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บทที่  1 

บทนํา 

 
1.1 ความเปนมาและความสําคัญของปญหา 

โดยปกติปญหาในโลกจริงมักจะเปนปญหาหลายจุดประสงค และแตละจุดประสงคก็
มักจะขัดแยงกันเอง ถาคําตอบมีคาในจุดประสงคหน่ึงดี คาในจุดประสงคอ่ืนมักจะแยลง ดังน้ัน
คําตอบที่ไดมักจะมีหลายคําตอบ ซึ่งไมสามารถชี้ชัดไดวาคําตอบใดดีกวากัน แตจะเปนการ
ถวงดุลของแตละจุดประสงคนั่นเอง ตัวอยางเชน ปญหาการออกแบบวงจรที่ตองการลดเวลาใน
การทํางานใหสามารถทํางานไดเร็วขึ้นโดยใชทรัพยากรใหนอยลง [1] สองจุดประสงคนี้มักจะไม
คอยไปดวยกัน ถาตองการใหทํางานเร็วมักจะใชทรัพยากรมาก และถาตองการใชทรัพยากร
นอยการทํางานก็มักจะชาไปดวย  ปญหาการแทรกลายน้ํา [2] เปนอีกตัวอยางหนึ่งซ่ึงตองการ
ความทนทานของลายน้ํา (Robustness) และในขณะเดียวกันก็ตองการซอนลายน้ําไมให
กระทบกระเทือนกับคุณภาพของตนฉบับดวย (Distortion) สองสิ่งนี้มักไมไปดวยกัน ถาตองการ
ความทนทานมากก็ตองแทรกลายนํ้าในปริมาณมาก แตก็จะทําใหสังเกตไดหรืออาจทําให
คุณภาพตนฉบับเสียไป แตถาซอนลายน้ําไวนอยความทนทานของลายน้ําก็จะลดลง เม่ือถูก
โจมตีลายน้ําก็จะหายไปไดงาย ลักษณะเชนน้ีเปนธรรมชาติของปญหาหลายจุดประสงคซึ่งแตละ
จุดประสงคมักจะขัดแยงกันเอง 

ขั้นตอนวิธีเชิงวิวัฒน (Evolutionary Algorithms: EAs) ถูกนําไปใชสําหรับแกปญหา
หลายจุดประสงค (Multi-objective Problem: MOP) อยางแพรหลาย [3] [4] [5] [6] [7] สวน
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm: GA) [8] [9] เปนวิธีการหนึ่งในกลุมน้ีที่ไดรับ
ความนิยม เนื่องจากสามารถนําไปแกปญหาไดหลากหลาย นอกจากนี้ในการทํางานแตละครั้ง
ทําใหไดคําตอบหลายคําตอบพรอมกัน มีการปรับปรุงขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมออกมา
หลากหลายรูปแบบเพ่ือใชในการแกปญหาหลายวัตถุประสงค [3] 

ความสําเร็จของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมถูกอธิบายไวดวยความสามารถในการ
ประกอบหนวยการสราง (Building Blocks) หนวยการสรางในที่นี้ คือ สวนยอย ๆ ที่จะรวมกัน
เปนคําตอบ ที่ผานมาไดมีความพยายามที่จะระบุหนวยการสรางเร่ือยมา หน่ึงในความพยายาม
เหลานี้คืองานวิจัยที่ทําการระบุหนวยการสรางโดยใชเมทริกซความพรอมเพรียง (Simultaneity 
Matrix) [10] [11] และไดนํา เสนอเทคนิคสําหรับระบุหนวยการสราง (Building Block 
Identification: BBI) เพ่ือนํามาแกปญหาที่มีหนวยการสรางเดนชัดในกลุมปญหาที่แบงแยกยอย
ได (Additively Decomposable Functions: ADFs) เชน กลุมปญหาหลอก (Deceptive 
Problems) วิธีการนี้ใชเมทริกซความพรอมเพรียงสําหรับวัดความสัมพันธของตัวแปรในคําตอบ
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จากนั้นใชขั้นตอนวิธีการแบงสวน (PAR algorithm) สําหรับแบงกลุมตัวแปรที่ขึ้นตอกัน เพ่ือ
นําไปใชในระหวางกระบวนการไขวเปลี่ยน (Crossover) ทําใหบิตที่มีความสัมพันธกันไมถูก
แยกออกจากกัน เพ่ือชวยปองกันไมใหหนวยการสรางของคําตอบที่ดีอยูแลวถูกทําลายโดยตัว
ดําเนินการไขวเปลี่ยน ในขณะที่ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบธรรมดา (Simple GA) ไมสามารถ
ปองกันได นําไปเปรียบเทียบผลกับขั้นตอนวิธี BOA (Bayesian Optimization Algorithm) [12] 
และขั้นตอนวิธี hBOA (hierarchical BOA) [13] ซึ่งเปนขั้นตอนวิธีประมาณการแจกแจงอยาง
หน่ึง (Estimation of Distribution Algorithms: EDAs) [14] [15] กลุมของขั้นตอนวิธีประมาณ
การแจกแจงจะสรางแบบจําลอง (model) ของคําตอบเพ่ือเปนตัวแทนของคําตอบและใช
แบบจําลองนี้สุมสรางคําตอบใหม จากนั้นคัดเลือกคําตอบดี ๆ เพ่ือนํากลับมาสรางเปน
แบบจําลองอีก ทําเชนน้ีวนไปเรื่อย ๆ จนกวาจะไดคําตอบที่พอใจ แตเน่ืองจากกระบวนการ
เรียนรูแบบจําลองใชเวลาในการสรางแบบจําลองที่ดีที่สุดนาน ตัวอยางเชน กระบวนการสราง
เครือขายของเบส (Bayesian Believe Network) [16] [17] ผลการเปรียบเทียบสรุปวาขั้นตอนวิธี 
hBOA ใชจํานวนครั้งการประเมินคาคําตอบนอยกวา แตการคํานวณเมทริกซเทียบกับการสราง
โครงขายของเบย ใชเวลานอยกวาถึง 10 เทาและใชหนวยความจํานอยกวา 10 เทาดวย 
นอกจากตัววัดที่ใชเมทริกซความพรอมเพรียงแลว ไดมีงานวิจัยอ่ืนที่ปรับปรุงใหใชเมทริกซไค
กําลังสอง [18] ซึ่งเปนตัววัดทางสถิติที่นาเชื่อถือมาใชแทนเมทริกซความพรอมเพรียงได โดยที่
ยังสามารถใชหลักการอื่น ๆ เชนเดียวกับงานวิจัยเดิมได 

นอกจากนี้ขั้นตอนวิธีการระบุหนวยการสรางโดยใชเมทริกซไคกําลังสองมีความ
บกพรองอยูประการหนึ่งคือ จะทํางานไดดีเม่ือคําคอบมีความหลากหลาย (diversity) อยูระดับ
หน่ึง ทําใหคอนขางจะมีปญหากับการใชงานในปญหาจุดประสงคเดียว (Single Objective 
Problem) ในชวงที่คําตอบลูเขาสูคําตอบเดียว การระบุหนวยการสรางจะไมแสดงถึงโครงสราง
จริงของปญหา ใน BOA ก็มีคุณลักษณะนี้เชนเดียวกัน [19] เน่ืองมาจากขั้นตอนการสุมตัวอยาง
ในปริมาณจํากัด แมวาโดยภาพรวมแลวจะสามารถหาคําตอบไดเร็วขึ้น แตก็ไมอาจปฏิเสธไดวา 
ประสิทธิภาพของการผสมคําตอบเพ่ือใหไดคําตอบที่ดีขึ้นลดลง และอาจจะไมสามารถชักนํา 
(guide) ใหมีคุณภาพเพิ่มขึ้น เน่ืองจากหนวยการสรางที่ตรวจสอบไดระบุตําแหนงการไขว
เปลี่ยนที่ไมกอประโยชน แตเน่ืองดวยธรรมชาติของปญหาหลายจุดประสงคที่คําตอบในพาเร
โตฟรอนทมีความหลากหลายของคําตอบอยูแลวทําใหผลของการระบุหนวยการสรางดวยเมท
ริกซไคกําลังสองนาจะสามารถระบุหนวยการสรางไดดีกวา แมจะยังไมไดใชขั้นตอนวิธีสําหรับ
รักษาความหลากหลายของคําตอบ (maintain diversity) อยางไรก็ดีในการแกปญหาหลาย
จุดประสงคยังคงตองการรักษาความหลากหลายของคําตอบเพื่อประโยชนในการกระจายตัวของ
คําตอบในพาเรโตฟรอนท [20] 

งานวิจัยเกี่ยวกับการแกปญหาดวยหนวยการสรางสวนใหญยังสนใจอยูในปญหา
จุดประสงคเดียว เม่ือไมนานมานี้เร่ิมมีคนสนใจที่จะศึกษาหนวยการสรางในปญหาหลาย
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จุดประสงค ตัวอยางเชน ในวิทยานิพนธของ Day [4] และในงานวิจัย [6] ไดมีการออกแบบ
ปญหาหลายจุดประสงคที่มีหนวยการสรางเดนชัดไวดวย และจากการที่กระบวนการระบุหนวย
การสรางสามารถแกปญหาจุดประสงคเดียวไดดี จึงตองการศึกษาความเปนไปได และ
ประสิทธิภาพของการนําขั้นตอนวิธีระบุหนวยการสรางโดยใชเมทริกซไคกําลังสองที่ชัชวิทยและ
ประภาสไดเสนอไวใน [10] [11] และ [18]  มาแกปญหาหลายจุดประสงคและปรับปรุงให
เหมาะสมกับปญหาหลายจุดประสงค 

 
1.2 วัตถุประสงคของการวิจัย 

งานวิจัยนี้มีวัตถุประสงคเพ่ือประยุกตใชการจําแนกสวนประกอบที่เรียกวาหนวย
การสรางในขั้นตอนวธิีเชิงพันธุกรรมใหสามารถแกปญหาหลายจุดประสงคไดดีและเหมาะสม 

 
1.3 ขอบเขตของการวิจัย 

1. ขั้นตอนวิธีที่จะพัฒนาอยูในกลุมหนวยการสรางชัดแจง (Explicit Building Blocks) คือมี
การระบุหนวยการสรางเพ่ิมเติมจากขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมโดยทั่วไป 

2. ปญหาที่ใชทดสอบเปนปญหาในโดเมนไมตอเนื่อง (Discrete Domain) 
3. ใชแนวคิดพาเรโตรวมในการคนหาคําตอบ (Pareto Based Approach) 

 
1.4 ข้ันตอนและวิธีดําเนินการวิจัย 

1. ศึกษาทฤษฎีและงานวิจัยที่เกี่ยวของ 
2. วิเคราะหและออกแบบการทดลอง 
3. พัฒนาขั้นตอนวิธีที่นําเสนอ 
4. ทดสอบประสิทธิภาพและปรับปรุงวิธีการที่นําเสนอ 
5. วิเคราะหและสรุปผล 
6. จัดทําเอกสารงานวิจัย 

 
1.5 ประโยชนที่คาดวาจะไดรบัจากการวิจยั 

1. ไดขั้นตอนวิธีการประยุกตใชหนวยการสรางในปญหาจุดประสงคเดียวใหเหมาะสําหรับ
ปญหาหลายจุดประสงค 

2. สามารถแกปญหาหลายจุดประสงคที่มีหนวยการสรางเดนชัดได 



 

 

4 

3. มีความรูความเขาใจในการใชหนวยการสรางมากขึ้น เพ่ือนําไปใชศึกษาและพัฒนา
สําหรับแกปญหาหลายจุดประสงคโดยทั่วไปไดมากยิ่งขึ้น 

  
1.6 เน้ือหาในวิทยานิพนธน้ี 

รายละเอียดตาง ๆ ในวิทยานิพนธจะนําเสนอเปนลําดับดังน้ี  ในบทที่ 2 จะกลาวถึง
ทฤษฎีและงานวิจัยที่เกี่ยวของ ไดแก ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม หนวยการสราง และข้ันตอนวิธี
เชิงพันธุกรรมสําหรับแกปญหาหลายจุดประสงค บทที่ 3 จะเสนอวิธีการนําขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมที่ใชหนวยการสรางมาใชในการแกปญหาจุดประสงคเดียว 

ในบทที่ 4 เสนอวิธีการใชงานการระบุหนวยการสรางในปญหาหลายจุดประสงค 
แบบตางๆ และจะนําวิธีที่เสนอไปทําการทดลองเปรียบเทียบผลในบทถัดไป บทที่ 5 นําเสนอ
ปญหาที่ใชในการทดลอง และผลการทดลองเปรียบเทียบขั้นตอนวิธีเชิงวิวัฒนที่ใชหนวยการ
สรางในการแกปญหาหลายจุดประสงค รวมทั้งวิเคราะหผลการทดลอง สุดทายในบทที่ 6 จะสรุป
ผลการวิจัย แนะแนวทางการนําหนวยการสรางไปใชในการแกปญหาหลายจุดประสงคที่
เหมาะสม และแนวทางการทําวิจัยเพ่ิมเติมในอนาคต 

 
1.7 งานตีพิมพ 

ในระหวางการศึกษาไดมีการตีพิมพผลงานวิจัยดังนี้ 

Ponsawat J., Punyaporn W., Nachol N., and Chongstitvatana P., ”Solving 
Multi-Objective Problems with Building Blocks Identification”. 7th 
International Symposium on Communications and Information Technologies 
(ISCIT2007), Australia, October 16-19, 2007. 

 

Punyaporn, W., Ponsawat, J., and Chongstitvatana, P., "Solving Additively 
Decomposable Functions by Building Blocks Identification", International 
Joint Conference on Computer Science and Software Engineering, 
Thailand, May 2-4, 2007, pp.23-26. 

 



 

 

บทที่  2 

ทฤษฎีและงานวิจัยทีเ่ก่ียวของ 

 
ในบทนี้จะกลาวถึงทฤษฎีและงานวิจัยที่เกี่ยวของ ไดแก ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

หนวยการสราง ขั้นตอนวิธีระบุหนวยการสรางแบบตางๆ นิยามของปญหาหลายจุดประสงคและ
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมสําหรับแกปญหาหลายจุดประสงค ตามลําดับดังตอไปน้ี 

 
2.1 ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm) [8] เปนกระบวนการคนหาคําตอบ
โดยอาศัยหลักการการวิวัฒนาการตามธรรมชาติ มีขั้นตอนดังแสดงในรูปที่ 1 

 
gen = 0 
Initialize n individuals as P 
Evaluate fitness of individuals in P 
While ( terminate condition is not met ) and ( gen < MAXGEN) Do 
 Select n/2 mates from P 
 Produce P’ using crossover over each mate  
 Perform mutation of P’ result P” 
 Evaluate P” 
Select new P from (P ∪ P”) based on fitness 

 gen = gen + 1 
End While 
 

 
รูปที่ 1 ขั้นตอนวิธเีชิงพันธกุรรม 

 
กระบวนการของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมมีสวนที่ตองพิจารณาดังตอไปน้ี 

ก. การเขารหัส (Encoding) 
การคนหาคําตอบของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมไมจําเปนตองรูเกี่ยวกับหนาตาของ

คําตอบจริง โดยจะทําการคนหาคําตอบที่ดีจากคําตอบที่เขารหัส (encode) ไว มักจะอยูในรูป
สายอักขระ ทั้งที่เปนทวิภาค (binary), ตัวเลข (integer) หรือจะเปนตัวอักษรทั่วไปก็ได การทํา
เชนน้ี ทําใหเราสามารถยนยอปริภูมิของคําตอบจริง ใหเหลือเพียงปริภูมิ ของการเขารหัสนั้น ๆ 
แตในทางกลับกัน ถาการเขารหัสนั้นไมเหมาะสมกับปญหาแทนที่จะทําใหปริภูมิในการหา
คําตอบเล็กลง ก็อาจจะทําใหปริภูมิโตขึ้นได 
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ข. การกําหนดคาเริ่มตน (Initialization) 
โดยปกติแลวกระบวนการของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมจะเริ่มจากการสุมสราง

ประชากรที่เปนคําตอบขึ้นมาจํานวนหนึ่งกอน แลวทําการวัดคุณภาพคําตอบ และเลือกคําตอบที่
ดีๆ ไปเปนตนแบบสําหรับสรางคําตอบใหมที่คาดวาจะดียิ่งขึ้น อยางไรก็ดี ในหลายๆ ปญหามี
การคัดเลือกประชากรที่มีแนวโนมที่ดีจากขั้นตอนวิธีงายๆ และรวดเร็ว เพ่ือนํามาใชเปน
ประชากรเริ่มตน เพ่ือใหขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมใชเวลาสั้นลงในการหาคําตอบที่ดีขึ้นกวาที่มีอยู 
นอกจากนี้ในงานวิจัยที่เปนการคํานวณแบบขนาน ก็มักจะมีการนําประชากรที่ดีจากหนวย
ประมวลผลอ่ืนๆ มารวมกันเพ่ือใชเปนประชากรเริ่มตนในการประมวลผลครั้งตอไป 

ค. การประเมินคา (Evaluation) 
คาที่จะใชบอกความดีของแตละคําตอบในที่นี้เรียกวา คาความเหมาะสม (Fitness 

Value) ซึ่งใชสําหรับเปรียบเทียบคุณภาพของแตละคําตอบ วาคําตอบใดดีกวาคําตอบใดมาก
นอยเพียงไร เพ่ือนํามาใชในกระบวนการเลือกคําตอบดี ๆ มาสรางคําตอบใหม ฟงกชันวัด
คุณภาพ (Fitness Function) ที่ดีจะสามารถแยกแยะคําตอบที่ดีออกจากคําตอบที่ไมดีไดทําให
กระบวนการคนหาของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมสามารถทํางานไดผลดี ในปญหาหลาย
จุดประสงคปจจุบันนิยมใชคาความเหมาะสมที่เปนผลจากการจัดเรียงความเดนของคําตอบตาม
แนวคิดพาเรโต (Pareto Dominance) และจะไมไดใชคาความดีในแตละจุดประสงคโดยตรง 

ง. การคัดเลือก (Selection) 
หลังจากการกําหนดประชากรเริ่มตนแลว กระบวนการคัดเลือกเปนกระบวนสาํคญัที่

ใชเพ่ือเลือกคําตอบที่ดีมาเปนตนแบบสําหรับสรางคําตอบที่ ดีขึ้นในประชากรรุนถัดไป 
กระบวนการคัดเลือกสามารถทําไดหลายแบบขึ้นอยูกับแตละปญหาวามีคุณลักษณะอยางไร เชน 
ในปญหาที่ตองการความหลากหลายของประชากรสูง ก็อาจจะใชการคัดเลือกแบบแขงขัน 
(Tournament Selection) ที่มีปริมาณการแขงขันนอย ๆ เชน สุมเลือกประชากรขึ้นมาเพียงสอง
ตัวและเลือกใชตัวที่มีคาความเหมาะสมสูงกวา 

กระบวนการคัดเลือกในปญหาหลายจุดประสงคจะมีความพิเศษมากกวาปญหา
จุดประสงคเดียว เน่ืองจากหนึ่งคําตอบมีคาความเหมาะสมหลายคาตามจํานวนจุดประสงค และ
โดยปกติมักจะมีคาขัดแยงกันคือ ในจุดประสงคหน่ึงมีคามากสวนอีกจุดประสงคหน่ึงอาจจะมีคา
นอยเม่ือเทียบกับคําตอบอ่ืน การเปรียบเทียบวาคําตอบใดดีกวาจึงตองพิจารณาจากหลาย
จุดประสงครวมกัน 

จ. การไขวเปลีย่น (Crossover)  
การไขวเปลี่ยนโดยทั่วไปเปนการรวมสองคําตอบเขาดวยกันโดยคาดหวังวาจะได

คําตอบใหมซึ่งมีสวนประกอบที่ดีของทั้งสองคําตอบทําใหคุณภาพของคําตอบดีขึ้น ในทาง
กลับกันก็สามารถทําใหเกิดการทําลายคุณภาพคําตอบของทั้งสองคําตอบทําใหคําตอบแยลงได
ในบางกรณี การเลือกตําแหนงในการไขวเปลี่ยนที่เหมาะสมจะทําใหสามารถหาคําตอบที่
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ตองการเจอและสงผลใหแกปญหาไดรวดเร็วยิ่งขึ้น งานวิจัยน้ีสนใจที่จะปรับปรุงกระบวนการนี้
ใหเหมาะสําหรับปญหาหลายจุดประสงค 

ฉ. การกลายพันธุ (Mutation) 
กระบวนการกลายพันธุ มีจุดประสงคหลักในการสรางความหลากหลายใหกับ

ประชากร เพ่ือไมใหเกิดการลูเขาที่เร็วเกินไป (Premature Convergence) เพราะถาความ
หลากหลายของประชากรลดลงเร็วเกินไปอาจทําใหไดคําตอบที่ไมใชคําตอบเหมาะที่สุด 
(Optimal Solution) สวนใหญแลวกระบวนการกลายพันธุมักจะเปนกระบวนการที่ทําลายคําตอบ 
เน่ืองจากเปนการสุมเพ่ือเปลี่ยนแปลงคําตอบทําใหไมสามารถควบคุมหรือทราบผลที่ตามมาได 

ช. การควบคุมความหลากหลายของคําตอบ (Diversity Control) 
โดยปกติแลวการควบคุมความหลากหลายของประชากรจะอยูในกระบวนการ

คัดเลือกคําตอบ ซึ่งจะสงผลตอคุณภาพคําตอบที่ได โดยเฉพาะในปญหาหลายจุดประสงคจะมี
คําตอบเปนกลุมของคําตอบที่เรียกวา พาเรโตฟรอนต (Pareto Front) หากขาดความ
หลากหลายของคําตอบก็จะไดจํานวนจุดของคําตอบนอยหรือไมกระจายตัวในพาเรโตฟรอนต 
[20] นอกจากนี้การระบุหนวยการสรางที่ใชเปนเครื่องมือในงานวิจัยน้ีตองการใหประชากรมี
ความหลากหลายอยูปริมาณหนึ่ง [10] 

 
2.1.1 ทฤษฎีบทเคาราง (Schema Theorem) 

ทฤษฎีบทเคารางใชอธิบายพฤติกรรมของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบธรรมดา 
(Simple Genetic Algorithm) ทฤษฎีบทเคารางอธิบายไดดวยสมการตอไปน้ี กําหนดให H คือ 
เคาราง (Schema) *},1,0{,10 ∈= − il hhhH K  

⎟
⎠
⎞

⎜
⎝
⎛ −

−
−≥+ )(

1
)(1)(),()1,( Hop

l
Hp

f
HftHmtHm mc

avg

δ  

เม่ือ     ),( tHm  คือ จํานวนประชากรที่เขากนัไดกับเคาราง H ที่เวลา t 
)(Hf  คือ คาความเหมาะสมเฉลี่ยของประชากรที่เขากันไดกบัเคาราง H ที่เวลา t 

favg คือ คาความเหมาะสมเฉลี่ยของประชากรทั้งหมด 
δ(H)  คือ ความยาวของเคาราง (Length of a Schema) 
o(H)  คือ อันดับของเคาราง (Order of a Schema) 
pc  คือ ความนาจะเปนในการไขวเปลี่ยน 
pm  คือ ความนาจะเปนในการกลายพันธุ 
l    คือ ความยาวของโครโมโซม 

หมายเหต ุ  ความยาวของเคาราง คือ ระยะหางมากทีสุ่ดของเลขโดด (digit)  ที่ไมใช * 
อันดับของเคาราง คือ จํานวนเลขโดดที่ไมใช * 
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จากสมการขางตนจะไดวาจํานวนเคารางที่สั้นและมีอันดับต่ําของประชากรที่มีคา
ความเหมาะสมสูงกวาคาเฉลี่ยความเหมาะสมของประชากรจะมีปริมาณเพิ่มขึ้นเปนฟงกชันเลข
ชี้กําลัง Goldberg [8] กลาวไววา "เคารางที่สั้น มีอันดับต่ํา และมีคาความเหมาะสมสูงกวาคา
ความเหมาะสมเฉลี่ยจะมีปริมาณเพิ่มขึ้นเปนเลขชี้กําลังในประชากรรุนถัดๆ ไป” (“short, low-
order, above-average schemata receive exponentially increasing trials in subsequent 
generations”) ทฤษฎีบทเคารางนี้ถูกใชสําหรับนิยามหนวยการสราง 

 
2.1.2 หนวยการสราง (Building Block) 

สมมติฐานเริ่มแรกของหนวยการสราง  Goldberg [8] และ Grefenstette [21] กลาว
ไววาขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมประสบผลสําเร็จดวยการประกอบเคารางที่สั้นมีอันดับต่ําและมี
ความเหมาะสมสูง ซึ่งถูกเรียกวา “หนวยการสราง” (Building Blocks) 

Anil Menon ไดใหสมมติฐานของหนวยการสรางประสิทธิผล (Effective Building 
Block Hypothesis) [22 หนา.145] ไวดังน้ี “ขั้นตอนวิธีเชิงวิวัตนทํางานโดยการรวมเคาราง
อันดับต่ํา ๆ ที่มีคาความเหมาะสมสูงกวาคาเฉลี่ยเพ่ือใหไดเคารางอันดับสูงขึ้นเรื่อย ๆ” 

โดยสรุปแลว หนวยการสราง ก็คือสวนของคําตอบที่ดีที่รวมกันแลวทําใหไดคําตอบ
ที่ดียิ่งขึ้น หนวยการสรางในปญหางายมักจะไมขึ้นตอกันหรือไมมีความสัมพันธกัน ทําใหการ
ประกอบเขาดวยกันทําไดงายและอิสระกวา แตในบางกลุมปญหา เชน กลุมปญหาหลอก 
(Deceptive Problems) จะประกอบดวยหนวยการสรางยอย ๆ ที่ขึ้นตอกันหรือมีความสัมพันธ
กัน ทําใหการระบุหนวยการสราง (Building Block Identification) มีความสําคัญในการแกปญหา
ที่มีความเชื่อมโยงระหวางบิต (Linkage Learning Problem) 

 
2.1.3 การระบุหนวยการสราง (Building Block Identification) 

การระบุหนวยการสราง หรือบางครั้งจะรูจักในนามการเรียนรูความเช่ือมโยง 
(Linkage Learning) [23] หรือปญหาการเรียงลําดับ (Ordering Problem) 

ปญหาที่มีความเชื่อมโยงระหวางบิตเปนปญหาที่จําเปนตองรูความสัมพันธระหวาง
แตละบิตของคําตอบเพื่อใชในการปรับปรุงคําตอบ เน่ืองจากคาความเหมาะสมของคําตอบขึ้นอยู
กับกลุมของบิตที่ขึ้นตอกัน หากสามารถระบุหนวยการสรางและปองกันการทําลายหนวยการ
สรางในระหวางการไขวเปลี่ยนได จะทําใหขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมมีประสิทธิภาพดีขึ้นอยางมี
นัยสําคัญ [24]  
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มีหลายงานวิจัยที่พยายามแกปญหาโดยอาศัยความรูเกี่ยวกับความสัมพันธระหวาง
บิตของคําตอบโดยเฉพาะในกลุมของขั้นตอนวิธีประมาณการแจกแจง (Estimation of 
Distribution Algorithms: EDAs) ซึ่งจะทําการเรียนรูแบบจําลองที่ครอบคลุมกลุมคําตอบที่ถูก
เลือก จากนั้นจะสุมสรางคําตอบใหมจากแบบจําลองที่ได เชน MIMIC [25], BMDA [26], BOA 
[12], และ eCGA [23] เปนตน 

การหากลุมเชื่อมโยง (Linkage Groups) หรือหนวยการสราง สามารถทําไดหลาย
แนวทาง ซึ่งสามารถแบงประเภทไดเปน 3 กลุมดังนี้ 
 

1. การตรวจสอบโดยการเปลี่ยนแปลงคาทีละนอย (Perturbation) 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมในกลุมน้ีตรวจสอบการเชื่อมโยงโดยการเปลี่ยนคายีนของ
คําตอบทีละนิดแลวตรวจสอบการเปลี่ยนแปลงของคาความเหมาะสมที่เปลี่ยนแปลงไปหลังจาก
การปรับคายีน ขั้นตอนวิธีในกลุมน้ีมักจะแบงการทํางานออกเปนสองขั้นตอน ในขั้นตอนแรกจะ
ทําการปรับคายีนและตรวจหาความเชื่อมโยง (หนวยการสราง) ในขั้นที่สองจะผสมหนวยการ
สรางที่ไดจากขั้นตอนแรก ตัวอยางขั้นตอนวิธีที่อยูในกลุมน้ีไดแก mGA [27], fmGA [28], 
gemGA [29], LINC [30] และ LIMD [31] ซึ่งจะมีรายละเอียดในหัวขอถัดไป 

2. การสรางแบบจําลอง (Model Building)  

การสรางแบบจําลองอยูในจําพวกขั้นตอนวิธีประมาณการแจกแจง ตัวอยางขั้นตอน
วิธีที่อยูในกลุมน้ีไดแก ECGA [23], BOA [32], hBOA [12], และ DSMGA [33] [34] โดยปกติ
ขั้นตอนวิธีในกลุมนี้จะมีการสรางแบบจําลองของปญหาจากคําตอบที่ถูกคัดเลือก โดยจะ
ประกอบดวยขั้นตอนวิธีดังตอไปน้ี 

1) สุมสรางประชากรใหม 
2) เลือกกลุมคําตอบที่ดีกวา 
3) สรางแบบจําลองตัวแทนคําตอบที่เลือกมา 
4) สรางประชากรรุนถัดไปจากแบบจําลองที่ได 
5) ทําซ้ําขั้นตอน 2) ถึง 5) จนกวาจะเจอเงื่อนไขการหยุด 

3. การหาความเชื่อมโยงแบบปรับตัว (Interaction Adaptation) 

เปนการทําโดยออมในระหวางการทํางานของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม การหาความ
เชื่อมโยงจะแฝงอยูในการเขารหัส โครโมโซมที่มียีนซ่ึงมีความเชื่อมโยงกันสูงอยูใกลกันมากกวา 
ก็จะมีโอกาสรอดไปยังประชากรรุนถัดไปมากกวา ตัวอยางขั้นตอนวิธีในกลุมน้ีคือ LEGO [35] 
และ LLGA [36] 
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2.1.4 ข้ันตอนวิธีสําหรับระบุหนวยการสราง 

ในหัวขอนี้จะแสดงขั้นตอนวิธีการระบุหนวยการสรางแบบตางๆ ของแตละกลุมที่ได
กลาวถึงในหัวขอที่ผานมา 

 
ก. ข้ันตอนวิธี DSMGA 

ขั้นตอนวิธี DSMGA (Dependency Structure Matrix Genetic Algorithm) อยูใน
กลุมการสรางแบบจําลอง (model building) ถูกเสนอโดย Tian-Li Yu [33] [34] สําหรับใช
แกปญหาที่มีการเหลื่อมซอนกันของหนวยการสราง ขั้นตอนวิธีนี้ใชเมทริกซในการแทน

ความสัมพันธภายในกราฟเพื่อชวยวิเคราะหและแยกยอยปญหา เครื่องหมาย ‘×’ ในตาราง 
บงบอกถึงความสัมพันธระหวางจุดภายในกราฟ เม่ือดูรูปที่ 2 (a) ประกอบ  A กับ  B มี
ความสัมพันธกันโดยมีลูกศรชี้จาก A ไปยัง B แนวเสนทแยงมุมในเมทริกซจะไมมีความหมาย 

(ในที่นี้สามารถแทนเครื่องหมาย ‘×’ ดวยหนึ่งและชองวางแทนดวย 0)  ในรูปที่ 2 (b) แสดง
ตัวอยางการแบงกลุม (clustering) เพ่ือใหภายในกลุมมีความสัมพันธกันเองและสัมพันธกับ
ภายนอกกลุมใหนอยที่สุด ทําไดโดยการสลับตําแหนงแถวและสดมภ ในรูป (b) จะไดกลุมที่แบง
แลวเปน 2 กลุมคือ {A,F,E} และ {D,B,C,G} แตก็จะเห็นไดวายังมีความสัมพันธบางสวนยังอยู
ภายนอกกลุมที่แบงได ในรูปที่ 2 (c) แสดงรูปแบบการแบงกลุมอีกแบบที่มีการเหลื่อมกันของ
กลุมที่แบงได เกิดจากการเพิ่มขนาดของกลุมหน่ึงขึ้นทําใหสองความสัมพันธที่อยูภายนอกกลุม
ไดอยูภายในกลุม 

 
(a) ความสัมพันธดั้งเดิม (b) หลังแบงกลุม (c) แบงกลุมอีกแบบ 

รูปที่ 2 การใชเมทริกซแทนความสัมพันธในกราฟของขัน้ตอนวธิี DSMGA 
 
 กระบวนการแบงกลุมเปนขั้นตอนที่ยุงยากสําหรับปญหานี้ มีหลายงานวิจัยที่
พยายามจะทําใหขั้นตอนนี้เปนอัตโนมัติ เชนในงานวิจัยของ Fernadez [37] ในป 1998 ใช 
simulated annealing search เพ่ือหาการแบงกลุม ในป 2002 Whitfield และคณะ [38] ใช
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเพ่ือแบงกลุม แตก็ยังประสบปญหาคาเหมาะสมเฉพาะสวน (local 
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optima) ผูเสนอขั้นตอนวิธีนี้ไดเปลี่ยนมาใชแบบจําลองความยาวในการอธิบาย (model 
description length) และแบบจําลองอธิบายขอมูลที่ไมสอดคลอง (the mismatched data) 
รวมกับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอยางงายเพ่ือหาการแบงกลุม ตัวอยางเชน ความสัมพันธที่ไม
อยูในกลุมจะถูกมองเปนขอมูลที่ไมสอดคลอง ขั้นตอนการแบงกลุมน้ีมีชื่อวา DSM Clustering 
เปนสวนหนึ่งของขั้นตอนวิธี DSMGA ดังแสดงในรูปที่ 3 

 
รูปที่ 3 ขั้นตอนการทํางานของ DSMGA 

 
 การทํางานหลักๆ ของขั้นตอนวิธีนี้มี 3 สวน คือ 1) DSM Construction 2) DSM 
Clustering และ 3) BB-wise Crossover ขั้นตอนวิธี DSMGA จึงกลายเปนปญหาการหาคา
เหมาะสุด (optimization) สองปญหา ปญหาแรกเปนปญหาที่ตองการแกไข และอีกปญหาคือ
ปญหาในการแบงกลุม (DSM Clustering) ซึ่งจะเปนสวนที่ใชหาหนวยการสราง โดยมองแตละ
กลุมวาเปนหนวยการสราง  เม่ือไดหนวยการสรางแลวจะใชวิธีการไขวเปลี่ยนแบบใชหนวยการ
สราง (BB-wise crossover) ที่เสนอโดย Harik ในป 1999 [23] ซึ่งจะคลายกับการไขวเปลี่ยน
แบบบิตในกรณีที่หนวยการสรางไมมีการเหลื่อมกัน สิ่งที่ตางกันก็คือ การแลกเปลี่ยนจะ
แลกเปลี่ยนทั้งกอนหนวยการสราง 
 สําหรับขั้นตอน DSM Construction จะใชหาความสัมพันธระหวางตัวแปร ในการ
หาความสัมพันธดังกลาวผูวิจัยไดเปรียบเทียบวิธีวัดความสัมพันธ 3 แบบ คือ 1) การตรวจสอบ
ความเปนและไมเปนเชิงเสน (Linear/nonlinear Detection) 2) เมทริกซความพรอมเพรียง 
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(Simultaneity Matrix) และ 3) การวัดความไรระเบียบ (Entropy-based) ในขอที่ 1) จะได
กลาวถึงในขั้นตอนวิธีระบุหนวยการสรางหัวขอถัดไป ขอ 2) เปนงานกอนหนาของขั้นตอนวิธีที่
เลือกใชในวิทยานิพนธฉบับนี้ และขอ 3) เปนพ้ืนฐานการวัดความสัมพันธในหลายวิธีเชน BOA, 
ecGA และ BMDA สาํหรับขั้นตอนวิธี DSMGA นี้ Tian-Li Yu [34] เลือกใชตัววัดที่ 3) นี้ดวย 
คือการวัดความไรระเบียบ 

ข. ข้ันตอนวิธี LINC และ LIMD 
Munetomo และ Goldberg [30] [31] เสนอเทคนิคการระบุหนวยการสรางโดยการ 

ตรวจสอบความไมเปนเชิงเสนและความไมราบเรียบ ขั้นตอนวิธีนี้ใชวิธีการเปลี่ยนแปลงคาทีละ
นิด (perturbation) ใน LINC (Linkage Identification by Nonlinearity Check) ถาตําแหนงบิตคู
ใดที่ถูกตรวจสอบพบวาไมเปนเชิงเสนอยางนอย 1 ครั้ง คูบิตน้ันก็จะถูกรวมเขาไปในกลุม
เชื่อมโยง (หรือหนวยการสราง) เม่ือกําหนดให s1 s2 s3…sl เปนโครโมโซมของคําตอบ การหา
คาการเปลี่ยนแปลงจะเปนดังนี้  

)()()( ⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅−⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅=Δ iii sfsfsf  

 
 

 
เม่ือ ii ss −= 1  และ jj ss −= 1  ในกรณีสายอักขระแบบไบนารี 
0, 1 
ถา  นั่นคือการเปลี่ยนแปลงเปนแบบเชิงเสน (linearity)  
แตถา  แสดงถึงการไมเปนเชิงเสน 
 
จะเห็นวาการเปลี่ยนแปลงคานี้จะตองทํากับทุกคูบิตที่เปนไปไดจากคําตอบทั้งหมดในประชากร 
LINC สามารถตรวจสอบไดเฉพาะปญหาที่หนวยการสรางไมเหลื่อมกัน ขั้นตอนวิธี LINC จึงถูก
ปรับใหเปนขั้นตอนวิธี LIMD (Linkage Identification by non-Monotonicity Detection) ซึ่งจะ
ตรวจสอบวาการเปลี่ยนแปลงคาความเหมาะสมอยูในทิศทางเดียวหรือไม ถาการเปลี่ยนแปลง
คาความเหมาะสมไมเปนไปตามเงื่อนไขตอไปน้ีจะถือวาคูบิตนั้นมีความเชื่อมโยงกัน 
 

ถา  แลว      
เปนการตรวจสอบความเรยีบแบบเพิ่มคา  
ถา  แลว      
เปนการตรวจสอบความราบเรียบแบบลดคา 

 
จากเงื่อนไขการตรวจสอบขางตน ถาทิศทางการเปลี่ยนแปลงคาความเหมาะสมทั้งกรณีเปลี่ยน
คา i อยางเดียว เปลี่ยนคา j อยางเดียว และเปลี่ยนทั้ง i และ j อยูทิศทางเดียวกันจะถือวาเปน
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แบบราบเรียบ (monotonicity) แตถาไมสอดคลองตามนี้จะถือวาเปนแบบไมราบเรียบ (non-
monotonicity) ในกรณีที่ไมราบเรียบจะถือวามีความเชื่อมโยงและอยูในหนวยการสรางเดียวกัน 
 

ค. ข้ันตอนวิธี messyGA 

messy GA [27] เขารหัสคําตอบเปนคูลําดับ (p,v) p คือตําแหนงหรือชื่อของบิต  
v คือคาของบิต ทําใหสามารถยายตําแหนงของบิตไปไดเร่ือย ๆ โดยไมเสียความหมาย เม่ือ
ผสมคําตอบจะทําใหมีกรณีตําแหนงเกินกําหนด (over-specified) คือตําแหนงที่คาบิตมากกวา 1 
คา และมีตําแหนงต่ํากวากําหนด (under-specified) คือไมมีคาของบิตในตําแหนงน้ัน มีหลาย
แนวทางในการตีความตําแหนงเหลานี้ ตัวอยางเชน ตําแหนงเกินกําหนดจะใชคาของบิตที่มี
จํานวนมากกวา (Majority Voting) หรือจะเลือกคาที่เจอกอน (First Come, First Serve) สวน
บิตที่ต่ํากวากําหนดจะเลือกจากคาเฉลี่ยของแผนแบบแขงขัน (competitive templates) 

 
ง. ข้ันตอนวิธี BOA 
ขั้นตอนวิธี BOA [32] [12] ถูกเสนอโดย Pelikan ซึ่งจะอยูในกลุมการสราง

แบบจําลอง โดยจะใชเครือขายของเบยสเปนแบบจําลอง มีขั้นตอนวิธีการทํางานดงันี้ 

1) สุมสรางประชากรเริ่มตน 
2) เลือกคําตอบที่ดีจากประชากรรุนปจจุบัน 
3) สรางเครือขายของเบยสจากประชากรที่เลือกมา 
4) สรางประชากรรุนถัดไปจากเครือขายเบยสที่ได 
5) ทําซ้ําขั้นตอน 2. ถึง 4. จนกระทั่งพบเง่ือนไขการหยุด 

 
เครือขายของเบยสเปนกราฟมีทิศทางแบบไมมีวงวน แตละโนดแทนตัวแปร เสน

เชื่อมแสดงความขึ้นตอกันของตัวแปร นอกจากนี้ยังมีตารางความนาจะเปนกํากับแตละโนด 
ตารางนี้จะมีขนาดขึ้นกับจํานวนโนดกอนหนาที่ชี้มายังโนดนั้น ถามีเสนเชื่อมเขาหา k เสน และ
แตละตัวแปรมีคาตางๆ กันได m รูปแบบ จะไดตารางมีความนาจะเปนกํากับจํานวน kmm ⋅  คา
ปรากฏในตาราง (เทากับจํานวนรูปแบบที่เปนไปไดทั้งหมดของโนดกอนหนาคูณกับจํานวน
รูปแบบที่เปนไปไดของโนดนั้น) ขั้นตอนวิธีนี้จะจํากัดขนาดของเครือขายดวยคา k คือจํากัด
จํานวนเสนเชื่อมที่วิ่งเขาหาแตละโนด 

เครือขายที่ดีที่สุดคือ เครือขายที่สอดคลองกับขอมูลประชากรที่เลือกมามากที่สุด  
ในการใชงานจริงขั้นตอนวิธีนี้ใชวิธีการเชิงละโมบ (greedy) ในการหาเครือขายที่เหมาะสุด การ
คนหาแบงเปนสองสวน  

1. การหาโครงสราง การหาโครงสรางจะใชวิธีเชิงละโมบในการหาเครือขาย
เ ร่ิมตนจากเครือขายวางเปลาคือ แตละโนดไม มีเสนเชื่อม จากนั้นทํา
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กระบวนการตอไปน้ี 1) เพ่ิมเสนเชื่อม 2) ลดเสนเชื่อม 3) กลับทิศเสนเชื่อม 
จนกวาจะไมสามารถเพิ่มคุณภาพของเครือขายตามตัววัดที่เลือกใช [16] 

2. การหาความนาจะเปน การหาความนาจะเปน จะนําประชากรที่ถูกเลือกมาทํา
การคํานวณหาความนาจะเปนสําหรับแตละโนด 

การสุมสรางประชากรใหม จะสุมตามคาของความนาจะเปน ในเครือขายโดยเริ่ม
จากโนดที่ไมมีเสนเชื่อมเขาหา จากนั้นจึงสุมสรางโนดถัดไปที่โนดกอนหนาถูกสุมคาเรียบรอย
แลว 

เครือขายที่ไดของขั้นตอนวิธีนี้ ถือวาเปนหนวยการสราง เสนเชื่อมแสดงความ
เชื่อมโยงระหวางตัวแปร ตัวแปรที่มีเสนเชื่อมโยงตอเนื่องไปถึงกันถือวาอยูในหนวยการสราง
เดียวกัน เชน ในปญหากับดักขนาด 4 บิต จะไดเครือขายเปนกลุมๆ ละ 4 โนด แยกกันดังแสดง
ในรูปที่ 4  
 

 
รูปที่ 4 ตวัอยางโครงสรางเครือขายเบยสของปญหากับดักขนาด 4 บิต 

 
จ. ข้ันตอนวิธี ECGA 
ขั้นตอนวิธี ECGA (Extended Compact Genetic Algorithm) ถูกเสนอโดย Harik 

[23] เปนขั้นตอนวิธีที่อยูในกลุมการสรางแบบจําลอง โดยมีแบบจําลองเปนความนาจะเปนแบบ
กั้นเขต (marginal  probability) ดังแสดงในตารางที่ 1 ขั้นตอนวิธีนี้มีขั้นตอนการทํางานดังนี้ 

1) สุมสรางประชากรเริ่มตน 
2) เลือกประชากรแบบแขงขัน 
3) สรางแบบจําลองของประชากรโดยใชการคนหาแบบละโมบ 
4) สิ้นสุดการทํางานถาแบบจําลองลูเขา  
5) กรณียังไมลูเขาจะสรางประชากรใหมจากแบบจําลองที่ได  
6) จากนั้นกลับไปเริ่มขั้นตอนที่ 2  
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ตารางที่ 1 ความนาจะเปนแบบกั้นเขต 
[0,3] [1] [2] 

คาบิต p คาบิต p คาบิต p 
00 0.5 0 0.5 0 0.6 
01 0 1 0.5 1 0.4 
10 0     
11 0.5     

 
ตารางที่ 1 แสดงความนาจะเปนแบบกั้นเขต แตละเขตจะเปนหนวยการสราง ซึ่งจะ

มีความนาจะเปนของแตละเขต มีลักษณะพิเศษ คือ เปนความนาจะเปนของบิตมากกวา 1 บิต 
ในที่นี้บิต 0 และ 3 อยูในเขตเดียวกัน ความนาจะเปนของ 2 บิตนี้จะขึ้นตอกัน สวนบิต 1 และ 
บิต 2 เปนบิตอิสระ การสุมแคเพียงครั้งเดียวจะไดคาของบิตที่อยูในเขตเดียวกันทั้งหมด 

ความนาจะเปนของบิต 0 และ 3 มีคาที่ไมเปน 0 อยูสองแบบ คือ “00” และ “11” 
นั่นคือไมมีโอกาสที่บิต 0 จะมีคาเปน 1 แลวบิต 3 มีคาเปน 0 นั่นคือสามารถเก็บขอมูลของทั้ง
สองบิตนี้ไดดวยบิตเดียวคือ 0 แทน “00” และ 1 แทน “11” ทําใหขอมูลที่จะใชเก็บมีขนาดเล็กลง  

ขั้นตอนวิธี ECGA จะเลือกการกั้นเขตที่มีคาของสมการตอไปน้ีนอยสุด คือ ตองการ
เอนโทรป (entropy) นอยลง  

 

∑ ∑+
I I

I
IS MEnn )(2log )(  

 
เม่ือ    n เปนขนาดประชากร  

I เปนเซตยอยของการกั้นเขต 
S(I) เปนขนาดของเซต I 
E(MI) คือคาเอนโทรปของความนาเปนแบบกั้นเขตของเซตยอย I ดัง

สมการตอไปน้ี 

  ∑
⎩
⎨
⎧

=
≠−

=
p

I pif
pifpp

ME
0;
0;

0
log

)(  

    เม่ือ p เปนคาความนาจะเปนในเซต I  
 
ขั้นตอนวิธีสรางแบบจําลอง เร่ิมจากใหทุกบิตเปนอิสระจากกันจากนั้นใชการคนหา

เชิงละโมบ คือ จะพยายามรวมบิตทีละ 2 เซตเขาดวยกัน โดยหาจากทุกรูปแบบที่เปนไปได แลว
เลือกเอาการรวมเซตที่ใหผลรวมในสมการดานบนนอยที่สุด ถาการรวมยังสามารถลดคาไดก็จะ
รวมเซตเขาดวยกัน จนกระทั่งไมเหลือเซตยอย เหลือเพียงเซตใหญเซตเดยีว 
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ฉ. ข้ันตอนวิธี BICM 
การระบุหนวยการสรางดวยเมทริกซไคกําลังสอง (Building-block Identification by 

Chi-square Matrix: BICM) ประกอบดวยการทํางาน 2 สวนหลักๆ คือ 1) ขั้นตอนการสราง 
เมทริกซไคกําลังสอง (Chi-square Matrix Construction: CMC) และ 2) ขั้นตอนการแบงกลุม
ความสัมพันธ (Partitioning) 

BICM เปนการระบุหนวยการสรางที่ใชในงานวิจัยนี้มีรายละเอียดในหัวขอ 3.1 การ
ระบุหนวยการสรางโดยเมทริกซไคกําลงัสอง 

 
2.2 ปญหาหลายจุดประสงค (Multi-objective Optimization Problem: MOP) 

ปญหาหลายจดุประสงคโดยทั่วไปสามารถนิยามไดตามบทนิยาม 1 

 
บทนิยาม 1 ปญหาหลายจุดประสงค (Multi-objective Problem) 

คือ ปญหาที่ตองการหาเวกเตอร [ ]Tnxxxxx **
3

*
2

*
1

* K
r

=  ที่สอดคลองกับ  
m อสมการขอบังคับ 

0)( ≥xgi
r   i = 1, 2, 3, … , m 

และ p สมการขอบังคับ 
0)( =xhi

r   i = 1, 2, 3, … , p 
และทําใหสมการจุดประสงคตอไปน้ีมีคาจุดประสงคเหมาะที่สุด 

[ ]Tk xfxfxfxfxf )()()()()( 321
r

K
rrrrr

=  
เม่ือ k เปนจํานวนจุดประสงค 
 
บทนิยาม 2 การครอบงําแบบพาเรโต (Pareto Dominance) [3] 

เวกเตอร ur  = (u1, …, uk) ครอบงํา v
r

 = (v1, …, vk) ก็ตอเม่ือ u มากกวา v บางสวน 
∀i∈{1, …, k}, ui ≥ vi  ∧  ∃i∈{1, …, k}: ui > vi  
 

นิยามเกี่ยวกับการครอบงําดูจากคาของจุดประสงค  เวกเตอร urครอบงําเวกเตอร 
vr  ก็ตอเม่ือในแตละจุดประสงคคาของ u ดีกวาหรือเทากับคาของ v และ มีอยางนอยหน่ึงกรณีที่
คาของ u มีคาดีกวา v 
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รูปที่ 5 การครอบงําแบบพาเรโต 

ในรูปที่ 5 เปนคาในแกนจุดประสงค และตองการคําตอบที่ใหคาจุดประสงคมากสุด  
รูปนี้แสดงใหเห็นการครอบงํา เม่ือพิจารณาคําตอบ B บริเวณสีเทาออนดานลางแสดงสวนที่ B 
ครอบงําหรือจะเรียกวาบริเวณที่ถูกครอบงําโดย B บริเวณสีเทาเขมดานบนขวาเปนบริเวณที่ B 
ถูกครอบงํา ในที่นี้ B ถูกครอบงําโดย A สวนพื้นที่อ่ืนๆ ที่เหลือไมมีใครครอบงํา B และจะไดวา 
B และ E ตางก็ไมครอบงําซึ่งกันและกัน 
 

บทนิยาม 3 คําตอบเหมาะที่สุดแบบพาเรโต (Pareto Optimality) [3] 
F∈*xr จะเปนคําตอบเหมาะที่สุดแบบพาเรโต ถาไมสามารถหาคําตอบ F∈xr ซึ่ง 

*)()( xfxf ii
rr

≥  สําหรับทุก i = 1, …, k  และ *)()( xfxf jj
rr

> สําหรับคา j อยางนอยหน่ึง
คา 
 

บทนิยาม 3 เปนนิยามคําตอบเหมาะที่สุดของปญหาหลายจุดประสงค คําตอบ
เหมาะที่สุดแบบพาเรโต คือ คําตอบที่ไมสามารถหาคําตอบอ่ืนมีคาในจุดประสงคหน่ึงดีกวาได
โดยที่จุดประสงคอ่ืนไมแยกวา นิยามคําตอบเหมาะที่สุดแบบพาเรโตสัมพันธกับนิยามการ
ครอบงําแบบพาเรโตคือ คําตอบเหมาะที่สุดแบบพาเรโตเปนคําตอบที่ไมถูกครอบงําโดยคําตอบ
อ่ืน รูปที่ 6 เปนคาเดียวกับรูปที่ 5 สวนสีเทา แสดงใหเห็นบริเวณที่เปนไปไดในแกนจุดประสงค
ของคําตอบทั้งหมด คําตอบในบริเวณที่แรเงาเปนคําตอบที่ถูกครอบงํา คําตอบที่อยูตามแนว
เสนประเปนคําตอบที่ไมถูกครอบงําหรือคําตอบเหมาะที่สุดแบบพาเรโต คําตอบที่ไมถูกครอบงํา
ทั้งหมดรวมเรียกวา “พาเรโตฟรอนต” (Pareto Front) 
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รูปที่ 6 พาเรโตฟรอนต 

 
โดยธรรมชาติจะพบวาปญหาหลายจุดประสงคจะมีความขัดแยงกันในแตละจุดประสงค 

คือ เม่ือดีในดานหนึ่งแลวก็จะแยในอีกดานหนึ่ง ในป ค.ศ. 1896 Vilfredo Pareto ไดใหนิยาม
คําตอบของปญหาหลายจุดประสงคมีชื่อวา “Edgeworth-Pareto Optimum” (ดูบทนิยาม 3) ซึ่ง
แตกตางจากปญหาจดุประสงคเดียวคือ ไมใชคําตอบที่ดีที่สุดเพียงคาเดียว แตเปนคําตอบที่ตอง
ถวงดุลระหวางแตละจุดประสงค คําตอบในปญหาหลายจุดประสงคจึงมีไดหลายคําตอบ และจะ
เรียกกลุมของคําตอบเหลานี้วา เซตคําตอบเหมาะที่สุดแบบพาเรโต (Pareto Optimal Set)  

 
2.3 ข้ันตอนวิธีเชิงวิวัฒนแบบหลายจุดประสงค 

ขั้นตอนวิธีเชิงวิวัฒนแบบหลายจุดประสงคจะหาคําตอบเปนกลุมประชากร 
(Population) ทําใหไดเซตของคําตอบหลายคําตอบพรอมกันในการทํางานหนึ่งครั้ง แทนที่
จะตองประมวลผลหลาย ๆ ครั้งเพ่ือใหไดทีละคําตอบ และไดรับผลกระทบจากความไมตอเนื่อง
ของพาเรโตฟรอนตนอยกวาวิธีกําหนดการเชิงเสน (Linear Programming) ซ่ึงจะไดรับ
ผลกระทบอยางมากจากความไมตอเนื่องและลักษณะเวา (Concave) ของพาเรโตฟรอนต [3] 

ขั้นตอนวิธีเชิงวิวัฒนไดถูกเสนอใหนําไปใชกับปญหาหลายจุดประสงคครั้งแรกใน
งานวิจัยของ Rosenberg ในป 1967 [39] แตการใชงานจริงเร่ิมขึ้นในป 1984 ในระยะแรกยังไม
คอยไดรับความสนใจจากนักวิจัย แต 10 ปใหหลังก็เร่ิมไดรับความนิยมและปรากฏเทคนิคตางๆ 
ตามมา 

เน่ืองจากมีขั้นตอนวิธีสําหรับแกปญหาหลายจุดประสงคเปนจํานวนมาก จึงเปนไป
ไดยากที่จะกลาวถึงทุกขั้นตอนวิธี ณ ที่นี้ จึงขอกลาวถึงเพียงบางสวนที่ไดรับความนิยม โดย
แบงไดเปน 2 กลุมหลัก ๆ คือ กลุมที่ใชแนวคิดพาเรโตและกลุมที่ไมใชแนวคิดพาเรโต 
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2.3.1 แบบไมใชพาเรโต (Non-Pareto Based Approach) 

ชวงแรกที่เริ่มใชขั้นตอนวิธีเชิงวิวัฒนแกปญหาหลายจุดประสงคมักจะอยูในแนวทาง
นี้ ในระหวางกระบวนการหาคําตอบของขั้นตอนวิธีในกลุมน้ีจะไมไดใชแนวคิดแบบพาเรโตรวม
ดวยคือไมไดทําการจัดเรียง (Sort) เพ่ือหาอันดับแบบพาเรโตของคําตอบที่หาไดในขณะนั้นๆ 
ทําใหไมสามารถรับประกันวาจะไดคําตอบท่ีเหมาะที่สุดแบบพาเรโต แตทํางานเร็วและงายตอ
การใชงาน เหมาะสมกับปญหาที่มีจํานวนจุดประสงคนอย ตัวอยางวิธีในกลุมนี้ไดแก แบบ
แบงกลุมประชากรยอยและแบบผลรวมคิดน้ําหนัก 

 
ก. แบบแบงกลุมประชากรยอย (Subpopulation Approach) 

ตัวอยางเชน Vector Evaluated Genetic Algorithm: VEGA [40] ขั้นตอนวีธี
จําพวกนี้จะแบงกลุมประชากรเปนกลุมยอย ๆ ตามจํานวนจุดประสงค ถามี k จุดประสงคก็จะ
แบงเปน k กลุม ขนาด n/k การประเมินคุณภาพคําตอบจะกําหนดคาความเหมาะสมใหกับ
ประชากรแตละกลุมแยกกันตามจุดประสงคนั้น ๆ การเลือกคําตอบจะอางอิงเฉพาะภายในกลุม
ไมสนใจวาจุดประสงคอ่ืนจะมีคุณภาพอยางไร 

ขอดีของขั้นตอนวิธีกลุมน้ีคืองายและเร็ว แตมีขอเสียคือไมคอยจะเจอคําตอบที่ดี
กลาง ๆ ระหวางแตละจุดประสงคซึ่งจะไมถูกจัดวาดีเดนในจุดประสงคใดโดยเฉพาะ 

 
ข. แบบผลรวมคิดนํ้าหนัก (Aggregation Approach) 

วิธีการนีใ้ชการหาผลรวมแบบคิดน้ําหนกัของหลายจุดประสงค  

∑
=

k

i
ii xfw

1

)(min r  , เม่ือ wi ≥ 0 

wi เปนนํ้าหนักที่แสดงถึงความสําคัญของจุดประสงคนั้น ๆ โดยปกติจะกําหนดให
ผลรวมของน้ําหนักมีคาเปน 1 การกําหนดน้ําหนักสําหรับแตละจุดประสงคมี 3 วิธีดวยกัน [41] 
ไดแก  CWA (Conventional Weighted Aggregation), BWA (Bang-bang Weighted 
Aggregation) และ DWA (Dynamic Weighted Aggregation) [42] ใน CWA จะกําหนดคา
น้ําหนักคงที่ตลอดเวลา สวนใน BWA และ DWA จะมีคาเปลี่ยนแปลงตามฟงกชันที่กําหนด 

ขอดีคือ งายทั้งแงการทําความเขาใจและการนําไปใช  การคํานวณคาผลรวม
จุดประสงคสามารถทําไดรวดเร็วซึ่งจะเหมาะกับปญหาที่มีขอจํากัดดานเวลาในการคํานวณ แตก็
มีขอเสียคือ การรวมกันแบบเชิงเสน (Linear) ใชงานไดไมดีกับพาเรโตฟรอนตที่มีรูปเวาแต
สามารถใชงานไดกับปญหาที่มีโดเมนของปญหางายและรูสัดสวนของคาในแตละจุดประสงค 



 

 

20 

2.3.2 แบบใชพาเรโต (Pareto Based Approach) 

การใชแนวคิดพาเรโตในขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมถูกเสนอแนะโดย Goldberg [8] 
หลังจากนั้นขั้นตอนวิธี เชิงพันธุกรรมสําหรับแกปญหาหลายจุดประสงคสวนใหญก็จะ
ประกอบดวยการจัดเรียงหรือเปรียบเทียบคําตอบตามแนวคิดพาเรโต ซึ่งมีหลายวิธีดังที่จะ
กลาวถึงตอไปน้ี 

 
ก. Multiobjective Genetic Algorithm (MOGA) 

Fonseca and Fleming เสนอ MOGA [43] ในป ค.ศ. 1993 อยูบนพื้นฐานของ
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบธรรมดา และไดใหคาความเหมาะสมแผนใหมโดยคิดจากลําดับที่ 
(rank) ในพาเรโตฟรอนต คําตอบที่อยูในลําดับที่เดียวกันจะมีคาความเหมาะสมเทากัน คําตอบ
ที่ไมถูกครอบงําจะไดคาความเหมาะสมมากสุด และเพื่อใหคําตอบกระจายตัวไดใช niche count 
and shared fitness ชวยทําใหคําตอบในพื้นที่เบาบางมีโอกาสถูกเลือกสูงกวาพื้นที่หนาแนน 

 
ข. Niched-Pareto Genetic Algorithm 1 and 2 (NPGA) 

Horn และคณะ [44] เสนอ Niched-Pareto Genetic Algorithm (NPGA) ในป ค.ศ.
1993 โดยใชแนวคิดพาเรโตและการคัดเลือกแบบใหมเปนแบบแขงขัน (Tournament selection) 
รวมกับการใชเซตเปรียบเทียบ ซึ่งจะทําการสุมเลือกสองคําตอบและเซตสําหรับเปรียบเทียบจาก
ประชากรโดยปกติใชขนาด 10% ของประชากร แลวเปรียบเทียบสองคําตอบกับเซตสําหรับ
เปรียบเทียบ ถามีกรณีที่คําตอบหนึ่งในสองตัวที่ เลือกมาไมถูกครอบงําโดยเซตสําหรับ
เปรียบเทียบก็จะเลือกคําตอบนั้น นอกเหนือจากนี้จะเลือกคําตอบจากการปนคาความเหมาะสม 
(fitness sharing) [45] โดยคําตอบที่อยูในบริเวณความหนาแนนนอยกวาจะถูกเลือก 

Erickson และคณะเสนอ NPGA2 ในป ค.ศ. 2001 ซึ่งใชการจัดลําดับแบบพาเรโต
แตก็ยังใช การคัดเลือกแบบแขงขันเหมือนกับ NPGA และแกปญหากรณีสองคําตอบเสมอกัน
ดวยการปนคาความเหมาะสมแบบปรับปรุงตอเน่ือง (Continuously Updated Fitness Sharing) [46] 
ซึ่งแตกตางจากการปนคาความเหมาะสมปกติคือ การคํานวณหาสมาชิกสําหรับปนคาความ
เหมาะสมคิดจากคําตอบบางสวนของประชากรรุนถัดไปแทนที่จะใชคําตอบในประชากรรุน
ปจจุบัน 

 
ค. Non-dominated Sorting Genetic Algorithm I and II (NSGA) 

ในหัวขอน้ีจะกลาวถึงขั้นตอนวิธี NSGA และ NSGA-II อยางคราวๆ สําหรับขั้นตอน
วิธี NSGA-II จะลงในรายละเอียดในหัวขอ 4.1.1  
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NSGA ถูกพัฒนาขึ้นในป ค.ศ. 1993 [47] โดย Srinivas และ Deb ซึ่งจะทําการ
จัดเรียงประชากรออกเปนกลุมยอย ๆ เรียกวา ฟรอนต (fronts) คาความเหมาะสมของสมาชิก
ในฟรอนตเดียวกันมีคาเทากัน การปนคาใชระยะหางแบบยุคลิด (Euclidean distance) ระหวาง
สมาชิกในฟรอนต หลังจากแบงชั้นของคําตอบและแยกคําตอบที่เดนออกจากกลุมประชากรจะ
ทําการสุมเลือกจากคําตอบเดนที่แยกออกมาสําหรับใชในกระบวนการปรับปรุงคุณภาพคําตอบ
ตอไป 

Deb และคณะเสนอขั้นตอนวิธีของ NSGA-II [5] โดยเริ่มจากการจัดเรียงคําตอบ
ตามความเดน สมาชิกในฟรอนตเดียวกันจะไดคาความเหมาะสมเทากัน เรียกวา ลําดับที่ 
(Rank) คําตอบที่ไมถูกครอบงําจะเปนลําดับที่ 1 จากนั้นใชกระบวนการคัดเลือกแบบใหม 
เรียกวา “ตัวดําเนินการคัดเลือกแบบแขงขันความหนาแนน” (crowded tournament selection 
operator) กลาวคือ การแขงขันจะเปรียบเทียบลําดับที่ของสองคําตอบ ลําดับที่นอยกวาจะถูก
เลือก ถาลําดับที่เทากันจะเปรียบเทียบระยะเบียด (crowding distance) คําตอบที่มีระยะเบียด
มากกวาจะถูกเลือก ระยะเบียดในที่นี้คือ การประมาณความหนาแนนของคําตอบซึ่งไดจากการ
หาคาเฉลี่ยระยะหางจากสองคําตอบที่ใกลสุดสองดานในแกนจุดประสงค คําตอบที่ถูกเลือกจะใช
ในการสรางประชากรใหม (offspring) ดวยตัวดําเนินการปกติของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 
(recombination and mutation) เสร็จแลวคอยรวมประชากรใหมเขากับประชากรรุนปจจุบันและ
จัดเรียงประชากรทั้งหมด สมาชิกในลําดับที่ 1 จะกลายเปนประชากรรุนถัดไปทั้งหมด ถายังไม
เต็มจํานวนประชากร จะรวมเอาลําดับที่ตน ๆ มารวมดวย แตถาประชากรในลําดับที่ 1 มี
มากกวาจํานวนประชากรที่ตองการ คําตอบที่มีระยะเบียดนอยที่สุดจะถูกตัดออก ขั้นตอนวิธี 
NSGA-II เปนที่รูจักกันแพรหลาย ถูกใชในการเปรียบเทียบ MOEA ในหลายงานวิจัย และใช
เปนพ้ืนฐานในการออกแบบขั้นตอนวิธีอ่ืนที่ประสบความสําเร็จเชน mBOA [48] 

 
ง. Strength Pareto Evolutionary Algorithm I and II (SPEA) 

Zitzler และ Thiele นําเสนอ Strength Pareto Evolutionary Algorithm (SPEA) 
[49] ในป 1998 มีการใชประชากรภายนอกที่เรียกวา หนวยเก็บถาวร (Archive) และควบคุม
ขนาดของหนวยเก็บถาวรโดยใชการจับกลุม (clustering) การเก็บคําตอบที่ไมถูกครอบงํามี
วิธีการงายๆ และตรงไปตรงมาคือใชการคัดลอกคําตอบเขาไปไวในหนวยเก็บถาวรและคําตอบที่
ถูกครอบงําจะถูกลบทิ้ง 

การจับกลุมจะใชเม่ือมีจํานวนสมาชิกในหนวยเก็บถาวรมากเกินเก็บ กอนอ่ืนจะ
กําหนดใหแตละคําตอบอยูคนละกลุม หลังจากนั้นจะรวมสองกลุมที่ใกลกันมากที่สุดเขาเปนกลุม
เดียวกันจนกระทั่งเหลือจํานวนกลุมเทากับขนาดของหนวยเก็บถาวร จากนั้นหาตัวแทนของกลุม 
ซึ่งเปนสมาชิกที่มีระยะหางเฉลี่ยแบบยุคลิดไปยังคําตอบอ่ืน ๆ สั้นที่สุด ตัวแทนของกลุมจะถูก
เก็บไว สมาชิกอ่ืน ๆ ในกลุมจะถูกลบออกจากหนวยเก็บถาวร การจับกลุมเปนแบบไมมี
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พารามิเตอร มีผลดีคือผูใชไมตองกําหนดพารามิเตอรใดเพิ่มเติม แตก็มีขอเสียคือ คําตอบปลาย
สุดของพาเรโตฟรอนตจะถูกลบไปดวยและการลบก็สงผลใหจํานวนคําตอบในพาเรโตฟรอนตที่
หาเจอลดลง การใหคาความเหมาะสมอิงกับแนวคิดพาเรโต 

Zitzler และคณะไดพัฒนา SPEA เปน SPEA2 ใน [50] สวนที่แตกตางจากเดิม
ไดแก การกําหนดคาความเหมาะสม การประมาณความหนาแนน (Density Estimation) และ
การตัดปลายหนวยเก็บถาวร (Archive Truncation) โดยเปนผูเร่ิมใชระยะหาง k คําตอบใกลสุด 
(k-th Nearest Neighbour) เม่ือคําตอบในหนวยเก็บถาวรมีมากเกินกําหนดจะทําการประมาณ
ความหนาแนนสําหรับนําไปตัดปลายหนวยเก็บถาวร คําตอบที่มีระยะหางจากคําตอบอ่ืน k ตัวที่
ใกลสุดเปนระยะทางนอยที่สุดจะถูกตัดออกจนกระทั่งเหลือจํานวนคําตอบเทากับขนาดที่กําหนด 
วิธีการวัดระยะหางจากคําตอบใกลสุด k ตัว ชวยปองกันการหดตัวของพาเรโตฟรอนต แตก็
ขึ้นอยูกับคา k ที่กําหนดดวยวาเหมาะสมหรือไม 

 
จ. Pareto Archived ES (PAES) 

PAES ถูกพัฒนาขึ้นโดย Knowles และ Corne ในป 1999 [51] ใชการคดัเลือกโดย
อาศัยแนวคิดพาเรโตรวมกับกลยุทธเชิงวิวัฒน (Evolutionary Strategies: ES) แบบ (1+1)-ES 
ขั้นตอนวิธีหลัก ๆ เปนกลยุทธเชิงวิวัฒน สวนที่เพ่ิมเติมคือ การคัดเลือกคําตอบและหนวยเก็บ
ถาวร เร่ิมตนจากการสุมคําตอบเพียงคําตอบเดียว วัดคุณภาพคําตอบแลวเก็บเขาหนวยเก็บ
ถาวร จากนั้นใชตัวดําเนินการกลายพันธุเพ่ือสรางคําตอบใหมหน่ึงคําตอบแลวคัดเลือกวาจะใช
คําตอบไหนเปนตนแบบในการสรางคําตอบตอไป ผลการคัดเลือกคําตอบแบงเปน 3 กรณี ไดแก 
1) ถาคําตอบใหมครอบงําคําตอบเดิม จะเลือกคําตอบใหมและทิ้งคําตอบเดิม 2) คาํตอบเดิม
ครอบงําคําตอบใหมจะทิ้งคําตอบใหมไปแลวสรางคําตอบใหมตอไป 3) ถาทั้งสองคําตอบไม
ครอบงําซึ่งกันและกัน จะเปรียบเทียบคําตอบใหมกับคําตอบในหนวยเก็บถาวร ถาคําตอบใหม
สามารถครอบงําคําตอบในหนวยเก็บถาวร จะเก็บคําตอบใหมเขาไปในหนวยเก็บถาวรและลบ
คําตอบที่ถูกครอบงําทิ้ง แตถาคําตอบใหมถูกคําตอบในหนวยเก็บถาวรครอบงําก็จะทิ้งคําตอบ
ใหมไป แตถาไมมีคําตอบไหนครอบงํากันและกันเลยจะรับคําตอบใหมเขาไปในหนวยเก็บถาวร
และถาจํานวนคําตอบในหนวยเก็บถาวรเต็มอยูแลว ก็จะพิจารณาตัดคําตอบโดยพิจารณาความ
หนาแนนของคําตอบ โดยทําการแบงพ้ืนที่ในแกนจุดประสงคแบบเวียนเกิดไปเรื่อย ๆ คําตอบ
อยูในบริเวณหนาแนนมากจะถูกลบทิ้ง และเลือกคําตอบที่หนาแนนนอยสุดมาเปนคําตอบ
ตนแบบตอไป 
 

ฉ. Pareto Envelop-based Selection Algorithm I and II (PESA) 

Corn และคณะเสนอ PESA [52] ในป 2000 ซึ่งเปนการรวม SPEA และ PAES ไว
ดวยกัน คือมีหนวยเก็บถาวรสําหรับเก็บเซตของคําตอบที่ไมถูกครอบงําและใชวิธีการแบงกริด
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หลายมิติ (Hyper-grid Division) ในการรักษาความหลากหลายของหนวยเก็บถาวร และยงันําตวั
วัดนี้ไปใชเพ่ือรักษาความหลากหลายของการคัดเลือกคําตอบซึ่งใชในโดเมนลักษณะทาง
กายภาพ (Phenotype Space) ไมไดใชประชากรเพียงตัวเดียวอยางที่ใชใน PAES แตใช
ประชากรขนาดเล็กและมีหนวยเก็บถาวรขนาดใหญ 

Corne และคณะปรับปรุง PESA เปน PESA-II ในป ค.ค. 2001 [53] โดยเสนอการ
คัดเลือกแบบอิงบริเวณ (Region-based Selection) ซึ่งทําการเลือกบริเวณแทนการเลือกเปน
คําตอบ คือทําการเลือกบริเวณกอนแลวคอยสุมเลือกคําตอบจากบริเวณน้ัน ชวยทําใหคําตอบที่
ไดกระจายทั่วพาเรโตฟรอนตจริง ๆ แรงจูงใจของวิธีนี้คือชวยลดภาระของการจัดลําดับแบบ
พาเรโต 

 
ช. Multiobjective Struggle GA (MOSGA) 

Andersson เสนอ MOSGA [54] [55] ซึ่งรวมการจัดลําดับแบบพาเรโตเขากับ 
Struggle Crowding Genetic Algorithm [56] สุมเลือกคําตอบขึ้นมา 2 คําตอบ แลวใชตัว
ดําเนินการปกติ คือ ไขวเปลี่ยนและกลายพันธเพ่ือสรางคําตอบใหม จากนั้นหาคําตอบที่เหมือน
คําตอบใหมมากที่สุดจากประชากรทั้งหมดมาหนึ่งคําตอบเพื่อนํามาเปรียบเทียบกับคําตอบใหม 
ถาคําตอบใหมดีกวาก็จะแทนที่คําตอบที่คลายกันมากที่สุดนั้น แตวิธีการนี้กอใหเกิดลอยเลื่อน
ทางพันธุกรรม (Genetic Drift) จุดเดนของงานวิจัยนี้คือ การนําเสนอแบบจําลองที่ใชวัดความ
ทนทาน (robustness) ของคําตอบที่สรางขึ้น มีการดึงขอมูลเกี่ยวกับอายุ (generational 
information) ออกมาสรางเปนพ้ืนผิวตอบสนอง (response surface) และประมาณการความ
ทนทานของคําตอบในพาเรโตฟรอนต 
 

ซ. Multiobjective messy GA (MOMGA) 

ขั้นตอนวิธี messy GA [27] เปนพ้ืนฐานของขั้นตอนวิธีนี้ มีรายละเอียดในหัวขอ
2.1.4 ค. ขั้นตอนวิธี messy GA  ซึ่งเปนขั้นตอนวิธีสําหรับแกปญหาจุดประสงคเดียว MOMGA 
ถูกเสนอโดย Van Veldhuizen ในป ค.ศ. 1999 [57] โดยไดพยายามปรับเพ่ิม messy GA ให
สามารถแกปญหาหลายจุดประสงค ดวยการเพิ่มแผนแบบแขงขันใหเทากับจํานวนจุดประสงค 
การทํางานแบงเปน 3 ขั้นตอน 1) ขั้นการกําหนดคาเริ่มตน (Initialization Phase) 2) ขั้น
แรกเริ่ม (Primordial Phase) และ 3) ขั้นการวางเคียง (Juxtapositional Phase) ในขั้นการ
กําหนดคาเริ่มตน MOMGA จะผลติทุกหนวยการสรางตามขนาดที่ระบุดวยกรรมวิธีเชิงกําหนด 
(Deterministic Process) ที่รูจักกันในนามการกําหนดคาเริ่มตนแจงนับบางสวน (Partially 
Enumerative Initialization) ตามดวยขั้นแรกเริ่มซ่ึงจะทําการคัดเลือกแบบแขงขันจากประชากร
และถาจําเปนก็จะลดขนาดของประชากรดวย จากนั้นขั้นวางเคียงจะสรางประชากรดวยตัว
ดําเนินการรวมกันใหมแบบตัดและตอ (Cut and Splice Recombination Operator) 
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ในการผสมคําตอบ ตัวดําเนินการตัดจะตัดสายอักขระดวยความนาจะเปนที่เพ่ิมขึ้นตาม
ความยาวของสายอักขระ โครโมโซมที่ยาวกวามีโอกาสถูกตัดมากกวา ตัวดําเนินการตอจะตอ
หัวของสายอักขระเขากับหางของสายอักขระอ่ืนดวยความนาจะเปนคงที่ซึ่งจะทําใหการทํางาน
คลายกับการไขวเปลี่ยนหนึ่งจุด (one-point crossover) แตในชวงแรก ๆ ที่คําตอบยังสั้นอยู 
โอกาสที่จะตัดยังนอยทําใหเกิดการตอกันของสองคําตอบมากกวา ผลจากการใชสองตัว
ดําเนินการนี้ทําใหโครงสรางคําตอบเปลี่ยนไปและจะกลายเปนโครงสรางที่แนนขึ้น 

 
ฌ. Multiobjective mGA II and IIa  (MOMGA-II and MOMGA-IIa) 

Zydallis และคณะไดเสนอ MOMGA-II ในป ค.ศ. 2001 [58] ซึ่งปรับปรุงจาก 
MOMGA และ fast-messy GA [28] การทํางานแบงออกเปน 3 ขั้นตอนคือ 1.การกําหนดคา
เริ่มตน 2. การกรองหนวยการสราง (Building Block Filtering) 3. ขั้นการวางเคียง มีขอแตกตาง
จาก MOMGA ที่สําคัญอยูใน 2 สวนแรก คือปรับจากที่ใชกรรมวิธีเชิงกําหนดเปนการกําหนดคา
เร่ิมตนบริบูรณเชิงสุม (Probabilistically Complete Initialization: PCI) และขั้นการกรองหนวย
การสรางจะลดจํานวนหนวยการสรางดวยกระบวนการกรอง (Filtering Process) และเก็บหนวย
การสรางที่ดีที่สุดที่เคยเจอ สําหรับขั้นการวางเคียงเหมือนกันกับ MOMGA 

Day, R. O. และคณะไดพัฒนา MOMGA-II ใหเปน MOMGA-IIa ในป ค.ศ. 2005 
[4] [59] มีการเปลี่ยนแปลงที่สําคัญไดแก 1. หนวยเก็บถาวรแบบกัมมันต (Active Archive) 2. 
ระบบจัดการแผนแบบแขงขัน (Competitive Template Management System) 3. ระบบการ
ติดตามหนวยการสรางของคําตอบ (BB solutions tracing system) 

 
ญ. Multi-objective Bayesian Optimization Algorithm (mBOA) 

Khan และคณะเสนอ mBOA ในป ค.ศ. 2002 [48] มีการทํางานเหมือนกันกับ BOA 
[12] ยกเวนสวนของการคัดเลือกซึ่งจะใชกระบวนการคัดเลือกและการจัดเรียงเพ่ือหาลําดับของ
การครอบงําแบบเดียวกับ NSGA-II  คือ BOA จะทําการรวมประชากรใหมและประชากรรุนพอ
แมเขาดวยกันแลวจัดเรียงหาลําดับแบบพาเรโต ทําการเลือกโดยอาศัยลําดับแบบพาเรโตและ
ระยะเบียดเพื่อนํากลับมาสรางเปนแบบจําลองใหมตามวิธีการในกลุมขั้นตอนวิธีประมาณการ
แจกแจง [14] [15]  คือ จะสรางแบบจําลอง (model) ของคําตอบเพื่อเปนตัวแทนของคําตอบและ
ใชแบบจําลองนี้สุมสรางคําตอบใหม จากนั้นคัดเลือกคําตอบดี ๆ เพ่ือนํากลับมาสรางเปน
แบบจําลองอีก ทําเชนนี้วนไปเร่ือย ๆ จนกวาจะไดคําตอบที่พอใจ ในวิทยานิพนธฉบับนี้จะนํา
ขั้นตอนวิธี mBOA ไปเปรียบเทียบผลกับขั้นตอนวิธีที่นําเสนอ 
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ฎ. Intelligent Multi-objective Evolutionary Algorithms (IMOEA) 

Ho และคณะเสนอ IMOEA ในป 2004 [60] ใชตัวรวบรวมยีนอัจฉริยะ (Intelligent 
Gene Collector: IGC) เปนตัวหลักในการทํางาน ใชหลักการแบงแยกและเอาชนะ (divide and 
conquer) ซึ่งจะแบงคําตอบพอและแมออกเปนสวนยอย ๆ จํานวน N คู และหาวาแตละคูมีชิ้น
ไหนที่ดีกวาจากการประกอบสวนยอย ๆ เหลานี้ใหไดคําตอบใกลเคียงคําตอบดีที่สุดที่เปนได
ภายในจํานวนการประเมินคุณภาพสูงสุด 2N ครั้ง โดยมีปริมาณของแตละสวนเกิดขึ้นเทา ๆ กัน 
จัดเรียงคําตอบที่ประกอบไดตามคาความเหมาะสมและนับจํานวนการปรากฏของแตละสวนใน
คําตอบที่ดีวาสวนไหนมีมากกวาจะถือวาเปนสวนที่ดีกวา การระบุและประกอบหนวยการสราง
ตามแนวคิดของงานวิจัยนี้คาดหวังวาแตละบิตไมขึ้นตอกันหรือขึ้นตอกันนอย 

 
2.4 สรุป 

รายละเอียดในบทนี้ไดกลาวถึงทฤษฎีแบงเปน 2 สวนหลักๆ สวนแรกคือ 
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมและหนวยการสราง สวนที่สองคือปญหาหลายจุดประสงคและข้ันตอน
วิธีสําหรับแกปญหาหลายจุดประสงค ในสวนของหนวยการสรางไดกลาวถึงทฤษฎีและนิยาม
ของหนวยการสรางตามดวยขั้นตอนวิธีตางๆ ที่ใชระบุหนวยการสราง 

ขั้นตอนวิธีที่ใชแกปญหาหลายจุดประสงคที่ไดกลาวถึงในบทนี้ มีบางสวนที่ได
นําขั้นตอนวิธีระบุหนวยการสรางในปญหาจุดประสงคเดียวมาปรับใชใหสามารถแกปญหาหลาย
จุดประสงค เชน mBOA ปรับปรุงมาจาก BOA  ขั้นตอนวิธี MOMGA-II และ MOMGA-IIa 
ปรับปรุงมาจาก mGA และ fmGA  ขั้นตอนวิธีที่ยกตัวอยางมานี้เปนขั้นตอนวิธีสําหรับแกปญหา
หลายจุดประสงคที่ใชหนวยการสราง ซึ่งจะนํามาเปรียบเทียบผลกับขั้นตอนวิธีที่นําเสนอ 

ในงานวิจัยนี้ไดเลือกขั้นตอนวิธีพ้ืนฐานที่แกปญหาหลายจุดประสงคโดยไมใช
หนวยการสราง (NSGA-II) เพ่ือนํามาปรับปรุงใหมีการระบุหนวยการสรางและทดสอบ
ประสิทธิภาพการทํางานตอไป 

 



 

 

บทที่  3 

การแกปญหาจุดประสงคเดียว 

 
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมไดกลายเปนขั้นตอนวิธีทางเลือกหนึ่งที่ใชแกปญหาได

หลากหลาย โดยเฉพาะปญหาที่ขั้นตอนวิธีทั่วๆ ไปไมสามารถหาคําตอบไดหรือหาคําตอบไดไม
ดีพอ เชน ปญหาที่มีพ้ืนที่การคนหาคําตอบเปนหลุมบอลึกและเขาสูงสลับเปนจํานวนมาก หรือ
บริเวณพื้นที่คนหาคําตอบขรุขระมากและมีบริเวณคําตอบเหมาะสุดเฉพาะที่ที่หลากหลาย 

มีการนําเสนอหลากหลายวิธีในระยะเวลาไมนานมานี้ เพ่ือปรับปรุงประสิทธิภาพ
ของขั้นตอนวิธีเชิงวิวัฒนทั่วไป โดยเฉพาะการศึกษาการคนหาและใชประโยชนจากความรู
เกี่ยวกับการเชื่อมโยงเพื่อเพ่ิมประสิทธิภาพของขั้นตอนวิธีเชิงวิวัฒน 

 แนวคดิเกี่ยวกับการเชื่อมโยงเริ่มตนจากการศึกษาทางดานพันธุศาสตร (Genetics) 
และใชอธิบายความสัมพันธทางกายภาพระหวางยีนสองตําแหนง พบวา ยีนที่อยูใกลๆ กันใน
โครโมโซมเดียวกัน จะถูกถายทอดไปดวยกันเสมือนเปนหนวยเดียวกันดวยความนาจะเปนที่สูง
เรียกรูปแบบนี้วา กลุมเชื่อมโยง (linkage group) แตเน่ืองจากการที่ยีนสามารถโยกยาย
ตําแหนงภายในโครโมโซมได ทําใหบางกลุมมีความเชื่อวาเปนการดึงดูดกันของยีนหนึ่งกับยีน
อ่ืน แนวคิดดังกลาวนี้ถูกนําไปใชในการคํานวณเชิงวิวัฒน โดยที่ความเชื่อมโยงถูกใชในการ
อธิบายความสัมพันธระหวางตัวแปรในปญหาที่พ่ึงพาอาศัยกัน (interdependency) การพึ่งพา
อาศัยกันในที่นี้หมายถึงสถานะเหมาะที่สุดของตัวแปรหนึ่ง Si (มีคาเปน 0 หรือ 1) ขึ้นอยูกับ
สถานะของตัวแปรอ่ืน Sj 

 การวัดปริมาณความเชื่อมโยงโดยปกติจะทําไดยาก แตจะสามารถทําไดอยาง
ตรงไปตรงมาถาปญหานั้นสามารถแยกเปนปญหายอยได ถาเซต S = {S1, S2, … , Sn} เปน
เซตตัวแปร n ตัวแปร ฟงกชันคาความเหมาะสมที่เปนแบบแบงแยกยอยได (Additively 
Decomposable Function: ADF) จะสามารถเขียนใหอยูในรูปผลรวมของฟงกชันยอยๆ ที่มี
ขนาดเล็กกวาไดดังนี้ 
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 เม่ือ m เปนจํานวนฟงกชันยอย fi เปนฟงกชันยอยที่ i และ ivS  เปนเซตยอยของตัว
แปรซ่ึงประกอบไปดวยตัวแปรที่มีดัชนีปรากฏในเซต Vi ตัวอยางเชน กําหนดให Vi = {1,2,3,4} 
จะได 

ivS  = {S1, S2, S3, S4} ตัวแปรที่อยูภายในเซต Vi เดียวกัน จะเปนตัวแปรที่พ่ึงพาซึ่งกัน
และกันที่เรียกวา กลุมเชื่อมโยง (linkage group) หรือโดยทั่วไปเรียกวา หนวยการสราง 
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(Building Block) แตปญหาในโลกจริงสวนใหญจะเปนความเชื่อมโยงที่เหลื่อมกัน (overlapping 
linkage sets)  

ในระยะเวลาไมนานมานี้มีหลายงานวิจัยพยายามใชหลากหลายวิธีในการแกปญหา
แบบแบงแยกยอยได ใน [61] ไดปรับปรุงขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมใหสามารถปรับขนาดของ
ประชากรไดระหวางการทํางาน และยังเปรียบเทียบขั้นตอนวิธีแบบปรับขนาดประชากรไดกับ
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอยางงาย นอกจากนี้มีการใชปญหากับดัก (Trap) ในการประเมิน
ประสิทธิภาพของขั้นตอนวิธีในงานวิจัยอ่ืนๆ ตัวอยางเชน งานวิจัย [62] และ [63] บางงานวิจัย
สนับสนุนใหหาหนวยการสรางเพ่ือปรับปรุงความสามารถของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 
ตัวอยางเชน การเรียนรูความเชื่อมโยง (Linkage Learning) ใน [23] และ [36] และอีกหลาย
เทคนิคที่หาหนวยการสรางโดยตรงเชน messyGA [27] 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอยางงายจะประสบปญหายุงยากในการใช ถากลุม
เชื่อมโยงมีบิตที่กระจายตําแหนงและไมไดอยูตอเนื่องกัน และการใชการไขวเปลี่ยนแบบจุดเดียว 
(one point crossover) ก็จะทําลายหนวยการสรางของคําตอบดีๆ ในปญหานี้ได ดังน้ัน ในบทนี้
ไดนําเสนอกลวิธีการระบุหนวยการสรางและทําการไขวเปลี่ยนในตําแหนงที่เหมาะสมซึ่งจะ
รักษาหนวยการสรางของคําตอบดีๆ และยังผสมใหไดคําตอบดีๆ ขึ้นไปอีก 

นิยามของหนวยการสรางมี 2 คุณลักษณะสําคัญ สวนแรกคือ หนวยการสราง
ปรากฏในคําตอบดีๆ และอีกสวนคือ การประกอบหนวยการสรางอยางเหมาะสมซึ่งจะทําให
คุณภาพของคําตอบที่ไดดีขึ้น 

อยางไรก็ตามการระบุหนวยการสรางก็ไมสามารถทําไดอยางงายๆ หรือ
ตรงไปตรงมาขึ้นอยูกับแตละปญหา ในงานวิจัยน้ีจะเสนอแนวทางสําหรับระบุหนวยการสรางใน
รูปของ การแบงกลุมบิตที่มีความสัมพันธกันสูง ความรูที่ไดจะถูกใชเพ่ือปองกันการทําลาย
หนวยการสรางจากการไขวเปลี่ยนในคําตอบที่ดีๆ โดยบิตที่อยูภายในหนวยการสรางเดียวกัน
ไมควรจะถูกแยกออกจากกัน ในการไขวเปลี่ยนควรจะไปดวยกัน 

ในบทนี้ไดทําการทดลองเพื่อแสดงใหเปนประสิทธิภาพของขั้นตอนวิธีที่ใชและไมใช
การระบุหนวยการสราง โดยใชปญหาที่สามารถแบงแยกยอยได ซึ่งจะปรากฏหนวยการสราง
เดนชัด วิธีการที่เสนอจะทําการระบุหนวยการสรางและนําหนวยการสรางหรือผลการแบงสวนที่
ไดมาใชสําหรับหาตําแหนงไขวเปลี่ยนที่เหมาะสม โดยไดนําเสนอการเปรียบเทียบเทคนิคนี้กับ
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอยางงาย และการระบุหนวยการสรางทําไดโดยการสรางเมทริกซ 
ไคกําลังสองและใชขั้นตอนวิธีแบงสวนที่นําเสนอใน [64] คาในเมทริกซไคกําลังสองแสดงถึง
ปริมาณความสัมพันธระหวางสองบิตจากคําตอบดีๆ ที่ถูกเลือก สวนขั้นตอนวิธีแบงสวนทํา
หนาที่แบงกลุมบิตที่มีความสัมพันธกันสูงใหอยูดวยกัน 
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การไขวเปลี่ยนของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอยางงายซึ่งใชการไขวเปลี่ยนแบบจุด
เดียวมักจะทําลายคําตอบดีๆ ในขณะที่การไขวเปลี่ยนที่นําเสนอจะชวยรักษาหนวยการสราง
ของคําตอบดีๆ และยังผสมใหไดคําตอบดียิ่งขึ้นไปอีก 

 
3.1 การระบุหนวยการสรางโดยไคกําลังสอง 

การระบุหนวยการสรางที่จะกลาวถึงในที่น้ีถูกนําไปใชทั้งในปญหาจุดประสงคเดียว
และหลายจุดประสงค สวนที่แตกตางกันคือที่มาของขอมูลที่จะนํามาหาหนวยการสรางซึ่งจะได
อธิบายในหัวขอนั้นๆ โดยเฉพาะอีกครั้งหนึ่ง ขั้นตอนวิธีสําหรับหาหนวยการสรางในงานวิจัยน้ี
จะเรียกชื่อวา การระบุหนวยการสรางดวยเมทริกซไคกําลังสอง ( Building-block Identification 
by Chi-square Matrix: BICM) ประกอบดวยการทํางาน 2 สวนหลักๆ คือ 1. ขั้นตอนการสราง
เมทริกซไคกําลังสอง (Chi-square Matrix Construction) และ 2. ขั้นตอนการแบงกลุม
ความสัมพันธ (Partitioning) 

3.1.1 ข้ันตอนการสรางเมทริกซไคกําลงัสอง 

ไคกําลังสอง (Chi-square: χ2) เปนตัววัดทางสถิติ ถูกใชในการแสดงปริมาณ
ความสัมพันธของตัวแปร แบบที่ใชเรียกวา ไคกําลังสองของเปยสัน (Pearson’s chi-square) มี
สมการคํานวณดังนี้ 

expected
expectedobserved 2

2 )( −
=χ  

 เม่ือ  observed เปนจํานวนตวัอยางที่สังเกตได 
  expected เปนจํานวนตวัอยางที่คาดวาจะเกิดขึ้น 

ตัวอยางการวัดความสัมพันธของสองตัวแปร (บิตที่ i กับ บิตที่ j) ในขั้นตอนวิธี
ประมาณการแจกแจงแบบ BMDA (Bivariate Marginal Distribution Algorithm) [26] จะดูจาก
คาไคกําลังสองดังสมการตอไปน้ี 
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 เม่ือ  n เปนจํานวนคําตอบทีเ่ลือกมา 
  p แสดงถึงคาความนาจะเปน 
  bi และ bj เปนตัวแปรทีต่องการวัดความสมัพันธ (บติที่ i และบติที ่j) 
   1 ≤ i, j ≤ l   , i ≠ j ; l  เปนความยาวของคําตอบ 
และมีเง่ือนไขวา ถา χ2 มีคานอยกวา 3.84 จะไดวา บิตที่ i ไมขึ้นกับบิต j ดวยความเชื่อม่ัน 
95% แตในงานวิจัยของชัชวิทย [18] ถือวาแตละบิตที่มีความสัมพันธกันจะมีความนาจะเปนของ
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การปรากฏแตละรูปแบบ (00, 01, 10, 11) ไมเปนแบบสุมคือมีคาเปนคาใดคาหนึ่งมากหรือนอย
กวาปกติ ไมไดเกิดเทา ๆ กัน ซึ่งจะทําใหคาไคกําลังสองมีคาสูง แตถาแตละรูปแบบเกิดขึ้นเทาๆ 
กัน จะทําใหไคกําลังสองมีคานอย 

กําหนดให M เปนเมทริกซไคกําลังสอง มีคาในแนวเสนทแยงมุมเปน 0 นอกน้ัน
เปนคาไคกําลังสองระหวางบิตในลําดับที่เดียวกับแถวที่ i และสดมภที่ j โดยใชสมการคํานวณ
ดังนี้  
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เม่ือ Count xy
S (i,j) เปนจํานวนคําตอบที่มีบิตที่ i มีคาตรงกับ x และบิตที่ j มีคาตรงกับ y คาความ

คาดหวังของ ‘00’ ‘01’ ‘10’ และ ‘11’ มีคาเปน n/4 เทากัน เม่ือ n เปนจํานวนคําตอบที่ถูกเลือก

มาสรางเมทริกซไคกําลังสอง ความซับซอนของการคํานวณเมทริกซไคกําลังสองเปน O( nl 2 ) 
เม่ือ l  เปนความยาวของคําตอบ 

ขั้นตอนวิธีสําหรับสรางเมทริกซไคกําลังสอง (CMC algorithm) แสดงไวในรูปที่ 7 
โดยมีขอมูลนําเขา S เปนประชากรที่มีคุณภาพดีที่ตองการนํามาหาหนวยการสราง จะได
ผลลัพธเปนเมทริกซ M  

 

Algorithm CMC(S) 
1.    for i = 0 to l – 1 do 
 mii ← 0; 
 for j = i + 1 to l – 1 do 
      mij ← Chi-square(i,j); 
2.    for i = 0 to l – 1 do 
 for j = i + 1 to l – 1 do 
      mji ← mij; 
3.    return M ←(mij); 

รูปที่ 7 ขั้นตอนวิธีการสรางเมทริกซไคกําลังสอง 
 
รูปที่ 8 แสดงตัวอยางของเมทริกซไคกําลังสองของปญหา MOP1 
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รูปที่ 8 ตวัอยางปริมาณไคกําลังสองของปญหา MOP1 

 บริเวณสีเขมแสดงถึงคูบิตมีความสัมพันธมาก สวนบริเวณสีจางมีความสัมพันธนอย 
แตละชองแทนตําแหนงบิตหนึ่งตําแหนงเรียงจากซายไปขวาและจากบนลงลางแบบคูอันดับ 

3.1.2 ข้ันตอนการแบงกลุมความสัมพันธ 

เมทริกซไคกําลังสองที่ไดจะถูกแบงกลุมความสัมพันธของบิตดวยขั้นตอนวิธีแบง
สวน (PAR Algorithm) ดังแสดงในรูปที่ 9 การแบงสวนจะทําการรวมบิตที่มีความสัมพันธกันสูง 
(มีคาไคกําลังสองสูง) ใหอยูในกลุมเดียวกันและเรียกแตละกลุมวา “หนวยการสราง” ผลแบง
สวน (Partition) ที่จะยอมรับไดตองมีคุณสมบัติครบทั้ง 5 ขอดังตอไปนี้ 

1. P จะตองเปนการแบงสวน กลาวคือ 
สมาชิกของ P แตละตวัตองไมมีสมาชิกรวม (Disjoint Set) 
ยูเนียนทุกสมาชิกของ P แลวจะไดเซตของ 0 ถึง l-1 ({0, …, l-1}) 

2. P จะตองถูกแบงสวน สมาชกิของ P จะตองไมเปนเซตใหญสุดเพียงเซตเดียว 
นั่นคือ P ≠ {{0, … , l−1}} 

3. ให B เปนสมาชิกของ P ที่มีขนาดมากกวา 1  
สําหรับทุก i ∈ B คามากที่สุดของแถวที่ i จะปรากฏอยูในสดมภ j ∈ B \ {i} 

4. สําหรับทุก B ∈ P และ |B| > 1  
Hmax − Hmin < (α  Hmax − Lmin) where 0 ≤ α ≤ 1, 
Hmax = max({mij | ( i , j ) ∈  B × B , i ≠ j }) , 
Hmin = min({mij | ( i , j ) ∈  B × B , i ≠ j }) , and 
Lmin = min({mij |  i ∈  B , j∈{0,….. l−1} \ B }). 

5. ไมมีสวนแบง P' อ่ืนใดที่สอดคลองกับเง่ือนไข 1-4 และมีสมาชิกของ P เปนเซตยอย
ของสมาชิก P' 
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ในขอ 4 คาของ α  เปนตัวกําหนดความแตกตางของคาไคกําลังสองที่จะสามารถ
รวมอยูในสวนแบงเดียวกันได คิดเปนเปอรเซ็นตเทียบกับคาต่ําสุดและคาสูงสุดภายในกลุมบิตที่
สนใจ คา α  ยิ่งนอยคาของไคกําลังสองที่จะรวมกันไดจะตองใกลเคียงกันกันมาก 

ในขอ 5 อาจกลาวไดวาถามีการแบงสวน 2 แบบที่ตรงตามเงื่อนไข 1-4 จะเลือกการ
แบงสวนที่มีสมาชิกขนาดใหญกวา 

ขั้นตอนวิธีการแบงสวนจะพยายามรวมกลุมของบิตที่มีคาไคกําลังสองสูงเขาดวยกัน
กอน เร่ิมจากแถวแรกไลลงไปถึงแถวสุดทาย ในแตละแถวจะจัดเรียงคาไคกําลังสองจากมากไป
หานอยและทดสอบวาสวนแบงที่ไดจากการเพิ่มบิตที่มีคาไคกําลังสองสูงเขาไปสอดคลองกับ
เง่ือนไขในขอ 3 และขอ 4 หรือไม ถาสอดคลองกับเง่ือนไขก็จะเพ่ิมบิตน้ันเขามาอยูในสวนแบง
เดียวกัน ทําเชนน้ีกับบิตที่มีคาไคกําลังสองสูงตามลําดับที่จัดเรียงไว ถาการเพิ่มบิตใหมเขามาไม
สอดคลองกับเง่ือนไขก็จะใหอยูในสวนแบงใหมและพิจารณาแถวถัดไปที่ยังไมอยูในสวนแบง
ตอไปจนครบทุกแถว 
 

M= (mij) denotes l ×  l Chi-Square matrix, where 0≤  i, j ≤  l−1. 
Ti and Ri,j denote arrays of numbers indexed by 0≤  i, j≤  l−1. 
A and B are partition subsets. P denotes a partition. 

 
Algorithm PAR(M,α ) 
P ← ∅ ; 
for i = 0 to l − 1 do 

if i ∉ B for all B ∈ P then 
T ← {matrix elements in row i sorted in descending order}; 
for j = 0 to l − 1 do 

Ri,j = x where mix = Tj 
endfor 
A ← {i}; 
B ← {i}; 
for j = 0 to l − 3 do 

A ← A ∪  {Ri,j}; 
if A satisfies the third and the fourth conditions then 

B ← A; 
endif 

endfor 
P ← P ∪  {B}; 

endif 
endfor 
return P; 

รูปที่ 9 ขั้นตอนวิธีแบงสวน (PAR Algorithm) 
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รูปที่ 10 แสดงคาเมทริกซไคกําลังสองที่ไดในระหวางการทํางานของขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมจาก 3 ปญหา แตละแถวเปนผลจากแตละปญหา บริเวณที่มีสีเขมคือมีคามากบริเวณ
สีจางมีคานอย เม่ือพิจารณารูปในคอลัมนแรกซ่ึงเปนคาที่ไดจากประชากรรุนแรก ในตอนเริ่มตน
จะมีลักษณะเหมือน ๆ กันเนื่องจากเปนคาที่ไดจากการสุม และจะคอย ๆ เห็นความสัมพันธ
ชัดเจนขึ้นเรื่อย ๆ ใน ประชากรรุนถัด ๆ ไป ขั้นตอนวิธีแบงสวนทําหนาที่รวมกลุมบิตที่มี
ความสัมพันธกันมากเขาดวยกันเพื่อใชในระหวางการไขวเปลี่ยน โดยตองการใหบิตที่อยูในกลุม
เดียวกันไปดวยกัน 
 

HIFF 

 

HTrap1 

 

HTrap1 

 
 

รูปที่ 10 เมทริกซไคกําลังสองระหวางการทํางานของขัน้ตอนวธิีเชิงพันธุกรรม 

 
3.2 การไขวเปลีย่น 

ตัวดําเนินการไขวเปลี่ยนสามารถใชประโยชนจากความรูเกี่ยวกับหนวยการสรางดวยการ
เลือกจุดตัดที่เหมาะสม โดยจุดตัดไมควรแบงแยกบิตที่อยูในหนวยการสรางเดียวกัน ดังแสดงใน
รูปที่ 11 บริเวณสีเทาและสีดําเปนหนวยการสรางท่ีหาได ภายในรูปแสดงการไขวเปลี่ยนที่ยังคง
รักษาหนวยการสรางของแตละคําตอบไวได สวนรูปที่ 12 แสดงจุดตัดที่ไมเหมาะสมของการไขว
เปลี่ยนซึ่งมีผลใหมีการทําลายหนวยการสราง 
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รูปที่ 11 การไขวเปลี่ยนที่รกัษาหนวยการสราง 

 

 
รูปที่ 12 การไขวเปลี่ยนที่ทาํลายหนวยการสราง 

เพ่ือใหการไขวเปลี่ยนสามารถทํางานไดตามที่ตองการ จึงตองสรางหนากากสําหรับ
ไขวเปลี่ยน (crossover mask) ของแตละหนวยการสราง กอนทําการแลกเปลี่ยนบิตเพื่อสราง
คําตอบลูก (offspring) ทุกบิตในพารทิชันเดียวกันจะถูกยายไปดวยกัน ดูตัวอยางตอไปน้ี 

 
Partition <1 2 3 4 1 3 2 4 5 6 7 8 5 4 6> 
Mask Bits  <0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1> 

 
x x x x x x x x x x x x x x x 

Parent 1 
 

y y y y y y y y y y y y y y y 
Parent 2 

 
0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 

Mask Bits 
 

หลังจากการไขวเปลี่ยนจะไดคําตอบลูกสองคําตอบ 
 

y x x x y x x x y x x x y x x 
Child 1 

 
x y y y x y y y x y y y x y y 

Child 2 
 

เม่ือแบงกลุมแตละบิตไดเปนดังน้ี  P= <1 2 3 4 1 3 2 4 5 6 7 8 5 4 6> มีความหมายเปนการแบง
สวนบิตคือ { {1,5}, {2,7}, {3,6}, {4,8,14}, {9,13}, {10,15}, {11}, {12} } ในตัวอยางบิตที่ 1 และ
บิตที่ 5 อยูในกลุมเดียวกัน เปนกลุมหมายเลข 1 สมมติวาเราเลือกที่จะแลกเปลี่ยนกลุมบิต
หมายเลข 1 และกลุมบิตหมายเลข 5 นั่นคือเราตองการใหบิตที่ 1 และบิตที่ 5 (กลุมบิต
หมายเลข 1) และบิตที่ 9 กับบิตที่ 13 (กลุมบิตหมายเลข 5) ทั้งหมดนี้ไปดวยกัน โดยเราจะ
สรางหนากากสําหรับไขวเปลี่ยนใหบิตที่ตองการคงไวเปน 0 และบิตที่ตองการไขวเปลีย่นใหมีคา
เปน 1 ดังนั้นเราจะทําการสุมวากลุมบิตใดๆ ควรจะมีหนากากมีคาเปน 0 หรือเปน 1 ทั้งกลุม ซึ่ง
หมายถึงเลือกที่จะคงไวหรือจะทําการแลกเปลี่ยนทั้งกลุมนั่นเอง  ขั้นตอนวิธีในการสราง
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หนากากสําหรับไขวเปลี่ยนแสดงไวในรูปที่ 13 ซึ่งจะทําการสุมสําหรับแตละกลุมวาจะเก็บบิตใน
กลุมน้ันไวหรือจะแลกเปลี่ยนกับคําตอบอ่ืน ถาเปน 1 จะคงไว แตถาเปน 0 จะแลกเปลี่ยน 
 

Flag[0..l-1]  0 
for i=0 to l-1 do 

if notsetFlag(i) then 
 maskbits[i]  random_int(0,1) 
 Flag[i]  1 

for j=i+1 to l-1 do 
if (partition[i] equal partition[j]) then 

maskbits[j]  maskbits[i] 
Flag[j]  1 

end if 
end for 

end if 
end for 

รูปที่ 13 ขั้นตอนวิธีในการสรางหนากากสําหรับไขวเปลีย่น 
 
partition เปนตัวแปรสําหรับเก็บพารทิชัน มีโครงสรางเปนแถวลําดับ (array) หน่ึงมิติ เก็บคา
หมายเลขกลุมของแตละบิต บิตที่มีหมายเลขเดียวกันจะอยูในหนวยการสรางเดียวกัน หมายเลข
ใดที่ปรากฏเพียงครั้งเดียว แสดงวาบิตนั้นเปนอิสระไมขึ้นกับบิตอ่ืนใด 
 รหัสเทียมขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมที่ใชหนวยการสรางไดแสดงไวในรูปที่ 14 ใน
ขั้นตอนการไขวเปลี่ยนจะทําการสรางหนากากสําหรับไขวเปลี่ยนทุกครั้ง เพ่ือใหเกิดความ
หลากหลายในการผสมหนวยการสราง 
 

gen = 0 
Initialize n individuals 
Evaluate the individuals 
While (terminate condition is not met) Do 
 Calculate Chi-square Matrix 
 Perform PAR algorithm 
 Select n/2 mates 
 For each mate 
  Generate masked-bit 
  BB-wise crossover 
 End For 
 Perform mutation 
 Evaluate new population 
 gen = gen + 1 
End While 

รูปที่ 14 ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมที่ใชหนวยการสราง 
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3.3 การทดลองใชการระบุหนวยการสรางเพื่อแกปญหาจุดประสงคเดียว 

การทดลองใชการระบุหนวยการสรางดวยเมทริกซไคกําลังสองในกระบวนการไขว
เปลี่ยนของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมทําใหสามารถแกปญหาปญหากับดัก ซึ่งเปนปญหาที่จะ
หลอกการทํางานของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอยางงายทําใหไมสามารถหาคาํตอบเหมาะที่สุด
(Optimal Solution) ได จากการทดลองปรากฏวาการระบุหนวยการสรางดวยเมทริกซไคกําลัง
สองชวยแกปญหากับดักไดดีกวาขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอยางงาย โดยใชจํานวนครั้งของการ
ประเมินคาคําตอบ (Number of Function Evaluation) นอยกวา 

ในการทดลองเบื้องตนไดทดสอบกับปญหากับดักและปญหากับดักแบบสลับ
ตําแหนง (Shuffle Trap) ซึ่งถูกออกแบบใหกับดักแตละชุดไมไดอยูตอเน่ืองกันถาใหปญหากับ
ดักมีเคารางเปนดังนี้ 

11111 ***** ***** ***** 

ปญหากับดักสลับตําแหนงจะมีเคารางเปนดังนี้ 

1*** 1*** 1*** 1*** 1*** 

การทําเชนนี้ มีผลกระทบตอขั้นตอนวิธี เชิงพันธุกรรมอยางงายอยางแนนอนเนื่องจาก
กระบวนการไขวเปลี่ยนเกิดขึ้นแบบสุมและไมไดสนใจหนวยการสรางเลย 

ผลการทดลองปรากฏดังแสดงในรูปที่ 15 และรูปที่ 16 เปนผลการทดลองเฉลี่ยจาก
การทํางาน 30 ครั้งไมขึ้นตอกัน พบวาการไขวเปลี่ยนที่อาศัยหนวยการสราง (ในรูปคือ BB 
Max) จะหาคําตอบเจอที่จํานวนรุนของประชากรนอยกวา 

  
(ก)  20x3-trap function               (ข) 10x4-trap function 

รูปที่ 15 ผลการทดลองใชการระบุหนวยการสรางในปญหากับดัก 
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    (ก) 20x3-shuffle trap function  (ข) 10x4-shuffle trap function 

รูปที่ 16 ผลการทดลองใชการระบุหนวยการสรางในปญหากับดักสลับตําแหนง 
 

จากผลการทดลองในทุกๆ ปญหา พบวา การเพิ่มขึ้นของคาความเหมาะสมเฉลี่ย
ของขั้นตอนวิธีที่ใชหนวยการสรางเพิ่มขึ้นไดเร็วกวาขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอยางงาย ดูไดจาก
คาเฉลี่ย BB-mean เทียบกับ SGA-mean จะเห็นวา BB-mean มีคาใตสูงขึ้นอยางรวดเร็วและลู
เขาภายในจํานวนรุนประชากรที่นอยกวา ในขณะที่ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแกปญหาไดเฉพาะ
ปญหากับดักขนาด 3 บิต ดังแสดงในรูปที่ 15 (ก) สวนปญหาอ่ืนๆ ไมสามารถหาคําตอบเหมาะ
ที่สุดได ยิ่งปญหาหลอกมีขนาดใหญขึ้น ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอยางงายจะยิ่งมีผลการทํางาน
แยลง ดูไดจากรูปที่ 15 (ก) จะเห็นวาขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอยางงายสามารถแกปญหากับดัก
ที่มีอันดับ 3 (3-bit Trap) ได แตในรูปที่ 15 (ข) ไมสามารถแกปญหากับดักที่มีอันดับ 4 (4-bit 
Trap) ได 

จากผลการทดลองที่แสดงไวในรูปที่ 16 ทั้ง (ก) และ (ข) จะพบวาในปญหากับดัก
สลับตําแหนงนั้นขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอยางงาย (ในรูปคือ SGA-MAX) ไมสามารถหาคําตอบ
ไดทั้ง 2 กรณี สวนขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมที่ใชหนวยการสรางสามารถหาคําตอบไดทุกปญหาที่
ทําการทดลอง ในขั้นตอนการวิจัยนี้ไดรวมตีพิมพผลงานวิชาการ 1 บทความ ในงานการประชุม
วิชาการระดับนานาชาติ [65]  
 
 



 

 

บทที่  4 

การแกปญหาหลายจุดประสงค 

 
ขั้นตอนวิธีหนึ่งที่เปนพ้ืนฐานสําคัญอยางหนึ่งของการแกปญหาดวยคอมพิวเตอรคือ 

การแบงแยกและเอาชนะ (divide and conquer) ที่เปนเชนนี้เน่ืองจากวา ถาเราสามารถ
แบงแยกยอยปญหาลงไดแลวการแกปญหาขนาดเล็กยอมทําไดงายและรวดเร็วกวาการแกไข
ปญหาขนาดใหญ แนวคิดเดียวกันน้ีกอใหเกิดความพยายามในการระบุหนวยการสรางในอดีตที่
ชี้ใหเห็นวา ถาสามารถหากลุมเชื่อมโยงไดถูกตองแลว ก็จะเปนการงายที่จะประกอบหนวยการ
สรางดวยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมโดยอาศัยขอมูลการเชื่อมโยง [31] และในงานวิจัย  [10] [64] 
[11] [18]  ของชัชวิทยและประภาส เปนอีกความพยายามหนึ่งในการระบุหนวยการสรางสําหรับ
ชวยการทํางานของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมใหมีประสิทธิภาพมากขึ้นแตยังจํากัดอยูในปญหา
จุดประสงคเดียว ดังนั้นในงานวิจัยนี้จึงพยายามปรับปรุงใหเหมาะสมกับปญหาหลายจุดประสงค
และในบทนี้จะกลาวถึงการนําเทคนิคการระบุหนวยการสรางมาใชในขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม
สําหรับแกปญหาหลายจุดประสงค 

 
4.1 การนําเทคนคิการระบุหนวยการสรางมาใชแกปญหาหลายจดุประสงค 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมสําหรับแกปญหาหลายจุดประสงคที่เลือกนํามาทดสอบคือ 
NSGA-II [5] เนื่องจากไดรับความนิยมแพรหลาย มีขั้นตอนการทํางานงายรวดเร็ว และไม
จําเปนตองมีหนวยความจําเพ่ิมเติมภายนอกที่เรียกวา หนวยเก็บถาวร (archive) นอกจากนี้ใน
งานวิจัยน้ีมุงเนนศึกษาผลกระทบจากการปรับปรุงตัวดําเนินการไขวเปลี่ยน ซึ่งจะสามารถ
นําไปใชกับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอ่ืนที่มีตัวดําเนินการไขวเปลี่ยนไดเชนกัน  

ในหัวขอน้ีจะประกอบไปดวยขั้นตอนวิธี NSGA-II โดยละเอียดและการเพิ่มเติม
เทคนิคระบุหนวยการสรางใหกับขั้นตอนวิธี NSGA-II ซึ่งจะมีเทคนิคการเพิ่มที่แตกตางกัน 

4.1.1 ข้ันตอนวิธี NSGA-II 

ขั้นตอนวิธี NSGA-II ถูกสรุปไวในหัวขอ 2.3.2 ค. ภายในหัวขอน้ีจะเพ่ิมเติม
รายละเอียดของขั้นตอนวิธีเพ่ือใชประกอบการอธิบายในหัวขอถัดไป ในรูปที่ 17 ไดแสดง
กระบวนการทํางานของขั้นตอนวิธี NSGA-II และมีรหัสเทียมดังแสดงไวในรูปที่ 18 
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การทํางานของขั้นตอนวิธี NSGA-II มีขั้นตอนงายๆ และตรงไปตรงมา ขั้นแรก
ประชากรรุนพอแม Pt จะถูกรวมเขากับประชากรที่ถูกสรางขึ้นมาใหม Qt เรียกประชากรรวมนี้วา 
Rt ซี่งมีขนาดเปน 2N เม่ือ N เปนขนาดประชากร จากนั้นจัดเรียงประชากร Rt ตามลําดับการ
ครอบงํา ประชากรที่ไมถูกครอบงําเลยจะอยูในลําดับดีสุดคือ F1 และถาขนาดของ F1 นอยกวา
ขนาดประชากรที่ตองการ คําตอบใน F1 จะถูกนําไปเปนประชากรรุนถัดไปทั้งหมด แนนอนวา 
เปนการเก็บประชากรดีสุดไว (elitism) ประชากรที่ยังไมเต็มของ Pt +1 จะไดจากการรวมคําตอบ
ในลําดับชั้นถัดไปคือ F2 ตามดวย F3 ไปเรื่อยๆ จนกระทั่งถึงลําดับชั้น Fl ซึ่งประชากรที่เพ่ิมเขา
มาเกินขนาดประชากรที่ตองการ ในกรณีนี้จะทําการจัดเรียงคําตอบในลําดับชั้น Fl ดวยตัว
ดําเนินการเปรียบเทียบความหนาแนนและเลือกคําตอบที่หนาแนนนอยสุดไปเรื่อยๆ จนได
จํานวนประชากรตามตองการเปน Pt+1 มีขนาด N และนําไปสูกระบวนการคัดเลือก ไขวเปลี่ยน 
และกลายพันธุตามลําดับตอไป 

 
รูปที่ 17 ขั้นตอนการทํางานของ NSGA-II 

การทํางานในแตละรุนจะมีขั้นตอนตางๆ เขียนเปนรหัสเทียมไดดังรูปที่ 18 
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1: 
2: 
3: 
4: 
5: 
6: 
7: 
8: 
9: 

10: 
 

11: 

Rt = Pt U Qt 
F = fast-nondominated-sort(Rt) 
Pt+1 = ∅ and i = 1 
until Pt+1 + Fi ≤ N 

crowding-distance-assignment(Fi) 
Pt+1 = Pt+1 ∪ Fi 
i = i + 1 

Sort(Fi, p n) 
Pt+1 = Pt+1 ∪ Fi[1 : (N – Pt+1)]  
Qt+1 = make-new-pop(Pt+1) 
 
t = t + 1 

combine parent and offspring population 
F = (F1, F2, …), all nondominated fronts of Rt 
 
until the parent population is filled 
calculate crowding-distance in Fi 
include ith nondominated front in the parent pop 
check the next front for inclusion 
sort in descending order using p n 
choose the first (N - |Pt+1|) elements of Fi 
use selection crossover and mutation to create  
    a new population Qt+1 
increment the generation counter 

 
รูปที่ 18 รหัสเทียมรอบการทํางานหลักของ NSGA-II 

ในขั้นตอนวิธี NSGA-II การกระจายตัวของคาจุดประสงคของคําตอบในพาเรโต 
ฟรอนตไดมาจากการใชวิธีการเปรียบเทียบความหนาแนน p n (crowding comparison 
procedure) ซึ่งถูกใชในการคัดเลือกแบบแขงขัน ในการประมาณความหนาแนนของคําตอบ
รอบๆ คําตอบหนึ่ง หาไดจากคาเฉลี่ยระยะหางของสองจุดใกลสุดจากทั้งสองขางในแตละ
จุดประสงค ระยะหางที่ไดจะเปนการประมาณขอบเขตของรูปทรงลูกบาศกที่มีจุดรอบขางที่ใกล
ที่สุดเปนจุดมุม เรียกระยะหางนี้วา ระยะเบียด (crowding distance) ในรูปที่ 19 แสดงการ
ประมาณระยะเบียดของคําตอบที่ i ภายในลําดับชั้นเดียวกัน (เปนรูปวงกลมทึบ) เทากับคาเฉลีย่
ของความยาวแตละดานของรูปสี่เหลี่ยม จะเห็นวาการหาระยะเบียดจะตองเรียงลําดับคําตอบใน
ลําดับชั้นเดียวกันของแตละจุดประสงค 

 
รูปที่ 19 การคํานวณระยะเบียด 
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4.1.2 ข้ันตอนวิธี NSGA-II รวมกับ BB-wise 

ขั้นตอนวิธี NSGA-II ซึ่งไดอธิบายไวในหัวขอกอนหนา ไดถูกปรับปรุงการไขว
เปลี่ยนจากการไขวเปลี่ยนแบบสองจุด (two-point crossover) มาเปนการไขวเปลี่ยนแบบใช
หนวยการสราง (BB-wise crossover)  

จากรหัสเทียมของขั้นตอนวิธี NSGA-II ดังแสดงในรูปที่ 18 บรรทัดที่ 10 เปน
ขั้นตอนการสรางประชากรใหม ( make-new-pop( 1+tP ) ) โดยคัดเลือกจากประชากรรุนปจจุบัน 
(Pt+1) แลวนําไปทําการสรางประชากรรุนถัดไป (Qt+1) ซึ่งจะประกอบไปดวยการทํางานยอย ๆ 
ดังนี้ 

การคัดเลือก (selection) ใชวิธีการคัดเลือกแบบแขงขัน 
การไขวเปลี่ยน (crossover) ใชวิธีการไขวเปลี่ยนแบบ 2 จุด (Two-point Crossover) 
การกลายพันธุ (mutation) ใชวิธีการสุมเพ่ือเปลี่ยนคาบิต 
รหัสเทียมของขั้นตอน make-new-pop ในขั้นตอนวิธี NSGA-II ดังแสดงไวในรูปที่ 20  

 

 
1: 
2: 
3: 
4: 
5: 
6: 
7: 
8: 
9: 

 

Procedure make-new-pop(Pt+1) 
n=0, Qt+1 = ∅ 
while n < N  ; N ≡ 0 (mod 4) 

(p1, p2) = selection (Pt+1) 
(c1, c2) = two-point-crossover(p1, p2) 

1c′  = mutation(c1) 
2c′  = mutation(c2) 

Qt+1 = Qt+1 ∪  { 1c′ , 2c′ } 
n = n + 2 

end while 

 
รูปที่ 20 รหัสเทียมสวนการสรางประชากรใหม (make-new-pop) 

เน่ืองจากภายใน make-new-pop จะมีการเรียกใช two-point-crossover (รูปที่ 20 
บรรทัดที่ 4) ซึ่งจะถูกเปลี่ยนเปน BB-wise-crossover รวมแลวเรียกวา make-new-popBB 
ดังนั้นขั้นตอนวิธี NSGA-II แบบรวมกับ BB-wise-crossover จึงตองมีการระบุหนวยการสราง
กอนที่จะสรางประชากรรุนใหม และจะไดภาพรวมดังแสดงไวในรูปที่ 21 โดยท่ีบรรทัดที่ 10 จะ
เลือกประชากรครึ่งดีกวา (better half) เพ่ือนํามาหาหนวยการสรางในบรรทัดที่ 11 ซึ่งจะทําการ
ระบุหนวยการสรางกอน (Building-Block-Identification) แลวนําหนวยการสรางที่ไดไปใชใน
ขั้นตอน make-new-popBB ในบรรทัดที่ 12 ตอไป 
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1: 
2: 
3: 
4: 
5: 
6: 
7: 
8: 
9: 

10: 
11: 
12: 
13: 

Rt = Pt U Qt 
F = fast-nondominated-sort(Rt) 
Pt+1 = ∅ and i = 1 
until Pt+1 + Fi ≤ N 

crowding-distance-assignment(Fi) 
Pt+1 = Pt+1 ∪ Fi 
i = i + 1 

Sort(Fi, p n) 
Pt+1 = Pt+1 ∪ Fi[1 : (N – Pt+1)]  
H = SelectBetterHalf(Pt+1)  
Building-Block-Identification(H) 
Qt+1 = make-new-popBB(Pt+1) 
t = t + 1 

 
รูปที่ 21 ขั้นตอนวิธี NSGA-II แบบใชหนวยการสราง 

การระบุหนวยการสรางของปญหาหลายจุดประสงคเหมือนกับปญหาจุดประสงค
เดียว แตกตางกันตรงที่มาของประชากรที่ใชในการหาหนวยการสราง ในปญหาจุดประสงคเดียว
มีคาจุดประสงคเปนตัวเปรียบเทียบคุณภาพคําตอบ ดังน้ันการแบงแยกประชากรครึ่งหนึ่งที่
ดีกวาทําไดงายโดยการเปรียบเทียบคาจุดประสงคเดียวนั้น การเลือกประชากรมาหาหนวยการ
สรางในปญหาจุดประสงคเดียวจึงเลือกใชประชากรครึ่งที่ ดีกวา แตสําหรับปญหาหลาย
จุดประสงคประชากรครึ่งดีกวาจะกลายเปนประชากรครึ่งหน่ึงที่ไมถูกครอบงําโดยประชากรอีก
ครึ่งที่เหลือ นอกจากนี้ยังมีการเลือกประชากรในแบบอื่นอีก คือ เลือกประชากรที่ดีของแตละ
จุดประสงคมาครึ่งหนึ่งของประชากรทั้งหมดเพื่อใชหาหนวยการสรางของจุดประสงคนั้นๆ 

จากขอมูลเกี่ยวกับหนวยการสรางที่มีในปญหาจุดประสงคเดียว จึงคาดวาในปญหา
หลายจุดประสงคยอมจะมีหนวยการสรางของคําตอบในแตละจุดประสงค ทําใหเราคาดวาจะ
สามารถหาคําตอบสุดโตง (Extremely Solution) ของแตละจุดประสงคได (ในความเปนจริง
ปญหาหลายจุดประสงคไมไดสนใจแคเพียงคําตอบสุดโตงในแตละดาน แตสนใจคําตอบที่อยูใน
พาเรโตฟรอนตซึ่งจะเปนการถวงดุลของแตละจุดประสงค) 

ถากําหนดใหแตละจุดประสงคปรากฏหนวยการสรางเดนชัดแลว ก็ยังมีขอคําถามที่
นาสนใจวา  

1. การรวมกันของหลาย ๆ จุดประสงค จะทําใหคําตอบที่อยูในพาเรโตฟรอนตมีหนวยการ
สรางดวยหรือไม ถามีหนวยการสรางก็มีความเปนไปไดวาเราสามารถใชการระบุหนวย
การสรางในการแกปญหาได 

2. แตถาในพาเรโตฟรอนตไมมีหนวยการสรางปรากฏใหเห็นเดนชัด เราจะปรับใชการระบุ
หนวยการสรางอยางไรใหเหมาะสมกับปญหา 
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จากปญหาในขอ 2. ทําใหเกิดคําถามที่สําคัญคือ ถาเรารูหนวยการสรางของแตละ
จุดประสงคแลวเราจะประกอบหนวยการสรางนั้นอยางไรใหกลายเปนคําตอบ จากขอสงสัยที่
กลาวมาทําใหเกิดแนวคิดในการแกปญหาดังตอไปน้ี 

แนวทางที่ 1 ใชหนวยการสรางรวมจากคําตอบที่ไมถูกครอบงําโดยตรง 
แนวทางที่ 2 รวมหนวยการสรางของหลายจุดประสงคเขาดวยกัน กอนสรางคําตอบใหม  
แนวทางที่ 3 หาคําตอบดวยหนวยการสรางของแตละจุดประสงคแยกกัน 
วิธีการรวมหนวยการสรางของแนวทางที่ 2 ยังแบงไดเปน 2 วิธี คอืรวมแบบเชือ่ม่ัน (mix 

confident) และรวมแบบขยาย (mix growth) ทําใหไดกลวธิีการระบหุนวยการสรางตางๆ กัน
เปน 4 วธิี คือ 

1) NSGA-IIa ใชหนวยการสรางรวมจากคําตอบในพาเรโตฟรอนต 
2) NSGA-IIb การผสมหนวยการสรางแบบเชื่อม่ัน 
3) NSGA-IIc การผสมหนวยการสรางแบบขยาย 
4) NSGA-IId ใชหนวยการสรางจากแตละจุดประสงคแยกกัน 

ในขอ 1) คําตอบที่ไดในแตละรุนจะถูกจัดเรียงตามลําดับการครอบงํา จากนั้นจะ
เลือกเอาคําตอบที่ไมถูกครอบงําและคําตอบในลําดับชั้น (rank) ตนๆ มากึ่งหน่ึงของจํานวน
ประชากร เพ่ือนํามาหาหนวยการสราง สวนในขอ 2) 3) และ 4) คําตอบจะถูกจัดเรียงตาม
คุณภาพคําตอบในแตละจุดประสงค ในปญหาที่มี 2 จุดประสงคก็จะมีการจัดเรียง 2 รอบ 
คําตอบที่ดีในจุดประสงคแรกจํานวนครึ่งหน่ึงของประชากรจะถูกเลือกมาเพ่ือใชหาหนวยการ
สราง และจะไดหนวยการสรางของคําตอบที่ดีสําหรับจุดประสงคแรก ในจุดประสงคถัดไปก็
เชนกัน จะเลือกเอาคําตอบที่ดีครึ่งหนึ่งของประชากรที่เรียงลําดับตามคาในจุดประสงคนั้นๆ มา
ใชสําหรับหาหนวยการสรางของจุดประสงคนั้น ในรูปที่ 22 บริเวณ (1) เปนคําตอบที่ดีที่ถูกเลือก
ตามจุดประสงค f1 และบริเวณ (2) เปนบริเวณคําตอบที่ดีตามจุดประสงค f2 ในปญหาที่ตองการ
คานอยสุด 

 
รูปที่ 22 บริเวณคําตอบทีถ่กูเลือกในแตละจุดประสงค 

 

1 

2 
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วิธีในขอ 2) และ ขอ 3) จะมีการรวมหนวยการสรางของแตละจุดประสงคเปนคนละ
แบบกอนนําไปใชงาน สวนขอ 4) จะใชหนวยการสรางของแตละจุดประสงคสรางประชากรรุนลูก
ในปริมาณเทาๆ กัน รายละเอียดของแตละขอจะกลาวถึงโดยละเอียดในหัวขอถัดๆ ไป
ตามลําดับ เพ่ือใหงายตอความเขาใจขออธิบายในกรณีปญหามี 2 จุดประสงค การรวมหนวยการ
สรางในแตละแนวทางมีรายละเอียดดังนี้ 

4.1.2.1 ข้ันตอน NSGA-II รวมกับ BB-wise แบบที่ 1  (NSGA-IIa) 

วิธีการนี้ไมสนใจหนวยการสรางในแตละจุดประสงค แตจะสนใจหนวยการสราง
รวมที่ไดจากคําตอบที่ไมถูกครอบงําในแตละรุนประชากร หากปริมาณคําตอบไมมากพอก็จะ
รวมคําตอบในอันดับ (rank) ตน ๆ เขามาดวย จากน้ันหาหนวยการสรางจากคาํตอบทั้งหมดที่
เลือกมา ทั้งนี้เน่ืองมาจากบางปญหา เชน Trapk-invtrapk [6] ในเซตคําตอบแบบพาเรโตมีหนวย
การสรางที่ เดนชัดอยูแลว ดังน้ัน จึงไม จําเปนตองแบงแยกหนวยการสรางวาเปนของ 
จุดประสงคใด จึงทําใหเกิดวิธีการนี้ คือ การระบุหนวยการสรางโดยหาจากคําตอบที่เลือกมาโดย
ไมแบงแยกจุดประสงค นอกจากนี้การระบุหนวยการสรางในกระบวนการคนหาไมจําเปนตอง
ถูกตองกับปญหาจริงเสมอไป เราสนใจผลลัพธจากกระบวนการทั้งหมดของขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมวาไดปรับปรุงคุณภาพใหดีกวาขั้นตอนวิธีเดิมหรือไม สิ่งสําคัญคือ จะทําการไขว
เปลี่ยนอยางไรจึงจะสงเสริมการปรับปรุงคุณภาพคําตอบ 

ขั้นตอนวิธีนี้จะตองใชประชากรครึ่งดีกวาแบบหลายจุดประสงค แตเน่ืองจาก
ขั้นตอนวิธี NSGA-II ไดจัดเรียงการครอบงําดวยขั้นตอน fast-nondominated-sort เรียบรอย
แลวจึงไมจําเปนตองจัดเรียงอีกรอบ และสามารถหยิบประชากรครึ่งดีมาใชไดเลย รหัสเทียมของ
ขั้นตอนวิธีนี้จึงเหมือนกับที่แสดงไวในรูปที่ 21 

 
4.1.2.2 ข้ันตอนวิธี NSGA-II รวมกับ BB-wise แบบที่ 2 (NSGA-IIb) 

ในที่นี้คาดหวังวาแตละจุดประสงคเปนปญหาที่มีหนวยการสรางในตัวเอง แต
เม่ือรวมเปนปญหาหลายจุดประสงคไมปรากฏหนวยการสรางในคําตอบที่อยูในพาเรโตฟรอนต 
แตอาจจะสามารถหาหนวยการสรางของแตละจุดประสงคไดโดยการจัดเรียงคําตอบดวยคาของ
จุดประสงคนั้นๆ กอน แลวเลือกเอาคําตอบครึ่งที่ดีกวามาหาหนวยการสรางของจุดประสงคนั้น 
คําตอบที่เลือกมาจึงไมจําเปนตองเปนคําตอบที่อยูในพาเรโตฟรอนตและอาจจะไมใชอันดับตนๆ 
แตก็เปนคําตอบที่ดีของจุดประสงคนั้นๆ โดยเฉพาะคําตอบสุดโตงของแตละจุดประสงคก็จะอยู
ในกลุมที่เลือกมา ดังแสดงในรูปที่ 22 จะเห็นไดวาบรเิวณ (1) มีคําตอบที่ดีสําหรับจุดประสงค f1 
แตอาจจะไมไดเปนคําตอบที่ดีในจุดประสงค f2 และอาจจะไมไดอยูในพาเรโตฟรอนตดวย ดังน้ัน
ในการหาหนวยการสรางของแตละจุดประสงคจึงตองมีการจัดเรียงคําตอบตามคาของ
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จุดประสงคและเลือกคําตอบที่ดีของจุดประสงคนั้นๆ กอนที่จะใชสําหรับหาหนวยการสรางของ
แตละจุดประสงคดังที่ปรากฏในรหัสเทียมของกลวิธีนี้ในรูปที่ 23 
 

1: 
2: 
3: 
4: 
5: 
6: 
7: 
8: 
9: 

10: 
11: 
12: 
13: 
14: 
15: 
16: 
17: 

Rt = Pt U Qt 
F = fast-nondominated-sort(Rt) 
Pt+1 = ∅ and i = 1 
until Pt+1 + Fi ≤ N 

crowding-distance-assignment(Fi) 
Pt+1 = Pt+1 ∪ Fi 
i = i + 1 

Sort(Fi, p n) 
Pt+1 = Pt+1 ∪ Fi[1 : (N – Pt+1)]  
for each objective j 

Sj = SortByCurrentObjective(Pt+1) 
Hj = selectBetterHalf(Sj) 
BBj = Building-Block-Identification(Hj) 

end for 
MergeConfidentBBs 
Qt+1 = make-new-popBB(Pt+1) 
t = t + 1 

รูปที่ 23 รหัสเทียมขั้นตอนวธิี NSGA-II รวมกับ BB-wise แบบที่ 2 

จากที่กลาวขางตนแลวหนวยการสรางของแตละจุดประสงค อาจจะอยูคนละ
ตําแหนงไมตรงกันหรือเหลื่อมกัน (overlap) หลังจากไดหนวยการสรางของแตละจุดประสงค 
ควรจะมีการรวมหนวยการสรางแตละแบบเขาดวยกันกอนนําไปใชงาน ดังปรากฏในรหัสเทียม
บรรทัดที่ 15 (MergeConfidentBBs) การรวมหนวยการสรางดวยกลวิธีนี้มีขั้นตอนวิธีรวม
หนวยการสรางแบบเชื่อม่ันดังรหัสเทียมที่แสดงไวในรูปที่ 24  
 

1: 
2: 
3: 
4: 
5: 
6: 
7: 
8: 
9: 

10: 

Procedure MergeConfidentBBs 
GroupedBB = BBofFirstObjective 
for i = 0 to l-2 do 

for j = i+1 to l-1 do 
forall Objectives except 1st Objective 

if  not InSamePart(i,j)  
RemoveLinkage(i,j) from GroupedBB 

end if 
end forall 

end for 
end for 

 
รูปที่ 24 รหัสเทียมขั้นตอนวธิีรวมหนวยการสรางแบบเชื่อม่ัน 
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การรวมแบบนี้เราตองการคงความสัมพันธที่นาเชื่อถือไว นั่นคือคูบิตที่จะถือวาอยู
ในหนวยการสรางเดียวกัน จะตองปรากฏในทุกๆ จุดประสงควาอยูในหนวยการสรางเดียวกันดัง
รูปที่ 25 แสดงใหเห็นตัวอยางการรวมแบบเชื่อม่ัน จะเห็นไดวาผลการรวมหนวยการสรางจะมี
ขนาดหนวยการสรางเล็กลงและจะมีขนาดไมใหญไปกวาหนวยการสรางกอนที่จะถูกรวม จาก
ความเชื่อที่วาหนวยการสรางเปนโครงสรางรวม (common structure) ของคําตอบที่ดีๆ ดังน้ัน
ในวิธีนี้จึงสนใจเฉพาะหนวยการสรางที่ปรากฏตรงกัน หรือเปนลักษณะรวมของหนวยการสราง
จากแตละจุดประสงคนั่นเอง 

 
 

รูปที่ 25 การรวมหนวยการสรางแตละจุดประสงคแบบเชื่อม่ัน 
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4.1.2.3 ข้ันตอน NSGA-II รวมกับ BB-wise แบบที่ 3 (NSGA-IIc) 

การไขวเปลี่ยนดวยหนวยการสรางในแตละจุดประสงคก็อาจจะทําใหหนวยการสราง
ของอีกจุดประสงคเสียหายไปดวย ดังนั้นจึงเห็นวา การรวมหนวยการสรางที่เหลื่อมกัน 
(Overlapping BBs) นาจะชวยใหรักษาหนวยการสรางของทั้งสองจุดประสงคไวไดพรอม ๆ กัน 
การรวมแบบนี้เพ่ือไมใหเกิดการทําลายหนวยการสรางของจุดประสงคใดๆ เลยโดยหนวยการ
สรางที่เหลื่อมกันอยูจะถูกมองเปนกอนเดียวกันและมีขนาดใหญขึ้น 

อีกเหตุผลหน่ึงที่สําคัญสําหรับการรวมแบบนี้คือ ธรรมชาติของการสุมตัวอยางเพื่อ
นํามาหาหนวยการสราง มักจะระบุหนวยการสรางที่ไมสมบูรณแบบ อาจจะเน่ืองมาจากจํานวน
ประชากรที่นํามาใชนอยเกินไปที่จะแสดงความสัมพันธแตละคูบิตไดครบทั้งหมด จากการ
ทดลองพบวาบางครั้งการระบุหนวยการสรางดวยคําตอบที่ดีของจุดประสงคหนึ่งทําใหไดกลุม
บิตบางสวนของหนวยการสรางและคําตอบในอีกจุดประสงคหนึ่งระบุหนวยการสรางไดเพียง
บางสวนของหนวยการสรางในปญหาจริง หนวยการสรางทั้งสองแบบที่หาไดก็มักจะเหลื่อมหรือ
ซอนกันอยู การรวมหนวยการสรางดวยวิธีนี้จะทําใหไดหนวยการสรางที่สมบูรณยิ่งขึ้น เรียกวา
ขั้นตอนวิธีรวมหนวยการสรางแบบขยาย 

รหัสเทียมของขั้นตอนวิธีนี้คลายกับวิธีกอนหนา ตางกันที่ขั้นตอนวิธีการรวมหนวย
การสราง เปลี่ยนจาก MergeConfidentBBs เปน MergeGrowthBBs ในบรรทัดที่ 15 ดังแสดง
ไวในรูปที่ 26 

 

1: 
2: 
3: 
4: 
5: 
6: 
7: 
8: 
9: 

10: 
11: 
12: 
13: 
14: 
15: 
16: 
17: 

Rt = Pt U Qt 
F = fast-nondominated-sort(Rt) 
Pt+1 = ∅ and i = 1 
until Pt+1 + Fi ≤ N 

crowding-distance-assignment(Fi) 
Pt+1 = Pt+1 ∪ Fi 
i = i + 1 

Sort(Fi, p n) 
Pt+1 = Pt+1 ∪ Fi[1 : (N – Pt+1)]  
for each objective j 

Sj = SortByCurrentObjective(Pt+1) 
Hj = selectBetterHalf(Sj) 
BBj = Building-Block-Identification(Hj) 

end for 
MergeGrowthBBs 
Qt+1 = make-new-popBB(Pt+1) 
t = t + 1 

รูปที่ 26 รหัสเทียมขั้นตอนวธิี NSGA-II รวมกับ BB-wise แบบที่ 3 
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ขั้นตอนวิธีการรวมหนวยการสรางแบบขยายถูกแสดงไวในรูปที่ 27  

แสดงตัวอยางการรวมไดดังตอไปน้ี 

P1 = < 111 222 345 666> หรือ { {1,2,3}, {4,5,6}, {7}, {8}, {9}, {10,11,12} } 

P2 = < 112 233 445 566> หรือ { {1,2}, {3,4}, {5,6}, {7,8}, {9,10}, {11,12} } 

G  = < 111 111 446 666> หรือ { {1,2,3,4,5,6}, {7,8}, {9,10,11,12} }  

กําหนดให  P1 เปนหนวยการสรางของจุดประสงคที่ 1 
 P2 เปนหนวยการสรางของจุดประสงคที่ 2 
 G  เปนผลลัพธจากการรวมหนวยการสรางของทั้งสองจุดประสงค 

หมายเหต ุ ผลลัพธที่ไดจากการรวมจะมกีลุมหมายเลข 0 เกิดขึ้น มีความหมายเปน
บิตอิสระ ไมขึน้กับบติอ่ืน ไมไดหมายถึงกลุมบิตหนวยการสรางกลุมใหมแตอยางใด 

ในจุดประสงคที่ 1 (P1) มองบิตที่ 1 ถึง 6 เปนสองหนวยการสราง คือ 111 และ 222 ในขณะที่
จุดประสงคที่ 2 (P2) มองเปนสามหนวยการสราง แตเน่ืองจากทั้ง 6 บิตน้ีมีหนวยการสราง
เหลื่อมกันอยูจึงถูกรวมเปนกอนเดียวกัน และในทํานองเดียวกันกลุมบิตหมายเลข 6 ใน P1 
เหลื่อมกับกลุมบิตหมายเลข 5 ใน P2 กลุมบิตหมายเลข 5 ใน P2 จึงถูกนําไปรวมเปนกลุมบิต
เดียวกับกลุมบิตหมายเลข 6 ใน P1 ทําใหกลุมบิตหมายเลข 6 มีขนาดโตขึ้นเนื่องจากบิตอิสระ
หมายเลข 5 (บิตที่ 9) ถูกรวมเขาไปดวย โดยมีเง่ือนไขของขอมูลขาเขาแสดงอยูในหนาถัดไป 

1: 
2: 
3: 
4: 
5: 
6: 
7: 
8: 
9: 

10: 
11: 
12: 
13: 
14: 
15: 
16: 
17: 

Algorithm MergeGrowthBBs(P1,P2,G) 
for i = 0 to |P1| - 1 do 

for j = 0 to |P2| - 1 do 
 if (Ai ∩ Bj) ≠ ∅ and |Ai| > 1 and |Bj| > 1 
  Ai  Ai ∪ Bj 
 end if 
end for 
for k = 0 to |G| - 1 do 
 if (Ck  ∩  Ai) ≠ ∅ 
  G G \ Ck 
  Ai  Ai ∪ Ck 

 end if 
end for 
G  G ∪ Ai 

end for 
forall Ci ∈ G and Bj ∈ P2: if Ci  ∩ Bj = ∅ 

G  G ∪ Bj 

return G 
 

รูปที่ 27 รหัสเทียมขั้นตอนวธิีรวมหนวยการสรางแบบขยาย 
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กําหนดให ขอมูลขาเขา 

 P1 = { A0 , … , A|P1|-1 },    }1,...,0{
1|1|

0
−=∪

−

=

lAi

P

i
,   Ai ∩ Aj = ∅ for all i ≠ j 

 P2 = { B0 , … , B|P2|-1 },    }1,...,0{
1|2|

0
−=∪

−

=

lBi

P

i
,   Bi ∩ Bj = ∅ for all i ≠ j 

 G = ∅ 
ขอมูลขาออก 

 G = {C0, … , C|G|-1}, }1,...,0{
1||

0
−=∪

−

=

lCi

G

i
,   Ci ∩ Cj  = ∅ for all i ≠ j 

 

ตัวอยางการรวมหนวยการสรางแตละจุดประสงคแบบขยายไดแสดงไวในรูปที่ 28 

 

รูปที่ 28 การรวมหนวยการสรางแตละจุดประสงคแบบขยาย 
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4.1.2.4 ข้ันตอน NSGA-II รวมกับ BB-wise แบบที่ 4 (NSGA-IId) 

การสรางคําตอบในประชากรรุนถัดไปครึ่งหนึ่งจะสรางมาจากการไขวเปลี่ยน 
(Crossover) ตามแนวทางของหนวยการสรางในจุดประสงคแรก และอีกครึ่งหน่ึงไดจากการไขว
เปลี่ยนยึดตามหนวยการสรางของจุดประสงคที่สอง แตกระบวนการเลือกคําตอบก็ยังคงไดจาก
การสุมโดยไมพิจารณาแยกจุดประสงค คือสุมเลือกจากประชากรทั้งหมด รูปที่ 29 แสดงลักษณะ
การทํางาน สวนที่เปนสีดําและสีเทาใน (ก) คือหนวยการสรางที่ระบุโดยขั้นตอนวิธีที่เสนอ ผล
การใชงานปรากฏใน (ข) แสดงการสรางประชากรรุนใหมที่ใชหนวยการสรางของคําตอบที่ดีใน
จุดประสงคแรก และ (ค) เปนภาพแสดงการสรางประชากรรุนใหมที่ใชหนวยการสรางของ
คําตอบที่ดีในจุดประสงคที่สอง 

 

 
รูปที่ 29 การรวมโดยอาศัยหนวยการสรางแตละจุดประสงคแยกกัน 
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ขั้นตอนวิธีนี้มีรหัสเทียมการทํางานดังแสดงในรูปที่ 30 โดยจะไมมีขั้นตอนการรวมหนวยการ
สรางแตจะสรางประชากรใหมเทาๆ กันจากหนวยการสรางของแตละจุดประสงค 
 

1: 
2: 
3: 
4: 
5: 
6: 
7: 
8: 
9: 

10: 
11: 
12: 
13: 
14: 
15: 
16: 
17: 

Rt = Pt U Qt 
F = fast-nondominated-sort(Rt) 
Pt+1 = ∅ and i = 1 
until Pt+1 + Fi ≤ N 

crowding-distance-assignment(Fi) 
Pt+1 = Pt+1 ∪ Fi 
i = i + 1 

Sort(Fi, p n) 
Pt+1 = Pt+1 ∪ Fi[1 : (N – Pt+1)]  
Qt+1 = ∅ 
for each objective j 

Sj = SortByCurrentObjective(Pt+1) 
Hj = selectBetterHalf(Sj) 
BBj = Building-Block-Identification(Hj) 
Qt+1 = Qt+1 ∪ make-new-popBB(Pt+1) 

end for 
t = t + 1 

 
รูปที่ 30 รหัสเทียมขั้นตอนวธิี NSGA-II รวมกับ BB-wise แบบที่ 4 

ปญหาที่ใชในการทดลองและผลการทดลองเปรียบเทยีบขั้นตอนวธิทีี่นําเสนอมี
รายละเอียดอยูในบทถัดไป 

 



 

 

บทที่  5 

การทดลอง 

ในบทนี้มีรายละเอียดเกี่ยวกับขั้นตอนวิธีที่ใชเปรียบเทียบ ปญหาที่ใชในการทดลอง 
และผลการทดลองพรอมทั้งวิเคราะหผล ปญหาที่ใชในการทดลองเปนปญหาในกลุมปญหา
หลอก (Deceptive Problems) ที่ประกอบกันเปนปญหาหลายจุดประสงค ไดกลาวถึงขั้นตอนวิธี
ที่ใชเปรียบเทียบอยางยอไวดังนี้ 

  
5.1 ข้ันตอนวิธีทีใ่ชเปรียบเทยีบ 

จากการศึกษาขั้นตอนวิธีที่ใชแกปญหาหลายจุดประสงค พบวามีขั้นตอนวิธีที่ใช
หนวยการสรางอยูไมมากนัก ขั้นตอนวิธีที่เคยมีรายงานผลการทดลองแกปญหาที่สนใจไดแก 
ขั้นตอนวิธี mBOA, MOMGA-II และ MOMGA-IIa ขั้นตอนวิธีเหลานี้ไดมีผูทดลองเปรียบเทียบ
ผลไวในงานวิจัย [4] จึงนํามาเปรียบเทียบผลกับขั้นตอนวิธีที่นําเสนอ 

ปญหาที่ใชในการทดลองอยูในหัวขอ 5.2 เปนปญหาที่มีหนวยการสรางในพาเรโต
เดนชัด โดยคําตอบจะอยูในลักษณะกอนของหนวยการสราง (เชน 00000 และ 11111 ในกรณี
หนวยการสรางมีขนาด 5 บิต) ปญหาเหลานี้มีการวิเคราะหคําตอบเหมาะสุดแบบพาเรโตและ
ปริมาณคําตอบที่แตกตางกันในพาเรโตแลว ดังแสดงในตารางที่ 2 ผลการวิเคราะหเหลานี้ มี
ความสําคัญมาก เน่ืองจากคําตอบในพาเรโตฟรอนตของปญหาหลายจุดประสงค ไมไดมี
ความสัมพันธอยางตรงไปตรงมากับคําตอบของปญหาในแตละจุดประสงค มีความเปนไปไดที่จะ
มีคําตอบเหมาะสุดเพียงคําตอบเดียวหรือทุกรูปแบบที่เปนไปไดของคําตอบทั้งหมดสามารถอยู
ในเซตคําตอบแบบพาเรโตได เชนปญหา one-max_zero-max [6] ทุกคําตอบที่เปนไปไดอยูใน
เซตคําตอบแบบพาเรโต ในขณะที่แตละจุดประสงคมีคําตอบเหมาะสุดเพียงคําตอบเดียว ดังน้ัน
การออกแบบปญหาที่ใชทดสอบ สวนหน่ึงที่สําคัญคือ รูคําตอบเหมาะสุดของปญหานั้นหรือไม 
ปญหา MOP4 ที่ออกแบบไวสามารถวิเคราะหหาฟงกชันที่ใชทดสอบจุดที่เหมาะสุดแบบพาเรโต
ได การขยับเพียงแค 1 ตําแหนงของบิตในจุดประสงคใดจุดประสงคหน่ึง อาจจะทําใหหนาตา
คําตอบแบบพาเรโตเปลี่ยนไปทันที 

ขั้นตอนวิธีที่ใชในการทดลองซึ่งยังไมมีการระบุหนวยการสราง คือ NSGA-II ในการ
ทดลองไดนําขั้นตอนวิธี NSGA-II มาปรับปรุงเพิ่มเติมขั้นตอนสําหรับระบุหนวยการสราง ซึ่งจะ
มีการระบุหนวยการสรางทั้งหมด 4 แบบ (ดังแสดงรายละเอียดไวในบทที่ 4) และไดทดลอง
เปรียบเทียบขั้นตอนวิธี NSGA-II กับขั้นตอนวิธี NSGA-II ที่มีการระบุหนวยการสรางทั้ง 4 แบบ 
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5.1.1 ข้ันตอนวิธี mBOA 

ขั้นตอนวิธี mBOA [48] มีรหัสเทียมดังแสดงในรูปที่ 31 และมีการทํางานเหมือนกัน
กับ BOA [12] ยกเวนสวนของการคัดเลือกซึ่งจะใชกระบวนการคัดเลือกและการจัดเรียงเพ่ือหา
ลําดับของการครอบงําแบบเดียวกับ NSGA-II  คือ mBOA จะทําการรวมประชากรใหมและ
ประชากรรุนพอแมเขาดวยกันแลวจัดเรียงหาลําดับแบบพาเรโต ทําการเลือกโดยอาศัยลําดับ
แบบพาเรโตและระยะเบียดเพ่ือนํากลับมาสรางเปนแบบจําลอง (model) ของคําตอบเพ่ือเปน
ตัวแทนของคําตอบและใชแบบจําลองนี้สุมสรางคําตอบใหม จากน้ันคัดเลือกคําตอบดี ๆ เพ่ือ
นํากลับมาสรางเปนแบบจําลองอีก ทําเชนน้ีวนไปเรื่อย ๆ จนไดจํานวนรุนประชากรตามที่
กําหนด ขั้นตอนวิธีนี้จะสรางแบบจําลองของแตละจุดประสงคแยกกัน 

 
mBOA algorithm 
1: procedure mBOA(Ɲ, g, fk(x)) 
2:  initialize Population Ρ’ where |Ρ’| = Ɲ 
3:  Begin 
4:   Generate random population – size Ɲ’ 
5:   Evaluate Objective Values 
6:   Assign Rank (level) based on Pareto dominance - sort  
7:   Generate Child Population 
8:    Binary Tournament Selection 
9:    Recombination and Mutation 
10:  End 
11:  for t = 1 to g do 
12:   for each Parent and Child in Population do 
13:    Assign Rank (level) based on Pareto – sort 
14:    Generate layers of sets vectors that are non-dominated 
15:    Loop (inside) by adding solutions to next generation starting from  
     the first front until Ɲ’  individuals found determine crowding  
     distance between points on each front 
16:   end for 
17:   Select points (elitist) on the lower front (with lower rank) and are  
    outside a crowding distance 
18:   Create next generation 
19:   Binary Tournament Selection 
20:   Recombination and Mutation 
21:  end for 
22: end procedure 
 
 

รูปที่ 31 รหัสเทียมขั้นตอนวธิี mBOA 
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5.1.2 ข้ันตอนวิธี MOMGA-II และ MOMGA-IIa 

รูปที่ 32 แสดงรหัสเทียมของขั้นตอนวิธี MOMGA-II [58] ซึ่งปรับปรุงจาก MOMGA 
และ fast-messy GA [28] การทํางานแบงออกเปน 3 ขั้นตอนคือ 1.การกําหนดคาเริ่มตน 2. 
การกรองหนวยการสราง (Building Block Filtering) 3. ขั้นการวางเคียง ขอแตกตางจาก 
MOMGA ที่สําคัญอยูใน 2 สวนแรก คือปรับจากที่ใชกรรมวิธีเชิงกําหนดเปนการกําหนดคา
เร่ิมตนบริบูรณเชิงสุม (Probabilistically Complete Initialization: PCI) และขั้นการกรองหนวย
การสรางจะลดจํานวนหนวยการสรางดวยกระบวนการกรอง (Filtering Process) และเก็บหนวย
การสรางที่ดีที่สุดที่เคยเจอ สําหรับขั้นการวางเคียงเหมือนกันกับ MOMGA 

 
MOMGA-II algorithm 
1: procedure MOMGA-II(fk( xr ))  
2:      for h = 1 to epoch do 
3:  ;    PCI Phase 
4:  Perform Probabilistically Complete initialization 
5:  Evaluate each pop member's fitness w.r.t.k templates 
6:  ;    BB Filtering (BBF) Phase 
7:  for i = 1 to Max BBF generations do 
8:        if BBF schedule requires cutting at this generation then 
9:   Perform BBF 
10:        else 
11:   Perform Tournament Thresholding Selection 
12:        end if 
13:  end for 
14:  ;   Juxtapositional Phase 
15:  for i = 1 Max Juxtapositional generations do 
16:        Cut-and-Splice 
17:        Evaluate each population member's fitness w.r.t.k templates 
18:        Perform Tournament Thresholding Selection and fitness Sharing 
19:        PKnown(t) = Pcurrent(t) ∪ Pknown(t - 1) 
20:  end for 
21:  Update k templates ; Using best known value in each objective 
22:       end for 
23: end procedure 

รูปที่ 32 รหัสเทียมขั้นตอนวธิี MOMGA-II 
 

MOMGA-IIa [4] [59] เปนงานถัดจาก MOMGA-II อยางไรก็ดีทั้งสองขั้นตอนวิธี
ตองการคาพารามิเตอรสําคัญคือ คา k ซึ่งจะเปนขนาดหนวยการสรางที่ตองกําหนดโดยผูใช 
เพ่ือนําไปใชในขั้นตอนกําหนดคาเริ่มตน คือ การสรางคําตอบที่มียีนในทุกรูปแบบที่เปนไปได
ตามขนาด k ที่กําหนด ทําใหขนาดประชากรเริ่มตนมีขนาดใหญมาก จึงตองมีขั้นตอนการกรอง
คําตอบเหลานี้อีกทีหนึ่ง รหัสเทียมของ MOMGA-IIa แสดงไวในรูปที่ 33  
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1.procedure MOMGA-IIa(fk( xr )) 
2:       for h = 1 to epoch do 
3:  ;     PCI Phase 
4:  Perform Probabilistically Complete initialization 
5:  Evaluate each pop member's fitness w.r.t.(k * r + i + o) templates 
6:  ;     BB Filtering (BBF) Phase 
7:  for i = 1 to Max BBF generations do 
8:  if BBF schedule requires cutting at this generation then 
9:         Perform BBF 
10:  else 
11:         Perform Tournament Thresholding Selection 
12:  end if 
13:      end for 
14:  ;     Juxtapositional Phase 
15:  for i = 1 Max Juxtapositional generations do 
16:         Cut-and-Splice 
17:         Evaluate each pop member's fitness w.r.t.(k * r +i + o) templates 
18:         Perform Tournament Thresholding Selection and fitness Sharing 
19:         PKnown(t) = Pcurrent(t) ∪ Pknown(t-1) 
20:  end for 
21:  Update k * r templates  ;Using the Competitive Template Management 

System 
22:  Filter i and o templates based on k * r updated templates 
23:      end for 
24: end procedure 

รูปที่ 33 รหัสเทียมขั้นตอนวธิี MOMGA-IIa 

 ขั้นตอนวิธี MOMGA-II และ MOMGA-IIa มีการระบุหนวยการสรางแบบ messyGA 
คือ เขารหัสคําตอบเปนคูลําดับ (p,v) โดยที่ p คือตําแหนงหรือชื่อของบิต v คือคาของบิต ทําให
สามารถยายตําแหนงของบิตไปไดเร่ือย ๆ โดยไมเสียความหมาย เวลาผสมคําตอบจะทําใหมี
กรณีตําแหนงเกินกําหนด (over-specified) คือตําแหนงที่คาบิตมากกวา 1 คา และมีตําแหนงต่ํา
กวากําหนด (under-specified) คือไมมีคาของบิตในตําแหนงนั้น มีหลายแนวทางในการตีความ
ตําแหนงเหลานี้ ตัวอยางเชน ตําแหนงเกินกําหนดจะใชคาของบิตที่มีจํานวนมากกวา (Majority 
Voting) หรือจะเลือกคาที่เจอกอน (First Come, First Serve) สวนบิตที่ต่ํากวากําหนดจะเลือก
จากคาเฉลี่ยของแผนแบบแขงขัน (competitive templates)  

เพ่ือใหสามารถแกปญหาหลายจุดประสงค ทั้งสองขั้นตอนวีธีนี้จะทําการเพิ่มจํานวนแผน
แบบแขงขันตามจํานวนจุดประสงค สวนสําคัญที่เพ่ิมเขามาของขั้นตอนวิธี MOMGA-IIa คือ 
ระบบจัดการแผนแบบแขงขัน เน่ืองจากมีแผนแบบแขงขันแบงเปน 3 ประเภทในแตละ
จุดประสงค ไดแก r (regular) แบบปกติ,  i (inverse) คาผกผันของแบบปกติ  และ o 

(orthogonal) เปนผลกรองการสุมแผนแบบปกติแบบตั้งฉาก ทั้งหมดนี้เพ่ือใหมีคําตอบการ
กระจายตัวในรูปแบบยีน (genotype) ดวย 
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5.1.3 ข้ันตอนวิธี NSGA-II 

ขั้นตอนวิธี NSGA-II [5]  มีรายละเอียดของขั้นตอนวธิีอยูในหัวขอ 4.1.1 ขั้นตอนวิธี
นี้ถูกเลือกมาปรับปรุงการไขวเปลี่ยนใหเปนแบบอาศยัหนวยการสราง เน่ืองจากไดรับความนิยม
แพรหลาย มีขั้นตอนการทาํงานงายรวดเร็ว และไมจําเปนตองมีหนวยความจําเพิ่มเติมภายนอก
ที่เรียกวา หนวยเกบ็ถาวร (archive) นอกจากนี้ในงานวิจัยนี้มุงเนนศึกษาผลกระทบจากการ
ปรับปรุงตัวดาํเนินการไขวเปลี่ยน ซึ่งจะสามารถนําไปใชกับขั้นตอนวธิเีชิงพันธกุรรมอ่ืนที่มีตวั
ดําเนินการไขวเปลี่ยนไดเชนกัน 

 
5.2 ปญหาที่ใชในการทดลอง 

Coello Coello และคณะ [3] ไดแบงแยกปญหาสําหรับทดสอบขั้นตอนวิธีแกปญหา
หลายจุดประสงคออกเปน 6 กลุมดวยกัน  

1 ฟงกชันเพิ่มขยายจากจุดประสงคเดียว (Extension of Single Objective 
Functions) [66] [67]  

2 ฟงกชันหลายจุดประสงคแบบไมมีเง่ือนไขบงัคับ (Unconstrained Multiobjective 
Functions) [68] [69] 

3 ฟงกชันหลายจุดประสงคแบบมีเง่ือนไขบังคับ (Constrained Mutiobjective 
Functions) [5] [70] 

4 ตัวสรางฟงกชันหลายจุดประสงค (Multiobjective Function Generators) [71] 
5 ฟงกชันทดสอบปญหาจัดหมู (Combinatorial Multiobjective Test Functions) 

[72] 
6 ฟงกชันปญหาในโลกจริง (Real World Multiobjective Test Funtions) [73] 

 
ฟงกชันที่ใชทดลองในวิทยานิพนธนี้เปนแบบไมมีเง่ือนไข (Unconstrained), เปน

ปญหาจัดหมู (Combinatorial) และเปนสวนขยายของปญหาจุดประสงคเดียว (Extension of 
Single Objective) ปญหาที่ทดลองถูกออกแบบใหเปน 2 ขั้วตรงขามของปญหาแบงแยกยอยได
แบบมีความยากจํากัด (boundedly difficult problems) คือใหจุดประสงคหน่ึงมีคาเหมาะสุดเปน 
1 หน่ึงหมดทุกบิต และอีกจุดประสงคหน่ึงมีคาเหมาะสุดเปน 0 หมดทุกบิต ปญหาที่ไดทําการ
ทดลองไดแก 

(1) T1 – Interleaved minimal deception problem 
(2) T2 – Complement of T1 
(3) T3 – Interleaved 5-bit Trap function 
(4) T4 – Complement of T3 
(5) T5 – Interleaved symmetric 5-bit Trap 
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(6) T6 – Complement of T5 
(7) T7 – Shift of T6 

ปญหา T1 ถึง T7 ไดถูกนํามารวมกันเปนคูๆ เพ่ือเปนปญหาหลายจุดประสงคดัง
แสดงในตารางที่ 2 

ตารางที่ 2 ปญหาหลายจุดประสงคที่ไดทําการทดลอง 
ปญหา คําอธิบาย ขนาดของ

ปญหา 
จํานวนจุดใน
พาเรโต 

จํานวนคําตอบที่
แตกตางกันในพาเรโต 

30 16 215 
60 31 230 MOP1 

T1 & T2 
(MDP) 

90 46 245 
30 7 26 
60 13 212 MOP2 

T3 & T4 
(Trap-5) 

90 19 218 
30 7 26 
50 11 210 MOP3 

T5 & T6 
(Nonoverlap-
Trap5) 60 13 212 

30 2  
50 5  MOP4 

T5 & T7 
(Overlapping-
Trap5) 60 7  

  
ตารางที่ 3 แสดงจํานวนคําตอบที่แตกตางกันในพาเรโตฟรอนตของปญหา MOP2 

และ MOP3 เม่ือ m เปนจํานวนหนวยการสราง ตัวอยางเชน ในปญหาขนาด 30 บิต จะมีจํานวน
หนวยการสรางทั้งหมด 6 หนวย แตละหนวยมีขนาด 5 บิต 

 
ตารางที่ 3 จํานวนคําตอบในแตละจุดของปญหา MOP2 และ MOP3 

#BB จุดประสงคที่ 1 0 1 … i … m 

#BB จุดประสงคที่ 2 m m -1 … m-i … 0 
จํานวนคําตอบ 

⎟⎟
⎠

⎞
⎜⎜
⎝

⎛
0
m

 ⎟⎟
⎠

⎞
⎜⎜
⎝

⎛
1
m

 … 
⎟⎟
⎠

⎞
⎜⎜
⎝

⎛
i
m

 … 
⎟⎟
⎠

⎞
⎜⎜
⎝

⎛
m
m

 

 
รายละเอียดของแตละปญหาแสดงอยูในหัวขอถัดไป 
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5.2.1 MOP1 - Interleaved minimal deception problem (T1 & T2) 

ฟงกชันหลอกนอยสุด (Minimal Deceptive Function) เปนฟงกชันขนาด 2 บติ 
ปญหา T1 มีสมการดังนี้ 

 1.0 if u = 2 

gMDP( x ) =  0.9 if u = 0 

 
 

0.0 if u = 1 

เม่ือ u เปนผลรวมของสองบิต 
 

ฟงกชันนี้ประกอบดวยความสัมพันธของ 2 ตัวแปร T2 เปนฟงกชันผกผันของ
ฟงกชันหลอกนอยสุด มีสมการเปนดังนี้ 

g'MDP x  = gMDP( x ) 

ปญหานี้ใชสําหรับทดสอบการเชื่อมโยงแบบหลวม (loosely linkage) ซึ่งไดมาจาก
การแบงสายอักขระของปญหาออกเปน 2 ฝง แตละบิตในฝงหนึ่งจะถูกจับคูกับบิตในฝงตรงขาม 
ดูรูปที่ 34 ชองสี่เหลี่ยมจตุรัสแทนแตละบิต ชองที่มีลวดลายเหมือนกันถูกเชื่อมโยงเขาดวยกัน 
กําหนดให l เปนขนาดของปญหา (ความยาวของโครโมโซม) บิตที่ i จะถูกเชื่อมโยงกับบิตที่  
(l/2 +1)th โดยที่ i ≤ l/2 และกําหนดใหบิตแรกเปนบิตที่ 1  

รูปที่ 35 แสดงคาความเหมาะสมของปญหา T1 และ T2 ของ 1 คูบิตที่เชื่อมโยงกัน 
ในปญหา T1 ถาคาของบิตเปน 1 เหมือนกันจะไดคาความเหมาะสมเปน 1.0 แตถาเปน 0 
เหมือนกัน จะไดคาความเหมาะสมเปน 0.9 ถามีคาของบิตตางกันจะมีคาความเหมาะสมเปน 
0.0 นั่นคือ ถาบิตมีคาเหมือนกันจะไดรับรางวัลแตถาตางกันจะไมไดอะไร ในปญหา T2 คลาย
กับ T1 แตจะสลับคาความเหมาะสมกรณีที่บิตมีคาเหมือนกัน 

 

รูปที่ 34 ความเชื่อมโยงในปญหาหลอกนอยสุดที่เชื่อมโยงแบบหลวม 
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รูปที่ 35 คาความเหมาะสมของฟงกชัน T1 และ T2 

 

 

รูปที่ 36 ตวัอยางปริมาณไคกําลังสองและการแบงกลุมของปญหา T1 & T2 
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ชองสี่เหลี่ยมสีเทาและดําดานบนแตละชองแสดงปริมาณไคกําลังสองของแตละบิต 
แถบสีดานลางแสดงถึงกลุมความสัมพันธหรือหนวยการสราง บิตที่อยูในกลุมเดียวกันจะมีสี
เหมือนกัน ในรูปจะเห็นไดวาแถบสีชองที่ 1 มีความเขมเทากันกับแถบสชีองที่ 16  แถบสีชองที่ 
2 มีความเขมเทากันกับชองที่ 17 เรียงลําดับถัดกันไปเรื่อยๆ จะไดการแบงกลุมแตละบิตเปน
ดังนี้ 

Partition = {1 2 3 4 5 6 7
 8 9 10 11 12 13 14
 15 1 2 3 4 5 6
 7 8 9 10 11 12 13
 14 15 } 

บิตในตําแหนงที่ 1 กับบิตในตําแหนงที่ 16 อยูในกลุมเดียวกัน มีหมายเลขเดียวกันคือ 
หมายเลข 1 และเชนเดียวกันหมายเลข 2 อยูในตําแหนงที่ 2 และ 17 แสดงวาบิตที่ 2 และบิตที่ 
17 อยูในกลุมเดียวกัน จากการแบงสวนดานบนแปลความหมายเปนหนวยการสรางไดดังนี้ 

BB = { {1,16} {2,17} {3,18} {4,19} {5,20} {6,21} {7,22} {8,23} {9,24} 
{10,25} {11,26} {12,27} {13,28} {14,29} {15,30} } 

 จุดที่เปนคําตอบในพาเรโตฟรอนตของปญหา MOP1 ขนาด 30 บิต และ 60 บิต
แสดงไวในรูปที่ 37 และรปูที่ 38 ตามลําดับ 

 
รูปที่ 37 จุดในพาเรโตฟรอนตของปญหา MOP1 ขนาด 30 บิต 
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รูปที่ 38 จุดในพาเรโตฟรอนตของปญหา MOP1 ขนาด 60 บิต 

 
5.2.2 MOP2 - Interleaved 5-bit trap function (T3 & T4) 

ปญหานี้เปนปญหาหลอก [74] ใชสําหรับทดสอบความสามารถในการหาหนวยการ
สรางหลวมที่บิตไมอยูตอเนื่องกัน บิตที่อยูในหนวยการสรางเดียวกันจะหางกันไปทีละ l/5 บิต 
เม่ือ l เปนขนาดของปญหา รูปที่ 39 แสดงการเรียงตําแหนงของบิตในกลุม 5 บิต ชองที่มี
ลวดลายเหมือนกันเปนบิตที่อยูในหนวยการสรางเดียวกัน นั่นคือบิตที่ i กับ i+ l/5, i+2l/5,  
i+ 3l/5, และ i+4l/5 อยูในกลุมเดียวกันโดยที่ i< l/5 กราฟในรูปที่ 40 แสดงคาความเหมาะสม
ของปญหานี้ตามจํานวนบิตที่มีคาเปน 1 จากจํานวน 5 บิต 

 

รูปที่ 39 การเรียงตําแหนงของบิตในปญหา T3 และ T4 

ปญหานี้มีคาในแตละจุดประสงคไมสมมาตรกัน เม่ือนําไปออกแบบใหเปนปญหาที่มี
หนวยการสรางเหลื่อมกันจะไดปญหาที่มีพาเรโตที่กระจัดกระจายและไมสามารถทําการ
วิเคราะหหาจุดที่อยูในพาเรโตฟรอนทไดสะดวกในปญหาขนาดใหญ เน่ืองจากตองหาทุกกรณีที่
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เปนไปได และไมสามารถทําไดทันในกําหนดเวลา ดังน้ันจึงไดหันไปใชปญหาที่มีคาจุดประสงค
สมมาตรกันที่จะเสนอในหัวขอถัดไป 

 
รูปที่ 40  คาความเหมาะสมของฟงกชัน T3 และ T4 

 จุดที่เปนคําตอบในพาเรโตฟรอนตของปญหา MOP2 ขนาด 30 บิต และ 60 บิต
แสดงไวในรูปที่ 41และรูปที่ 42 ตามลําดับ จะเห็นวามีจํานวนจุดนอยลงจากปญหา MOP1 

 
รูปที่ 41 จุดในพาเรโตฟรอนตของปญหา MOP2 ขนาด 30 บิต 
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รูปที่ 42 จุดในพาเรโตฟรอนตของปญหา MOP2 ขนาด 60 บิต 

 
5.2.3 MOP3 - Interleaved symmetric 5-bit Trap (T5 & T6) 

ปญหานี้ไดถูกนํามาทดสอบประสิทธิภาพของขั้นตอนวิธีเชิงวิวัฒนในงานวิจัย  [6] 
และเปนกลุมของฟงกชันที่เรียกวา ฟงกชันคาความเหมาะสมหลอก (Deceptive Fitness 
Function) [62] [8] ที่หลอกใหอัลกอริทึมคนหาคําตอบผิดทาง ปญหากับดักและปญหากับดัก
ผกผัน (ปญหากับดักหนึ่งและกับดักศูนย) มีสมการดังนี้  

 
      k  ; if u = k , 
 
Trapk(u)  =  

     )( dk − ⎥⎦
⎤

⎢⎣
⎡

−
−

1
1

k
u

 ; otherwise 
 
 
    k  ; if u = 0 ,  
  
Invtrapk(u) = 

    )( dk − ⎥⎦
⎤

⎢⎣
⎡

−
−

1
1

k
u

 ; otherwise 

  เม่ือ  k เปนขนาดของกับดัก 
   u เปนจํานวนของหนึ่ง 
   d เปนความแตกตางของสัญญาณ 
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กราฟในรูปที่ 43 แสดงคาความเหมาะสมเมื่อ k เทากับ 5 และ d เทากับ 1 
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รูปที่ 43 คาความเหมาะสมของฟงกชัน T5 และ T6 

ปญหากับดัก (Trap) สามารถนํามาเรียงตอกันหลายชุดใหเปนปญหาที่ขนาดใหญ
ขึ้น รูปที่ 44 แสดงตัวอยางการคํานวณคาความเหมาะสมของคําตอบเมื่อ k มีคาเปน 5 
 

 

รูปที่ 44 ตวัอยางการคํานวณคาความเหมาะสมของปญหา Trap และ InverseTrap 
 

หนวยการสรางของปญหานี้ไมมีการเหลื่อมกันในแตละจุดประสงคดังนี้ 
 

จุดประสงคที่ 1 11111 22222 3333 44444 55555 66666 

จุดประสงคที่ 2 11111 22222 3333 44444 55555 66666 
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แตปญหาที่ทําการทดลองจะมีหนวยการสรางแบบหลวมซึ่งแตละบิตของหนวยการ
สรางเดียวกันจะหางจากบิตถัดกันเทากับ l/m เม่ือ l เปนความยาวของคําตอบ และ m เปน
จํานวนหนวยการสราง การเรียงตําแหนงจึงเปลี่ยนเปนดังนี้ 

 
จุดประสงคที่ 1 123456 123456 123456 123456 123456 

จุดประสงคที่ 2 123456 123456 123456 123456 123456 

รูปที่ 45 แสดงการเรียงตําแหนงบิตของแตละหนวยการสรางของปญหา MOP3
ขนาด 50 บิต 1 แถวคือ 1 หนวยการสราง จะเห็นวาแตละบิตจะหางจากบิตขางๆ เทาๆ กันคือ 
50/5 = 10 บิต ทั้งสองจุดประสงคมีตําแหนงหนวยการสรางตรงกัน 

 

 

รูปที่ 45 การเรียงตําแหนงบิตของแตละหนวยการสรางของปญหา MOP3 
 
ปญหาน้ีมีคาในแตละจุดประสงคสมมาตรกันทําใหไดจุดในพาเรโตฟรอนทที่มี

รูปแบบชัดเจน แมวาจะมีจุดในพาเรโตฟรอนทตรงกันกับปญหาที่ผานมา แตการกระจัดกระจาย
ของจุดนอยกวา เม่ือนําไปออกแบบเปนปญหาที่มีหนวยการสรางของแตละจุดประสงคเหลื่อม
กันจะสามารถบอกไดวาจุดใดบางที่อยูในพาเรโตฟรอนท เน่ืองจากมีรูปแบบการกระจายตัว
แนนอนกวาปญหาในหัวขอกอนหนา 

จุดที่เปนคําตอบในพาเรโตฟรอนตของปญหา MOP3 ขนาด 30 บิต และ 60 บิต
แสดงไวในรูปที่ 46 และรูปที่ 47 ตามลําดับ จะเห็นวาจํานวนจุดที่อยูในพาเรโตฟรอนตของ
ปญหา MOP3 เหมือนกันกับของปญหา MOP2 
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รูปที่ 46 จุดในพาเรโตฟรอนตของปญหา MOP3 ขนาด 30 บิต 

 
รูปที่ 47 จุดในพาเรโตฟรอนตของปญหา MOP3 ขนาด 60 บิต 

 
5.2.4 MOP4 - Overlapping MO-Trap (T5 & T7) 

กอนอ่ืนขอทําความเขาใจไวในที่นี้กอนวา ปญหาที่มีการเหลื่อมซอนกันของหนวย
การสราง (Overlapping BBs) หมายถึงหนวยการสรางในแตละจุดประสงคเหลื่อมกันอยู ไมได
ทับกันพอดี แตถาเปนปญหาที่ไมมีการเหลื่อมซอนกันของหนวยการสราง (Nonoverlapping 
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BBs) แสดงวาหนวยการสรางของแตละจุดประสงคซอนทับกันไดพอดีหรือจะเรียกในทางตรงกัน
ขามวาเปนการซอนทับกันแบบสมบูรณ (Completely Overlapping BB) 

ปญหานี้ถูกออกแบบสําหรับการทดสอบขั้นตอนวิธีที่นําเสนอซึ่งไดออกแบบขึ้นมา
ใหม โดยจะมีหนวยการสรางของแตละจุดประสงคเหลื่อมกันอยูดังรูปที่ 48 จะเห็นไดวาแตละ
หนวยการสรางมีการเหลื่อมกันอยู 2-3 บิต 

 

จุดประสงคที่ 1 11111 22222 3333 44444 55555 66666 

จุดประสงคที่ 2 66111 11222 22333 33444 44555 55666 

รูปที่ 48 หนวยการสรางของปญหา Overlapping MO-Trap 
  

นอกจากนี้แลวปญหานี้ยังถูกปรับใหมีหนวยการสรางไมตอเน่ืองหรือหนวยการสรางหลวม โดย
แตละบิตในหนวยการสรางเดียวกันจะหางกันประมาณ l/m เม่ือ m เปนจํานวนหนวยการสราง
ดังแสดงในรูปที่ 49 จะเห็นวาหนวยการสรางแรก ของจุดประสงคที่ 1 จะเหลื่อมกับหนวยการ
สรางแรก ของจุดประสงคที่ 2 อยู 3 บิต (ตรงกัน 3 บิตหลัง สวน 2 บิตแรกไมตรงกัน แตจะไป
ตรงกันกับหนวยการสรางสุดทายของจุดประสงคที่ 2) 

 

 

จุดประสงคที ่

1 

 

จุดประสงคที ่

2 

 

รูปที่ 49 การเรียงตําแหนงบิตของแตละหนวยการสรางของปญหา MOP4 
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5.3 การกําหนดคาพารามิเตอรการทดลอง 

ขนาดประชากรและจํานวนรุนที่ใชในการทดลองสําหรับแตละปญหามีคาตางกันดัง
แสดงไวในตารางที่ 4 ซึ่งจะขึ้นอยูกับขนาดของปญหาและความยากงายของปญหา  

 
ตารางที่ 4 พารามิเตอรที่ใชในการทดลอง 

mBOA NSGA-II #evaluations ปญหา ขนาดของ
ปญหา popsize ngen popsize ngen  
30 300 40 300 40 12000 
60 - - 500 60 30000 MOP1 
90 700 80 700 80 56000 
30 1300 40 1300 40 52000 
60 3300 60 3300 120 198000 MOP2 
90 5200 80 5200 80 416000 
30 - - 1300 40 52000 
50 - - 3300 120 198000 MOP3 
60   6000 120 720000 
30 - - 1300 40 52000 
50 - - 3300 120 198000 MOP4 
60 - - 6600 120 792000 

หมายเหต:ุ ชองที่มีเครื่องหมาย - หมายถึง ไมมีรายงานผลการทดลองในงานวิจัยเดิม [4] 

ในผลการทดลองกําหนดใหขั้นตอนวิธีที่นําเสนอมีชื่อกํากับดังนี้ 

NSGA-II  ขั้นตอนวิธี NSGA-II ใชการไขวเปลี่ยนแบบ 2 จุด 
NSGA-IIa ใชหนวยการสรางรวมจากคําตอบในพาเรโตฟรอนต 
NSGA-IIb การผสมหนวยการสรางแบบเชื่อม่ัน 
NSGA-IIc การผสมหนวยการสรางแบบขยาย 
NSGA-IId ใชหนวยการสรางจากแตละจุดประสงคแยกกัน 

 
5.4 ผลการทดลองและวิเคราะหผล 

ผลการทดลองจะถูกนําเสนอเรียงลําดับไปทีละปญหา ในปญหา MOP1 และ MOP2 
มีผลการทดลองเปรยีบเทียบขั้นตอนวิธีตางๆ ในงานวิจัยกอนหนา [4] เพ่ิมเติมเขามา ในทุกการ
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ทดลองผลการทดลองจะประกอบไปดวยการไขวเปลี่ยน 2 รูปแบบ คือ UniformBB- Crossover 
และ minimal Disruptive โดยที่ UniformBBCrossover จะเลือกที่จะไขวเปลี่ยนทุกๆ หนวยการ
สรางดวยโอกาสเทาๆ กัน แต minimal Disruptive จะเลือกเพียงหนวยการสรางเดียวเพื่อ
แลกเปลี่ยนหนวยการสรางนั้น เนื่องจากวาถาหนวยการสรางมีการเหลื่อมกันอยูจะเกิดการ
ทําลายหนวยการสรางทุกครั้งที่มีการแลกเปลี่ยนหนวยการสราง คือ จะรักษาหนวยการสราง
ของจุดประสงคหนึ่งไว และเกิดการทําลายหนวยการสรางของอีกจุดประสงคหนึ่ง 
 ผลการทํางานเปรียบเทียบ NSGA-II กับ NSGA-IIa ถึง NSGA-IId ไดมาจาก
คาเฉลีย่ของการทดลองที่ไมขึ้นตอกันปญหาละ 30 ครั้งการทํางาน 
 
5.4.1 ผลการทดลองปญหา MOP1 

ผลการทดลองในตารางที่ 5 เปนผลที่รายงานในงานวิจัย [4] จะเห็นวาประสิทธิภาพ
ในการหาคําตอบของ NSGA-II ดอยกวาขั้นตอนวิธีอ่ืนๆ เยอะมาก แตการทํางานของ
ขั้นตอนวิธี NSGA-II ก็งายและเร็วกวา 

  
ตารางที่ 5 ตารางเปรียบเทยีบแตละขั้นตอนวิธีสําหรับปญหา MOP1 

 MOP1 
 Unique Strings Found Pareto Front pts Found 
 30 60 90 120 30 60 90 120 
Algorithm 2^15 2^30 2^45 2^60 16 31 46 61 
MOMGA-IIa 32768 300776 57661 32876 16 31 46 61 
MOMGA-II 596 21364 28 138 16 31 16 56 
mBOA 224   591   16   46   
NSGA-II 7   5   6   3   

  
ผลการทดลองในตารางที่ 6 และ ตารางที่ 7 เปนผลที่ไดจากการทดลองขึ้นมาใหม

โดยใชพารามิเตอรตามที่กําหนดไวในตารางที่ 4  
 

ตารางที่ 6 ผลของวิธีการไขวเปลี่ยนแบบ UniformBBcrossover ในปญหา MOP1 
 จํานวนคําตอบในพาเรโตฟรอนต  จํานวนจุดที่แตกตางกันในพาเรโต 
 30 60 90  30 60 90 
NSGA-II 10.20 12.53 15.93   7.00 6.17 6.40 
NSGA-IIa 9.00 17.57 19.97   6.57 8.60 10.03 
NSGA-IIb *9.27 17.47 22.40   *6.83 8.87 *11.37 
NSGA-IIc 8.97 *18.13 20.77   6.47 8.70 11.20 
NSGA-IId 8.93 17.90 *22.60   6.40 *8.90 10.73 

รวม (a-d) 36.17 71.07 85.74 26.27 35.07 43.33 
* หมายถึง คามากสุดเปรียบเทียบขั้นตอนวิธี NSGA-IIa – NSGA-IId 
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ตารางที่ 7 ผลของวิธีการไขวเปลี่ยนแบบ Minimal-Disruptive ในปญหา MOP1 

 จํานวนคําตอบในพาเรโตฟรอนต  จํานวนจุดที่แตกตางกันในพาเรโต 
 30 60 90  30 60 90 
NSGA-II 10.20 12.53 15.93   7.00 6.17 6.40 
NSGA-IIa 8.77 17.63 20.33   *6.53 8.60 10.23 
NSGA-IIb *9.20 *17.83 21.90   6.37 *8.97 *10.60 
NSGA-IIc 9.17 17.67 21.97   6.30 8.60 10.37 
NSGA-IId *9.20 17.37 *22.50   6.33 8.63 10.37 

รวม (a-d) 36.34 70.5 86.7 25.53 34.8 41.57 
* หมายถึง คามากสุดเปรียบเทียบขั้นตอนวิธี NSGA-IIa – NSGA-IId 

 
จากผลการทดลองในตารางที่ 6 และ ตารางที่ 7 จะเห็นไดวาในปญหาขนาด 30 บิต

ขั้นตอนวิธี NSGA-II สามารถทํางานไดดีกวาขั้นตอนวิธีอ่ืน แตเม่ือปญหามีขนาดใหญขึ้น ความ
ยาวของหนวยการสรางยิ่งยาวขึ้น การระบุหนวยการสรางก็จะยิ่งมีความสําคัญมากขึ้น และจะ
พบวาในปญหาขนาดใหญคือขนาด 60 และ 90 บิต  เม่ือใชการไขวเปลี่ยนแบบ 2 จุดของ
ขั้นตอนวิธี NSGA-II จะทํางานไดแยกวาการไขวเปลี่ยนแบบใชหนวยการสราง  

เน่ืองจากปญหานี้เปนปญหาหลอกนอยที่สุด หรืองายที่สุดในบรรดาปญหาหลอกที่
ทําการทดลอง  ทําใหการไขวเปลี่ยนแบบสองจุดยังทํางานไดดีในปญหาขนาดเล็ก แตปญหานี้ก็
ยากขึ้นได ถากําหนดใหบิตที่อยูในหนวยการสรางเดียวกันอยูหางกัน  การใขวเปลี่ยนแบบใช
หนวยการสรางจึงทํางานไดดีกวาการไขวเปลี่ยนแบบ 2 จุดในปญหาขนาดใหญขึ้น เพราะหนวย
การสรางจะมีความยาวมากขึ้น  

เม่ือดูที่จํานวนจุดที่แตกตางกันในพาราโตทางฝงขวาของตาราง จะพบวา ยิ่งปญหา
มีขนาดใหญขึ้น การกระจายตัวของคําตอบ ในพาราโตที่ไดจากการไขวเปลี่ยนแบบสองจุดกลับ
ลดลง ซึ่งตรงกันขามกับการไขวเปลี่ยนแบบใชหนวยการสราง จะมีจํานวนจุดเพิ่มขึ้นเรื่อยๆ 
ตามขนาดของปญหา 

ผลรวมแถวลางสุดเปนผลรวมเฉพาะขั้นตอนวิธี NSGA-IIa ถึงขั้นตอนวิธี NSAG-IId 
เพ่ือเปรียบเทียบประสิทธิภาพของวิธีการไขวเปลี่ยนทั้งสองแบบ เทียบกันทีละปญหาจะไดวา
จํานวนคําตอบที่อยูในพาเรโตฟรอนทของวิธีการไขวเปลี่ยนแบบ minimal-Disruptive ดีกวา แต
เ ม่ื อ ดู จํ านวนจุ ดที่ แ ตกต า งกั น ในพา เ ร โตฟรอนตพบว า วิ ธี ก า ร ไขว เ ปลี่ ย นแบบ 
UniformBBCrossover มีการกระจายตัวมากกวา 
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เครื่องหมาย * ในตารางแสดงถึงผลการทํางานดีสุดในระหวางขั้นตอนวิธีที่นําเสนอ
ทั้ง 4 วิธี ในปญหานี้สรุปไดวา ขั้นตอนวิธี NSGA-IIb ใหผลการทํางานโดยรวมดีสุด ทั้งในการ
ไขวเปลี่ยนแบบ UniformBBCrossover และการไขวเปลี่ยนแบบ minimal-Disruptive 

 
5.4.2 ผลการทดลองปญหา MOP2 

 

ตารางที่ 8 เปนผลเปรียบเทียบจากงานวิจัย [4] ผลการทํางานของขั้นตอนวิธี 
NSGA-II หาคําตอบของปญหานี้ไดนอยมาก 

 
ตารางที่ 8 ตารางเปรียบเทยีบแตละขั้นตอนวิธีสําหรับปญหา MOP2 

 MOP2 
 Unique Strings Found Pareto Front pts Found 
 30 60 90 120 30 60 90 120 
Algorithm 2^6 2^12 2^18 2^24 7 13 19 25 

MOMGA-IIa 64 565 1280 3594 7 13 19 25 
MOMGA-II 32 98 54 31 7 12 6 14 
mBOA 30 102 327   7 13 19   
NSGA-II 0 1 0   0 1 0   

 

ผลการทํางานของขั้นตอนวธิี NSGA-II ทั้งแบบที่ใชและไมใชหนวยการสราง
แสดงไวในตารางที่ 9 และ ตารางที่ 10 
 

ตารางที่ 9 ผลของวิธีการไขวเปลี่ยนแบบ UniformBBcrossover ในปญหา MOP2 
 จํานวนคําตอบในพาเรโตฟรอนต  จํานวนจุดที่แตกตางกันในพาเรโต 
 30 60 90  30 60 90 
NSGA-II 1.80 1.03 1.00  1.77 1.03 1.00 
NSGA-IIa 2.80 *3.20 2.80  2.50 2.50 2.43 
NSGA-IIb 2.87 *3.20 3.00  2.50 *2.67 2.63 
NSGA-IIc *3.17 2.60 3.50  *2.67 2.33 2.80 
NSGA-IId 2.73 3.10 *3.93  2.30 2.63 *3.17 

รวม (a-d) 11.57 12.10 13.23 9.97 10.13 11.03 
* หมายถึง คามากสุดเปรียบเทียบขั้นตอนวิธี NSGA-IIa – NSGA-IId 
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ตารางที่ 10 ผลของวธิีการไขวเปลี่ยนแบบ Minimal-Disruptive ในปญหา MOP2 
 จํานวนคําตอบในพาเรโตฟรอนต  จํานวนจุดที่แตกตางกันในพาเรโต 
 30 60 90  30 60 90 
NSGA-II 1.80 1.03 1.00  1.77 1.03 1.00 
NSGA-IIa *3.13 2.87 *3.47  2.50 2.40 *2.90 
NSGA-IIb 3.10 2.97 3.37  *2.57 2.57 2.80 
NSGA-IIc 2.67 3.20 2.93  2.27 2.60 2.53 
NSGA-IId 2.90 *3.33 3.10  2.33 *2.67 2.57 

รวม (a-d) 11.80 12.37 12.87 9.67 10.24 10.80 
* หมายถึง คามากสุดเปรียบเทียบขั้นตอนวิธี NSGA-IIa – NSGA-IId 

 
ปญหานี้เปนปญหายากกวาปญหา MOP1 ทําให NSGA-II ซึ่งใชการไขวเปลีย่น

แบบสองจุดทาํงานไดแยกวาการไขวเปลีย่นแบบอาศยัหนวยการสรางทั้งในปญหาขนาดเล็กและ
ปญหาขนาดใหญ 

จากผลรวมของจํานวนคําตอบจะไดวาจํานวนคําตอบที่อยูในพาเรโตฟรอนท
ของการไขวเปลี่ยนแบบ minimal-Disruptive ดีกวา สําหรับจํานวนจุดที่แตกตางกันในพาเรโต 
ฟรอนตพบวาวิธีการไขวเปลี่ยนแบบ UniformBBCrossover มีการกระจายตัวของจุดมากกวา  

ผลการนับ * ในปญหา MOP2 ขั้นตอนวธิี NSGA-IIa ใหผลการทํางานดีที่สุดใน
การไขวเปลีย่นแบบ Minimal-Disruptive แตการไขวเปลี่ยนแบบ UniformBBcrossover แตละ
วิธีจะดีพอๆกันยกเวน NSGA-IIa จะแยสุด  

 
5.4.3 ผลการทดลองปญหา MOP3 

ปญหานี้มีหนวยการสรางเหมือนกันกับปญหา  MOP2 แตตางกันที่คาของแตละ
จุดประสงคมีความสมดุลกัน ทําใหการกระจายตัวของคําตอบในพาเรโตไมเหมือนกันกับปญหา 
MOP2 ไดทําการทดลองเปรียบเทียบขั้นตอนวิธี NSGA-II เดิมกับขั้นตอนวิธีที่ไดปรับปรุง มี
ผลเปรียบเทียบดังแสดงในตารางที่ 11 และตารางที่ 12  

ผลการทดลองปญหาน้ีมีแนวโนมคลายกับปญหา MOP1 คือในปญหาขนาดเล็ก 
NSGA-II ใหผลการทํางานดีกวาขั้นตอนวิธีที่นําเสนอ แตในปญหาขนาดใหญ ขั้นตอนวิธีที่
นําเสนอจะใหผลการทํางานดีกวา 
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ตารางที่ 11 ผลของวธิีการไขวเปลี่ยนแบบ UniformBBcrossover ในปญหา MOP3 
 จํานวนคําตอบในพาเรโตฟรอนต  จํานวนจุดที่แตกตางกันในพาเรโต 
 30 50 60  30 50 60 
NSGA-II 4.83 2.90 2.93  3.67 2.77 2.93 
NSGA-IIa 2.70 3.17 4.50  *2.37 2.73 3.67 
NSGA-IIb *2.87 3.00 4.67  *2.37 2.60 3.57 
NSGA-IIc 2.80 3.30 *5.03  *2.37 *2.87 *3.90 
NSGA-IId 2.63 *3.37 4.03  2.20 *2.87 3.17 

รวม (a-d) 11.00 12.84 18.23 9.31 11.07 14.31 
* หมายถึง คามากสุดเปรียบเทียบขั้นตอนวิธี NSGA-IIa – NSGA-IId 
 

ตารางที่ 12 ผลของวธิีการไขวเปลี่ยนแบบ Minimal-Disruptive ในปญหา MOP3 
 จํานวนคําตอบในพาเรโตฟรอนต  จํานวนจุดที่แตกตางกันในพาเรโต 
 30 50 60  30 50 60 
NSGA-II 4.83 2.90 2.93  3.67 2.77 2.93 
NSGA-IIa *3.23 3.10 *4.73  *2.67 2.60 3.53 
NSGA-IIb 2.90 3.17 4.37  2.47 *2.77 3.50 
NSGA-IIc 2.93 2.90 4.33  2.53 2.50 3.53 
NSGA-IId 2.90 *3.53 4.70  2.37 *2.77 *3.67 

รวม (a-d) 11.96 12.70 18.13 10.04 10.64 14.23 
* หมายถึง คามากสุดเปรียบเทียบขั้นตอนวิธี NSGA-IIa – NSGA-IId 

จากผลรวมของจํานวนคําตอบจะไดวา จํานวนคําตอบที่ตางกันในพาเรโตฟรอนต
ของวิธี UniformBBCrossover มีจํานวนมากกวา รวมทั้งจํานวนจุดที่แตกตางกันในพาเรโต 
ฟรอนตจะพบวาวิธีการไขวเปลี่ยนแบบ UniformBBCrossover มีการกระจายตัวดีกวาดวย 

ในการไขวเปลี่ยนแบบ  UniformBBcrossover ขั้นตอนวิธี NSGA-IIa ใหผลแยสุด 
และขั้นตอนวิธี NSGA-IIc ใหผลดีสุด สวนการไขวเปลี่ยนแบบ minimal-Disruptive ขั้นตอนวิธี 
NSGA-IIa และ NSGA-IId ดีเทาๆ กัน แต NSGA-IIc กลับมีผลการทํางานแยสุด 

เทคนิคที่นําเสนอสามารถระบุหนวยการสรางเปนพารทิชันที่สอดคลองกับปญหา 
แตการผสมหนวยการสรางก็ยังทําใหคําตอบลูเขาเร็วกวาการไมใชหนวยการสราง จึงมีผลทําให
การกระจายตัวของคําตอบนอยกวา [75] ดูรูปที่ 50 จะเห็นไดวาปริมาณคําตอบที่ลูเขาสูพาราโต
ฟอนทของขั้นตอนวิธีที่อาศัยหนวยการสรางยังไมดีพอ ในประชากรรุนแรกๆ เนื่องจากคําตอบ
สวนใหญมีลักษณะไมตางจาการสุม แตเม่ือผานไปสักระยะการระบุหนวยการสรางทําไดถูกตอง
ทําใหคําตอบที่นํามาไขวเปลี่ยนกันสามารถปรับปรุงคุณภาพไดอยางรวดเร็ว และเขาไปอยูใน
พาเรโตฟรอนทไดเร็วและมากกวาการไขวเปลี่ยนแบบสองจุด  
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รูปที่ 50 จํานวนคําตอบในพาเรโตฟรอนตที่หาไดในปญหา MOP3 ขนาด 50 บิต 

 
5.4.4 ผลการทดลองปญหา MOP4 

ผลการทดลองแสดงไวในตารางที่ 13 และ ตารางที่ 14 

ตารางที่ 13 ผลของวธิีการไขวเปลี่ยนแบบ UniformBBcrossover ในปญหา MOP4 
 จํานวนคําตอบในพาเรโตฟรอนต  จํานวนจุดที่แตกตางกันในพาเรโต 
 30 50 60  30 50 60 
NSGA-II 0.67 12.33 9.53  0.67 2.10 2.33 
NSGA-IIa 0.47 *9.63 17.13  0.47 *2.20 *2.93 
NSGA-IIb 0.40 7.23 16.63  0.40 1.73 2.67 
NSGA-IIc *0.50 9.53 15.23  *0.50 2.03 2.83 
NSGA-IId 0.33 6.77 *17.60  0.33 1.90 2.80 

รวม (a-d) 1.70 33.16 66.59 1.70 7.86 11.23 
* หมายถึง คามากสุดเปรียบเทียบขั้นตอนวิธี NSGA-IIa – NSGA-IId 

 
ตารางที่ 14 ผลของวธิีการไขวเปลี่ยนแบบ Minimal-Disruptive ในปญหา MOP4 

 จํานวนคําตอบในพาเรโตฟรอนต  จํานวนจุดที่แตกตางกันในพาเรโต 
 30 50 60  30 50 60 
NSGA-II 0.67 12.33 9.53  0.67 2.10 2.33 
NSGA-IIa *0.50 9.87 14.60  *0.50 2.23 2.57 
NSGA-IIb 0.40 11.57 12.67  0.40 2.23 2.13 
NSGA-IIc 0.40 *11.73 14.03  0.40 *2.30 2.60 
NSGA-IId *0.50 9.10 *16.07  *0.50 2.27 *2.67 

รวม (a-d) 1.80 42.27 57.37 1.80 9.03 9.97 
* หมายถึง คามากสุดเปรียบเทียบขั้นตอนวิธี NSGA-IIa – NSGA-IId 
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ฟงกชันของปญหานี้เหมือนกันกับปญหากอนหนา แตปญหานี้เปนปญหาที่ได
ออกแบบขึ้นมาใหม โดยใหแตละหนวยการสรางของแตละจุดประสงคเหลื่อมกันอยู ไมได
ซอนทับกันพอดี 

ผลการทํางานยังอยูในลักษณะเดียวกันกับปญหา MOP1 และ MOP3 คือ ในปญหา
ขนาดเล็กขั้นตอนวิธี NSGA-II ที่ใชการไขวเปลี่ยนแบบ 2 จุด ใหผลการทํางานดีกวา แตเม่ือ
ปญหามีขนาดใหญขึ้น ผลการทํางานของขั้นตอนวิธีที่นําเสนอจะกลับไดผลดีกวา ยกเวนขั้นตอน
วิธี NSGA-IIb 

จากผลรวมของจํานวนคําตอบจะไดวาในปญหาขนาด 30 บิตและ 50 บิต ทัง้จํานวน
คําตอบและจํานวนจุดที่แตกตางกันในพาเรโตฟรอนทของวิธี minimal-Disruptive ดีกวา แตใน
ปญหา 60 บิต UniformBBCrossover กลับดีกวาทั้งในดานจํานวนจุดที่แตกตางกันในพาเรโต 
ฟรอนตและในดานจํานวนคําตอบที่หาเจอในพาเรโตฟรอนต 

เน่ืองจากพาเรโตฟรอนตของปญหา MOP4 ในขนาดเล็ก (30 บิต) และขนาดกลาง 
(50 บิต) มีจํานวนจุดนอยคือ 2 และ 5 จุดตามลําดับ ทําใหการระบุหนวยการสรางของปญหาทํา
ไดยาก ในปญหาขนาด 30 บิตจึงไดผลการทํางานของขั้นตอนวิธีที่นําเสนอแยกวาขั้นตอนวิธี 
NSGA-II ปกติ อยางไรก็ดี ในปญหาขนาด 50 บิต ที่ใชการไขวเปลี่ยนแบบ minimal  
Disruptive พบวาคําตอบของขั้นตอนวิธีที่นําเสนอ มีการกระจายตัวดีกวาคําตอบของขั้นตอนวิธี 
NSGA-II ในทุกๆวิธีที่นําเสนอ ในที่นี้การกระจายตัวดีกวาไมไดแสดงวาจํานวนคําตอบที่อยูใน
พาเรโตฟรอนทจะมากกวา แตถาดูจํานวนคําตอบในพาเรโตฟรอนทของ NSGA-II ในปญหา
ขนาด 50 บิต เฉลี่ยแลวสูงกวาขั้นตอนวิธีที่นําเสนอทุกกรณีเชนกัน 

ในปญหา MOP4 ขั้นตอนวิธี NSGA-IIa ใหผลดีสุดในวิธีการไขวเปลี่ยนแบบ   
UniformBBcrossover   แตในการไขวเปลี่ยนแบบ Minimal-Disruptive ขั้นตอนวิธี NSGA-IIc 
ใหผลการทํางานดีที่สุด 

 
5.5 สรุปผลการทดลอง 

ขั้นตอนวิธี NSGA-II จะใหผลการทดลองดีกวาขั้นตอนวิธีที่นําเสนอในปญหาขนาด
เล็ก แตในปญหาขนาดใหญ ขั้นตอนวิธี NSGA-II จะกลับใหผลการทํางานที่แยกวา ที่เปนเชนน้ี
เน่ืองจากในปญหาขนาดใหญจะมีความยาวของหนวยการสรางมากขึ้น ทําใหการระบุหนวยการ
สรางทํางานไดผลดีกวาการไขวเปลี่ยนแบบ 2 จุด เนื่องจากการไขวเปลี่ยนแบบ 2 จุด จะ
แบงแยกหนวยการสรางเสมอ ไมวาจะทําการไขวเปลี่ยน ณ จุดใด ทําใหมีโอกาสทําลายหนวย
การสรางมากกวาเปนการประกอบหนวยการสราง เนื่องจากปญหาที่ทําการทดลองเปนปญหา
แบบ 2 ขั้ว คือ ในจุดประสงคหนึ่งมีคาเหมาะสุดเปน ‘1’ หมดทุกบิต สวนอีกจุดประสงคหน่ึงมีคา
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เหมาะสุดเปน ‘0’ หมดทุกบิต ดังน้ันการไขวเปลี่ยนแบบ 2 จุด จึงมีโอกาสแลกเปลี่ยนหนวยการ
สรางที่เปน 0 กับหนวยการสรางที่เปน 1 สวนการไขวเปลี่ยนแบบใชหนวยการสรางจะ
แลกเปลี่ยนกันทั้งหนวยการสราง ทําใหลดโอกาสทําลายหนวยการสรางลง หรือไมทําลายหนวย
การสรางเลยในกรณีที่ระบุหนวยการสรางไดสมบูรณ (ยกเวนปญหา MOP4 ที่หนวยการสราง
ของแตละจุดประสงคเหลื่อมกันอยู) 

อยางไรก็ดีการไมทําลายหนวยการสรางเลยก็เทากับวาจะเหลือเพียงการประกอบ
หนวยการสรางเทานั้น จึงจําเปนตองมีหนวยการสรางนั้นปรากฏอยูในคําตอบและตองมีมาก
เพียงพอ [9] ดังนั้นในการทดลองกบัปญหาขนาดเล็กที่ใชขนาดประชากรเล็กดวย จึงมีโอกาสที่
จํานวนหนวยการสรางที่เปนคําตอบไมเพียงพอสําหรับการประกอบใหไดคําตอบ 

อีกเหตุผลหนึ่งคือ ในปญหาขนาดเล็ก มีจํานวนจุดในพาเรโตนอย สงผลใหขั้นตอน
วิธีที่ใชหนวยการสรางเกิดการลูเขาเร็วเกินไป ทําใหประสิทธิภาพการระบุหนวยการสรางลดลง 
และมีการกระจายตัวนอยกวาวิธีการไขวเปลี่ยนแบบสองจุด 

 



 

 

บทที่  6 

สรุปผลการวจิัย 

บทนี้ไดสรุปผลการวิจัยที่ไดศึกษาวิจัย และกลาวถึงสมมติฐานหนวยการสราง 
สําหรับปญหาหลายฐาน (multimodal problems) พรอมทั้งเขียนขอเสนอแนะสําหรับงานวิจัยที่
นาจะศึกษาตอ 

 
6.1 บทสรุป 

วิทยานิพนธฉบับน้ีไดศึกษาการใชการระบุหนวยการสรางโดยใชเมทริกซไคกําลัง
สอง (Building Block Identification by Chi-square Matrix: BICM) รวมกับขั้นตอนวิธี NSGA-II 
เพ่ือแกปญหาหลายจุดประสงค  

จากการทดลองพบวาการใชหนวยการสรางรวมกับขั้นตอนวิธี NSGA-II มีประโยชน 
ในการแกปญหาหลายจุดประสงค ที่มีหนวยการสรางที่เดนชัด โดยเฉพาะปญหาที่มีขนาดใหญ 
หรือหนวยการสรางที่มีความยาวมาก 

จากการศึกษาเกี่ยวกับหนวยการสรางในบทที่ 2 และขั้นตอนวิธีสําหรับแกปญหา
หลายจุดประสงค ไดเลือกใชขั้นตอนวิธีระบุหนวยการสรางดวยไคกําลังสอง เน่ืองจากทํางานได
รวดเร็วและใชทรัพยากรนอย [55]  เม่ือเทียบกับการหาหนวยการสรางวิธีอ่ืนๆอยางเชน การหา
หนวยการสรางดวยขั้นตอนวิธี BOA [12]  ซึ่งใชทรัพยากรตางกันกวา 10 เทา ทั้งดานเวลาการ
ทํางานและหนวยความจํา  

ในบทที่ 3 ไดนําเทคนิคการระบุหนวยการสราง ดังกลาวมาใชแกปญหาจุดประสงค
เดียวที่มีหนวยการสรางแบบหลวม เปรียบเทียบผลการทํางานกับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอยาง
งาย พบวาขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมที่ใชการระบุหนวยการสรางแกปญหาไดดีกวาขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมอยางงาย เม่ือขนาดของหนวยการสรางยาวมากขึ้นขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอยางงาย
จะยิ่งไมสามารถหาคําตอบได 

ในบทที่  4 ไดปรับใชขั้นตอนวิธีระบุหนวยการสรางกับปญหาหลายจุดประสงคโดย 
เสนอแนวทางในการผสมหนวยการสรางที่ไดจากแตละจุดประสงค ซึ่งหามาจากคําตอบท่ีดีของ
จุดประสงคนั้นๆ ในแตละรุนประชากร การผสมหนวยการสรางมี 4 วิธีไดแก 1)หาหนวยการ
สรางรวมของทุกจุดประสงค จากคําตอบที่มีอยูในพาเรโตฟรอนต วิธีการนี้ไมไดแยกหนวยการ
สรางวาเปนของจุดประสงคหน่ึงจุดประสงคใด  2) หาหนวยการสรางของแตละจุดประสงค แลว
รวมแบบเช่ือม่ัน คือ ตองปรากฎหนวยการสรางในทุกๆ จุดประสงค ถึงจะเชื่อไดวาตําแหนงน้ัน
มีหนวยการสรางจริง  3) รวมหนวยการสรางแบบขยาย คือ ถามีบางสวนของหนวยการสรางใน
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แตละจุดประสงคเหลี่อมกันอยูก็จะรวมทุกๆ บิตของแตละหนวยการสรางนั้นเขาดวยกัน เปน
หนวยการสรางขนาดใหญขึ้น  4) ไมผสมหนวยการสรางของแตละจุดประสงค แตจะใชหนวย
การสรางเหลานี้สรางประชากรรุนใหมในปริมาณเทาๆกัน  

รหัสเทียมของการผสมแตละวิธีแสดงไวในบทที่ 4 โดยมีเหตุผลในการผสมแต
ละแบบคือ แบบที่ 1) ใชหนวยการสรางรวมจากคําตอบในพาเรโตฟรอนต วิธีนี้ตองการแสดงให
เห็นวาปญหาที่มีหนวยการสรางเดนชัดในคําตอบที่อยูในพาเรโตฟรอนทอยูแลวไมจําเปนตอง
แยกหนวยการสรางของแตละจุดประสงค ตัวอยางเชน MOP3 มีหนวยการสรางเดนชัดอยูแลว
ในพาเรโตฟรอนต ทําใหการผสมหรือไมผสมหนวยการสรางไดผลลัพธไมแตกตางกันอยางมี
นัยสําคัญ  

การผสมแบบที่ 2 ) การผสมหนวยการสรางแบบเชื่อม่ัน มีจุดเดนคือ ถาการระบุ
หนวยการสรางไดขนาดของหนวยการสรางขนาดใหญเกินไป ( ใหญกวาขนาดหนวยการสราง
จริงของปญหาจริง) การผสมแบบนี้จะช้ีใหเห็นบริเวณที่ขึ้นตอกันจริงๆของทุกจุดประสงค และ
จะชวยแบงยอยหนวยการสรางนั้นใหเล็กลง สอดคลองกับปญหาจริง และชวยใหเกิดการ
แลกเปลี่ยนหนวยการสรางไดมากขึ้น การระบุหนวยการสรางที่ทําใหขนาดหนวยการสรางใหญ
เกินไปเกิดจากหลายสาเหตุ  เชนใชจํานวนประชากรนอยไปไมเหมาะกับปญหานั้นๆ หรืออีก
เหตุผลหน่ึงคือการใชจํานวนประชากรปริมาณมากๆ กับปญหาที่มีความสัมพันธระหวางบิตสูง
จะทําใหไมสามารถแยกแยะความสัมพันธนั้นออกเปนกลุมยอยๆ ได  

การผสมแบบที่ 3) การผสมหนวยการสรางแบบขยาย จะมีประโยชนในกรณีที่
หนวยการสรางของแตละจุดประสงคไมอยูในตําแหนงเดียวกัน การไขวเปลี่ยนตามหนวยการ
สรางของจุดประสงคใดจุดประสงคหนึ่ง ยอมจะไปทําลายหนวยการสรางของ จุดประสงคอ่ืนดวย  
ดังนั้นความพยายามของการผสมแบบนี้ คือการรักษาหนวยการสรางของแตละจุดประสงคไป
พรอมๆกัน  

การผสมแบบที่ 4) ใชหนวยการสรางจากแตละจุดประสงคแยกกัน เปนการใชงาน
หนวยการสรางของแตละจุดประสงคแยกกัน โดยไมมีการผสม การใชหนวยการสรางของ
จุดประสงคใดก็เพ่ือรักษาหนวยการสรางของจุดประสงคนั้น วิธีนี้จึงสรางประชากรรุนใหมจากแต
ละหนวยการสรางที่ไดจากแตละจุดประสงคในปริมาณเทาๆ กัน  

หลังจากไดวิธีการใชงานหนวยการสรางสําหรับปญหาหลายจุดประสงคแลว ได
ออกแบบการทดลองเพื่อวัดประสิทธิภาพของการรวมแตละแบบที่นําเสนอโดยไดใชปญหาหลาย
จุดประสงคที่ไดจากการนําปญหาจุดประสงคเดียวซึ่งมีหนวยการสรางมารวมกันเปนปญหา
หลายจุดประสงค และไดปญหาทั้งหมด 4 ปญหาคือ MOP1-MOP4 ปญหา MOP1-MOP2 เคย
มีผูทําวิจัยเปรียบเทียบผลใวแลวในงานวิจัย [4] สําหรับปญหา MOP3 เคยมีผูวิเคราะหและใช
งานใน [6] ซึ่งจะมีจุดท่ีอยูในพาราโตฟรอนตเหมือนกันกับ MOP2 และสุดทายเปนปญหา 
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MOP4 ที่ออกแบบขึ้นมาใหมโดยใชฟงกชันใน MOP3 และปรับใหหนวยการสรางมีการเหลื่อม
กัน เคยมีความพยายามที่จะใช MOP2 ปรับใหเปนแบบมีหนวยการสรางเหลื่อมกัน แตเน่ืองจาก
ไมสามารถวิเคระหหาจุดในพาเรโตฟรอนทไดในปญหาขนาดใหญ เนื่องจากฟงกชันของแตละ
จุดประสงคไมสมดุลกัน จึงไมมีรูปแบบของจุดในแกนจุดประสงคที่จะชวยการวิเคราะหไดงาย 
ถาจะใชงานก็ตองหาทุกรูปแบบที่เปนไปได ซึ่งจะกินเวลามาก  

ทุกปญหาที่ใชในการทดลองมีหนวยการสรางแบบหลวม คือ แตละบิตของหนวย
การสรางไมไดอยูเรียงชิดติดตอกัน แตจะกระจายอยูหางกันเทาๆ กัน รายละเอียด ของแตละ
ปญหาอยูในหัวขอ 5.2 ในบทที่ 5  

ผลการทดสอบแตละขั้นตอนวิธีไดแสดงผลเปรียบเทียบไวในหัวขอ 5.4 ในบทที่ 5 
พบวาการปรับใชการระบุหนวยการสรางโดยแทนที่การไขวเปลี่ยนแบบ 2 จุดของขั้นตอนวิธี 
NSGA-II โดยใชหนวยการสรางที่ไดจากการผสมทั้ง 4 แบบซ่ึงไดนําเสนอในบทที่ 4 ขั้นตอนวิธี
ที่นําเสนอใหผลการทํางานดีกวาขั้นตอนวิธี NSGA-II แบบเดิมในปญหาที่มีขนาดใหญในทุกๆ
ปญหา แตในปญหาขนาดเล็กพบวาสวนใหญแลว NSGA-II จะใหผลการทํางานที่ดีกวาขั้นตอน
วิธีที่นําเสนอ ยกเวนในปญหา MOP2 ที่ขั้นตอนวิธีที่นําเสนอมีผลการทํางานดีกวา NSGA-II ใน
ทุกกรณี  

การไขวเปล่ียนที่ใชหนวยการสรางนอกจากจะมีการผสมแยกเปน 4 วิธีแลว ยังทํา
การทดลองทั้งแบบ UniformBBcrossover และ Minimal-Disruptive ทําใหมีการทดลองทั้งหมด 
8 การทดลองจาก 4 ปญหา ( MOP1-MOP4 ) โดย UniformBBcrossover จะสุมแลกเปลี่ยน
ทุกๆ หนวยการสรางดวยโอกาสเทาๆ กัน  แตใน Minimal-Disruptive จะสุมมา 1 หนวยการ
สรางแลวแลกเปลี่ยนหนวยการสรางนั้น ที่เหลือคงไวเหมือนเดิม เน่ืองจากตองการลดการ
ทําลายหนวยการสรางที่เหลื่อมกันอยู ถายิ่งมีการไขวเปลี่ยนมากจะยิ่งทําลายหนวยการสรางที่
เหลื่อมกันอยูทั้งสองขาง  

ผลการทํางานเปรียบเทียบขั้นตอนวิธีนําเสนอคือ NSGA-II ที่ใชหนวยการสรางซึ่งมี
การผสมหนวยการสรางตางๆกัน 4 วิธี (NSGA-IIa ถึง NSGA-IId)  

ในปญหา MOP1 การผสมแบบเชื่อม่ัน NSGA-IIb ใหผลการทํางานดีที่สุด ทั้งในการ
ไขวเปลี่ยนแบบ UniformBBcrossover และการไขวเปลี่ยนแบบ Minimal-Disruptive  

ในปญหา MOP2 ขั้นตอนวิธี NSGA-IIa ใหผลการทํางานดีที่สุดในการไขวเปลี่ยน
แบบ Minimal-Disruptive แตการไขวเปลี่ยนแบบ UniformBBcrossover แตละวิธีจะดีพอๆกัน
ยกเวน NSGA-IIa จะแยสุด  
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ในปญหา MOP3 การไขวเปลี่ยนแบบ UniformBBcrossover ขั้นตอนวิธี NSGA-IIa 
แยสุดแตขั้นตอนวิธี NSGA-IIc ใหผลดีสุด สวนการไขวเปลี่ยนแบบ minimal-Disruptive 
ขั้นตอนวิธี NSGA-IIa และ NSGA-IId ดีเทาๆ กัน แต NSGA-IIc กลับมีผลการทํางานแยสุด 

สวนปญหา MOP4 ขั้นตอนวิธี NSGA-IIa ใหผลการทํางานดีสุดในการไขวเปลี่ยน
แบบ   UniformBBcrossover   แตสําหรบัการไขวเปลี่ยนแบบ Minimal-Disruptive ขั้นตอนวิธี 
NSGA-IIc ใหผลการทํางานดีสุด  

จากการทดลองการไขวเปลี่ยนทั้งแบบ Minimal-Disruptive  และแบบ UniformBB- 
crossover  โดยรวมจากทุกๆ ปญหาพบวาการใชการไขวเปลี่ยนแบบ Minimal-Disruptive ให
จํานวนคําตอบที่แตกตางกันในพาเรโตฟรอนตมากกวา แตการไขวเปลี่ยนแบบ UniformBB- 
crossover มีการกระจายตัวของจุดในพาเรโตฟรอนตมากกวา 

สรุปผลที่ไดจากงานวิจัยนี้ประกอบไปดวย  

1. ไดเสนอการใชงานการระบุหนวยการสรางในขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเพื่อ
นําไปใชแกปญหาหลายจุดประสงค  

2. นําเสนอขั้นตอนวิธีการประกอบหนวยการสรางจากแตละจุดประสงคทั้งหมด 
4 วิธี และ ทดลองเปรียบเทียบผลการทํางานแตละวิธี  

3. ออกแบบปญหาที่ใชทดสอบเปนแบบมีหนวยการสรางที่เหลื่อมกันระหวาง
จุดประสงคและรวบรวมปญหาที่ใชทดสอบประสิทธิภาพที่มีหนวยการสราง
เดนชัด  

 
6.2 สมมติฐานของหนวยการสรางกับการแกปญหาหลายฐาน (multimodal problems) 
 

ในปญหาจุดประสงคเดียวกรณีที่มีคาความเหมาะสมหลายฐาน (multimodal) จะมี
หนวยการสรางหลายรูปแบบ โดยนิยามของหนวยการสรางคือ ลักษณะรวมของคําตอบที่มีคา
ความเหมาะสมสูง ดังน้ันมีความเปนไดที่แตละฐานมีหนวยการสรางเฉพาะตัว แตเนื่องจาก
วิธีการระบุหนวยการสรางที่ใชในงานวิจัยนี้มองหนวยการสรางเปนการแบงพารทิชันของ
ตําแหนงบิต จึงอาจจะมองวาหนวยการสรางของแตละฐานเปนหนวยการสรางเดียวกัน คือมี
ตําแหนงรวมกัน มีผลใหไมสามารถจัดการกับปญหาหลายฐานไดดีเทาที่ควร  
 

วิธีการหนึ่งที่จะชวยแกปญหาน้ีไดคือ การสรางประชากรยอย (sub-population) 
และพยายามควบคุมใหแตละกลุมหาคําตอบในบริเวณที่แตกตางกัน คือ ใหหาคําตอบของแตละ
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ฐานแยกกัน เชน การควบคุมความหลายหลายของแตละกลุมประชากรยอยใหแตละกลุมมี
หนาตาแตกตางกัน [45] [46] 
 

การแกปญหาหลายจุดประสงคซึ่งมีความเชื่อวาแตละจุดประสงคมีลักษณะเปนฐาน
แตละฐานเหมือนปญหาจุดประสงคเดียว ดังน้ันการแกปญหาหลายจุดประสงคที่มองหนวยการ
สรางเปนพารทิชัน จึงนาจะไมเพียงพอสําหรับการแกปญหา แตหนวยการสรางของปญหาหลาย
จุดประสงคไมเหมือนกับปญหาจุดประสงคเดียว เน่ืองจากคําตอบที่ตองการมีหลายคาซึ่งเกิด
จากการถวงดุลของแตละฐาน ไมใชคําตอบเดียวของแตละฐาน ดังน้ันการหาหนวยการสรางของ
ปญหาหลายจุดประสงคจะเปนการหาหนวยการสรางอีกรูปแบบหนึ่งโดยเฉพาะและแตกตางจาก
จุดประสงคเดียว 
 

การสรางประชากรยอยสําหรับแตละคําตอบยอมทําไดยากเนื่องจากจํานวนคําตอบ
ในพาเรโต ฟรอนตมีปริมาณไมแนนอนและมีความเปนไปไดวาคําตอบทุกคําตอบอาจอยูในพาเร
โตฟรอนตทั้งหมด การแกปญหาการกระจายตัวในพาเรโตฟรอนตเพ่ือใหไดคําตอบหลายคําตอบ
จึงเปนปญหาหนึ่งที่ไดรับความสนใจ วิธีการหนึ่งที่ชวยแกปญหาคือ การควบคุมความ
หลากหลายของคําตอบ เพ่ือใหมีการกระจายตวัของคําตอบในพาเรโตฟรอนต ขั้นตอนวธิสีาํหรบั
แกปญหาหลายจุดประสงคจึงมักจะเปนการประมาณจุดในพาเรโตฟรอนตและพยายามหา
เสนทางเชื่อมของแตละจุดในกรณีที่คําตอบอยูในโดเมนตอเน่ือง แตถาคําตอบเปนโดเมนไม
ตอเนื่องก็อาจจะประมาณไดไมถูกตองสมบูรณ 
 
การเพิ่มความหลากหลายของประชากรทาํไดหลายวธิี [20] ตัวอยางเชน 

1. การใชวธิีการทางเทอรโมไดนามิกส สําหรับตรวจสอบพลังงานอิสระ (free 
energy)ของคําตอบในประชากร 

2. การปรับปรุงขัน้ตอนการคัดเลือกประชากร (modify selection operation) 
3. การจํากัดการจับคูคําตอบ (mating restriction) 
4. การใชคาความนาจะเปนการกลายพันธุทีเ่ปลี่ยนคาได (variable-rate 

mutation) 
5. การปรับคาความกดดันการคัดเลือก (modification of selective pressure) 

 
การคัดเลือกประชากรสําหรบัสรางประชากรรุนใหมสามารถปรับปรุงใหมีความหลากหลายโดย
การเลือกเฉพาะคําตอบที่แตกตางจากคําตอบที่มีอยู คาํตอบที่ซ้ํากันจะถูกลบทิ้งไป 
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ในงานวิจัยของ Day [4] ใหมุมมองหนวยการสรางสําหรับปญหาหลายจุดประสงคที่
แตกตางจากปญหาจุดประสงคเดียวไว ในกรณีสองจุดประสงคและตองการคําตอบมีคามากสุด
เปนดังนี้ 
 

 

รูปที่ 51การแบงกลุมหนวยการสรางในปญหาหลายจุดประสงคตามแนวคิดของ Day 
 

ในปญหาจุดประสงคเดียวจะแบงพ้ืนที่จุดประสงคออกเปนสองฝงคือฝงดีและเลว 
ในขณะที่ปญหาหลายจุดประสงคจะแบงออกเปน 4 พ้ืนที่ (หรือ 3 กลุมที่แตกตางกัน) คือกลุมที่
ดีกวา กลุมที่เทาเทียม และกลุมที่ดอยกวา ดังแสดงในรูป การหาจุดแบงของปญหาหลาย
จุดประสงคทําไดยากกวาปญหาจุดประสงคเดียว แตกตางจากแนวคิดในงานวิจัยนี้ที่สนใจหนวย
การสรางของแตละจุดประสงค นั่นคือแบงความดีเลวตามคาของแตละจุดประสงคคลายกับ
ปญหาจุดประสงคเดียว 

 
6.3 ขอเสนอแนะ 

ขอเสนอแนะแงมุมนาสนใจที่ควรจะทําการวิจัยและศกึษาตอไปไดแก 

จุดประสงคที่ 1 

จุดประสงคที่ 2 



 

 

82 

1. เนื่องจากปญหาที่ทดลองมีจํานวนจุดในพาเรโตฟรอนตนอยเกินไปไมเพียงพอสําหรับ
การระบุหนวยการสราง จึงนาจะเพิ่มเติมหนวยเก็บภายนอก ( Archive ) เพ่ือใชเก็บ
คําตอบดีๆ ของแตละจุดประสงค  แยกกันสําหรับแตละจุดประสงค โดยไมสนใจการ
ครอบงํา เพ่ือใหการระบุหนวยการสรางถูกตองมากยิ่งขึ้นและยังชวยรักษาความ
หลากหลายของคําตอบ และชวยใหมีการกระจายตัวในพาเรโตฟรอนตไดดี  

2. ปรับใชเทคนิคการระบุหนวยการสรางที่สามารถตรวจสอบการเหลื่อมกันของหนวยการ
สรางและยังรักษาหนวยการสรางในปญหาที่มีการเหลื่อมกันอยางซับซอนไดเชน 
ขั้นตอนวิธีที่เสนอโดย Tsuji [76] หรือของ Tian-Li Yu [33] [34] 

3. ทดลองกับปญหาที่มีพาเรโตฟรอนตกระจายเปนจํานวนมาก หรือเพียงพอสําหรับระบุ
หนวยการสราง อาจจะทดลองกับปญหาที่มีขนาดใหญขึ้น ใหเห็นประสิทธิภาพอยาง
แทจริง  

4. การระบุหนวยการสรางตองการคา Threshold ที่เหมาะกับปญหา ถาเปนไปไดควรจะ
วิเคราะหคา Threshold นี้วาสัมพันธกับตัวแปรใดบาง เชน ขนาดของปญหา ความ
แตกตางระหวางคามากสดุและนอยสุดของไคกําลังสองกอนนํามาทดลองกับปญหาอ่ืนๆ  

5. ปญหาที่ใชในการทดลอง มีจํานวนจุดในพาเรโตฟรอนทนอยเกินไป และมีการลูเขาเร็ว
เกินไป ทําใหการกระจายตวัของคําตอบไมดี และการระบุหนวยการสรางทําไดไมดี  
แนวทางแกไขที่นาจะชวยได  

- การรักษาความหลากหลายของประชากรไว (diversity control) 
- การใชหนวยการเก็บภายนอก (Archive) เพ่ือใหมีปริมาณคําตอบที่เหมาะสม

และเพียงพอสําหรับใชหาหนวยการสราง  
6. นําไปทดลองใชกับปญหาในโลกจริง เชน ปญหาการปรับพารามิเตอรการเลือกลักษณะ 

(feature selection) ในปญหาการเรียนรูของเคร่ืองที่มีมิติใหญ คาดวาปญหานี้นาจะมี 
หนวยการสรางเนื่องจากพารามิเตอรที่จะชวยกันทํางานไดดีมักจะขึ้นตอกัน 

7. ใชวิธีการผสมทั้ง 4 แบบรวมกัน ไมแยกวิธี โดยจะใชวิธีการเลือกเอาคําตอบที่ไมถูก
ครอบงําจากทั้ง 4 คําตอบที่ได 
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ประวตัิผูเขียนวิทยานิพนธ 
 

นายจิระเดช พลสวัสดิ์ เกิดวันที่ 8 พฤศจิกายน พ.ศ. 2520 ที่จังหวัดอุบลราชธานี 
สําเร็จการศึกษาปริญญาวิศกรรมศาสตรบัณฑิต สาขาวิชาวิศวกรรมคอมพิวเตอร คณะ
วิศวกรรมศาสตร จากมหาวิทยาลัยขอนแกน ในปการศึกษา 2542 และสําเร็จการศึกษาใน
หลักสูตรวิศวกรรมศาสตรมหาบัณฑิต สาขาวิชาวิศวกรรมคอมพิวเตอร ที่ภาควิชาวิศวกรรม
คอมพิวเตอร คณะวิศวกรรมศาสตร จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย ในปการศึกษา 2546 หลังจากนั้น
ไดเขาศึกษาในหลักสูตรวิศวกรรมศาสตรดุษฎีบัณฑิต สาขาวิชาวิศวกรรมคอมพิวเตอร ที่
ภาควิชาวิศวกรรมคอมพิวเตอร คณะวิศวกรรมศาสตร จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย ในปการศึกษา 
2547 โดยไดรับทุนอุดหนุนการศึกษา โครงการพัฒนาอาจารยสาขาขาดแคลนเพื่อศึกษาใน
ประเทศ ตามความตองการของมหาวิทยาลัยขอนแกน 
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