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บทที่ 3  
               หลกัการของเจเนติกอัลกอริทึม 

 

3.1 บทนํา 
เจเนติกอัลกอริทึมเปนวิธีการหนึ่งที่ใชในการคนหาและแกปญหาเพื่อใหไดจุดที่

เหมาะสมที่สุด  ไดรับการพัฒนาโดยการจําลองวิธีการมาจากกระบวนการทางพันธุกรรม     
(Holland, 1975) สําหรับหลักการของวิธีการนี้คือส่ิงมีชีวิตทั้งหลายมีทั้งสวนที่ดีและสวนที่ไมดี ซ่ึง
ลักษณะที่ดีจะไดรับการสนับสนุนใหมีการถายทอดพันธุกรรมจากบรรพบุรุษสูรุนลูกหลาน โดยวิธี
นี้ขอมูลจะถูกพิจารณาในรูปแบบของการเขารหัสที่เรียกวาโครโมโซมซึ่งจะมีการถายทอดลักษณะ
ทางพันธุกรรมจากบรรพบุรุษสูรุนลูกหลาน โดยใชฟงกชันวัตถุประสงค (Objective Function) ที่
สอดคลองกับปญหาในการพิจารณาหาคาความเหมาะสม (Fitness Value) ของโครโมโซมที่มีตอ
ปญหา ในการคํานวณจะใชตัวดําเนินการทางพันธุกรรมมากระทํากลุมของโครโมโซมเริ่มตนจนได
โครโมโซมรุนใหมที่มีคาความเหมาะสมกับปญหามากขึ้น และกระทําซ้ําจนกระทั่งไดโครโมโซมที่
แทนคําตอบที่ถูกตองหรือเหมาะสมที่สุดกับปญหา โดยเจเนติกอัลกอริทึมจะมีลักษณะที่เปน
พื้นฐาน ดังนี้ (Michalewicz, 1996) 

1. เจเนติกอัลกอริทึมจะไมใชคาของจุดตางๆ ในเซตของการคนหาโดยตรง แตจะใชการ
เขารหัสแกจุดนั้นๆ แทน 

2. เจเนติกอัลกอริทึมจะทําการคนหาโดยใชกลุมของคาเริ่มตน  
3. เจเนติกอัลกอริทึมจะใชฟงกชันวัตถุประสงคในการวัดคาความเหมาะสมของตัวแปรที่

ตองการคนหากับปญหาที่ตองการพิจารณา  
4. เจเนติกอัลกอริทึมจะใชตัวดําเนินการทางพันธุกรรม (Genetic Operators) กระทํากับกลุม

ขอมูลที่ถูกเขารหัสระหวางการคํานวณในขั้นตอนของการกําเนิดใหม (Reproduction) 
เนื่องจากเจเนติกอัลกอริทึมเปนกระบวนการคํานวณที่ เลียนแบบกลไกการ

วิวัฒนาการของสิ่งมีชีวิต ดังนั้นในกระบวนการคํานวณของเจเนติกอัลกอริทึมจึงมีคําศัพทเฉพาะ
ทางชีววิทยาเขามาเกี่ยวของดวยโดยอธิบายไดดังนี้ กระบวนการเจเนติกอัลกอริทึมจะเริ่มตนดวย
การสุมเซตผลเฉลยที่เกิดจากการเขารหัสโดยใชสายของตัวอักษร (String) ซ่ึงเทียบไดกับ
โครโมโซม (Chromosome) เพื่อแทนผลเฉลยจริงของปญหา ซ่ึงโครโมโซมเหลานี้จะประกอบดวย
สวนประกอบยอยคือตัวอักษร (Character) คือ ยีน (Gene) โดยบริเวณที่อยูของยีนบนโครโมโซมคือ 
ลูคัส (Locus) และสถานะของยีนที่อยูบนโครโมโซมเรียกวาแอลิล (allele) ลักษณะเฉพาะของ
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1 0 1 1 1 1 1 1

ลูคัส 

แอลิล 
โครโมโซม 

ยีน 

โครโมโซมที่ถูกเขารหัสเหลานี้เทียบไดกับจีโนไทป (Genotype) และเมื่อมีการถอดรหัสโครโมโซม
จะไดผลเฉลยจริงของปญหาซึ่งผลเฉลยจริงของปญหานี้จะเทียบไดกับฟโนไทป (Phenotype) ซ่ึง
ลักษณะของโครโมโซมแสดงดังภาพประกอบ  3.1 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
ภาพประกอบ  3.1 แสดงลักษณะของโครโมโซม 

3.2 เจเนติกอัลกอริทึมอยางงาย (Simple Genetic Algorithm) 
กระบวนการเจเนติกอัลกอริทึมอยางงาย (Goldberg, 1989) ซ่ึงไดอธิบายถึง

องคประกอบพื้นฐานตลอดจนถึงกลไกของเจเนติกอัลกอริทึม โดยกระบวนการของเจเนติก
อัลกอริทึมอยางงายแสดงดังแผนภูมิสายงานในภาพประกอบ  3.2 และอธิบายเปนขั้นตอนไดดังนี้ 

1. สรางกลุมของโครโมโซมซึ่งเปนประชากร (Population) เร่ิมตนโดยการสุม 
        2. ถอดรหัสโครโมโซมทุกโครโมโซมเพื่อใหไดตัวแปรจริงของปญหา 
        3. นําตัวแปรจริงของปญหาที่ไดมาคํานวณคาวัตถุประสงคของแตโครโมโซมในประชากร  
        4. คํานวณคาความเหมาะสม (Fitness Value) ของโครโมโซมจากคาวัตถุประสงค 
        5. สรางประชากรชุดใหมจากประชากรชุดเกาดวยการคัดเลือก (Selection) โดยพิจารณาจากคา
ความเหมาะสม 
        6. นําประชากรที่ผานการคัดเลือกมากระทําดวยตัวดําเนินทางพันธุกรรม (Genetic Operators) 
อันไดแก การผสมขามพันธุ (Crossing Over) และ การกลายพันธุ (Mutation) เปนตน 
        7. กลับไปทําตามขั้นตอนที่ 2 ถึง 6 จนกระทั่งลูเขาสูคําตอบของปญหาที่ตองการหรือเทากับ
จํานวนรอบของการทําซ้ําที่กําหนดไว ซ่ึงจํานวนหนึ่งรอบจากตอนที่ 2 ถึง 6 เรียกวาหนึ่งรุนของการ
คํานวณ (Generation) 
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ภาพประกอบ  3.2 แผนภูมิสายงานแสดงกระบวนการเจเนติกอัลกอริทึม 

 
จากกระบวนการขางตนจะเห็นวากระบวนการหลักๆของเจเนติกอัลกอริทึมอยาง

งายมี 5 ขั้นไดแก การเขารหัสโครโมโซม (Chromosome Coding), การประเมินคาความเหมาะสม 
(Fitness Evaluation), การคัดเลือก, การผสมขามพันธุ และการกลายพันธุ ซ่ึงกระบวนการเหลานี้จะ
ไดอธิบายรายละเอียดดังนี้ 

3.2.1  การเขารหัสโครโมโซม  
เจเนติกอัลกอริทึมจะทําการคํานวณในปริภูมิของตัวแปรที่เกิดจากการเขารหัสตัว

แปรที่ตองการคนหา โดยทั่วไปรูปแบบของรหัสที่ใชมักจะอยูในรูปของเลขฐานสอง ซ่ึงโครโมโซม
ที่ใชแทนคําตอบของปญหาแตละปญหาประกอบไปดวยเซตของยีน 0 หรือ 1 สวนความยาวของ
โครโมโซมจะถูกกําหนดตามความตองการซึ่งมักจะขึ้นอยูกับลักษณะของปญหา โดยตัวอยางของ
โครโมโซมที่เปนเลขฐานสองแสดงดังภาพประกอบ  3.3 

 

ถอดรหัสโครโมโซมและคํานวณคาความเหมาะสม 

ตรงตามเงื่อนไข 
เพื่อหยุดการคํานวณ ? 

คัดเลือกโครโมโซมที่เหมาะสม 

กระทําโครโมโซมที่ผานการคัดเลือก 
ดวยตัวดําเนินการทางพันธุกรรม 

หยุดการคํานวณ 
ใช 

ไมใช 

สรางกลุมประชากรเร่ิมตน 
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                                                 X1                            X2 

 

ภาพประกอบ  3.3 โครโมโซมยาว 10 บิต ใชแทนคําตอบของปญหาที่ประกอบดวยตัวแปร X1 และ 
X2 

3.2.2  การประเมินความเหมาะสม (Fitness Evaluation)  
 โดยทั่วไปคาความเหมาะสมของแตละโครโมโซมจะมีความสัมพันธกับคา

วัตถุประสงคที่คํานวณไดจากการถอดรหัสโครโมโซมแตละโครโมโซมไปเปนตัวแปรจริงของ
ปญหาแทนตัวแปรที่ไดจากการถอดรหัสลงในฟงกชันวัตถุประสงคซ่ึงใชวัดคุณสมบัติของ
โครโมโซมวาเหมาะสมกับปญหานั้นๆ เพียงใด โดยถาเปนปญหาในการหาเงื่อนไขที่ดีที่สุด หรือ
ปญหาการหาจุดสูงสุด เราสามารถนําคาวัตถุประสงคไปใชเปนคาความเหมาะสมไดเลย แตถาเปน
ปญหาในการหาเงื่อนไขนอยที่สุด (Minimization) หรือปญหาการหาจุดต่ําสุด คาความเหมาะสมจะ
หาไดโดย 

 
 maxFitness Value = C Objective Value−   

 
โดยที่ maxC คือ จํานวนจริงบวกที่มั่นใจวามากกวาคาความเหมาะสมที่ไดจาก

ปริภูมิของการคนหาเสมอ โดยที่คา maxC  มักจะหาพิจารณาใชคาสูงสุดของคาวัตถุประสงคของ
ประชากรชุดแรก 

3.2.3  การคัดเลือก 
เจเนติกอัลกอริทึมจะทํางานโดยการสนับสนุนใหโครโมโซมที่มีความเหมาะ

สามารถสืบทอดไปยังรุนตอไปของการคํานวณ โดยใชกระบวนการการคัดเลือก โดยโครโมโซมที่
มีคาความเหมาะสมมากจะมีโอกาสที่จะถูกเลือกไปเปนประชากรรุนใหมมากกวาโครโมโซมที่มีคา
ความเหมาะสมนอย เทคนิคของการคัดเลือกที่นิยมใชมีสองชนิดไดแก การคัดเลือกชนิดวงลอรูเลต 
(Roulette Wheel Selection) และการคัดเลือกชนิด Stochastic Universal Sampling ซ่ึงจะไดอธิบาย
ในรายละเอียดดังนี้ 

1 1 1 11 0 0 0
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- การคัดเลือกชนิดวงลอรูเลต 
การคัดเลือกชนิดวงลอรูเลตเปนเทคนิคที่งายที่ สุด  เทคนิคนี้จะมีลักษณะที่

เปรียบเทียบไดกับวงลอรูเลตที่มีชองไมเทากัน โดยชองของวงลอรูเลตที่มีขนาดใหญจะเทียบไดกับ
โอกาสที่จะถูกเลือกของโครโมโซมที่มีคาความเหมาะสมมาก และในทางกลับกันชองที่มีขนาดเล็ก
จะเทียบไดกับโอกาสที่จะถูกเลือกของโครโมโซมที่มีคาความเหมาะสมนอย ซ่ึงขนาดชองของวงลอ 
รูเลตแตละชองที่เทียบไดกับขนาดของโอกาสในการถูกเลือกของโครโมโซมแตละตัวจะหาไดจาก
อัตราสวนของคาความเหมาะสมของโครโมโซมแตละตัวกับคาความเหมาะสมรวมของโครโมโซม
ทุกตัว ในการคัดเลือกกระทําโดยการกําหนดจุดคงที่จุดหนึ่ง จากนั้นทําการหมุนวงลอรูเลตโดยการ
สุม และเมื่อวงลอรูเลตหยุดหมุน จุดที่กําหนดไวไปตรงกับตําแหนงของชองบนวงลอชองใด 
โครโมโซมที่ถูกแทนโดยชองนั้นบนวงลอจะถูกคัดเลือกไปเปนโครโมโซมของประชากรรุนตอไป 
จากนั้นทําการหมุนวงลอโดยการสุมตอไปเพื่อคัดเลือกโครโมโซมจนครบตามจํานวนประชากร
เร่ิมตน แผนภูมิของการคัดเลือกชนิดวงลอรูเลต แสดงดังภาพประกอบ  3.4 (a) มีขอสังเกตอยูวาหาก
วงลอรูเลตถูกหมุนโดยการสุมอยางแทจริงแลวการคัดเลือกจะเปนไปตามวัตถุประสงคที่ตองการคือ 
โครโมโซมที่มีคาความเหมาะสมมากจะมีโอกาสที่จะถูกเลือกมากและในทางตรงกันขามกันกับ
โครโมโซมที่มีคาความเหมาะสมนอย แตจํานวนครั้งของการหมุนของวงลอรูเลตถูกจํากัดโดย
จํานวนประชากร ซ่ึงจะทําใหการคัดเลือกโดยวิธีนี้ไมเปนไปตามวัตถุประสงคของการคัดเลือกอยาง
แทจริง คือ โครโมโซมที่มีคาความเหมาะสมมากอาจจะมีโอกาสที่จะถูกเลือกนอยกวาหรือเทากับ
โครโมโซมที่มีคาความเหมาะสมนอย  ปญหานี้สามารถแกไขไดโดยการใชเทคนิคการคัดเลือกแบบ 
Stochastic Universal Sampling ซ่ึงจะอธิบายตอไป 

- การคัดเลือกแบบ Stochastic Universal Sampling 
การคัดเลือกโดยเทคนิคนี้จะมีลักษณะคลายกับการคัดเลือกแบบวงลอรูเลตจะ

แตกตางกันเฉพาะที่การหมุนวงลอรูเลต คือ ทําการหมุนวงลอรูเลตไปเปนมุมที่แนนอนครั้งละ 
360/n ในแตละครั้งของการหมุน โดยที่ n คือ จํานวนประชากรทั้งหมด การหมุนในแตละคร้ังก็จะ
ทําใหไดโครโมโซมหนึ่งตัว ซ่ึงเมื่อหมุน n คร้ังก็จะไดประชากรครบตามจํานวนเดิม แผนภูมิของ
การคัดเลือกแบบ Stochastic Universal Sampling แสดงดังภาพประกอบ  3.4 (b) การหมุนดวยมุมที่
คงที่นี้จะทําใหโครโมโซมที่มีคาความเหมาะสมมากจะมีโอกาสที่จะถูกเลือกมากและโครโมโซมที่
มีคาความเหมาะสมนอยจะมีโอกาสที่จะถูกเลือกนอย ซ่ึงสามารถแกปญหาที่เกิดขึ้นจากเทคนิคการ
คัดเลือกชนิดวงลอรูเลตได 
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(a) แผนภูมิของการคัดเลือกชนดิวงลอรูเลต 
 

 
 

(b) แผนภูมิของการคัดเลือกแบบ Stochastic Universal Sampling 
 

ภาพประกอบ  3.4 แสดงแผนภูมิของการคัดเลือกชนิดวงลอรูเลตและแผนภูมิของการ 

   คัดเลือกแบบ Stochastic Universal Sampling  



 

 

48

3.2.4 การผสมขามพันธุ  
ดังที่กลาวไวขางตนวาเจเนติกอัลกอรึทึมจะคํานวณโดยใชตัวดําเนินการทาง

พันธุกรรมเพื่อเปลี่ยนแปลงโครโมโซมที่ผานกระบวนการคัดเลือกมาแลว โดยตัวดําเนินการทาง
พันธุกรรมชนิดหนึ่งที่มีผลกระทบตอการเปลี่ยนแปลงของโครโมโซมอยางมาก คือ ดําเนินการการ
ผสมขามพันธุซ่ึงกระบวนการนี้จะโดยเริ่มตนดวยการเลือกโครโมโซมมาคูหนึ่งจากโครโมโซมที่
ผานกระบวนการคัดเลือกมาแลวดวยการสุม ซ่ึงโครโมโซมคูนี้จะเรียกวาโครโมโซมพอแม จากนั้น
จะมีการแลกเปลี่ยนยีนกันระหวางโครโมโซมพอแมซ่ึงจะไดโครโมโซมลูกมาสองตัว และใช
กระบวนเดียวกันนี้กับโครโมโซมที่เหลืออยูจนไดโครโมโซมลูกครบตามจํานวนประชากรเดิม 
โดยทั่วไปแลวการผสมขามพันธุจะไมไดเกิดขึ้นกันทุกโครโมโซมพอแมที่เลือกมา แตจะมีการ
กําหนดความเปนไปไดในการเกิดการผสมขามพันธุ (Crossing Over Probability) ซ่ึงโดยทั่วไปแลว
จะมีคาอยูในชวง 0.7 ถึง 0.9 โดยหากไมเกิดการการผสมขามพันธุจะทําใหโครโมโซมลูกที่ไดมี
ลักษณะเหมือนโครโมโซมพอแมทุกประการ เทคนิคของการผสมขามพันธุที่ใชกันมากมีสอง
เทคนิคคือ การผสมขามพันธุชนิดที่กําหนดจํานวนจุดใหเกิดการผสมขามพันธุ (n-Point Crossing 
Over) และการผสมขามพันธุชนิดยูนิฟอรม (Uniform) โดยรายละเอียดของทั้งสองเทคนิคนี้จะ
อธิบายดังนี้ 

- การผสมขามพันธุชนิดท่ีกําหนดจํานวนจุดใหเกิดการผสมขามพันธุแบบหนึ่งมิติ 
เทคนิคการผสมขามพันธุชนิดนี้จะมีการแลกเปลี่ยนยีนระหวางโครโมโซมรุนลูกที่

จับคูกัน โดยท่ีการแลกเปลี่ยนยีนนี้จะเกิดขึ้นในดานหนึ่งของจุดกําหนดใหเกิดการผสมขามพันธุ 
(Crossing-Over Site) แลวสลับกันไปตามจุดของเกิดการผสมขามพันธุ โดยจํานวนจุดของการผสม
ขามพันธุ n จุดจะตองมีคามากกวาหรือเทากับ 1 แผนภูมิแสดงการเกิดการผสมขามพันธุแบบ 1 จุด
และ 2 จุด แสดงดังภาพประกอบ  3.5 (a) และ ภาพประกอบ  3.5 (b) ตามลําดับ จากภาพประกอบ  3.5 
(a) จะเห็นไดวาการแลกเปลี่ยนยีนจะเกิดขึ้นดานขวาของจุดของเกิดการผสมขามพันธุ ในกรณีของ
การผสมขามพันธุแบบ 1 จุด สวนในกรณีของการผสมขามพันธุแบบ 2 จุดแสดงในภาพประกอบ 
 3.5(b)  และจากทั้งสองกรณีขางตนหลังจากการเกิดการผสมขามพันธุจะมีทั้งยีนของทั้งโครโมโซม
พอและแม โดยรูปแบบของการแลกเปลี่ยนยีนจะขึ้นอยูกับตําแหนงของจุดของเกิดการผสมขาม
พันธุซ่ึงจะถูกเลือกขึ้นมาโดยการสุม 
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โครโมโซมพอแม                                          โครโมโซมรุนลูก 
 

 (a) แสดงแผนภูมิแสดงการเกิดการผสมขามพันธุแบบ 1 จุด 
 

      
   

            โครโมโซมพอแม                                           โครโมโซมรุนลูก 
 

(b) แสดงแผนภูมิแสดงการเกิดการผสมขามพันธุแบบ 2 จุด 
 

ภาพประกอบ  3.5 แสดงแผนภูมิแสดงการเกิดการผสมขามพันธุแบบ 1 จุด และแผนภมูิแสดงการ 
 เกิดการผสมขามพันธุแบบ 2 จุด โดยที่หัวของลูกศรคือจุดกําหนดใหเกดิการ    
 ผสมขามพันธุ 

 
- การผสมขามพนัธุชนดิยูนฟิอรม 

เทคนิคการผสมขามพันธุชนิดตามที่กลาวมาแลวจะพิจารณาการแลกเปลี่ยนยีน
ระหวางโครโมโซมพอแมโดยพิจารณาจากจุดที่เกิดการผสมขามพันธุ     แตเทคนิคการผสมขาม
พันธุชนิดยูนิฟอรม จะพิจารณาการแลกเปลี่ยนยีนระหวางโครโมโซมพอแมโดยใชโครโมโซม
ตนแบบของการผสมขามพันธุ ซ่ึงเปนสายตัวอักษรที่เปนตัวเลขฐานสองที่มีความยาวเทากับ
โครโมโซมพอแม โดยในการเกิดการผสมขามพันธุจะพิจารณายีนทุกยีนของโครโมโซมโดยการ
กําหนดวายีนของโครโมโซมรุนลูกจะมาจากโครโมโซมพอแมตัวใดจะตัดสินจากโครโมโซม
ตนแบบของลูกแตละตัว หากยีนของโครโมโซมตนแบบเปน 0 จะใชยีนจากโครโมโซมพอแมอีก
ตัวหนึ่ง แตหาก ยีนของโครโมโซมตนแบบเปน 1 จะใชยีนจากโครโมโซมพอแมตัวเดิม แผนภูมิ
แสดงการเกิดการผสมขามพันธุชนิดยูนิฟอรม แสดงดังภาพประกอบ  3.6 
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(a) โครโมโซมพอแม 
 

 
 

(b) โครโมโซมตนแบบ 
 

 
 

(c) โครโมโซมลูก 
 

ภาพประกอบ  3.6 แสดงแผนภูมิแสดงการเกิดการผสมขามพันธุชนิดยูนิฟอรม  

3.2.5  การกลายพันธุ 
การกลายพันธุเปนตัวดําเนินการหนึ่งที่สรางโครโมโซมใหมจากโครโมโซมเดิม

ตัวหนึ่ง ซ่ึงจะสงผลใหโครโมโซมตัวใหมนี้จะถูกเปลี่ยนแปลงไปเพียงเล็กนอยโดยการกลับคา
สถานะของยีนตัวอยางเชนในกรณีการกลายพันธุของโครโมโซมเลขฐานสองจะเกิดขึ้นโดยการ
กลับบิตของขอมูล (Bit Flipped) ซ่ึงแสดงดังภาพประกอบ  3.7 

 

 
 
ภาพประกอบ  3.7 การกลายพันธุของโครโมโซมเลขฐานสองการกลายพันธุโดยการกลับบิตของ 

ขอมูล  
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จากภาพประกอบ  3.7 บริเวณที่เกิดการกลายพันธุ คือ ตําแหนงลูคัสที่ 4 ของ
โครโมโซม โดยยีนที่ตําแหนงนี้จะถูกเปลี่ยนจาก 1 เปน 0 ซ่ึงการเกิดการกลายพันธุจะไมไดเกิดขึ้น
ในทุกตําแหนงของยีนบนโครโมโซม แตการกลายพันธุจะถูกกําหนดโดยความนาจะเปนในการ
กลายพันธุ (Mutation Probability) ซึ่งโดยทั่วไปแลวจะอยูในชวง 0 ถึง 0.1 ซ่ึงเห็นไดวาเมื่อเทียบกับ
ความนาจะเปนในการผสมขามพันธุที่มีคาเขาใกล 1 แลวพบวาการผสมขามพันธุจะเปนตัว
ดําเนินการหลักที่มีผลอยางมากตอการคํานวณของเจเนติกอัลกอริทึม สวนการกลายพันธุแมจะมี
โอกาสในการเกิดนอยกวาจึงทําใหมีผลตอการคํานวณนอยแตก็เปนตัวดําเนินการหนึ่งที่อาจสราง
โครโมโซมที่มีความเหมาะสมกวาประชากรรุนพอแมได 

3.3 ตัวดําเนนิการทางพันธุกรรมอ่ืนๆ  
ตัวดําเนินการทางพันธุกรรมพิเศษอื่นๆ รับการพัฒนาขึ้นในชวงหลายปที่ผานมา

เพื่อที่จะเพิ่มประสิทธิภาพของเจเนติกอัลกอริทึมอยางงาย ในงานวิจัยนี้ไดเลือกใชตัวดําเนินการทาง
พันธุกรรม คือ กลยุทธการคัดสรร (Elitist Strategy) และการผสมขามพันธุชนิดที่กําหนดจํานวนจุด
ใหเกิดการผสมขามพันธุแบบสองมิติ (2D n-Point Crossing Over) 

3.3.1  กลยุทธการคัดสรร 
กลยุทธการคัดสรรเปนตัวดําเนินการที่สนับสนุนใหโครโมโซมที่มีคาความ

เหมาะสมมากที่สุดสามารถสืบทอดไปเปนประชากรรุนตอไปได ซ่ึงถือวาเปนการคัดเลือกชนิดหนึ่ง 
โดยเหตุผลหลักของการใชตัวดําเนินการนี้คือการรับประกันวาจะสามารถเก็บรักษาโครโมโซมที่ดี
ที่สุดในแตละรุนของการคํานวณไดโดยไมถูกเปล่ียนแปลงไปโดยการผสมขามพันธุและการกลาย
พันธุ กลยุทธการคัดสรรกระทําไดโดยการเลือกเอาโครโมโซมที่ดีที่สุดเปนจํานวน n ตัวเพื่อสืบ
ทอดเปนประชากรรุนตอไปโดยไมผานกระบวนการทางพันธุกรรมใดเลย โดยทั่วไปมักจะใชคา n 
เทากับ 2  

3.3.2  การผสมขามพันธุชนดิท่ีกําหนดจํานวนจดุใหเกิดการผสมขามพันธุแบบสองมิต ิ
(Li, et al., 1995) 

การผสมขามพันธุชนิดที่กําหนดจํานวนจุดใหเกิดการผสมขามพันธุแบบสองมิตินี้
มีลักษณะคลายกับการผสมขามพันธุชนิดที่กําหนดจํานวนจุดใหเกิดการผสมขามพันธุแบบหนึ่งมิติ 
แตในการแลกเปลี่ยนยีนจะมีลักษณะเปนสองมิติคือเปนการแลกเปลี่ยนของกลุมยีนที่อยูในชอง
ส่ีเหล่ียมระหวางจุดที่กําหนดใหเกิดการผสมขามพันธุสองจุด และในการเกิดการผสมขามพันธุแบบ
สองมิตินี้จะเกิดขึ้นไดสองกรณีคือการผสมขามพันธุในแนวดิ่ง (Vertical Direction) และในแนว
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ขวาง (Horizontal Direction) ซ่ึงจะกําหนดใหโอกาสในการเกิดทั้งแนวดิ่งและแนวขวางเทากัน โดย
การผสมขามพันธุชนิดที่กําหนดจํานวนจุดใหเกิดการผสมขามพันธุแบบสองมิติแสดงดัง
ภาพประกอบ  3.8 
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ภาพประกอบ  3.8 แสดงการผสมขามพันธุชนิดที่กําหนดจํานวนจุดใหเกิดการผสมขามพันธุแบบ 

สองมิติที่มีจุดในการผสมขามพันธุสามจุด 
ที่มา : Li, et al., 1995 
 
 

(b) การผสมขามพันธุในแนวขวาง 
 

(a) การผสมขามพันธุในแนวดิ่ง 

โครโมโซมพอแม 

โครโมโซมลูก 

โครโมโซมลูก 

โครโมโซมพอแม 




