
นิพนธตนฉบับ

1 นิสิตปริญญาโท, 2 ผูชวยศาสตราจารย, คณะวิทยาการสารสนเทศ มหาวิทยาลัยมหาสารคาม อําเภอกันทรวิชัย จังหวัดมหาสารคาม 44150,
1  master degree student, 2 Assist. Prof., Faculty of Informatics, Mahasarakham University, Kantharawichai District, Maha Sarakham 44150, Thailand.

การจัดตารางสอนอัตโนมัติบนพ้ืนฐานวิธีการเชิงพันธุกรรมแบบผสมดวยกระบวนการ
ซอมแซมรวมกับการหาคําตอบแบบทาบู
Automated Course Timetabling using Hybrid Genetic Algorithms with Repair Function 
and Tabu Search

ฉัตรดนัย พยัคฆพงษ1, ฉัตรเกลา เจริญผล2

Chatdanai Payakkapong1, Chatklaw Jareonpon2

Received: 4 November 2015; Accepted: 24 February 2016 

บทคัดยอ
การจัดตารางสอนเปนสิ่งสําคัญตอการเรียนการสอนเปนอยางมาก ปจจุบันมีการนําปญญาประดิษฐเขามาชวยในการจัดตาราง
สอนหลายวิธี ซึ่งวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมเปนวิธีการหน่ึงที่นิยมใชกับปญหาท่ีเกี่ยวของกับการจัดตารางสอน แตยังเปนวิธีการ
หาคาํตอบในวงกวางเทานัน้และไมเจาะจงคนหาเฉพาะที ่ทาํใหคาํตอบทีไ่ดอาจไมใชคาํตอบทีเ่หมาะสมเสมอไป และยงัพบปญหา
การคนหาคาํตอบไดลาชา งานวจิยันีจ้งึไดนาํเสนอการประยกุตใชวธิขีัน้ตอนเชงิพนัธุกรรมแบบผสมในการแกปญหา ซึง่เปนการ
เพิ่มกระบวนการซอมแซมและนําวิธีการหาคําตอบแบบทาบูมาใชปรับปรุงกระบวนการคัดเลือก โดยแบงการทดลองออกเปน 
3 การทดลอง คือ 1) การหาคาพารามิเตอรที่ดีที่สุดในการจัดตารางสอนดวยวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรม ซึ่งพบวา คาความนาจะ
เปนการขามสายพันธุที่มีคา 0.9 และความนาจะเปนการกลายพันธุที่มีคา 0.3 เปนคาพารามิเตอรที่เหมาะสมที่สุด 2) การศึกษา
ถึงผลกระทบของกระบวนการการซอมแซม โดยเปนการเปรียบเทียบอัลกอริทึมระหวางวิธีขั้นตอนเชงิพันธุกรรมแบบปกติ และ
วิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมดวยกระบวนการซอมแซม จากการทดลองพบวา วิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมดวยกระบวนการซอมแซม
ใชเวลาในการทํางานมากกวาเล็กนอย แตไดคาฟตเนสท่ีสูงกวาแบบปกติอยางชัดเจน และ 3) การศึกษาถึงผลกระทบของขนาด
ขอมูล โดยแบงขนาดของขอมูลเปนขนาดเล็ก ขนาดกลาง และขนาดใหญ และเปรียบเทียบอัลกอริทึมระหวาง วิธีขั้นตอนเชิง
พันธุกรรมดวยกระบวนการซอมแซม วิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมผสมการหาคําตอบแบบทาบู และวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมดวย
กระบวนการซอมแซมรวมกับการหาคาํตอบแบบทาบ ูจากผลการทดลองพบวา วธิขีัน้ตอนเชงิพนัธกุรรมดวยกระบวนการซอมแซม
รวมกับการหาคําตอบแบบทาบูใหคาฟตเนสที่ดีที่สุด ซึ่งจะเห็นไดชัดในกลุมขอมูลขนาดใหญ 

คําสําคัญ: วิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรม วิธีการหาคําตอบแบบทาบู การจัดตารางสอน

Abstract
A timetable is an important part of teaching, and artifi cial intelligence can be used to help this task. A Genetic algorithm 
is always used to solve the problems of timetable arrangement. This algorithm is a search algorithm that possibly fi nds 
an optimized solution, not necossarally the best solution. Moreover, it is time consuming. This research 
proposes a hybrid algorithm between a Genetic algorithm with improving fi tness value and Tabu search for improving 
the selected process. This research experiment was divided into 3 experiments. 1) Finding the parameter of the 
Genetic Algorithm. The best crossover rate was 0.9 and the best mutation rate was 0.3. 2) Learning about the impact 
of the repairing process by comparing between 3 algorithms (normal Genetic algorithm, Genetic algorithm with 
improving the fi tness value, and our hybrid algorithm). The result showed that the fi tness value of the hybrid algorithm 
is explicitly higher than others, but the computational time only slightly increased. 3) Testing on the various sizes of 
datasels by classifying the data into small, medium, and large sizes. From all datasets, our hybrid algorithm preformed 
the best fi tness value, especially in large size of classrooms dataset.
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บทนํา
การจัดตารางสอนมีความสําคัญมากตอการเรียนการสอนใน

มหาวิทยาลัย หากขาดการจัดการที่ดียอมกอใหเกิดปญหาใน
การเรียนการสอนได จึงมีความจําเปนตองบริหารจัดการใหมี
ประสิทธิภาพ ซึ่งปญหาการจัดตารางสอนเปนปญหาในกลุม
ของปญหาทีซ่บัซอนยากตอการหาคาํตอบทีด่ทีีส่ดุ1 (NP-hard) 
กลุมของอัลกอริทึมที่ใชแกไขปญหาประเภทนี้คือ อัลกอริทึม
กลุมเมตาฮิวรีสติกส 2 (Metaheuristic) 
 วธิขีัน้ตอนเชิงพนัธุกรรมเปนวิธกีารทางเมตาฮิวรสีตกิส

ชนิดหนึ่ง ซึ่งเปนวิธีการที่ถูกใชงานกันอยางกวางขวาง และ
เปนวิธีการหนึ่งท่ีนิยมใชในการแกไขปญหาเกี่ยวกับการจัด

ตารางสอน เชน ในงานวิจัยของ Wang3 ภูพงษ พงษเจริญ4 
และวีณา พรหมเทศ5 ที่ใชวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมในการจัด
ตารางสอน ซึง่ทัง้สามงานวจิยัทาํใหทราบวาการจดัตารางสอน

ดวยวธิขีัน้ตอนเชงิพนัธกุรรมทาํงานไดเปนอยางด ีแตเนือ่งจาก
วธิกีารขัน้ตอนเชงิพันธุกรรมเปนการคนหาคําตอบในวงกวาง

เทาน้ันและเปนกระบวนการคนหาท่ีไมมีความเฉพาะเจาะจง

กบัแบบจาํลองหรอืลกัษณะเฉพาะของขอมลูแบบใดแบบหนึง่ 
ทาํใหคาํตอบท่ีไดอาจไมใชคาํตอบท่ีเหมาะสมเสมอไป และยัง
พบปญหาการคนหาคําตอบไดลาชากับขนาดของขอมูลท่ีมี

ขนาดใหญ ซ่ึงจะเห็นไดจากในหลายๆ งานวิจัยไดทําการ
ปรับปรุงวิธีการขั้นตอนใหมีประสิทธิภาพมากขึ้น เชน การใช
วิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมรวมกับ Sequential local search6 
การใชวธิขีัน้ตอนเชงิพนัธกุรรมรวมกบัการคนหาเฉพาะที่7 การ
ปรับปรุงกระบวนการกลายพันธุและการขามสายพันธุใหม8 
การเพิ่มกระบวนการซอมแซมเขาไปกอนกระบวนการคัด

เลอืก5 นอกจากปรบัปรงุกระบวนการแลวยงัมกีารประยุกตวธิี
ขัน้ตอนเชงิพนัธกุรรมรวมกบัเมตาฮิวรสีตกิสชนดิอืน่ เชน การ
ใชวธิขีัน้ตอนเชงิพนัธกุรรมรวมกับวธิกีารหาคาํตอบแบบทาบู9 

จากการศึกษางานวิจัยที่เกี่ยวของกับวิธีการเมตาฮิวรีสติกส

แบบผสมโดยการใชวธิขีัน้ตอนเชิงพันธกุรรมรวมกบัวธิกีารหา

คําตอบแบบทาบู โดย Sadaf Naseem Jat และ Shengxiang 
Yang9 มีการใชขอบังคับในการจัดตารางสอนท่ีใกลเคียงกับ
งานวิจัยน้ีมากที่สุด และความนาสนใจของการกระบวนการ

ซอมแซมในงานวิจัยของ วีณา พรหมเทศ5 ซึ่งหากนําความ
สามารถของท้ังสองงานวิจยัมาใชรวมกนั นาจะทําใหประสิทธภิาพ
ของการจัดตารางสอนทําไดดียิ่งขึ้น 

วัตถุประสงค
 เพ่ือพัฒนากระบวนการการซอมแซมสําหรับการ

ทํางานของวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมรวมกับวิธีการคนหา

แบบทาบู

วัสดุอุปกรณและวิธีการศึกษา
 การจัดตารางสอน คอื การกําหนดคาบเวลาท่ีเหมาะ
สมท่ีสุดในแตละวันใหกับวิชาเรียนท้ังหมดในแตละสัปดาห 
ภายใตขอบังคับหรือขอจํากัดตางๆ ของทรัพยากรทางการ
ศกึษา เชน จาํนวนของอาจารย จาํนวนของหองเรยีน ประเภท
ของหองเรยีน จาํนวนวชิา และเงนิทนุ เปนตน ในการจดัตาราง
สอน สวนทีม่คีวามสาํคญัมากทีส่ดุคอืขอบงัคบัของตารางสอน 
ซึง่ขอบังคบัทาํใหตารางสอนสามารถดาํเนนิการเรยีนการสอน

ไปไดอยางราบรื่น โดยการจัดตารางสอนเกี่ยวของกับการ
กําหนดขอบังคับอยูสองประเภท คือ ขอบังคับหลัก (Hard 
constraints) และขอบังคับรอง (Soft constraints)
 ขอบังคับหลัก คือ การกําหนดใหตารางสอนท่ี
สามารถนําไปใชงานไดจรงิจะตองไมละเมิดขอบงัคบัหลัก หาก
มีการละเมิดขอบังคับหลักแมแตขอเดียว จะทําใหตารางสอน
นั้นๆ ไมสามารถใชงานได เนื่องจากในงานวิจัยนี้ผูวิจัยใช
ขอมูลจากตารางสอนของมหาวิทยาลัยราชภัฏนครราชสีมา 
เพราะฉะน้ันขอบงัคับหลกัจึงเปนไปตามทีม่หาวทิยาลยัราชภฏั

นครราชสีมากําหนดไวสําหรับการจัดตารางสอน ดัง (Table 1)

Table 1 Hard Constraint

Number Constraint

1 At the same time, a lecturer must have only one class 
for teaching.

2 At the same time, a student must have only one class 
for studying.

3 At the same time, a classroom must be used for only 
one class for studying.

4 Avoid the period that be not allowed for taking class.

5 A type of classroom must be match with a type of 
subject.

6 A size of room must be enough for a group of stu-
dents.

 ขอบงัคบัรอง คอื ขอบงัคบัทีจ่ะไมมผีลตอการใชงาน
ของตารางสอน แตขอบังคับรองเปนขอบังคับที่ทําใหตาราง
สอนน้ันๆ เปนทีพ่อใจสําหรับอาจารยผูสอนและนักศกึษามาก

ยิ่งขึ้น เปรียบเสมือนสวนท่ีปรับปรุงใหตารางสอนใชงานไดดี
ขึน้ ในงานวิจยันีผู้วจิยัเลอืกใชขอบงัคบัรองจากการสํารวจดวย
แบบสอบถามจากอาจารยและนักศึกษาของมหาวิทยาลัย

ราชภัฏนครราชสีมา ซึ่งแบงเปนอาจารยจํานวน 100 คน และ
นกัศกึษา จาํนวน 100 คน รวมเปน 200 คน โดยแบบสอบถาม
เปนแบบสอบถามท่ีรวมขอบังคับรองของการจัดตารางสอนท่ี
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ไดจากงานวิจัยเกี่ยวกับการจัดตารางสอนนํามารวมรวมทํา

เปนแบบสอบถาม เพ่ือถามอาจารยและนักศึกษาเลือกขอ
บังคับท่ีมีผลหรือมีประโยชนกับผูใหขอมูล ในลักษณะของตัว

เลือกความสําคัญจากมากท่ีสุดไปหานอยที่สุด เพื่อนําผลมา

วิเคราะหเพื่อหาขอบังคับรองท่ีเหมาะสมท่ีสุดสําหรับงานวิจัยนี้ 
ซึ่งผลของแบบสอบถามทําใหไดขอบังคับรองดัง (Table 2)

Table 2 Soft Constraint

Number Constraint

1 Lecturers should have many free days per week.

2 Students shouldn’t have a class in the last period of 

day.

3 There shouldn’t be only one class per day.

4 Lecturers and students prefer to have no gab be-
tween the two classes.

5 Students shouldn’t have a class in the fi rst period of 
day.

6 There shouldn’t be more than 2 classes per day.

 ขั้นตอนการออกแบบและพัฒนาการจัดตารางสอน

อัตโนมัติโดยใชวิธีการเชิงพันธุกรรมรวมกับวิธีการหาคําตอบ

ของทาบูและกระบวนการซอมแซม

 เน่ืองจากงานวิจยันีเ้ลือกใชวธิกีารเชิงพนัธุกรรมแบบ

ผสมในการพัฒนาระบบจัดตารางสอนอัตโนมัติ เพราะฉะนั้น
ในการออกแบบจึงตองออกแบบบนพื้นฐานของวิธีการเชิง

พันธุกรรม โดยมีบางสวนในการนําวิธีการหาคําตอบแบบทา
บูมาใชปรับปรุงอัลกอริทึมใหทํางานมีประสิทธิภาพมากขึ้น

 กอนการพัฒนาระบบจัดตารางสอนอัตโนมัติดวย

วธิกีารเชงิพันธกุรรมแบบผสม สิง่แรกทีต่องทาํคอืการกาํหนด

รปูแบบของขอมูล โครงสรางของวิธกีารเชิงพนัธกุรรมมีลกัษณะ

คลายกับการจําลองการทํางานของโครโมโซมของสิ่งมีชีวิต 
ดัง (Figure 1)

Figure 1 Chromosome Representation

 จาก (Figure 1) สิง่มชีวีติแตละชนดิหรอืเรยีกในทาง
วิธีการเชิงพันธุกรรมเรียกไดวาเปนประชากร (Population) 
ประกอบดวยโครโมโซมหลายๆ ตัวรวมกัน โดยโครโมโซม 1 
ตัว จะประกอบดวยหนวยพันธุกรรม (Gene) ในดานการจัด
ตารางเรยีนตารางสอนจะตองมกีาํหนดรปูแบบของโครโมโซม

เชนเดยีวกนั โดยใหตารางสอนหนึง่ตารางสอนทีป่ระกอบดวย
ตารางเรียนของทุกหมูเรียนกําหนดใหเปนหนึ่งหนวยของ

ประชากร ในตารางเรียนของหนึ่งหมูเรียนประกอบเปนหนึ่ง
โครโมโซม และคาบเรียน (Period) หนึ่งคาบเรียนเปนหน่ึง
หนวยพันธุกรรม

Figure 2 Genetic Algorithm

 จาก (Figure 2) เปนรูปภาพแสดงอัลกอริทืมของ
วธิกีารเชงิพนัธกุรรมแบบปกต ิจะเหน็ไดวามขีัน้ตอนการทาํงาน
ขัน้ตอนหลกั คอื กาํหนดรปูแบบโครโมโซม สรางประชากรเริม่
ตน ปฏิบัติการ GA การประเมินคาฟตเนส กลไกการคัดเลือก 
และตรวจสอบเงื่อนไขการหยุด จากอัลกอริทึมดังกลาวเปน

อลักอริทมึของวิธกีารเชิงพนัธกุรรมแบบปกติซึง่ไมมกีารปรับปรุง

กระบวนการ ปจจบุนัไดมกีารพัฒนาและปรับปรุงกระบวนการ

เพื่อเพิ่มประสิทธิภาพดียิ่งขึ้น การปฏิบัติการ GA จะมีโอกาส
ทีป่ระชากรจะละเมิดขอบงัคบัหลัก ซึง่ทําใหประชากรตัวนัน้มี

ลกัษณะท่ีไมด ีเมือ่เขาสูการคัดเลือกในรุนถดัไปประชากรกลุม
นี้จะทําใหการหาคําตอบทําไดชาลง จากการศึกษาการ
ปรบัปรงุกระบวนการในงานวจิยัของวณีา พรหมเทศ5 จงึมกีาร

เพิ่มกระบวนการซอมแซมเพื่อทําใหประชากรลูกทุกตัวมี

ลักษณะท่ีดีกอนการคัดเลือกคือไมละเมิดขอบังคับหลัก โดย
กระบวนการซอมแซมจะแสดงใน (Figure 3)

Figure 3 Repair Function
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 กระบวนการซอมแซมเริม่ตนตัง้แตการรบัคาประชากร

ลูกที่ไดจากการปฏิบัติการ GA ทุกตัว นําเขาสูการตรวจสอบ
การละเมิดขอบังคับหลัก หากมีการละเมิดขอบังหลักจะไดรับ
การซอมแซม คอื การหาตาํแหนงใหกบัรายวชิาท่ีมกีารละเมิด
ขอบังคับหลักลงใหม ซึ่งตําแหนงของรายวิชาคือคาบเรียนท่ี
แบงออกเปน 16 คาบตอวันทั้งหมด 5 วัน จากวันจันทรถึงวัน
ศุกร ในการหาตําแหนงใหมจะทําในลักษณะของการสุม

ตําแหนงของคาบวิชาใหกับรายวิชาท่ีมีการละเมิดขอบังคับ

หลักใหม ซึ่งในการสุมตําแหนงของคาบวิชาจะตองเปน
ตาํแหนงทีไ่มละเมดิขอบงัคบัหลกัดวย โดยทาํการหาตําแหนง
จนไดตาํแหนงท่ีไมละเมิดขอบังคับหลัก ทาํเชนนีท้ลีะรายวิชา
จนครบประชากรลกูทกุตวั เปนอนัจบการทาํงาน หลงัจากผาน
กระบวนการซอมแซมจะไดประชากรลกูทกุตวัทีม่ลีกัษณะทีด่ ี
คือ ไมละเมิดขอบังคับหลัก โดยกระบวนการซอมแซมจะเพิ่ม
ลงไปหลังกระบวนการปฏิบัติการ GA ดัง (Figure 4)

Figure 4  Genetic Algorithm with Repair Function

 นอกจากกระบวนการซอมแซมท่ีถูกเพ่ิมเขาไปใน

วธิกีารเชงิพันธกุรรมแลว งานวจิยัน้ีไดมกีารศกึษาเพิม่เตมิการ
ปรับปรุงวิธีการเชิงพันธุกรรมของ Sadaf Naseem Jat และ 
Shengxiang Yang9 ทีไ่ดนาํวธิกีารหาคาํตอบแบบทาบมูาเพิม่
ประสิทธิภาพของวิธีการเชิงพันธุกรรม โดยการทํางานของ

วิธีการหาคําตอบแบบทาบูมีขั้นตอนดัง (Figure 5)
 วิธีการหาคําตอบแบบทาบู มีขั้นตอนการทํางานอยู 
5 กระบวนการ คือ สรางคําตอบเร่ิมตน สรางเซ็ตคําตอบ
ใกลเคยีง เลอืกเซต็คาํตอบใกลเคยีงทีด่ทีีส่ดุ ตรวจสอบรายการ
ตองหาม และตรวจสอบเงือ่นไขการหยดุ โดยวธิกีารหาคาํตอบ

แบบทาบู จะสามารถการันตีไดวาประชากรท่ีเขาสูการหาคํา
ตอบแบบทาบูจะไดคาของคาํตอบทีด่ขีึน้หรอืเทาเดมิ โดยคาที่
ไดจะไมแยลงไปกวาคาเริ่มตน ดวยเหตุผลนี้ หากนํามาใชใน
การปรับปรุงประชากรของวิธีการเชิงพันธุกรรมยอมทําใหได

ประชากรท่ีมีลักษณะที่ดีขึ้นตามไปดวย 

 งานวิจัยนี้จึงนํามาใชในการปรับปรุงขั้นตอนการ

ทํางานของวิธีการเชิงพันธุกรรมในสวนของกระบวนการ

คดัเลอืก หากประชากรตัวใดไดรบัการคัดเลอืก กอนทีจ่ะเขาสู
การหาคําตอบในรอบถัดไป ประชากรทุกตัวจะไดรับการ
ปรบัปรุงดวยวิธกีารหาคาํตอบแบบทาบกูอน เพือ่ใหประชากร
มีลักษณะที่ดีขึ้น ดัง (Figure 6)

Figure 5 Tabu Search

 

การประเมินคาฟตเนส
 ในกระบวนการทํางานของวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรม 
ในทุกรอบการทํางานตองมีการตรวจสอบคาฟตเนสของ

ประชากรทกุตวั ซึง่คาฟตเนสคดิจาก 2 สวน คอื จากขอบงัคบั

หลัก และจากขอบงัคบัรอง โดยจะตองนบัคาจากวชิาเรยีนของ
แตละตาราง หากมีการละเมิดขอบังคับทั้งขอบังคับหลักและ
รอง คาฟตเนสจะถูกลบหนึ่ง หากไมมีการละเมิดจะเพ่ิมคา
เขาไปหน่ึง ทาํเชนนีใ้นทุกรายวิชา สดุทายจะไดคาฟตเนสของ
ทกุๆ ประชากรซ่ึงมคีาท่ีแตกตางกนัออกไป เพือ่นาํเขาสูกลไก
การคัดเลือก ซึ่งคํานวณไดจากสมการ ดังนี้

   (1)

เมื่อ  n  =  จํานวนโครโมโซม
 H  =  คาฟตเนสรวมขอบังคับหลัก

 m = จํานวนขอบังคับรอง

 S  =  คาฟตเนสของขอบังคับรอง
 ในการหาคาฟตเนสของขอบังคับหลักจะทําการคิด

รวมทุกขอบังคับ เนื่องจากหากมีการละเมิดขอบังคับแมแต
ขอเดียวจะทําใหตารางสอนน้ันใชงานไมได ลกัษณะการคํานวณ

จะแสดงใหเห็นในสมการดานลาง
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   (2)

เม่ือ  H  =  คาฟตเนสขอบังคับหลัก
 N  =  จํานวนรายวิชาทั้งหมด
 v = การละเมิดขอบังคับหลักของรายวิชา

ในกรณีการคํานวณคาฟตเนสของขอบังคับรองจะคิดเปนราย

ขอบังคับ เน่ืองจากแตละขอบังคับมีหลักการคํานวณที่ความ

แตกตางกันออกไป 
 1) ตารางสอนของอาจารยควรกําหนดใหมวีนัทีว่าง

ตลอดวันใหมากที่สุด 

    (3)

เม่ือ S
1
 =  คาฟตเนสขอบังคับรองขอที่ 1

 N =  จํานวนตารางของหมูเรียน

 d= การนับจํานวนวันที่วางตลอดท้ังวัน

 2) กลุมผูเรียนไมควรมีเรียนในคาบสุดทายของวัน
  
   (4)
 
เม่ือ  S

2
 =  คาฟตเนสขอบังคับรองขอที่ 1

 N  =  จํานวนตารางของหมูเรียน

 l = การนบัจาํนวนวนัทีไ่มมเีรยีนในคาบสดุทาย

ของวัน

 3)  ไมควรมีเรียนเพียงคาบเรียนเดียวตอวัน

   (5)

เมื่อ  S
3
 =  คาฟตเนสขอบังคับรองขอที่ 1

 N  =  จํานวนตารางของหมูเรียน
 c = การนับจาํนวนวันทีไ่มมเีรียนคาบเรียนเดียว

 4)  กลุมผูเรียนและอาจารยไมชอบตารางท่ีมีชวง
เวลาวางระหวาง 2 วิชาที่จัดตารางไวในวันเดียวกัน
    (6)

เมื่อ S
4
 =  คาฟตเนสขอบังคับรองขอที่ 1

 N =  จํานวนตารางของหมูเรียน
 k = การนบัจาํนวนวันทีไ่มมเีรยีนไมมตีารางท่ีมี

ชวงเวลาวางระหวาง 2 วิชาที่จัดตารางไวในวันเดียวกัน
 5)  กลุมผูเรียนไมควรมีเรียนในคาบแรกของวัน

   (7)

เมื่อ S
5
 =  คาฟตเนสขอบังคับรองขอที่ 1

 N  =  จํานวนตารางของหมูเรียน

 f = การนบัจาํนวนวนัทีไ่มมเีรยีนในคาบแรกของวนั

 6) กลุมผูเรียนไมควรมีเรียนเกิน 2 วิชาตอวัน
 
   (8)

เมื่อ  S
6
  =  คาฟตเนสขอบังคับรองขอที่ 1

 N  =  จํานวนตารางของหมูเรียน
 t = การนบัจาํนวนวันทีเ่รยีนไมเกนิ 2 วชิาตอวนั
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การออกแบบและการทดลอง
 ในการทดลองแบงออกเปน 3 การทดลอง คอื 1) การ
ทดลองหาคาฟตเนสของพารามิเตอรในการแกปญหาการจัด

ตารางสอนดวยวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมของงานวิจัย 2) การ
ทดลองผลกระทบกระบวนการการซอมแซมในการทํางานของ

วิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรม 3) การทดลองขนาดขอมูลในการ
แกไขปญหาการจัดตารางสอนดวยวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรม

โดยใชวิธีการซอมแซม วิธีข้ันตอนเชิงพันธุกรรมผสมการหา
คําตอบแบบทาบู และวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมโดยใชวิธีการ
ซอมแซมผสมการหาคําตอบแบบทาบู

 การทดลองท่ี 1 การทดลองหาคาฟตเนสของ
พารามเิตอรในการแกปญหาการจัดตารางสอนดวยวธิขีัน้ตอน

เชิงพันธุกรรมของงานวิจัย

 ในการทดลองนี้เปนการหาพารามิเตอรที่เหมาะสม

สําหรับงานวิจัย จึงตองมีการทดลองเปล่ียนแปลงคาการขาม
สายพนัธุ (Crossover Rate) และคาการกลายพันธุ (Mutation 
Rate) ในหลายๆ คา ซึง่เลอืกขอบเขตการทดลองจากงานวจิยั
ที่เกี่ยวของกับการจัดตารางสอนขอบเขตทดลองของคาการ

ขามสายพันธุตั้งแต 0.7 ถึง 1.0 และคาการกลายพันธุตั้งแต 
0.1 ถึง 0.5 จากคาที่เลือกมาจะไดการทดลองโดยการ
เปลี่ยนแปลงคาท้ังหมดจํานวน 20 คา ซึ่งจะนําคาเหลานี้ไป
ทําการทดลองโดยใชกลุมขอมูลตารางสอนขนาดเล็ก มีราย
ละเอียดดัง (Table 3)
Table 3  Small dataset

Parameters Size

Number of Classroom 90

Number of Section 14

Number of Course 30

Number of Teacher 29

Number of Room 20

Number of Population 50

Number of Generations 200

 การทดลองที ่2 การทดลองผลกระทบกระบวนการ
การซอมแซมในการทํางานของวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรม

 การทดลองผลกระทบจากกระบวนการการซอมแซม

ในการทาํงานของวธิขีัน้ตอนเชงิพนัธกุรรม ไดมกีารแบงอัลกอรทิมึ
ออกเปน 2 สวน คือ อัลกอริทึมท่ีใชกระบวนการซอมแซม

และอัลกอริทึมที่ไมใชกระบวนการซอมแซม ทดลองโดยการ
ประมวลผลท้ัง 2 อัลกอริทึมตามขอมูลและพารามิเตอรที่
กําหนด ทําการประมวลผลแบบละ 5 ครั้งเพื่อเก็บขอมูล เวลา 
และคาฟตเนส (Fitness) ในแตละรุนการทํางาน จากน้ันนํา
ขอมลูท้ังสองแบบมาเปรียบเทียบในลักษณะของกราฟ โดยคา
พารามิเตอรในการทดลองเดียวกันกับการทดลองท่ี 1 ใน 
(Table 3) และใชคาความนาจะเปนการขามสายพันธุที่ 0.7 
และความนาจะเปนการกลายพันธุที่ 0.5
 การทดลองที ่3 การทดลองขนาดขอมูลในการแกไข
ปญหาการจัดตารางสอนดวยวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมโดยใช

วิธีการซอมแซม วิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมผสมการหาคําตอบ
แบบทาบู และวธีิขัน้ตอนเชงิพนัธกุรรมโดยใชวธิกีารซอมแซม
ผสมการหาคําตอบแบบทาบู

 การทดลองผลของการแกไขปญหาการจดัตารางสอน

ดวยวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมรวมกับวิธีการคนหาแบบทาบู 
ในดานขนาดของขอมลู ซึง่การจดัตารางสอนขนาดของขอมลู
มีความสําคัญตอการจัดตารางในดานของเวลาท่ีใชในการจัด 
ไมวาจะเปนจํานวนคลาสเรียน รายวิชา อาจารย หองเรียน 
ซึ่งหากขอมูลเหลานี้มีจํานวนมาก และเง่ือนไขมีจํานวนมาก 
ยอมทําใหการจัดตารางในแตละครั้งใชเวลาในการจัดตาราง

เปนเวลานาน เพราะฉะน้ันในการทดลองท่ี 3 ผูวจิยัไดกาํหนด
ขนาดของขอมูลออกเปน 3 กลุม คือ ขนาดเล็ก ขนาดกลาง 
และขนาดใหญ ซึ่งในการทดลองจะไดเห็นถึงผลของขนาด
ขอมูลที่มีความแตกตางกันออกไป โดยเปรียบเทียบกันกับ
อัลกอริทึมที่มีความแตกตางกัน

 ในการออกแบบการทดลองไดมีการแบงอัลกอริทึม

ออกเปน 3 สวน คือ อัลกอริทึมที่ใชวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรม
ดวยกระบวนการซอมแซม วิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมผสมการ
หาคําตอบแบบทาบู9 และวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมดวย

กระบวนการซอมแซมผสมการหาคําตอบแบบทาบู ทดลอง
โดยการประมวลผลท้ัง 4 อลักอรทิมึตามขอมลูและพารามิเตอร
ที่กําหนด ทําการประมวลผลแบบละ 5 ครั้ง เพื่อเก็บขอมูล 
เวลาและคาฟตเนส (Fitness) ในแตละรุนการทํางาน จากน้ัน
นาํขอมลูทัง้สองแบบเปรียบเทียบในลักษณะของกราฟ ทาํเชน

นีโ้ดยทดลองกับขอมลู 3 ขนาด คอื ขนาดเลก็ ขนาดกลาง และ
ขนาดใหญ คาพารามิเตอรกาํหนดเชนเดียวกับการทดลองหา

ผลกระทบของกระบวนการซอมแซม แตมีความแตกตางกัน
ในดานของขนาดขอมูลตารางสอนท่ีใชในการทดลอง มีราย
ละเอียดดัง (Table 4-5)
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Table 4 Medium dataset

Parameters Size

Number of Classroom 249

Number of Section 43

Number of Course 147

Number of Teacher 105

Number of Room 120

Table 5 Large dataset

Parameters Size

Number of Classroom 512

Number of Section 91

Number of Course 248

Number of Teacher 171

Number of Room 200

ผลการทดลอง
 ผลการทดลองท่ี 1 การทดลองเพ่ือศึกษาหาคา
ฟตเนสของพารามิเตอรในการแกปญหาการจัดตารางสอนดวย

วิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมของงานวิจัย

 จากการทดลองปรบัเปลีย่นคาการขามสายพนัธุ และ
คาการกลายพันธุ ทัง้หมด 20 คา โดยแตละการทดลองทําการ
ประมวลผลการทดลองละ 5 ครั้ง เพ่ือเก็บคาฟตเนสและเวลา
ในการทํางานตอ 1 รอบการทํางาน ซึ่งผลที่ไดมีรายละเอียด
ดัง (Table 6)

Table 6 Parameters for experiments 1

CR MR Max Fit Round Average Time All Time

0.7 0.1 320 200 0.41 82.00

0.8 0.1 322 124 0.42 52.08

0.9 0.1 322 150 0.43 64.50

1.0 0.1 322 182 0.40 72.80

0.7 0.2 322 121 0.34 41.14

0.8 0.2 322 79 0.38 30.02

0.9 0.2 321 200 0.40 80.00

1.0 0.2 322 109 0.36 39.24

0.7 0.3 322 70 0.33 23.10

0.8 0.3 322 58 0.36 20.88

0.9 0.3 322 106 0.39 41.34

CR MR Max Fit Round Average Time All Time

1.0 0.3 322 63 0.34 21.42

0.7 0.4 322 66 0.37 24.42

0.8 0.4 322 75 0.36 27.00

0.9 0.4 322 71 0.36 25.56

1.0 0.4 322 89 0.32 28.48

0.7 0.5 322 60 0.33 19.80

0.8 0.5 322 70 0.35 24.50

0.9 0.5 322 68 0.36 24.48

1.0 0.5 322 71 0.30 21.30

 จากการทดลองพบวา ในการจัดตารางสอนโดย
เปลีย่นแปลงคาการขามสายพนัธุ และการกลายพนัธุ โดยการ
ประมวลผล 200 รอบการทํางาน สวนใหญไดคาฟตเนสที่สูง

ที่สุดเทากันคือ 322 จํานวน 18 การทดลอง ซึ่งมีเพียง 2 การ
ทดลองท่ีไดคาสูงสุดที่ 320 และ 321 ซึ่งผลคาฟสเนสของการ
จัดตารางสอนจะขึ้นอยูกับขอมูลของตารางสอน โดยการนับ

จาํนวนของคาฟตเนสแบงออกเปน 2 สวนคอื สวนทีไ่ดมาจาก
ขอบังคับหลัก และสวนที่ไดจากขอบังคับรอง ในสวนของขอ

บังคับหลักจะเทากับจํานวนของรายวิชาซึ่งนับจํานวนของ

รายวิชาที่ไมละเมิดขอบังคับหลัก ในสวนของขอบังคับรองจะ
คํานวณตามขอบังคับ ซึ่งมีความแตกตางกันออกไปตาม

ลกัษณะของขอบังคับ เมือ่คาํนวณเสร็จจงึนาํมารวมกันไดเปน

คาฟตเนส ลกัษณะของคาฟตเนสของการจัดตารางสอนจึงขึน้

อยูกบัขนาดของขอมูล คอื จาํนวนรายวิชา จาํนวนและลักษณะ

ของขอบงัคบัรอง ในการรนัโปรแกรมเพ่ือจดัตารางในทุกๆการ

ทดลองจะมีลักษณะท่ีคลายกันคือ เมื่อรันจนถึงจุดหน่ึงที่ได

ตารางสอนที่ดีที่สุด คือการไดคาฟตเนสที่สูงที่สุด
 การทดลองในดานของเวลาเฉลี่ยตอรอบกลุมที่ 
Mutation Rate เทากับ 0.1 มีเวลาเฉลี่ยตอรอบมากกวากลุม

อืน่คอืมากกวา 0.40 วนิาททีัง้หมด และยงัมกีารพบคาฟตเนส
สูงสุดในรอบท่ีมากกวากลุมอ่ืนดวย กลุมท่ี Mutation Rate 
เทากับ 0.2 และ 0.3 มีผลการทดลองที่ใกลเคียงกันทั้งในดาน
ของเวลาและการพบคาสูงสุด แตสวนใหญยังใชเวลาเฉล่ีย
มากกวากลุมที ่Mutation Rate เทากับ 0.4 และ 0.5 ซึง่มเีวลา

เฉล่ียสวนใหญนอยกวา 0.35 วินาที แตก็มีเวลาเฉล่ียที่
ใกลเคียงกันตางกันเพียงไมเกิน 0.1 วนิาที หากมองท่ีการพบคา

ฟตเนสสูงสุด จะปรากฏในการทดลองที่มี Crossover Rate 
เทากับ 0.7 และ Mutation Rate เทากับ 0.5 พบการทดลองนี้
พบคาฟตเนตสูงสดุในรอบท่ี 60 ซึง่นอยท่ีสดุ และใชเวลาเฉล่ีย 
0.33 วินาทีตอรอบการทํางาน โดยใชเวลารวมเมื่อพบคา
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ฟตเนสสงูสดุเทากบั 19.80 วนิาท ีซึง่เปนเวลารวมท่ีนอยทีส่ดุ 
โดยงานวิจัยฉบับนี้จึงเลือกใชคาดังกลาวในการทดลองใน

ลําดับตอไป

 ผลการทดลองท่ี 2 การทดลองเพ่ือศึกษาถึงผล
กระทบกระบวนการการซอมแซมสําหรับการทํางานของวิธี

ขั้นตอนเชิงพันธุกรรม 

Figure 7  Time compare between GA with repair function 

and GA not repair function

 ผลการทดลองในดานของเวลาจาก (Figure 7) เวลา
การทาํงานของทัง้ 2 แบบใชเวลาการทํางานท่ีใกลเคยีงกนั แต
วิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมแบบไมใชกระบวนการซอมแซมใช

เวลาการทํางานท่ีนอยกวาวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมแบบใช

กระบวนการซอมแซมเล็กนอย

Figure 8 Fitness compare between GA with repair 
function and GA not repair function

 ผลของการทดลองในดานของคาฟตเนสจาก (Figure 
8) ปรากฏวา ไดลักษณะเดียวกันคือขอมูลเพิ่มขึ้นเรื่อยๆ แต
มีความแตกตางกันในดานของฟตเนส วิธีขั้นตอนเชิง
พันธุกรรมแบบไมใชกระบวนการซอมแซมไดคาฟตเนสที่

เพ่ิมขึน้แตเพ่ิมขึน้เพยีงเลก็นอยในแตละรุน ในสวนของวธิขีัน้ตอน

เชิงพันธุกรรมแบบใชกระบวนการซอมแซมไดคาฟตเนสท่ี

เพิม่ขึน้อยางรวดเร็วในชวงรุนการทํางานต้ังแต 1 ถงึประมาณ
รุนท่ี 20 จากนั้นคาฟตเนสเพ่ิมขึ้นเล็กนอย และหยุดการเพิ่ม

ในชวงรุนท่ี 60 ซึง่ไดคาฟตเนสทีต่างกนั คอื วธิทีีใ่ชกระบวนการ

ซอมแซมไดคาฟตเนสสูงสุดที่ 322 สวนวิธีการท่ีไมใช

กระบวนการซอมแซมไดคาฟตเนสสูงสุดเพียง 286 ดัง
(Figure 8)

 ผลการทดลองที ่3 การทดลองเปรยีบเทียบผลกระทบ
ของขนาดขอมูลในการแกไขปญหาการจัดตารางสอนดวย

วธิขีัน้ตอนเชงิพนัธกุรรมดวยกระบวนการซอมแซม วธิขีัน้ตอน
เชิงพันธุกรรมผสมการหาคําตอบแบบทาบู และวิธีขั้นตอน
เชิงพันธุกรรมดวยกระบวนการซอมแซมผสมการหาคําตอบ

แบบทาบู

 ผลการทดลองกลุมขอมูลขนาดเล็ก
 ในการทดลองของกลุมขอมูลขนาดเล็ก ผลของการ
ทดลองในดานของเวลา ดัง (Figure 9) พบวา วิธขีั้นตอนเชิง
พนัธุกรรมดวยกระบวนการซอมแซมใชเวลาในการทาํงานนอย

ที่สุด โดยใชเวลาเฉลี่ย 0.33 วินาทีตอ 1 รอบการทํางาน สวน
วิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมผสมการหาคําตอบแบบทาบู และวิธี
ขั้นตอนเชิงพันธุกรรมดวยกระบวนการซอมแซมผสมการหา

คําตอบแบบทาบูใชเวลาในการทํางานที่ใกลเคียงกัน โดยใช
เวลาเฉลี่ย 0.45 วินาที และ 0.46 วินาที ตอ 1 รอบการทํางาน 
ตามลําดับ ซึ่งใชเวลาการทํางานมากกวาวิธีขั้นตอนเชิง
พันธุกรรมดวยกระบวนการซอมแซมอยูพอสมควร เนื่องจาก
ทั้งสองวิธีเปนการรวมวิธีการแบบทาบูเขาไปปรับปรุงวิธี

ขั้นตอนเชิงพันธุกรรมแบบปกติยอมทําใหเวลาในการทํางาน

เพิ่มขึ้นตามไปดวย

Figure 9 Time compare for small dataset

 ผลของการทดลองในดานของคาฟตเนส ดงั (Figure 
10) พบวา ไดกราฟลักษณะเดียวกันคือขอมูลเพ่ิมข้ึนเร่ือยๆ 
ซึ่งทั้ง 3 อัลกอริทึม ไดคาฟตเนสสูงสุดท่ีเทากัน คือ 322 แต
ทัง้ 3 อลักอรทิมึมกีราฟทีม่ลีกัษณะแตกตางกนั คอื วธิขีัน้ตอน
เชิงพันธุกรรมโดยใชวิธีการซอมแซมมีการเพิ่มขึ้นของคา

ฟตเนสทีละเล็กนอย โดยไดคาสูงสุดในรอบการทํางานท่ี 60 
สวนวิธขีัน้ตอนเชิงพนัธกุรรมผสมการหาคําตอบแบบทาบู และ
วิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมโดยใชวิธีการซอมแซมผสมการหา

คาํตอบแบบทาบ ูเปนกราฟท่ีมกีารเพ่ิมของคาฟตเนสอยูรวดเรว็
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ในชวงแรกและจะหยุดเพิ่มเมื่อไดคาสูงสุด โดยไดคาสูงสุดใน
รอบการทาํงานที ่47 และ 34 ตามลาํดบั หากเปรยีบเทยีบเวลา
เฉล่ียและจํานวนรอบของการไดคาฟตเนสที่สูงที่สุดไดผล คือ 
วธิขีัน้ตอนเชิงพันธกุรรมโดยใชวธิกีารซอมแซมใชเวลาการได

คาสงูสดุคอื 0.33*60 = 19.80 วนิาที วิธขีัน้ตอนเชิงพนัธกุรรม
ผสมการหาคําตอบแบบทาบู ใชเวลาการไดคาสูงสุด คือ 
0.45*47 = 21.15 วินาที และวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมโดยใช
วธิกีารซอมแซมผสมการหาคําตอบแบบทาบูใชเวลาการไดคา

สูงสุด คือ 0.46*34 = 15.64 วินาที

Figure 10 Fitness compare for small dataset

ผลการทดลองกลุมขอมูลขนาดกลาง
 ในการทดลองของกลุมขอมูลขนาดกลาง ผลของการ
ทดลองในดานของเวลา ดงั (Figure 11) พบวา วธิขีัน้ตอนเชงิ
พนัธกุรรมดวยกระบวนการซอมแซมใชเวลาในการทาํงานนอย

ที่สุด โดยใชเวลาเฉล่ีย 1.12 วินาทีตอ 1 รอบการทํางาน สวน
วิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมผสมการหาคําตอบแบบทาบู และวิธี
ขั้นตอนเชิงพันธุกรรมดวยกระบวนการซอมแซมผสมการหา

คําตอบแบบทาบูใชเวลาในการทํางานที่ใกลเคียงกัน โดยใช
เวลาเฉลี่ย 2.34 วินาที และ 2.45 วินาที ตอ 1 รอบการทํางาน 

ตามลําดับ ซึ่งใชเวลาการทํางานมากกวาวิธีขั้นตอนเชิง
พันธุกรรมดวยกระบวนการซอมแซมอยูพอสมควร เนื่องจาก

ทั้งสองวิธีเปนการรวมวิธีการแบบทาบูเขาไปปรับปรุงวิธีขั้น

ตอนเชิงพันธุกรรมแบบปกติยอมทําใหเวลาในการทํางาน

เพิ่มขึ้นตามไปดวย

Figure 11 Time compare for medium dataset

 ผลของการทดลองในดานของคาฟตเนส ดงั (Figure 
12) พบวา ไดกราฟลักษณะเดียวกัน คือ ขอมูลเพิ่มขึ้นเรื่อยๆ 
แตมีความแตกตางกันในดานของคาฟตเนส วิธีขั้นตอนเชิง
พนัธกุรรมโดยใชวธิกีารซอมแซมและวธิขีัน้ตอนเชงิพนัธกุรรม

ผสมการหาคําตอบแบบทาบูไดคาสูงสุดที่ 973 และ 974 ตาม
ลําดับ สวนวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมโดยใชวิธีการซอมแซม
ผสมการหาคําตอบแบบทาบูไดคาสูงสุดที่ 976 หากเปรียบ
เทยีบเวลาเฉลีย่และจาํนวนรอบของการไดคาฟตเนสทีส่งูทีส่ดุ

ที่ 976 ไดผลคือ วิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมโดยใชวิธีการ
ซอมแซมใชเวลาการไดคาสูงสุดคือ 1.12 *200 = 224 วินาที 
วิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมผสมการหาคําตอบแบบทาบูใชเวลา

การไดคาสูงสุดคือ 2.34*200 = 468 วินาที และวิธีขั้นตอนเชิง
พนัธกุรรมโดยใชวธิกีารซอมแซมผสมการหาคาํตอบแบบทาบู

ใชเวลาการไดคาสูงสุดคือ 2.45*73 = 178.85 วินาที จากผล
การทดลองจะเห็นไดวาวธิขีัน้ตอนเชิงพนัธกุรรมโดยใชวธิกีาร

ซอมแซมผสมการหาคําตอบแบบทาบใูชเวลาในการทาํงานใน

การหาไดคาฟตเนสที่สูงที่สุดนอยที่สุดคือ 178.85 วินาที และ
ยังสามารถหาคาฟตเนสสุดทายที่สูงกวา 2 อัลกอริทึมแรก
อีกดวย

Figure 12 Fitness compare for medium dataset

 ผลการทดลองกลุมขอมูลขนาดใหญ

 ในการทดลองของกลุมขอมูลขนาดใหญ ผลของการ
ทดลองในดานของเวลา ดงั (Figure 13) พบวา วธิขีัน้ตอนเชงิ
พนัธุกรรมดวยกระบวนการซอมแซมใชเวลาในการทํางานนอย

ที่สุด โดยใชเวลาเฉลี่ย 2.44 วินาทีตอ 1 รอบการทํางาน สวน
วิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมผสมการหาคําตอบแบบทาบู และวิธี
ขั้นตอนเชิงพันธุกรรมดวยกระบวนการซอมแซมผสมการหา

คําตอบแบบทาบูใชเวลาในการทํางานที่ใกลเคียงกัน โดยใช
เวลาเฉลีย่ 10.91 วนิาท ีและ 9.69 วนิาท ีตอ 1 รอบการทาํงาน 
ตามลําดับ ซึ่งใชเวลาการทํางานมากกวาวิธีขั้นตอนเชิง
พันธุกรรมดวยกระบวนการซอมแซมอยูพอสมควร เนื่องจาก

ทั้งสองวิธีเปนการรวมวิธีการแบบทาบูเขาไปปรับปรุงวิธี
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ขั้นตอนเชิงพันธุกรรมแบบปกติยอมทําใหเวลาในการทํางาน

เพิ่มขึ้นตามไปดวย

Figure 13 Time compare for large dataset

 ผลของการทดลองในดานของคาฟตเนส ดงั (Figure 
14) พบวา ไดกราฟลักษณะเดียวกันคือขอมูลเพ่ิมขึ้นเร่ือยๆ 
แตมีความแตกตางกันในดานของคาฟตเนส วิธีขั้นตอนเชิง
พนัธุกรรมโดยใชวธิกีารซอมแซมคาสงูสดุที ่2,045 วธิขีัน้ตอน
เชงิพันธกุรรมผสมการหาคําตอบแบบทาบูไดคาสงูสุดที ่2,061 
และวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมโดยใชวิธีการซอมแซมผสมการ

หาคําตอบแบบทาบูไดคาสูงสุดท่ี 2,064 จากผลท่ีไดทําให
ทราบวา วธิขีัน้ตอนเชิงพนัธกุรรมโดยใชวธิกีารซอมแซมผสม
การหาคําตอบแบบทาบูทาํงานไดดทีีส่ดุเนือ่งจากไดคาฟตเนส

ทีส่งูทีส่ดุ ถงึแมวาในดานของเวลาจะใชเวลามากกวาวิธขีัน้ตอน

เชงิพนัธกุรรมโดยใชวธิกีารซอมแซมอยูพอประมาณ แตในการ
จัดตารางสอนจะมุงเนนผลของคาฟตเนสเปนหลัก

Figure 14 Fitness compare for large dataset

 จากการทดลองทั้ง 3 ขนาดขอมูล ในทุกๆ การ
ทดลองใหผลในดานของตารางสอนในรูปแบบที่ใกลเคียงกัน 
การจดัตารางสอนบนพืน้ฐานของวธิขีัน้ตอนเชงิพนัธกุรรม ไม

วาจะเปนการใชวธิขีัน้ตอนเชงิพันธกุรรมแบบปกต ิวธิขีัน้ตอน
เชิงพันธุกรรมรวมกับการหาคําตอบแบบทาบู และวิธีขั้นตอน
เชิงพันธุกรรมดวยกระบวนการซอมแซมผสมการหาคําตอบ

แบบทาบู เม่ือทําการจัดตาราง ตารางสอนสุดทายท่ีไดคือ

ตารางสอนท่ีมีคาฟตเนสสูงท่ีสุด คือทุกตารางสอนไมมีการ
ละเมิดขอบังคับหลักแมเพียงขอเดียว และเปนตารางสอนที่มี
การละเมิดขอบังคับรองนอยที่สุดหรือการไดคาฟตเนส

ขอบงัคบัรองมาก ซึง่ขอบงัคบัรองเปนสิง่ทีบ่งบอกวาตารางสอน

นัน้ๆเหมาะสมกบัผูใชงานมากนอยเพยีงใด ยิง่ละเมดิขอบงัคบั
รองนอย นั่นหมายความวาเหมาะสมกับผูใชงานมากตามไป
ดวย เพราะฉะนัน้เมือ่ทาํการจดัตารางทัง้ 3 อลักอรทิมึเสรจ็สิน้ 
จะไดตารางสอนทีเ่หมาะสมทีส่ดุคอืมคีาฟตเนสทีม่ากทีส่ดุเชน

กนั แตสิง่ทีแ่ตกตางกนัของทัง้ 3 อลักอรทิมึคอืเวลาทีใ่ชในการ
ประมวลผล

วิจารณและสรุปผล
การทดลองท่ี 1 เปนการหาคาพารามิเตอรที่ดีที่สุดในการจัด
ตารางสอนดวยวธิขีัน้ตอนเชงิพนัธกุรรม โดยทาํการเปลีย่นคา
การกลายพันธุและคาการขามสายพันธุ ในสวนของผลการ
ทดลองพบวาคา 0.7 ของคาการขามสายพนัธุ และคา 0.5 ของ
คาการกลายพันธุ เปนคาพารามิเตอรมีที่เหมาะสมท่ีสุด 
เนื่องจากใชเวลารวมนอยที่สุดในการไดคาฟตเนสที่สูงที่สุด 
 การทดลองที ่2 เปนการศกึษาผลกระทบกระบวนการ
การซอมแซมของวิธขีัน้ตอนเชิงพนัธุกรรม โดยการทดลองน้ัน 
ทดลองกบัขอมลูตารางสอนขนาดเลก็ ซึง่เปนการเปรยีบเทยีบ
ระหวาง 2 อัลกอริทึม คือ วิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมแบบปกติ 
และวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมโดยใชวิธีการซอมแซม โดยผลที่
ไดในดานของเวลาวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมแบบปกติทํางาน

ไดเร็วกวาเล็กนอย แตในดานของคาฟตเนส วิธีขั้นตอนเชิง
พันธุกรรมโดยใชวิธีการซอมแซม ไดคาฟตเนสที่สูงกวาแบบ

ปกตอิยางชดัเจน ฉะนัน้วิธกีารซอมแซมจึงสงผลตอกระบวนการ
จัดตารางสอน โดยวิธีการซอมแซมเปนสวนที่ใชในการ
ปรับปรุงคาฟตเนสของประชากรในแตละรอบกระบวนการ

ทํางานใหดียิ่งขึ้นกอนที่จะเขาสูรอบการทํางานถัดไป 
 การทดลองท่ี 3 เปนการศึกษาผลกระทบของขนาด

ขอมูลในการแกไขปญหาการจัดตารางสอน โดยใชวิธีขั้นตอน
เชิงพันธุกรรมดวยการเพิ่มวิธีการซอมแซม วิธีขั้นตอนเชิง
พันธุกรรมรวมกับการหาคําตอบแบบทาบู และวิธีขั้นตอนเชิง
พันธุกรรมโดยใชวิธีการซอมแซมรวมกับการหาคําตอบ

แบบทาบ ูซึง่เปนการทดลองโดยแบงขนาดของขอมูลออกเปน 

3 กลุม คอืขอมลูขนาดเลก็ ขอมลูขนาดกลาง และขอมลูขนาด
ใหญ โดยแตละการทดลองไดเปรยีบเทยีบอลักอรทิมึจาํนวน 3 
อลักอริทมึ คอื วธิขีัน้ตอนเชงิพนัธุกรรมโดยใชวธิกีารซอมแซม 

วิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมผสมการหาคําตอบแบบทาบู และวิธี
ขั้นตอนเชิงพันธุกรรมโดยใชวิธีการซอมแซมผสมการหา

คําตอบแบบทาบู จากผลการทดลองของท้ัง 3 กลุมขอมูล พบวา 
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วิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมโดยใชวิธีการซอมแซมใชเวลาการ

ทํางานนอยที่สุด ซึ่งเปนผลมาจากกระบวนการทํางานของ
อัลกอริทึมที่นอยท่ีสุด แตคาฟตเนสที่ไดจากอัลกอริทึมในท้ัง 
3 กลุมขอมลูไดคาท่ีนอยกวาอกี 2 อลักอรทิมึ หากเปรยีบเทยีบ
ในดานของคาฟตเนสวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรมโดยใชวิธีการ

ซอมแซมผสมการหาคําตอบแบบทาบูใหผลที่ดีที่สุดในทั้ง 3 
กลุมขอมูล จะเห็นไดชัดในกลุมขอมูลขนาดใหญ ซึ่งใหคา
ฟตเนสทีส่งูแตกตางจากอกี 2 อลักอรทิมึอยางชดัเจน อนัเนือ่ง
มาจากการรวมวิธีการซอมแซมในการปรับปรุงประชากรใหดี

ขึน้ในแตละรอบกระบวนการทาํงาน และรวมกบัการหาคาํตอบ
แบบทาบูเขามาปรับปรุงใหการจัดตารางสอนเขาใกลคา

ฟตเนสที่สุดที่สุดไดเร็วย่ิงขึ้น เพราะฉะนั้น วิธีการซอมแซม
และการหาคําตอบแบบทาบูจึงมีผลตอการเพิ่มประสิทธิภาพ

ของการจัดตารางสอนดวยวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรม

กิตติกรรมประกาศ
 งานวจิยัน้ีสาํเรจ็ลลุวงไดดวยความกรณุาและอนเุคราะห 
ชวยเหลืออยางดียิ่งจาก ผศ.ดร.ฉัตรเกลา เจริญผล อาจารยที่
ปรึกษาวิทยานิพนธ ที่ไดใหคําปรึกษาและแนวทางในการ
ดําเนินงาน รวมทั้งใหความรูที่เปนประโยชนในการจัดทําวิจัย
อยางดยีิง่ และไดรบัการชวยเหลอืในการตดิตามขอมลูการจดั
ตารางสอนจาก คุณสุดา ทิพยประเสริฐ นอกจากนี้ผูวิจัยขอ
ขอบพระคุณมหาวิทยาลัยราชภัฏนครราชสีมา ที่ไดกรุณาให

ขอมูลสําหรับการจัดตารางสอนเพ่ือใชในการทดลองที่เปน

ประโยชนอยางมาก จนงานวิจยันีส้าํเร็จเรียบรอยโดยสมบรูณ 
พรอมท้ังการสนับสนุนเรื่องทุนการศึกษาซึ่งเปนประโยชนตอ
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