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ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบกระชับและการประยุกต์
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บทคัดย่อ

 บทความนี้นำเสนอความรู้เบื้องต้นและการประยุกต์ใช้ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบกระชับ ซึ่งเป็นขั้นตอนวิธีที่อาศัยหลักการ 
วิวัฒนาการคำตอบคล้ายกับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมที่มีการใช้งานกันอย่างแพร่หลายในปัจจุบัน การนำขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบเดิม 
ไปใช้ในฮาร์ดแวร์ขนาดเล็กเป็นเรื่องยาก เนื่องจากขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมต้องอาศัยประชากรจำนวนมากในการหาคำตอบ และต้องการ
ฮาร์ดแวร์ที่มีความสามารถในการประมวลผลค่อนข้างสูง 
 วิธีเชิงพันธุกรรมแบบกระชับที่นำเสนอนี้มีลักษณะเด่นในการใช้หน่วยความจำที่เกือบจะน้อยที่สุดในการเก็บตัวอย่างคำตอบที่ 
เป็นไปได้ เนื่องจากขั้นตอนวิธีนี้ใช้วิธีการแทนโครงสร้างของประชากรด้วยเวคเตอร์ความน่าจะเป็นที่แจกแจงความน่าจะเป็นของคำตอบ  
งานวจิยัทีต่พีมิพก์อ่นหนา้นีก้ม็กีารพสิจูนว์า่ขัน้ตอนวธิเีชงิพนัธกุรรมแบบกระชบัมพีฤตกิรรมการทำงานทีส่ามารถเทยีบเคยีงไดก้บัพฤตกิรรม 
การทำงานของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอย่างง่ายที่ใช้การไขว้เปลี่ยนแบบเอกรูป แต่ใช้หน่วยความจำน้อยกว่า ทั้งสองขั้นตอนวิธีให้คำตอบ 
ที่มีคุณภาพใกล้เคียงกันเมื่อใช้จำนวนครั้งที่เท่ากันในการประเมินค่าความเหมาะสม ทำให้ขั้นตอนวิธีนี้มีข้อได้เปรียบและเหมาะต่อการ 
นำไปประยุกต์ใช้ในงานที่มีข้อจำกัดในเรื่องขนาดของหน่วยความจำและความสามารถในการประมวลผล 

คำสำคัญ : ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม   ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบกระชับ   การคำนวณเชิงวิวัฒนาการ   ขั้นตอนวิธีประมาณการแจกแจง    

  ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบการสร้างแบบจำลองความน่าจะเป็น

Abstract

 This paper presents an introduction and applications of the Compact Genetic Algorithm (cGA), one of 
evolutionary algorithms similar to genetic algorithms widely used to solve current real-world problems. Executing 
traditional genetic algorithms on a small-sized hardware is ineffective due to large number of population and high 
processing power requirement.
 The cGA has a distinct characteristic that it requires almost minimal memory to store candidate solutions. 
It represents a population structure as a probability distribution over the set of solutions. There are proofs in the 
literature that the cGA mimics the behavior of Simple Genetic Algorithm (sGA) with uniform crossover using a small 
amount of memory, and achieves comparable quality with approximately the same number of fitness evaluations. 
Thus, these advantages contribute to a flexible implementation for the problems that have limitations on memory 
usage and computational resources.
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บทนำ
 ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเป็นขั้นตอนวิธีการหาคำตอบที่ 

เลียนแบบกระบวนการวิวัฒนาการตามธรรมชาติ โดย Darwin 

(1859) ได้พูดถึงทฤษฎีวิวัฒนาการไว้ว่า สิ่งมีชีวิตจะมีการถ่ายทอด 

ลักษณะทางพันธุกรรมจากรุ่นสู่รุ่น เพื่อที่จะดำรงเผ่าพันธ์ุอยู่ต่อไป 

สิ่งมีชีวิตที่สามารถปรับตัวได้เหมาะสมกับสภาพแวดล้อมก็จะ 

อยู่รอดและสืบลูกหลาน ส่วนสิ่งมีชีวิตใดที่อ่อนแอก็จะล้มตายลง 

วิธีการคัดเลือกตามธรรมชาติที่ให้สิ่งมีชีวิตที่เหมาะสมอยู่รอดและ 

สบืเผา่พนัธ์ตุอ่นี ้ทำใหเ้กดิกระบวนการววิฒันาการขึน้ สิง่มชีวีติตา่งๆ  

ต้องพยายามปรับตัวเองให้เข้มแข็ง เพื่อที่จะผ่านการคัดสรรตาม 

ธรรมชาติ และเมื่อเวลาผ่านไป สิ่งมีชีวิตที่ดีและเหมาะสมก็จะ 

เกิดขึ้น 

 หลักการวิวัฒนาการตามธรรมชาติข้างต้นทำให้เกิด 

แรงบันดาลใจในการพัฒนาวิธีการคำนวณเชิงวิวัฒนาการขึ้นมา 

ในช่วงทศวรรษที่ 1960 ถึง 1970 นักวิจัยหลายกลุ่มได้เริ่มพัฒนา 

เทคนิคการคำนวณโดยอาศัยหลักการนี้ สามวิธีการหลักๆ ที่ถูก 

นำเสนอในยุคนั้น คือ การโปรแกรมเชิงวิวัฒน์ (Evolutionary 

programming) กลยุทธ์เชิงวิวัฒน์ (Evolution strategy) และ 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic algorithm) 

 การโปรแกรมเชิงวิวัฒน์นำเสนอโดย Fogel et al. (1965, 

1966) เพื่อใช้วิวัฒนาการเครื่องจักรสถานะแบบจำกัด (Finite 

state machine) ในเวลาใกล้เคียงกันนักวิจัยที่เยอรมันได้นำเสนอ

กลยุทธ์เชิงวิวัฒน์ (Rechenberg, 1965, 1971; Schwefel, 1974) 

เพื่อหาค่าเหมาะสุดเชิงตัวเลข (Numerical optimization) ทั้ง 

สองวิธีนี้มีความใกล้เคียงกันมากและมีข้อเด่นในการประยุกต์ใช้ 

กับข้อมูลที่เป็นจำนวนจริง แต่ในปัจจุบันขั้นตอนวิธีที่ถูกนำมา

ใช้อย่างแพร่หลายคือขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม ซึ่งนำเสนอโดย 

Holland (1973, 1975) และมาเปน็ทีรู่จ้กัในวงกวา้งจากหนงัสอืของ 

Goldberg (1989)

 ผลเฉลยหรือคำตอบที่ เป็นไปได้ของปัญหาต่างๆ ใน 

ขั้นตอนวิธี เชิงพันธุกรรมจะถูกแทนด้วยรูปแบบโครโมโซม 

(Chromosome) แต่ละโครโมโซมถูกแทนด้วยสายอักขระของ 

เลขฐานสอง ซึ่งในหนึ่งประชากร (Individual) อาจมีมากกว่า 

1 โครโมโซมก็ได้  และหลายๆ ประชากรรวมกันจะกลายเป็น 

กลุ่มประชากร (Population) ที่ใช้ในการวิวัฒนาการไปสู่คำตอบ

ที่ดีขึ้น

 การทำงานของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมจะเริ่มต้นจากการ 

สุ่มประชากรขึ้นมาจำนวนหนึ่ง แล้วประเมินค่าความเหมาะสมของ 

ประชากรแต่ละตัว โดยการแปลงสายอักขระที่ถูกจัดเก็บไว้เพื่อหา  

ค่าความเหมาะสม (Fitness value) โดยคำนวณจากฟังก์ชันหา 

ค่าความเหมาะสม (Fitness function) ซึ่งจะแตกต่างกันไปขึ้นกับ 

ชนิดของปัญหา ประชากรที่ดีในกลุ่มประชากรที่ถูกประเมินค่า

แล้วอาจจะถูกเลือกและผ่านการดำเนินการทางพันธุกรรม เช่น 

การไขว้เปลี่ยน การกลายพันธ์ุ เพื่อสร้างกลุ่มประชากรรุ่นใหม่ 

แต่ละครั้งที่สร้างกลุ่มประชากรรุ่นใหม่ขึ้นมาจะเรียกว่า “รุ่น”  

(Generation) กระบวนการวิวัฒนาการจะเลือกประชากรที่ดีใน 

แต่ละรุ่นที่จะอยู่รอดในรุ่นต่อไป และจะวนซ้ำอยู่อย่างนี้จนกว่าจะ

ถึงเงื่อนไขการหยุดที่กำหนดไว้

 แนวคิดของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมได้มีการพัฒนาเรื่อยมา 

จนปัจจุบันนี้ได้มีการเสนอมุมมองใหม่ในการแทนคำตอบด้วยการ 

ประมาณการแจกแจงความน่าจะเป็น ซึ่งแทนที่จะแทนคำตอบ 

ด้วยกลุ่มประชากร ก็จะแทนคำตอบด้วยตัวแบบความน่าจะเป็นแทน 

ขั้นตอนวิธีประมาณการแจกแจงนี้จะไม่มีกลุ่มประชากร ไม่มีการ 

ดำเนินการทางพันธุกรรม เช่น การไขว้เปลี่ยน การกลายพันธ์ุ 

อีกต่อไป แต่จะใช้วิธีการสร้างและปรับปรุงตัวแบบของคำตอบจาก

ตัวอย่างดีๆ ที่ได้สุ่มเลือกขึ้นมา

 Mühlenbein & Paaß (1996); Pelikan et al. (1999) 

นำเสนอขั้นตอนวิธีประมาณการแจกแจง (Estimation of 

distribution algorithms: EDAs) หรือขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

แบบการสร้างแบบจำลองความน่าจะเป็น (Probabilistic model 

building genetic algorithms: PMBGAs) โดยในขั้นตอนวิธีนี้ 

ตัวแปรในแต่ละมิติ (อาจมองเทียบได้กับแต่ละบิตในขั้นตอนวิธีเชิง 

พนัธกุรรมแบบเดมิ) จะมคีา่ความนา่จะเปน็ในการเปน็คำตอบ รวมทัง้ 

ความสัมพันธ์กับตัวแปรอื่น และจะใช้การปรับค่าความน่าจะเป็น 

เพื่อปรับปรุงการกระจายตัวของคำตอบให้ไปในทิศทางที่ผลเฉลย 

มีค่าความเหมาะสมสูงขึ้น

 ขั้นตอนวิธีประมาณการแจกแจงสามารถแบ่งได้เป็น 3 

กลุ่มหลักๆ ตามลักษณะการขึ้นต่อกันของตัวแปร คือ ขั้นตอนวิธ ี

ประมาณการแจกแจงแบบที่ตัวแปรไม่ขึ้นต่อกัน (Univariate 

estimation of distribution algorithm) ขั้นตอนวิธีประมาณ 

การแจกแจงแบบที่ตัวแปรขึ้นต่อกันเป็นคู่ (Bivariate estimation 

of distribution algorithm) และขั้นตอนวิธีประมาณการแจกแจง 

แบบตัวแปรหลายตัวขึ้นต่อกัน (Multivariate estimation of 

distribution algorithm) ในบทความนี้ ผู้เขียนจะพูดถึงเฉพาะ 

ขัน้ตอนวธิปีระมาณการแจกแจงแบบงา่ยทีส่ดุคอืไมม่คีวามขึน้ตอ่กนั 

ในตัวแปรแต่ละตัว

 ตัวอย่างของขั้นตอนวิธีประมาณการแจกแจงแบบที่  

ตัวแปรไม่ขึ้นต่อกัน เช่น การเรียนรู้เพิ่มขึ้นแบบอาศัยประชากร  
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(Population based incremental learning: PBIL) ซึ่งถูกเสนอ 

โดย Baluja (1994) ขั้นตอนวิธีแจกแจงตามขอบหนึ่งตัวแปร 

(Univariate marginal distribution algorithm: UMDA) 

ซึ่งถูกเสนอโดย โดย Mühlenbein & Paaß (1996) และขั้นตอน 

วิธีเชิงพันธุกรรมแบบกระชับ (Compact genetic algorithm: 

cGA) ซึ่งถูกเสนอโดย Harik et al. (1999) ทั้ง 3 ขั้นตอนวิธีนี้ 

มีหลักการร่วมกันคือ ใช้เวคเตอร์ความน่าจะเป็นแทนตัวแบบของ 

คำตอบ โดยมีวิธีการปรับค่าความน่าจะเป็นที่แตกต่างกันไป 

ในบทความนี้ ผู้เขียนได้เลือกที่จะกล่าวถึงขั้นตอนวิธีที่น่าสนใจ 

และมีการนำไปประยุกต์ใช้อย่างแพร่หลาย นั่นคือขั้นตอนวิธีเชิง 

พันธุกรรมแบบกระชับ ซึ่งจะกล่าวรายละเอียดในหัวข้อถัดไป

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบกระชับ
 ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบกระชับ เป็นหนึ่งในขั้นตอน 

วิธีเชิงวิวัฒนาการแบบใหม่ ที่มีแนวความคิดในการใช้ตัวแบบความ 

น่าจะเป็น (Probabilistic model) แทนการใช้กลุ่มประชากร 

แบบเดิมในการค้นหาคำตอบ แนวความคิดนี้ทำให้ขั้นตอนวิธีเชิง 

พันธุกรรมใช้หน่วยความจำในการเก็บประชากรน้อยลง เนื่องจาก 

ไม่มีการใช้ประชากรอีกต่อไป อีกทั้งยังไม่ต้องอาศัยการดำเนินการ 

เชิงพันธุกรรม เช่น การไขว้เปลี่ยน หรือ การกลายพันธ์ุ ทำให้การ 

ประมวลผลทำได้รวดเร็วยิ่งขึ้น โดยที่ยังคงความสามารถเทียบเท่า 

กับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอย่างง่ายที่ใช้อยู่เดิม ซึ่งข้อพิสูจน์นี้ 

ปรากฏในงานวิจัยของ Harik et al. (1999)   

 การแทนคำตอบของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบกระชับ 

จะอยูใ่นรปูแบบของเวคเตอรค์วามนา่จะเปน็ (Probability vector) 

ซึ่งจะใช้เป็นตัวแบบในการหาการกระจายตัวของคำตอบ โดย 

แต่ละมิติ (Dimension) ของเวคเตอร์เป็นค่าความน่าจะเป็นที่ 

แต่ละบิตจะเป็น 1 ตัวอย่างเช่น สมมุติว่าประชากรของขั้นตอน

วิธีเชิงพันธุกรรมแบบเดิมมีโครโมโซมยาว 6 บิตดังภาพที่ 1(ก) 

ตัวอย่างของเวคเตอร์ความน่าจะเป็นของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

แบบกระชับอาจเป็นดังภาพ 1(ข) ซึ่งจะมีจำนวนมิติคือ 6 ตาม 

ความยาวของโครโมโซมในขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอย่างง่าย  

จากภาพที่ 1 จะเห็นได้ว่าการแทนคำตอบโดยใช้เวคเตอร์ความ 

นา่จะเปน็นี ้สามารถลดหนว่ยความจำทีใ่ชจ้ดัเกบ็ประชากรลงไปได้

อย่างมาก เช่นจากตัวอย่างนี้ แทนที่จะใช้หน่วยความจำในการเก็บ 

ประชากร 4 ตัว ก็จะเหลือเพียงเวคเตอร์จำนวนจริงเพียงเวคเตอร์ 

เดียว โดยในเวคเตอร์ความน่าจะเป็นนี้ แต่ละมิติจะเป็นค่าความ 

นา่จะเปน็ของการเกดิบติทีเ่ปน็ 1 เชน่ คา่ 0.75 แทนความนา่จะเปน็ 

ที่โครโมโซมบิตแรกจะเป็น 1 จากประชากรทั้งหมด เป็นต้น   

 การปรับปรุงคำตอบของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบ 

กระชับ สามารถทำได้โดยการปรับค่าความน่าจะเป็นในแต่ละ 

มิติของเวคเตอร์ความน่าจะเป็นตามคำตอบที่ดีกว่า โดยในการ 

ทำงานของอัลกอริทึมนี้จะมีการสุ่มสร้างตัวอย่าง 2 ตัว ขึ้นมาจาก 

เวคเตอร์ความน่าจะเป็น โดยโครโมโซมของตัวอย่างที่สุ่มขึ้นมานี้ 

ในแต่ละบิตจะเป็น 0 หรือ 1 ขึ้นกับค่าความน่าจะเป็นในแต่ละมิติ

ของเวคเตอร์ความน่าจะเป็น เช่น ถ้าเวคเตอร์ความน่าจะเป็นมีค่า 

0.5 ในทกุมติ ิตวัอยา่งประชากรทีสุ่ม่สรา้งขึน้มา จะมโีอกาสเปน็บติ 

1 หรือ 0 เท่าๆ กัน แต่ถ้าเวคเตอร์ความน่าจะเป็นมีค่า 1.0 ทุกมิติ 

ตัวอย่างที่สุ่มออกมาได้จะเป็นโครโมโซมที่เป็นบิต 1 ทั้งหมด 

 เมือ่สุม่สรา้งตวัอยา่งขึน้มาแลว้กจ็ะพจิารณาวา่คำตอบตวัใด 

มีค่าความเหมาะสมมากกว่ากัน เวคเตอร์ความน่าจะเป็นในแต่ละ 

มิติจะถูกปรับตามบิตของคำตอบตัวที่ดีกว่า ถ้าบิตนั้นมีค่าเป็น 1 

ความน่าจะเป็นในมิตินั้นก็จะปรับเข้าใกล้ 1 แต่ถ้าเป็น 0 ค่าความ 

น่าจะเป็นในมิตินั้นก็จะลดค่าลง โอกาสที่บิตนั้นจะถูกสร้างมา 

เป็น 0 ในรอบถัดไปก็จะเพิ่มตามด้วย ดังนั้นเมื่อผ่านกระบวนการ 

วิวัฒนาการไประยะหนึ่ง เวคเตอร์ความน่าจะเป็นก็จะเป็นรูปแบบ 

การกระจายตัวของคำตอบที่ดี โดยการทำงานของขั้นตอนวิธีเชิง 

พันธุกรรมแบบกระชับมีขั้นตอนโดยสรุปดังนี้

 1. กำหนดคา่เริม่ตน้ของตวัแปรในเวคเตอรค์วามนา่จะเปน็ 

ในทุกๆ มิติให้มีค่าเป็น 0.5

ภาพที่ 1 การแทนประชากรของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเทียบกับเวคเตอร์ความน่าจะเป็น

4 
 

ขั�นตอนวธีิเชิงพนัธุกรรมแบบกระชับ 100 

ขั�นตอนวิธีเชิงพนัธุกรรมแบบกระชับ เป็นหนึ� งในขั�นตอนวิธีเชิงวิวฒันาการแบบใหม่ ที�มี101 

แนวความคิดในการใชต้วัแบบความน่าจะเป็น (Probabilistic model) แทนการใชก้ลุ่มประชากรแบบเดิม102 

ในการค้นหาคาํตอบ  แนวความคิดนี� ทาํให้ขั�นตอนวิธีเชิงพนัธุกรรมใช้หน่วยความจาํในการเก็บ103 

ประชากรน้อยลง เนื�องจากไม่มีการใช้ประชากรอีกต่อไป อีกทั�งยงัไม่ต้องอาศยัการดาํเนินการเชิง104 

พนัธุกรรม เช่น การไขวเ้ปลี�ยน หรือ การกลายพนัธ์ุ ทาํให้การประมวลผลทาํไดร้วดเร็วยิ�งขึ�น โดยที�105 

ยงัคงความสามารถเทียบเท่ากบัขั�นตอนวิธีเชิงพนัธุกรรมอย่างง่ายที�ใชอ้ยูเ่ดิม ซึ� งขอ้พิสูจน์นี�ปรากฏใน106 

งานวจิยัของ Harik  et al. (1999)    107 

การแทนคาํตอบของขั�นตอนวธีิเชิงพนัธุกรรมแบบกระชบั จะอยูใ่นรูปแบบของเวคเตอร์ความ108 

น่าจะเป็น (Probability vector) ซึ� งจะใชเ้ป็นตวัแบบในการหาการกระจายตวัของคาํตอบ  โดยแต่ละมิติ 109 

(Dimension) ของเวคเตอร์เป็นค่าความน่าจะเป็นที�แต่ละบิตจะเป็น � ตวัอยา่งเช่น สมมุติวา่ประชากร110 

ของขั�นตอนวธีิเชิงพนัธุกรรมแบบเดิมมีโครโมโซมยาว 6 บิตดงัภาพที� �(ก)  ตวัอยา่งของเวคเตอร์ความ111 

น่าจะเป็นของขั�นตอนวธีิเชิงพนัธุกรรมแบบกระชบัอาจเป็นดงัภาพ �(ข) ซึ� งจะมีจาํนวนมิติคือ � ตาม112 

ความยาวของโครโมโซมในขั�นตอนวธีิเชิงพนัธุกรรมอยา่งง่าย  จากภาพที� � จะเห็นไดว้า่การแทน113 

คาํตอบโดยใชเ้วคเตอร์ความน่าจะเป็นนี�  สามารถลดหน่วยความจาํที�ใชจ้ดัเก็บประชากรลงไปไดอ้ยา่ง114 

มาก เช่นจากตวัอยา่งนี�  แทนที�จะใชห้น่วยความจาํในการเก็บประชากร � ตวั ก็จะเหลือเพียงเวคเตอร์115 

จาํนวนจริงเพียงเวคเตอร์เดียว โดยในเวคเตอร์ความน่าจะเป็นนี�  แต่ละมิติจะเป็นค่าความน่าจะเป็นของ116 

การเกิดบิตที�เป็น �  เช่น ค่า �.�� แทนความน่าจะเป็นที�โครโมโซมบิตแรกจะเป็น � จากประชากร117 

ทั�งหมด เป็นตน้    118 

 119 

� � � � � � 120 

� � � � � �                                        121 

� � � � � � 122 

� � � � � � 123 

    �(ก)                                                                  �(ข) 124 

ภาพที� �  การแทนประชากรของขั�นตอนวธีิเชิงพนัธุกรรมเทียบกบัเวคเตอร์ความน่าจะเป็น 125 

การปรับปรุงคาํตอบของขั�นตอนวธีิเชิงพนัธุกรรมแบบกระชบั สามารถทาํไดโ้ดยการปรับค่า126 

ความน่าจะเป็นในแต่ละมิติของเวคเตอร์ความน่าจะเป็นตามคาํตอบที�ดีกวา่ โดยในการทาํงานของ127 

อลักอริทึมนี� จะมีการสุ่มสร้างตวัอยา่ง � ตวั ขึ�นมาจากเวคเตอร์ความน่าจะเป็น โดยโครโมโซมของ128 

ตวัอยา่งที�สุ่มขึ�นมานี� ในแต่ละบิตจะเป็น � หรือ � ขึ�นกบัค่าความน่าจะเป็นในแต่ละมิติของเวคเตอร์129 

�.�� �.�� �.�� �.� �.� �.� 

สุนิสา ริมเจริญ / วารสารวิทยาศาสตร์บูรพา. 17 (2555) 2 : 205-211

 
 
 



208

 2. สุ่มสร้างตัวอย่างคำตอบจากเวคเตอร์ความน่าจะเป็น 

ขึ้นมา 2 ตัว

 3. คำนวณค่าความเหมาะสมของตัวอย่างที่สุ่มมาได้ แล้ว

พิจารณาว่าตัวใดเป็นผู้ชนะและผู้แพ้

 4. ปรบัคา่เวคเตอรค์วามนา่จะเปน็ตามผูช้นะ โดยพจิารณา 

เฉพาะบิตที่ผู้ชนะและผู้แพ้ไม่เหมือนกัน

 l ถา้บติตำแหนง่ที ่i ของผูช้นะ เปน็ 1 จะปรบัคา่เวคเตอร ์

ความน่าจะเป็นที่ตำแหน่ง i โดยนำค่าความน่าจะเป็นเดิมบวกกับ 

1/n เมื่อ n คือจำนวนประชากรที่ถูกกำหนดใช้ในขั้นตอนวิธีเชิง 

พันธุกรรมอย่างง่าย 

 l ในทางกลับกัน ถ้าบิตตำแหน่งที่ i ของผู้ชนะ เป็น 0 

จะปรับค่าเวคเตอร์ความน่าจะเป็นที่ตำแหน่ง i  โดยนำค่า 

ความน่าจะเป็นเดิมลบด้วย 1/n

 5. ตรวจสอบวา่เวคเตอรค์วามนา่จะเปน็ลูเ่ขา้สูค่ำตอบแลว้

หรอืไม ่โดยพจิารณาจากคา่ความนา่จะเปน็ของแตล่ะมติวิา่เปน็ 0.0 

หรือ 1.0 ครบแล้วหรือไม่ ถ้าค่าความน่าจะเป็นลู่เข้าสู่ 0.0 หรือ 1.0 

หมดแล้ว ให้จบการทำงาน แต่ถ้ายังลู่เข้าไม่ครบ ให้สุ่มตัวอย่างจาก 

เวคเตอร์ความน่าจะเป็นขึ้นมาใหม่แล้วทำซ้ำขั้นตอนที่ 2 ถึง 5 

ต่อไป

 ลำดับต่อไปเป็นการแสดงตัวอย่างการทำงานของขั้นตอน 

วิธีเชิงพันธุกรรมแบบกระชับเมื่อนำมาประยุกต์ใช้กับปัญหาจำนวน 

บิตหนึ่งมากสุด (One-Max problem) ปัญหานี้เป็นปัญหาสมมุติ 

(Toy problem) และเป็นปัญหาที่แก้ง่ายเมื่อใช้ขั้นตอนวิธีเชิง 

พันธุกรรม และมักจะถูกใช้เป็นปัญหาทดสอบพฤติกรรมของ 

อัลกอริทึมเพื่อเปรียบเทียบความสามารถในการแก้ปัญหาแบบง่าย 

โดยค่าความเหมาะสมของคำตอบจะเท่ากับจำนวนบิตที่เป็น 1  

ถ้ามีบิตที่เป็น 1 ยิ่งมากค่าความเหมาะสมจะมากขึ้น และค่าสูงสุด

ที่เป็นไปได้จะเกิดในกรณีที่ทุกบิตเป็น 1 ทั้งหมด ในกรณีนี้ค่าความ

เหมาะสมจะเท่ากับความยาวของโครโมโซม 

 กำหนดให้ x = {x1, x1,..., xN} เป็นโครโมโซมความยาว N, 

โดยทีแ่ตล่ะบติอาจเปน็ 0 หรอื 1, xi ∈{0,1} การหาคา่ความเหมาะสม 

ของโครโมโซมนี้สามารถคำนวณได้จากสมการที่ 1

 F(x) =     xi  (1)

 การแก้ปัญหานี้โดยใช้ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบกระชับ  

สามารถทำไดโ้ดย เริม่ตน้กำหนดเวคเตอรค์วามนา่จะเปน็ใหท้กุมติมิี

ค่าความน่าจะเป็นเท่ากับ 0.5 ซึ่งหมายถึงว่าโอกาสที่จะสุ่มตัวอย่าง

คำตอบออกมาได้แต่ละบิตเป็น 0 หรือ 1 มีโอกาสเท่าๆ กัน 

 จากนัน้ ทำการสุม่ตวัอยา่งขึน้มา 2 ตวั สมมตุสิุม่สรา้งคำตอบ 

ออกมาได้ดังนี้ คำตอบตัวที่ 1 คือ 1 0 0 1 1 1 คำตอบตัวที่ 2 คือ   

1 1 0 1 0 0

 คำนวณค่าความเหมาะสมของคำตอบที่สุ่มขึ้นมา ซึ่งใน 

ตัวอย่างนี้เป็นปัญหาจำนวนบิตหนึ่งมากสุด ค่าความเหมาะสม 

คิดจากจำนวนบิตที่เป็น 1 ที่ปรากฏในโครโมโซม ดังนั้นค่าความ 

เหมาะสมของคำตอบตัวที่ 1 คือ 4 และค่าความเหมาะสมของ 

คำตอบตัวที่ 2 คือ 3 เมื่อทราบค่าความเหมาะสมของคำตอบ 

ทั้งสองแล้ว จะนำมาเปรียบเทียบกันเพื่อหาผู้ชนะและผู้แพ้ ซึ่ง 

ในที่นี้คำตอบตัวที่ 1 คือผู้ชนะ และคำตอบตัวที่ 2 คือผู้แพ้ เมื่อได้ 

ผู้ชนะและผู้แพ้แล้ว เวคเตอร์ความน่าจะเป็นจะถูกปรับปรุงให้ 

เข้าใกล้คำตอบที่เป็นผู้ชนะ โดยการปรับค่าจะพิจารณาจากบิตที่ 

ต่างกันระหว่างผู้ชนะและผู้แพ้ ซึ่งในที่นี้จะพิจารณาบิตที่ 2, 5 

และ 6   

 สำหรับบิตที่ 2 ผู้ชนะเป็นบิต 0 และผู้แพ้เป็นบิต 1 ดังนั้น 

เวคเตอร์ความน่าจะเป็นในตำแหน่งที่ 2 จะถูกปรับค่าให้เข้าใกล้ 

คำตอบที่ดีกว่า นั่นคือปรับค่าความน่าจะเป็นให้เข้าใกล้ 0 สมมุติว่า 

กำหนดค่า n เป็น 10 (ซึ่งสามารถเทียบได้กับการกำหนดจำนวน 

ประชากรเป็น 10 ในขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอย่างง่าย) ค่าใน 

เวคเตอร์ความน่าจะเป็นจะถูกปรับลดลงเท่ากับ 1/n นั่นคือ 0.1 

ภาพที่ 2 ตัวอย่างการปรับปรุงเวคเตอร์ความน่าจะเป็น

6 
 

กาํหนดให้                                       เป็นโครโมโซมความยาว N, โดยที�แต่ละบิตอาจเป็น 0 หรือ 160 

1,                    การหาค่าความเหมาะสมของโครโมโซมนี�สามารถคาํนวณไดจ้ากสมการที� � 161 

                                                             (1) 162 

การแกปั้ญหานี�โดยใชข้ั�นตอนวธีิเชิงพนัธุกรรมแบบกระชบั สามารถทาํไดโ้ดย เริ�มตน้กาํหนด163 

เวคเตอร์ความน่าจะเป็นใหทุ้กมิติมีค่าความน่าจะเป็นเท่ากบั �.�  ซึ� งหมายถึงวา่โอกาสที�จะสุ่มตวัอยา่ง164 

คาํตอบออกมาไดแ้ต่ละบิตเป็น � หรือ � มีโอกาสเท่า ๆ กนั  165 
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ทำให้ค่าความน่าจะเป็นในตำแหน่งที่ 2 คือ 0.5 – 0.1 = 0.4

 สำหรับบิตที่ 5 และ 6 ผู้ชนะเป็นบิต 1 ดังนั้นการปรับ 

คา่เวคเตอรค์วามนา่จะเปน็จะถกูปรบัขึน้ จงึไดค้า่ใหมค่อื 0.5 + 0.1 

= 0.6 ดังตัวอย่างที่แสดงในภาพที่ 2 

 การดำเนินการของขั้นตอนวิธีจะวนซ้ำจนกว่าทุกๆ บิตใน 

เวคเตอร์ความน่าจะเป็นจะลู่เข้าสู่ 0.0 หรือ 1.0 ทั้งหมดจึงหยุด

การทำงานซึ่งจากตัวอย่างข้างต้น สำหรับปัญหานี้เวคเตอร์ความ 

น่าจะเป็นที่เป็นผลลัพธ์ควรจะได้เป็น                                                            

ซึ่งคือตัวแบบของผลลัพธ์ที่ดีที่สุด

 เพือ่เปน็ตวัอยา่งทีแ่สดงความใกลเ้คยีงกนัของประสทิธภิาพ 

ของขั้นตอนวิธีวิธีเชิงพันธุกรรมอย่างง่ายและแบบกระชับ ผู้เขียน 

บทความได้เขียนโปรแกรมเพื่อเปรียบเทียบประสิทธิภาพขั้นตอน

วิธีทั้งสอง โดยทดสอบกับปัญหาจำนวนบิตหนึ่งมากสุดขนาด 100 

บิต  

 ในการทดลอง ได้ทำการกำหนดจำนวนประชากรของ 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอย่างง่ายเริ่มต้นที่ประชากร 4 ตัว จนถึง 

100 ตัว โดยทดลองเพิ่มประชากรทีละ 8 ตัวตามลำดับ ในขณะที่ 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบกระชับมีการสุ่มตัวอย่างเพียง 2 ตัว 

ขั้นตอนวิธีจะทำงานจนลู่เข้าสู่คำตอบแล้วจึงนำผลลัพธ์มาสรุปเป็น

กราฟในภาพที่ 3(ก)  โดยผลการทดลองแสดงจากค่าเฉลี่ยของการ 

ทดสอบโปรแกรมทั้งสิ้น 50 ครั้ง แกนนอนแสดงจำนวนประชากร 

ของขัน้ตอนวธิเีชงิพนัธกุรรมอยา่งงา่ย (และคอืคา่ n ทีใ่ชใ้นการปรบัคา่ 

ของเวคเตอรค์วามนา่จะเปน็ในขัน้ตอนวธิเีชงิพนัธกุรรมแบบกระชบั)  

ส่วนแกนตั้งแทนค่าความเหมาะสมของคำตอบ 

 จากภาพท่ี 3(ก) จะเห็นได้ว่าข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอย่างง่าย 

และแบบกระชบัใหผ้ลลพัธท์ีม่คีณุภาพใกลเ้คยีงกนัโดยใชจ้ำนวนครัง้ 

ในการประเมินค่าความเหมาะสมเท่ากัน ดังแสดงในภาพที่ 3(ข) 
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จัดความถี่ของตารางการเดินรถในมหาวิทยาลัย หรือในงานด้าน 

เครือข่ายคอมพิวเตอร์และการสื่อสาร มีตัวอย่างการประยุกต์ใช้ 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบกระชับในการเพิ่มประสิทธิภาพการ 

บริหารจัดการการทำงานของเซ็นเซอร์เน็ตเวิร์ค (Jin et al., 2005)  

และนำไปใชใ้นการลดจำนวนทรพัยากรในการสือ่สารผา่นเครอืขา่ย 

(Xing & Qu, 2011) 

 งานวิจัยข้างต้นเป็นการนำขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบ 

กระชบัไปใชก้บัปญัหาทีส่ามารถแทนคำตอบดว้ยสายอกัขระเทา่นัน้  

แตใ่นปญัหาบางประเภททีค่ำตอบเปน็เลขจำนวนจรงิ การหาคำตอบ 

โดยแทนเลขจำนวนจรงิดว้ยสายอกัขระนัน้ใหผ้ลลพัธไ์มด่เีทา่ทีค่วร 

Radiom (2007) จึงปรับปรุงขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบกระชับ 

ให้เป็นขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบกระชับแบบจำนวนจริง (Real-

coded compact genetic algorithm) โดยการแทนเวคเตอร์ 

ความน่าจะเป็นด้วยฟั งก์ชันการแจกแจงความน่าจะเป็น 

(Probability distribution function) ของตัวแปรต่างๆ ที่เป็น 

จำนวนจริง และนำไปประยุกต์ใช้ในการหาค่าเหมาะสุดของการ 

ออกแบบขนาดสายอากาศขนาดเล็ก

 ถึงแม้ว่าขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบกระชับจะมีจุดเด่น 

ในเรือ่งของความรวดเรว็ในการทำงานและการใชห้นว่ยความจำนอ้ย 

แต่ก็มีข้อจำกัดในเรื่องความสามารถในการแก้ปัญหาที่ซับซ้อน 

ดังนั้นในช่วงเวลาที่ผ่านมา จึงมีงานวิจัยจำนวนมากที่เสนอวิธีการ 

ปรับปรุงขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบกระชับให้มีประสิทธิภาพ 

ดีกว่าเดิม ตัวอย่างเช่น Ahn & Ramakrishna (2003) ได้เสนอ 

วธิกีารรกัษาคำตอบทีด่เีอาไว ้โดยแบง่เปน็ 2 ขัน้ตอนวธิ ีคอื การเกบ็ 

คำตอบทีม่คีา่ความเหมาะสมสงูเอาไวจ้นกวา่จะมคีำตอบอืน่ทีด่กีวา่ 

มาแทนที่ (Persistent elitist compact genetic algorithm:  

pe-cGA) และการเก็บคำตอบที่มีค่าเหมาะสมมากสุดในขณะนั้น 

ภายในช่วงระยะเวลาที่กำหนดไว้เพียงระยะเวลาหนึ่งเท่านั้น  

(Nonpersistent elitist compact genetic algorithm: ne-cGA) 

ซึ่งทั้ง 2 วิธีการนี้สามารถช่วยหลีกเลี่ยงปัญหาการลู่เข้าสู่คำตอบ 

ที่เร็วเกินไป (Premature convergence) ซึ่งมักจะเป็นปัญหาที่ 

ทำให้ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบกระชับสิ้นสุดการทำงานก่อน

ที่จะเจอคำตอบดีสุดที่แท้จริง (Optimal solution) นอกเหนือ 

จากวิธีการเก็บคำตอบที่มีค่าความเหมาะสมสูงเอาไว้เพื่อเพิ่ม 

ประสิทธิภาพของขั้นตอนวิธี เชิงพันธุกรรมแบบกระชับแล้ว 

การปรบัปรงุประสทิธภิาพยงัทำไดโ้ดยการเปลีย่นวธิกีารปรบัเปลีย่น 

ค่าในเวคเตอร์ความน่าจะเป็น เช่น การใช้ค่าเฉลี่ยเคลื่อนที่ในการ 

ชลอการตดัสนิใจปรบัคา่ความนา่จะเปน็ออกไป เพือ่ใหเ้หน็แนวโนม้ 

ของคำตอบที่ดี (Rimcharoen et al., 2006) การเปลี่ยนแปลง 

วิธีการในการปรับค่าความน่าจะเป็นในเวคเตอร์ยังคงเป็นหัวข้อ 

การวิจัยที่น่าสนใจ เนื่องจากการเปลี่ยนวิธีปรับปรุงค่าของเวคเตอร์ 

เพียงเล็กน้อยนี้ส่งผลให้ขั้นตอนวิธีมีประสิทธิภาพมากขึ้นอย่าง 

เห็นได้ชัด

สรุป
 บทความนี้นำเสนอหลักการของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

แบบกระชับ การนำไปใช้ ตัวอย่างการประยุกต์ และการปรับปรุง 

ประสิทธิภาพของขั้นตอนวิธีดังกล่าว วัตถุประสงค์ของบทความนี ้

คือการนำเสนอที่ผู้อ่านจะสามารถเข้าใจได้โดยง่ายและเห็นว่า 

กระบวนการทำงานของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบกระชับนี้ง่าย

และไมซ่บัซอ้น เปน็ขัน้ตอนวธิทีีใ่ชห้นว่ยความจำในการประมวลผล 

น้อยมาก ในขณะที่ผลลัพธ์การทำงานที่ได้สามารถเทียบเคียงได้ 

กับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอย่างง่ายที่ใช้กลุ่มประชากรในการหา 

คำตอบ งานวิจัยส่วนใหญ่จึงมักหยิบยกขั้นตอนวิธีนี้ไปใช้แก้ปัญหา 

ในงานที่มีข้อจำกัดในเรื่องของหน่วยความจำ และต้องการความ 

รวดเร็วในการประมวลผล ซึ่งจากงานวิจัยที่ผ่านมาก็สรุปไปใน 

ทิศทางเดียวกันว่าขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบกระชับสามารถ 

ช่วยปรับปรุงประสิทธิภาพของคำตอบได้เป็นที่น่าพอใจ
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