลือกจากการรวมกันของประชากรในรุนกอนและ
รุนตอมาดวยวิธีที่เรียกวา CPSS (Cross-generational Probabilistic Survival Selection) ซ่ึงเปนการ
คํานวณโดยใชระยะทาง ระหวางโครงสรางใหมและโครงสรางที่ดีที่สุด พบวาการทํางานของ 
DCGA ดีกวาวิธีเชิงพันธุศาสตรแบบธรรมดาตรงในการหาผลลัพธที่ดีที่สุด (Global Optimum 
Solution) แตวาใชเวลาในการคํานวณในขั้นตอนการคัดเลือกมากกวา 

 ก.1  ตัวดําเนินการทางจีเนตกิอัลกอริธึม (Operator of genetic algorithms) 

 แบบจําลองทางพันธุกรรมที่นํามาใชในจี เนติกอัลกอริ ธึมถูกเรียกวาโครโมโซม 
(chromosome) ในโครโมโซมประกอบดวยบิทจํานวน n บิท คาของบิทในของแตละโครโมโซมที่
นิยมใชมี 3 แบบคือ 
 

 1. บิท 0 หรือบิท 1 (binary coding) 
 2. บิทจํานวนเต็ม (integer coding) 
 3. บิทจํานวนจริง (real number coding) 
 

 คาบิทในแตละแบบมีขอดีขอเสียที่แตกตางกัน การเลือกใชขึ้นอยูกับลักษณะของงานคาบิท 
0 หรือบิท 1 เปนทฤษฎีที่ยอมรับและถูกออกแบบมานานแลว ขอดีแบบิท 0 หรือ บิท 1 คือลดขนาด
ชวงการหาคาที่เหมาะสม (optimization space) ลงแตการใชงานในบางอยางทําใหเกิดการสูญเสียคา
ความระเอียดของผลลัพธที่ได ซ่ึงถาคาบิทเปนจํานวนเต็มหรือจํานวนจริง ขนาดชวงการหาคาที่
เหมาะสม (optimization space) จะมีขนาดใหญกวาและมีความละเอียดของผลลัพธที่ไดมากกวา 
 บิทในโครโมโซมของจีเนติอัลกอริธึมนั้นคือคาของชุดตัวแปรที่จะนําไปทดลองแทนใน
สมการเพื่อดูผลลัพธที่ได โดยนิยามวาถูกเรียงกันอยูในแนวนอน 
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 ความมีประสิทธิภาพของจีเนติกอัลกอริธึมขึ้นอยูกับตัวดําเนินการทางจีเนติกอัลกอริธึมซ่ึง
ตัวดําเนินการจีเนติกอัลกอริธึมประกอบดวย 
 

 1. การคัดเลือก  
 2. การสรางโครโมโซมลูก  
 3. การกลายพันธ  
 4. ปจจัยที่มีผลตอการทํางานของจีเนติกอัลกอริธึม 

 ก.2  การคัดเลือก (reproduction or selection)  

 การคัดเลือกเปนกระบวนการที่จะตัดสินวาโครโมโซมใดจะคงอยูในรุน (generation) เพื่อ
นําไปคัดเลือกตอไป โดยจะตัดสินจากคาความเหมาะสมของแตละโครโมโซมโดยคาความ
เหมาะสมของแตละโครโมโซมนั้นหาไดจากการฟงชั่นความเหมาะสม โดยโครโมโซมที่มีคาตัว
แปรที่ทําใหเกิดผลลัพธไดใกลเคียงกับฟงชั่นความเหมาะสมมาก ก็จะมีคาความเหมาะสมสูง และมี
โอกาสที่จะถูกคัดเลือกสูง ในบางกรณีฟงชั่นเปาหมายและฟงชั่นความเหมาะสมอาจเปนฟงชั่น
เดียวกัน โดยโครโมโซมที่ถูกคัดเลือกนั้นแทนดวย  หาไดจากสมการที่ (ก.1) (selectP )i
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โดยที่    คือคาความเหมาะสมของแตละโครโมโซม if

 สวนจํานวนโครโมโซมที่ถูกคัดเลือก ( )inum  เพื่อนําไปจับคูและสรางโครโมโซมลูก
สามารถหาไดจากสมการที่ (ก.2) 
 

( )iselecti PNnum ∗=      (ก.2) 
 

โดยที่  N  คือจํานวนโครโมโซมทั้งหมด (population size) 
 

 กระบวนการที่ตัดสินวาโครโมโซมใดจะยังอยูเพื่อนําไปคัดเลือกในรุนตอไปโดยตัดสิน
จากความนาจะเปนของแตละโครโมโซม ถาเปนบิทแบบไบนารี่จะใชเทคนิควงลอรูเล็ทและบิทเปน
จํานวนจริงหรือจํานวนเต็มจะใช normalized geometric การคัดเลือกโครโมโซมโดยเทคนิควงลอรู
เล็ทแสดงดังรูปที่ ก.1 
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A
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รูปท่ี ก.1 การคัดเลือกโครโมโซมโดยเทคนิควงลอรูเล็ท 
  

เทคนิคของวงลอรูเล็ทนี้เปนวิธีการคัดเลือกตามอัตราสวน โดยพิจารณาคาความเหมาะสม
ของโครโมโซมแตละตัว โดยจะทําการแบงพื้นที่วงลอตามสัดสวนของคาความเหมาะสมของ
โครโมโซมแตละตัว โดยใหผลรวมของวงลอรูเล็ทคือผลรวมของคาความเหมาะสมของโครโมโซม
ทั้งหมด จากนั้นจะทําการสุมคาตั้งแต 0 ถึง คาผลรวมความเหมาะสม ถาตัวเลขที่สุมไปหยุดบน
พื้นที่ของโครโมโซมใด โครโมโซมตัวนั้นจะถูกเลือกดังนั้น โครโมโซมที่มีคาความเหมาะสมสูง 
ยอมมีโอกาสถูกเลือกมากกวาโครโมโซมที่มีคาความเหมาะสมต่ํา 
 ตัวอยางการทํางานของวงลอรูเล็ท สมมุติใหโครโมโซมที่เขาสูกระบวนการคัดเลือกมี 4 
โครโมโซม อันไดแก A, B, C และ D ดังรูปที่ ก.1 โดยโครโมโซมแตละโครโมโซมมีคาความ
เหมาะสมดังนี้ 
 

 A = 0.9926, B = 0.9214, C = 0.7352  และ D = 0.3463 
 

ผลรวมของคาความเหมาะสมทั้งหมด (Sum of Fitness) = 2.9955 เมื่อนํามาจัดอัตราสวนแลว คา A 
จะมีพื้นที่ในวงกลม 33% คาภายในพื้นที่ตั้งแต 0 ถึง 0.9926, คา B  จะมีพื้นที่ในวงกลม 30.75% คา
ภายในพื้นที่ตั้งแต 0.9927 ถึง 1.914, คา D  จะมีพื้นที่ในวงกลม 11.56% คาภายในพื้นที่ตั้งแต 1.915 
ถึง 2.2603 และ คา D  จะมีพื้นที่ในวงกลม 24.54% คาภายในพื้นที่ตั้งแต 2.2603 ถึง 2.9955 จากนั้น 
จะทําการสุมคาคงที่ขึ้นมา 1 คา โดยคาคงที่นั้นมีคาอยูระหวางอยูระหวาง 0 ถึง 2.9955 ถาคาคงที่ที่
สุมขึ้นมามีคาเทากับคาภายในพื้นที่ของโครโมโซมใด โครโมโซมนั้นจะถูกเลือก 
 ในกระบวนการของการคัดเลือกนี้บางครั้งอาจมีวิธีการบางสวนที่แตกตางกันไป เชน
จํานวนโครโมโซมที่ถูกการคัดเลือก ( )inum  ซ่ึงในงานวิจัยของเรนดี้ (Randy L.Haupt) ไดใช
วิธีการคัดเอา 50% ของจํานวนโครโมโซมจากโครโมโซมที่มีคาฟงกชันความเหมาะสมที่ดีที่สุดของ
ทั้งหมดมาเปนโครโมโซมพอ-แม สวนงานวิจัยของโคจิ,ยาซูฮิซะและโทชิโอะ (Koji Shimojima , 



 73 

Yasuhisa Hasegawa & Toshio Fukuda) โดยใชวิธีการคัดเอาโครโมโซมที่มีคาฟงกชันสูงกวาคา
ฟงกชันที่กําหนดไวเทานั้น แลวจึงทําการสุมคัดเอาเพื่อเปนโครโมโซมพอแมเปนตน 

 ก.3  การสรางโครโมโซมลูก (crossover) 

กระบวนการนี้ เปนกระบวนการพื้นฐานขั้นตอมาของจีเนติก  อัลกอริธึม  หลังจาก
กระบวนการคัดเลือกไดโคโมโซม พอ-แมแลวขั้นตอนตอมาคือการสรางโครโมโซมลูก หรือการ 
(crossover) โดยโครโมโซมลูกที่เกิดขึ้นนั้นจะมีลักษณะของโครโมโซมพอและแมปะปนกันอยู 
กระบวนการขั้นตอไปซึ่งโดยทั่วไปมี 3 วิธี อันไดแก one-point crossover, two-point crossover และ 
uniform crossover 

วิธีของ one-point crossover คือการสุมคาตั้งแต 1 ถึง n-1 เพื่อหาตําแหนงในการ crossover 
โดยที่ n คือคาจํานวนบิททั้งหมดในโครโมโซมดังตัวอยางรูปที่ ก.2   
 จากรูปที่ 3-9 โครโมโซม พอ-แม (1) และโครโมโซม พอ-แม (2) นํามาสรางโครโมโซมลูก
แบบ one-point crossover โดยมีตําแหนงสําหรับการครอสโอเวอรที่สุมไดคือ 4 ทําใหโครโมโซม
ลูก 2 โครโมโซมที่มีการสลับกันของโครโมโซม พอ-แม ณ ตําแหนงบิทที่ 4  
 

A1 A2 A3 A4 A5 A6 A7 A8 A9 A10

B1 B2 B3 B4 B5 B6 B7 B8 B9 B10

A1 A2 A3 A4 A5 A6 A7 A8 A9 A10

B1 B2 B3 B4 B5 B6 B7 B8 B9 B10

A1 A2 A3 A4 B5 B6 B7 B8 B9 B10

B1 B2 B3 B4 A5 A6 A7 A8 A9 A10

โครโมโซมพอ-แม (1)

โครโมโซมพอ-แม (2)

one-point Crossover

โครโมโซมลูก(1)

โครโมโซมลูก(2)
 

 

รูปท่ี ก.2 การสรางโครโมโซมลูกแบบ one-point crossover 
 

 วิธี two-point crossover คือการสุมคา 2 คา ตั้งแต 1 ถึง n-1 เพื่อตําแหนง 2 ตําแหนงใน
การครอสโอเวอรแลวทําการสลับบิท โดยการเอาบิทที่อยูระหวางคาตําแหนงบิทที่สุมได 2 ตําแหนง
มาสลับกันระหวางโครโมโซม พอ-แม (1) กับโครโมโซม พอ-แม (2) เพื่อใหไดโคโมโซมลูก 2 ดัง
รูปที่ ก.3 
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A1 A2 A3 A4 A5 A6 A7 A8 A9 A10

B1 B2 B3 B4 B5 B6 B7 B8 B9 B10

โครโมโซมพอ-แม (1)

โครโมโซมพอ-แม (2)

A1 A2 A3 A4 A5 A6 A8 A9 A10A7

B1 B2 B3 B4 B5 B6 B7 B8 B9 B10

A1 A2 A3 B4 B5 B6 A7 A8 A9 A10

B1 B2 B3 B7 B8 B9 B10A4 A5 A6

Tow-point Crossover

โครโมโมโซมลูก(1)

โครโมโมโซมลูก(2)
 

 

รูปท่ี ก.3 การสรางโครโมโซมลูกแบบ two-point crossover 
 

 จากตัวอยางรูปที่ ก.3 เปนการสรางโครโมโซมลูกแบบ two-point crossover คาตําแหนงบิท
ที่สุมไดคือ 3 และ 6 โดยการสลับคาบิทที่อยูระหวาง 3 กับ 6 ของโดรโมโซม พอ-แม ทั้ง 2 
โครโมโซมจะไดโครโมโซมลูก 2 โครโมโซม 
 วิธี uniform crossover คือกําหนดจํานวนบิทที่ตองการแลกเปลี่ยนกันระหวางโคโมโซม 
พอ-แม (1) กับโครโมโซม พอ-แม (2) แลวสุมจํานวนบิทที่ไดโดยทั่วไปจํานวนบิทที่แลกเปลี่ยนกัน
จะมีคาอยูระหวาง 0% ถึง 5 % ดังตัวอยางรูปที่ ก.4 
 จากรูปที่ ก.4 กําหนดใหจํานวนบิทที่ตองการแลกเปลี่ยนมีคาเทากับ 30% ดังนั้น 30% ของ
จํานวนบิททั้งหมดคือ 10 บิท มีคาเทากับ 3 บิท แลวสุมตําแหนงบิทที่ 3 ตําแหนงโดยมีคาที่สุมไดคือ 
4, 5, 7 ดังนั้น โครโมโซมลูกที่ไดจะมีการแลกเปลี่ยนบิทกันระหวางบิทที่ 4, 5, 7 ของโคโมโซม 
พอ-แม (1) กับโครโมโซม พอ-แม (2) 
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รูปท่ี ก.4 การสรางโคโมโซมลูกแบบ uniform crossover 

 ก.4  การกลายพันธุ (mutation) 

 ในธรรมชาติ กระบวนการกลายพันธนั้นเกิดจากการที่สาร 4 สารที่ประกอบตัวข้ึนเปน 
DNA นั้น เกิดการแทนที่กันผิดตําแหนง ทําใหเกิดโครงสรางทางพันธุกรรมแบบใหมขึ้นมา ซ่ึงสาย
พันธใหมที่ เกิดขึ้นนี้อาจจะดีขึ้นหรือแยลงก็ได  และในจีเนติกอัลกอริธึม  จะกําหนดใหมี
กระบวนการกลายพันธขึ้นมา เพื่อเพิ่มความหลากหลายของโครโมโซม แตจะกําหนดอัตราของการ
กลายพันธไวต่ํา โดยมีวิธีการคือ ทําการสุมโครโมโซมลูกแลวสุมตําแหนงบิทในโครโมโซมนั้นเพื่อ
เปลี่ยนคาของบิทในโครโมโซมดังกลาวเนื่องจากโครโมโซมลูกที่ไดจากการครอสโอเวอรของ
โครโมโซม พอ-แมนั้น มีสวนประกอบของพันธุกรรมที่ไมมีการเปลี่ยนแปลง การกลายพันธุจึง
สามารถปองกันขอบกพรองดังกลาวได วิธีการกลายพันธุของโครโมโซมลูกแสดงตัวอยางดังรูป   
ก.5 
 

 
 

รูปท่ี ก.5  การกลายพันธุ(mutation) 
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 จากรูปที่ ก.5 ตําแหนงที่ถูกสุมใหมีการกลายพันธุคือตําแหนงที่ 3 โดยมีคาบิทเปลี่ยนจาก 
A3 เปน A’3 โดยที่คาของบิทโครโมโซมที่ใชเปนแบบบิท 0 หรือ 1 คาของ B’3เปลี่ยนจาก 1 เปน 0 
หรือ 0 เปน 1ทั้งนี้ขึ้นอยูกับคาของ A3 แตสําหรับคาบิทที่เปนแบบจํานวนเต็มหรือจํานวนจริง คา
ของ A’3 จะเปนคาที่เกิดจากการสุมคาจํานวนเต็มสําหรับโครโมโซมมีคาบิทเปนจํานวนเต็มและ
จํานวนจริงสําหรับโครโมโซมที่มีคาบิทเปนจํานวนจริง 

 ก.5  ปจจัยท่ีมีผลตอการทํางานของจีเนติกอัลกอริธึม 

 ในการใชจีเนติกอัลกอริธึม ซ่ึงประกอบดวยตัวดําเนินการตางๆตามที่ไดอธิบายมาแลวตัว
ดําเนินการที่ถือวาเปนตัวดําเนินการหลักของจีเนติกอัลกอริธึมไดแกตัวดําเนิน ครอสโอเวอร และ
ตัวดําเนินการกลายพันธุ เนื่องจากการครอสโอเวอร เปนการสรางโครโมโซมขึ้นใหม โดยจาก
โครโมโซมที่ถูกคัดเลือกแลวสวนการกลายพันธุเปนการเพิ่มโอกาสในเปลี่ยนคาของบิท ดังนั้น
ปจจัยที่ เปนตัวกําหนดผลการทํางานของจีเนติกอัลกอริธึมไดแกจํานวนโครโมโซมทั้งหมด 
(population size, ), ความนาจะเปนจากการสรางโครโมโซมลูก (crossover rate or 
crossover probability, ) และ คาความนาจะเปนของการกลายพันธุ (mutation rate or mutation 
probability, )  

Popsize

cP

mP

 ก.5.1 จํานวนโครโมโซมทั้งหมด (population size, ) Popsize

 จํานวนโครโมโซมหรือ  คือคาจํานวนโครโมโซมทั้งหมดที่กําหนดขึ้นใน
กระบวนการของจีเนติกอัลกอริธึมยิ่งมีคา  มากจะทําใหมีตัวเลือกมากขึ้นดวยแตทั้งนี้การ
กําหนดคา  ขึ้นอยูกับคาที่กําหนดผูใชเองหรือความซับซอนของงานที่จะนํามาคนหา
คําตอบ (optimization) 

Popsize

Popsize

Popsize

 ก.5.2  คาความนาจะเปนของการสรางโครโมโซมลูก (crossover probability, ) cP

 คาความนาจะเปนของการสรางโครโมโซมลูกหรือคา  คือคาความนาจะเปนที่จะทําให
เกิดการครอสโอเวอรของโครโมโซม พอ-แม โดยทั่วไปจะกําหนดให  มีคาอยูในชวง 0.75 ถึง 
0.95 ไดมีการเสนอแนะการหาจํานวนโครโมโซมที่จะถูกครอสโอเวอร ไวดังสมการที่ (ก.3) 

cP

cP

 
PopsizePN cx ∗=      (ก.3) 

 
  โดยที่     คือจํานวนโครโมโซมที่จะถูกครอสโอเวอร xN

     คือจํานวนโครโมโซมทั้งหมด Popsize
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 หรืออีกวิธีหนึ่งของการคัดเลือกโครโมโซมที่ใชคา  เปนแนวทางโดยในแตละ
โครโมโซมจะสุมคา 

cP

r  โดยที่ r  มีคาอยูระหวาง 0 ถึง 1 โดยมีเงื่อนไขวา  โครโมโซมนั้นจะ
ถูกครอสโอเวอรแลวทําการจับคูโครโมโซมแบบสุมเพื่อทําการครอสโอเวอร 

cPr〈

 ก.5.3  คาความนาจะเปนของการกลายพนัธุ (mutation probability,  ) mP

 คาความนาจะเปนของการกลายพันธุหรือคา  เปนปจจัยอีกคาหนึ่งที่ทําใหเกิดการกลาย
พันธุซ่ึงทุกบิทในโครโมโซมลูกจะมีโอกาสในการกลายพันธุโดยทั่วไปจะกําหนดให  มีคาอยู
ในชวง 0.001 ถึง 0.01 และคา  มักจะกําหนดใหมีคานอยๆเพื่อใหโครโมโซมที่ดีมีโอกาสถูก
ทําลายนอยลง Dejiong ไดเสนอแนะวาคา  ควรมีคาแปรผกผันกับ  และ H essner 
และ Manner ไดเสนอแนวทางการหาคา  โดยประมาณดังสมการที่ (ก.4) เพื่อใชเปนแนวทางใน
การเลือกคา   

mP

mP

mP

mP Popsize

mP

mP
 

mPopsize
Pm

×
=

1      (ก.4) 
 

โดยที่  m   คือจํานวนบิทใน 1 โครโมโซม 
 

นอกจากนี้ยังมีขอเสนอแนะในจํานวนบิทที่จะถูกกลายพันธุดังสมการที่ (ก.5) 
 

PopsizemPN mm ××=      (ก.5) 
 

 โดยที่    คือจํานวนบิททั้งหมดที่ถูกกลายพันธุ  คือจํานวนบิทใน 1 โครโมโซม mN m
 

 เมื่อไดคา  แลวในแตละโครโมโซมจะถูกสุมคา mP r  โดยที่ r  มีคาอยูระหวาง 0 ถึง 1 โดย
มีเงื่อนไขวาถา mPr 〈  โครโมโซมนั้นจะถูกเลือกใหมีบิทที่ถูกกลายพันธุ 
 จากที่กลาวมาแลววา ตัวดําเนินการครอสโอเวอรเปนตัวดําเนินการหลักของจีเนติก
อัลกอริธึมการ ครอสโอเวอร จึงถือเปนกระบวนการหลักที่ทําใหจีเนติกอัลกอริธึมเปนวิธีการหา
คาที่เหมาะสมที่มีประสิทธิภาพวิธีหนึ่ง ดังนั้น คา  จึงมักถูกกําหนดใหมีคาสูงแตวิธีการครอสโอ
เวอร จะนําเอาโครโมโซมพอ-แม ที่อยูติดกันมาครอสโอเวอรกัน หรือจะกระทําโดยการสุมเอา
โครโมโซมพอ-แมมาครอสโอเวอร กันก็ไดและเชนเดียวกันกับการกลายพันธุ ผูใชอาจสุมเอา
โครโมโซมลูกขึ้นมาเพื่อทําการกลายพันธุ หรือสุมจากคา 

cP

r  ของแตละโครโมโซมเพื่อเปรียบเทียบ
กับคา  ทั้งนี้ขึ้นอยูกับขอกําหนดผูใชเอง L.Haupt ไดเสนอแนะการใชจีเนติกอัลกอริธึมเพื่อให
เกิดการลูเขาสูคําตอบ (algorithms convergence) อยางไดผลมากขึ้นโดยไดมีขอเสนอแนะดังนี้คือ 

mP

 1. เพิ่มจํานวนการกลายพันธุ 
 2. เพิ่มจํานวนโครโมโซม (  )Popsize

 3. เพิ่มเติมเงื่อนไขหรือบังคับ (constrains) ของปญหาที่ตองวิเคราะห 
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 จากขอเสนอแนะนําดังกลาวอาจชวยใหสามารถหาคําตอบไดดีขึ้นหรือรวดเร็ว แต Randy 
L. Haupt ไดกลาวถึงปจจัยบางประการที่มีผลตอการลูเขาสูคําตอบ convergence เชนจํานวนบิท
โครโมโซม ถายิ่งจํานวนบิทมากคาความถูกตองแมนยํา (accuracy) ของคําตอบจะมีคามากการหา
คาที่เหมาะสม(optimization) จะมีตัวเลือกเพื่อใหใกลคําตอบมากขึ้นแตจะทําใหแตถาเกิดการลูเขาสู
คําตอบ convergence จะชา และตองใชหนวยความจําในการทํางานของจีเนติกอัลกอริธึมดังกลาว
มาก 
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