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บทคัดย่อ 

ในงานวิจัยนี้ศึกษาปัญหาการเลือกพันธมิตรทางธุรกิจในเครือข่ายธุรกิจ โดยที่บางองค์กรธุรกิจในเครือข่ายสามารถ
ลงทุนเป็นพันธมิตรได้โดยตรง ในขณะที่บางองค์กรธุรกิจต้องลงทุนผ่านตัวกลาง และองค์กรธุรกิจที่เหลือสามารถลงทุนโดยตรง
หรือผ่านตัวกลาง เพื่อให้ได้ผลประโยชน์รวมสูงสุดภายใต้งบประมาณที่จำกัด ปัญหานี้เป็นปัญหาที่มีความซับซ้อนและยากต่อ
การหาคำตอบ การดำเนินการวิจัยเริ่มต้นด้วยการพิสูจน์ว่าเป็นปัญหาเอ็นพีฮาร์ด ซึ่งบ่งบอกความซับซ้อนของปัญหาและความ
เหมาะสมในการประยุกต์ใช้ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมกับปัญหานี ้จากนั้นทำการพัฒนาขั้นตอนวิธีสำหรับหาคำตอบที่เหมาะสม
ที่สุดและประยุกต์ใช้ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมสำหรับปัญหานี้ จากการศึกษาพบว่าขั้นตอนวิธีสำหรับหาคำตอบท่ีเหมาะสมที่สุด
เหมาะสำหรับเครือข่ายทางธุรกิจขนาดเล็กไม่เกิน 14 องค์กร และการเปรียบเทียบประสิทธิภาพการทำงานของขั้นตอนวิธทีั้ง
สอง พบว่าขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมให้คำตอบที่ตรงตามขั้นตอนวิธี สำหรับหาคำตอบที่เหมาะสมที่สุดบนตัวอย่างทดสอบ
เดียวกัน และใช้เวลาการประมวลผลที่น้อยกว่า นอกจากนี้ งานวิจัยนี้ได้ทำการทดลองเพื่อเปรียบเทียบประสิทธิภาพของ
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมและการหาค่าที่เหมาะสมโดยใช้ฝูงอนุภาคกับค่าที่เหมาะสมที่สุด ผลการทดลองพบว่าขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมให้คำตอบที่ถูกต้องทั้งหมดสำหรับตัวอย่างที่นำมาทดสอบ อย่างไรก็ตามการหาค่าที่เหมาะสมโดยใช้ฝูงอนุภาคให้
คำตอบท่ีผิดพลาดเพียงเล็กน้อย โดยให้ผลที่ผิดพลาดไม่เกิน 15% และค่าสถิติทดสอบ t = 1.497 , p = 0.145 > 0.05 แสดง
ให้เห็นว่า ทั้ง 2 ขั้นตอนวิธีไม่มีความแตกต่างอย่างมีนัยสำคัญ  อย่างไรก็ตามด้านเวลาการประมวลผลขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม
ใช้เวลาการประมวลผลน้อยกว่าการหาค่าที่เหมาะสมโดยใช้ฝูงอนุภาคอย่างชัดเจน และเพื่อเป็นการแสดงให้เห็นว่าขั้นตอนวิธี
เชิงพันธุกรรมเหมาะสมกับเครือข่ายทางธุรกิจขนาดใหญ่ งานวิจัยนี้จึงได้ทำการทดสอบประสิทธิภาพการประมวลผลบน
ตัวอย่างเครือข่ายทางธุรกิจที่มีจำนวนโหนด 60 ถึง 100 โหนด ผลการทดสอบแสดงให้เห็นว่าขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมให้
คำตอบที่ถูกต้องทั้งหมด และใช้เวลาการประมวลผลไม่นานเกินไป ดังนั้น ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมจึงเหมาะสมสำหรับใช้
แก้ปัญหานี้ในกรณีทีเ่ครือข่ายธุรกิจที่มีจำนวนองค์กรธุรกิจจำนวนมากและมีความซับซ้อนสูง  
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Abstract 

This research investigates the problem of business partner selection within a business network, where 
some organizations can invest in partnerships directly, while others must invest through intermediaries. The 
remaining organizations have the flexibility to invest either directly or via intermediaries to maximize overall 
benefits under a limited budget.  This problem is highly complex and computationally challenging.  The 
study begins by proving that the problem is NP-hard, highlighting its computational complexity and justifying 
the application of genetic algorithms as a suitable approach. Subsequently, an exact optimization algorithm 
is developed alongside the implementation of a genetic algorithm.  The results indicate that the exact 
optimization algorithm is effective for small business networks with no more than 14 organizations.  A 
performance comparison between the two methods reveals that the genetic algorithm produces solutions 
consistent with those obtained from the exact optimization algorithm on the same test instances while 
requiring significantly less computational time.  Furthermore, this research conducts an experimental 
comparison between the genetic algorithm, particle swarm optimization ( PSO) , and the exact optimal 
solutions.  The results indicate that the genetic algorithm consistently produces accurate solutions across 
all tested cases. However, the PSO approach exhibits minor inaccuracies, with errors not exceeding 15%. A 
statistical t-test (t = 1.497, p = 0.145 > 0.05) suggests no statistically significant difference between the two 
methods. Nonetheless, in terms of computational efficiency, the genetic algorithm significantly outperforms 
the PSO approach.  To further demonstrate the suitability of the genetic algorithm for large- scale business 
networks, this study evaluates its performance on networks with 60 to 100 nodes. The results confirm that 
the genetic algorithm consistently provides accurate solutions within a reasonable computation time. 
Consequently, the genetic algorithm is deemed an appropriate approach for solving this problem in large 
and complex business networks. 
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1. บทนำ 

การสร้างพันธมิตรในเครือข่ายธุรกิจถือเป็นกลยุทธ์
สำคัญที่องค์กรใช้เพิ ่มศักยภาพและความสามารถในการ
แข่งขัน โดยเฉพาะในยุคโลกาภิวัตน์ที ่สภาพแวดล้อมทาง
ธุรกิจเปลี ่ยนแปลงอย่างรวดเร็วและมีการแข่งขันสูง [1] 
พ ันธม ิตรทางธ ุรก ิจช ่วยเป ิดโอกาสให ้องค ์กรแบ ่งปัน
ทรัพยากร ความรู้ และความสามารถท่ีเสริมกัน ที่นำไปสู่การ
พัฒนาสินค้าหรือบริการใหม่ ๆ เพื่อให้สามารถตอบสนอง
ความต้องการของตลาดได้อย่างมีประสิทธิภาพ [2] ซึ่งกล
ยุทธ์พันธมิตรทางธุรกิจไม่ได้เป็นเพียงเครื ่องมือช่วยเพิ่ม
ประสิทธิภาพในการดำเนินงาน แต่ยังเป็นกุญแจสำคัญใน
การสร้างคุณค่าเพิ่ม (Value Creation) ผ่านความร่วมมือกับ
พันธมิตร นักวิชาการที่ศึกษาเรื ่องนี้ได้ชี ้ให้เห็นว่า ความ
ร่วมมือดังกล่าวช่วยให้ธุรกิจสามารถสร้างความได้เปรียบใน
การแข่งขัน (Competitive Advantage) และเพิ ่มโอกาส
ประสบความสำเร็จในระยะยาว [3-5] 

ความสัมพันธ์ในเครือข่ายธุรกิจสามารถแบ่งออกเป็น
สองรูปแบบ ได้แก่ พันธมิตรแบบมีตัวกลาง (mediated 
alliances) ซึ ่งมีองค์กรที ่สาม เช่น สมาคม อุตสาหกรรม  
องค์กรการค้า หรือหน่วยงานที่ทำหน้าที่เป็นตัวเชื่อมความ
ร่วมมือระหว่างสมาชิกในเครือข่าย ช่วยประสานประโยชน์
และสนับสนุนการทำงานร่วมกัน และพันธมิตรแบบไม่มี
ต ัวกลาง (non-mediated alliances) ซึ ่งเป็นการติดต่อ
โดยตรงระหว่างคู่ค้า โดยเน้นการสร้างความไว้วางใจ การ
พึ ่งพาอาศัย และความสัมพันธ์ระยะยาว [6] การเริ ่มต้น
กระบวนการสร้างพันธมิตรเกิดจากความต้องการเชื่อมโยง
ทรัพยากรและความเชี่ยวชาญขององค์กรต่าง ๆ เพื่อสร้าง
ผลประโยชน์ร่วมกัน การเลือกพันธมิตรต้องพิจารณาปัจจัย
สำคัญ เช่น ความเหมาะสมทางเป้าหมายธุรกิจ เงินลงทุน 
และผลประโยชน์ที ่คาดว่าจะได้รับ อย่างไรก็ตาม การ
ประเมินความเหมาะสมของพันธมิตรในหลายกรณีอาจขาด
ข้อมูลที่ชัดเจนหรือแม่นยำ ทำให้การตัดสินใจมีความไม่
แน่นอน และในบางครั้งการเลือกพันธมิตรผิดพลาดอาจ
ส่งผลกระทบต่อผลลัพธ์ทางธุรกิจ [7] 

ดังนั ้นจึงมีงานวิจัยเกี ่ยวกับการเลือกพันธมิตรที่
เหมาะสมที่สุด การเลือกพันธมิตรที่เหมาะสมที่สุดมีลักษณะ
สำคัญคือ มีฟังก์ชันวัตถุประสงค์ภายใต้ข้อจำกัดบางอย่าง 

ตัวอย่างของงานวิจัย เช่น ใน [8] ผู้เขียนได้กล่าวถึงการเลือก
พันธมิตรเพื่อให้มั่นใจว่างานจะเสร็จสิ้นภายในข้อจำกัดของ
เวลาที่กำหนดในองค์กรเสมือน (Virtual Enterprises) โดย
นำเสนอขั้นตอนวิธีแตกกิ่งและกำหนดขอบเขต (Branch & 
Bound) และ ใน [9] ผู้เขียนได้นำเสนอการหาค่าที่เหมาะสม
โดยใช้ฝ ูงอนุภาค (Particle Swarm Optimization) เพื่อ
แก้ปัญหาการเลือกพันธมิตรภายใต้ข้อจำกัดของลำดับก่อน-
หล ัง และกำหนดเวลาในองค์กรเสมือน และการเพิ่ม
ประสิทธิภาพการเลือกพันธมิตรและการจัดตารางการขนส่ง
แบบร่วมมือในองค์กรเสมือนโดยใช้ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 
(Genetic Algorithm)  [10]  และ แบบจำลองการเพิ่ม
ประสิทธิภาพสำหรับการเลือกพันธมิตรในการกระจายสินค้า
ร่วมกัน โดยคำนึงถึงระดับความเหมาะสมระหว่างอุปสงค์
และอุปทาน [11] ปัญหาที่กล่าวมาเป็นปัญหาในกลุ่ม NP-
Hard ซึ่งก็คือเป็นกลุ่มปัญหาที่ยังไม่สามารถสร้างขั้นตอนวิธี
สำหรับประมวลผลคำตอบได้ในเวลาพหุนาม (Polynomial 
Time) จนกว่า P = NP ซึ่งการที่จะบอกว่าปัญหาใดอยู่ใน
กลุ ่ม NP-Hard นั ้น จำเป็นจะต้องใช้กระบวนการลดรูป 
(Reduction) จากปัญหาที ่อยู ่ในกลุ ่ม NP-Hard อยู ่แล้ว
เท่านั้น [12] ในด้านการประมวลผลคำตอบของกลุ่มปัญหานี้
ที่เป็นที่นิยม ประกอบด้วยการสร้างขั้นตอนวิธีที่ประมวลผล
คำตอบทุกกรณีที่เป็นไปได้ เหมาะสำหรับกรณีที่ขนาดของ
ข้อมูลเข้ามีขนาดเล็ก จะส่งผลให้ใช้เวลาประมวลผลไม่มาก
นัก และรับประกันว่าจะได้คำตอบที่ถูกต้องเสมอ การสร้าง
ขั้นตอนวิธีแบบประมาณ (Approximation Algorithm) ซึ่ง
ขั้นตอนวิธีจะต้องรับประกันได้ว่าจะให้คำตอบที่ผิดพลาดไม่
เกินขอบเขตที่สามารถพิสูจน์ได้ และประมวลผลในเวลา    
พหุนาม [12] และการสร้างขั ้นตอนวิธีแบบเมตาฮิวลิสติค 
(Meta Heuristic Algorithm) ดังเช่นงานวิจัยใน [9-10]  

การวิจัยนี้ศึกษาปัญหาการเลือกพันธมิตรในเครือข่าย
ธุรกิจที่มีองค์กรธุรกิจจำนวนมาก โดยบางองค์กรสามารถ
ลงทุนเป็นพันธมิตรได้โดยตรง บางองค์กรสามารถลงทุนได้
โดยตรงหรือผ่านตัวกลาง และ บางองค์กรต้องลงทุนผ่าน
ตัวกลางเท่านั ้น จากการศึกษาพบว่า ปัญหานี้เป็นปัญหา 
NP-Hard งานวิจัยนี้จึงได้นำเสนอขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม
เพื่อใช้ในกรณีที่จำนวนองค์กรมีจำนวนมาก นอกจากนี้ยังได้
นำเสนอขั้นตอนวิธีสำหรับประมวลผลคำตอบที่เหมาะสม
ที่สุด (Exact Solution Algorithm) ซึ ่งรับประกันว่าจะให้
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คำตอบที่ถูกต้องเสมอ  สำหรับข้อมูลเข้าที่เป็นไปได้ทั้งหมด 
โดย เครือข่ายธุรกิจในงานวิจัยนี้หมายถึง กลุ่มขององค์กรที่ผู้
ลงทุนกำล ังพิจารณาลงทุนเพื ่อสร ้างพันธมิตร  โดยมี
ความสัมพันธ์ และทิศทางความสามารถในการเป็นพันธมิตร
ของผู้ลงทุนจากองค์กรหนึ่งไปยังองค์กรณ์อื่น ๆ ในเครือข่าย 

ตัวอย่างของปัญหานี้ เช่น สมมติว่ามีผู้ลงทุนรายหนึ่ง
ต้องการพิจารณาเป็นพันธมิตรกับ 3 บริษัท คือ A B และ C 
เพื่อให้เป็นศูนย์ซ่อมบำรุงสินค้าประเภทหนึ่งที่ต้องการการ
ซ่อมบำรุงอย่างต่อเนื่อง เนื่องจากเป็นสินค้าท่ีมีความซับซ้อน 
และ อุปกรณ์ภายในมีโอกาสชำรุดสูง โดยจากการสำรวจของ
ผู้ลงทุนพบว่าบริษัท A B และ C สามารถให้บริการแก่ลูกค้า
ของผู้ลงทุนได้ 10,000 2,000 และ 6,000 ราย ตามลำดับ 
และต้นทุนที่ต้องใช้เพื่อเป็นพันธมิตรกับบริษัท A B และ C 
โดยตรงใช้ต้นทุนคือ 7 2 และ 5 ล้านบาท ตามลำดับ และ 
บริษัท B และ C เป็นบริษัทในเครือเดียวกัน ดังนั ้นจึง
สามารถเป็นพันธมิตรกับบริษัท B ผ่านบริษัท C ได้ด้วย
ต้นทุน 1 ล้านบาท และ เป็นพันธมิตรกับบริษัท C ผ่าน
บริษัท B ได้ด้วยต้นทุน 2 ล้านบาท 

จากที่กล่าวมาข้างต้น สามารถใช้กราฟที่มีทิศทาง 
(Directed Graph)  ในการแทน เคร ื อข ่ า ยธ ุ รก ิ จและ
ความสัมพันธ์ของแต่ละองค์กรธุรกิจ โดยกำหนดให้โหนดราก 
(Root Node) เป็นผู้ลงทุน และโหนดอื่น ๆ เป็นองค์กรธุรกิจ
ที ่พ ิจารณาเป็นพันธมิตร และเส ้นเชื ่อมแบบมีท ิศทาง 
(Directed Edge) แทนทิศทางที ่สามารถลงทุนได ้ และ
ความสัมพันธ์ระหว่างองค์กรที่ผู้ลงทุนสามารถเป็นพันธมิตร
กับองค์กรหนึ่งผ่านองค์กรหนึ่งได้  ผลประโยชน์ที่ผู ้ลงทุน
ได้รับจากแต่ละองค์กรจะถูกกำหนดเป็นค่าน้ำหนักของโหนด
ที่ใช้แทนแต่ละองค์กร และต้นทุนของการลงทุนผ่านองค์กร
หนึ่งไปยังองค์กรอื่นจะถูกกำหนดเป็นค่าน้ำหนักของเส้น
เชื่อม นอกจากนี้ ยังมีข้อกำหนดเพิ่มเติมว่าโหนดที่ใช้เป็น
ตัวแทนผู้ลงทุนต้องมีเส้นเชื่อมที่มีทิศทางออกไปยังโหนดอื่น
อย่างน้อย 1 โหนด และต้องไม่มีเส้นเชื่อมจากโหนดอื่นที่มี
ทิศทางเข้าหาโหนดผู้ลงทุน และให้ผลตอบแทนแก่ผู้ลงทุน
เองเป็น 0 ดังรูปที่ 1  

 

 
 

รูปที่ 1 ตัวอย่างเครือข่ายธุรกิจและความสมัพันธ์ขององค์กร 
 

จากรูปที่ 1 สมมติว่าผู ้ลงทุนมีงบประมาณสำหรับ
ลงทุนเพื่อสร้างพันธมิตรคือ 3 ล้านบาท และผลประโยชน์ที่
ต้องการคือการมีศูนย์ซ่อมบำรุงสินค้าให้ครอบคลุมลูกค้าให้
มากที่สุดตามงบประมาณที่มีอยู่ ดังนั้นผู้ลงทุนจะต้องลงทุน
เป็นพันธมิตรกับบริษัท B โดยตรง และเป็นพันธมิตรกับ
บริษัท C ผ่านบริษัท B ซึ่งจะมีต้นทุนเท่ากับงบประมาณพอดี 
และสามารถให้บริการลูกค้าได้ทั้งสิ้น 8,000 ราย เป็นต้น 
 

2. ทฤษฎีและวรรณกรรมท่ีเกี่ยวข้อง 

การแก้ปัญหาการหาค่าที่เหมาะสมที่สุด ในระบบที่
ซับซ้อนเช่นปัญหากลุ่ม NP-Hard นั้น บางปัญหาจำเป็นต้อง
ใช้ขั ้นตอนวิธีเชิงวิวัฒนาการ (Evolutionary Algorithms) 
หรือเมตาฮิวริสติก (Metaheuristic Algorithms) ดังเช่น 
งานที ่นำเสนอใน [9-10] เพื ่อค้นหาคำตอบที ่ดี เพียงพอ
ภายในเวลาจำกัด โดยขั้นตอนวิธีที ่ได้รับความนิยม ได้แก่
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm : GA) การหา
ค ่ าท ี ่ เ หม าะสม โดย ใช ้ ฝ ู ง อน ุ ภ า ค  (Particle Swarm 
Optimization : PSO) การลดอุณหภูมิจำลอง (Simulated 
Annealing : SA) และ การหาค่าที่เหมาะสมที่สุดด้วยอนา
น ิคมมด (Ant Colony Optimization :  ACO) ซ ึ ่ งแต่ละ
ขั้นตอนวิธีมีข้อดี ข้อเสีย และแนวทางการใช้งานที่แตกต่าง
กัน ดังตารางที่ 1 
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ตารางที่ 1 เปรียบเทียบขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมและการหาค่าที่เหมาะสมโดยใช้ฝูงอนุภาค 

เกณฑ์
เปรียบเทียบ 

Genetic Algorithm 
(GA) 

Particle Swarm 
Optimization (PSO) 

Simulated 
Annealing (SA) 

Ant Colony 
Optimization (ACO) 

หลักการทำงาน คัดเลือกประชากร, 
ผสมพันธ์ุ และกลาย
พันธุ ์เพื่อปรับปรุง
คำตอบให้ดีขึ้นในรุ่น
ถัดไป 

จำลองพฤติกรรมของ
ฝูงนกหรือฝูงปลาเพื่อ
หาแนวทางที่ดีท่ีสุด 

จำลองกระบวนการ
หลอมเย็นของโลหะ 
โดยมีการยอมรับ
คำตอบท่ีแย่ในบางครั้ง
เพื่อหลีกเลี่ยงการตดิที่
ค่าที่เหมาะสมเฉพาะที ่
(Local Optimum) 

จำลองพฤติกรรมการ
หาเส้นทางของมด โดย
ใช้ฟีโรโมนในการชี้นำ 

จุดเด่น เหมาะกับปญัหาที่
ซับซ้อน และมีพื้นท่ี
ค้นหาขนาดใหญ ่

ค้นหาคำตอบได้
รวดเร็วและมี
ประสิทธิภาพในการ
แก้ปัญหาต่อเนื่อง
(Continuous 
Problem) 

หลีกเลี่ยงการตดิที่ค่าที่
เหมาะสมเฉพาะทีไ่ด้ดี 
โดยการยอมรับคำตอบ
ที่แย่เป็นบางครั้ง 

เหมาะกับปญัหา
เกี่ยวกับการหาเส้นทาง 
เช่น ปัญหาการเดินทาง
ของพนักงานขาย
(Traveling Salesman 
Problem : TSP) 

ข้อเสีย คำนวณช้า ถ้าต้องการ
คำตอบท่ีแม่นยำ 
เนื่องจากการเพิ่ม
จำนวนประชากร และ 
รุ่น 

อาจติดค่าที่เหมาะสม
เฉพาะทีไ่ด้ง่าย ถ้า
การตั้งค่าพารามิเตอร์
ไม่เหมาะสม 

คำนวณช้า และอาจไม่
แม่นยำ ถ้าตั้งค่าการ
ลดอุณหภูมไิม่
เหมาะสม 

คำนวณช้า หากมี
จำนวนประชากรมด
เป็นมาก และต้องปรับ
ค่าฟีโรโมนอย่าง
เหมาะสม 

ความสามารถใน
การหลีกเลี่ยงติด
ทีค่่าที่เหมาะสม
เฉพาะที่ 

ปานกลาง - ดี (ข้ึนกับ
พารามิเตอร์) 

ปานกลาง (ข้ึนกับการ
กระจายตัวของฝูง) 

ดี (สามารถหลีกเลี่ยง
ได้จากการยอมรับ
คำตอบท่ีแย่เป็น
บางครั้ง) 

ดี (ใช้ฟีโรโมนในการนำ
ทางและหลีกเลี่ยงทาง
ตัน) 

ความเร็วในการ
ประมวลผล 

ปานกลาง - ช้า (ขึ้นอยู่
กับประชากร และรุ่น) 

เร็วกกว่า GA และ SA 
ในหลายกรณี แต่อาจ
มีบางกรณีที่ช้ากว่า 
ขึ้นอยู่กับปัญหา 

ช้า (ขึ้นอยู่กับจำนวน
รอบและการกำหนดค่า
การลดอณุหภูมิ) 

ปานกลาง (ขึ้นอยู่กับ
จำนวนประชากรมด
และการกำหนดการ
ปรับค่าฟีโรโมน) 

ความเหมาะสม
กับปัญหาขนาด
ใหญ่ 

ดี (จัดการข้อจำกดั
หลายรูปแบบได้ดี) 

ดีมาก (ค้นหาคำตอบ
ได้รวดเร็วในปัญหา
ต่อเนื่อง) 

ปานกลาง (เหมาะกบั
ปัญหาการหาค่าที่
เหมาะสมทีสุ่ด
วัตถุประสงค์เดี่ยว) 

ดีมาก (โดยเฉพาะ
ปัญหาเกี่ยวกับการ
ค้นหาเส้นทาง) 

การต้ัง
ค่าพารามิเตอร์ 

ต้องกำหนดขนาด
ประชากร, อัตราการ
ผสมพันธ์ุ และกลาย
พันธุ ์

ต้องกำหนดขนาดฝูง 
ความเร็ว และค่าการ
กระจายตัว 

ต้องตั้งค่าอุณหภมูิ
เริ่มต้น, อัตราการลด
อุณหภูมิ และเง่ือนไข
การหยุด 

ต้องตั้งค่าจำนวน
ประชากรมด, ค่าฟีโร
โมนเริม่ต้น, อัตราการ
ระเหยของฟีโรโมน 

 
จากตารางเมื ่อเปรียบเทียบ GA กับ PSO SA และ 

ACO พบว ่า GA มีจ ุดเด ่นในด ้านความย ืดหย ุ ่น  และ
ประสิทธิภาพโดยรวมสูง มีข้อได้เปรียบมากกว่า PSO ใน
หลายด้าน โดยเฉพาะอย่างยิ่งในการแก้ปัญหาที่ซับซ้อนและ

มีพื้นท่ีค้นหาขนาดใหญ่ [13] ความสามารถของ GA เกิดจาก
ใช้กระบวนการคัดเลือก ผสมพันธุ์ และกลายพันธุ์ [14] ทำ
ให้สามารถสำรวจพื้นที่ค้นหาได้อย่างหลากหลายและลด
โอกาสติดกับค่าที่เหมาะสมเฉพาะที่ได้ดีกว่า PSO เนื่องจาก 
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PSO อาจติดอยู ่ในค่าที ่เหมาะสมเฉพาะที่ ได้หากกำหนด
ค่าพารามิเตอร์ที่เกี่ยวข้องไม่เหมาะสม [15] และแม้ว่า PSO 
จะให้ผลลัพธ์ได้รวดเร็ว แต่ประสิทธิภาพอาจลดลงเมื่อ
ประยุกต์ใช้กับปัญหาที่ซับซ้อนและมีขอบเขตการค้นหาที่
กว้าง [16] ในขณะที่ SA สามารถหลีกเลี่ยงโอกาสติดกับค่าที่
เหมาะสมเฉพาะที่ได้ด้วยการยอมรับคำตอบในบางครั้ง แต่มี
ข้อจำกัดทางด้านความเร็วการประมวลผล [17] และ ACO 
เหมาะกับปัญหาเกี่ยวกับการเลือกเส้นทางโดยเฉพาะ [18] 

เนื่องจากปัญหาที่ได้นำเสนอในงานวิจัยนี้เป็นปัญหา
ที่เกี่ยวข้องกับกราฟ และขนาดของปัญหาที่นำมาทดสอบมี
ขนาดใหญ่ โดยการทดสอบใช้จำนวนโหนดสูงสุดที่ 100 
โหนด และจำนวนเส้นเช่ือมมีจำนวนมากใกล้เคียงกับกราฟมี
ทิศทางแบบสมบูรณ์ (Completed Directed Graph) ดังนั้น 
SA จึงไม่ถูกเลือกใช้ในการประมวลผลคำตอบของปัญหา 
เนื่องจากอาจมีข้อจำกัดทางด้านเวลาการประมวลผล และ
ปัญหาที่ได้นำเสนอไม่ได้เกี ่ยวข้องกับการเลือกเส้นทางใน
กราฟดังนั้น ACO จึงไม่ถูกเลือกด้วยเช่นกัน อย่างไรก็ตาม 
GA และ PSO มีความเป็นไปได้ที่จะสามารถประยุกต์ใช้กับ
ปัญหาที ่ได้นำเสนอในงานวิจัยนี ้ แต่จากการทดลองใน
งานวิจัยนี้แสดงให้เห็นว่า GA ใช้เวลาการประมวลผลต่ำกว่า 
PSO ในขณะที่ ทั้งสองแบบจำลองให้ผลลัพธ์การประมวลผล
ไม่แตกต่างอย่างมีนัยสำคัญ (หัวข้อ 7.4) อย่างไรก็ตาม GA 
ให้ค่าที ่เหมาะสมที่สุดทั้งหมดในขณะที่ PSO ให้คำตอบที่
ผิดพลาดเล็กน้อยบนตัวอย่างทดสอบ ดังนั้น GA จึงมีความ
เหมาะสมเพียงพอกับการนำมาประยุกต์ใช้เพื่อแก้ปัญหาที่ได้
นำเสนอ เนื่องจากปัญหาที่ได้นำเสนอมีความซับซ้อนสูง และ
ขนาดของปัญหามีขนาดใหญ่ อีกทั้งใช้เวลาการประมวลผล
คำตอบของปัญหาน้อยกว่า PSO 

อาร์โบเรสเซนซ์แบบกิ่งกระจายต่ำสุด (Minimum 
Spanning Arborescence : MSA) [19] คือกราฟแบบต้นไม้
ทอดข้ามที ่ม ีค ่าน ้ำหนักต ่ำสุดของกราฟแบบมีท ิศทาง 
คุณสมบัติคือจะเชื่อมโหนดทุกโหนดของกราฟแบบมีทิศทาง
เป็นลักษณะเหมือนกราฟแบบต้นไม้ โดยต้นทุนรวมของเส้น
เชื่อมจะมีค่าต่ำที่สุด กราฟนี้จะมีจุดเริ่มตน้ที่รากและกระจาย
ไปจนครบทุกโหนด ดังตัวอย่างในรูปที ่ 2 โดยกำหนดให้
โหนด 0 คือรากของกราฟตั้งต้น  

 

 
 

รูปที่ 2 ผลลัพธ์ของอาร์โบเรสเซนซ์แบบกิ่งกระจายต่ำสุด 
(MSA)  
 

3. การนิยามปัญหา 

ปัญหาการต ัดส ินใจ (Decision Problem) และ 
ปัญหาการหาค่าที่เหมาะสมที่สุด (Optimization Problem) 
ของปัญหาการเลือกพันธมิตรในเครือข่ายธุรกิจแบบมี
ตัวกลางหรือไม่มีตัวกลาง สามารถนิยามได้ดังนี้ กำหนดให้

( , )G V E= ซึ่งมีโหนดรากคือ r  เป็นกราฟแบบมีทิศทาง
แบบถ่วงน้ำหนักทั้งโหนดและเส้นเช่ือม  แทนเครือข่ายธุรกิจ
ที่กำลังพิจารณาลงทุนเพื่อสร้างพันธมิตรและความสัมพนัธ์ที่
สามารถลงทุนผ่านองค์กรหนึ่งไปยังองค์กรอื่น ๆ ได้ โดยแต่
ละโหนดของกราฟ v V แทนองค์กรที่ต้องการพิจารณา
ลงทุน แต่ละองค์กรจะให้ผลตอบแทนแก่ผู้ลงทุนคือ ( )p v  
เส้นเชื่อมแบบมีทิศทาง ( , )e u v E=  แทนเส้นทางการ
ลงทุนของผู้ลงทุนเพื่อเป็นพันธมิตรกับองค์กร v  ผ่านองค์กร 
u  โดยมีต้นทุนคือ ( ( , ))c e u v=  และกำหนดให้โหนด
ราก r V  ของ G แทนผู้ลงทุนโดยมีผลประโยชน์ที่มอบ
ให้ผู้ลงทุนจะต้องเป็น 0 เท่านั้น และมีข้อกำหนดเพิ่มเติม
สำหรับ r คือจะต้องมีเส้นเชื ่อมที ่ม ีทิศทางออกจาก r  
เท่านั้น และมีอย่างน้อย 1 เส้น กำหนดใหน้โยบายการลงทุน
เป็นต้นไม้ย่อย (Subtree) t  ซึ่งมีโหนดรากคือ r  ของกราฟ 
G  และ r  ต้องมีเส้นทาง (Path) ไปยังทุกโหนดที่เหลือของ 
t  เท่านั ้น สาเหตุที ่ต้องกำหนดนโยบายการลงทุนให้เป็น
ต้นไม้ย่อยของกราฟ G  เนื ่องจากการเข้าถึงแต่ละโหนด
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ผ่านเส้นเชื่อมเส้นเดียวจะทำให้ต้นทุนการเข้าถึงต่ำสุด และ 
กำหนดให้ต้นทุนรวมของการลงทุนคือผลรวมของค่าน้ำหนัก
เส้นเช่ือมท้ังหมดของต้นไม้ย่อย t  คือ  

           
( )

( ) ( )
e E t

cost t c e


=                 (1) 

และ มูลค่าผลประโยชน์รวม คือผลรวมค่าน้ำหนักของโหนด
ทั้งหมดของต้นไม้ย่อย t  คือ 

                       
( )

( ) ( )
v V t

benefit t p v


=              (2) 

จากการกำหนดที่ผ่านมา สามารถนิยามปัญหาการตัดสินใจ 
และ ปัญหาการหาค่าที่เหมาะสมที่สุดได้ดังนี้ 

3.1 ปัญหาการตัดสินใจ  

ต ัวอย ่ างป ัญหา ( Instance)  :  ( , )G V E=  ฟ ั งก ์ ชัน
ผลตอบแทน p  ฟังก์ชันต้นทุน c  เงินลงทุน B  
และ มูลค่าผลตอบแทนข้ันต่ำที่ต้องการ K  

คำถาม (Question) : มี   t    ที่    ( )cost t B   และ 
( )benefit t K หรือไม่ 

3.2 ปัญหาการหาค่าทีเ่หมาะสมที่สุด 

ตัวอย่างปัญหา : ( , )G V E= ฟังก์ชันผลตอบแทน p

ฟังก์ชันต้นทุน c  เงินลงทุน B  

คำถาม : ต ้องการหา   t    ที่     ( )cost t B    และ 
( )benefit t  ให้ค่าสูงสุด 

 

4. การวิเคราะห์ความซับซ้อนของปัญหา 

การวิเคราะห์ความซับซ้อนของปัญหาใช้การลดรูป 
(Reduction) เพื่อพิสูจน์ความซับซ้อนของปัญหาการเลือก
พันธมิตรในเครือข่ายธุรกิจแบบมีตัวกลางหรือไม่มีตัวกลาง
โดยทำการลดรูปจากปัญหาถุงย่าม [12] ซึ่งมีนิยามดังนี ้

4.1 ปัญหาถุงย่าม (Knapsack Problem)  

ตัวอย่างปัญหา : เซต U  แต่ละสมาชิก u U  มีน้ำหนัก  

( )w u Z + และ มีมูลค่า ( )v u Z +  มีน้ำหนักที่
ถุงย่ามบรรจุได้ C Z + และ มูลค่ารวมที่ต้องการ 

M Z +  

คำถาม : มีเซตย่อย U U  โดยที ่
 ( )

u U

w u C


  และ ( )
u U

v u M


  หรือไม่  

4.2 การลดรูป (Reduction)  

การลดรูปในหัวข้อนี้เป็นการสร้างจากการเปลี ่ยน
ปัญหาถุงย่ามไปเป็นปัญหาการตัดสินใจสำหรับปัญหาการ
เลือกพันธมิตร ดังนี ้

4.2.1 การสร ้างต ัวอย่างป ัญหาของป ัญหาการ
ตัดสินใจจากปัญหาถุงย่ามในเวลาพหุนาม มีดังนี้ 

เร ิ ่มต ้นด ้วยการสร ้างกราฟ ( , )G V E=  โดย
กำหนดค่าน้ำหนักของโหนดและเส้นเช่ือมตามลำดับ ดังน้ี 

1) กำหนดให ้     { }V r U=      และกำหนดให้
ทุกโหนด u V  (โดย u  เป็นสมาชิกของ V ) ยกเว้น r  

มีค่าน้ำหนักคือ ( ) ( )p u v u=  และ ( ) 0p r =  

2) กำหนดให้    1 {( , ) |E r u u V=  { }}r−  
และแต่ละเส้นเชื่อม ( , )r u  มีจุดปลายคือ u  ที่ตรงกับ u  

ที่เป็นสมาชิกของเซต U  และ กำหนดค่าน้ำหนัก c  ของ
เส ้นเช ื ่อม ค ือ (( , )) ( )c r u w u=  กำหนดเส ้นเช ื ่อม 

2 1 1{( , ) | , { }}i i i iE u u u u V r+ +=  −  และ กำหนดให้
ค ่ า น ้ ำ ห น ั ก ข อ ง เ ส ้ น เ ช ื ่ อ ม ด ั ง ก ล ่ า ว เ ป็ น 

1(( , )) 1i ic u u C+ = +   สำหรับ  1 | | 1i U  −   และ

กำหนดให ้ 1 2E E E=   
3) กำหนดให ้ B C= และ K M=  
การสร้างตัวอย่างของปัญหาการตัดสินใจนี้ ใช้เวลาใน

การประมวลผลเท่ากับ ( )O n โดยที่ n  คือ จำนวนของ
สมาชิกของเซต U  ในปัญหาถุงย่าม ดังนั้นการลดรูปจาก
ปัญหาถุงย่ามไปเป็นปัญหาการตัดสินใจนี้สามารถทำได้ใน
เวลาพหุนาม 

4.2.2 การแสดงให้เห็นว่ามีเซตย่อย U U   โดย
ที่  ( )u U w u C   และ  ( )u U v u M  ก็ต่อเมื่อ  
(if and Only if)  มีต้นไม้ย่อย  t  ที ่  ( )cost t B    และ 

( )benefit t K  
(⟹) สมมติให้มีเซตย่อย U U   โดยที ่

( )u U w u C   แ ล ะ   ( )u U v u M   ด ั ง นั้ น 
ส า ม า ร ถ ส ร ้ า ง ต ้ น ไ ม ้ ย ่ อ ย  t   โ ด ย ใ ห้      

( ) { } { }V t r U =   
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และ ( ) {( , ) | }E t r u u U =  ซึ่งจากการลดรูปที่ผ่านมา
จะทำให้ต้นไม้ย่อย t  ทีม่ี ( )cost t B  และ 

( )benefit t K  
(⟸) สมมติให้มีต้นไม้ย่อย t  มี ( )cost t B  และ 

( )benefit t K  

จากการสร้างกราฟ G  จะพบว่า t  จะต้องมีเส้น
เชื่อมจาก r ไปยังบางสมาชิกในเซต U  เท่านั้น เนื่องจาก 

1(( , )) 1i ic u u C+ = +  ส ำหร ั บ  1 | | 1i U  −  และ 
งบประมาณการลงทุน B  มีค่า B C=  ซึ่งไม่เพียงพอทำ

ให้เก ิดเส ้นเชื ่อม      1( , )i iu u +     ใน     t       และ 
(( , )) ( )c r u w u=       และเมื่อ     ( ) ( )p u v u=    และ 

( )cost t B C =     และ     ( )benefit t K M =  
แสดงว่าสามารถกำหนดให้ ( ) { }U V t r = −  ซึ่งจะทำให้ 
U U   โดยที ่
         ( )u U w u C   และ  ( )u U v u M   

จากข้อ 4.2.1 และ 4.2.2 สามารถสรุปได้ว่า ปัญหา
การตัดสินใจ (หัวข้อ 3.1) เป็นปัญหา NP-Hard ส่งผลให้
ปัญหาการหาค่าที่เหมาะสมที่สุด (หัวข้อ 3.2) เป็นปัญหา 
NP-Hard ตามไปด้วย [12] 
 

5. ขั้นตอนวิธี 

หัวข้อนี้จะนำเสนอขั ้นตอนวิธีสำหรับประมวลผล
คำตอบของปัญหาการหาค่าเหมาะสมที่สุด เพื่อใช้ในกรณีที่
ขนาดของข้อมูลเข้าของปัญหาไม่มากเกินไป และขั้นตอนวิธี
เชิงพันธุกรรมสำหรับกรณีที่ขนาดข้อมูลเข้าใหญ่เกินกว่าที่จะ
ประมวลผลเพื่อหาคำตอบท่ีเหมาะสมที่สุดในเวลาอันสั้นได้ 

5.1 ขั้นตอนวิธีสำหรับหาค่าที่เหมาะสมที่สุด 

ขั้นตอนวิธีสำหรับประมวลผลคำตอบของปัญหาการ
หาค่าเหมาะสมที่สุดโดยใช้หลักการของขั้นตอนวิธีแบบลอง
ท ุ กกรณ ีท ี ่ เ ป ็ น ไป ได้  (Brute Force Algorithm)  เพื่ อ
รับประกันว่าข้ันตอนวิธีท่ีได้นำเสนอจะทำงานถูกต้องสำหรับ
ข้อมูลเข้าทุก ๆ แบบที่เป็นไปได้ ขั้นตอนวิธีจะประมวลผล
โดยพิจารณากราฟย่อยที่ได้จาก สมาชิกที่เป็นไปได้ทั้งหมด
ของทุก combinations ขนาด 1 จนถึงขนาดของ V  ของ
เซตของโหนด V  ของกราฟ ( , )G V E=  ซึ่งมีรากคือ r

แต่ละกราฟย่อยที่ได้จะถูกประมวลผลเพื่อหา อาร์โบเรส

เซนซ ์ แบบก ิ ่ ง ก ระจายต ่ ำส ุ ด  (Minimum Spanning 
Arborescence : MSA) [19] ถ้าสามารถประมวลผล MSA 
ได้ (เซ็ตของโหนดของกราฟย่อยจะต้องเท่ากับเซตของโหนด
ของ MSA ของกราฟย่อยนี้) ซึ่งจะได้ผลลัพธ์คือ กราฟแบบ
ต้นไม้แบบมีทิศทางโดยมีเส้นทางจากรากของมันไปยังทุก ๆ
โหนดของกราฟย่อยที่นำมาประมวลผล MSA ถ้าต้นไม้นี้มี
รากคือโหนด r  ต้นไม้นี้จะถูกนำมาคำนวณหาผลตอบแทน
และต้นทุนรวม ต้นไม้ที่เป็นคำตอบของปัญหาจะต้องมีต้นทุน
รวมไม่เกินงบประมาณที่กำหนด และ ให้ผลตอบแทนสูงสุด 
ดังข้ันตอนวิธีท่ี 1 (Algorithm 1) 

Algorithm 1: OptPartnerSelection 

Input: G = (V, E) rooted at r, p, c, B 

Output: t* 

Algorithm  

1.   Let t* be a tree containing only the root r. 

2.    maxBenefit  = 0  

3.    For each set S of combinations of size 1 to   

          |V| of V. 

4.         For each s in S: 

5.              Hs = createSubGraphOfG(s) 

6.              If MSA(Hs): 

7.                  ts = MSA(Hs) 

8.                  If root(ts) = root(G) and cost(ts) ≤ B  

                         and benefit(ts) > maxBenefit: 

9.                           t* = ts 

10.                         maxBenefit = benefit(ts) 

11.         End For 

12.  End For 

13.  Return t* 

End 

 
ก า ร พ ิ ส ู จ น ์ ค ว า ม ถ ู ก ต ้ อ ง ข อ ง ข ั ้ น ต อน ว ิ ธี  

OptPartnerSelection สามารถใช้หล ักการพิส ูจน ์แบบ 
ค่าคงที ่ของลูป(Loop Invariant) กำหนดให้ เซต S เป็น 
เซตของ combination ที่ k  การทำซ้ำบรรทัดที่ 4 ถึง 11 
ค่า maxBenefit ให้ค่าสูงสุด กรณีฐาน (Base Case) ค่า 
maxBenefit เป็นค่าสูงสุดของเซต S  ขนาด 1k −  (ก่อน
เริ ่มต้นสมาชิกลำดับที่ 1 ของ S  ขนาด k ) ขั ้นตอนการ
อนุมาน ( Inductive Step) กำหนดให้ maxBenefit เป็น
ค่าสูงสุด เมื่อการทำซ้ำทำงานถึงรอบที่ 1m−  (สมาชิกของ
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เซต S  ลำดับที่ 1m− ) ค่า maxBenefit เป็นค่าสูงสุด ใน
รอบที ่ m  (สมาชิกของเซต S  ลำดับที่ m ) จะให้ค่า 
maxBenefit เป็นค่าสูงสุดอยู่ โดยแบ่งออกเป็น 2 กรณีคือ 
ถ้ากราฟย่อยของสมาชิกลำดับที ่ m สามารถประมวลผล 
MSA ได้ (บรรทัดที ่ 6) ซึ ่งจะได้ ต ้นไม้ของกราฟย่อยนี้ 
(บรรทัดท่ี 7) และ ถ้ารากของต้นไม้คือรากเดียวกับของกราฟ
ตั้งต้น G  และบรรจุโหนดทั้งหมดของกราฟย่อยของสมาชิก
ลำดับที่ m  และต้นทุนรวมของต้นไม้น้อยกว่าหรือเท่ากับ
เงินลงทุน และผลประโยชน์รวมมากกว่า maxBenefit ของ
ลำด ับท ี ่  1m−  ค ่ า  maxBenefit จะถ ูก เปล ี ่ ยนเป็น
ผลประโยชน์รวมของต้นไม้ t  ที ่ได้จาก MSA และทำการ
จัดเก็บต้นไม้นี ้ไว้ (บรรทัดที ่ 9 และ 10) กรณีอื ่น ๆ ค่า 
maxBenefit จะไม่ถูกเปลี ่ยนแปลง ดังนั ้นเมื ่อการทำซ้ำ
ดำเนินการไปจนถึงรอบสุดท้าย (สมาชิกตัวสุดท้ายของเซ็ต 
S  ขนาด k ) maxBenefit จะให้ค่าสูงสุด และได้ *t  ซึ่ง
เป็นต้นไม้ที่ให้ค่า maxBenefit 

ด ั งน ั ้ นก ่ อน เข ้ าการทำซ ้ ำบรรท ัดท ี ่  3  ค่ า 
maxBenefit มีค่าเป็น 0  และ สมมติให้ การประมวลผล 
เซต S  ขนาดที่ 1k −  ให้ค่า maxBenefit สูงสุด และจาก
การพิสูจน์ที่ผ่านมาจะทำให้ การประมวลผล เซต S  ขนาด
ที่ k  ให้ค่า maxBenefit สูงสุดเช่นกัน จึงทำให้เมื ่อการ
ทำซ้ำสิ้นสุดลงจะทำให้ maxBenefit มีค่าสูงสุด และได้ *t

ซึ่งเป็นต้นไม้ที่ให้ค่า maxBenefit 
เวลาการประมวลผลของขั้นตอนวิธีสำหรับหาคา่ที่

ดีที่สุดคือ 3(2 )nO n  โดยที่ขนาดของเซต S  คือ 2 1n −

แ ล ะ เ ว ล า ก า ร ป ร ะ ม วล ผ ล ขอ ง ฟ ั ง ก ์ ช ั น  MSA คื อ 
3(| || |) ( )O E V O n=  โดยที ่ | |n V=  [19]  

5.2 ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 
 

5.2.1 การกำหนดฟังก์ชันวัตถุประสงค์ 

กำหนดใหก้ราฟมีทิศทาง ( , )G V E= ทีม่รีาก
คือ r  และฟังก์ชันที่กำหนดค่าน้ำหนักของโหนด และเส้น
เชื่อมคือ p  และ c  ตามลำดับ และมีงบประมาณ B  เป็น
ข้อมูลนำเข้าของปัญหาการสร้างพันธมิตรที่เหมาะสมที่สุด 

โดยกำหนดให้ S เป็นเซตย่อยของ V และ sH  คือกราฟ
ย่อยของ G  ที ่ประกอบด้วยโหนดที่เป็นสมาชิกของ S  

นอกจากนี้ กำหนดให้ st  คือ ต้นไม้ย่อยของ sH ที่ได้จาก

การประมวลผล ( )sMSA H และ การกำหนดค่าอื่น ๆ ดังนี ้
- ( )benefit S  และ ( )benefit V  คือ ผลรวมของ

ค่าน้ำหนักโหนดสมาชิกใน S  และ V  ตามลำดับและ  

- ( )scost t  คือ ผลรวมของค่าน้ำหนักเส้นเชื ่อม

ของ st  
 การกำหนดค่าการลงโทษ เนื่องจาก การนิยามใน

หัวข้อที่ 3 st ที่สามารถเป็นตัวแทนนโยบายการลงทุนได้

จะต้องมีคุณสมบัติ ประกอบด้วย st  จะต้องมีรากเป็นราก

เดียวกับกราฟตั ้งต้น G  และต้นทุนของ st ต้องไม่เกิน
งบประมาณการลงทุน B  ดังนั ้นเพื ่อเพิ ่มโอกาสให้ได้
ประชากรที่เป็นไปตามตามเงื่อนไขนี้ ผู้วิจัยจึงได้กำหนดค่า
การลงโทษ เพื่อให้ประชากรที่ไม่ตรงกับเงื่อนไขมีโอกาสถูก
เลือกน้อยลงในรุ่น (Generation) ถัดไป การกำหนดค่าการ
ลงโทษมีดังนี้กำหนดให้ ( )penalty S  คือ ค่าลงโทษของ
S โดยการกำหนดค่า ( )penalty S  มีดังนี ้

1) กรณี ( )sMSA H  สามารถประมวลผลได้ ซึ่งจะ

ทำให้ ( )s st MSA H=  

a. ถ้ารากของ st  คือ r  และ ( )scost t ไม่เกิน B  
กำหนดให ้ ( ) 0penalty S =  

b. ถ้ารากของ st  คือ r  และ ( )scost t ไม่เกิน 
1.2B  กำหนดให ้ ( ) 1.2 ( )penalty S benefit V=  

c. ถ้ารากของ st  คือ r  และ ( )scost t ไม่เกิน 
1.4B  กำหนดให ้ ( ) 1.4 ( )penalty S benefit V=  

d. ถ้ารากของ st  คือ r  และ ( )scost t ไม่เกิน 
1.6B  กำหนดให ้ ( ) 1.6 ( )penalty S benefit V=  

e. ถ้ารากของ st  คือ r  และ ( )scost t ไม่เกิน 
1.8B  กำหนดให ้ ( ) 1.8 ( )penalty S benefit V=  

f. ถ้ารากของ st  คือ r  และ ( )scost t ไม่เกิน 
2B  กำหนดให ้ ( ) 2 ( )penalty S benefit V=  

g. ถ้า ( )scost t  ไมเ่กิน B  หรือ รากของ st  คือ 
r กำหนดให ้ ( ) 3 ( )penalty S benefit V=  

h. กรณีอื ่น ๆ นอกเหนือจากข้างต้นจะกำหนดให้ 
( ) 4 ( )penalty S benefit V=  

2) กรณี ( )sMSA H  ไม่สามารถประมวลผลได้ จะ
กำหนดให้ ( ) 5 ( )penalty S benefit V=  
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หมายเหตุ : การตรวจสอบเงื ่อนไขเพื่อกำหนดค่าการลงโทษ 
( )penalty S  จะต้องดำเนินการจากบนลงล่างตามลำดับ

เท่านั้น โดยค่าลงโทษดังกล่าวได้จากการทดลองและปรับปรุง
เพื่อให้ค่าความเหมาะสม (Fitness) ลู่เข้าสู่ค่าต่ำสุดอย่างรวดเร็ว 

จากข้อกำหนดข้างต้น สามารถนำไปใช้ในการกำหนด
ฟังก์ชันวัตถุประสงค์ของปัญหาการสร้างพันธมิตรที่เหมาะสม
ที่สุดได้ดังต่อไปนี้ 

min ( ( ) ( ))benefit S penalty S− −     (3) 

หมายเหตุ : ฟังก์ชันวัตถุประสงค์เดิมคือการหาค่าสูงสุด ซึ่งก็
ค ือ max ( ) ( )benefit S penalty S−  แต ่ เพ ื ่อความ
สะดวกในการสร้างขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมสำหรับทดสอบ
ประสิทธิภาพในหัวข้อถัดไป จึงทำการเปลี ่ยนฟังก ์ชัน
วัตถุประสงค์เป็นการหาค่าต่ำสุดแทน 
 
5.3 การเข้ารหัส (Encoding) 

จากการกำหนดฟังก์ชันวัตถุประสงค์ที่ผ่านมา จะเห็น
ได้ว่าฟังก์ชันวัตถุประสงค์มีความสัมพันธ์กับเซต S  ซึ่งเป็น
เซตย่อยของเซต V ดังนั้น เซต S สามารถเขียนในรูปแบบ
โครโมโซมได้ดังนี ้

กำหนดให้เซตลำดับของโหนดของกราฟ  G  คือ  
(0,1,2,..., )V n=      แ ล ะ ก ำ ห น ด โ ค ร โ ม โ ซ ม ข อ ง

0 1( ) ( , ,..., )nC S a a a=     ซึ่ง   ( )C S     จะแสดงการ
ปรากฎของสมาชิกของ V  ตามลำดับ ถ้าสมาชิกของ S  

คือ i  ให้กำหนดค่า 1ia =  และ ท่ีเหลือท้ังหมด ให้กำหนด
เป็น    0    เช่นกำหนดให้   (0,1,2,3)V =     และ  

(0,1,2)S =     ส ามารถแทนด ้ วย โคร โม โซมขอ ง 

( ) (1,1,1,0)C S =  และ  sH  ดังรูปที่ 2 
 

 
 

รูปที่ 3 ตัวอย่างโครโมโซม ( )C S ของ S และ sH  

หมายเหตุ : การกำหนดโครโมโซมในลักษณะนี้จะได้กราฟ
ย่อย ซึ ่งจะถูกนำไปประมวลผลหาต้นไม้ต้นทุนต่ำสุดของ

กราฟแบบมีทิศทาง st  ด้วย MSA ต่อไป 

5.4 การดำเนินการทางพันธุกรรม (Genetic Operations) 
 

5.4.1 การคัดเลือก (Selection) 
กระบวนการคัดเลือกใช้ว ิธีวงล้อร ูเล ็ต (Roulette 

Wheel Selection) ซึ่งเป็นการสุ่มเลือกโครโมโซม เพื่อนำมา
เป็นพ่อแม่ โดยพิจารณาตามสัดส่วนของค่าความเหมาะสม 
ของแต่ละโครโมโซม กล่าวคือโครโมโซมที่มีค่าความเหมาะสม
สูงกว่าจะมีโอกาสถูกเลือกมากกว่าโครโมโซมอื่น ๆ 

5.4.2 การผสมพันธ์ุ (Crossover) 
กระบวนการผสมพันธุ ์ใช้วิธี การผสมพันธุ ์แบบสุ่ม

ตำแหน ่ งสองตำแหน ่ ง  (Two-Point Crossover)  โดย
ตำแหน่งท่ี 1 ต้องมีค่าน้อยกว่าตำแหน่งท่ี 2 

5.4.3 การกลายพันธ์ุ (Mutation) 
กระบวนการกลายพันธุ์ใช้วิธีการสุ่มเปลี่ยนแปลงค่า

ของยีนบางตำแหน่ง (Random Mutation) ในโครโมโซม ซึ่ง
มีวัตถุประสงค์เพื ่อเพิ ่มความหลากหลายทางพันธุกรรม
ภายในประชากร และช่วยลดความเสี่ยงที่ขั้นตอนวิธีจะติด
อยู่ในคำตอบที่ไม่เหมาะสม (Local Optimum) โดยกำหนด
ความน่าจะเป็นในการกลายพันธุ์เท่ากับ 0.05 

5.4.4 สัดส่วนของประชากรที่ดีที่สุด (Elite) 
กำหนดสัดส่วนของประชากรที่มีค่าความเหมาะสมดี

ที่สุดไว้ 0.05 โดยโครโมโซมเหล่านี้จะถูกส่งต่อไปยังรุ่นถัดไป
โดยไม่ต้องผ่านกระบวนการผสมพันธุ์หรือกลายพันธุ ์
หมายเหตุ : การกำหนดค่าไฮเปอร์พารามิเตอร์ที่ผ่านมาได้จาก
ผลการทดลองในหัวข้อที่ 7.2 ซึ่งสามารถใช้ได้ดีกับกลุ่มข้อมูล
ทดสอบ โดยเป็นกราฟที่มีขนาดระหว่าง 18 ถึง 100 โหนด 
จากผลการทดลองในหัวข้อ 7.3 ถึง 7.5 

5.4.5 ก า ร ก ำ ห น ด ป ร ะ ช า ก ร ต ั ้ ง ต ้ น  ( Initial 
Population) 

เพื่อให้มีโอกาสได้ประชากรที่ถูกเลือกเป็นจำนวนมาก 
ผู ้ว ิจ ัยจึงกำหนดประชากรแรกให้มีโครโมโซมเป็นกราฟที่
ประกอบด้วยรากของกราฟตั้งต้น G  เพียงโหนดเดียว และ 
กราฟที ่ม ีรากของกราฟตั ้ งต ้น G  ร ่วมกับ สมาช ิกของ 
combinations ขนาด 1 ถึง | ( ) { }|V G r−  โดยจะเล ือก
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ตามลำดับของสมาชิกของ combinations ซึ ่งจะเลือกไม่เกิน
จำนวนประชากรที่กำหนด การเลือกประชากรตั้งต้นลักษณะนี้
จะมีโอกาสเกิดต้นไม้ที ่มีต้นทุนต่ำสุดของกราฟย่อยที ่ผ ่าน
เงื่อนไข (ค่าลงโทษเป็น 0) เป็นจำนวนมาก ซึ่งจะส่งผลให้การ
ประมวลผลขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมลู่เข้าสู่คำตอบที่เหมาะสม
ที่สุดได้อย่างรวดเร็ว 
 

6. การออกแบบการทดลอง 
 

6.1 ข้อมูลที่ใช้ในการทดสอบการทำงานของขั้นตอนวิธี  

ข ้อม ู ลสำหร ับการทดสอบได ้มาจากการสร ้ าง
สถานการณ์จำลอง (Simulation) โดยการสร้างกราฟแทน
เครือข่ายธุรกิจ โดยกำหนดให้ โหนดรากแทนผู้ลงทุน ส่วนโหนด
อื่น ๆ แทนองค์กรธุรกิจที่เป็นตัวเลือกในการลงทุนเพื่อสร้าง
พันธมิตร และเส้นเชื่อมแทนความสามารถในการลงทุนจากผู้
ลงทุนไปยังองค์กรธุรกิจอื่น ๆ ภายในกราฟ โดยที่ค่าน้ำหนัก
ของโหนดแทนผลประโยชน์ที่แต่ละองค์กรธุรกิจจะมอบให้แก่ผู้
ลงทุน และค่าน้ำหนักของเส้นเช่ือม แทนต้นทุนที่ผู้ลงทุนจะต้อง
จ่ายเพื่อลงทุนจากองค์กรธุรกิจหนึ่งไปยังอีกองค์กรหนึ่ง 

6.2 การทดสอบเวลาการประมวลผล  

การทดสอบเวลาประมวลผลของขั้นตอนวิธีเพื่อหา
ค่าที่เหมาะสมที่สุด ใช้การสร้างสถานการณ์จำลอง โดยสร้าง 
กราฟที ่ม ีท ิศทางแบบสมบูรณ์ (Completed Directed 
Graph) จากนั ้นทำการเพิ ่มโหนดราก และ เส้นเชื ่อมทิศ
ทางออกจากโหนดรากไปยังโหนดอื่น ๆ ที่เหลือ ขนาดของ
กราฟมีตั้งแต่ 3-20 โหนด เพื่อทดสอบเวลาการประมวลผล 
สำหรับกราฟแต่ละขนาดจะทำการสุ่มค่าน้ำหนักของโหนด
และเส้นเชื่อม รวมถึงงบประมาณการลงทุน จำนวน 5 รอบ 
หลังจากนั้นนำมาประมวลผลเพื่อหาเวลาเฉลี่ย และวิเคราะห์
ช่วงของจำนวนโหนดที่เหมาะสมสำหรับใช้กับขั้นตอนวิธี
สำหรับหาค่าที่เหมาะสมที่สุดในการประมวลผลคำตอบ 

6.3 การเปรียบเทียบการกำหนดค่าไฮเปอร์พารามิเตอร์  

การเปรียบเทียบการกำหนดค่าไฮเปอร์พารามิเตอร์ 
(Hyper Parameter) ของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม จะทำ
การสุ่มกราฟแบบมีทิศทางขนาด 18 โหนด จากนั้นสุ่มค่า
น้ำหนักของโหนด ค่าน้ำหนักเส้นเชื่อม และ สุ่มงบประมาณ

ที่สามารถใช้ในการลงทุน จากนั ้นทำการหาคำตอบที่
เหมาะสมที ่สุดจากขั ้นตอนวิธีที ่ได้นำเสนอในหัวข้อ 5.1 
ต่อจากนั้นทำการเพิ่มโหนด และ เส้นเช่ือมให้ครบ 50 โหนด 
และ สุ่มค่าน้ำหนักของเส้นเชื่อมให้มีค่ามากกว่างบประมาณ
ที่ได้กำหนดไปก่อนหน้า เพื่อให้คำตอบที่ดีท่ีสุดยังคงเป็นของ
กราฟขนาด 18 โหนดด ั ง เด ิม  การกำหนดช ่วงของ
ค่าพารามิเตอร์ในการทดสอบมีดังนี้ ความน่าจะเป็นในการ
กลายพันธุ์ (Mutation Probability) และ อัตราส่วนของตัว
แบบยอดเยี่ยม (Elite Ratio) โดยทั้งสองค่าจะกำหนดอยู่
ในช ่วง 0.05 ถ ึง 0.2 และ ประเภทของการผสมพันธุ์  
(Crossover Type) ประกอบด้วย shuffle one-point two-
point และ uniform จำนวนรอบหร ือจำนวนร ุ ่น และ 
จำนวนประชากร กำหนดเป็น 1500 และ สัดส่วนของ
ประชากรที ่ถ ูกเล ือกให ้ เป ็นพ ่อแม ่ (Parents Portion) 
กำหนดให้มีค่าเป็น 0.5 เพื่อทดสอบการลู่เข้าสู ่คำตอบที่
เหมาะสมที่สุด และ เวลาการประมวลผล 

6.4 การเปรียบเทียบประสิทธิภาพของขั ้นตอนวิธี เชิง
พันธุกรรมและขั้นตอนวิธีสำหรับหาค่าที่เหมาะสมที่สุด 

เพื่อเปรียบเทียบประสิทธิภาพระหว่างขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรม และขั้นตอนวิธีสำหรับหาค่าที่เหมาะสมที่สุด การ
ทดสอบจะทำการส ุ ่ มสร ้ างกราฟท ี ่ ม ีท ิศทาง  ม ูลค่า
ผลตอบแทน ต้นทุนการลงทุนผ ่านแต่ละองค์กร และ
งบประมาณการลงทุน ซึ่งประกอบด้วย 1) กราฟ 18 โหนด 
จำนวน 10 ตัวอย่าง 2) กราฟ 19 โหนด จำนวน 10 ตัวอย่าง 
และ 3) กราฟ 20 โหนด จำนวน 10 ตัวอย่าง รวมทั้งหมด 
30 ตัวอย่าง 

6.5 การเปรียบเทียบประสิทธิภาพของขั ้นตอนวิธี เชิง
พันธุกรรมและการหาค่าที่เหมาะสมโดยใช้ฝูงอนุภาค 

การเปรียบเทียบประสิทธิภาพของขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมและการหาค่าที่เหมาะสมโดยใช้ฝูงอนุภาค โดยจะ
ทำการสร้างกราฟตัวอย่าง 30 โหนด จำนวน 30 ตัวอย่าง ซึ่ง
ถูกสร้างจากกราฟในหัวข้อ 6.4 แต่ละตัวอย่างจะถูกเพิ่ม
จำนวนโหนดให้ครบ 30 โหนด และ โหนดที่เพ่ิมเข้าไปจะถูก
เชื่อมด้วยเส้นเชื่อมที่มีค่าน้ำหนักมากกว่างบประมาณการ
ลงทุน และกำหนดให้งบประมาณการลงทุนของแต่ละกราฟ
เท่าเดิมจากที่กำหนดในหัวข้อ 6.4 การทำเช่นนี้จะทำให้แต่
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ละกราฟมีค่าที่เหมาะสมที่สุดเท่าเดิม เพื่อใช้เปรียบเทียบ
ผลลัพธ์ และเวลาประมวลผลของขั้นตอนวิธีทั้งสอง ภายใต้
ขอจำกัดคือ จำนวนอนุภาคและจำนวนประชากรเท่ากัน 
จำนวนรอบการประมวลผลและจำนวนรุ่นเท่ากัน และกลุ่ม
ของอนุภาคตั้งต้นและประชากรตั้งต้นเหมือนกัน 

6.6 การทดสอบขั ้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมกับกราฟที่มี
โหนดจำนวนมาก 

ในการทดลองนี้ ทำการทดสอบกราฟที่มีจำนวนโหนด 
60 80 และ 100 โหนด อย่างละ 10 ตัวอย่าง การสร้างคำตอบ
ที่เหมาะสมที่สุดในแต่ละกราฟกราฟตัวอย่าง เริ่มต้นจากสุ่ม
สร้างกราฟแบบมีทิศทางแบบสมบูรณ์ที่มีจำนวนโหนดระหวา่ง 

/ 8 1m −  ถึง / 4 1m −  โดยที่ {60,80,100}m  คือ
จำนวนโหนดของกราฟ และ สร้างโหนดราก จากนั้นสุ่มเส้นเช่ือม
จำนวนหนึ่งออกจากโหนดรากไปยังโหนดของกราฟที่ได้สร้างไว้
ก่อนหน้า ต่อจากนั้นทำการประมวลผลหาต้นไม้แบบมีทิศทาง
ต้นทุนต่ำสุดด้วย MSA และ กำหนดให้งบประมาณการลงทุน
เท่ากับผลรวมของค่าน้ำหนักของเส้นเชื่อมของต้นไม้นี้ และ ค่า
เหมาะสมที่สุดคือผลรวมของค่าน้ำหนักของโหนดของต้นไม้นี้
เช่นกัน จากนั้นเพิ่มโหนดให้ครบตามจำนวน m  และทุกโหนดที่
เพิ่มเข้ามาใหม่จะต้องมีเส้นเชื่อมที่ถูกกำหนดค่าน้ำหนกัโดยการ
สุ่ม และต้องมีค่าสูงกว่าต้นทุนสูงกว่างบประมาณที่กำหนดกอ่น
หน้า สุดท้ายทำการสุ่มค่าน้ำหนักของโหนดทั้งหมดที่เพิ่มเข้ามา 
ในการทดลองนี ้จะทำการทดสอบ ผลลัพธ ์ และ เวลาการ
ประมวลผลของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเพียงอย่างเดียวเท่านั้น 
เพื่อแสดงให้เห็นว่าขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมสามารถประยุกต์ใช้
ในกรณีที่ปัญหามีขนาดใหญ่ได้ โดยการทดสอบประกอบด้วย 
การใช้หน่วยประมวลแกนเดี่ยว (Single Core) และ ใช้หน่วย
ประมวลผลหลายแกน (Multi Cores) 

6.7 เคร่ืองมือและวิธีการที่ใช้ในการทดลอง 

เครืองมือและวิธีการที่ใช้ในการทดลองมีรายละเอียด
ดังต่อไปนี้ 

6.7.1 คอมพิวเตอร์ส่วนบุคคลที ่ใช้ในการทดสอบ 
คุณสมบัติคือ Intel CPU Intel(R) Core(TM) i7-13620H @ 
2.40GHz, RAM 24 GB และ HDD 512 GB สำหรับบันทึก
และประมวลผล 

6.7.2 ซอฟต์แวร์และแพคเกจที่ใช้ ได้แก่ 1) โปรแกรม 
PyCharm Community Edition 2024. 3 2)  แ พ ค เ ก จ 
NetworkX [20] สำหรับการสร้างกราฟตัวแทนแทนของ
เครือข่ายธุรกิจ และ ใช้ในการประมวลผลฟังก์ชัน MSA และ 
3) แพคเกจ geneticalgorithm2 [21] ใช้สำหรับสร้างและ
ประมวลผลด้วยขั ้นตอนวิธ ี เช ิงพันธ ุกรรม  4) แพคเกจ 
Pyswarms [22] ใช้สำหรับสร้างและประมวลผลด้วยขั้นตอน
วิธีการหาค่าที่เหมาะสมโดยใช้ฝูงอนุภาค  

6.7.3 ขั้นตอนวิธีสำหรับหาค่าที ่เหมาะสมที่สุด จาก
หัวข้อ 5.1 

6.7.4 ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม จากหัวข้อ 5.2 
6.7.5 วิธีการทดสอบประสิทธิภาพของขั้นตอนวิธี

ท ั ้ งหมดใช ้ว ิธีสร ้างช ุดคำส ั ่ งภาษา Python และนำไป
ประมวลผลบนข้อมูลทดสอบที่ได้จากการจำลองสถานการณ์ 

 

7. ผลการทดลอง 
 

7.1 ผลการทดลองขั้นตอนวิธีสำหรับหาค่าที่เหมาะสมที่สุด 

จากการทดสอบการประมวลผลของขั ้นตอนวิธี
สำหรับหาค่าที่เหมาะสมที่สุดบนกราฟขนาด 3 ถึง 20 โหนด 
ซึ ่งกราฟแต่ละขนาดมีการสุ ่มค่าพารามิเตอร์และทำการ
ทดสอบซ้ำ 5 รอบเพื่อคำนวณหาค่าเวลาเฉลี่ย พบว่าขั้นตอน
วิธีใช้เวลาการประมวลผลเพิ่มขึ้นในช่วง 2.07 ถึง 2.66 โดย
ค่าเฉลี่ยอยู่ที่ 2.34 เท่าต่อการเพิ่มจำนวนโหนด 1 โหนด ซึ่ง
สอดคล้องกับเวลาการประมวลผลในรูปแบบสัญกรณ์เชิงเส้น

กำกับของขั้นตอนวิธีในหวัข้อ 5.1 ซึ่งก็คือ 3(2 )nO n  
จากกราฟเวลาประมวลผล (รูปที่ 4) แสดงให้เห็นว่า

จำนวนโหนดที่เหมาะสมสำหรับการใช้งานขั้นตอนวิธีสำหรับ
หาค่าที่เหมาะสมที่สุดคือไม่เกิน 14 โหนด เนื่องจากเมื่อ
จำนวนโหนดเกิน 14 โหนด กราฟเวลาประมวลผลจะเริ่มมี
ความชันเพิ่มขึ้นอย่างเห็นได้ชัด โดยเฉพาะอย่างยิ่งหลังจาก 
17 โหนดเป็นต้นไป จะเห็นได้ว่าใช้เวลาในการประมวลผล
เพิ่มขึ้นอย่างชัดเจน เมื่อจำนวนโหนดเพิ่มขึ้น 1 โหนด 
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รูปที่ 4 เวลาการประมวลผลของขั้นตอนวิธีสำหรับหาค่าที่
เหมาะสมที่สุดตามจำนวนโหนด 

7.2 ผลการการเปร ียบเท ียบการกำหนดค่าไฮเปอร์
พารามิเตอร์ 

ก ำ ห น ด ใ ห้  Crossover Type =  ct Mutation 
Probability = mp Elite Ratio = er จากการทดลองพบว่า 
5 อันดับแรกของการลู่เข้าสู่ค่าที่เหมาะสมที่สุด มีดังนี้อันดับ
ที่หน่ึง ct = Two-Point mp = 0.05 er = 0.05 ลู่เข้าสู่ค่าที่
เหมาะสมที่สุดในรุ่นที่ 57 รองลงมาคือ ct = Uniform mp 
= 0.05  er = 0.05 ลู่เข้าสู่ค่าที่เหมาะสมที่สุดในรุ่นที่ 63 ct 
= One-Point mp = 0.05 er = 0.05 ลู่เข้าสู่ค่าที่เหมาะสม
ที ่ส ุดในรุ ่นที่  69 และ  cp = shuffle  mp = 0.05 er = 
0.05 ลู่เข้าสู่ค่าที่เหมาะสมที่สุดในรุ่นที่ 100 และสุดท้าย ct 
= Two-Point mp = 0.1 er = 0.1 ลู ่เข้าสู ่ค่าที ่เหมาะสม
ที่สุดในรุ่นที ่122 

 

 
 
รูปที่ 5 ผลการเปรียบเทียบการปรับค่าไฮเปอร์พารามิเตอร์  
 

หมายเหตุ : จากรูปที่ 5 หมายเลข 1 หมายถึง mp และ er 
ค ือ 0.05 หมายเลข 2 หมายถ ึง mp และ er ค ือ 0.1 
หมายเลข 3 หมายถึง mp และ er คือ 0.15 และ หมายเลข 
4 หมายถึง mp และ er คือ 0.2 

ด้านเวลาการประมวลผลพบว่า 5 อันดับแรกของการ
ประมวลผลครบ 1500 รุ่นมีดังนี้ อันดับที่หนึ่ง ct = Two-
Point mp = 0.05 er = 0.05 ใช้เวลา 616 วินาที รองลงมา
คือ cp = shuffle  mp = 0.05 er = 0.05 ใช้เวลา 631 
วินาที ct = One-Point mp = 0.05 er = 0.05 ใช้เวลา 
658 วินาที และ สุดท้าย ct = One-Point mp = 0.05 er 
= 0.05 ใช้เวลา 982 วินาที 

ดังนั ้น ในการทดลองในหัวข้อ 7.3 ถ ึง 7.5 จะ
กำหนดค ่ า  ct = Two-Point mp = 0 .05 er = 0 .05 
เนื่องจากมีประสิทธิภาพดีที่สุดทั้งการลู่เข้าสู่ค่าที่เหมาะสม
ที่สุด และ เวลาการประมวลผล 

7.3 ผลการเปรียบเทียบประสิทธิภาพการประมวลผล
ระหว่างประสิทธิภาพของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมและ
ขั้นตอนวิธีสำหรับหาค่าที่เหมาะสมที่สุด  

หัวข้อน้ีนำเสนอผลการเปรียบเทียบประสิทธิภาพของ
ขั ้นตอนวิธ ีเชิงพันธุกรรมกับขั ้นตอนวิธ ีสำหรับหาค ่าที่
เหมาะสมที่สุด โดยวิเคราะห์ทั้งด้าน การให้ผลลัพธ์ซึ่งก็คือ
ค่าสูงสุดของแต่ละกราฟจากขั้นตอนวิธีทั้ง 2 และ ด้านเวลา
การประมวลผล จากการทดลองผู ้ว ิจัยได้กำหนดค่า ct = 
Two-Point mp = 0.05 er = 0.05 ซึ่งได้จากผลการทดลอง
ที ่  7.2 และ ปร ับจำนวนประชากร และ จำนวนรุ ่นให้
เหมาะสมเพื ่อให้ขั ้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมไม่ใช้เวลาการ
ประมวลผลมากเกินไป โดยกำหนดค่าจำนวนประชากรคือ 
400 และ จำนวนรุ่นคือ 250 ผลการทดลองการประมวลผล
กราฟ 18 19 และ 20 โหนด จำนวนทั ้งหมด 30 กราฟ
ตัวอย่าง พบว่าขั ้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมให้ค่าที ่ตรงกับ
ข ั ้ นตอนว ิ ธ ี ท ี ่ ใ ห ้ ค ่ า เหมาะสมท ี ่ ส ุ ด  ( ข ั ้ นตอนว ิ ธี  
OptPartnerSelection ที ่เสนอในหัวข้อ 5.1) ทุกตัวอย่าง 
ดังนั้น จากตัวอย่างที่กำหนด ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมให้ค่า
ผลลัพธ์ที่ถูกต้องทั้งหมด ดังรูปที่ 6  
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รูปที่ 6 กราฟการเปรียบเทียบผลลัพธ์ระหว่างขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมและขั้นตอนวิธีสำหรับหาค่าที่เหมาะสมที่สุด  

 
ด้านเวลาการประมวลผล ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมใช้

เวลาการประมวลผลน้อยกว่าขั ้นตอนวิธีที ่ให้ค่าเหมาะสม
ที่สุดสำหรับตัวอย่างที่นำมาทดสอบทุกตัวอย่าง ดังรูปที่ 7 

 

 
 
รูปที่ 7 กราฟการเปรียบเทียบเวลาการประมวลผลระหว่าง
ขั ้นตอนวิธ ีเชิงพันธุกรรมและขั ้นตอนวิธ ีสำหรับหาค่าที่
เหมาะสมที่สุด  

ดังนั ้น จากตัวอย่างที่นำมาทดสอบการประมวลผล 
เพื ่อเปรียบเทียบประสิทธิภาพการประมวลผลระหว ่าง
ประสิทธิภาพของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมและขั้นตอนวิธี
สำหรับหาค่าที่เหมาะสมที่สุด พบว่าขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม
ที่มีการกำหนดค่า ct = Two-Point mp = 0.05 er = 0.05 
กำหนดค่าจำนวนประชากรคือ 400 และ จำนวนรุ่นคือ 250 
มีประสิทธิภาพที่ดีทั้งทางด้านความถูกต้องของผลลัพธ์ และ
เวลาการประมวลผล 

7.4 ผลการเปรียบเทียบประสิทธิภาพของขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมและการหาค่าที่เหมาะสมโดยใช้ฝูงอนุภาค  

ในหัวข้อนี้นำเสนอผลการเปรียบเทียบประสิทธิภาพ
ของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมและการหาค่าที่เหมาะสมโดยใช้
ฝูงอนุภาคซึ่งประกอบด้วยการเปรียบเทียบด้านความถูกต้อง
ของผลลัพธ์ และ เวลาการประมวลผล บนกราฟ 30 โหนด
โดยวิธีการสร้างกราฟทั้งหมดได้อธิบายไว้ในหัวข้อ 6.5 การ
กำหนดค่าไฮเปอร์พารามิเตอร์ของ ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 
คือ  ct = Two-Point mp = 0.05 er = 0.05 กำหนดค่า
จำนวนประชากรคือ 500 จำนวนรุ ่นคือ 500 และการ
กำหนดค่าของการหาค่าที ่ เหมาะสมโดยใช้ฝ ูงอน ุภาค 
ประกอบด้วย จำนวนฝูงอนุภาค 500 จำนวนรอบการทำซ้ำ 
500 รอบ ค ่าส ัมประส ิทธ ิ ์ของการเร ียนร ู ้ส ่วนบ ุคคล 
(Cognitive Parameter) c1 = 2.5 ค่าสัมประสิทธิ ์ของการ
เรียนรู้แบบสังคม (Social Parameter) c2 = 2.5 ค่าน้ำหนัก
ความเฉื ่อย (Inertia Weight) w = 0.9 จำนวนเพื ่อนบ้าน 
(Number of Neighbors) k = 5 ค่ากำหนดระยะห่างของ
อนุภาคใน Local-best PSO (LBest PSO) p = 2 ซึ่งหมายถึง 
การคำนวณด้วยระยะทางยุคลิด (Euclidean Distance)  

ด้านความถูกต้องของผลลัพธ์พบว่าขั ้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรม (GA) ให้ผลลัพธ์ที่ถูกต้องทั้งหมด และ การหาคา่ที่
เหมาะสมโดยใช้ฝูงอนุภาค (PSO) ให้ผลลัพธ์ที่ต่ำกว่าค่าที่
ถูกต้องเล็กน้อยจำนวน 4 ตัวอย่าง ดังรูปที่ 8 

 

 
 
รูปที่ 8 กราฟการเปรียบเทียบผลลัพธ์ระหว่างขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมและการหาค่าที่เหมาะสมโดยใช้ฝูงอนุภาค  
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ขั้นตอนวิธีการหาค่าที่เหมาะสมโดยใช้ฝูงอนุภาคที่
ให้ผลลัพธ์ท่ีผิดพลาดแสดงในตารางที่ 2 

ตารางที่ 2 ผลลัพธ์ที่ผิดพลาดของตัวอย่างทดสอบจากการหา
ค่าที่เหมาะสมที่สุดโดยใช้ฝูงอนุภาค 

ลำดับ PSO 
Optimal 

value & GA 
% ความ
ผิดพลาด 

6 14113272 16663140 15.30 
11 33088415 33309335 0.66 
16 42665629 45044265 5.28 
22 63303670 63460962 0.25 

ผลการวิเคราะห์ Paired Sample t-test ของคำตอบ
ที ่เหมาะสมที ่สุด (Optimal Value : OV) กับ การหาค่าที่
เหมาะสมโดยใช้ฝูงอนุภาค (PSO) พบว่า ค่าสถิติทดสอบ t = 
1.497 , p=0.145 > 0.05 แสดงว่า ผลลัพธ์ที ่ได้จากการหา
ค่าที่เหมาะสมโดยใช้ฝูงอนุภาคและค่าที่เหมาะสมที่สุดไม่มี
ความแตกต่างอย่างมีนัยสำคัญ และการหาค่าที่เหมาะสมโดย
ใช้ฝูงอนุภาคกับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม พบว่า ค่าสถิติ
ทดสอบ t = 1.497 , p=0.145 > 0.05 แสดงว่า ทั้ง 2 ขั้นตอน
วิธีไม่มีความแตกต่างอย่างมีนัยสำคัญ ส่วนผลการวิเคราะห์ 
Paired sample t-test ของคำตอบที ่ เหมาะสมที ่ส ุดกับ 
ขั ้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมพบว่า ไม่สามารถประมวลผลได้ 
เนื่องจากข้อมูลทั้งสองชุดมีค่าทีต่รงกันทุกจุด ดังตารางที ่3 

ตารางที่ 3 เปรียบเทียบค่าความแตกต่างระหว่างค่าที่เหมาะสมที่สุด กับการหาค่าที่เหมาะสมโดยใช้ฝูงอนุภาค และขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 
 Paired Differences 

t df Sig.  
Mean 

Std. 
Deviation 

Std. Error 
Mean 

95% Confidence Interval of 
the Difference 

Lower Upper    
OV - PSO 4644586.13 16996805.73 3103177.97 -1702125.43 10991297.70 1.497 29 0.145 
OV - GA - - -   - - - 
GA - PSO 4644586.13 16996805.73 3103177.98 -1702125.43 10991297.70 1.497 29 0.145 

ในด้านการเปรียบเทียบเวลาการประมวลผลพบว่า
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมใช้เวลาการประมวลผลน้อยกว่าการ
หาค่าที่เหมาะสมโดยใช้ฝูงอนุภาคทุกตัวอย่างดังรูปที่ 9 

 

 
 
รูปที ่ 9 กราฟเปรียบเทียบเวลาการประมวลผลระหว่าง
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมและการหาค่าที่เหมาะสมโดยใช้ฝูง
อนุภาค  

ดังนั ้น จากตัวอย่างที่นำมาทดสอบการประมวลผล 
เปรียบเทียบประสิทธิภาพการประมวลผลระหว่างขั้นตอนวิธี
เชิงพันธุกรรมและการหาค่าที่เหมาะสมโดยใช้ฝูงอนุภาค 
พบว่าวิธีเชิงพันธุกรรม มีประสิทธิภาพที่ดีกว่าการหาค่าที่
เหมาะสมโดยใช้ฝูงอนุภาค ทั ้งทางด้านความถูกต้องของ
ผลลัพธ์และเวลาการประมวลผล อย่างไรก็ตามจากการ
วิเคราะห์ค่า Paired sample t-test พบว่าด้านความถูกต้อง
ของขั้นตอนวิธีท้ังสองไม่ได้แตกต่างกันอย่างมีนัยสำคัญ 

7.5 ผลการทดสอบขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมกับกราฟที่มี
โหนดเป็นจำนวนมาก 

 ในหัวข้อนี้นำเสนอผลการทดสอบการประมวลผล
ของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมบนกราฟตัวอย่างขนาด 60 80 
และ 100 โหนดแต่ละขนาดมีตัวอย่างกราฟ 10 ตัวอย่าง รวม
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ทั ้งส ิ ้น 30 ต ัวอย ่าง โดยรายละเอ ียดการสร ้างกราฟ 
งบประมาณและ ค่าที่เหมาะสมที่สุดได้อธิบายไว้ในหัวข้อ 6.6 

จากการทดสอบประสิทธิภาพด้านความถูกต้องพบว่า
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมที่กำหนดค่ากำหนดค่า ct = Two-
Point mp = 0.05 er = 0.05 กำหนดค่าจำนวนประชากรคือ 
500 และ จำนวนรุ่นคือ 700 ให้ผลลัพธ์ท่ีถูกต้องตรงตามค่าที่
เหมาะสมที่สุดที่ได้กำหนดไว้ล่วงหน้าทุกตัวอย่างทดสอบ ดัง
รูปที่ 10 

 

 
 
รูปที่ 10 กราฟการเปรียบเทียบผลลัพธ์ระหว่างขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมและค่าที่เหมาะสมที่สุดที่ถูกกำหนดไว้  

ด้านเวลาการประมวลผลลำดับที่ 1 ถึง 10 คือกราฟ
ขนาด 60 โหนด ลำดับที ่11 ถึง 20 คือ กราฟขนาด 80 โหนด 
และ ลำดับที่ 21 ถึง 30 คือ กราฟขนาด 100 โหนด การ
ทดสอบเวลาการประมวลผลประกอบด้วยการใช้หน่วย
ประมวลแกนเดี่ยว และ ใช้หน่วยประมวลผลหลายแกน โดย
ใช้แกนประมวลผลจำนวน 4 แกนในการทดสอบ ซึ่งให้ผลการ
ทดสอบด้านความถูกต้องของการประมวลผลทั ้ง  2 แบบ
เท่ากัน ดังรูปท่ี 10 ผลลัพธ์ด้านเวลาการประมวลผลดังรูปที่ 
11 
 

 
 
รูปที่ 11 กราฟเวลาการประมวลผลของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม  

จากรูปที ่ 11 เวลาเฉลี ่ยของการประมวลผลด้วย
หน่วยประมวลแกนเดี่ยวของกราฟ 60 80 และ 100 โหนด 
คือ 425.5 วินาที 775.3 วินาที และ 1322.0 วินาที ตามลำดบั 
และ เวลาเฉลี่ยของการประมวลผลด้วยหน่วยประมวลผล
หลายแกนของกราฟ 60 80 และ 100 โหนด คือ 145.9 วินาที 
272.9 วินาที และ 426.6 วินาทีตามลำดับ หรือใช้เวลา
ประมวลผลลดลง 65.7 64.8 และ 67.7 เปอร์เซ็นต์ ตามลำดับ 

ดังนั้น ในกรณีที่ต้องการประมวลผลกราฟขนาดใหญ่
อาจพิจารณาใช้หน่วยประมวลผลหลายแกน ซึ ่งเวลาการ
ประมวลผลจะลดลงตามจำนวนแกนประมวลผลที่เพิ่มขึ้น 

 

8. สรุป 

งานวิจัยนี้ศึกษาปัญหาการเลือกพันธมิตรในเครือข่าย
ธุรกิจที่มีองค์กรธุรกิจจำนวนมาก โดยบางองค์กรสามารถลงทุน
เป็นพันธมิตรได้โดยตรง บางองค์กรสามารถลงทุนได้โดยตรงหรือ
ผ่านตัวกลาง และบางองค์กรต้องลงทุนผ่านตัวกลางเท่านั้น
เพื ่อให้ได้ผลประโยชน์รวมสูงสุดภายใต้ต้นทุนที ่จำกัด ซึ่ง
เครือข่ายทางธุรกิจนี้สามารถใช้กราฟแบบมีทิศทางแทนเครอืขา่ย
ธุรกิจและความสัมพันธ์ของแต่ละคู่องค์กรในเครือข่าย โดยราก
ของกราฟแทนผู้ลงทุน และโหนดอื่นแทนองค์กรธุรกิจที่กำลัง
พิจารณาเป็นพันธมิตร ค่าน้ำหนักของโหนดคือผลตอบแทนของ
แต่ละองค์กรที่สามารถให้กับผู้ลงทุนเมื่อเป็นพันธมิตรกัน และ
เส้นเชื่อมแสดงถึงเส้นทางการลงทุนผ่านองค์กรธุรกิจหนึ่งไปยัง
องค์กรธุรกิจอื ่นในเครือข่าย โดยค่าน้ำหนักของเส้นเชื ่อมคือ
ต้นทุนของผู้ลงทุนที่ต้องจ่ายในการเป็นพันธมิตรกับองค์กรหนึ่ง
ผ ่านองค์กรหนึ ่ง ผลล ัพธ์ท ี ่ ได ้ค ือนโยบายการลงทุนที ่ให้
ผลตอบแทนรวมมากที่สุดภายใต้ต้นทุนที่จำกัด โดยนโยบายการ
ลงทุนนี้จะอยู่ในรูปแบบของต้นไม้ย่อยแบบมีทิศทางของกราฟที่
ให้มา ซึ่งจะแสดงลำดับการลงทุน โดยเริ่มต้นจากโหนดรากของ
กราฟที่เป็นตัวแทนผู้ลงทุน และต้องมีเส้นทางไปยังทุก ๆ  โหนด
ที่เป็นตัวแทนขององค์กรที่ถูกเลือกเป็นพันธมิตร 

จากการศึกษาความซับซ้อนของปัญหาที่ได้นำเสนอ 
พบว่าเป็นปัญหา NP-Hard ซึ่งความหมายของปัญหากลุ่มนี้ก็
คือ เป็นปัญหาที่ยังไม่สามารถหาวิธีการประมวลผลคำตอบ
ของปัญหาได้เวลาพหุนามจนกว่า  P = NP [12] ด ังนั้น 
งานวิจัยนี้จึงได้นำเสนอขั ้นตอนวิธีทางพันธุกรรมซึ ่งเป็น
ขั ้นตอนวิธีในกลุ ่มเมตาฮิวริสติกที ่ไม่สามารถรับประกัน
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คำตอบที่ดีที ่สุด แต่สามารถให้คำตอบที่ดีเพียงพอสำหรับ
เครือข่ายธุรกิจที่มีขนาดใหญ่และซับซ้อน และขั้นตอนวิธี
สำหรับหาค่าที่เหมาะสมที่สุดเพื่อใช้สำหรับเครือข่ายขนาด
เล็กซึ่งรับประกันได้ว่าจะได้คำตอบที่ถูกต้องทุกกรณี และใน
งานวิจัยนี้นำเสนอผลการทดสอบขั้นตอนวิธีที่เกี่ยวข้องกับ
งานวิจัย ประกอบด้วย การทดสอบประสิทธิภาพขั้นตอนวิธี
สำหรับหาค่าที่เหมาะสมที่สุด พบว่าขั้นตอนวิธีนี้เหมาะสม
กับกราฟที่มีจำนวนโหนดไม่เกิน 14 โหนด หรือ เครือข่าย
ธุรกิจที ่กำลังพิจารณามีจำนวนองค์กรธุรกิจไม่เกิน 14 
องค์กร และหากมีจำนวนโหนดเพิ่มขึ้น 1 โหนด เวลาการ
ประมวลผลจะเพิ่มขึ้น 2.07 ถึง 2.66 โดยค่าเฉลี่ยอยู่ที่ 2.34 
เท่า ซึ่งการเพิ่มขึ้นของเวลาการประมวลผลจะสอดคล้องกับ

เวลาการประมวลผลของขั้นตอนวิธีคือ 3(2 )nO n  
การทดลองที่เกี่ยวข้องกับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

ประกอบด้วย การเปร ียบเทียบการกำหนดค่าไฮเปอร์
พารามิเตอร์ ผลการทดลองพบว่า การกำหนดค่า ประเภท
การผสมพันธุ์ ct = Two-Point และการกำหนดความน่าจะ
เป็นของการกลายพันธ์ mp = 0.05 และ การกำหนดค่า
อัตราส่วนของตัวแบบยอดเยี่ยม er = 0.05 เหมาะสมที่สุด
สำหรับปัญหาที่ได้นำเสนอในงานวิจัย โดยกำหนดสัดส่วน
ของประชากรที่ถูกเลือกให้เป็นพ่อแม่ (Parents Portion) ให้
มีค่าเป็น 0.5 ส่วน จำนวนประชากร และจำนวนรุ่น จากผล
การทดลอง 7.3 ถึง 7.5 จะต้องมีการปรับเพิ่มตามจำนวน
โหนดของกราฟที่เพิ่มขึ้น เพื่อรักษาระดับความถูกต้องของ
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมไว ้

ในการทดลองเปร ียบเท ียบประส ิทธ ิภาพการ
ประมวลผลระหว ่างประสิทธ ิภาพของข ั ้นตอนว ิธ ี เชิง
พันธุกรรมและขั้นตอนวิธีสำหรับหาค่าที่เหมาะสมที่สุดพบว่า
ขั ้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมให้ผลลัพธ์ที ่ตรงกับขั ้นตอนวิธี
สำหรับหาค่าที่เหมาะสมทั้ง 30 ตัวอย่าง แต่ขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมใช้เวลาในการประมวลผลที่น้อยกว่าขั ้นตอนวิธี
สำหรับหาค่าที่เหมาะสมทุกตัวอย่างการทดลอง 

ด้านเปรียบเทียบประสิทธิภาพของขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมและการหาค่าที่เหมาะสมโดยใช้ฝูงอนุภาค ผลการ
ทดลองแสดงให้เห็นว่าขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมให้ผลลัพธ์ที่
ถูกต้องทั้งหมด ส่วนการหาค่าที่เหมาะสมโดยใช้ฝูงอนุภาคให้
ผลลัพธ์ที่ต่ำกว่าค่าจริงเล็กน้อยจำนวน 4 ตัวอย่าง อย่างไรก็

ตามเมื่อทดสอบด้วย Paired Sample t-test ผลปรากฏว่า
ขั ้นตอนวิธีทั ้งสองให้ผลลัพธ์ที่ไม่มีความแตกต่างอย่างมี
นัยสำคัญ และด้านเวลาการประมวลผล ขั ้นตอนวิธ ีเชิง
พันธุกรรมใช้เวลาการประมวลผลที ่น้อยกว่าการหาค่าที่
เหมาะสมโดยใช้ฝูงอนุภาคทุกตัวอย่างทดสอบ 

การทดสอบขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมกับกราฟที ่มี
โหนดเป็นจำนวนมาก ในการทดสอบนี้ใช้กราฟขนาด 60 80 
และ 100 โหนดในการทดสอบ รวมทั้งหมด 30 ตัวอย่าง การ
ทดสอบกระทำโดยการสร้างคำตอบ และ งบประมาณไว้
ล่วงหน้า จากนั้นทำการสร้างกราฟเพื่อใช้ในการทดสอบ 
สาเหตุที่เป็นเช่นนี้เนื่องจากไม่สามารถรอการประมวลผล
คำตอบจากขั้นตอนวิธีสำหรับหาค่าที่เหมาะสมที่สุดได้ เนื่อง
ด้วยขั้นตอนวิธีจะใช้เวลาการประมวลผลที่ยาวนานมาก ผล
จากการทดสอบพบว่าขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมให้คำตอบที่
ตรงกับคำตอบที่ถูกสร้างไว้ล่วงหน้าทั้งหมด และใช้เวลาการ
ประมวลผลเฉลี่ยของของกราฟขนาด 60 80 และ 100 โหนด 
ไม่ได้ยาวนานมากนักด้วยหน่วยประมวลผลแกนเดี่ยว  และ
หากต้องการเพิ่มประสิทธิภาพด้านเวลาการประมวลผลใน
กรณีที่กราฟมีขนาดใหญ่ อาจพิจารณาใช้หน่วยประมวลผล
หลายแกน โดยประสิทธิภาพด้านเวลาการประมวลผลจะ
เพิ่มขึ้นตามจำนวนแกนประมวลผลเพิ่มขึ้น 

จากผลการทดลองที ่ เก ี ่ยวข้องกับขั ้นตอนวิธ ี เชิง
พันธุกรรมทั้งหมดพบว่าตัวอย่างกราฟที่นำมาทดสอบทั้งหมด 
90 ตัวอย่างจากการทดลองที ่ 7.3 ถึง 7.5 ขั ้นตอนวิธ ีเชิง
พันธุกรรมให้ผลลัพธ์ที ่ถ ูกต ้องทั ้งหมด และใช้เวลาการ
ประมวลผลไม่มากเกินไป จึงแสดงให้เห็นว่าขั ้นตอนวิธ ีเชิง
พันธุกรรมมีความเหมาะสมเพียงพอที่จะใช้สำหรับประมวลผล
คำตอบของปัญหาที่ได้นำเสนอในงานวิจัยนี้ อย่างไรก็ตามวิธี
เชิงพันธุกรรมเป็นขั้นตอนวิธีแบบเมตาฮิวริสติก ซึ่งหมายความ
ว่าอาจจะมีบางกรณีที่ให้คำตอบผิดพลาด และมีความเกี่ยวข้อง
กับการปรับแต่งค่าของไฮเปอร์พารามิเตอร์ที่ เกี ่ยวข้อง เพื่อ
รักษาระดับความถูกต้องของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

 

9. อภิปรายผล 

ปัญหาการเลือกพันธมิตรทางธุรกิจในเครือข่ายธุรกิจ
แบบมีตัวกลางหรือไม่มีตัวกลางเป็นปัญหาที่มีความซับซ้อนสูง
ในงานวิจัยนี้นำเสนอขั้นตอนวิธีสำหรับประมวลผลคำตอบที่
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เหมาะสมที่สุดในกรณีที่จำนวนองค์กรธุรกิจที่กำลังพิจารณามี
จำนวนไม่มากนัก คือไม่เกิน 14 องค์กร เพื่อรับประกันว่าจะ
ได้คำตอบที ่เหมาะสมที ่ส ุดเสมอ และ มีการประยุกต์ใช้
ขั ้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมที่ดีเพียงพอสำหรับกรณีที่องค์กร
ธุรกิจที่กำลังพิจารณามีจำนวนมาก หรือมีเครือข่ายขนาดใหญ่ 
และมีโครงสร ้างความสัมพันธ ์ท ี ่ซ ับซ ้อน งานวิจ ัยน ี ้มี
ความสำคัญทั้งในเชิงปฏิบัติ โดยในมุมมองของผู้ประกอบการ 
การใช้ขั ้นตอนวิธ ีที ่ได ้นำเสนอในงานวิจัยนี ้จะช่วยเพิ่ม
ประสิทธิภาพในการเลือกพันธมิตรทางธุรกิจ ลดความเสี่ยง
จากการเลือกคู ่ค้าที ่ไม่เหมาะสม และช่วยลดต้นทุนการ
ตัดสินใจเชิงกลยุทธ์ โดยเฉพาะในธุรกิจที่มีเครือข่ายซับซ้อน 

การใช้ขั้นตอนวิธีทั้งสองจะช่วยลดต้นทุนด้านการใช้
ทรัพยากรและเวลาในการคัดเลือกพันธมิตรทางธุรกิจ โดย
ขั้นตอนวิธีที่ได้นำเสนอเหมาะสมกับการใช้งานในเชิงธุรกิจ 
เช่น การพิจารณาเลือกพันธมิตรในการให้บริการการจัด
จำหน่าย และการซ่อมบำรุงสินค้าที่มีความซับซ้อนสูง เช่น 
อุปกรณ์ทางคอมพิวเตอร์ หรือสมาร์ทโฟน การเลือกตัวแทน
จัดจำหน่ายรถยนต์ และศูนย์บริการ เพื ่อให้ครอบคลุม
ผู ้ใช้บริการสินค้านั ้น ๆ ให้มากที ่ส ุด และการพิจารณา
พันธมิตรด้านโลจิสติก เช่น การเลือกพันธมิตรเพื่อจัดส่งพัสดุ 
ให้ครอบคลุมพื้นที่การให้บริการมากที่สุด และการพิจารณา
พันธมิตรเพื ่อเพิ ่มผลผลิต ทั ้งทางด้านอุตสาหกรรม และ 
การเกษตร ภายใต้ต้นทุนที่จำกัด 

 

10. แนวทางการศึกษาในอนาคต 
 

1)  พัฒนาเมตาฮิวร ิสติกแบบผสมผสาน (Hybrid 
Metaheuristics) เพื่อเพ่ิมประสิทธิภาพในการหาคำตอบที่ดี
ที่สุด 

2)  ขยายการใช้งานขั ้นตอนวิธ ี เช ิงพันธ ุกรรมใน 
อุตสาหกรรมอื่น ๆ เช่น การจัดการซัพพลายเชน และการ
ขนส่ง และการวางแผนการเดินทางเป็นต้น 

3)  ใช้กระบวนการทางสถิติ หรือการเรียนรู้ของเครือ่ง 
(Machine Learning) เพื่อปรับปรุงค่าไฮเปอร์พารามิเตอร์
และวิธีการทำงานของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

 

11. กิตติกรรมประกาศ 
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