
 
บทที่ 3 

การออกแบบขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมในการแกปญหาการจัดสรรความถี่ของ

ชองสัญญาณเครือขายโทรศัพทเคลื่อนที่ระบบจีเอสเอ็ม 
 

  ในบทนี้จะกลาวถึงหลักการและสาระสําคัญของการออกแบบขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมใน

การแกปญหาการจัดสรรความถ่ีของชองสัญญาณเครือขายโทรศัพทเคล่ือนท่ีระบบจีเอสเอ็ม  

 

3.1 เหตุผลในการเลือกขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมมาใชในการแกปญหาการจัดสรรความถ่ี 

การเลือกข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมมาใชในการแกปญหาการจัดสรรความถ่ี เนื่องจาก

ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม สามารถคํานวณหาคาคําตอบไดอยางรวดเร็ว สอดคลองกับการแกปญหา

การจัดสรรความถ่ี ท่ีตองการความรวดเ ร็ว เพื่อใหสามารถแกไขปญหาใหกับผู ใช งาน

โทรศัพทเคล่ือนท่ีไดทันที ไมกระทบกับความเช่ือม่ันในการใชงานโทรศัพทเคล่ือนท่ี 

 

3.2 การกําหนดเง่ือนไขในการจัดสรรความถ่ี 

 การจัดสรรความถ่ีของชองสัญญาณเครือขายโทรศัพทเคล่ือนท่ีระบบจีเอสเอ็มเปนการ

จัดสรรความถ่ีท่ีมีอยูอยางจํากัดใหกับแตละเซลไซตภายในเครือขายเพื่อใหคาสัญญาณรบกวนใน

ระบบนอยท่ีสุด โดยเง่ือนไขหรือขอจํากัดของสัญญาณรบกวน แบงออกเปน 3 ประเภทดังนี้ 

1) เง่ือนไขของชองสัญญาณท่ีเหมือนกัน (Co-channel constraint : CCC)  

ไมสามารถกําหนดชองสัญญาณเดียวกันใหกับคูของเซลไซตท่ีกําหนดวาหามจัด 

สรรชองสัญญาณท่ีเหมือนกันได 

2) เง่ือนไขของชองสัญญาณขางเคียง (Adjacent channel constraint : ACC) 

ไมสามารถกําหนดชองสัญญาณขางเคียงกันในแถบความถ่ีใหกับเซลไซตท่ีอยู

ขางเคียงกัน 
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3) เง่ือนไขของเซลไซตเดียวกัน (Co-site constraint : CSC) 

ในการกําหนดชองสัญญาณใหกับเซลไซตเดียวกันจะตองมีระยะหางระหวาง

ความถ่ีตามท่ีกําหนดไว 
 

3.3 การออกแบบโครโมโซมเพ่ือใชในการจัดสรรความถ่ี 

 การกําหนดรูปแบบของโครโมโซมเพ่ือใชในการแกปญหาในการจัดสรรความถ่ีของ

ชองสัญญาณเครือขายโทรศัพทเคล่ือนท่ีระบบจีเอสเอ็ม กําหนดให หนึ่งยีนในโครโมโซมเปนหนึ่ง

ชองสัญญาณความถ่ี ของหนึ่งเซลไซต โดยความยาวของโครโมโซมคือจํานวนชองสัญญาณรวม

ท้ังหมดของทุกเซลไซตในเครือขายโทรศัพทเคล่ือนท่ีระบบจีเอสเอ็มท่ีเราตองการจัดสรรความถ่ี 
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รูป 3.1 รูปแบบโครโมโซมในการจัดสรรความถ่ี 
 

เม่ือทําการรวมเอาหลายๆโครโมโซม  จะเปนกลุมของโครโมโซมท่ีเรียกวาประชากรของ

โครโมโซม 
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รูป 3.2 รูปแบบโครงสรางของประชากรโครโมโซม 

Cell 1 Cell 2 Cell N 

Chromosome#1 

Chromosome#2 

. 

. 

Chromosome#P 
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ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเปนกระบวนการทําซํ้าโดยจะทําการเลือกประชากร )(tP  ในแต

ละรอบการทําซํ้า )(t จะมีประชากรใหม )1( tP ท่ีถูกสรางมาจากประชากรเกา )(tP  โดยตัว

ปฎิบัติการของข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม ไดแก การไขวเปล่ียน การกลายพันธุ และการคัดเลือก 

ประชากรประกอบไปดวยโครโมโซมจํานวน P  โครโมโซมเรียกวาขนาดของประชากร 

(Population Size) และในแตละโครโมโซมจะมีจํานวน Q  ชองสัญญาณท้ังหมดท่ีตองการจัดสรร

ในเครือขาย อธิบายไดดังสมการท่ี 3.1  

      



N

i
imQ

1
                                                               (3.1) 

 

โครโมโซม i  จะประกอบไปดวยจํานวน N  เซลไซตท่ีตองการจัดสรรชองสัญญาณในเครือขาย 

และในแตละเซลไซต i  จะตองการจํานวนชองสัญญาณท้ังหมด im   

 

3.4 การกําหนดฟงกชันความเหมาะสม 

 ในเครือขายโทรศัพทเคล่ือนท่ีระบบจีเอสเอ็มประกอบไปดวยจํานวน N เซลไซต และ

จํานวน M ชองสัญญาณท่ีสามารถใชงานได โดยจํานวนชองสัญญาณท่ีตองการของเซลไซต i  

กําหนดใหเปน im  โดยท่ี Ni 1  การกําหนดความสัมพันธของระยะหางของชองสัญญาณของ

แตละเซลไซต เพื่อการันตีระดับสัญญาณตอสัญญาณรบกวน (signal to noise ratio) ภายในพื้นท่ีท่ี

ตองมีการจัดสรรชองสัญญาณจะแทนดวย NN  เมตริกซ เรียกวา คอมแพทิบิลิตี เมตริกซ 

Compatibility matrix C  เปนเมตริกซท่ีกําหนดระยะหางของชองสัญญาณแตละเซลไซตใน

เมตริกซ C  ประกอบดวย 

- แตละสมาชิกในแนวเสนทแยงมุมหลัก iiC แทนดวยเง่ือนไขของเซลไซตไซทเดียวกัน

โดย iiC เปนระยะหางนอยท่ีสุดระหวางสองชองสัญญาณท่ีเซลไซต i  

- แตละสมาชิกท่ีไมอยูในแนวเสนทแยงมุม ijC  แทนดวยระยะหางนอยท่ีสุดของ

ชองสัญญาณท่ีถูกจัดสรรใหกับเซลไซต i  และ j  

- เง่ือนไขของชองสัญญาณท่ีเหมือนกันแทนดวย ijC  = 1 

- เง่ือนไขของชองสัญญาณขางเคียงแทนดวย ijC  = 2  
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- เซลไซตท่ีเปนอิสระตอกันซ่ึงสามารถใชชองสัญญาณเดียวกันไดจะแทนดวย ijC  = 0  

ตัวอยางท่ี 1 ใหจํานวนของเซลไซตในเครือขาย 4N  จํานวนชองสัญญาณท่ีสามารถใช 

งานได  15M  และจํ านวนชองสัญญาณท่ีตองการในแตละ เซลไซตกํ าหนดให เปน 

 3,2,2,2D  โดยมี Compatibility matrix C  เปน 





















3210

2300

1032

0023

C  

สมาชิกแนวเสนทแยงมุม 3iiC  ชองสัญญาณท่ีถูกจัดสรรใหกับ Cell i  จะตองมี

ระยะหางของชองสัญญาณอยางนอย 3  ชองสัญญาณเพื่อไมทําใหเกิดสัญญาณรบกวนในเซลไซต

ไซทเดียวกันตรงกับเง่ือนไขของเซลไซตไซทเดียวกัน และสมาชิกท่ีไมอยูในแนวเสนทแยงมุม 

1ijC  และ  2ijC  จะตรงกับเ ง่ือนไขของชองสัญญาณท่ีเหมือนกัน  และเ ง่ือนไขของ

ชองสัญญาณขางเคียงตามลําดับ โดยการจัดสรรชองสัญญาณตามเง่ือนไขท่ีกําหนดดังรูป 3.3  

 
 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 

1 
                              

2 
                              

3 
                              

4 
                              

 

รูป 3.3 การจัดสรรความถ่ีท่ีไมเกิดสัญญาณรบกวน สําหรับ 4 เซลไซต และ 15 ชองสัญญาณ 
 

เมตริกซ F  ขนาด MN   เปนไบนารีเมตริกซสําหรับการจัดสรรชองสัญญาณใหกับแต

ละเซลไซต โดยท่ี N  คือจํานวนของเซลไซตท้ังหมดในเครือขาย และ M  คือจํานวนของ

ชองสัญญาณท่ีสามารถใชงานได  ในแตละสมาชิก iku  ในเมตริกซ F  มีคาเปน 0  หรือ 1 โดยมี

เง่ือนไขดังนี้ 

iku  = 




 0  

1   if channel k is  








assignednot

assigned
  to cell i  
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iku  แทนดวยสมาชิกในเมตริกซ F  

เมตริกซ F  สามารถแสดงไดดวยรูป 3.4 
 

 

  Channel Number 

  1 2 3 …   M 

Cell 
Number 

1 0 1 0 0 0 0 0 

2 0 0 0 0 1 0 1 

3 0 1 0 0 0 0 0 

… 0 0 1 0 0 1 0 

N 1 0 1 0 0 1 0 

 

รูป 3.4 เมตริกซ F  ไบนารีเมตริกซขนาด MN   

 

เราจะกําหนดฟงกชันความเหมาะสมสําหรับแตละเง่ือนไขในการจดัสรรความถ่ีดังนี ้

1) ฟงกชันความเหมาะสมสําหรับเงื่อนไขของเซลไซตไซทเดียวกัน CSCF  

สําหรับเง่ือนไขของเซลไซตไซทเดียวกัน 
iCSCF ฟงกชันความเหมาะสมของแตละ 

เซลไซต i  ไดดงัสมการท่ี 3.2 

 





i

i

m

k
ikCSC fF

1
                                                        (3.2) 

 

ท่ี 

ikf  = 




  

 otherwise   :  0  

or     if   :   1  )1()1( iikiikiikiik CvvCvv
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ikf  แทนดวยสถานะของการเปนไปตามเง่ือนไขของเซลไซตเดียวกนั 

i  แทนดวยหมายเลขของเซลไซตในเครือขาย  

k  แทนดวยหมายเลขของชองสัญญาณในแตละเซลไซต 

ikv  แทนดวยความถ่ีของชองสัญญาณท่ีกําหนด โดยท่ีเม่ือไมเปนไปตามเง่ือนไขของเซลไซต

เดียวกัน 1ikf  แตถาเปนไปตามเง่ือนไขเซลไซตเดียวกัน 0ikf  ฟงกชันความเหมาะสม

สําหรับแตละโครโมโซม i  ท่ีรวมเซลไซตท้ังหมด ไดดังสมการท่ี 3.3 

 


 


N

i

m

k
ikCSC

i

fF
1 1

                                                    (3.3) 

 

N  คือจํานวนของเซลไซตท้ังหมดในเครือขาย 

im  คือจํานวนชองสัญญาณแตละเซลไซต i   

 

2) ฟงกชันความเหมาะสมสําหรับเงื่อนไขของชองสัญญาณขางเคียง และชองสัญญาณเดียวกัน 

ACF  

ฟงกชันความเหมาะสมสําหรับเงื่อนไขของชองสัญญาณขางเคียง และชองสัญญาณ 

เดียวกันแตละ โครโมโซม ไดดังสมการท่ี 3.4 

 


   


N

i

m

k

N

j

m

l
ikjlAC

i j

fF
1 1 1 1

                                            (3.4) 

 

ท่ี 

ikjlf = 




 

 otherwise   :  0  

   if   :   1  ijjlik Cvv
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ikjlf แทนดวยสถานะของการเปนไปตามเง่ือนไขของชองสัญญาณขางเคียง และชองสัญญาณ

เดียวกัน 

i  และ j  แทนดวยหมายเลขของเซลไซตในเครือขาย 

k  และ l  แทนดวยหมายเลขของชองสัญญาณในแตละเซลไซต 

สุดทายเราจะพิจารณาฟงกชันความเหมาะสมโดยรวมเอาฟงกชันความเหมาะสมสําหรับ

เง่ือนไขของเซลไซตเดียวกัน และเง่ือนไขของชอง สัญญาณขางเคียงในแตละโครโมโซม ไดดัง

สมการท่ี 3.5 

eChoromosomF  =  eChoromosomeChoromosom ACCSC FF   
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จากสมการฟงกชันความเหมาะสมขางตนสามารถนํามาเขียนอัลกอริทึม ไดดังนี้  

Algorithm EvaluateIndividual (chromosome,C,D,M,N) 

Input : chromosome : array of frequency allocation 

C : Compatibility Matrix size NxN 

                D : array of require of frequency channel 

 M : number of available channel 

 N : number of Cell 

Output : Return Fitness value each chromosome  

Variables : ECSC : summary of not satisfied CSC constraint 

                       EAC : summary of not satisfied ACC and CCC constraint 

        diffCh : different of channel 

// หมายเลขบรรทัด 1-13 อางอิงสมการ 3.3 // 
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// หมายเลขบรรทัด 14-28 อางอิงสมการ 3.4 // 

// หมายเลขบรรทัด 29 อางอิงสมการ 3.5 //       

1. ECSC = 0 

2. i = 0 

3. while i < N 

4.      for k = 1 to D(i)-1 

5.          for  j = k+1 to D(i) 

6.               diffCh = chromosome(k) – chromosome(j) 

7.                    if diffCh < C(i,i) then 

8.                         ECSC = ECSC+1 

9.                    end if 

10.           end for 

11.         end for 

12.      i = i +1 

13.   end while 

14. EAC = 0 

15. i = 0 

16. while i < N 

17.      for k = 1 to D(i) 

18.           j = i+1 

19.           while j <=N 

20.                  for l = 1+D(i) to D(j) 

21.                       diffCh = chromosome(k) – chromosome(j) 

22.                       if diffCh < C(i,j) then 

23.                            EAC = EAC + 1 

24.                        end if 
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25.                  end for 

26.                  j = j+1 

27.   end while          

28.      i =  i+1 

29. end while 

30. fitness value = ECSC + EAC 

31. return fitness value 

 

3.5 การดําเนินการของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมในการจัดสรรชองสัญญาณ 

3.5.1 สรางประชากรเร่ิมตน (Initial population) 

สรางประชากรเร่ิมตนโดยการสุมชองสัญญาณความถ่ีท่ีมีอยูในระบบใหกับยีนในแตละ

โครโมโซม โดยจํานวนโครโมโซมท่ีจะสรางท้ังหมดจะเทากับขนาดของประชากรท่ีกําหนดไว 

Algorithm InitializePopulation (populationSize,D,M,N) 

Input : populationSize : number of population chromosome 

               D : array of require of frequency channel 

               M : number of available channel 

               N: number of Cell 

Output : Return population  

Variables : sumF : array for summary ‘1’ in F Matrix 

                       pop : index of populationSize 

                      chromosome : array of frequency allocation 

1. Create Binary Matrix F array NxM 

2. for pop = 1 to populationSize 

3.      Matrix F = 0 

4.      sumF = 0 

5.           for i = 1 to N 
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6.                for j = 1 to M 

7.                     if sumF != D(i) then  

8.                          F(i,j) = random ‘1’ or ‘0’ 

9.                          if F(i,j) == ‘1’ then 

10.                               sumF(i) = sumF(i)+1 

11.                          end if 

12.                     end if 

13.                end for 

14. count = 1 

15. for i = 1 to N 

16.      for j =1 to M 

17.           if F(i,j) == ‘1’ then 

18.                chromosome(pop,count) = j 

19.                 population(pop,count) = chromosome(pop,count)  

20.                 count = count+1 

21.            end if 

22.       end for 

23. end for 

24. return population 

 

3.5.2 การคัดเลือก (Selection) 

การคัดเลือกจะใชวิธีการคัดเลือกแบบวงลอรูลเล็ท โดยการคัดเลือกจะทําการเลือก

โครโมโซมตามคาความเหมาะสมของแตละโครโมโซม โดยท่ีโครโมโซมใดมีคาความเหมาะสม

นอยจะมีโอกาสที่จะถูกคัดเลือกสูง โอกาสที่จะถูกคัดเลือกของแตละโครโมโซมหาไดจากสมการ

ดังนี้ 
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โดยท่ี P  คือจํานวนประชากร 

 

Algorithm SelectionRoulette (fitness,populationSize) 

Input : fitness : fitness function array of each chromosome 

populationSize : number of population chromosome             

Output : Return index of chromosome in population  

Variables : wheel : cumulative summary of fitness 

1. wheel = cumulative summary / summary all fitness 

2. r = random selection within value of wheel 

3. for j = 1 to length(wheel) 

4.      if  r < wheel(j) then 

5.           return value j 

6.      end if 

7. end for 

 

3.5.3 การไขวเปล่ียน (Crossover) 

จะดําเนินการไขวเปล่ียน เม่ือคาความนาจะเปนของการไขวเปล่ียน (Crossover probability)

มากกวาคาจากการสุมการไขวเปล่ียนจะทําการสุมจุดท่ีจะทําการไขวเปล่ียนของโครโมโซม 2 ตัวท่ี

ถูกคัดเลือก โดยไดทําการเลือกใชการไขวเปล่ียนแบบหนึ่งสวน 

 

1) การไขวเปล่ียนแบบหนึ่งสวน (Single-Point Crossover) 

นําโครโมโซม 2 ตัวท่ีถูกคัดเลือก แลวสุมจุดท่ีสลับยีนจํานวน 1 จุดจากนั้นทําการสลับยีน

ระหวาง 2 โครโมโซม 
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// Single-Point Crossover 

Algorithm CrossOver_one point (chromosome1,chromosome2) 

Input : chromosome1 : chromosome is selected by roulette wheel selection 

            chromosome2 : chromosome is selected by roulette wheel selection 

Output : return new chromosome  

Variables : crossOverPoint : random point of crossover 

                       nGenes : size of chromosome  

1. nGenes = size of chromosome 

2. crossOverPoint = random point of crossover 

3. for j = 1 to nGenes 

4.      if j > crossOverPoint then 

5.           new chromosome1(j) = chromosome1(j) 

6.           new chromosome2(j) = chromosome2(j)    

7.      else 

8.           new chromosome1(j) = chromosome2(j)  

9.           new chromosome2(j) = chromosome1(j) 

10.       end if 

11. end for 

12. return new chromosome1 and new chromosome2 

 

2) การไขวเปล่ียนแบบสองสวน (Two-Point Crossover) 

นําโครโมโซม 2 ตัวท่ีถูกคัดเลือก แลวสุมจุดท่ีสลับยีนจํานวน 2 จุดจากนั้นทําการสลับยีน

ระหวาง 2 โครโมโซม 

 

// Two-Point Crossover 

Algorithm CrossOver_two point (chromosome1,chromosome2) 
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Input : chromosome1 : chromosome is selected by roulette wheel selection 

            chromosome2 : chromosome is selected by roulette wheel selection 

Output : return new chromosome  

Variables : crossOverPoint1,2 : random point of crossover 

                       nGenes : size of chromosome  

1. nGenes = size of chromosome 

2. crossOverPoint1 = random 1st point of crossover 

3. crossOverPoint2 = random 2nd point of crossover 

4. if (crossOverPoint1 < crossOverPoint2) then 

5.      for j = 1 to nGenes 

6.           if  j < crossOverPoint1 then 

7.                new chromosome1(j) = chromosome2(j) 

8.                new chromosome2(j) = chromosome1(j)    

9.           else 

10.                if j>crossOverPoint1 and j<crossOverPoint2 then 

11.                     new chromosome1(j) = chromosome1(j)  

12.                     new chromosome2(j) = chromosome2(j) 

13.                 else 

14.                      new chromosome1(j) = chromosome2(j)  

15.                      new chromosome2(j) = chromosome1(j) 

16.                 end if 

17.            end if 

18.      end for 

19. else 

20.       for j = 1 to nGenes 

21.            if  j < crossOverPoint2 then 
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22.                 new chromosome1(j) = chromosome2(j) 

23.                 new chromosome2(j) = chromosome1(j)    

24.            else 

25.                 if j>crossOverPoint2 and j<crossOverPoint1 then 

26.                     new chromosome1(j) = chromosome1(j)  

27.                     new chromosome2(j) = chromosome2(j) 

28.                 else 

29.                      new chromosome1(j) = chromosome2(j)  

30.                      new chromosome2(j) = chromosome1(j) 

31.                 end if 

32.             end if 

33.         end for 

34. end if 

35. return new chromosome1 and new chromosome2 

 

3) การไขวเปล่ียนแบบยูนิฟอรม (Uniform Crossover) 

นําโครโมโซม 2 ตัวท่ีถูกคัดเลือก แลวสุมหนาตาง (Mask) จากนั้นทําการสลับยีนระหวาง 2 

โครโมโซม โดยจะสลับยีน ณ จุดท่ีหนาตางเปนบิต ‘1’ 

// Uniform Crossover 

Algorithm CrossOver_uniform (chromosome1,chromosome2) 

Input : chromosome1 : chromosome is selected by roulette wheel selection 

               chromosome2 : chromosome is selected by roulette wheel selection 

Output : return new chromosome  

Variables : crossUnifMask : array size 1 x nGenes 

                       nGenes : size of chromosome  

1. nGenes = size of chromosome 
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2. crossUnifMask = array size 1 x nGenes 

3. for i = 1 to nGenes 

4.    crossUnifMask(j) = random ‘1’ or ‘0’ 

5.    for j = 1 to nGenes 

6.      if crossUnifMask(j) == ‘0’ then 

7.           new chromosome1(j) = chromosome1(j) 

8.           new chromosome2(j) = chromosome2(j)    

9.      else 

10.           new chromosome1(j) = chromosome2(j)  

11.           new chromosome2(j) = chromosome1(j) 

12.       end if 

13.     end for 

14.  end for 

15. return new chromosome1 and new chromosome2 

 

3.5.4 การกลายพันธุ (Mutation) 

การกลายพันธุจะดํา เนินการเ ม่ือคาความนาจะเปนของการกลายพันธุ  (Mutation 

probability) มากกวาคาจากการสุมการดําเนินการกลายพันธุจะทําการเปล่ียนการจัดสรรชอง 

สัญญาณในยีนของโครโมโซม ไปเปนชองสัญญาณอ่ืนภายในชองสัญญาณความถ่ีท่ีมีอยูในระบบ 

การทํางานจะนําเอาโครโมโซม มาทําการสุมตัวเลขในแตละยีนภายในโครโมโซม เชนถาคาตัว

เลขท่ีสุม ของยีน ณ ตําแหนงท่ี j นอยกวาความนาจะเปนของการกลายพันธุ ก็จะนําเอายีนของ

โครโมโซม ณ ตําแหนงท่ี j ไปรวมกับคาจากการสุมในชวงตัวเลขระหวาง 1 ถึง (จํานวนของ

ชองสัญญาณท่ีสามารถใชไดไปลบกับ ยีนของโครโมโซม ณ ตําแหนงท่ี j ) แตถาตัวเลขที่สุม

มากกวาความนาจะเปนของการกลายพันธุ จะนําเอายีนของโครโมโซม ณ ตําแหนงท่ี j ไปลบกับคา

จากการสุมในชวงตัวเลขระหวาง 1 ถึง คายีนของโครโมโซม ณ ตําแหนงท่ี j ) 

Algorithm Mutation (original chromosome,mutaionProb,M) 
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Input : originalChromosome : array of original chromosome 

                mutaionProb : probability value of mutation 

 M : number of available channel 

Output : return mutated chromosome  

Variables : nGenes : size of original chromosome 

1. nGens = size of original chromosome 

2. mutated chromosome = original chromosome 

3. for j = 1 to nGens 

4.      r = random 

5.      if r < mutationProb then 

6.           mutated chromosome(j) = mutated chromosome(j) + random value between 1       

                                                to (M – mutated chromosome(j)) 

7.      else    

8.            mutated chromosome(j) = mutated chromosome(j) - random value between 1     

                                                      to  mutated chromosome(j) 

9.       end if 

10.   end for 

11. return mutated chromosome 


