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 This thesis proposes a Genetic Algorithm for three dimensional bin packing problem. 
The proposed method incorporates Genetic Algorithm with local search procedures. Three local 
search procedures are proposed : 1) randomly swap two items, 2) distribute the least filled 
container to other containers and 3) remove the largest item from a container and put it in a new 
container. These local search procedures are used during the fitness evaluation of a solution. The 
original solution will be replaced by the new solution found from the local search procedure if the 
new solution is better. The experiments are carried out to compare Genetic Algorithms, Genetic 
Algorithms with local search and Heuristic. The evaluation is based on three aspects : the number 
of instances solved, the time used to find solution and the throughput of the methods. The results 
show that the use of local search procedures improves the number of instances solved. Genetic 
Algorithm with local search procedures find solutions faster than the heuristic method when the 
size of problem is larger than 30. Considering the throughput, Genetic Algorithm with local 
search procedures is much better than the heuristic method. 
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บทที่  1 
บทนํา 

1.1 ความเปนมาและความสําคญัของปญหา 

ปจจุบันธุรกิจการสงออกและนําเขามีความจําเปนตอเศรษฐกิจมาก และมีแนวโนมโตขึ้น
เรื่อย ๆ นอกจากผูประกอบการจะเปนนักลงทุนรายใหญแลวนักลงทุนรายยอยก็มีความสําคัญ
เชนกันเนื่องจากมีปริมาณมากและจะเติบโตเปนนักลงทุนรายใหญตอไป การขนสงสินคาเปนหัวใจ
หลักของธุรกิจเหลานี้ การบรรจุผลิตภัณฑเพื่อขนสงไปยังปลายทางในระยะไกลจะเสียคาใชจายสูง
ตามจํานวนตูสินคาที่ใชขนสงแตละคร้ัง และมีผลตอตนทุนของสินคาเปนอยางมาก โดยเฉพาะ
ผูประกอบการรายยอยที่ไมสามารถลงทุนกับซอฟตแวรสําหรับจัดเรียงผลิตภัณฑเขาตูสินคา การ
จัดเรียงผลิตภัณฑที่มีขนาดตางกันในลักษณะที่ไมเหมาะสมจะสงผลใหเปลืองเนื้อที่ของภาชนะที่ใช
บรรจุ ทําใหใชจํานวนตูสินคาในการขนสงเพิ่มมากขึ้น หากสามารถหาวิธีจัดเรียงผลิตภัณฑใหใช
จํานวนตูสินคานอยที่สุดได จะชวยลดตนทุนในการขนสงสินคาไดอยางมากและขนสงไดอยางมี
ประสิทธิภาพ 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm)  เปนวิธีหนึ่งในการคนหาคําตอบของปญหา
การหาคาเหมาะที่สุดโดยการเลียนแบบวิวัฒนาการตามธรรมชาติ ซ่ึงจะพัฒนาคําตอบใหมีคุณภาพ
เพิ่มขึ้นเรื่อย ๆ  โดยจะแทนคําตอบของปญหาใหอยูในรูปของโครโมโซม และมีการวัดคุณภาพของ
โครโมโซมแลวพิจารณาคาความเหมาะสม จากนั้นเลือกคําตอบที่ดีเพื่อนํามาผลิตคําตอบที่ดีกวาโดย
อาศัยทฤษฎีแหงความอยูรอด ซ่ึงจะใชแกปญหาไดทั่วไป รวมไปถึงปญหาที่ยังไมมีวิธีการหา
คําตอบหรือมีวิธีการหาคําตอบแตยังไมมีประสิทธิภาพเพียงพอ  งานวิจัยนี้ตองการศึกษาและหา
แนวทางในการบรรจุผลิตภัณฑใหเหมาะสมที่สุดดวยข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

1.2 วัตถุประสงคของการวิจัย 

พัฒนาขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมใหเหมาะสําหรับแกปญหาการบรรจุผลิตภัณฑและมี
ประสิทธิภาพสูงในการบรรจุผลิตภัณฑ 3 มิติ ทําใหสามารถหาวิธีการจัดเรียงที่ใชจํานวนตูสินคา
นอยที่สุดและลดปริมาตรสูญเปลาภายในตูสินคา ซ่ึงจะเปนประโยชนในการชวยลดตนทุนการ
ขนสง 

1.3 ขอบเขตของการวิจัย 

1. ผลิตภัณฑและภาชนะบรรจุที่พิจารณาในงานวิจัยนี้มีรูปทรงสี่เหล่ียม 
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2. การบรรจุผลิตภัณฑในงานวิจัยนี้ไมไดคํานึงถึงเรื่องน้ําหนัก สามารถบรรจุผลิตภัณฑ
เขาภาชนะไดเสมอตราบใดที่ผลิตภัณฑไมลนขอบภาชนะ 

3. การบรรจุผลิตภัณฑเปนแบบตั้งฉาก คือขอบของผลิตภัณฑขนานไปกับขอบของ
ภาชนะ ไมมีการหมุนหรือเอียงของผลิตภัณฑ 

1.4 ประโยชนท่ีไดรับ 

เนื่องจากขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเปนเพียงการคนหาคําตอบของปญหาจากสายอักขระ
หรือโครโมโซม แตการแกปญหาใด ๆ ดวยวิธีนี้จะตองมีการเขารหัสคําตอบและการวัดคุณภาพของ
คําตอบ ซ่ึงขั้นตอนเหลานี้จะตองถูกพัฒนาขึ้นมาดวย จากงานวิจัยนี้ไดวิธีการใชขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมดัดแปลงที่เหมาะสําหรับใชแกปญหาการบรรจุผลิตภัณฑสามมิติ และชวยลดตนทุนใน
การขนสงสินคา เนื่องจากสามารถหารูปแบบการบรรจุผลิตภัณฑใสภาชนะไดอยางมีประสิทธิภาพ 

1.5 วิธีดําเนินการวิจัย 

1. หาชุดขอมูลและโปรแกรมของปญหาการบรรจุผลิตภัณฑ 3 มิติที่เคยมีผูศึกษามากอน
หนานี้ เพื่อจะนํามาเปรียบเทียบผลลัพธกับงานวิจัยนี้ 

2. เขียนโปรแกรมในการจัดเรียงกลองผลิตภัณฑใสภาชนะตามลําดับที่กําหนดให 
3. เขียนโปรแกรมที่ใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม สําหรับหาลําดับการบรรจุผลิตภัณฑและ

ใชสวนของโปรแกรมในขอ 2. จัดเรียงผลิตภัณฑใสภาชนะ สําหรับใชในการวัด
คุณภาพคําตอบของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

4. เพิ่มประสิทธิภาพการหาคําตอบของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมดวยการคนเฉพาะที่ 
5. ทดลองและเก็บผลการทดลอง 
6. วิเคราะหและสรุปผลการทดลอง 

1.6 ลําดับขั้นตอนในการเสนอผลการวิจัย 

การนําเสนอแบงเปน 5 บท ในบทที่ 2 นําเสนอรายละเอียดเกี่ยวกับเอกสารและงานวิจัยที่
เกี่ยวของ โดยจะประกอบดวยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม ตัวดําเนินการทางพันธุกรรม และขั้นตอน
วิธีเชิงพันธุกรรมสําหรับปญหาเชิงจัดหมู ตามดวยงานวิจัยที่เกี่ยวของซึ่งจะนําเสนอเรียงตามลําดับ
จากการจัดเรียงผลิตภัณฑใน 1 มิติไปหาการจัดเรียงใน 3 มิติและมากกวา 3 มิติ ในตอนทายจะ
กลาวถึงงานวิจัยที่ใชการคนเฉพาะที่ บทที่ 3 เปนรายละเอียดเกี่ยวกับการทดลองและขอมูลที่ใชใน
การทดลอง รวมถึงสวนประกอบของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมที่ใชสําหรับการจัดเรียงผลิตภัณฑ
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ของงานวิจัยนี้ และการทํางานของการคนเฉพาะที่ทั้ง 3 แบบ สวนในบทที่ 4 นําเสนอผลการทดลอง 
ผลการวิเคราะหและเปรียบเทียบผล และบทสุดทายจะเปนบทสรุปและขอเสนอแนะ 

1.7 ผลงานตพีิมพจากงานวิจัย 

สวนหนึ่งของงานวิจัยนี้ไดรับการตีพิมพเปนบทความทางวิชาการในชื่อเร่ือง Solving  
3-Dimensional Bin Packing by Modified Genetic Algorithms โดย Jiradej Ponsawat และ Prabhas 
Chongstitvatana ในงานประชุมวิชาการ National Computer Science and Engineering Conference, 
(NCSEC2003) ณ จังหวัดชลบุรี ประเทศไทย ในวันที่ 28-30 ตุลาคม พ.ศ. 2546 
 



บทที่  2 
เอกสารและงานวิจัยที่เกี่ยวของ 

2.1 ขั้นตอนวิธีเชงิพันธุกรรม (Genetic Algorithm) 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm หรือ GA) ซ่ึงถูกคิดคนขึ้นโดย Holland ในป 
ค.ศ. 1975 เปนวิธีการคนหาคําตอบที่ดีที่สุด (Optimization) วิธีการหนึ่ง ซ่ึงจัดอยูในกลุมของการ
คํานวณเชิงวิวัฒน (Evolutionary Computation)  วิธีการตาง ๆ ที่ใชในการคนหาคําตอบที่ดีที่สุดนั้น 
สวนใหญจะเปนการนําเอาวิธีการทางคณิตศาสตรตาง ๆ มาชวยในการคนหาคําตอบ เชน การหา
อนุพันธอันดันสอง, วิธีซิมเพล็กซ (Simplex method) ฯลฯ ซ่ึงวิธีการตาง ๆ เหลานั้น จะตองนําเอา
ความรูที่เกี่ยวของกับลักษณะตาง ๆ ของปญหามาใช เชน ถาจะใชวิธีการหาอนุพันธอันดับสอง 
จะตองสามารถหาอนุพันธของปญหาใหไดกอน เพื่อนํามาใชในการแกปญหา ถาไมทราบอนุพันธ 
หรือ หาอนุพันธไมได ก็จะไมสามารถใชวิธีการหาอนุพันธอันดับสองในการหาคําตอบได 

สําหรับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม ส่ิงที่ชวยในการคนหาคําตอบคือ ความสามารถในการ
ประเมินคาความถูกตองของคําตอบ โดยใชหลักการคัดเลือกตามธรรมชาติในการคนหาคําตอบ 
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมจะเริ่มจากชุดของคําตอบที่ไดจากการสุม นําคําตอบเหลานั้นมาวัดคา 
ความถูกตอง หลังจากนั้นจะคัดเลือกเอาคําตอบที่มีลักษณะดีออกมา แลวจึงใชวิธีการที่เลียนแบบมา
จากวิธีการทางพันธุกรรมตามธรรมชาติเพื่อสรางคําตอบใหม โดยอาศัยคําตอบที่ไดเลือกแลวมาเปน
ตนแบบ นั่นคือ คําตอบใหมจะมีลักษณะของคําตอบเกาที่ดีเปนพื้นฐาน และคัดเลือกลักษณะไมดีทิ้ง
ไป โดยคาดวาชุดคําตอบชุดใหมนั้นจะมีความถูกตองมากกวาชุดเดิม เมื่อไดชุดคําตอบชุดใหม
มาแลว ก็จะประเมินคาความถูกตองของคําตอบเหลานั้น และคัดเลือกเชนเดิมอีกครั้ง และทําเชนนี้
ซํ้าไปเรื่อย ๆ จนกระทั่งไดคําตอบตามเงื่อนไขที่ตองการ 

จากที่ไดกลาวมาแลววา ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมจะสรางคําตอบใหมจากคําตอบเกา โดย
ใชวิธีการที่เลียนแบบมาจากวิธีการทางพันธุกรรมตามธรรมชาติ ซ่ึงวิธีการดังกลาวจะเกิดขึ้นกับ
โครโมโซม (Chromosome) ซ่ึงเปนสายอักขระชนิดหนึ่ง การสรางคําตอบใหมจะทําโดยใชวิธีการ
ตาง ๆ ที่เลียนแบบมาจากวิธีทางพันธุกรรม เชน การไขวเปล่ียน การกลายพันธุ เมื่อไดคําตอบใหมที่
อยูในรูปสายอักขระแลว ก็จะทําการเปลี่ยนรูปของคําตอบกลับไปอยูในรูปแบบที่เหมาะสม เพื่อ
ประเมินคาความถูกตอง ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมจะมีขั้นตอนวิธีดังรูปที่ 1 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมจะแทนคําตอบของปญหาตาง ๆ ดวยสายอักขระเลขฐานสองหรือ
สายอักขระอยางอื่น ๆ ที่เหมาะสมกับปญหา เชน สายอักขระของเลขฐานสิบดังที่ใชในงานวิจัยนี้
เปนตน ซ่ึงสายอักขระดังกลาวแตละสายรวมกันจะถูกเรียกวาประชากร (Population) การประเมิน
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คาความถูกตองของคําตอบตาง ๆ จะกระทําโดยแปลงสายอักขระหรือประชากรดังกลาวกลับไป
เปนคําตอบในรูปแบบที่เหมาะสม แลวจึงประเมินคา 
 

generation = 0 
Initialize P individuals 
Evaluate fitness of individuals in P 
While ( terminate condition not met ) and ( generation < MAXGEN) 
Do 
 Produce Q individuals using  crossover 
 Produce R individuals using mutation 
 Select P individual from ( P ∪ Q ∪ R ) 
 Evaluate its new fitness 
 generation = generation + 1 
End While 
 

รูปที่ 1 รหัสเทียมของขั้นตอนวิธีเชิงพันธกุรรม 
 

ชุดของคําตอบทั้งหมดที่ทําการประเมินคาและเลือกประชากรที่ดีออกมานั้น แตละชดุจะถกู
เรียกวารุน (Generation) ในแตละรุนของประชากรจะตองผานกระบวนการตอไปนี้ คือ การประเมิน
คา การเลือกประชากรที่มีลักษณะดี และการสรางชุดคําตอบชุดใหมขึ้น 

วิธีการสรางชุดคําตอบใหมนั้น จะอาศัยตัวดําเนินการทางพันธุกรรมมากระทํากับสาย
อักขระ โดยตัวดําเนินการที่ใชสวนมาก มีอยู 3 ตัว คือ การกลายพันธุ (Mutation) การไขวเปล่ียน 
(Crossover) และการสืบพันธุ (Reproduction) ซ่ึงจะกลาวในรายละเอียดตอไป 

 การคนหาคําตอบของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมประกอบดวย การสรางกลุมประชากรของ
คําตอบเริ่มตน การประเมินคาความเหมาะสมของคําตอบ การสรางกลุมประชากรของคําตอบรุน
ใหม และการคนหาคําตอบ มีรายละเอียดดังนี้ 

2.1.1 การสรางกลุมประชากรของคําตอบเริ่มตน 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมจะเริ่มตนจากการสุม (Random) กลุมประชากรของคําตอบเริ่มตน
ที่จะเปนตนแบบในการวิวัฒนาการ เนื่องจากคําตอบในขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมนั้นจะอยูในรูป
ของสายอักขระเลขฐานสองที่ทราบขนาดแนนอน การสรางคําตอบเริ่มตนจึงนิยมทําโดยการสุม
สรางสายอักขระดังกลาวขึ้นมา 
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2.1.2 การประเมินคาความเหมาะสมของคําตอบ 

ในขั้นตอนนี้ เปนการนําเอาคําตอบตาง ๆ มาทดสอบเพื่อวัดความถูกตองของคําตอบ  
คาความถูกตองนี้จะเรียกวาคาความเหมาะสมหรือคาความแข็งแรงของคําตอบ (Fitness) คาที่ไดนี้
จะถูกนําไปใชในการคัดเลือกคําตอบที่จะนําไปเปนพื้นฐานในการสรางคําตอบรุนถัดไป ดังนั้นคา
ความเหมาะสมตองบงบอกถึงความแตกตางของคําตอบที่ดีและไมดีได 

การประเมินคานี้จะทําโดยการแปลงคําตอบซึ่งอยูในรูปของสายอักขระใหเปนคําตอบใน
รูปแบบของปญหาเพื่อทําการทดสอบ และนําคําตอบดังกลาวไปประเมินคาตามขอกําหนดของ
ปญหาตอไป ความสามารถในการเพิ่มคุณภาพของคําตอบขึ้นอยูกับความสามารถของการประเมิน
คาความเหมาะสมของคําตอบวาสามารถแบงระดับความดีของคําตอบไดมากนอยเพียงใด 

2.1.3 การสรางประชากรของคําตอบรุนใหม 

เมื่อไดทําการวัดคุณภาพของคําตอบแลว ขั้นตอนตอไปคือการสรางกลุมประชากรใหม 
โดยจะคัดเลือกเอาคําตอบที่ดี พิจารณาจากคาความเหมาะสม นํามาผานตัวดําเนินการทางพันธุกรรม 
เพื่อสรางคําตอบใหม ที่ยังคงลักษณะดีของคําตอบเกาไว ตัวดําเนินการทางพันธุกรรมที่ใชสวนใหญ
มีอยู 3 ประเภท คือ การสืบพันธุ (Reproduction) การกลายพันธุ (Mutation) การไขวเปลี่ยน 
(Crossover) 

1. การสืบพันธุ 

การสืบพันธุเปนการสรางคําตอบใหมที่มีลักษณะเหมือนกับคําตอบตนแบบทุกประการ 
โดยไมมีการเปลี่ยนแปลงใด ๆ ตัวดําเนินการนี้มักนิยมใชกับคําตอบที่มีคาประสิทธิภาพสูงที่สุดใน
รุน เพื่อคงลักษณะที่ดีที่สุดไว แตจะไมนิยมใชกับคําตอบอื่น ๆ เพราะคําตอบใหมที่ไดจะไมมีความ
ใกลเคียงกับคําตอบเพิ่มมากขึ้น เพียงแตจะคงเดิมเทานั้น 

2. การกลายพันธุ 

การกลายพันธุเปนการสรางคําตอบใหมจากคําตอบตนแบบจํานวน 1 คําตอบ โดย
เปลี่ยนแปลงบางสวนของคําตอบไป ซ่ึงจะเลียนแบบมาจากการกลายพันธุของโครโมโซมใน
ส่ิงมีชีวิต การเปลี่ยนแปลงจะทําโดยสุมเลือกเอาบางบิตของคําตอบในรูปสายอักขระ  แลว
เปล่ียนแปลงคาของบิตนั้น จํานวนบิตที่จะทําการกลายพันธุนั้นจะขึ้นอยูกับอัตราการกลายพันธุ 
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อัตราการกลายพันธุอาจจะใชอัตราที่เทากันสําหรับทุก ๆ คําตอบ หรืออาจจะแปรตามคา
ความเหมาะสมก็ได ตัวอยางการกลายพันธุแสดงดังรูปที่ 2 แสดงการกลายพันธุจากคําตอบตนแบบ 
(ก) ไปเปนคําตอบใหม (ข) สวนที่เปนสีเทาแสดงถึงสวนที่มีการกลายพันธุ 
 

.. 0 1 0 0 1 0 1 .. 
(ก) 

.. 0 1 1 0 1 0 0 .. 
(ข) 

รูปที่ 2 แสดงตัวอยางการกลายพันธุ 
 

3. การไขวเปล่ียน 

 การไขวเปล่ียนเปนการสรางคําตอบใหมจากคําตอบตนแบบจํานวน 2 คําตอบ โดย
แลกเปลี่ยนสวนประกอบบางสวนของคําตอบทั้งสองซึ่งกันและกัน การแลกเปลี่ยนจะเกิดจากการ
สุมเลือกบางจุดในคําตอบทั้งสอง โดยจะตัดแบงคําตอบทั้งสองที่ตําแหนงนั้น และสลับสวนที่ตัด
ของคําตอบแรกกับคําตอบที่สอง แลวตอสวนที่สลับนั้นเขาไป ซ่ึงจะทําใหไดคําตอบใหมสอง
คําตอบ ที่มีลักษณะรวมของคําตอบตนแบบทั้งสอง รูปที่ 3 แสดงตัวอยางการไขวเปล่ียน 
 

.. 0 0 0 0 0 0 0 .. 

.. 1 1 1 1 1 1 1 .. 
(ก) 

.. 0 0 0 0 0 0 0 .. 

.. 1 1 1 1 1 1 1 .. 
(ข) 

.. 0 0 0 0 1 1 1 .. 

.. 1 1 1 1 0 0 0 .. 
(ค) 

รูปที่ 3 ตัวอยางการไขวเปล่ียน จากคําตอบตนแบบ 2 คําตอบ 
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จากรูปที่ 3 (ก) เปนคําตอบตนแบบ (ข) แสดงการตัดแบงคําตอบ และ(ค) คือคําตอบใหมที่
ไดจากการไขวเปล่ียน สวนสีเทาแสดงถึงบริเวณที่ไขวเปล่ียน 
 

1.1.4. การคนหาคําตอบ 

ในการคนหาคําตอบโดยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมนั้น จะกระทําโดยทําตามขั้นตอนใน
หัวขอ 1, 2, 3 ซํ้าไปเรื่อย ๆ ตามรหัสเทียม (pseudo code) ที่ไดแสดงในรูปที่ 1 โดยวงรอบ
กระบวนการนี้จะหยุดเมื่อคําตอบตรงกับคําตอบที่ตองการ หรือไดกระทําการในวงรอบดังกลาวเปน
จํานวนครั้งเทากับจํานวนวงรอบมากที่สุดที่ไดกําหนดไวให เชน อาจจะกําหนดใหวนซ้ําเปน
จํานวน 125 รุน เมื่อทําตามขั้นตอนทั้ง 3 ครบ 125 รุนแลว ก็จะหยุดทํางาน 

2.2 ขั้นตอนวิธีเชงิพันธุกรรมสําหรับปญหาเชิงจัดหมู (combinatorial problem) 

เนื่องจากขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมที่อธิบายในหัวขอกอนหนานี้เปนขั้นตอนวิธีโดยทั่วไป 
ถาจะนําไปประยุกตใชสําหรับปญหาเชิงจัดหมู อยางเชนปญหาการเดินทางของพนักงานขาย 
(Traveling Salesman Problem) ซ่ึงคําตอบจะเปนการเรียงลําดับของเมืองที่จะเดินทางไปตามลําดับ 
จึงจําเปนตองมีการปรับเปลี่ยนทั้งรูปแบบการเขารหัสและตัวดําเนินการทางพันธุกรรมเพื่อให
เหมาะสมกับปญหา โครโมโซมที่นิยมใชกับปญหานี้จะเปนสายอักขระของเลขจํานวนเต็ม สวน
กระบวนการอื่น ๆ ยังคงเปนเหมือนขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมที่อธิบายในหัวขอกอนหนา 

2.2.1 การสรางประชากรเริ่มตนสําหรับปญหาเชิงจัดหมู 

การสรางประชากรเริ่มตน อาจจะสรางใหหมายเลขเรียงจากนอยไปหามากหรือมากไปหา
นอยก็ได แตเพื่อใหเกิดความหลากหลายจึงควรใหมีการสรางประชากรเริ่มตนดวยวิธีการสุม และ
จะตองมีการปองกันไมใหเกิดโครโมโซมที่ไมถูกตอง เชน มีหมายเลขซ้ํา วิธีการงาย ๆ วิธีการหนึ่ง
คือสรางใหมีหมายเลขเรียงกันแลวสุมสลับตําแหนงทีละคูเพียงบางสวน 

2.2.2 การไขวเปล่ียนสําหรับปญหาเชิงจัดหมู 

ตัวอยางการไขวเปล่ียนสําหรับปญหาเชิงจดัหมูที่ใชกันโดยทั่วไปมีดังนี้ 

2.2.2.1 การไขวเปล่ียนแบบ Partially Matched Crossover (PMX) [ 9] 

การไขวเปล่ียนที่ใชเปนแบบ PMX มีกระบวนการดังรูปที่ 4  (ก) เปนโครโมโซมตนแบบ 
(ข) เปนผลลัพธที่ไดจากการไขวเปล่ียน เร่ิมจากโครโมโซม 1 คู สุมเลือกตําแหนงตามความยาวของ
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โครโมโซมมา 2 จุด จะไดสวนสําหรับจับคู (matching section) จุดตัด 2 จุดที่ไดจากการสุมแสดง
โดยเสนประ  หมายเลขที่อยูระหวางเสนประจะถูกสลับตําแหนงกับหมายเลขที่มีคาเทากันกับ
หมายเลขซึ่งอยูตําแหนงเดียวกันในอีกโครโมโซม 

 
1 2 0 9 3 6 8 5 4 7 

 
3 1 6 5 0 2 7 4 8 9 

(ก) 

 
1 6 3 5 0 2 7 9 4 8 

 
0 1 2 9 3 6 8 4 7 5 

(ข) 

รูปที่ 4 การไขวเปล่ียนแบบ PMX 

 
 เพื่อใหเขาใจเกี่ยวกับการสลบัตําแหนงยิ่งขึน้ การจับคูหมายเลขจะเปนดงันี้ (5,9) (0,3) (2,6) 
และ (7,8) ในแตละโครโมโซมจะถูกสลับตําแหนงของหมายเลขแตละคูเหลานี ้

2.2.2.2 การไขวเปล่ียนแบบ Order Crossover (OX) [ 1] [ 10] 

เร่ิมจากสุมเลือกจุดตัด 2 จุด เชนเดียวกับ PMX เพื่อใหเห็นขอแตกตางจะใชโครโมโซม
ตัวอยางเดียวกับที่ใชยกตัวอยางของ PMX  หลังจากไดจุดแบงแลว แทนที่จะใชการจับคูแลวสลับ
ตําแหนงก็จะใชการเลื่อนตําแหนงของหลุม(Hole)แทน กระบวนการไขวเปลี่ยนแบบ OX แสดงได
ดังรูปที่ 5 หมายเลขที่คูกันจะถูกเปล่ียนเปนหลุมดังรูปที่ 5 (ข) แลวเล่ือนมารวมกันดังแสดงในรูป 
(ค) แตโครโมโซมใหมจะเริ่มจากจุดแบงจุดที่หนึ่ง จากนั้นแทนที่หลุมทั้งหมดดวยสวนที่ถูกแบง
จากอีกโครโมโซมกลายเปนผลลัพธสุดทายดังแสดงในรูป (ง) 
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การไขวเปลี่ยนแบบ PMX และ OX มีความคลายคลึงกันแตมีวัตถุประสงคแตกตางกัน คือ 
PMX จะพยายามรักษาตําแหนงเดิมของแตละยีน สวน OX จะพยายามรักษาความสัมพันธทาง
ตําแหนงของยีนแตละยีนใหมีลําดับกอนหลังกันเหมือน ๆ เดิม 

 

 
1 2 0 9 3 6 8 5 4 7 

 

3 1 6 5 0 2 7 4 8 9 

(ก) 

1 H H 9 3 6 8 H 4 H 
          

H 1 H 5 0 2 7 4 H H 

(ข) 

9 3 6 8 H H H H 4 1 
          

5 0 2 7 H H H H 4 1 

(ค) 

9 3 6 8 5 0 2 7 4 1 
          

5 0 2 7 9 3 6 8 4 1 

(ง) 

รูปที่ 5 การไขวเปล่ียนแบบ OX 

 
2.2.2.3 การไขวเปล่ียนแบบ Cycle Crossover (CX) [ 11] 

การไขวเปล่ียนจะเริ่มตนจากตําแหนงที่ 1 เสมอโดยไมตองทําการสุม ในที่นี้คือตําแหนง
หมายเลข 9 ในโครโมโซมที่หนึ่งและตรงกับหมายเลข 1 ของโครโมโซมที่สอง ดังนั้นหมายเลข 1 



                                                                                                                             
                                                                                                                         

 

11

ของโครโมโซมที่หนึ่งจะยังคงอยูตําแหนงเดิม รวมทั้งหมายเลขในโครโมโซมที่สองที่มีตําแหนง
ตรงกับหมายเลข 1 ในโครโมโซมแรกดวย นั่นคือหมายเลข 4 จะยังคงอยูที่ตําแหนงเดิม และจะเปน
อยางนี้เรื่อยไปจนกวาจะวนมาเจอหมายเลขเริ่มตน ซ่ึงก็คือหมายเลข 9 ดังแสดงในรูปที่ 6 (ข)  
หมายเลขอื่น ๆ จะถูกแลกเปลี่ยนระหวางสองโครโมโซมตามตําแหนงและจะไดผลลัพธสุดทายดัง
แสดงในรูป (ค) 

 
9 8 2 1 7 4 5 0 6 3 
          
1 2 3 4 5 6 7 8 9 0 

(ก) 

9   1  4   6  
          
1   4  6   9  

(ข) 

9 2 3 1 5 4 7 8 6 0 
          
1 8 2 4 7 6 5 0 9 3 

(ค) 

รูปที่ 6 การไขวเปล่ียนแบบ CX 
 

2.2.3 การกลายพันธุสําหรับปญหาเชิงจัดหมู 

โดยทั่วไปการกลายพันธุมักจะทําใหเกิดการทําลายโครงสรางที่ดีไดงาย จึงนิยมที่จะใช
ความนาจะเปนในการกลายพันธุนอย ๆ ระหวาง 0.1 – 0.001 แตทั้งนี้ก็ขึ้นอยูกับปญหา บางงานวิจัย
ก็ไดนําเสนอขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมที่ใชเฉพาะการกลายพันธุและไดผลดีมาแลว[ 12] การกลาย
พันธุมีหลายรูปแบบแตที่นิยมใชและเห็นบอย ๆ ไดแก 
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2.2.3.1 การกลายพันธุแบบสุมสลับตําแหนง 

เลือกประชากรมาหนึ่งตัวแลวสุมหมายเลขสองหมายเลขตามความยาวของโครโมโซม 
จากนั้นสลับตาํแหนงของยีนที่ตรงกับหมายเลขที่สุมไดดงัรูปที่ 7 

 
1 2 0 9 3 6 8 5 4 7 

 

1 2 0 9 3 6 8 5 4 7 

 

1 2 0 8 3 6 9 5 4 7 

รูปที่ 7 แสดงการกลายพันธุแบบสุมสลับตําแหนง 
 

2.2.3.2 การกลายพันธุแบบผกผัน [ 32] 

เชนเดียวกับการกลายพันธุอ่ืน ๆ ที่มักจะเปนตัวดําเนินการเชิงเดี่ยว เมื่อไดโครโมโซมที่จะ
ทําการกลายพันธุแลวจะสุมหมายเลขสองหมายเลขสําหรับเปนขอบเขตที่จะทําการผกผัน ยีนที่อยู
ระหวาง 2 ตําแหนงนี้จะถูกกลับลําดับดังรูปที่ 8 ลําดับจะถูกเปลี่ยนจาก  3 4 5 6 เปน 6 5 4 3  

 
0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 

 

0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 

 

0 1 2 6 5 4 3 7 8 9 

รูปที่ 8 แสดงการกลายพันธุแบบผกผัน 
 
2.3 เอกสารและงานวิจัยท่ีเก่ียวของ 

ปญหาการบรรจุผลิตภัณฑสามารถจําแนกตามจํานวนมิติไดดังนี้ 
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2.3.1 การบรรจุผลิตภัณฑ 1 มิติ 

ปญหาผลรวมของเซตยอยมากสุด (sum of subset) มีความสัมพันธกับปญหาการบรรจุ 
ผลิตภัณฑคือเปนการบรรจุผลิตภัณฑเขาภาชนะเพียงหนึ่งใบ ลักษณะของปญหาผลรวมของเซต
ยอย จะประกอบดวยจํานวนเต็มบวก n จํานวน w1, w2, …, wn และกําหนดจํานวนเต็มบวก W ใหหา
เซตยอยของ wi ที่รวมกันแลวมีคามากสุดแตไมเกิน W  เปรียบเหมือนภาชนะรับน้ําหนักไดไมเกิน 
W และผลิตภัณฑแตละชิ้นมีน้ําหนัก wi  ในงานวิจัย[ 3] Spillman ไดพัฒนาขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม
ใหชวยแกปญหาไดงายและแกปญหาที่มีขนาดใหญไดถึง 10,000 ชิ้น  มีขั้นตอนวิธีหลายแบบที่
สามารถแกปญหาโดยตรงและรวดเร็ว อยางไรก็ตามวิธีการโดยทั่วไปสามารถวิเคราะหปญหาได
นอยกวา 10,000 ช้ิน 

Berkey [ 4] แสดงการบรรจุผลิตภัณฑโดยใชการประมวลผลขนานแบบทีละชุดคําสั่งและ
หลายชุดขอมูล (Single-Instruction Multiple-Data : SIMD) และแกปญหาที่มีขนาด N ดวยหนวย
ประมวลผลจํานวน n2 หนวย โดยที่ N มีคามากกวาหรือเทากับ n2  และไดพัฒนาวิธีแบบศึกษาสํานึก
(heuristic approach)ที่ใชโครงสรางเครือขายแบบตาราง(grid topology)ซ่ึงจะสามารถจัดโครงสราง
ของขอมูลเพื่อชวยเพิ่มประสิทธิภาพการบรรจุโดยไมตองจัดเรียงขอมูลกอน ชุดขอมูลมีน้ําหนักอยู
ระหวาง 0 ถึง 1 ทําการบรรจุเขาภาชนะขนาด 1 หนวยใหใชจํานวนภาชนะนอยที่สุด เร่ิมขั้นตอนวิธี
โดยการแบงผลิตภัณฑเปน 2 ชนิด ชนิดแรกมีขนาดระหวาง 0.5 ถึง 1 เรียกวากลุมเริ่มตน(bin 
starter) ชิ้นที่เหลือจะอยูในกลุมเติม(bin filler)  ชิ้นในกลุมเริ่มตนจะถูกบรรจุเขาภาชนะคนละใบ
เพราะวาไมสามารถใสรวมกันได  จากนั้นชิ้นที่เหลือจะถูกจับคูกับระหวางกลุมเริ่มตนกับกลุมเติม 
รวมเปนขนาดที่สามารถบรรจุในภาชนะได กระบวนการนี้จะประมวลผลแบบขนาน  งานวิจัย [ 5] 
และ [ 6] ของ Berkey และ Wang แสดงใหเห็นวาจํานวนภาชนะที่ใชโดยข้ันตอนวิธีแบบ Systolic 
จะนอยกวาหรือเทากับ 1.5N* + 4 เมื่อ N* เปนจํานวนภาชนะนอยที่สุดที่เปนไปได 

งานวิจัย [ 7] Bestavros และคณะไดศึกษาปญหาการบรรจุผลิตภัณฑเพื่อใชในการจัดสรร
ทรัพยากร( resource allocation) และศึกษาผลการบรรจุของวิธีศึกษาสํานึกหลาย ๆ แบบ ดูเหมือนวา
การประมวลผลแบบอนุกรม (serial) ที่ทดลองกอนหนานี้ยังไมสามารถทดลองที่ขนาดของปญหา
ใหญเปนหลาย ๆ พันได  ผูวิจัยไดแสดงใหเห็นวาการปรับปรุงขอมูลใหเปนการทดลองแบบขนาน 
(parallel) สามารถเพิ่มความเร็วข้ึนเปนเชิงเสน และทดลองกับภาชนะจํานวนมากถึง 100,000 ใบ 
การวิเคราะหในทายที่สุดพบวาธรรมชาติของการประมวลผลแบบอนุกรมของวิธีการศึกษาสํานึก
ไมไดเหมาะที่จะแปลงเปนการประมวลผลแบบขนานเสมอไป 
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Falkenauer และคณะ [ 14] ไดเสนอฟงกชันคาใชจาย (cost function) และการเขารหัสที่
เหมาะสําหรับปญหาการบรรจุผลิตภัณฑและแสดงใหเห็นวาการใชขั้นตอนเชิงวิวัฒนแบบปกติ
ทั่วไปไมเหมาะกับปญหาการจัดกลุม  การไขวเปล่ียนและการกลายพันธุถูกดัดแปลงใหทํางานอยาง
มีประสิทธิภาพและเหมาะกับปญหาการดุลสายการผลิต (assembly line balancing) โดยหุนยนต 
และไดทดลองกับชุดขอมูลที่สุมขึ้นและมีขนาดของปญหาครอบคลุมปญหาจริง 

ปญหาการแบงกลุมเทา ๆ กัน(Equal Piles problem) มีลักษณะดังนี้คือ กําหนดขอมูล 1 มิติ
จํานวน N ตัว ใหจัดแบงขอมูลออกเปน k กลุม โดยที่แตละกลุมจะตองมีผลรวมเทา ๆ กัน กอนการ
วิจัยของ Falkenauer ใน [ 13] ปญหาการแบงกลุมเทา ๆ กันมีวิธีการแกปญหาแบบขั้นตอนวิธีเชิง
วิวัฒนมาตรฐานอยูแลวอยางนอย 9 วิธี   Grouping Genetic Algorithm(GGA) [ 13]เปนขั้นตอนวิธี
เชิงวิวัฒนที่ถูกปรับปรุงเพื่อใหเหมาะกับปญหาการจัดกลุม และยังมีประสิทธิภาพดีกวาขั้นตอนเชิง
วิวัฒนมาตรฐานที่มีกอนหนาเปนอยางมาก 

Jones และคณะ [ 22] แกปญหาการแบงกลุมดวยขั้นตอนเชิงวิวัฒน โดยไดทดลองกับสอง
ปญหาคือ ปญหาการแบงกลุมเทา ๆ กันและปญหาการระบายสีแผนที่(color mapping) จากการ
ทดสอบกับหลายวิธี แนวทางที่ดีที่สุดที่พบคือการเขารหัสแบบเรียงสับเปลี่ยน(permutations)
รวมกับวิธีศึกษาสํานึกเชิงละโมบ(greedy heuristic) ซ่ึงจะไดผลลัพธดีที่สุดสําหรับทั้งสองปญหา 

2.3.2 การบรรจุผลิตภัณฑ 2 มิติ 

งานวิจัย [ 15] Hwang และคณะ ไดแกปญหาการบรรจุผลิตภัณฑรูปสี่เหล่ียมใน 2 มิติ 
สามารถแบงปญหาตามฟงกชันวัตถุประสงคได 3 แบบ และไดพัฒนาขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม
ทั้งหมด 6 รูปแบบเพื่อแกปญหาแตละแบบไดแก 1.เพื่อใหพื้นที่รวมนอยที่สุด(RBP1) แกปญหาโดย
ใช GA1  2. กําหนดใหความกวางคงที่ ใหใชความสูงนอยที่สุด(RBP2) ใช GA2, GA5, และ GA6 
สําหรับแกปญหา  3. เพื่อใหใชจํานวนแผนภาชนะบรรจุนอยที่สุด(RBP3) โดยใช GA3 และ GA4  
แตละปญหายอมใหหมุนรูปสี่เหล่ียมได 90 องศา 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมในงานวิจัยนี้สามารถแบงการทํางานเปน 2 กลุมคือ กลุมที่ใช
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแกปญหาโดยตรง และกลุมที่ใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมรวมกับวิธีศึกษา
สํานึก(heuristic) อ่ืนเพื่อปรับปรุงคุณภาพคําตอบที่ไดจากวิธีศึกษาสํานึกนั้น  ผลลัพธที่ไดจะพบวา
การใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแกปญหาโดยตรงจะมีประสิทธิภาพดีเมื่อปญหามีขนาดเล็ก แตถา
เพิ่มขนาดของปญหาจะทําใหประสิทธิภาพลดลงอยางเห็นไดชัด สําหรับการใชขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมรวมกับวิธีศึกษาสํานึกอื่น จะไดผลลัพธดีกวาการใชวิธีศึกษาสํานึกนั้น ๆ เพียงอยางเดียว 
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RBP1 เปนปญหาที่ตองการพื้นที่การบรรจุรวมนอยสุด จะใชการเขารหัสเปนนิพจนโพลิช 
(polish expression) ซ่ึงเปนโครโมโซมตัวเลขของลําดับรูปส่ีเหล่ียมกับเครื่องหมาย + และ * และ
นอกจากนี้ยังมีบิตประจําตัวเลขลําดับแตละตัวเพื่อบอกวามีการหมุนรูปส่ีเหล่ียมไปเปนมุม 90 องศา
หรือไม  ถามีรูปส่ีเหล่ียมจํานวน n รูป จะมีเครื่องหมายทั้งหมด n-1 ตัว ทั้งหมดนี้จะเรียงสับเปลี่ยน
กันในโครโมโซม และถูกแปรความหมายเปนลําดับหลัง(postorder) ของตนไมแบบทวินาม เรียกวา
ตนไมภาคตัด (slicing tree) ดังรูปที่ 9 

 

 
รูปที่ 9 รูปแสดง Slicing Tree และการแปลความหมาย 

ใบของตนไมจะเปนหมายเลขลําดับของรูปสี่เหล่ียม สวนโนดภายในจะเปนเครื่องหมาย + 
หรือ * ใชแทนความสัมพันธระหวางรูปส่ีเหล่ียม 2 ชุดวาเรียงกันในแนวตั้ง(+) หรือเรียงตอกันใน
แนวนอน(*) ซ่ึงจะเปนการหากรอบรูปสี่เหล่ียมที่เล็กที่สุดที่สามารถวางสี่เหล่ียม 2 ชุดนี้ตอกันได 
เปนการบวก(sum) หรือหาคามากสุด(max)ของดานของรูปสี่เหล่ียมดังแสดงในรูป 
 

Rectangle1

Rectangle2
sum( h1,h2)

max( w1,w2)

Rectangle1

Rectangle2
max( h1,h2)

sum( w1,w2)
 

รูปที่ 10 แสดงการหาขอบเขตของการรวมรูปสี่เหล่ียม 
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การไขวเปลี่ยนในขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมถูกแบงเปนการไขวเปลี่ยนบนตัวเลขลําดับโดย
ใชการไขวเปลี่ยนแบบ Partially Matched Crossover (PMX) [ 9] และการไขวเปลี่ยนของ
เครื่องหมายใช Uniform Crossover เปอรเซ็นตการไขวเปลี่ยนเทากับ 0.3 และเปอรเซ็นตการกลาย
พันธุเทากับ 0.7 ซ่ึงถือวามีคามากเมื่อเทียบกับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมโดยทั่วไป  โดยจะใชการ
กลายพันธุทั้งหมด 4 แบบ ไดแก 1.การหมุนรูปสี่เหล่ียมไปเปนมุม 90 องศา  2.การสลับที่รูป
ส่ีเหล่ียมสองรูป 3.เล่ือนตําแหนงของเครื่องหมาย และ 4.การเปลี่ยนเครื่องหมายไปเปนอีกแบบคือ
เปล่ียนจาก * เปน + หรือเปล่ียนจาก + เปน *  การกลายทั้ง 4 แบบมีโอกาสเกิดขึ้นเทา ๆ กัน 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมที่ใชเปนแบบ Steady State โดยปรับปรุงประชากรในแตละรุน 
20% และไมมีการซ้ําของโครโมโซม ทดลองโดยการสุมสรางรูปส่ีเหล่ียมขนาดตาง ๆ กันตั้งแต 10, 
20 จนถึง 60 ชิ้น ผลปรากฏวาหลังการบรรจุจะไดความหนาแนน 80% และสามารถหาคําตอบที่
ดีกวานี้หากใชเวลานานขึ้น ระหวางการดําเนินการดวยข้ันตอนเชิงพันธุกรรมอาจทําใหเกิดคําตอบที่
สรางขึ้นมาใหมไมถูกตองได ผูวิจัยแกไขโดยการปรับตําแหนงเครื่องหมาย * และ + เพื่อใหเปน
ตนไมที่ถูกตอง แลวคอยวัดคุณภาพ 

RBP2 เปนการหาคําตอบการบรรจุที่ใหความสูงนอยที่สุดเมื่อกําหนดความกวางคงที่  
ใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 3 วิธี คือวิธีที่ 1 จะทําเหมือนกับที่ใชในปญหา RBP1 เพียงแตเพิ่มการ
ทําโทษหากคําตอบมีความกวางเกินที่กําหนด วิธีที่ 2 ใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมทําหนาที่หาลําดับ
การบรรจุของรูปสี่เหล่ียม แลวใชวิธี First Fit ในการบรรจุ หลังจากนั้นจึงวัดคุณภาพ สวนวิธีที่ 3 จะ
เปล่ียนวิธีการที่ใชในวิธีที่ 2 จาก First Fit เปน Best Fit ผลปรากฏวาวิธีแรกจะใหประสิทธิภาพดีเมื่อ
ขอมูลมีปริมาณไมมาก ถาขอมูลเกินกวา 60 ชิ้นจะมีประสิทธิภาพไมนาพอใจ สวนวิธีที่ 2 และ 3 
ผลลัพธที่ไดดีกวาการใช First Fit หรือ Best Fit เพียงอยางเดียว 

RBP3 เมื่อกําหนดขนาดของแผนภาชนะ จะหาวิธีการวางรูปสี่เหล่ียมที่ใชจํานวนภาชนะ
นอยที่สุด ผูวิจัยไดทดลอง 2 วิธีคือใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมรวมกับวิธีศึกษาสํานึก เชนเดียวกับที่
ใชในปญหา RBP2 วิธีแรกใชรวมกับ First Fit สวนวิธีที่ 2 ใชรวมกับ Best Fit โดยการจัดเรียง
ภาชนะตามลําดับความสูงที่ไมเพิ่มขึ้น แลวจัดเรียงรูปสี่เหล่ียมลงในภาชนะตามลําดับที่ไดจาก
คําตอบของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม  ตัวดําเนินการเชิงพันธุกรรมจะใชการไขวเปลี่ยนแบบ PMX 
และใชการกลายพันธุ 2 วิธีคือ การสลับตําแหนงของรูปสี่เหล่ียม 2 รูป และการสุมเพื่อหมุนรูป
ส่ีเหล่ียม 90 องศา พบวาการใชขั้นตอนวิธีเชิงวิวัฒนรวมกับวิธีศึกษาสํานึกอื่น เปนวิธีการที่งายแตมี
ประสิทธิภาพในการปรับปรุงคุณภาพของขั้นตอนวิธีศึกษาสํานึกนั้น 
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งานวิจัยเกือบทั้งหมดบรรจุผลิตภัณฑที่เปนรูปส่ีเหล่ียม อยางไรก็ดีมีงานวิจัย [ 16] ไดบรรจุ
ผลิตภัณฑที่เปนรูปจานวงกลมเขาภาชนะรูปสี่เหล่ียม ภาชนะไมมีความยืดหยุนแตผลิตภัณฑมีความ
ยืดหยุนคาหนึ่ง มีขนาดเทากันและทําจากวัสดุชนิดเดียวกัน ผลลัพธที่ไดจะตองมั่นใจวาผลิตภัณฑ
แตละชิ้นอยูในสภาพที่ทนแรงบีบอัดได  โปรแกรมสําเร็จประยุกตที่ไดสามารถนําไปใชใน
กระบวนการออกแบบยางเทียมและวัสดุอ่ืนที่มีคุณสมบัติคลายกัน รวมถึงการออกแบบวัสดุกัน
กระแทกใชประโยชนในการขนสง 

Esbensen [ 17] นําเสนอขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมสําหรับปญหาการวางเซลลมาโคร (macro 
cell) โดยมองเปนปญหาการบรรจุผลิตภัณฑใน 2 มิติ ไมไดเปนปญหาการวางเซลลมาโครจริง ๆ 
เนื่องจากยังไมไดหาการเชื่อมโยงสายระหวางเซลลมาโคร แตจะเผื่อเนื้อที่สําหรับวางสายดังกลาว
แทน  ผลการจัดเรียงที่ไดสามารถเปรียบเทียบคุณภาพไดกับผลงานที่ดีที่สุดที่เคยมีการตีพิมพมา
กอน แตทวาใชเวลาในการประมวลผลนาน 

Fenrich และคณะ[ 18]ไดทดลองแบบแบงเคาโครงการทํางานออกเปนชั้น ๆ เพื่อแกปญหา
การบรรจุผลิตภัณฑใน 2 มิติ โดยแบงเปน 3 ชั้นไดแก ชั้นกอนดําเนินการ(preprocess), ช้ันการ
บรรจุ(packing) และชั้นหลังการดําเนินการ(post-processing) ขั้นตอนวิธีอยูบนพื้นฐาน hypercube 
multi-processor 

การบรรจุภัณฑปรับขนาดกลองได (Packing Adjustable Rectangle problem : PAR)[ 19] 
เปนปญหาการบรรจุผลิตภัณฑรูปสี่เหล่ียมที่สามารถปรับเปลี่ยนความกวางและความสูงไดแต
เปล่ียนแลวจะตองมีพื้นที่เทาเดิม ภาชนะบรรจุเปนรูปทรงสี่เหล่ียมมีความกวางคงที่และความสูงไม
จํากัด วัตถุประสงคคือตองการบรรจุใหมีความสูงนอยที่สุด นําไปประยุกตใชไดกับการจัดคิว
สําหรับงานที่เปนอิสระตอกันในระบบการประมวลผลแบบขนาน 

ปญหาการจัดสํานักงาน (Facility Layout Problem : FLP ) มีผูใชตนไมภาคตัด (Slicing 
Tree Structure : STS) แทนโครงสรางการจัดเรียง และใชวิธีจัดกลุมแบบงาย (Simple Clustering 
method) ในการหาการจัดเรียงไดอยางรวดเร็ว  มีหลายวิธีที่จะรวมแนวทางเหลานี้กับขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรม Kado และคณะ [ 20] รวมขั้นตอนวิธีเชิงวิวัฒนเขากับ STS และวิธีจัดกลุมแบบงาย 
ใน 6 รูปแบบที่แตกตางกันและทดสอบกับปญหา FLP ที่เคยมีผูวิจัยไว พบวาหนึ่งวิธีจาก 6 วิธี มี
ผลลัพธดีกวางานวิจัยกอนหนา 
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2.3.3 การบรรจุผลิตภัณฑ 3 มิติ 

Pimpawat C. และ Chaiyaratana N.[ 8] ใช Co-operative Co-evolutionary Genetic 
Algorithm แกปญหาการบรรจุผลิตภัณฑ 3 มิติโดยสังเกตวาการใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอยาง
งาย (Simple GA) สําหรับแกปญหาบรรจุผลิตภัณฑใน 3 มิติจะทําใหประสิทธิภาพลดลงอยางเห็น
ไดชัดเมื่อจํานวนชิ้นที่ตองการบรรจุเพิ่มขึ้น เพื่อลดผลกระทบจากขนาดของขอมูล จึงเลือกใชวิธี 
Co-operative Co-evolutionary Genetic Algorithm (CCGA) [ 31] ซ่ึงจะสามารถแบงปญหาออกเปน
ปญหายอย และแกปญหายอยเหลานั้นแลวจึงนําคําตอบมารวมกัน โดยทดลองแกปญหาการบรรจุ
ผลิตภัณฑที่ เปนรูปทรงสี่เหล่ียม ภาชนะบรรจุเปนรูปทรงสี่เหล่ียมเชนกันและสามารถบรรจุ
ผลิตภัณฑไดตราบใดที่ขนาดผลิตภัณฑไมเกินขนาดของภาชนะ การบรรจุอยูในลักษณะตั้งฉากและ
แบงดวยเสนตรงได ( orthogonal and guillotineable )   การบรรจุแบบตั้งฉากเปนการบรรจุที่ขอบ
แตละดานของผลิตภัณฑขนานไปกับขอบภาชนะ การบรรจุจะอยูในรูปแบบเหมือนรูปที่ 11 
 

 

รูปที่ 11  การบรรจุแบบตั้งฉากและสามารถตัดแบงดวยเสนตรงได 
 

จะเห็นวาในแนวตั้งสามารถตัดแบงไดดวยเสนตรงในแนวนอน การจัดเรียงจริงสามารถ
แบงเปนชั้น ๆ ไดโดยการแทรกวัสดุกันกระแทกระหวางผลิตภัณฑ  การจัดเรียงของชั้นจะพยายาม
ใหชิดซายและอยูต่ําสุดดังรูปที่ 12(a) จะเห็นวามีการบรรจุเปน 3 ชั้น  ในแตละชั้นจะจัดเรียงใหชิด
ซายและอยูดานหนากอนดังรูปที่ 12(b) แสดงลําดับการวางผลิตภัณฑ การจัดวางเริ่มจากขนาดใหญ 
หลังจากบรรจุขนาดใหญครบทุกชิ้น แลวคอยตามดวยขนาดกลาง และขนาดเล็กตามลําดับ กอนจะ
ทํางานดวย CCGA ยังมีการใชขั้นตอนวิธีศึกษาสํานึก(heuristic)สําหรับแบงกลุมผลิตภัณฑออกเปน 
3 กลุมไดแกกลุมที่มีขนาดเล็ก,ขนาดกลาง และขนาดใหญ  แตละกลุมจะถูกเขารหัสเปน 1 สปช่ี
(species)ในโครโมโซมของ CCGA ผูวิจัยไดทดลองเปรียบเทียบผลลัพธกับผลที่ไดจากการใช
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอยางงายซึ่งเขารหัสขอมูลทั้งหมดเปนหนึ่งโครโมโซมไมมีการแยกสปช่ี 
ผลปรากฏวา CCGA ใหผลลัพธดีกวาขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอยางงายในเชิงจํานวนตูสินคา 
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  top     back 
 
 
left      right     left       right 
 
 
  Bottom     front 
       (a)         (b) 

รูปที่ 12 ลําดับการจัดวาง (a) การวางเปนชัน้ในกลอง (b) ลําดับการวางในแตละชั้น 
 

วัตถุประสงคของการวิจัย [ 2] ของ วัฒนพงศ ภักดี เพื่อหาวิธีลดตนทุนของ 1) บรรจุภัณฑ 
2) คาเชาตูสินคาเมื่อบรรจุภัณฑมีขนาดเดียวตอสินคาหนึ่งชนิด 3) คาเชาตูสินคาเมื่อบรรจุภัณฑมี
หลายขนาดตอสินคาหนึ่งชนิด ในการวิจัยใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเพื่อแกปญหาการออกแบบ
บรรจุภัณฑ และเสนอวิธีแบบศึกษาสํานึกเพื่อแกปญหาการจัดวางบรรจุภัณฑลงในตูสินคา  ในกรณี
บรรจุภัณฑมีหลายขนาดตอสินคาหนึ่งชนิดจะใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมรวมกับวิธีแบบศึกษา
สํานึกเพื่อแกปญหา โดยวิธีแบบศึกษาสํานึกจะถูกใชสําหรับวัดคุณภาพคําตอบของขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรม 

ขอมูลที่ใชในการทดลองจัดเก็บจากการทํางานจริงของบริษัท S.P. furniture M.F. จํากัด 
เมื่อเปรียบเทียบคาใชจายจากวิธีการตัดสินใจโดยพนักงานกับวิธีที่เสนอในงานวิจัย พบวา 1) 
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมลดตนทุนบรรจุภัณฑลงได 9.79% 2) วิธีแบบศึกษาสํานึกลดตนทุนคาเชาตู
สินคาลงได 24.90% และ 3) ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมชวยลดตนทุนคาเชาตูสินคากรณีบรรจุภัณฑมี
หลายขนาดตอสินคาหนึ่งชนิดลงได 0.83% 

การลดตนทุนบรรจุภัณฑ  เปนการออกแบบบรรจุภัณฑใหมีพื้นที่ผิวนอยท่ีสุด ใชขั้นตอน
วิธีเชิงพันธุกรรมในการแกปญหา โดยมีพื้นที่ผิวของบรรจุภัณฑเปนฟงกชันวัตถุประสงค ของ
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม โครโมโซมมีสวนประกอบ 3 สวน  ดังรูปที่ 13 

1. สวนลําดับการจัดวาง ประกอบดวยตัวเลขไมซํ้ากันความยาวเทากับจํานวนชิ้นผลิตภัณฑ 
2. สวนรูปแบบการวางตัวของผลิตภัณฑซ่ึงจะมีทั้งหมด 6 แบบ ยีนในสวนนี้จึงมีคาอยู
ในชวง [1,6] 
3. สวนตําแหนงในปริภูมิ 3 มิติ เก็บคา x,y ของตําแหนงที่วางผลิตภัณฑ 

boundary hyper plane 
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1. 5 2 3 1 4 

      

2. 1 6 2 4 2 

  
 

    

3. 1 1 0 1 0 0 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 0 

 

รูปที่ 13 ตัวอยางโครโมโซมปญหาที่มีสวนประกอบของผลิตภัณฑจํานวน 5 ช้ิน 

 

 
 

รูปที่ 14 รูปแบบการวางตวัของผลิตภัณฑ 6 แบบ 

 
กระบวนการจัดวางวัตถุในอุปกรณบรรจุโดยมีปริภูมิสามมิติดังแสดงในรูปที่ 15 เปนดังนี้ 

1. กําหนดวัตถุที่จะจัดวางใหลอยอยูเหนืออุปกรณบรรจุที่ระยะอนันต พิกัด z ของโนด 8 มีคา
เทากับ ∞ คา x,y ไดจากโครโมโซม 

2. เล่ือนวัตถุตามแนวแกน z (คา z ลดลง) จนกระทั่งผิววัตถุที่กําลังจัดวางสัมผัสกับอุปกรณ
บรรจุหรือวัตถุชิ้นอื่น ๆ เรียกวาไมสามารถเคลื่อนที่ในแนวแกน z ไดอีก 

3. เล่ือนวัตถุตามแนวแกน y (คา y ลดลง) จนไมสามารถเคลื่อนที่ในแนวแกน y ไดอีก 
4. เล่ือนวัตถุตามแนวแกน x (คา x ลดลง) จนไมสามารถเคลื่อนที่ในแนวแกน x ไดอีก 
5. ทําซ้ําขั้นตอนที่ 2-4 จนวัตถุไมสามารถเคลื่อนที่ไดอีก 
6. เร่ิมขั้นตอนที่ 1 ใหมสําหรับวัตถุช้ินถัดไป จะกระทั่งครบทุกชิ้น 

x y 
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รูปที่ 15 ปริภูมิสามมิติ 

 
การลดตนทุนคาเชาตูสินคาเมื่อบรรจุภัณฑมีขนาดเดียวตอสินคาหนึ่งชนิด ใชวิธีแบบศึกษา

สํานึกในการแกปญหา มีขั้นตอนดังนี้ 

1. เลือกบรรจุภัณฑทีละขนาด 
2. ทดลองวางบรรจุภัณฑในตูสินคาดวยรูปแบบในการวางทั้ง 6 แบบ โดยบรรจุภัณฑ 

แตละประเภทจะถูกจัดเรียงดวยความหนาหนึ่งชั้น และมีพิกัด y ของโนด 8 เทากัน 
3. พื้นตามแนวระนาบ xz ที่เกิดจากการวางบรรจุภัณฑในขอ 2 เรียกวา “พี้นที่ผนัง” 
4. บรรจุภัณฑเมื่อจัดวางแลวสวนปลายไมยื่นเกินบรรจุภัณฑเดิมในตูสินคา จะถูกเลือกนํามา

จัดเรียง 
4.1. หากมีบรรจุภัณฑหลายขนาด เมื่อจัดวางแลวสวนปลายไมยื่นเกินบรรจุภัณฑเดิมในตู 

ตูสินคา บรรจุภัณฑขนาดที่ใหคา “พื้นที่ผนัง” สูงสุดจะถูกเลือกนํามาจัดเรียง 
4.2. หากมีบรรจุภัณฑหลายขนาดที่ใหคา “พื้นที่ผนัง” เทากัน บรรจุภัณฑที่มีความยาวตาม

แนวแกน (y) สูงสุดจะถูกเลือกนํามาจัดเรียง 
5. หากทดลองวางบรรจุภัณฑทุกแบบแลว พบวาบรรจุภัณฑทุกแบบเมื่อจัดวางแลวสวนปลายยื่น

เกินบรรจุภัณฑเดิมในตูสินคา 
5.1. บรรจุภัณฑขนาดที่ใหคา “พื้นที่ผนัง” สูงสุดจะถูกเลือกนํามาจัดเรียง 
5.2. หากมีบรรจุภัณฑหลายขนาดที่ใหคา “พื้นที่ผนัง” เทากัน บรรจุภัณฑที่มีความยาวตาม

แนวแกน (y) สูงสุดจะถูกเลือกนํามาจัดเรียง 
6. ทําซ้ําขั้นตอนที่ 1 ถึง 5 จนบรรจุภัณฑทั้งหมดถูกบรรจุลงในตูสินคา 
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สําหรับการลดตนทุนคาเชาตูสินคาเมื่อบรรจุภัณฑมีหลายขนาดตอสินคาหนึ่งชนิด ในการ
ทดลองผลิตภัณฑแตละชนิดมี 2 ขนาด ดวยวัตถุประสงคการออกแบบ 2 อยางคือ 1. เพื่อใหมีพื้นที่
ผิวนอยที่สุด ใชประโยชนในการลดตนทุนบรรจุภัณฑ 2. เพื่อใหมีปริมาตรเล็กที่สุด เพื่อประโยชน
ในการลดคาเชาตูสินคา แตจากการทดลองพบวา เมื่อผลิตภัณฑมากกวาหนึ่งชนิดการใชผลิตภัณฑที่
มีพื้นที่ผิวนอยที่สุดเพียงอยางเดียวมาบรรจุ หรือเลือกผลิตภัณฑที่มีปริมาตรเล็กที่สุดเพียงอยางเดียว
มาบรรจุ พบวาการใชผลิตภัณฑทั้งสองแบบรวมกันจะใหความยาวของการบรรจุส้ันกวา อยางไรกด็ี
ผลิตภัณฑหนึ่งชนิดก็เลือกมาเพียงแบบเดียว ในการทดลองทุกแบบที่กลาวถึงเปรียบเทียบโดยการ
วัดความยาวของการบรรจุในหนึ่งตูสินคา 

 การเขารหัสของขั้นตอนวิธีพันธุกรรมสําหรับการลดตนทุนคาเชาตูสินคาเมื่อบรรจุภัณฑมี
หลายขนาดตอสินคาหนึ่งชนิด ตัวอยางโครโมโซมในกรณีที่ผลิตภัณฑมีทั้งหมด 5 ชนิด เปนดัง 
รูปที่ 16 

 
2 2 1 1 2 

ผลิตภัณฑชนิดที่ 1 ผลิตภัณฑชนิดที่ 2 ผลิตภัณฑชนิดที่ 3 ผลิตภัณฑชนิดที่ 4 ผลิตภัณฑชนิดที่ 5 

รูปที่ 16โครโมโซมที่เก็บคําตอบเบื้องตนของการเลือกขนาดบรรจุภณัฑ 
 

งานวิจัย [ 21] ไดทดลองแกปญหาการบรรจุผลิตภัณฑใน 3 มิติ ผลิตภัณฑที่ใชบรรจุมี
ลักษณะพิเศษกวาที่ใชในงานวิจัยอ่ืน ๆ คือ ผลิตภัณฑมีรูปรางใด ๆ อาจจะมีรูหรือมีมุมที่ยื่นออกมา
จากตรงไหนก็ได ขอมูลของผลิตภัณฑถูกเก็บไวในแฟมขอมูลแคด(CAD file : Computer Aided 
Design) สามารถหมุนผลิตภัณฑไดทั้งหมด 24 ทิศทาง และถูกกําหนดจุดที่จะใหผลิตภัณฑช้ินอื่น
มาวางตอไดทั้งหมด 5 จุด ภาชนะบรรจุเปนทรงกระบอก  การจัดเรียงเสมือนอยูในสภาพไรน้ําหนัก 
โดยจะนําไปใชจริงในงานทําตนแบบ (prototype) โดยใชแสงเลเซอรซ่ึงจะตองแปลงขอมูลจาก
แฟมขอมูลแคดเพื่อนําไปใชงาน 

การจัดเรียงจะวางผลิตภัณฑตอกับจุดเชื่อมตอจุดใดจุดหนึ่งจาก 5 จุดของชิ้นกอนหนา
ทิศทางการหมุนของผลิตภัณฑจะประกอบดวยการหมุนรอบแกน x ทีละ 45 องศาไดทั้งหมด 8 
ทิศทาง และการหมุนรอบแกน y และ z อีกแกนละ 8 ทิศทางเชนกัน รวมเปน 24 ทิศทาง การ
ทดลองถูกแบงเปน 3 ชุดทดลอง ในชุดที่ 1 จะเปนการหาพารามิเตอรที่เหมาะสมสําหรับตัว
ดําเนินการเชิงพันธุกรรม ชุดที่ 2 ทดลองกับรูปทรงอยางงายคือรูปทรงสี่เหล่ียม และสุดทายเปนการ
ทดสอบกับผลิตภัณฑรูปรางใด ๆ การเขารหัสขอมูลในโครโมโซมจะแบงเปน 3 สายที่ยาวเทากัน
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คือเทากับจํานวนผลิตภัณฑ ประกอบดวยสายของการเรียงสับเปลี่ยนของตัวเลขลําดับผลิตภัณฑ, 
สายบอกทิศทาง และสายบอกจุดเชื่อมตอกับผลิตภัณฑกอนหนา 

งานวิจัย [ 23] ไดแกปญหาการบรรจุผลิตภัณฑ 3 มิติดวยวิธีการแตกกิ่งและกั้นเขต(Branch 
and Bound) และไดนําเสนอขอบเขตลางของจํานวนตูสินคาสําหรับการบรรจุผลิตภัณฑในสามมิติ 
ในหลายกรณีไดแกขอบเขตลางแบบตอเนื่อง(Continuous lower bound) 
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 เมื่อ  vj เปนปริมาตรของผลิตภัณฑช้ินที่ j 
  B เปนปริมาตรของภาชนะ 
  n เปนจํานวนผลิตภัณฑทั้งหมด 
 

ถาบรรจุผลิตภัณฑปริมาณมาก ๆ โดยที่ผลิตภัณฑมีขนาดเล็กเมื่อเทียบกับขนาดของภาชนะ 
จะพบวากรณีเลวรายสุดจะใชจํานวนตูสินคาเปน 8 เทาของ L0 เมื่อ L0 เปนขอบเขตลางแบบตอเนื่อง
หรือจํานวนภาชนะที่นอยที่สุดที่ เปนไปได  กรณีที่ผลิตภัณฑมีขนาดใหญจะมีขอบเขตลาง
เปลี่ยนไป   ขั้นตอนวิธีที่ใชในงานวิจัยจะประกอบดวย 2 สวนหลัก ๆ คือกิ่งหลักของตนไม (Main 
Branching Tree) และ ONEBIN โดยกิ่งหลักของตนไมจะแบงขอมูลผลิตภัณฑที่ถูกเรียงลําดับอยู
แลวตามปริมาตรจากมากไปหานอยดวยขั้นตอนวิธีการคนหาในแนวลึก (Depth First) เพื่อกําหนด
วาผลิตภัณฑชิ้นไหนจะอยูในภาชนะใด ในขณะที่ ONEBIN จะทําหนาที่จัดเรียงผลิตภัณฑในหนึ่ง
ภาชนะตามที่ถูกแบงโดยกิ่งหลักของตนไมเพื่อตรวจสอบวาสามารถจัดเรียงผลิตภัณฑดังกลาวเขา
ในหนึ่งภาชนะไดหรือไมและมีตําแหนงการจัดวางอยางไร 

2.3.4 การบรรจุผลิตภัณฑมากกวา 3 มิติ 

ปญหาการบรรจุผลิตภัณฑที่มีหลายมิติเปนกรณีทั่วไปของการบรรจุผลิตภัณฑใน 1 มิติ  
โดยที่ภาชนะและผลิตภัณฑจะถูกมองเปนเวกเตอรใน d มิติ การขยายผลจาก 1 มิติไปเปน d มิติของ
งานวิจัยกอนหนานี้ไมสนใจขอมูลของมิติที่เพิ่มเขามา ทําใหการเพิ่มจํานวนมิติทําไดไมดี  งานวิจัย
ของ Leinberger และคณะ[ 24]ไดนําเสนออัลกอริทึมใหมซ่ึงจะสนใจขอมูลความจุของมิติที่เพิ่มเขา
มาดวย เพื่อใหไดการบรรจุที่ดีกวา และนําไปสูการจัดสรรทรัพยากรและการจัดตารางงานที่ดี
กวาเดิม 
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การบรรจุผลิตภัณฑแบบ d-capacity First Fit [23] ทําการเลือกผลิตภัณฑหนึ่งชิ้นตามลําดับ
จาก L รายการของผลิตภัณฑที่เหลืออยู พยายามบรรจุเขาภาชนะที่มีอยู ถาไมมีภาชนะใบไหนใสได
ก็จะเพิ่มภาชนะเปลาใบใหมเขาไปเพื่อใสผลิตภัณฑนั้น  อีกวิธีการหนึ่งที่ใหผลเชนเดียวกับ FF คือ 
สรางภาชนะใบที่หนึ่งและวางผลิตภัณฑชิ้นที่หนึ่งเขาไปในภาชนะใบนี้ จากนั้นหาผลิตภัณฑจาก
รายการเริ่มตนไปยังทายรายการ หาจนกระทั่งเจอชิ้นที่สามารถใสเพิ่มเขาไปในภาชนะ และวาง
ผลิตภัณฑชิ้นถัด ๆ ไปที่สามารถเพิ่มเขาไปในภาชนะใบที่หนึ่งได เมื่อไมสามารถหาผลิตภัณฑที่จะ
เพิ่มเขาไปในภาชนะปจจุบันได จะเพิ่มภาชนะใบใหมเขามา และทํากระบวนการนี้ไปเรื่อย ๆ 
จนกระทั่งครบทุกรายการ 

งานวิจัยนี้ไดปรับปรุงกระบวนการหาผลิตภัณฑชิ้นถัดไปที่จะวางในภาชนะปจจุบันใหมี
ประสิทธิภาพยิ่งขึ้น  เนื่องจาก FF จะหารายการที่ใสเพิ่มเขาไปไดเทานั้น ถารายการที่เพิ่มเขาไปมี
ความจุในมิติใดมิติหนึ่งมากจนเต็ม ทําใหไมสามารถเพิ่มผลิตภัณฑเขาไปในภาชนะได ทั้ง ๆ ที่มิติ
อ่ืน ๆ ยังมีที่วางเหลืออยูอีกมาก  เปนผลใหประสิทธิภาพโดยรวมไมดี การปรับปรุงในงานวิจัยนี้คือ
จะเลือกผลิตภัณฑที่สามารถเพิ่มเขาไปไดและมีขนาดความจุนอยที่สุดในมิติที่มีที่วางนอยสุดของ
ภาชนะใบปจจุบัน ทําใหความจุในมิตินี้เพิ่มขึ้นนอยในขณะที่มิติอ่ืนเพิ่มขึ้นมาก ทําใหเกิดสมดุล
ของความจุของภาชนะ คือแตละมิติเต็มเทาๆกัน 

Leinberger ไดทดลองวิธีการเลือกผลิตภัณฑที่จะนํามาบรรจุ 2 วิธีคือ วิธีบรรจุเชิง
สับเปลี่ยน (Permutation Pack : PP) และวิธีบรรจุเชิงเลือก (Choose Pack : CP)  โดย PP จะพยายาม
หาผลิตภัณฑที่มีขนาดในแตละมิติเรียงลําดับตามลําดับของเนื้อที่วางแตละมิติของภาชนะบรรจุ เชน 
ปญหาที่มีขนาด 5 มิติ ภาชนะใบที่ k มีความจุในแตละมิติเรียงลําดับดังนี้ 
  Bk1 ≤ Bk3 ≤ Bk4 ≤ Bk2 ≤ Bk5  
จะหาผลิตภัณฑช้ินที่ i ที่มีขนาดแตละมิติเรียงลําดับตามนี้ 
  Xi 1 ≥ Xi 3 ≥ Xi 4 ≥ Xi 2 ≥ Xi5  
ลําดับที่ตองการจะตรงขามกับความจุของภาชนะ การบรรจุ Xi เพิ่มเขาไปในภาชนะจะทําใหมิติที่มี
ความจุนอยกวาเพิ่มปริมาณขึ้นมามากกวาจึงทําใหเกิดความสมดุลของการบรรจุเพิ่มมากขึ้น ถาหา
ไปจนครบทุกผลิตภัณฑแลวแตไมสามารถหาผลิตภัณฑที่มีขนาดเรียงลําดับตามนี้ไดจะหาลําดับ
การจัดเรียงที่ใกลเคียงโดยยอมใหลําดับในสวนที่มีขนาดเล็กสามารถสลับที่กันไดเชน 
 
 
  Xi 1 ≥ Xi 3 ≥ Xi 4 ≥ Xi 5 ≥ Xi2  
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และจะหาการจัดเรียงที่ตรงกันนอยลงไปเรื่อย ๆ จนกวาจะหาเจอ จํานวนลําดับที่ตองตรงกันในที่นี้
เรียกวาหนาตาง (window) มีขนาด w ; 0 ≤ w ≤ d-1  เชน w=2 จะไดวาตองการใหเรียงลําดับเฉพาะ
ตําแหนง 1 และ 2  สวนตําแหนงอื่น ๆ ไมสนใจ จากตัวอยางขางตนจะไดผลิตภัณฑที่มีคุณสมบัติ
ดังนี้ 
  Xi 1 ≥ Xi 3 ≥ Xi 4 , Xi 5, Xi2  
นั่นคือไมสนใจการเรียงลําดับในสวนที่มีขนาดเล็ก สนใจเฉพาะสวนที่มีขนาดใหญ 

CP มีจุดประสงคอยางเดียวกับ PP ขอแตกตางคือ CP ไมบังคับวาจะตองเรียงลําดับขอมูลที่
อยูในกลุม w ดังนั้นผลิตภัณฑที่จะถูกเลือกดวย CP จะมีลักษณะดังนี้ 
  Xi 1 , Xi 3 ≥ Xi 4 , Xi 5, Xi2  
นั่นคือไมบังคับวา Xi 1 และ Xi 3 จะตองเรียงลําดับกัน ผลการทดลองสรุปไดดังนี้ 

1. PP และ CP ใหผลลัพธเหมือนกันคือมีคุณภาพดีกวา FF สําหรับการบรรจุผลิตภัณฑที่ยังไมได
จัดเรียงและโดยเฉลี่ยมีขนาดเล็ก ในกรณีขนาดโดยเฉลี่ยใหญขึ้นจะมีประสิทธิภาพพอ ๆ กับ FF 
ประสิทธิภาพจะยิ่งเพิ่มมากขึ้นถาใชหนาตางขนาดนอยกวาหรือเทากับ 2 

2. ผลิตภัณฑที่เรียงลําดับแลวจะทําใหผลลัพธที่ไดมีประสิทธิภาพดียิ่งขึ้นสําหรับทุกขั้นตอนวิธี 
ยกเวนกรณีที่ใชหนาตางมีคาสูง ๆ กับขอมูลที่โดยเฉลี่ยมีขนาดใหญ 

3. การปรับเปลี่ยนขนาดของหนาตางตามคาเฉลี่ยน้ําหนักของขอมูลที่ยังไมไดบรรจุให
ประสิทธิภาพสูงสุด ถาคาเฉลี่ยนอยจะใชหนาตางมีขนาดใหญ ขั้นตอนวิธีแบบนี้ไมไดรับ
ผลกระทบจากการซ้ําของขอมูลเหมือนอยางที่เกิดใน PP และ CP 

4. เนื่องจากขอมูลที่ใชในการทดลองไดมาจากการสุม จึงไมมีความสัมพันธหรือเกี่ยวของกัน แต
การใชงานจริง ๆ ขอมูลบางอยางมีความเกี่ยวของกับขอมูลบางตัวอยางมาก ขั้นตอนวิธีที่
นําเสนอนี้จะเหมาะกับการจัดสรรทรัพยากรในแงที่ทรัพยากรแตละตัวไมคอยมีความสัมพันธ
กัน 

2.3.5 การคนเฉพาะที่ (local search) 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเปนกระบวนการคนหาคําตอบแบบครอบคลุม(global search)  
การทํางานของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอาศัยกลุมประชากรที่จะวิวัฒนาการไปเปนคําตอบ และการ
ทํางานกับประชากรแตละตัวคอนขางที่จะเปนอิสระตอกัน ทําใหสามารถคนหาคําตอบจากบริเวณ
คําตอบ (search space) ทุก ๆ บริเวณไดพรอม ๆ กัน มีผลใหสามารถหาคําตอบที่ดีกวาโดยรวมได
งาย และเนื่องจากขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมไมไดอาศัยอนุพันธสําหรับบอกทิศทางการคนหา ผลก็
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คือบางครั้งการคนหาพบคําตอบที่เกือบจะดีที่สุด แตกระบวนการเชิงสุมของขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมอาจทําใหทิศทางการคนหา เปล่ียนไปจากบริเวณดังกลาวไปสูที่อ่ืนและกวาจะกลบัมาเจอ
คําตอบก็จะเสียเวลาเพิ่มไปอีก ดังนั้นการคนเฉพาะที่จะถูกนํามาชวยในกรณีเหลานี้ เมื่อใกลที่จะได
คําตอบที่ดีที่สุดแลว ก็จะใชการคนเฉพาะที่เขาชวยเพื่อที่จะเปลี่ยนคําตอบนั้น ๆ ไปเปนคําตอบที่ดี
ที่สุดดวยระยะเวลาอันรวดเร็ว 

การคนเฉพาะที่ถูกนําไปใชในหลายงานวิจยั บางครั้งก็ใชเพื่อปรับปรุงคําตอบที่ไมถูกตอง
อันอาจเนื่องมาจากตัวดําเนนิการของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมใหกลับมาเปนคําตอบที่ถูกตองตาม
เงื่อนไขที่ตองการ 

งานวิจัย [ 25] ของ Alvim และคณะ ไดเสนอวิธีการปรับปรุงคุณภาพคําตอบของปญหาการ
บรรจุผลิตภัณฑหนึ่งมิติที่ไดจากการใชขั้นตอนวิธีเรียงลําดับแลวเลือกอันดีที่สุดกอน (Best Fit 
Decreasing) โดยตัดตูสินคาที่มีผลิตภัณฑบรรจุอยูนอยที่สุดออกไปแลวกระจายผลิตภัณฑจากตู
สินคาที่ถูกตัดทิ้งไปยังตูสินคาอ่ืน ๆ ที่เหลือ ถายังเปนคําตอบที่ถูกตองก็จะพยายามลดจํานวนตู
สินคาไปเรื่อย ๆ ระหวางการลดจํานวนตูสินคามักจะทําใหเกิดคําตอบที่ไมถูกตอง เมื่อเจอคําตอบที่
ไมถูกตองจะทําการคนเฉพาะที่ โดยเปาหมายคือพยายามที่จะลดขนาดของตูสินคาที่ลนใหเปนไม
ลน พิจารณาตูสินคาทีละคูที่มีปริมาตรแตกตางกันมากที่สุด พยายามลดความแตกตางลงโดยการ
แลกเปลี่ยนผลิตภัณฑระหวางสองตูสินคานี้ หลังจากลดความแตกตางลงไดแลวถาคําตอบยังไม
ถูกตองก็จะทําซ้ํากระบวนการไปเรื่อย ๆ โดยพิจารณาตูสินคาที่มีปริมาตรบรรจุมากที่สุดและนอย
ที่สุด ณ ขณะนั้น ๆ เพื่อแลกเปลี่ยนผลิตภัณฑระหวางกัน และจะสิ้นสุดเมื่อเจอคําตอบที่เปนไปได
หรือการแลกเปลี่ยนเกิดขึ้นกับทุกคูที่เปนไปได 

นอกจากนี้ยังมีงานวิจัยที่ใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอีกจํานวนมากที่ใชการคนเฉพาะที่
ชวยในการปรับปรุงคุณภาพคําตอบ เชน [ 26] และ [ 27] ใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมรวมกับการคน
เฉพาะที่เพื่อแกปญหาการเดินทางของพนักงานขาย ซ่ึงเปนปญหาในแนวเดียวกับปญหาการบรรจุ
ผลิตภัณฑคือคําตอบอยูในรูปการเรียงสับเปล่ียนลําดับของตัวเลข การแกปญหาเหลานี้ดวยขั้นตอน
วิธีเชิงพันธุกรรมมักจะหนีไมพนการคนเฉพาะที่ [ 28] 

งานวิจัย [ 29] เพิ่มความเร็วใหกับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมดวยการคนเฉพาะที่ ไมเพียงแต
สามารถทําใหเร็วข้ึน ยังทําใหคําตอบที่ไดถูกตองมากยิ่งขึ้นและยังสามารถลดความยาวของ
โครโมโซมลงไดอีก 
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Guided Local Search (GLS) ที่เดิมมีวัตถุประสงคใชสําหรับปญหาที่มีเงื่อนไขบังคับ
(constrain satisfaction) แตก็ถูกพิสูจนแลววามีประสิทธิภาพในการแกปญหาเชิงจัดหมูแบบยาก 
(hard combinatorial) หลายงานวิจัยไดใช GLS รวมในการแกปญหาหลาย ๆ ปญหา รวมทั้งปญหา
การบรรจุผลิตภัณฑในสามมิติก็ถูกแกปญหาดวย GLS รวมกับวิธีศึกษาสํานึก (heuristic) โดย 
Faroe, O. และคณะ [ 30] 

 



บทที่  3 
การทดลอง 

งานวิจัยนี้ใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเพื่อแกปญหาการบรรจุผลิตภัณฑในสามมิติ โดยใช
การคนเฉพาะที่รวมกับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม เพราะวาขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเหมาะสําหรับ
การแกปญหาเชิงจัดหมู มีงานวิจัยที่ใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแกปญหาการบรรจุผลิตภัณฑ
จํานวนมากแตสวนใหญจะแกปญหาในระดับ 1 มิติ และ 2 มิติ งานวิจัยนี้ไดทดลองใชขั้นตอนวิธี
เชิงพันธุกรรมแกปญหาใน 3 มิติ สาเหตุที่นําการคนเฉพาะที่เขามารวมดวยเนื่องจากมีหลายงานวิจัย
ใชการคนเฉพาะที่ชวยในการปรับปรุงคุณภาพคําตอบดังที่ไดกลาวไวในหัวขอ  2.3.5  แต
เนื่องจากวาการคนเฉพาะที่มักจะตองใชความรูหรือคุณสมบัติของปญหานั้น ๆ มาชวยในการทํางาน 
แตละงานวิจัยจึงใชการคนเฉพาะที่แตกตางกันไป ในงานวิจัยนี้ไดเสนอการใชการคนเฉพาะที่ที่
แตกตางกัน 3 แบบ เนื่องจากการคนเฉพาะที่แตละแบบมีขอดีขอเสียแตกตางกันไป ดังจะได
นําเสนอตอไป 

การคนเฉพาะที่แบบที่ 1 เปนการคนเฉพาะที่แบบแรกที่ไดทดลอง ซ่ึงจะสุมสลับลําดับ
ผลิตภัณฑสองชิ้น วิธีนี้เปนการคนเฉพาะที่แบบงายแตก็สามารถนําไปใชกับปญหาไดทั่วไป 
โดยเฉพาะการจัดเรียงผลิตภัณฑในหนึ่งตูสินคา การคนเฉพาะที่อีกสองแบบที่เหลือจะไมกอใหเกิด
ประโยชนใด ๆ เลย 

การคนเฉพาะแบบที่ 2 ไดแนวคิดจากงานวิจัยของ Alvim และ คณะ [ 25] แตเนื่องจากการ
คนเฉพาะที่ของ [ 25] เร่ิมจากคําตอบเดียวและปรับปรุงไปเรื่อย ๆ จึงมีโอกาสสูงที่จะนําไปสูคําตอบ
ที่ดีเฉพาะแหง(local optimum)แตไมใชคําตอบที่ดีที่สุด เพื่อลดโอกาสที่จะเกิดคําตอบที่ดีเฉพาะแหง 
จึงไดปรับใชแนวคิดนี้กับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม และเพื่อไมใหใชเวลาในการวัดคุณภาพมาก
เกินไปแทนที่จะลดจํานวนตูสินคาไปเรื่อย ๆ ก็ใชการลดจํานวนตูสินคาเพียงใบเดียว ถาสามารถลด
ไดก็จะใชคําตอบใหมที่ไดจากการคนเฉพาะที่ ซ่ึงมีจํานวนตูสินคานอยกวาคําตอบเดิมอยูหนึ่งตู
สินคา 

การจัดเรียงผลิตภัณฑใน 1 มิติและ 2 มิติ พบวา การเรียงลําดับตามขนาดของผลิตภัณฑ
กอนจัดเรียงจะใหผลการจัดเรียงที่ดีกวาการจัดเรียงโดยไมเรียงลําดับตามขนาดผลิตภัณฑ ตัวอยาง
ขั้นตอนวิธีแบบศึกษาสํานึก (hueristic) ที่งายและใหผลดี เชน First Fit Decreasing (FFD) และ Best 
Fit Decreasing (BFD) ขั้นตอนวิธีทั้งสองนี้จะเริ่มจัดเรียงจากผลิตภัณฑขนาดใหญไปหาผลิตภัณฑ
ขนาดเล็ก ใหผลลัพธดีกวา First Fit และ Best Fit ซ่ึงไมเรียงลําดับขนาดของผลิตภัณฑกอนจัดเรียง 
จึงมีแนวคิดวาการนําชิ้นใหญมาวางเปนชิ้นแรกนาจะสงผลดีตอการจัดเรียง นําไปสูการคนเฉพาะที่
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แบบที่ 3 ในระหวางการจัดเรียงถาพบวาตูสินคาเต็มหรือไมสามารถวางผลิตภัณฑช้ินที่สนใจอยูเพิ่ม
เขาไปได จะเขยาตูสินคานั้นโดยการเลือกผลิตภัณฑที่มีปริมาตรมากที่สุดออก แลวจัดเรียงชิ้นที่
เหลือใหม และวางผลิตภัณฑที่เคยวางไมไดเพิ่มเขาไปรวมทิ้งผลิตภัณฑในลําดับถัดไปนาจะเพิ่มเขา
ไปไดดวย ผลิตภัณฑช้ินใหญที่เลือกออกมา จะถูกนําไปเปนชิ้นแรกของตูสินคาถัดไป 

การเรียงลําดับของขนาดผลิตภัณฑในหนึ่งมิติจะไมมีขอแตกตางในแตละงานวิจัย แตการ
เรียงลําดับของขนาดในสองมิติจะมีขอแตกตางกันอยูบาง อาจจะจัดเรียงตามพื้นที่หรือจัดเรียงตาม
ดานใดดานหนึ่งกอนโดยไมสนใจพื้นที่วาจะเรียงลําดับดวยหรือไม ในงานวิจัยนี้จะเรียงลําดับตาม
ปริมาตรของผลิตภัณฑ 

3.1 ลักษณะของปญหาการบรรจุผลิตภัณฑท่ีสนใจ 

ปญหาการบรรจุผลิตภัณฑไดมาจากการสุมสรางขึ้นโดยขั้นตอนวิธีซ่ึงอธิบายไวในงานวิจัย 
[ 23] ซ่ึงเปนการรวบรวมขั้นตอนวิธีจาก 3 งานวิจัย และสามารถแบงยอยไดเปน 9 กลุมดังนี้ 

กลุมที่ 1 – 5 ตูสินคามีขนาด W x H x D เทากับ 100 x 100 x100 หนวย 
w h d หมายถงึ ความกวาง ความสูง ความหนาของผลิตภัณฑตามลําดบั 
W H D หมายถึง ความกวาง ความสูง ความหนาของตูสินคาตามลําดับ 
กลุม 1: w ∈ [1, W/2],  h ∈ [2H/3,H],  d ∈ [2D/3,D] 
กลุม 2: w ∈ [2W/3,W],  h ∈ [1,H/2],  d ∈ [2D/3,D] 
กลุม 3: w ∈ [2W/3,W],  h ∈ [2H/3,H],  d ∈ [1,D/2] 
กลุม 4: w ∈ [W/2,W],  h ∈ [H/2,H],  d ∈ [D/2,D] 
กลุม 5: w ∈ [1,W/2],  h ∈ [1,H/2],  d ∈ [1,D/2] 
กลุม 6: W=H=D=10;  w,h,d ∈ [1,10] 
กลุม 7: W=H=D=40;  w,h,d ∈ [1,35] 
กลุม 8: W=H=D=100; w,h,d ∈ [1,100] 
กลุม 9: ตัดแบงตูสินคาแบบไมสมมาตรขนาด 100 x 100 x 100 ไปเรื่อย ๆ ดังรูปที่ 17 
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รูปที่ 17 การตัดแบงตูสินคาสําหรับปญหากลุม 9 

 
รหัสเทียมของวิธีการตัดแบงตูสินคาในปญหากลุมที่ 9 แสดงไวในรูปที่ 18 จะเห็นวาอาศัย

ขั้นตอนวิธีแบบวนซ้ํา (recursive) ตัดแบงตูสินคาไปเรื่อย ๆ ปญหาในกลุมที่ 9 เปนปญหายาก[ 23] 
เนื่องจากจะตองจัดเรียงใหเต็ม แตจะมีคําตอบที่แนนอนคือ 3 ตูสินคา แตละ ตูสินคาถูกตัดแบงเปน
จํานวนชิ้นเทา ๆ กัน 
 

procedure CUT(J, w, h, d) 
begin 

if |J| = 1 then generate an item with size (w, h, d); 
else 

if |J| = 5 then generate a non-guillotine cutting pattern as shown in Figure 17; 
else 

begin 
comment : u.r. = uniformly random 
u.r. partition J into J1 and J2; 
u.r. execute one of the following three steps; 
1. generate w’ u.r. in [1, w-1]; call CUT (J1, w’, h, d) call CUT(J2, w-w’, h, d); 
2. generate h’ u.r. in [1, h-1]; call CUT (J1, w, h’, d) call CUT(J2, w, h-h’, d); 
3. generate d’ u.r. in [1, d-1]; call CUT (J1, w’, h, d’) call CUT(J2, w, h, d-d’); 

end 
end 

รูปที่ 18 รหัสเทียมวิธีการตัดแบงตูสินคาในปญหากลุมที่ 9 
 
ในแตละกลุมจะทําการทดลองที่จํานวนชิน้ตาง ๆ กัน ไดแก 10, 15, 20, 25, 30, 35, 40, 45, 

50, 60, 70, 80 และ 90 ชิ้น  แตละขนาดของปญหามีขอมูล 10 ชุดตอกลุม ดังนั้นปญหาที่มีขนาด 10 
ช้ินจะมีขอมูลทั้งหมด 90 ชดุ  รวมปญหาทุกกลุมทุกขนาดจะมีทั้งหมด 1170 ปญหา 
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การจัดเรียงผลิตภัณฑที่ใชไมเปนกีโยทีน (Non-guillotinable) ดังแสดงในรูปที่ 19 (ข) การ
จัดเรียงที่เปนกีโยทีน (Guillotinable) จะมีลักษณะดังรูปที่ 19 (ก) ซ่ึงจะสามารถตัดแบงเปน 2 สวน
ดวยระนาบตรงไดโดยไมผานผลิตภัณฑชิ้นใดเลย การจัดเรียงลักษณะนี้มีขอดีคือจัดเรียงงายและ
รวดเร็ว แตขอเสียคือไมเหมาะกับผลิตภัณฑที่มีขนาดแตกตางกันมาก ๆ ซ่ึงขอมูลที่นํามาใชทดลอง
จะมีขนาดแตกตางกันมาก จึงเลือกที่จะจัดเรียงแบบไมเปนกีโยทีน 

 

 

(ก)  Guillotinable   (ข) Non-guillotinable 

รูปที่ 19  การจัดเรียงแบบกีโยทีนและแบบไมเปนกีโยทีน 
 

3.2 การจัดเรียงผลิตภัณฑเขาตูสนิคา 

การจัดเรียงจะจัดเรียงตามลําดับที่ปรากฏในโครโมโซม โดยเริ่มวางจากจุดมุมที่อยูลึกสุด 
และต่ําสุดของตูสินคาดังรูปที่ 20 (ก) เมื่อวางผลิตภัณฑเพิ่มเขาไป 1 ช้ิน จะมีมุมเพิ่มมาอีกโดยปกติ 
3 มุม มุมที่มีอยูเดิมลดลงไปหนึ่งมุมในตําแหนงที่วาง จุดวงกลมสีดําเขมจะเปนจุดที่ใชในการ
พิจารณาวางกลองถัดไป จุดที่อยูหางจากผนังของตูสินคานอยกวาขนาดของผลิตภัณฑที่เล็กที่สุดจะ
ไมถูกเก็บไวพิจารณาเชนจุดวงกลมไมทึบที่ปรากฏในรูปที่ 20 (ข)  การจัดเรียงจะหาตําแหนงที่
สามารถวางกลองได ถาเจอตําแหนงที่สามารถวางไดก็จะวางทันที และเริ่มหาตําแหนงใหมสําหรับ
ชิ้นถัดไป ถาไมสามารถบรรจุช้ินตอไปได จะนําไปบรรจุในตูสินคาใบถัดไปโดยไมยอนกลับไป
บรรจุตูสินคาเดิมอีก 
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  (ก)   (ข)    (ค) 

รูปที่ 20  การจัดเรียงผลิตภณัฑเขาตูสินคา 

 

3.3 ขั้นตอนวิธีเชงิพันธุกรรมสําหรับปญหาการบรรจุผลิตภณัฑ 

ในหวัขอนี้จะอธิบายถึงรายละเอียดของขัน้ตอนวิธีเชิงพนัธุกรรมที่ใชในงานวจิัยนี ้

3.2.1 โครโมโซมและการเขารหัส 

คําตอบจะถูกแทนดวยโครโมโซมซึ่งเปนสายอักขระของตัวเลข ผลิตภัณฑแตละชิ้นจะมี
หมายเลขประจําตัวแนนอนไมเปลี่ยนแปลง เชน ปญหาที่มีผลิตภัณฑจํานวน 10 ชิ้น คําตอบจะอยู
ในรูปสายอักขระตัวเลขดังตัวอยางในรูปที่ 21  

 

1 2 0 9 3 6 5 8 4 7 

 

รูปที่ 21  ตัวอยางการเขารหสัและถอดรหสัคําตอบ 
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3.2.2 การสรางประชากรเริ่มตน 

แตละโครโมโซมไดจากการกําหนดใหแตละยีนในโครโมโซมมีหมายเลขเรียงลําดับจาก 0 
ถึง n-1 เมื่อผลิตภัณฑมีจํานวน n ชิ้น จากนั้นสุมสลับตําแหนงทุก ๆ ตําแหนงผานตําแหนง 0-9 รหัส
เทียมของการสรางประชากรเริ่มตนแสดงไวในรูปที่ 22 

 
i = 0 
For each gene in chromosome 

genei = i 
i = i + 1 

End For 
For each gene in chromosome 
 swap genei with gene at random place between 0 to 9 
End For 

รูปที่ 22 รหัสเทียมของการสรางประชากรเริ่มตน 
 
3.2.3 การวัดคณุภาพโครโมโซม 

ฟงกชันสําหรับวัดคุณภาพของแตละโครโมโซมแบงออกเปนสองสวนคือสวนที่คิดจาก
จํานวนตูสินคาที่ใชและสวนที่คิดจากความยาวของการบรรจุในตูสินคาใบสุดทาย โดยจะให
ความสําคัญกับจํานวนตูสินคามากกวาดังสมการ 









+

×+





 ×=

0/1
11.09.0

LLNumBin
Cf ...................................................... (1) 

C = คาคงที่คาหนึ่งที่มีคามากพอใหมัน่ใจไดวาพจนแรกมีคามากกวาพจนที่สอง 
NumBin = จํานวนตูสินคาทีใ่ชในการบรรจุตามลําดับในโครโมโซม 
L0 = ความยาวของตูสินคา 
L = ความยาวการบรรจุในตูสินคาใบสุดทาย 

ในการทดลองใชคาคงที่ C เทากับ 12 

3.2.4 การไขวเปล่ียน 

การไขวเปล่ียนที่ใชเปนแบบ Partially Matched Crossover (PMX) ดังที่ไดอธิบายไวภายใต
หัวขอ  2.2.2  การไขวเปล่ียนสําหรับปญหาเชิงจัดหมู 
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3.2.5 การกลายพันธุ 

การกลายพันธุที่ใชเปนแบบสุมสลับตําแหนงของสองหมายเลข ตามที่ไดอธิบายไวภายใต
หัวขอ 2.2.3  การไขวเปล่ียนสําหรับปญหาเชิงจัดหมู 

3.4 การคนเฉพาะที่ (Local Search) 
กําหนดให NumBin เปนจํานวนตูสินคาที่ใชในการจัดเรียงตามโครโมโซมหนึ่งตัว และ L 

เปนความยาวของการบรรจุในตูสินคาใบสุดทาย กระบวนการวัดคุณภาพของโครโมโซมแตละตัว
จะคิดจากสมการ (1) 

การคนเฉพาะที่ที่ไดทดลองมีทั้งหมด 3 แบบ โดยจะทําการคนเฉพาะที่ในชวงการวัด
คุณภาพของคําตอบ ถาพบวาคําตอบที่ไดจากการคนเฉพาะที่มีคุณภาพดีกวาก็จะนําไปแทนที่
คําตอบเดิม 

3.4.1 สุมสลับตําแหนงของสองหมายเลขจํานวน 5 คร้ัง 

จะทําใหไดคําตอบเพิ่มมา 5 คําตอบเลือกคําตอบที่ใหคาความแข็งแรงมากที่สุดไวเพียงตัว
เดียว ตัวอยางการคนเฉพาะที่แบบนี้แสดงไวในรูปที่ 23 

 
  1 2 0 9 3 6 8 5 4 7 โครโมโซมเดิม 

คาที่สุมได  0 1 2 3 4 5 6 7 8 9  
1,3  1 9 0 2 3 6 8 5 4 7  
2,5  1 2 6 9 3 0 8 5 4 7  
3,8  1 2 0 4 3 6 8 5 9 7 โครโมโซมใหม 
2,9  1 2 7 9 3 6 8 5 4 0  
6,7  1 2 0 9 3 6 5 8 4 7  

รูปที่ 23 แสดงวิธีการคนเฉพาะที่จากหนึ่งคาํตอบ 
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procedure LocalSearch1 

find NumBin and L from pack procedure 
find NumBin2 and L2 from Localsearch1 
if ( NumBin > NumBin2 ) 
begin 

NumBin ← NumBin2 
L ← L2 
replace old chromosome with new chromosome from LS1 

end 
calculate objective value from equation (1) 

end LocalSaearch1 

procedure LS1 
for ( i = 1 to 5 ) 
begin 

random two number a and b 
swap gnome at a and b 
evaluate swapped gnome 
keep a and b which give larger fitness 
swap gnome at a and b back to origin 

end 
create new chromosome by swap gnome at a and b 

end LS1 

รูปที่ 24 รหัสเทียมของการวดัคุณภาพรวมกับการคนเฉพาะที่แบบที่ 1 
 
3.4.2 การกระจายตูสินคาที่มีปริมาตรบรรจุนอยที่สุด 

หลังจากที่บรรจุผลิตภัณฑเสร็จแลวจะทําการแยกผลิตภัณฑจากตูสินคาที่มีปริมาตรรวม
นอยที่สุด นําไปบรรจุเพิ่มในตูสินคาใบอื่น ๆ ถาสามารถบรรจุผลิตภัณฑจากตูสินคานั้นไดทั้งหมด
จะไดคําตอบใหมที่ใชจํานวนตูสินคาลดลงหนึ่งตูสินคา และแทนที่ลําดับการบรรจุเดิมดวยลําดับ
การบรรจุใหม ตัวอยางเชน สมมติการแบงจํานวนตูสินคาแบงไดดังนี้ 

 
1 2 0 9 3 6 5 8 4 7 

 
จากโครโมโซมแสดงการจัดเรียงได 4 ตูสินคา สมมติวาตูสินคาสุดทายมีปริมาตรรวมของ

ผลิตภัณฑนอยที่สุด ดังนั้นจะตัดตูสินคาใบสุดทายออกและนําผลิตภัณฑจากตูสินคาใบสุดทายคือ
ผลิตภัณฑหมายเลข 4 และ 7 ไปไวที่ตูสินคาอื่น ๆ ที่ยังพอมีที่วาง ถาไมสามารถมารถวางไดก็จะคง
คําตอบไวเชนเดิม แตสมมติวาสามารถนําผลิตภัณฑหมายเลข 4 และ 7 ไปวางไวที่ตูสินคาใบที่ 2 
และ 1 ไดตามลําดับจะทําใหไดลําดับการจัดเรียงใหมเปนดังนี้ 
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1 2 0 7 9 3 4 6 5 8 
 

รหัสเทียมของการคนเฉพาะที่แบบนี้แสดงไดดังนี้ 
 

procedure LocalSearch2 
find NumBin and L from pack procedure 
find NumBin2 and L2 from LS2 procedure 
if ( NumBin > NumBin2 ) then 
begin 

create tmpChromosome 
recalculate NumBin2 and L of tmpChromosome2 from pack procedure 
if ( NumBin > NumBin2 ) then 
begin 

NumBin ← NumBin2 
L ← L2 
replace old chromosome with new chromosome from LS2 

end 
end 
calculate objective value from equation (1) 

end LocalSearch2 

procedure LS2 
find minimum filled bin 
for each box in min volume container 
begin 

pack each box by First Fit to other container 
end 
if all box can packed then 

create new chromosome 
else 

use old chromosome 
end 

end LS2 

รูปที่ 25 รหัสเทียมของการวดัคุณภาพรวมกับการคนเฉพาะที่แบบที่ 2 
 

ในการทดลองพบวา แมบางครั้งจะสามารถลดจํานวนตูสินคาลงได  แตโครโมโซมใหมที่
ไดไมสามารถจัดเรียงใหไดจํานวนตูสินคาที่ลดลงจากเดิมเนื่องจากการแปลความหมายจาก
โครโมโซม ดังที่ไดกลาวมาแลววาการจัดเรียงผลิตภัณฑจะจัดเรียงเร่ิมจากชิ้นแรกไปจนชิ้นสุดทาย
ตามที่ปรากฏในโครโมโซม เมื่อใดก็ตามที่ไมสามารถจัดเรียงชิ้นใด ๆ เพิ่มเขาไปในตูสินคาปจจุบัน
ได จะนําไปวางในตูสินคาใหมทันที และไมสนใจที่จะบรรจุเพิ่มเขาใหตูสินคาเกาอีกตอไป  จะขอ
ยกตัวอยางกรณีที่เกิดขึ้น เชน สมมติเดิมมีการจัดเรียงไดเปนดังนี้ 

 
1 2 0 9 3 6 5 8 4 7 
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แตถาสมมติใหตู สินคาใบที่ 2 มีปริมาตรรวมนอยท่ีสุดทําใหตองกระจายผลิตภัณฑ

หมายเลข 9 และ 3 ไปยังตูสินคาใบอื่น ๆ และจากการทดสอบพบวาสามารถวางผลิตภัณฑหมายเลข 
3 และ 9 เพิ่มใหกับตูสินคาใบที่หนึ่งและสามตามลําดับได ดังนั้นการจัดเรียงใหมที่ตองการจึงควร
จะเปนดังนี้ 

 
1 2 0 3 6 5 8 9 4 7 

 
แตถาหากวาผลิตภัณฑหมายเลข 3 อาจจะเปนผลิตภัณฑช้ินเล็กสวนหมายเลข 9 อาจจะเปน

ชิ้นใหญทําใหผลิตภัณฑหมายเลข 6 สามารถเปลี่ยนมาวางเพิ่มเขาไปในตูสินคาใบที่หนึ่งได แต
กรณีไมใชขอดีเนื่องจากลําดับการวางมีผลตอความสามารถในการวางไดหรือไมไดของผลิตภัณฑ
บางชิ้นอยางมาก กลาวคือการวางผลิตภัณฑเริ่มจากหมายเลข 6 ตามดวย 5 8 และ 9 ตามลําดับอาจ
สามารถทําได แตกรณีที่เร่ิมจาก 5 แลวตามดวย 8 และ 9 อาจเปนไปไดวาไมสามารถวางผลิตภัณฑ
หมายเลข 9 เพิ่มเขาไปหลังจากหมายเลข 5 และ 8ได ทําใหตูสินคาใบที่สองบรรจุไดเพียงหมายเลข 
5 และ 8 สวนหมายเลข 9 ถูกบรรจุเขาตูสินคาใบที่ 3 เปนชิ้นแรกแทน ในที่นี้ผลิตภัณฑหมายเลข 9 
เปนผลิตภัณฑชิ้นใหญจึงบรรจุผลิตภัณฑหมายเลข 4 เพิ่มมาไดเพียงชิ้นเดียว ทําใหผลิตภัณฑ
หมายเลข 7 ยังตองวางในตูสินคาใบใหมรวมเปนทั้งหมด 4 ตูสินคาซึ่งเทากันกับกอนที่จะเพิ่มการ
คนเฉพาะที่ แสดงผลการบรรจุไดเปนดังนี้ 

 
1 2 0 3 6 5 8 9 4 7 

 
ถาเปนเชนนี้จะไมเปล่ียนแปลงคําตอบไปเปนคําตอบใหม แตจะยังคงใชโครโมโซมตัวเกาอยู
เชนเดิม กรณีเชนนี้จะไมเกิดขึ้นถาหากวาใชวิธีการเขารหัสแบบอื่น ซ่ึงอาจจะมีความยาวของ
โครโมโซมเพิ่มขึ้น โดยอาจจะเพิ่มตัวแบงโครโมโซมวาตําแหนงไหนใชเปนจุดเริ่มสําหรับตูสินคา
ใบใหม การทําเชนนี้จะสงผลตอกระบวนการอื่น ๆ อีกและจะตองเสียเวลาในการปรับปรุงมากจึงยัง
ไมไดใชในงานวิจัยนี้ อยางไรก็ดี ไดลองวัดปริมาณการเกิดกรณีเชนนี้แลวพบวาปรากฏนอย เมื่อ
เทียบกับจํานวนของการคนเฉพาะที่ทั้งหมด โดยสวนใหญจะมีไมถึง 10 เปอรเซ็นตและจะเกิดเมื่อมี
ผลิตภัณฑจํานวนมาก และไมปรากฏเมื่อผลิตภัณฑมีไมมากชิ้น 
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3.4.3 การเลือกชิ้นขนาดใหญออกแลวบรรจุลําดบัถัดไปเขาแทนที่ 

หลังจากบรรจุแตละตูสินคาเต็ม จะเลือกชิ้นที่มีปริมาตรใหญที่สุดออกจากตูสินคาจากนั้น
บรรจุผลิตภัณฑในลําดับถัด ๆ ไปเพิ่มเขามาแทน และนําชิ้นใหญที่เลือกออกไปบรรจุเปนชิ้นแรก
ของตูสินคาใบถัดไป  ผลที่ไดนํามาเปรียบเทียบกับการบรรจุแบบปกติ ถาพบวาสามารถลดจํานวนตู
สินคาไดจึงจะเปลี่ยนโครโมโซมเดิมเปนโครโมโซมที่ไดจากการคนเฉพาะที่ สมมติเดิมลักษณะการ
บรรจุจะเปนดังนี้ 

 
1 2 0 9 3 6 5 8 4 7 

 
กระบวนการบรรจุใหมจะเริ่มตั้งแตตูสินคาใบแรกโดยคนหาและเลือกชิ้นที่ใหญที่สุดของตู

สินคาออกตัวอยาง สมมติวาผลิตภัณฑหมายเลข 2 มีขนาดใหญที่สุดในตูสินคาใบแรก หลังจาก
เลือกหมายเลข 2 ออกแลวจะบรรจุผลิตภัณฑในลําดับถัดไปเพิ่มเขามาตามลําดับ นั่นคือผลิตภัณฑ
หมายเลข 9 จะถูกบรรจุเพิ่มตามดวยหมายเลข 3 และถาไมสามารถบรรจุเพิ่มเขาไปไดอีก ตูสินคาจะ
ถูกปดและไมกลับไปบรรจุเพิ่มกลาวคือ สมมติวาสามารถบรรจุเพิ่มไดแคนี้ ไมสามารถบรรจุ
หมายเลข 6 เพิ่มเขาไปอีกได จะไดการบรรจุตูสินคาหนึ่งใบทางฝงซายและสวนที่ยังไมบรรจุอยูทาง
ฝงขวาดังนี้ 

 
1 0 9 3  2 6 5 8 4 7 

 
จากนั้นจะเริ่มบรรจุตูสินคาใบที่สองดวยผลิตภัณฑที่ถูกเลือกออกจากตูสินคาใบแรกคือ

หมายเลข 2 แลวคอยบรรจุหมายเลขอื่น ๆ ตามลําดับที่ปรากฏในโครโมโซมคือ ผลิตภัณฑหมายเลข 
6 และ 5 แตไมสามารถบรรจุหมายเลข 8 เพิ่มไดอีกดังนี้ 

 
1 0 9 3  2 6 5 8 4 7 

 
ดังนั้นจะเลือกชิ้นที่ใหญที่สุดออกซึ่งอาจจะเปนหมายเลขอื่นหรือหมายเลขเดิมที่เคยเลือก

ออกแลวก็ได สมมติวาชิ้นที่ 2 ยังคงเปนชิ้นที่ใหญที่สุดดังนั้นจึงยังคงเลือกหมายเลข 2 ออกจากตู
สินคาใบที่สอง  

2 
1 0 9 3  6 5 8 4 7 
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แตถากิดเหตุการณที่ไมสามารถแทนที่ได เชนสมมุติวาผลิตภัณฑหมายเลขถัดไปคือ
หมายเลข 8 มีขนาดใหญเกินไป ไมสามารถบรรจุเพิ่มใหตูสินคาใบที่ 2ได ในกรณีนี้จะวางชิ้นที่ 2 
ไวเหมือนเดิมจึงไดผลลัพธดังนี้ 

 
1 0 9 3 2 6 5  8 4 7 

 
จากนั้นจึงคอยวางผลิตภัณฑลําดับถัด ๆ ไปซึ่งจะสามารถบรรจุผลิตภัณฑที่เหลือทั้งหมด

ในตูสินคาใบที่สามไดผลลัพธสุดทายดังนี้ 
 

1 0 9 3 2 6 5 8 4 7 
 
รหัสเทียมของการคนเฉพาะที่แบบนี้แสดงไดดังนี้ 

 
procedure LocalSearch3 

find NumBin and L from pack procedure 
calculate objective value from NumBin and L 
if ( NumBin > NumBin2 ) 
begin 

NumBin ← NumBin2 
L ← L2 
replace old chromosome with new chromosome from LS3 

end 
calculate objective value from equation (1) 

end LocalSearch3 

procedure LS3 
while remain unpacked box 
begin 

pack current container until can’t pack one box 
move largest box of current container to next container 
pack remain box add on current container until can’t pack one box 
use next container as current container 

end 
end LS3 

รูปที่ 26 รหัสเทียมของการวดัคุณภาพรวมกับการคนเฉพาะที่แบบที่ 3 
จากการคนเฉพาะที่แบบนี้บางครั้งก็ไมสามารถรับประกันไดวาการเลือกชิ้นที่ใหญที่สุด

ออกมาจะสามารถแทนที่ดวยช้ินเล็ก ๆ หลายชิ้นแลวจะมีปริมาตรบรรจุใหมที่ดีกวา ซ่ึงบางครั้งก็
พบวาไมสามารถบรรจุไดมากเทาของเดิม อยางไรก็ดีก็ไมสามารถคาดเดาไดวาการบรรจุไดนอยลง
ในหนึ่งตูสินคาจะทําใหผลลัพธสุดทายไดจํานวนตูสินคาลดลงหรือเพิ่มขึ้น จึงไมไดตรวจสอบวา
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การบรรจุเพิ่มหลังจากเลือกออกจะตองมีปริมาตรมากกวาเดิม แตจะตรวจสอบเฉพาะกรณีที่ไม
สามารถแทนที่ไดเทานั้นดังจะเห็นในตัวอยาง ซ่ึงแตกตางจากวิธีที่สองที่นําเสนอกอนหนาจะเห็นวา
มีความมั่นใจมากกวาวาสามารถลดจํานวนตูสินคาได ถึงจะไมสามารถลดไดทั้งหมด แตผลลัพธ
เกือบทั้งหมดก็ไมเพิ่มจํานวนตูสินคา แตในวิธีสุดทายนี้สามารถจะเพิ่มจํานวนตูสินคาขึ้นได วิธี
สุดทายนี้จะพบวากรณีที่ไมเพิ่มจํานวนตูสินคามีอยูประมาณครึ่งตอครึ่งกับกรณีที่ผลลัพธเลวลง 
อยางไรก็ดีถาไมสามารถลดจํานวนตูสินคาลงไดก็จะยังยึดถือคําตอบเดิมไมเปล่ียนคําตอบ จาก
คุณสมบัติที่พบเหลานี้นําไปสูผลเปรียบเทียบที่สมเหตุสมผลดังผลการทดลองที่จะไดแสดงตอไป 

การคนเฉพาะที่แบบที่ 3 เสมือนกับการจัดเรียงอีกรอบดังนั้นเวลาในการจัดเรียงจะพอ ๆ 
กับการจัดเรียงปกติ 2 คร้ัง แตยังนอยกวาการคนเฉพาะที่แบบแรกที่ตองจัดเรียงจากคําตอบเดิม  
1 ครั้ง และจากการคนเฉพาะที่อีก 5 คร้ัง เวลาที่ใชจึงมากเสมือนกับการจัดเรียงปกติถึง 6 ครั้ง สวน
การคนเฉพาะที่แบบที่ 2 มีแนวโนมในการหาคําตอบที่ดีกวาโดยไมตองจัดเรียงใหมทั้งหมดทําให
ไดผลลัพธที่ดีกวาในเวลาที่เร็วกวาดวย 

3.5 การเก็บรวบรวมขอมูล 

ผลการทดลองของ [ 23] ไดจากการนํา source code มาจาก  
http://www.diku.dk/~pisinger/codes.html  

คอมไพลและรันการทดลองใหมภายใตสภาวะการทดลองเดียวกันกับโปรแกรมที่ เขียนขึ้น 
โปรแกรมทํางานในระบบปฏิบัติการ Linux RedHat 9.0  หนวยประมวลผลกลาง (CPU) Pentium 
III 1 GHz หนวยความจําหลัก 256 Mbytes เนื่องจากผลการรันแตละครั้งของโปรแกรม 3DBPP 
สําหรับขอมูลชุดเดิมจะไดผลเหมือนเดิม ดังนั้นจึงรันโปรแกรมนี้สําหรับขอมูลแตละชุดเพียงครั้ง
เดียว แตจะใชขอมูล 10 ชุดสําหรับปญหาในแตละกลุมแตละขนาด ดังที่กลาวมาขางตนวาปญหา
แบงเปน 9 กลุม แตละกลุมแบงตามขนาดของปญหาเปน 13 ขนาด แตสําหรับขั้นตอนวิธีที่เสนอใน
ที่นี้เปนขั้นตอนวิธีเชิงสุม การรันแตละครั้งใหการทดลองไมเหมือนกัน จึงใชวิธีการรัน 5 คร้ัง
สําหรับปญหาแตละชุด ถาสามารถหาคําตอบไดภายใน 5 รันจะถือวาสามารถหาคําตอบสําหรับ
ปญหานั้นได 

การเปรียบเทียบผลการรันจะเปรียบเทียบผลทางดานเวลาและปริมาณปญหาที่สามารถหา
คําตอบได การหาคําตอบไดในที่นี้หมายถึงสามารถหาวิธีการจัดเรียงที่ใชจํานวนตูสินคานอยที่สุด
ได การหาคําตอบไมไดในที่นี้ไมไดหมายถึงจะใชอะไรไมไดเลย แตคําตอบที่หาไดจะใชจํานวนตู
สินคามากกวาจํานวนตูสินคานอยที่สุดที่เปนไปไดเพียงเล็กนอย และเนื่องจากงานวิจัยที่นํามา
เปรียบเทียบดวยใชเวลาในการรันนานมากโดยเฉพาะเมื่อปญหามีขนาดใหญขึ้นจะใชเวลานานขึ้น
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อยางมาก จึงจํากัดเวลาที่ใชในการแกปญหาของแตละปญหาอยูที่ 3000 วินาที ถาสามารถหาคําตอบ
ไดภายใน 3000 วินาทีจะถือวาสามารถแกปญหาได เนื่องมาจากในรายงานวิจัยของ 3DBPP เดิม
กําหนดเวลาไวที่ 1000 วินาที [ 23] จึงทดลองใชที่ 3000 วินาที และดูผลลัพธจากจํานวนปญหาที่หา
คําตอบไดวาเพิ่มมากขึ้นจากของเดิมที่จํากัดอยูเพียง1000 วินาที ผลลัพธที่ไดจากการทดลองใหม
ภายในเวลา 3000 วินาที แสดงในตารางที่ 2 ในบทถัดไป 

สําหรับเวลาการทํางานของ GA + Local Search ที่กําหนดโดยจํานวนรุนมากที่สุดเทากับ 
200 และใชจํานวน 5 รัน ไดจากการพิจารณาผลการทดลองพบวาในกรณีที่ไมพบคําตอบจะทํางาน
จนถึงรุนสุดทาย เมื่อนําเวลาที่นานที่สุดของแตละกลุมมาเฉลี่ยกันตามขนาดและวาดกราฟได
ความสัมพันธดังรูปที่ 27  พบวามีรูปแบบเปนเสนตรง ขนาด 90 ช้ินใชเวลานานที่สุดเฉลี่ยไมถึง  
600 วินาที การกําหนดใหใช 5 รันจึงเปรียบไดกับการใชเวลามากที่สุดอยูที่ 3000 วินาที(600x5) ใน
ที่นี้แสดงใหดูเฉพาะกลุมของ GA + Local Search 1 ซ่ึงเปนการสุมสลับลําดับจํานวน 5 ครั้ง และใช
เวลานานที่สุดแลว สวน GA และ GA + Local Search แบบอื่น ๆ จะเร็วกวานี้  
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รูปที่ 27 เวลาการทํางานนานที่สุดในหนึ่งรอบการทํางานของ GA + Local Search 1 

 
เวลาที่ใชในการแกปญหาซึ่งนําเสนอในตารางเปรียบเทียบในบทตอไปจะคิดเวลาเฉลี่ยของ

ปญหาที่สามารถหาคําตอบได 
 



บทที่  4 
ผลการทดลอง 

ผลการทดลองที่จะนําเสนอมีวัตถุประสงคที่จะเปรียบเทียบอยู 2 ประการคือ เปรียบเทียบ
จํานวนปญหาที่สามารถหาคําตอบไดและเปรียบเทียบเวลาที่ใชในการหาคําตอบ วัตถุประสงคหลัก
จะอยูที่ปริมาณคําตอบที่หาเจอ แตอยางไรก็ดีการหาคําตอบโดยใชระยะเวลาที่นานเกินไป ก็ไม
สามารถที่จะนําไปใชงานไดจริง การเลือกใชขั้นตอนวิธีใหเหมาะกับปญหาก็มีผลตอประสิทธิภาพ
โดยรวม   

คําตอบของปญหาจะอยูในรูปการเรียงสับเปลี่ยนของหมายเลข ถามีผลิตภัณฑ n ช้ินจะมี
คําตอบที่เปนไปไดทั้งหมด n! ไดประมาณคาการหาคําตอบแตละคําตอบโดยทดลองหาจากจํานวน
โนดและเวลาที่ใชจริง นําเวลาที่ใชมาหารดวยจํานวนโนด พิจารณาจาก 5 กลุมที่ขนาด 30 ช้ิน ได
เวลาที่ใชโดยประมาณของแตละโนดมีคา 0.000125 วินาที นํามาประมาณเวลาที่ใชจริงของการหา
คําตอบดวยวิธีการคนทุกแบบไดผลดังตารางที่ 1 
 

ตารางที่ 1 เวลาในการหาคําตอบโดยประมาณของวิธีการคนทุกแบบทีเ่ปนไปได 

ขนาด
ปญหา 

(n) 

จํานวนคําตอบ
ทั้งหมด 

(n!) 
เวลา 

(วินาท)ี 
เวลา 

10 3628800 453.60 7.56 นาที 
15 1.3076E+12 1.63E+08 1891.89 วัน 
20 2.4329E+18 3.04E+14 9777287.5 ป 
25 1.55112E+25 1.94E+21 6.234E+13 ป 
30 2.65253E+32 3.32E+28 1.066E+21 ป 
35 1.03331E+40 1.29E+36 4.153E+28 ป 
40 8.15915E+47 1.02E+44 3.279E+36 ป 
45 1.19622E+56 1.50E+52 4.807E+44 ป 
50 3.04141E+64 3.80E+60 1.222E+53 ป 
60 8.32099E+81 1.04E+78 3.344E+70 ป 
70 1.1979E+100 1.50E+96 4.814E+88 ป 
80 7.1569E+118 8.95E+114 2.88E+107 ป 
90 1.4857E+138 1.86E+134 5.97E+126 ป 
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4.1 ตารางเปรียบเทียบจํานวนปญหาที่สามารถหาคําตอบได 

การเปรียบเทียบจํานวนปญหาที่หาคําตอบไดภายในระยะเวลาที่กําหนดแสดงถึง
ความสามารถในการหาคําตอบหรือโอกาสที่จะเจอคําตอบ สามารถนําไปใชประโยชนในการเลือก
ขั้นตอนวิธีเพื่อนําไปใชงาน โดยถือวาขั้นตอนวิธีใดที่เจอคําตอบเหมาะที่สุดมากกวาจะชวยลด
ตนทุนหรือจํานวนตูสินคาไดมากกวาดวย 

ตารางเปรียบเทียบจํานวนปญหาที่สามารถหาคําตอบไดมีทั้งหมด 5 ตาราง ขอมูล 
ในตารางที่ 2 ไดจากขั้นตอนวิธี 3DBPP [ 23] ขอมูลท่ีไดจากขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (GA) แสดง
ในตารางที่ 3 และที่เหลือจะเปนขอมูลท่ีไดจากขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมรวมกับการคนเฉพาะที่ 
(GA + Local Search) ชองที่มีเครื่องหมาย – ในตารางแสดงวาไมสามารถหาคําตอบเหมาะที่สุดจาก
จํานวนปญหาทั้งหมด 10 ปญหาได ขอมูลทั้งหมดในตารางทดลองจาก 1170 ปญหา แบงไดเปน 9 
กลุมดังรายละเอียดในหัวขอ  3.1 แตละกลุมมีจํานวนปญหา 130 ปญหาเทากัน ในจํานวน 130 
ปญหายังแบงตามขนาดของปญหาได 13 ขนาด ไดแก 10, 15, 20, 25, 30, 35, 40, 45, 50, 60, 70, 80 
และ 90 ชิ้น ดังนั้นในแตละขนาดของปญหาจะมีปญหาทั้งหมด 90 ปญหา ซ่ึงแบงเปนกลุมละ 10 
ปญหา 
 
ตารางที่ 2 จํานวนปญหาทีห่าคําตอบไดดวยวิธี 3DBPP 

   กลุม    
ชิ้น 1 2 3 4 5 6 7 8 9 รวม 
10 10 10 10 10 10 10 10 10 10 90 
15 10 10 10 10 10 10 10 10 10 90 
20 10 10 10 10 10 10 10 10 10 90 
25 10 10 10 10 10 10 9 10 10 89 
30 10 10 10 10 10 10 8 10 10 88 
35 10 10 10 10 6 10 6 7 10 79 
40 10 9 8 10 6 10 2 10 8 73 
45 10 7 4 10 9 10 1 8 1 60 
50 7 4 8 10 3 10 3 6 - 51 
60 1 2 1 9 1 10 - 6 - 30 
70 - 1 - 6 3 7 2 5 - 24 
80 - - 1 4 - 5 - 4 - 14 
90 - - - 2 - 7 - 2 - 11 

รวม 88 83 82 111 78 119 61 98 69 789 
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ตารางที่ 3 จํานวนปญหาทีห่าคําตอบไดดวยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเพียงอยางเดยีว 

   กลุม    
ชิ้น 1 2 3 4 5 6 7 8 9 รวม 
10 10 10 10 10 10 10 10 10 10 90 
15 10 10 10 10 10 10 10 10 10 90 
20 10 10 10 10 10 10 10 10 10 90 
25 10 7 10 10 10 9 9 9 8 82 
30 10 10 8 10 9 8 9 10 1 75 
35 5 7 7 10 10 5 7 9 - 60 
40 3 5 5 10 9 3 10 4 2 51 
45 4 7 7 10 9 - 10 3 9 59 
50 4 3 4 10 7 - 7 4 10 49 
60 2 2 - 10 10 - 9 4 9 46 
70 1 2 2 10 7 - 7 4 9 42 
80 - 2 - 10 8 - 4 1 9 34 
90 - - - 9 8 - 3 - 9 29 

รวม 69 75 73 129 117 55 105 78 96 797 

 
 

ตารางที่ 4 จํานวนปญหาทีห่าคําตอบไดดวยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมรวมกับการคนเฉพาะที่1 

   กลุม    
ชิ้น 1 2 3 4 5 6 7 8 9 รวม 
10 10 10 10 10 10 10 10 10 10 90 
15 10 10 10 10 10 10 10 10 10 90 
20 10 10 10 10 10 10 10 10 10 90 
25 10 8 10 10 10 10 10 9 7 84 
30 10 10 8 10 9 9 10 10 - 76 
35 7 7 7 10 10 5 8 10 - 64 
40 3 6 8 10 10 4 10 6 2 59 
45 7 9 7 10 9 4 10 4 9 69 
50 4 5 4 10 9 - 8 5 10 55 
60 3 4 4 10 10 1 9 4 9 54 
70 3 2 - 10 7 - 8 4 9 43 
80 - 2 - 10 9 - 7 4 9 41 
90 - - - 9 9 - 5 - 9 32 

รวม 77 83 78 129 122 63 115 86 94 847 

 
 
 



                                                                                                                             
                                                                                                                         

 

45

 

ตารางที่ 5 จํานวนปญหาทีห่าคําตอบไดดวยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมรวมกับการคนเฉพาะที่2 

   กลุม    
ชิ้น 1 2 3 4 5 6 7 8 9 รวม 
10 10 10 10 10 10 10 10 10 10 90 
15 10 10 10 10 10 10 10 10 10 90 
20 10 10 10 10 10 10 10 10 10 90 
25 10 9 10 10 10 10 10 10 10 89 
30 10 10 10 10 10 10 10 10 - 80 
35 8 7 9 10 10 9 9 10 10 82 
40 7 7 9 10 10 9 10 7 9 78 
45 7 10 8 10 10 8 10 6 9 78 
50 4 6 5 10 10 6 10 9 10 70 
60 8 8 8 10 10 4 9 8 9 74 
70 7 5 6 10 10 2 9 5 9 63 
80 5 7 7 10 10 1 10 5 9 64 
90 6 5 3 10 10 3 10 6 9 62 

รวม 102 104 105 130 130 92 127 106 114 1010 

 
 

ตารางที่ 6 จํานวนปญหาทีห่าคําตอบไดดวยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมรวมกับการคนเฉพาะที่3 

   กลุม    
ชิ้น 1 2 3 4 5 6 7 8 9 รวม 
10 10 10 10 10 10 10 10 10 10 90 
15 10 10 10 10 10 10 10 10 10 90 
20 10 10 10 10 10 10 10 10 10 90 
25 10 9 10 10 10 10 9 10 6 84 
30 10 10 9 10 10 8 9 10 - 76 
35 8 7 8 10 10 5 7 8 - 63 
40 4 7 8 10 10 5 10 5 2 61 
45 5 8 7 10 9 2 10 5 9 65 
50 4 5 5 10 8 - 9 6 10 57 
60 5 4 3 10 10 2 9 4 9 56 
70 5 5 2 10 8 - 8 4 9 51 
80 1 2 4 10 10 - 7 5 9 48 
90 - 2 - 10 10 - 6 2 9 39 

รวม 82 89 86 130 125 62 114 89 93 870 
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จากทั้ง 5 ตารางแสดงใหเห็นวาในกลุมปญหาขนาดเล็กไมเกิน 20 ช้ิน ทุกขั้นตอนวิธี
สามารถหาคําตอบไดทั้งหมด เมื่อปญหามีขนาดโตมากขึ้นจํานวนปญหาที่หาคําตอบเหมาะที่สุดได
จะลดลง และเมื่อปญหามีจํานวนชิ้นตั้งแต 60 ชิ้นขึ้นไป ผลรวมจํานวนปญหาที่หาคําตอบไดในแต
ละขนาดของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมจะมากกวา 3DBPP แตถาใชการคนเฉพาะที่รวมกับขั้นตอน
วิธีเชิงพันธุกรรมจะพบวาผลรวมของจํานวนปญหาที่หาคําตอบเหมาะที่สุดไดจะเริ่มมากกวาของ 
3DBPP ตั้งแตขนาดประมาณ 40 ช้ินเปนตนไปขึ้นอยูกับชนิดของการคนเฉพาะที่ ปญหาที่มีขนาด
อยูระหวาง 20 ถึงประมาณ 40 ช้ิน ผลรวมของปญหาที่หาคําตอบไดของ 3DBPP มากกวาผลรวมที่
ไดจากขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมทั้งที่ใชและไมใชการคนเฉพาะที่ 

จากผลดังกลาวแสดงถึงแนวโนมวาขั้นตอนวิธี 3DBPP แกปญหาขนาดเล็กไดดีกวา แตจะ
แกปญหาขนาดใหญไดไมดีเทาขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม เมื่อจํานวนชิ้นเพิ่มขึ้นปริมาณปญหาที่
สามารถหาคําตอบเหมาะที่สุดไดของขั้นตอนวิธี 3DBPP จะลดลงอยางรวดเร็ว และสงผลใหจํานวน
ปญหาที่สามารถหาคําตอบไดลดลงเหลือนอยกวาขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม ทั้งนี้อยูภายใตเงื่อนไข
การจํากัดเวลา 

4.2 ตารางเปรียบเทียบเวลาที่ใชในการหาคําตอบโดยเฉลี่ย 

เวลาที่ใชในการหาคําตอบแตละคําตอบของ 3DBPP จะเปนเวลาที่หาคําตอบไดภายใน 
3000 วินาที หรือภายใน 50 นาที ถาไมสามารถหาคําตอบไดภายในระยะเวลานี้จะถือวาไมสามารถ
หาคําตอบได สําหรับกรณีของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมจะใชเวลาที่ดีที่สุดจากการดําเนินงาน(run) 
5 คร้ัง ถาพบวาสามารถหาคําตอบไดอยางนอย 1 คร้ังก็จะถือวาหาคําตอบได 

เวลาเฉลี่ยมีหนวยเปนวินาที โดยคิดจากเวลาในการหาคําตอบของปญหาที่สามารถหา
คําตอบเหมาะที่สุดได ในกรณีที่สามารถหาคําตอบเหมาะที่สุดไดเพียงหนึ่งปญหาจากทั้งหมด 10 
ปญหา คาที่ไดก็จะเปนเวลาในการหาคําตอบของปญหานั้นเลย ขอมูลที่ไดจึงสอดคลองกับตารางที่ 
1 - 5 ในหัวขอที่ผานมา ชองที่มีเครื่องหมาย – จึงตรงกันและมีความหมายเชนเดียวกัน 

เวลาในกลุมที่ 4 และ 9 มีบางคาแสดงไวเปน < 0.01 มีความหมายวาใชเวลานอยกวา 0.01 
วินาที แตเนื่องจากตัววัดเวลามีหนวยที่ละเอียดเพียง 0.01 วินาที ทําใหวัดคาไดเปน 0.00 แตอยางไร
ก็ดีจะตองมีคาเวลาที่ไมใช 0 จึงแสดงไวดวย < 0.01 
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ตารางที่ 7 เวลาในการหาคําตอบโดยเฉลี่ยของวิธี 3DBPP 
กลุม 

ช้ิน 1 2 3 4 5 6 7 8 9 
10 0.01 0.01 0.01 < 0.01 0.03 0.02 0.03 0.03 < 0.01 
15 0.01 0.01 0.01 < 0.01 0.06 0.04 0.06 0.06 < 0.01 
20 0.04 0.02 0.02 0.01 0.11 0.08 0.09 0.08 0.03 
25 0.24 0.06 0.40 0.01 2.16 0.17 1.45 0.20 0.07 
30 16.99 1.92 2.11 0.03 0.27 3.97 155.80 0.38 10.08 
35 38.45 46.24 10.50 0.04 0.48 1.77 58.30 322.53 94.51 
40 125.29 136.67 60.63 0.04 100.30 7.94 0.22 170.94 553.56 
45 810.06 450.99 8.72 0.07 1.72 12.56 0.29 87.56 92.21 
50 491.11 826.12 752.70 6.36 56.17 6.00 1099.41 280.36 - 
60 16.13 662.77 841.01 5.76 2.30 154.68 - 269.66 - 
70 - 1032.12 - 3.46 443.71 236.25 498.02 309.75 - 
80 - - 0.90 1.39 - 162.47 - 1167.54 - 
90 - - - 72.29 - 111.35 - 204.55 - 

 

ตารางที่ 8 เวลาในการหาคําตอบโดยเฉลี่ยของขั้นตอนวธีิเชิงพันธุกรรมเพียงอยางเดยีว 
กลุม 

ช้ิน 1 2 3 4 5 6 7 8 9 
10 0.04 0.05 0.05 0.03 0.13 0.07 0.11 0.06 0.04 
15 0.06 0.51 0.14 0.05 0.24 0.1 0.24 0.11 0.6 
20 0.31 0.12 0.48 0.06 0.56 0.29 0.58 0.17 3.4 
25 0.86 1.04 1.14 0.1 1.2 0.95 1.79 1.11 7.56 
30 1.53 4.4 2.48 0.14 4.27 2.77 4.87 5.15 26.31 
35 6.34 3.77 8.96 0.25 3.54 5.55 2.95 7.33 - 
40 8.7 5.96 6.78 0.71 6.85 11.09 2.5 11.33 0.48 
45 8.53 8.01 9.77 0.87 11.3 - 11.9 13.29 3.93 
50 11.21 11.95 16.41 2.21 5.04 - 16.18 11.34 1.72 
60 14.31 21.52 - 1.84 21.37 - 27.62 18.84 1.75 
70 19.06 33.78 41.69 4.06 47.82 - 45.11 42.67 6.45 
80 - 46.06 - 5.75 55.02 - 70.33 40.49 4.8 
90 - - - 8.28 78.07 - 87.2 - 8.75 

 

ตารางที่ 9 เวลาในการหาคําตอบโดยเฉลี่ยของขั้นตอนวธีิเชิงพันธุกรรมรวมกับการคนเฉพาะที1่ 
กลุม 

ช้ิน 1 2 3 4 5 6 7 8 9 
10 0.04 0.04 0.04 0.03 0.08 0.05 0.07 0.05 0.03 
15 0.05 0.28 0.09 0.04 0.16 0.08 0.15 0.09 1.51 
20 0.5 0.17 0.43 0.06 0.37 0.18 0.66 0.14 4.87 
25 1.42 3.78 1.88 0.07 1.77 1.9 4.85 2.33 14.39 
30 2.4 6.07 3.15 0.2 6.21 9.41 26.09 8.05 - 
35 15.05 6.83 22.97 0.33 7.34 16.75 9.16 23.4 - 
40 11.13 18.24 24 1.08 21.16 29.21 4.99 43.21 0.4 
45 23 23.53 22.35 1.25 19.93 57.57 21.56 37.95 5.71 
50 22 36.15 36.82 3.67 24.1 - 45.84 27.25 0.96 
60 41.85 76.41 74.33 3.47 54 69.13 63.78 54.63 0.89 
70 54.5 75.07 - 7.62 110.54 - 113.69 114.64 5.43 
80 - 138.32 - 10.63 132.84 - 178.97 129 2.7 
90 - - - 14.57 211.2 - 164 - 9.13 
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ตารางที่ 10 เวลาในการหาคาํตอบโดยเฉลี่ยของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมรวมกับการคนเฉพาะที2่ 
กลุม 

ช้ิน 1 2 3 4 5 6 7 8 9 
10 0.04 0.05 0.05 0.04 0.1 0.06 0.09 0.06 0.05 
15 0.06 0.1 0.13 0.06 0.17 0.09 0.18 0.1 0.3 
20 0.22 0.17 0.25 0.08 0.31 0.18 0.32 0.17 0.83 
25 0.67 1.74 0.6 0.11 0.72 0.59 1.04 0.97 3.91 
30 1 1.74 2.61 0.22 2.39 2.18 3.3 2.04 - 
35 6 1.82 5.62 0.33 2.54 14.14 5.41 4.34 25.14 
40 6.96 5.78 6.89 0.7 4.39 11.43 1.76 9.25 23.73 
45 7.73 9.63 7.09 0.79 9.73 26.63 4.61 10.39 2.54 
50 6.65 12.02 13.81 1.69 9.32 38.45 13.59 21.41 1.1 
60 17.37 22.4 23.72 1.82 15.1 34.67 12.46 29.18 1.04 
70 25.87 30.34 40.58 3.69 36.29 53.2 30.14 30.29 3.76 
80 45.15 58.97 58.8 4.88 36.44 75.06 54.2 42.49 3.02 
90 56.17 61.06 57.55 7.86 71.26 101.17 80 107.93 4.15 

 

ตารางที่ 11 เวลาในการหาคาํตอบโดยเฉลี่ยของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมรวมกับการคนเฉพาะที3่ 
กลุม 

ช้ิน 1 2 3 4 5 6 7 8 9 
10 0.03 0.04 0.04 0.03 0.08 0.05 0.07 0.05 0.03 
15 0.06 0.23 0.09 0.05 0.15 0.08 0.2 0.08 0.45 
20 0.67 0.09 0.18 0.06 0.35 0.14 0.44 0.12 4.23 
25 0.78 1.99 0.46 0.08 2.41 0.94 2.27 4.28 9.21 
30 0.78 3.57 4.29 0.11 3.57 1.99 5.46 6.81 - 
35 10.7 3.45 5.49 0.16 7.22 6.63 2.73 7.81 - 
40 10.59 8.64 9.26 0.37 10.17 17.81 1.46 26.79 0.33 
45 15.35 10.42 8.34 0.42 6.83 21.26 11.73 24.77 5.73 
50 18.74 28.67 21.97 1.42 7.26 - 23.16 22.46 0.71 
60 27.72 29.88 42.9 0.98 24.99 54.27 27.32 17.32 0.86 
70 34.72 64.34 43.05 2.7 40.91 - 71.82 50.53 5.39 
80 53.5 81.69 72.62 3.62 52.7 - 101.68 78.61 2.35 
90 - 104.12 - 7.29 119.65 - 110.33 157.96 2.7 

 

4.3 ผลการวิเคราะหและเปรียบเทียบผล 

ขอมูลจากตารางในหัวขอ  4.1 และ  4.2 เมื่อนํามาวาดกราฟจะพบวากราฟแนวโนมของ
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมไมคอยมีความแตกตางกันมากนัก เพื่อไมใหกราฟยุงจนดูยากจึงไดวาด
กราฟเปรียบเทียบผลของขั้นตอนวิธี 3DBPP กับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเปนกราฟหนึ่ง และวาด
กราฟผลของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมและขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมรวมกับการคนเฉพาะที่แยก
ตางหาก 

จากผลการทดลองในหัวขอที่ผานมา นํามาเขียนเปนกราฟแนวโนมใน 3 รูปแบบ ไดแก 
กราฟจํานวนปญหาที่สามารถหาคําตอบไดเทียบกับขนาดของปญหา แสดงไวในรูปที่ 28 และ รูปที่ 
29 กราฟความสัมพันธระหวางเวลาเฉลี่ยในการหาคําตอบกับขนาดของปญหาดังรูปที่ 30 และ รูปที่ 
31 สุดทายเปนกราฟแสดงประสิทธิภาพในการหาคําตอบดังแสดงไวในรูปที่ 32 และ รูปที่ 33 ซ่ึง
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ไดมาจากการนําจํานวนปญหาที่หาคําตอบไดมาหารดวยเวลาเฉลี่ยในการหาคําตอบ กลายเปน
จํานวนปญหาที่หาคําตอบไดในหนึ่งหนวยเวลา แสดงถึงความสามารถในการหาคําตอบหรือ 
ปริมาณงานที่ไดตอหนวยเวลา (throughput) เนื่องจากเวลาในการหาคําตอบเพียงอยางเดียวไมได
แสดงถึงความสามารถในการหาคําตอบที่แทจริง เชน ถาดูจากกราฟในรูปที่ 29 จะเห็นวาไมควร
เลือกใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเพียงอยางเดียวเนื่องจากมีจํานวนปญหาที่หาคําตอบไดนอยที่สุด 
แตถาดูกราฟในรูปที่ 31 กลับทําใหสมควรเลือกใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเพียงอยางเดียวเพราะใช
เวลาในการหาคําตอบนอยที่สุด ดวยเหตุนี้จึงไดรวมความสัมพันธทั้งจํานวนปญหาที่หาคําตอบได 
และเวลาที่ใชในการหาคําตอบ  
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รูปที่ 28 กราฟแสดงจํานวนปญหาที่หาคําตอบไดภายในเวลาที่กําหนดเทียบกับขนาดปญหาของ 

3DBPP และ GA 

จากกราฟแสดงความสัมพันธระหวางจํานวนปญหาที่หาคําตอบไดกับขนาดของปญหาใน
รูปที่ 28 แสดงใหเห็นวา การแกปญหาดวยวิธี 3DBPP จะสามารถหาคําตอบไดดีกวาเมื่อขนาดของ
ปญหาเล็ก แตเมื่อจํานวนชิ้นเพิ่มขึ้นจะทําใหจํานวนปญหาที่สามารถหาคําตอบไดดวยวิธี 3DBPP 

GA 

3DBPP 
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ลดลงอยางรวดเร็วและมีแนวโนมที่จะแกปญหาไดนอยกวาขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมในปญหา
ขนาดใหญ จากกราฟพบวาจุดเปลี่ยนสําหรับปญหาขนาดเล็กและขนาดใหญที่พูดถึงอยูที่ประมาณ 
50 ชิ้น 
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แนวโนม GA + LocalSearch2 แนวโนม GA + LocalSearch3

 
รูปที่ 29 กราฟแสดงจํานวนปญหาที่หาคําตอบไดภายในเวลาที่กําหนดเทียบกับขนาดปญหา 

ของ GA และ GA + Local Search 

จากกราฟแสดงจํานวนปญหาที่หาคําตอบไดภายในเวลาที่กําหนดเทียบกับขนาดปญหาใน
รูปที่ 29 พบวาขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมที่ใชการคนเฉพาะที่จะหาคําตอบไดมากกวาขั้นตอนวิธีเชิง

GA + Local Search2 

GA 



                                                                                                                             
                                                                                                                         

 

51

พันธุกรรมเพียงอยางเดียว การคนเฉพาะที่แบบที่ 2 สามารถหาคําตอบไดมากที่สุดและโดดเดนกวา
การคนเฉพาะที่แบบอื่น ๆ รองลงมาคือการคนเฉพาะที่แบบที่ 3 และ แบบที่ 1 ตามลําดับ 
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รูปที่ 30 กราฟแสดงเวลาเฉลีย่ในการหาคําตอบเทียบกับขนาดปญหาของ 3DBPP และ GA 

 
แนวโนมทางดานเวลาที่ใชในการหาคําตอบของวิธี 3DBPP ที่แสดงดวยกราฟในรูปที่ 30 

แสดงใหเห็นวา ขั้นตอนวิธี 3DBPP สามารถหาคําตอบของปญหาขนาดเล็กไดดวยเวลาอันรวดเร็ว 
แตจะใชเวลาในการหาคําตอบเพิ่มขึ้นอยางมากเมื่อปญหามีขนาดใหญขึ้นเพราะมีทางเลือกเกิดขึ้น
มากมายในระหวางการคนหาคําตอบ และใชเวลามากกวาขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเมื่อปญหามี
ขนาดใหญ จุดเปลี่ยนอยูที่ประมาณ 25 ชิ้น นั่นคือการใชขั้นตอนวิธี 3DBPP ในการหาคําตอบเมื่อ
ปญหานอยกวา 25 ช้ินจะใชเวลาสั้นกวาการใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม แตจะกลับกันเมื่อปญหามี
ขนาดใหญกวา 25 ช้ิน 

3DBPP 

GA 
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GA + LocalSearch2 GA + LocalSearch3
แนวโนม GA แนวโนม GA + LocalSearch1
แนวโนม GA + LocalSearch2 แนวโนม GA + LocalSearch3

 
รูปที่ 31 กราฟแสดงเวลาเฉลีย่ในการหาคําตอบเทียบกับขนาดปญหา 

ของ GA และ GA+ Local Search 

การใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมรวมกับการคนเฉพาะที่แบบที่ 1 และ 3 ใชเวลาในการหา
คําตอบมากกวาขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเพียงอยางเดียว สวนการคนเฉพาะที่แบบที่ 2 ใชเวลาพอ ๆ 
กันกับการใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเพียงอยางเดียว แตมีแนวโนมใชเวลามากกวาในปญหาขนาด
ใหญ จะเห็นไดวาการคนเฉพาะที่ไมไดทําใหเร็วขึ้นแตไปเพิ่มโอกาสการหาคําตอบพบ 

จากกระบวนการคนเฉพาะที่ซ่ึงไดอธิบายในหัวขอ  3.4 พบวาการคนเฉพาะที่แบบที่ 3 
เสมือนกับการจัดเรียงปกติ 2 คร้ัง และนอยกวาการคนเฉพาะที่แบบที่ 1 ซ่ึงตองจัดเรียงจากคําตอบ
เดิม 1 ครั้ง และจากการคนเฉพาะที่อีก 5 คร้ัง เวลาที่ใชเสมือนกับการจัดเรียงปกติถึง 6 คร้ัง แตการ
คนเฉพาะที่แบบที่ 2 มีกระบวนการที่สอดคลองกับปญหามากที่สุด จึงสามารถหาคําตอบไดดีกวา 
และมีการทํางานเสมือนการจัดเรียงปกติ 2 ครั้ง ทําใหไดผลลัพธที่ดีกวาในเวลาที่เร็วกวาการคน
เฉพาะที่แบบอื่น ๆ 
 

GA 

GA + Local Search1 
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รูปที่ 32 กราฟแสดงจํานวนปญหาที่หาคําตอบไดตอหนึง่หนวยเวลาเทยีบกับขนาดปญหา 
ของ 3DBPP และ GA 
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GA GA + LocalSearch1
GA + LocalSearch2 GA + LocalSearch3
แนวโนม GA แนวโนม GA + LocalSearch1
แนวโนม GA + LocalSearch2 แนวโนม GA + LocalSearch3

 
รูปที่ 33 กราฟแสดงจํานวนปญหาที่หาคําตอบไดตอหนึง่หนวยเวลาเทยีบกับขนาดปญหา 

ของ GA และ GA + Local Search 

3DBPP 

GA 

GA + Local Search2 

GA + Local Search1 
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จากกราฟแนวโนมของประสิทธิภาพในการหาคําตอบที่แสดงในรูปที่ 32 และ รูปที่ 33 
ยังคงยืนยันเชนเดิมวาขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมรวมกับการคนเฉพาะที่แบบที่ 2 สามารถหาคําตอบ
ไดอยางมีประสิทธิภาพมากที่สุดในกลุมปญหาขนาดใหญ และขั้นตอนวิธี 3DBPP สามารถ
แกปญหาขนาดเล็กไดดีที่สุด และมีจุดเปลี่ยนอยูที่ประมาณ 25 ชิ้น แตมีขอสังเกตอยางหนึ่งวา
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมรวมกับการคนเฉพาะที่แบบที่ 1 และ 3 มีประสิทธิภาพนอยกวาการใช
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเพียงอยางเดียว ทั้ง ๆ ที่ในรูปที่ 29 แสดงใหเห็นวาสามารถแกปญหาได
มากกวา แตเนื่องจากเวลาที่ใชในการแกปญหานานกวา สงผลใหโดยรวมแลวขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมเพียงอยางเดียวใหปริมาณงานมากกวาการใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมรวมกับการคน
เฉพาะที่แบบที่ 1 และ 3 

ถามองในแงโอกาสการหาคําตอบที่ดี ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมรวมกับการคนเฉพาะที่แบบ
ที่ 2 จะดีกวาขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเพียงอยางเดียวมาก เห็นไดจากตารางที่ 3 และตารางที่ 5  
ผลรวมจํานวนปญหาที่หาคําตอบไดดวยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมรวมกับการคนเฉพาะที่แบบที่ 2 
หาคําตอบไดถึง 1010 ปญหาจากทั้งหมด 1170 ปญหา สวนขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเพียงอยางเดียว
หาคําตอบไดเพียง 797 ปญหา และนอยกวาการใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมรวมกับการคนเฉพาะที่
ทุกแบบ 

 

 



บทที่  5 
สรุปผลการวิจัยและขอเสนอแนะ 

5.1 สรุปผลการวิจัย 

งานวิจัยนี้ไดแสดงถึงการใชงานขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมผสมการคนเฉพาะที่ (Genetic 
Algorithm Blend Local Search : GABLS) ในการแกปญหาการบรรจุผลิตภัณฑรูปทรงสี่เหล่ียมสาม
มิติเขาตูสินคารูปทรงสี่เหล่ียม เพื่อใหใชจํานวนตูสินคานอยที่สุด ขั้นตอนวิธี GABLS ที่พัฒนาขึ้น
เปนผลมาจากการรวมขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมกับการคนเฉพาะที่ในระหวางกระบวนการวัด
คุณภาพคําตอบของแตละโครโมโซมของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

การคนเฉพาะที่ที่ไดทดลองมีทั้งหมด 3 วิธี ไดแก 1) การสุมสลับลําดับของหมายเลข 1 คู 
จํานวน 5 คร้ัง  2) การกระจายผลิตภัณฑจากตูสินคาที่มีปริมาตรรวมของผลิตภัณฑนอยที่สุดไปยังตู
สินคาใบอื่น ๆ  3) การเลือกผลิตภัณฑชิ้นที่มีปริมาตรใหญสุดในตูสินคาที่เพิ่งบรรจุเต็ม แลวนํา
ผลิตภัณฑในลําดับถัด ๆ ไปมาบรรจุเพิ่มแทน และนําชิ้นใหญที่เลือกออกมานั้นไปบรรจุเปนชิ้น
แรกของตูสินคาถัดไป 

การแกปญหาดวยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมรวมกับการคนเฉพาะที่จะหาคําตอบไดมากกวา
การใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเพียงอยางเดียว ในปญหาขนาดใหญกวา 30 ช้ินการแกปญหาดวยวิธี
ขยายและกั้นเขตใน [ 23] จะใชเวลาในการหาคําตอบนานกวาขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมรวมกับ 
การคนเฉพาะที่ 

การคนเฉพาะที่ที่สามารถหาคําตอบไดมากที่สุด คือ การคนเฉพาะที่แบบที่ 2 รองลงมาคือ
แบบที่ 3 และแบบที่ 1 ตามลําดับ จะเห็นไดวานอกจากจะหาคําตอบไดมากแลวยังสามารถ 
หาคําตอบไดเร็วกวาดวย 

งานที่เปนความคิดใหมของผูวิจัยในวิทยานิพนธนี้มีดังนี้ 
 1. การนําการคนเฉพาะที่ (local search) มาใชงานรวมกับ GA สําหรับปญหาการบรรจุ

ผลิตภัณฑในสามมิติ งานวิจัยกอนหนานี้ใชการคนเฉพาะที่แกปญหาหลายปญหา 
แตขึ้นอยูกับปญหา เชน การคนเฉพาะที่สําหรับแกปญหา TSP (Traveling Salesman 
Problem) ก็จะคนหาเมืองที่อยูใกลกันมาอยูในลําดับถัดกัน เปนตน 
นอกจากนี้ยังไดปรับการคนเฉพาะที่ของงานวิจัยกอนหนามาเปนการคนเฉพาะที่ 
แบบที่ 2 เพื่อใหเหมาะสําหรับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม ซ่ึงจะเปนการกระจายผลิตภัณฑ
ในตูสินคาที่มีปริมาตรบรรจุนอยที่สุด จากเดิมที่ใชในปญหาการบรรจุผลิตภัณฑ 1 มิติ 
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และลดตูสินคาไปเรื่อย ๆ จนกวาจะไมสามารถลดไดอีกแลวใชเปนคําตอบจริง จึงมี
โอกาสสูงที่จะเปนคําตอบที่ดีเฉพาะแหง (local optimum) เนื่องจากเริ่มจากคําตอบเพียง
คําตอบเดียวที่ไดจากขั้นตอนวิธี First Fit Decreasing (FFD)  ในงานวิจัยนี้ไดปรับให
เหลือการลดตูสินคาเพียงตูเดียวเพื่อใหเหมาะกับการทํางานของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

 
 2. การคนเฉพาะที่แบบที่ 3 เปนการเลือกผลิตภัณฑชิ้นใหญที่สุดออกไปเปนชิ้นเริ่มตนของ

ตูสินคาใหม 
 
 3. วิธีการจัดเรยีงที่ใชเปนแบบที่ใชงายโดยจัดเรียงตอจากจุดมุมของผลิตภัณฑช้ินกอนหนา 

งานที่มีมากอนใชวิธีอ่ืน เชน การหาจากสวนหุมหอ (envelope) , การเรียงแบบ 
Guillotine ฯลฯ 

5.2 ขอเสนอแนะ 

1. วิธีการจัดเรียงที่ใชเปนแบบที่ใชงายแตเสียเวลาในการตรวจสอบการเหลื่อมกัน ถาปรับปรุง
ใหการจัดเรียงสามารถประกันการเหลื่อมซอนกันไดจะลดเวลาไดมาก หรือจะใชการ
จัดลําดับขนาดชองวางของแตละจุดมุมก็จะสามารถชวยลดเวลาในการหาจุดมุมสําหรับวาง
ลงได แตก็จะเพิ่มเวลาในการจัดเรียงชองวางซึ่งคาดวานอยกวาเวลาในการหาจุดมุมที่
เหมาะสมแบบเดิม เหตุผลที่เลือกใชวิธีแบบงายก็เนื่องจากวา เมื่อดูผลลัพธแลวสามารถ
จัดเรียงไดแนนกวาการวางแบบประกันการเหลื่อมกันซึ่งจะวางตอจากจุดมุมของสวนหุมหอ  

2. ควรจะทดลองหาคาคงที่ที่เหมาะสมสําหรับสมการวัตถุประสงค เนื่องจากคาคงที่ที่ใชใน
งานวิจัยนี้ เลือกจากการทดลองบางคาที่หาคําตอบไดมากที่สุด แตละคาจะหาคําตอบได
จํานวนแตกตางกัน ยิ่งถาสามารถหาคาคงที่อยูในรูปความสัมพันธของขอมูลในปญหาไดจะ
ทําใหสามารถนําไปใชงานไดกวางขวางและสะดวกยิ่งขึ้น 

3. นอกจากการใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอยางธรรมดา ควรใชกระบวนการควบคุมความ
แตกตางของประชากร(Diversity Control Oriented Genetic Algorithm) เพื่อเพิ่มคุณภาพ
คําตอบใหดียิ่งขึ้น เนื่องจากขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมมักจะเจอคําตอบที่ไมใชคําตอบที่
แทจริง แตจะเปนคาที่ใกลเคียงกับคําตอบ 

4. ทดลองใชตัวดําเนินการอื่น ๆ ของ GA เชน ใชการไขวเปลี่ยนแบบ Cycle Crossover หรือ 
Order Crossover แลวเปรียบเทียบผลลัพธกับการไขวเปล่ียนแบบ Partially Matched 
Crossover ที่ใช 
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ภาคผนวก 
 



ภาคผนวก ก 
ศัพทเทคนิคท่ีใชในวิทยานิพนธ 

 
ภาษาอังกฤษ ภาษาไทย 

การกลายพันธุ mutation 
การไขวเปล่ียน crossover 
การคนเฉพาะที่ local search 
การควบคุมความแตกตาง diversity control 
การคัดเลือก selection 
การคัดเลือกตามธรรมชาติ natural selection 
การจัดเรียงผลติภัณฑ bin packing 
การทําซ้ํา reproduction 
การบรรจุภัณฑปรับขนาดกลองได Packing Adjustable Rectangle 
การลูเขา convergence 
การสืบพันธุ reproduction 
การหาคาความแข็งแรง fitness evaluation 
การหาคาเหมาะที่สุด optimization 
กิ่งหลักของตนไม Main Branching Tree 
กีโยทีน Guillotineable 
ขยายและกั้นเขต branch and bound 
ขั้นตอนวิธี algorithm 
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม Genetic Algorithm (GA) 
ขั้นตอนวิธีแบบศึกษาสํานึก heuristic algorithm 
เขารหัส encode 
คาความเหมาะสม fitness 
คําตอบ solution 
คําตอบเหมาะที่สุด optimal solution 
โครโมโซม chromosome 
ตนไมภาคตดั slicing tree 
ตัวดําเนินการเชิงพันธุกรรม genetic operater 
ถอดรหัส decode 
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โนด,ปม node 
บรรจุเชิงเลือก Choose Pack 
บรรจุเชิงสับเปลี่ยน Permutation Pack 
ปริมาณงาน(ตอหนวยเวลา) throughput 
ปญหาการจัดลําดับงาน Scheduling Problem 
ปญหาการเดินทางของพนักงานขาย Traveling Salesman Problem 
ปญหาการตัดวัสดุจากคลัง Cutting Stock Problem 
ปญหาการบรรจุตูสินคา Container Loading Problem 
ปญหาการแบงกลุมเทา ๆ กัน equal pile problem 
ปญหาเชิงจัดหมู combinatorial problem 
ปญหาถุงเป Knapsack Problem 
ผังงาน flowchart 
พารามิเตอร parameter 
ฟงกชันหาคาความเหมาะสม fitness function 
ยีน gene 
รหัสเทียม pseudo code 
ระบบปฏิบัติการ operating system 
รุน generation 
เรียงลําดับแลวเลือกอันดีที่สุดกอน Best Fit Decreasing 
ลําดับหลัง postorder 
วิธีการคนหาในแนวลึก Depth First 
วิธีจัดกลุมแบบงาย Simple Clustering method 
วิธีซิมเพล็กซ simplex method 
วิธีศึกษาสํานกึ heuristic 
สถานะตอเนื่อง steady state 
สายอักขระ string 
สายอักขระฐานสอง binary string 
หนาตาง window 
 
 



ประวัติผูเขียนวิทยานิพนธ 

นายจิระเดช พลสวัสดิ์ เกิดวันที่ 8 พฤศจิกายน พ.ศ. 2520 ที่จังหวัดอุบลราชธานี สําเร็จ
การศึกษาปริญญาตรีวิศกรรมศาสตรบัณฑิต สาขาวิศวกรรมคอมพิวเตอร คณะวิศวกรรมศาสตร 
มหาวิทยาลัยขอนแกน ในปการศึกษา 2542 และเขาศึกษาตอในหลักสูตรวิศวกรรมศาสตร
มหาบัณฑิต ภาควิชาวิศวกรรมคอมพิวเตอร จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย ในปการศึกษา 2543 
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