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บทคัดยอ 
 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (GA) เปนวิธีการคนหาที่
เลียนแบบการวิวัฒนาการของสิ่งมีชีวิต GA คนหาคําตอบ
โดยใชประชากรของโครโมโซมที่เปนเลขฐานสอง เมื่อ
โครโมโซมมีจํานวนบิตมากขึ้น การคนหาอาจจะตองใช
เวลามากขึ้น ทั้งนี้เพราะปริภูมิการคนหามีขนาดใหญขึ้นเปน
ทวีคูณ บทความนี้เสนอการพัฒนาประสิทธิภาพของ GA 
โดยใชการลดขนาดของโครโมโซมดวยการบีบอัดขอมูล 
เรียกวิธีการนี้ว าขั้นตอนวิ ธี เชิงพันธุกรรมแบบบีบอัด 
(Compressed GA - CGA) การวิวัฒนาการใน 
CGA จะทํากับโครโมโซมที่ถูกบีบอัดไว ดังนั้นเมื่อนํา 
CGA และ GA มาแกปญหาเดียวกัน โครโมโซมใน 
CGA จะมีจํานวนบิตนอยกวาโครโมโซมใน GA ผลการ
ทดลองกับปญหา OneMax ขนาด 128 บิต พบวา CGA 
สามารถทํางานไดเร็วกวา GA ถึง 805 เทา และสําหรับ
ปญหาการโปรแกรมแขนหุนยนต CGA ทํางานไดเร็วกวา 
GA ถึง 4.5 เทา 

 
คําสําคญั  ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม, การบีบอัด, ปญหา 
OneMax, การโปรแกรมแขนหุนยนต 
 
 

1. บทนํา 
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithms - 

GA) เปนวิธีการคนหาที่เลียนแบบการวิวัฒนาการของ
สิ่งมีชีวิตในธรรมชาติ [1] GA จะคนหาโดยใชกลุมหรือ
ประชากรของคําตอบ การคนหาดําเนินแบบสุมโดยมีคา
ความเหมาะสมของคําตอบเปนตัวกําหนดทิศทาง คําตอบแต
ละตัวจะถูกเขารหัส (encode) อยูในรูปของโครโมโซม 
(chromosome) ที่เปนเลขฐานสอง โครโมโซมแตละตัว
ในกลุมประชากรเดียวกันจะมีจํานวนบิตเทากัน  

GA มักจะถูกใชในการหาคําตอบของปญหาที่มีปริภูมิ
การคนหาที่ใหญเกินกวาจะหาโดยการคนทุกรูปแบบ 
(exhaustive search) ขนาดของปริภูมิการคนหาเปน
ปจจัยหนึ่งที่กําหนดความยากงายของปญหา [2] ปญหา
ประเภทเดียวกันที่มีคําตอบที่ตองใชจํานวนบิตมากกวาจะ
ใชเวลาในการคนหามากกวา ทั้งนี้เพราะการคนหาจะตองทํา
ในปริภูมิการคนหา (search space) ที่มีขนาดใหญกวา  

จํานวนบิตที่เพิ่มขึ้นของโครโมโซมนั้นทําใหปริภูมิการ
คนหามีขนาดใหญขึ้น ยกตัวอยางปญหาที่สามารถเขารหัส
ดวยเลข 10 บิต จะมีคําตอบที่เปนไปไดทั้งหมด 210 หรือ 
1,024 แบบ แตถาปญหาที่ตองเขารหัสดวยเลข 30 บิต นั้นจะ
มีคําตอบที่เปนไปไดทั้งหมด 230 หรือ 1,073,741,824 แบบ 
จํานวนบิตที่เพิ่มขึ้นเพียง 20 บิตทําใหปริภูมิการคนหาใหญ
ขึ้นกวาเดิมถึง 1,048,576 เทา  



 

 

บทความนี้เสนอวิธีที่ชวยใหขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม
แกปญหาไดเร็วขึ้นโดยใชการบีบอัด (compress) 
โครโมโซมใหมีจํานวนบิตนอยลง การวิวัฒนาการจะกระทํา
กับโครโมโซมที่ถูกบีบอัด ในขณะที่คาความเหมาะสมของ
โครโมโซมจะวัดกับโครโมโซมที่ถูกคลาย (extract) เรียก
ขั้นตอนวิธีดังกลาววาขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบบีบอัด 
(Compressed Genetic Algorithm - CGA)   

 
2. ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมสามารถเขียนในรูปชุดคําสั่ง
เทียมไดดังนี ้

1. สรางประชากรรุนแรกโดยการสุม 
2. วัดคาความเหมาะสมของโครโมโซมแตละตัวใน

ประชากรที่เพิ่งถูกสราง 
3. สรางประชากรรุนใหมโดยการเลือกโครโมโซมที่ดี

มาทําการไขวเปลี่ยน (crossover), กลายพันธุ 
(mutation) หรือ สืบพันธุ (reproduction) 

4. ทําซ้ําขั้นตอนที่   2  และ   3  จนกระทั่งพบคําตอบที่
ตองการหรือถึงรุนการวิวัฒนาการที่กําหนด 

2.1 ประชากร 
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมคนหาโดยใชประชากรของ

โครโมโซม โครโมโซมจะเปนเลขฐานสองที่มีขนาดคงที่ดัง
แสดงในรูปที่ 1 การสรางประชากรรุนแรกทําโดยการสุม
เลขฐานสองขึ้นมา ในขณะที่การสรางประชากรรุนถัดไปใน
ขั้นตอนที่ 3 จะมีประชากรเพียงบางสวนเทานั้นที่จะถูก
คัดเลือกเพื่อใหกําเนิดประชากรในรุนถัดไป โดยขั้นตอนวิธี
เชิงพันธุกรรมจะคัดเลือกโครโมโซมที่มีคาความเหมาะสม
สูง 
 

0 1 1 1 0 1 0 1 
รูปที่ 1. โครโมโซม 

 

2.2 การวัดคาความเหมาะสม 
เนื่องจากโครโมโซมเปนตัวเลขฐานสองที่ใชนําเสนอ

คําตอบของปญหาตางๆกัน เราจึงตองนําโครโมโซมมา
ถอดรหัส (decode) เสียกอน การถอดรหัสคือการแปลง
เลขฐานสองใหอยูในรูปแบบที่เราสามารถนําไปใชงานอยาง
อ่ืนตอได เชน อาจจะแปลเลขฐานสองที่ตอเรียงกันใหเปน
เลขจํานวนเต็ม เลขทศนิยม หรือโปรแกรมหุนยนตเปนตน 
2.3 การคัดเลือก  

การคั ด เลื อกสามารถทํ า ไดหลายวิ ธี  แตละวิ ธีมี
แนวความคิดคลายๆกันคือเลือกโครโมโซมที่มีคาความ
เหมาะสมสูงเพื่อสรางเปนโครโมโซมของประชากรในรุน
ถั ด ไป  บทคว า มนี้ ใ ช ก า ร เ ลื อ ก โ ด ย ก า รป ร ะ ลอ ง 
(tournament selection) การคัดเลือกวิธีนี้จะสุม
ประชากรขึ้นมาจํานวนหนึ่ง เชน อาจจะสุมมา 4 ตัว และ
เลือกโครโมโซมที่มีคาความเหมาะสมสูงที่สุดในกลุม
โครโมโซมที่ถูกสุมขึ้นมา 
2.4 ตัวดําเนินการทางพันธุกรรม 

การสร างประชากรในรุนถัดไปทํ าไดโดยใชตั ว
ดําเนินการทางพันธุกรรม (genetic operator) กับ
โครโมโซมที่ถูกเลือก ตัวดําเนินการทางพันธุกรรมไดแก 

• การไขวเปลี่ยน เปนการนําเอาโครโมโซม   2  ตัว  มา
ผสมกันเพื่อใหไดโครโมโซมใหม  โครโมโซมตัว
ใหม อ า จ เ กิ ด จ ากก า รนํ า เ อ าส วนแรกของ
โครโมโซมในรุนกอนตัวหนึ่งมาตอกับสวนหลัง
ของโครโมโซมรุนกอนอีกตัวหน่ึง การไขวเปลี่ยน
แสดงในรูปที่ 2 

• การกลายพันธุ  เปนการสรางโครโมโซมตัวใหม
โดยนําโครโมโซมจากรุนกอนมาปรับเปลี่ยนสวน
ใดสวนหน่ึงอยางสุม  การกลายพันธุแสดงใน 
รูปที่ 3 



 

 

• การสืบพันธุ  เปนการสรางโครโมโซมตัวใหมโดย
นํ า โ ค ร โ ม โซม จ า ก รุ น ก อ น ไปส ร า ง เ ป น
โครโมโซมตัวใหมโดยไมมีการเปลี่ยนแปลง 

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

 
 
 

1 1 1 1 0 0   0 0 0 0 1 1
รูปที่ 2. การไขวเปลี่ยนโครโมโซม 111111 และ 000000 ที่
ตําแหนงที่ 4 คือโครโมโซม 111100 และ 000011 
 

0 0 0 0 0 0 0 0 
 
 
 

0 0 0 0 0 1 0 0 
รูปที่ 3 โครโมโซม 00000000 เมื่อกลายพันธุที่ตําแหนง 6 
จะไดเปนโครโมโซม 00000100 
 
3. ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบบีบอัด 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบบีบอัด (Compressed 
Genetic Algorithm หรือ CGA) มีลักษณะการ
ทํางานคลายกับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (GA) สิ่งที่
แตกตางก็คือโครโมโซมของ CGA จะถูกบีบอัดอยู กอนที่
จะวัดคาความเหมาะสม เราตองนําโครโมโซมมาคลายออก  
3.1 การบีบอัด  

การบีบอัดขอมูลคือการลดขนาดขอมูลเพื่อใหใชพ้ืนที่
ในการ เก็บนอยลง  หรือประหยัด เวลาที่ ใชส งขอมูล 
อัลกอริทึมที่ใชบีบอัดขอมูลมีมากมาย และใหผลการบีบอัด
ที่มีรูปแบบแตกตางกัน ใน CGA การบีบอัดทําโดยสังเกต
การซ้ํากันของชวงขอมูล โครโมโซมใน CGA เกิดจากการ
ตอเรียงกันของชุดขอมูลที่ซ้ํากันดังแสดงในรูปที่ 4 รูปแบบ
ของชุดขอมูลที่ซ้ําประกอบดวย 3 สวนดังแสดงในรูปที่ 5 

ความยาวของชวงที่ซ้ําและจํานวนชวงที่ซ้ําใชพ้ืนที่ในการ
เก็บอยางละ 4 บิต สวนจํานวนบิตของชวงที่ซ้ํานั้นขึ้นอยูกับ
คาของความยาวของชวงที่ซ้ํา  

ยกตัวอยาง เลข 100000010000001000000 (จํานวน  
21 บิต) เกิดจากการซ้ํากัน 3 ครั้งของเลข 1000000  ขอมูลชุด
ที่ซ้ํากันดังกลาวจะถูกเก็บโดยใชพ้ืนที่แค 15 บิตดังแสดงใน
รูปที่ 6 
3.2 การคลาย 

เนื่องจากโครโมโซมใน CGA นั้นถูกบีบอัดอยู กอนที่
จะวัดคาความเหมาะสมจึงตองมีการคลายขอมูลออกมากอน 
การคลายขอมูลสามารถทําไดอยางรวดเร็ว โดยจะคลาย
ขอมูลทีละชุด  

ย ก ตั ว อ ย า ง  ดั ง แ ส ด ง ใ น รู ป ที่  7 โ ค ร โ ม โ ซ ม 
01000010100000110111100 นั้นประกอบดวยชุดของขอมูล
ที่ซ้ํากัน 2 ชุด คือ 010000101000 และ 00110111100 รูปที่ 8 
แสดงสวนตางๆของชุดขอมูลที่ซ้ําชุดแรก เมื่อนํามาคลาย
ออกจะได 10001000 รูปที่  9 แสดงสวนตางๆของ 
ชุ ดข อมู ลที่ ซ้ํ า ชุ ดที่ สอง  เ มื่ อนํ ามาคลายออกจะได 
1 0 0 1 0 0 1 0 0 1 0 0 1 0 0 1 0 0 1 0 0  แล ะ เ มื่ อ นํ า ผ ล ก า ร 
คล า ยขอ งข อ มู ล ทั้ ง ส อ ง ชุ ด ม า เ ขี ย น ต อ กั น  จ ะ ไ ด 
10001000100100100100100100100 ซึ่งเราจะนําเลขนี้ไป
วัดคาความเหมาะสมตอไป 

 
 
 

 
ชุดขอมูลที่ซ้ํา1 ชุดขอมูลที่ซ้ํา2 ... ชุดขอมูลที่ซ้ําn

รูปที่ 4. โครโมโซมที่ถกูบีบอัด 
 

ความยาวของชวงที่ซ้ํา จํานวนชวงที่ซ้ํา ชวงที่ซ้ํา
รูปที่ 5. ชุดขอมูลที่ซ้าํ 

 



 

 

0111 0011  1000000 
 
ความยาวของชวงที่ซ้ํา (7 บิต) 
 จํานวนชวงที่ซ้ํา (3 ชวง) 
 ชวงที่ซ้ํา 
รูปที่ 6. ตัวอยางชุดขอมูลที่ซ้ํา สําหรับชุดขอมูลน้ีเมื่อคลาย
แลวจะไดผลคือ 100000010000001000000 
 

010000101000 00110111100 
รูปที่ 7. ตัวอยางโครโมโซมของ CGA ที่ประกอบดวยชุด
ขอมูลที่ซ้ํา 2 ชุด 
 

0100 0010  1000 
รูปที่ 8. ชุดขอมูลที่ซ้ําชุดแรก ชวงที่ซ้ําคือ 1000 ซึ่งมีความ
ยาว 4 หรือ 01002 บิต และมีการซ้ํากัน 2 หรือ 00102 ครั้ง 
 

0011 0111  100 
รูปที่ 9. ชุดขอมูลที่ซ้ําชุดที่สอง ชวงที่ซ้ําคือ 100 ซึ่งมีความ
ยาว 3 หรือ 00112 บิต และมีการซ้ํากัน 7 หรือ 01112 ครั้ง 
 
3.3 การสรางประชากรรุนแรก 

โครโมโซมในรุนแรกของ CGA ถูกสรางขึ้นโดยการ
สุม รูปแบบการบีบอัดที่ใชใน CGA ทําใหโครโมโซม
สามารถนํามาคลายได ไมวาจะถูกสุมขึ้นมาเปนแบบใดก็
ตาม  ซึ่งตางจากการสรางโครโมโซมที่บีบอัดโดยใช
อัลกอริทึมบางอยางที่ใหผลการบีบอัดที่มีรูปแบบที่เครงครัด 
เชน มีการใชพจนานุกรม, มีการใชรหัสเติมหนา (prefix 
code) หรือมีสวนของผลรวมตรวจสอบ (checksum) 
[3] 
3.4 การวัดคาความเหมาะสม 

โครโมโซมใน CGA มีจํานวนบิตนอยกวาโครโมโซม
ใน GA ที่ใชแกปญหาเดียวกันเพราะวาโครโมโซมใน 

CGA ถูกบีบอัดไว ดังนั้นกอนที่จะวัดคาความเหมาะสม 
เราตองนําโครโมโซมมาคลายออกกอน บางครั้งผลการ
คลายอาจจะไดจํานวนบิตนอยกวาโครโมโซมที่ใชแกปญหา
ดวย GA ซึ่งในกรณีนั้นจะเติม 0 เขาไป สําหรับกรณีที่
คลายแลวไดจํานวนบิตมากกวาโครโมโซมที่ใชแกปญหา
ดวย GA เราจะตัดสวนที่เกินทิ้งไป 
3.5 การคัดเลือกและการใชตัวดําเนินการทางพันธุกรรม 

CGA สามารถใชวิธีการคัดเลือกและตัวดําเนินการทาง
พันธุกรรมแบบเดียวกับ GA ตัวดําเนินการทางพันธุกรรม
จะกระทํากับโครโมโซมที่ถูกบีบอัดอยู 

 
4. การทดลอง 

เราเปรียบเทียบประสิทธิภาพของ CGA กับ GA ใน
การแกปญหา OneMax และปญหาแขนหุนยนต 
เนื่องจากการทํางานของ CGA และ GA เปนแบบสุม เพื่อ
ความนาเชื่อถือของผลการทดลอง แตละปญหาจะทดลองซ้ํา 
12 คร้ัง และตัดผลการทดลองที่ดีที่สุดและแยที่สุดทิ้งไป 
และรายงานผลดวยคาเฉลี่ยของผลการทดลองที่ เหลือ  
10 คร้ัง 
4.1 ปญหา OneMax 

งานวิจัยหลายชิ้นในดาน GA นิยมทดลองกับปญหา 
OneMax [4] เพราะปญหา OneMax เปนปญหาที่
เขาใจและวิเคราะหไดงาย ปญหา OneMax คือ ปญหา
ที่วาดวยการนับจํานวนเลข 1 ในโครโมโซมโดยคาความ
เหมาะสมที่ ได ก็ คื อ  จํ านวนเลข  1  ทั้ งหมดที่พบใน
โครโมโซมนั้น ดังนั้นโครโมโซมที่ดีที่สุดคือโครโมโซมที่
ทุกบิตมีคาเปนหนึ่ง  

การทดลองนี้ใช GA แกปญหา OneMax ขนาด  
128 บิต และใช CGA แกปญหา OneMax ขนาด 128, 
256 และ 512 บิต สาเหตุที่ไมใช GA แกปญหา OneMax 
ขนาด 256 และ 512 บิต เนื่องจากผลการทดลองเบื้องตน
แสดงใหเห็นวา GA ใชเวลาในการคนหาคําตอบนานมาก 



 

 

พารามิเตอรที่ใชในการแกปญหา OneMax ของ GA 
และ CGA แสดงในตารางที่ 1 และตารางที่ 2 ตามลําดับ 
โครโมโซมที่บีบอัดของ CGA จะมีจํานวนบิตที่นอยกวา
ขนาดของปญหา 4 เทา 
 

พารามิเตอร คา 
จํานวนประชากร 1,000 ตัว 
วิธีการคัดเลือก แบบประลอง โครโมโซมที่

ประลองกันมี 4 ตัว 
อัตราการไขวเปลี่ยน 80 % 
วิธีการไขวเปลี่ยน แบบจุดเดียว (single point) 
อัตราการกลายพนัธุ 5 % 
เก็บโครโมโซมที่ดีสดุไว 10 ตัว
ตารางที่ 1. พารามิเตอรที่ใชในการแกปญหา OneMax 
ขนาด 128 บิตโดยใช GA 
 

พารามิเตอร คา 
จํานวนบิตของ
โครโมโซม สาํหรับ
ปญหา OneMax ขนาด 
128, 256 และ 512 บิต 
ตามลําดับ 

32, 64, และ 128 บิต 

จํานวนประชากร 1,000 ตัว 
วิธีการคัดเลือก แบบประลอง โครโมโซมที่

ประลองกันมี 4 ตัว 
อัตราการไขวเปลี่ยน 80 % 
วิธีการไขวเปลี่ยน แบบจุดเดียว (single point) 
อัตราการกลายพนัธุ 5 % 
เก็บโครโมโซมที่ดีสดุไว 10 ตัว
ตารางที่ 2. พารามิเตอรที่ใชในการแกปญหา OneMax 
ขนาด 128, 256 และ 512 บิตโดยใช CGA 
 

พารามิเตอร คา 
จํานวนประชากร 1,000 ตัว 
วิธีการคัดเลือก แบบประลอง โครโมโซมที่

ประลองกันมี 4 ตัว 
อัตราการไขวเปลี่ยน 80 % 
วิธีการไขวเปลี่ยน แบบจุดเดียว (single point) 
อัตราการกลายพนัธุ 5 % 
เก็บโครโมโซมที่ดีสดุไว 10 ตัว
ตารางที่ 3. พารามิเตอรที่ใชในการแกปญหาแขนหุนยนต
โดยใช GA และ CGA  
 
4.2 ปญหาแขนหุนยนต  

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมสามารถนําไปใชแกปญหา
หุนยนตได [5] รูปที่ 10 และรูปที่ 11 แสดงแขนหุนยนต
จําลองในสิ่งแวดลอมการทํางาน แขนหุนยนตจําลองมีขอ
ตอทั้งหมด 8 ขอ งานของแขนหุนยนตคือขยับใหปลายแขน
ไปหาเปาหมาย โดยในสิ่งแวดลอมการทํางานจะมีสิ่งกีด
ขวางวางไวสามเสน แขนหุนยนตไมสามารถเคลื่อนที่ผาน
สิ่งกีดขวางได 

โครโมโซมของ GA จะเขารหัสคําสั่งในการขยับแขน
หุนยนตไว โครโมโซมประกอบดวยคําสั่งเรียงตอกันดัง
แสดงในรูปที่ 12 โดยแตละคําสั่งประกอบดวยหมายเลขขอ
ตอที่จะขยับและทิศทางดังแสดงในรูป 13 แตละคําสั่งมี
ความยาว 4 บิต โดย 3 บิตแรกใชเก็บหมายเลขของขอตอ
ตั้งแต 000 ถึง 111 และบิตสุดทายใชเก็บทิศทาง วาตองการ
หมุนขอตอทวนเข็มนาฬิกาหรือวาตามเข็มนาฬิกา การหมุน
หนึ่งครั้งเปนมุม 15 องศา 

เนื่องจากโครโมโซมมี 600 คําสั่ง และแตละคําสั่งยาว  
4 บิต โครโมโซมที่ GA ใชจึงมีความยาว 2,400 บิต สําหรับ
โครโมโซมที่บีบอัดของ CGA จะถูกกําหนดใหมีความยาว



 

 

เพียง 600 บิต เพราะโครโมโซมใน CGA เก็บคําสั่งที่ถูก
บีบอัดไว 

การวัดความเหมาะสมของโครโมโซมทําไดโดยการ
ทํางานตามคําสั่งในโครโมโซมจนครบ 600 คําสั่ง หรือ
จนกวาปลายแขนจะถึงเปาหมาย หลังจากนั้นจึงวัดระยะทาง
จากปลายแขนไปหาเปาหมาย ถาระยะหางมากจะไดคา
ความเหมาะสมนอย แตถาระยะหางนอยจะไดคาความ
เหมาะสมมาก คาความเหมาะสม f ถูกนิยามไวดังนี้ 

 

 1000 ; ถาระยะจากปลายแขนถึงเปาหมาย < 5 
  1000 – ระยะจากปลายแขนถึงเปาหมาย ; อ่ืนๆ 
 
ตารางที่ 3 แสดงพารามิเตอรที่ใชในการแกปญหาแขน

หุนยนตโดยใช GA และ CGA 
 

 
รูปที่ 10. แขนหุนยนตในตําแหนงเร่ิมตน 

 

 
รูปที่11. แขนหุนยนตที่ขยับไปถึงเปาหมาย 

 
คําสั่ง1 คําสั่ง2 คําสั่ง3 ... คําสั่ง600 

รู ปที่  12. โคร โมโซมของ โปรแกรมแขนหุ น ยนต
ประกอบดวยคําสั่งตอเรียงกัน 

หมายเลขขอตอที่จะขยับ ทิศทาง 
รูปที่  13. แตละคํ าสั่ ง ในของโปรแกรมแขนหุนยนต
ประกอบดวย 2 สวนคือหมายเลขขอตอที่จะขยับ (3 บิต) 
และทิศทางการขยับ (1 บิต) 

 
5. ผลการทดลอง 
5.1 ปญหา OneMax  

เราเปรียบเทียบประสิทธิภาพของ GA และ CGA ใน
การแกปญหา OneMax ขนาด 128 บิต รูปที่ 14 และ 15 
แสดงคาความเหมาะสมเฉลี่ยของโครโมโซมที่ดีที่สุดของ
แตละรุนของการวิวัฒนาการดวย GA และ CGA 
ตามลําดับ จากรูปจะเห็นวา CGA สามารถแกปญหาได
โดยใชจํานวนรุนนอยกวา GA ซึ่งเมื่อนําจํานวนรุนที่ GA 
และ CGA ใชแกปญหามาหาคาเฉลี่ย จะพบวา CGA ใช
จํานวนรุนในการหาคําตอบนอยกวาของ GA ถึง 805 เทา 
โดยที่ GA ใช 2,416 รุน และ CGA ใช 3 รุน ดังแสดงใน
ตารางที่ 4 

เพื่อที่จะทดสอบความสามารถของ CGA ในการ
แกปญหาที่ยากขึ้น เราจึงทดลองใช CGA แกปญหา 
OneMax ขนาด 256 และ 512 บิต ผลการวิวัฒนาการ
แสดงในรูปที่ 16 และ 17 ตามลําดับ ปญหา OneMax ที่มี
ขนาดใหญขึ้นตองใชเวลาแกมากขึ้น จํานวนบิตของปญหา 
OneMax กับจํานวนครั้งการวัดคาความเหมาะสมของ
โครโมโซมจนกวาจะพบคําตอบ มีความสัมพันธเปนแบบชี้
กําลังดังแสดงในรูปที่ 18 

โครโมโซมของ CGA มีขนาดเล็กกวา GA 
โครโมโซมที่ถูกบีบอัดมีขนาดเทากับ 25% ของโครโมโซม
ที่ใชใน GA และเมื่อนําโครโมโซมที่เปนคําตอบจาก 
CGA มาคลายแลวพบวาจํานวนบิตที่ใชจริงนั้นนอยกวาที่
จองไว จํานวนบิตที่เปนคําตอบจาก CGA แสดงในตาราง
ที่ 5 คําตอบของปญหา OneMax ที่ CGA คนพบ ใช
พ้ืนที่ประมาณ 15% ของ GA 

เปาหมาย 

แขนหุนยนต 
สิ่งกีดขวาง 

ปลายแขน 

f = 



 

 

 
รูปที่14. คาความเหมาะสมเฉลี่ยของโครโมโซมที่ดีที่สุดเมื่อ
ใช GA แกปญหา OneMax ขนาด 128 บิต 
 

 
รูปที่ 16. คาความเหมาะสมของโครโมโซมที่ดีที่สุดเมื่อใช 
CGA แกปญหา OneMax ขนาด 256 บิต 
 

 
รูปที่ 18. จํานวนครั้งของการวัดคาความเหมาะสมที่ CGA 
ใชในการแกปญหา OneMax ที่ขนาดตางๆ 

 
รูปที่ 15. คาความเหมาะสมของโครโมโซมทีด่ีทีสุ่ดเมื่อใช 
CGA แกปญหา OneMax ขนาด 128 บิต 
 

 
รูปที่ 17. คาความเหมาะสมของโครโมโซมที่ดีที่สุดเมื่อใช 
CGA แกปญหา OneMax ขนาด 512 บิต 
 

รูปที่ 19. เปรียบเทียบคาความเหมาะสมของโครโมโซมที่ดี
ที่สุดเมื่อใช CGA และ GA แกปญหาแขนหุนยนต 



 

 

10000100101110010000101010101000010110001011011
01100000110101000001001111011110100100000010000
01101111110011100011100010101001101110000110101
10010... 
รูปที่ 20. สวนของคําตอบของโปรแกรมแขนหุนยนตที่ได
จาก GA 

 
ขนาดของปญหา 

OneMax 
ขั้นตอนวิธี จํานวนรุน 

GA 2,416 128 CGA 3 
256 CGA 9 
512 CGA 54

ตารางที่ 4. จํานวนรุนที่ใชแกปญหา OneMax 
 

ขนาดของปญหา 
OneMax 

จํานวนบิตของ
คําตอบที่บีบอดั 

ขนาดลดลง
(%) 

128 19 85.16 
256 39 84.77 
512 76 85.16 

ตารางที่ 5. จํานวนบิตที่ CGA ใชเพื่อแกปญหา 
OneMax 

 
5.2 ปญหาแขนหุนยนต  

เราเปรียบเทียบการวิวัฒนาการโปรแกรมแขนหุนยนต
โดยใช GA และ CGA การวิวัฒนาการจะสิ้นสุดลงเมื่อ
พบกับโปรแกรมที่สามารถขยับปลายแขนของหุนยนตไป
หาเปาหมายได รูปที่ 19 แสดงคาความเหมาะสมของ
โครโมโซมที่ดีที่สุดเมื่อการวิวัฒนาการดวย GA และ 
CGA ไดดําเนินไป คาความเหมาะสมของโครโมโซมที่ดี
ที่สุดใน CGA ดีกวาของ GA ตั้งแตรุนแรกถึงแมวา
ประชากรของทั้งสองวิธีถูกสรางขึ้นโดยการสุมเหมือนกัน 

CGA พบคําตอบเร็วกวา GA โดยจํานวนรุนเฉลี่ยที่ GA 
ใชในการหาคําตอบคือ 59.6 รุน ในขณะที่ CGA ใช 13.3 
รุน หรือ CGA สามารถแกปญหาแขนหุนยนตไดเร็วกวา 
GA ถึง 4.5 เทา 
 
6. สรุป 

งานวิจัยนี้เปรียบเทียบผลการทํางานของขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรม (GA) กับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบบีบอัด 
(CGA) โดยทดลองกับปญหา OneMax และปญหาแขน
หุนยนต ผลการทดลองกับปญหา OneMax ขนาด  
128 บิต CGA ทํางานเร็วกวา GA ถึง 805 เทา และเมื่อ
ทดลองกับปญหาแขนหุนยนต CGA จะทํางานเร็วกวา 
GA ถึง 4.5 เทา 

สาเหตุที่ CGA ทํางานไดดีในปญหา OneMax 
มากกว าปญหาแขนหุนยนตนั้ นน า จะ เพราะปญหา 
OneMax มีคําตอบที่มีความเปนรูปแบบ (regularity) 
มากกวาปญหาแขนหุนยนต คําตอบของปญหา OneMax 
เปนโครโมโซมที่ทุกบิตเปนเลข 1 ในขณะที่คําตอบของ
ปญหาแขนหุนยนตนั้นมีความเปนรูปแบบนอยกวาดังแสดง
ในรูปที่ 20 

นอกจาก CGA จะทํางานไดเร็วกวาในปญหาทั้งสอง
แลว CGA ยังใชงานหนวยความจํานอยกวา เพราะ
โครโมโซมที่ใชมีขนาดนอยกวา ในการทดลองกับทั้งสอง
ปญหา โครโมโซมของ CGA ถูกจองไวดวยขนาดเพียง 
1 ใน 4 ของโครโมโซมของ GA   

ถึงแม CGA จะมีประสิทธิภาพดีกวา GA ในปญหาที่
เราไดนํามาทดลอง แตสําหรับบางปญหา CGA อาจจะ
ทํางานไดชากวาหรืออาจจะหาคําตอบไมพบ ทั้งนี้เพราะวา
โครโมโซมของ CGA ไมสามารถคลายออกมาแลวเปน
โครโมโซมของ  GA ได ทุ ก แบบ  ยกตั วอย า ง เ ช น 
โครโมโซมขนาด  40 บิต  สามารถแทนทําตอบ
1,099,511,627,776 คําตอบ แตถาตองการบีบอัดใหเหลือแค 



 

 

10 บิต จะนําเสนอได 1,024 คําตอบ ดังนั้นจะมีคําตอบ
มากมายในเซ็ตของคําตอบขนาด 40 บิต ที่คําตอบที่ถูกบีบ
อัดอยูดวยขนาด 10 บิตไมสามารถจับคูได 
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