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บทคัดย่อ

แผนการชกัตวัอย่างเพือ่การยอมรบัรุน่แบบสองชดุภายใต้ความเสีย่งของผูผ้ลติและผูบ้รโิภคเป็นเครือ่งมอืส�าคญัในการ

ก�าหนดแผนการตรวจสอบผลิตภัณฑ์ที่เหมาะสม ซึ่งในสถานการณ์จริงผู้ใช้งานอาจไม่ทราบถึงค่าความเสี่ยงของผู้ผลิตและ 

ผู้บริโภคที่แท้จริง เพียงแต่ทราบสัดส่วนเสียในรุ่นการผลิต งานวิจัยน้ีจึงมีวัตถุประสงค์เพื่อเพิ่มประสิทธิภาพในการเลือก

แผนการชักตัวอย่างเพื่อการยอมรับแบบสองชุดที่เหมาะสมภายใต้แนวคิดที่ทราบเพียงค่าสัดส่วนเสียในรุ่นการผลิต และ

ต้องการให้เกิดค่าใช้จ่ายรวมในการตรวจสอบ (TC) ต�่าที่สุด โดยประยุกต์ใช้วิธีทางพันธุกรรมช่วยค�านวณหาค่าที่เหมาะสม 

ของขนาดตัวอย่าง (n1, n2) และจ�านวนของเสียมากสุดที่ยอมรับได้ (c1, c2) ผลการศึกษาพบว่าเงื่อนไข n1 = n2 และ  

c1 ≤ c2 – 1 ส่งผลให้ค่าใช้จ่ายรวมต�่าที่สุด ส่วนเงื่อนไข n1 = 2n2 และ c1 ≤ c2 – 1 จะส่งผลให้ค่าจ�านวนของเสียที่ตรวจพบ

มากที่สุด นอกจากนี้พบว่าเมื่อขนาดตัวอย่างเพิ่มมากขึ้นจะส่งผลให้ค่าใช้จ่ายรวมในการตรวจสอบ (TC) จ�านวนของเสีย 

ที่ตรวจพบ (Nd) และจ�านวนตัวอย่างที่น�ามาตรวจสอบเฉลี่ย (ATI) จะเพิ่มขึ้นด้วย ในขณะที่ความน่าจะเป็นที่จะยอมรับรุ่น 

(Pa) และคุณภาพผ่านออก (AOQ) มีค่าลดลงตามล�าดับ

ค�าส�าคญั: วธิเีชงิพันธกุรรม แผนการชกัตวัอย่างเพือ่การยอมรบัรุน่แบบสองชุด การหาค่าทีเ่หมาะสม จ�านวนของเสียทีย่อมรบัได้
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Abstract

Double Acceptance Sampling Plan based on the producer's risk and consumer's risk is wildly used 

tools to establish the optimal product inspection plans. In actually, producer's risk and consumer's risk are 

unknown values which only the proportion of defective in the batch production is known. This research 

aims to increase efficiency of selecting optimal double acceptance sampling plan under the minimum 

total cost for inspection (TC). The application of Genetic Algorithm is used to calculate the optimal sample 

size (n1, n2) and the optimal acceptance number of defectives (c1, c2). The results show that the optimal 

constraint n1 = n2 and c1 ≤ c2 – 1 gives the minimum total cost while the optimal constraint n1 = 2n2 and  

c1 ≤ c2 – 1 gives maximum number of defective item detected (Nd) respectively. In addition, when the 

sample size increases, the results of the analysis show that total cost for inspection (TC), defective items 

detected and the Average Total Inspection (ATI) are increasing while the probability of accepting the lot 

(Pa) and the Average Outgoing Quality (AOQ) are decreasing.

Keywords: Genetic Algorithm, Double Acceptance Sampling Plan, Optimization, Acceptance Number of 

Defectives

Research Article

Please cite this article as: W. Bamrungsetthapong and P. Charongratthanasakul , “Application of genetic algorithm to 

minimize total cost of double acceptance sampling plan,” The Journal of KMUTNB, vol. 30, no. 1, pp. 80–89, Jan.–Mar. 

2020 (in Thai).

http://dx.doi.org/10.14416/j.kmutnb.2019.11.003


82

วิมลมาศ บ�ารุงเศรษฐพงษ์ และ ปราโมทช์ ฉลองรัตนสกุล, “การประยุกต์ใช้วิธีเชิงพันธุกรรมเพื่อหาค่าใช้จ่ายรวมต�า่ที่สุดส�าหรับแผนการชัก

ตัวอย่างเพื่อการยอมรับแบบสองชุด.”

The Journal of KMUTNB., Vol. 30, No. 1, Jan.–Mar. 2020

วารสารวิชาการพระจอมเกล้าพระนครเหนือ ปีที่ 30, ฉบับที่ 1 ม.ค.–มี.ค. 2563

1. บทน�า 

 ในทุกครั้งท่ีมีการตรวจสอบคุณภาพของผลิตภัณฑ ์ 

สิ่งที่ค�านึงถึงของผู้ตรวจสอบก็คือค่าใช้จ่ายในการตรวจสอบ

ผลิตภัณฑ์ ซึ่งผู้ตรวจสอบพยายามที่จะใช้ค่าใช้จ่ายในการ

ตรวจสอบต�่าที่สุด และมีประสิทธิภาพในการตรวจสอบมาก

ที่สุด ดังนั้นในการตัดสินใจท่ีจะยอมรับผลิตภัณฑ์จากการ

ตรวจสอบรุ่นแต่ละรุ่น จึงไม่ได้ขึ้นอยู่กับแผนการตรวจสอบ

แผนใดแผนหนึ่งเป็นเกณฑ์ แต่จะเป็นการเลือกแผนการ

ตรวจสอบที่เหมาะสมกับผลิตภัณฑ์ท่ีจะท�าการตรวจสอบ 

ว่าต้องการประสิทธิภาพจากการตรวจสอบมากน้อยเพียงใด 

ตารางดอดจ์และโรมิคถือว่าเป็นเครื่องมือส�าหรับแผนการ

ชักตัวอย่างที่ใช้กันอย่างแพร่หลายและยาวนาน โดยจ�าเป็น

ต้องทราบขนาดของรุ่น และร้อยละของผลิตภัณฑ์เสียใน

กระบวนการผลิต ภายใต้การตัดสินใจว่าจะให้มีร้อยละของ

ผลติภณัฑ์เสยีในรุ่นของการยอมรบัเป็นเท่าไร และความเสีย่ง

ของผู้บริโภคหรือผู้ผลิตเป็นเท่าไรจึงจะสามารถหาแผนการ

สุม่ตัวอย่างเพ่ือการยอมรับรุ่นทีเ่หมาะสมได้ ปัจจบุนัมนีกัวจิยั

จ�านวนมากได้ท�าการศึกษาการก�าหนดแผนการสุ่มตัวอย่าง

เพ่ือการยอมรับรุ่น โดยใช้เทคนิคการหาค่าที่เหมาะสมด้วย

วิธีเชิงพันธุกรรม อาทิ อดุลย์ [1] ได้พัฒนาวิธีทางพันธุกรรม 

(Genetic Algorithm) ผสมกับวิธีการค้นหาเฉพาะที่ (Local 

Search) เพือ่ช่วยในการแก้ปัญหาการหาค่าทีเ่หมาะสม จาก 

ผลการศึกษาพบว่าวิธีดังกล่าวสามารถแก้ปัญหาทั้งปัญหา

ขนาดเล็กและปัญหาขนาดใหญ่ได้ดี โดยการน�าผลลัพธ ์

ที่ได้ไปใช้จริงจะส่งผลให้โรงงานผลิตชิ้นส่วนและสามารถลด

ต้นทุนด้านเวลา ด้านทรัพยากร ด้านการบริหารจัดการ และ

ด้านพลังงาน เป็นต้น Duarte และ Saraiva [2] ได้เสนอ

กระบวนการหาค่าทีเ่หมาะสมโดยมฟัีงก์ชนัวตัถุประสงค์เพ่ือ

หาค่าต�า่ทีส่ดุของค่าผดิพลาด (Error) ส�าหรบัความน่าจะเป็น 

ที่จะยอมรับรุ่นส�าหรับแผนการสุ ่มตัวอย่างชุดเดียวและ 

สองชุดภายใต้ขนาดตัวอย่างและจ�านวนของเสียท่ียอมรับได ้

ท่ีเหมาะสมด้วยโปรแกรม GAMS โดยน�าเสนอในรปูของเส้นโค้ง 

โอซี Kaya [3] ได้ใช้วิธีเชิงพันธุกรรมเพื่อก�าหนดขนาด

ตวัอย่างของแผนภมูคิวบคมุคุณลกัษณะส�าหรบักระบวนการ

แบบหลายขัน้ตอนโดยมฟัีงก์ชนัวตัถปุระสงค์คอืหาค่าใช้จ่าย 

ทีต่�า่ทีสุ่ดและหาค่าความน่าจะเป็นมากทีสุ่ดในการยอมรบัรุน่  

มีการน�าเสนอการก�าหนดอัตราการสลับท่ีโครโมโซม และ

การกลายพนัธุข์องโครโมโซมทีแ่ตกต่างกนั 5 แบบ เพือ่ท�าให้

วธิเีชงิพนัธกุรรมมปีระสทิธภิาพเพ่ิมมากขึน้ Kobilinsky และ 

Bertheau [4] ได้เสนอแผนการควบคุมฟังก์ชันค่าใช้จ่ายใน

การชักตัวอย่างเพื่อการตรวจสอบซึ่งขึ้นอยู่กับจ�านวนกลุ่ม

ตรวจสอบและขนาดตัวอย่างส�าหรับแผนการชักตัวอย่าง

เพื่อการยอมรับรุ่นแบบชุดเดียว และสองชุดภายใต้ความ 

เหมาะสมของความเส่ียงของผู้ผลิตและความเส่ียงของ 

ผู้บริโภค Cheng และ Chen [5] ได้น�าวิธีเชิงพันธุกรรมมา

ประยุกต์ในการออกแบบแผนการสุ่มตัวอย่างสองครั้งโดย

มีฟังก์ชันวัตถุประสงค์เพื่อเพ่ิมประสิทธิภาพการออกแบบ

ให้แผนการสุ่มตัวอย่าง ให้สามารถใช้งานได้สะดวกเพื่อการ

ควบคมุคณุภาพงานก่อสร้าง และช่วยลดค่าคลาดเคล่ือนของ

ค่า α และ β รวมถงึลดขนาดตวัอย่างทสีุม่ตรวจสอบลงอกีด้วย 

ผลการศึกษาพบว่าวธิเีชงิพนัธกุรรมสามารถช่วยค้นหาข้อมลู

ที่ดีที่สุดได้อย่างมีประสิทธิภาพและมีความถูกต้องมากขึ้น 

Sampath และ Deepa [6] ได้เสนอแผนการชักตวัอย่างสองชุด 

โดยใช้วิธีเชิงพันธุกรรมเพื่อหาขนาดตัวอย่างและจ�านวนเสีย 

ทีย่อมรบัได้ภายใต้ความเสีย่งของผูผ้ลติและผูบ้รโิภค Hsu [7] 

ได้เสนอฟังก์ชันค่าใช้จ่ายในการตรวจสอบส�าหรับแผนการ

ชกัตวัอย่างเพือ่การยอมรับรุ่นแบบชดุเดยีว เพือ่หาคา่ใช้จ่าย 

ที่น้อยที่สุดให้เหมาะสมกับความต้องการของทั้งผู้ผลิตและ 

ผูบ้รโิภค ผลการศกึษาพบว่าตวัแบบฟังก์ชนัค่าใช้จ่ายสามารถ

ช่วยผู้ผลิตและผู้บริโภคในการตรวจสอบของเสีย ค�านวณค่า

ใช้จ่าย เพื่อช่วยในการประเมินความต้องการรักษาคุณภาพ

ของผลิตภัณฑ์และความเสี่ยงของผู ้ผลิตและผู ้บริโภค  

Braimah และคณะ [8] ได้เสนอการหาค่าทีเ่หมาะสมของตัวแบบ 

ทางคณิตศาสตร์เพื่อหาขนาดตัวอย่างและขอบเขตของ 

ช่วงสุ่มส�าหรับแผนการชักตัวอย่างเพื่อการยอมรับรุ่นโดยม ี

ข้อก�าหนดว่าจ�านวนเสียมากสุดทีย่อมรบัได้ในการตรวจสอบ 

เป็นศูนย์ ภายใต้ความเส่ียงของผู้ผลิตและผู้บรโิภค ผลการศกึษา 

พบว่าแผนการชักตัวอย่างเพื่อการยอมรับรุ่นแบบสองชุด 

มีประสิทธิภาพมากกว่าแผนการชักตัวอย่างเพื่อการยอมรับ

รุ่นแบบชุดเดียวภายใต้ความเสี่ยงของผู้ผลิตและผู้บริโภค
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 จากทีก่ล่าวมาข้างต้น พบว่างานวจิยัส่วนใหญ่พจิารณา

แผนการชกัตวัอย่างเพือ่การยอมรบัรุ่นภายใต้ความเสีย่งของ

ผูผ้ลติและผูบ้รโิภคเป็นหลกั ซึง่ในสถานการณ์จรงินัน้ผูใ้ช้งาน 

อาจไม่ทราบถงึค่าความเสีย่งของผูผ้ลติและผูบ้รโิภคทีแ่ท้จรงิ  

เพียงแต่ทราบสัดส่วนเสียในรุ่นการผลิตงานวิจัยน้ีได้น�าวิธี

เชิงพันธุกรรมมาประยุกต์ใช้ในการหาค่าท่ีเหมาะสมของ

ขนาดตวัอย่างและจ�านวนของเสยีทีย่อมรบัได้ภายใต้ฟังก์ชนั

วตัถปุระสงค์ค่าใช้จ่ายรวมต�า่ทีส่ดุในการตรวจสอบผลติภัณฑ์ 

เพื่อเพ่ิมประสิทธิภาพในการออกแบบส�าหรับแผนการชัก

ตัวอย่างเพื่อการยอมรับรุ่นแบบสองชุด 

2. วิธีการวิจัย

 ในการประยกุต์วธิเีชงิพนัธกุรรมเพ่ือหาค�าตอบทีเ่หมาะสม 

ภายใต้วตัถปุระสงค์ท่ีผูว้จัิยต้องการศกึษาส�าหรบัแผนการชกั

ตัวอย่างเพื่อการยอมรับรุ่นแบบสองชุดมีข้ันตอนการด�าเนิน

การวิจัยดังนี้

2.1 สร้างแผนการชกัตวัอย่างเพ่ือการยอมรบัรุน่แบบสองชดุ 

 เป็นแผนการชกัตวัอย่างเพือ่การยอมรบัรุน่แบบสองชดุ  

ที่มีการสุ่มตัวอย่างสินค้าจากรุ่น มาตรวจสอบ 2 ครั้ง ใน

กรณทีีสุ่ม่ครัง้แรกแล้วไม่สามารถท�าการตดัสนิใจยอมรบัหรอื

ปฏิเสธรุ่นสินค้าได้ ซึ่งหมายความว่าในแผนการสุ่มตัวอย่าง

สองครั้งจะมี 2 แนวทางปฏิบัติคือ

 แนวทางที่ 1 สุ่มตัวอย่างตรวจสอบเพียงครั้งเดียวแล้ว

ตัดสินใจยอมรับหรือปฏิเสธรุ่นได้เลย 

 แนวทางที ่2 ไม่สามารถตดัสนิใจ  ยอมรับหรอืปฏเิสธได้ 

ในการสุม่ตวัอย่างตรวจสอบครัง้แรก จงึจ�าเป็นต้องท�าการสุม่

ตัวอย่างมาตรวจสอบอีกเป็นครั้งที่สองแล้วจึงสามารถตัดสิน

ใจยอมรับหรือปฏิเสธรุ่นได้ (ดังแสดงในรูปที่ 1)

2.2 ฟังก์ชันค่าใช้จ่ายรวมส�าหรับแผนการชักตัวอย่างเพื่อ

การยอมรับรุ่นแบบสองชุด 

 ในส่วนนี้จะกล่าวถึงฟังก์ชันค่าใช้จ่ายรวมในตรวจสอบ

ผลติภณัฑ์ [7] ซึง่ประกอบด้วยค่าใช้จ่าย 3 ส่วน ได้แก่ ค่าใช้จ่าย 

ทีใ่ช้ในการตรวจสอบ ค่าใช้จ่ายทีใ่ช้ในการเปลีย่นของเสยีเป็น

ของดเีมือ่ตรวจพบของเสียในการตรวจสอบ และค่าใช้จ่ายทีใ่ช้ 

ในการเปล่ียนผลิตภัณฑ์ที่ลูกค้าน�ามาเปล่ียนภายหลังจาก

จ�าหน่ายไป แสดงดังสมการที่ (1) 

  (1)

 จ�านวนของเสียที่ตรวจพบในการตรวจสอบส�าหรับ

แผนการชักตัวอย่างเพื่อการยอมรับรุ่นแบบสองชุด แสดงดัง

สมการที่ (2)–(5)

  (2)

  (3)

 

 (4)

  (5)

 จ�านวนของเสียที่ตรวจไม่พบส�าหรับแผนการชัก

ตวัอย่างเพือ่การยอมรบัรุ่นแบบสองชดุ แสดงดงัสมการที ่(6) 

  (6)

รูปที่ 1 แผนการชักตัวอย่างเพื่อการยอมรับรุ่นแบบสองชุด 



84

วิมลมาศ บ�ารุงเศรษฐพงษ์ และ ปราโมทช์ ฉลองรัตนสกุล, “การประยุกต์ใช้วิธีเชิงพันธุกรรมเพื่อหาค่าใช้จ่ายรวมต�า่ที่สุดส�าหรับแผนการชัก

ตัวอย่างเพื่อการยอมรับแบบสองชุด.”

The Journal of KMUTNB., Vol. 30, No. 1, Jan.–Mar. 2020

วารสารวิชาการพระจอมเกล้าพระนครเหนือ ปีที่ 30, ฉบับที่ 1 ม.ค.–มี.ค. 2563

 จ�านวนตวัอย่างทีน่�ามาตรวจสอบเฉลีย่ส�าหรบัแผนการชัก 

ตัวอย่างเพื่อการยอมรับรุ่นแบบสองชุดแสดงดังสมการที่ (7)

  (7)

 ดังนั้นร้อยละของจ�านวนของเสียส�าหรับแผนการชัก

ตัวอย่างเพื่อการยอมรับรุ่นแบบสองชุดแสดงดังสมการที่ (8)

 (8)

2.3 วิธีเชิงพันธุกรรมส�าหรับการหาค่าที่เหมาะสม

 วิธีเชิงพันธุกรรมเป็นวิธีการหน่ึงท่ีใช้ในการค้นหาและ 

แก้ปัญหาเพื่อให้ได้ค�าตอบท่ีเหมาะสมท่ีสุด [9] ซ่ึงพัฒนา

โดยการจ�าลองวิธีการมาจากกระบวนการเชิงพันธุกรรม 

โดยข้อมูลจะถูกพิจารณาในรูปของการเข้ารหัส ท่ีเรียกว่า

โครโมโซม ซึ่งจะมีการถ่ายทอดลักษณะทางพันธุกรรมจาก

โครโมโซมรุ่นพ่อแม่สู่รุ่นลูก โดยต้องมีการก�าหนดฟังก์ชัน

วัตถุประสงค์ (Objective Function) ที่สอดคล้องกับปัญหา 

และพิจารณาหาค่าความเหมาะสม (Fitness Value) ของ

โครโมโซมต่อปัญหาที่ต้องการค�านวณหาค�าตอบ โดยใช้

ตัวด�าเนินการต่างๆ ทางพันธุกรรมมากระท�ากับกลุ่มของ 

โครโมโซมเร่ิมต้น จนได้โครโมโซมรุน่ใหม่ทีม่ค่ีาความเหมาะสม 

กับปัญหามากขึ้น และได้โครโมโซมที่แทนค�าตอบที่ถูกต้อง

หรือเหมาะสมที่สุดกับปัญหา 

 2.3.1 องค์ประกอบของวิธีเชิงพันธุกรรม

1. การถอดรหสั (Chromosome Encoding) หรอืการ

ได้มาซึ่งโครโมโซมคือปัญหาแรกที่จะเริ่มแก้ปัญหาโดยใช้วิธี

เชิงพันธุกรรม 

2. ประชากรเร่ิมต้น (Initial Population) คอืการสุ่มเลอืก 

เพื่อสร้างประชากรต้นแบบข้ึนมาเพื่อใช้เป็นจุดเริ่มต้นของ 

ขั้นตอนการวิวัฒนาการ 

3. การหาค่าทีเ่หมาะสม (Fitness Function) เป็นวธิสี�าหรบั 

ประเมินค่าความเหมาะสมเพ่ือให้คะแนนส�าหรบัค�าตอบต่างๆ 

ทีเ่ป็นไปได้ของปัญหาโครโมโซมทกุตัวจะมค่ีาความเหมาะสม 

ของตวัเองเพ่ือใช้ส�าหรับพิจารณาว่าโครโมโซมนัน้เหมาะหรอืไม่  

ที่จะน�ามาใช้สืบทอดพันธุกรรมเพื่อสร้างโครโมโซมรุ่นใหม่ 

4. การคดัเลือก (Selection) เพือ่ให้เกดิการอยูร่อดของ 

ส่ิงมีชีวิตน้ันโดยคัดเลือกมาเป็นโครโมโซมพ่อและโครโมโซม 

แม่หรือท่ีเรียกว่า Parents โดยมีรูปแบบในการคัดเลือก

โครโมโซมทีน่่าพอใจท่ีสุดเพือ่น�าไปสืบพนัธ์ุ เช่น การคัดเลือก

แบบวงล้อรเูล็ต (Roulette wheel) การคัดเลือกแบบจดัอันดบั  

(Ranking) เป็นต้น

5. การสลับสายพันธุ์ (Crossover) เมื่อเกิดการสลับ

สายพนัธุจ์ะท�าให้เกิดการเปลีย่นแปลงทีห่ลากหลาย ขัน้ตอน

ในการสลบัสายพนัธุค์อื การน�าสองโครโมโซมมาผสมกันเพือ่

ให้ได้โครโมโซมใหม่ขึ้นมา

6. การกลายพันธุ์ (Mutation) น�ารุ่นลูกที่มีการสลับ

สายพันธุ์ มาด�าเนินการกลายพันธุ์ต่อไป โดยจะสุ่มเลือกบิต

เพียงเล็กน้อย จะมีการเปลี่ยนแปลงค่าจาก 1 เป็น 0 หรือ 

จาก 0 เป็น 1

 ในการสร้างจ�านวนโครโมโซมรุ่นถัดไป ถ้าก�าหนดให้

จ�านวนโครโมโซมในแต่ละรุ่นมากจะท�าให้วิธีเชิงพันธุกรรม

ประมวลผลได้ช้าลง ความน่าจะเป็นของการสลับสายพันธุ์ 

(Probability Crossover) ส่วนใหญ่มีค่าอยู่ที่ 0.70–1.0  

ความน่าจะเป็นของการกลายพันธุ ์(Probability Mutation)  

ส่วนใหญ่มค่ีาอยูท่ี ่0.02–0.18 ทัง้นีก้ารก�าหนดค่าจะขึน้อยูก่บั 

ความเหมาะสมของปัญหาด้วย และหากก�าหนดจ�านวน

โครโมโซมที่ใช้ในการสร้างรุ ่นถัดไปมากจะท�าให้วิธีเชิง

พันธุกรรมประมวลผลได้ช้าลง [9]

2.4 ประยุกต์วิธีเชิงพันธุกรรมเพื่อหาค�าตอบที่เหมาะสม

 ในส่วนนีผู้ว้จิยัจะค�านวณหาค่าตวัแปรต่างๆ ทีเ่หมาะสม 

เพื่อให้ได้ค่าใช้จ่ายรวมที่ต�่าที่สุด โดยใช้โปรแกรม MATLAB  

Toolbox ช่วยในการจ�าลองหาค่าทีเ่หมาะสมด้วยวธีิเชงิพนัธกุรรม  

เมื่อก�าหนดขนาดของประชากรเป็น 50 ความน่าจะเป็นของ

การสลบัสายพนัธุเ์ป็น 0.90 ความน่าจะเป็นของการกลายพันธ์ุ  

0.01 รายละเอียดดังนี้

2.4.1 หาค่าที่เหมาะสมส�าหรับฟังก์ชันวัตถุประสงค์  

ค่าใช้จ่ายรวมต�่าที่สุด 

 Minimize TC = C1 · ATI + CF · Nd + CO · Nn
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โดยมีเงื่อนไขดังนี้

เงื่อนไขที่ 1 n1 = n2 และ  c1 = 0, c2 ≥ 0 

เงื่อนไขที่ 2 2n1 = n2 และ  c1 = 0, c2 ≥ 0 

เงื่อนไขที่ 3 n1 = 2n2 และ  c1 = 0, c2 ≥ 0 

เงื่อนไขที่ 4 n1 = n2 และ  c1 = 1, c2 ≥ 0 

เงื่อนไขที่ 5 2n1 = n2 และ  c1 = 1, c2 ≥ 0 

เงื่อนไขที่ 6 n1 = 2n2 และ  c1 = 1, c2 ≥ 0 

เงื่อนไขที่ 7 n1 = n2 และ  c1 ≤ c2 – 1 

เงื่อนไขที่ 8 2n1 = n2 และ  c1 ≤ c2 – 1 

เงื่อนไขที่ 9 n1 = 2n2 และ  c1 ≤ c2 – 1 

โดยก�าหนดค่าเริ่มต้นดังต่อไปนี้

 N = 1,000, p = 0.01, C1 = 1, CF = 2 และ CO =10

2.4.2 พิจารณาเปรียบเทียบค่าใช้จ่ายรวมต�่าที่สุด

และขนาดตัวอย่างที่เหมาะสมเม่ือก�าหนดให้สัดส่วนเสียของ

ผลิตภัณฑ์ในรุ่นเปลี่ยนแปลงไป ภายใต้เงื่อนไข n1 = n2 และ 

c1 ≤ c2 – 1 เมื่อก�าหนด p = 0.05 และ p = 0.10 ตามล�าดับ

3. ผลการวิจัย

 ในส่วนนีไ้ด้ด�าเนนิการวจิยัโดยพจิารณาหาค่าใช้จ่ายรวม 

ต�่าที่สุด ด้วยการทดสอบตัวแบบภายใต้เงื่อนไข 9 เงื่อนไข 

โดยใช้โปรแกรม MATLAB เพื่อค�านวณหาค่าที่เหมาะสม

ของจ�านวนของเสียที่ยอมรับได้ในการสุ่มครั้งที่ 2 (c2) ค่าใช้

จ่ายรวมต�่าที่สุด (TC) ความน่าจะเป็นที่จะยอมรับรุ่น (Pa) 

จ�านวนของเสียที่ตรวจพบในการตรวจสอบ (Nd) จ�านวน 

ของเสยีทีต่รวจไม่พบในการตรวจสอบ (Nn) คณุภาพผ่านออก 

(AOQ) และจ�านวนตัวอย่างที่น�ามาตรวจสอบเฉลี่ย (ATI) 

ตามล�าดับ สามารถอธิบายผลการวิจัยได้ดังต่อไปนี้

 จากตารางที่ 1 เมื่อพิจารณาภายใต้ข้อก�าหนด c1 = 0, 

c2 ≥ 0 และขนาดตัวอย่างที่แตกต่างกันภายใต้เงื่อนไขที่ 1–3  

พบว่าค่า c2 ที่เหมาะสมที่ท�าให้ค่าใช้จ่ายรวมต�่าที่สุด ได้แก่  

c2 = 2 จากตารางที่ 2 พิจารณาภายใต้ข้อก�าหนด c1 = 1, 

c2 ≥ 0 และขนาดตัวอย่างที่แตกต่างกันภายใต้เงื่อนไขที่ 4–6 

พบว่าค่า c2 ที่เหมาะสมที่ท�าให้ค่าใช้จ่ายรวมต�่าที่สุด ได้แก่  

c2 = 3 และจากตารางที่ 3 เมื่อพิจารณาภายใต้ข้อก�าหนด 

c1 ≤ c2 – 1 และขนาดตัวอย่างที่แตกต่างกันภายใต้เงื่อนไข 

ที่ 7–9 พบว่าค่า c1 และ c2 ที่เหมาะสมที่ท�าให้ค่าใช้จ่ายรวม

ต�่าที่สุด ได้แก่ c1 =1 และ c2 = 3 ตามล�าดับ 

 หากพิจารณาที่ n1 = n2 (เงื่อนไข 1, 4 และ 7) พบว่า 

เงื่อนไขที่ 4 และ 7 ให้ค่าใช้จ่ายรวมต�่ากว่าเงื่อนไขที่ 1 หาก

พิจารณาที่ 2n1 = n2 (เงื่อนไข 2, 5 และ 8) พบว่า เงื่อนไข

ตารางที่ 1 ค่าตัวแปรต่างๆ ที่ต้องการศึกษาภายใต้ข้อก�าหนด c1 = 0, c2 ≥ 0 

เงื่อนไข n1 n2 c2 TC Pa Nd Nn AOQ ATI

เงื่อนไขที่ 1
n1 = n2

5 5 2 105 0.999 0.1102 9.8898 0.0099 6.262

10 10 2 114 0.9953 0.2456 9.7544 0.0098 15.519

20 20 2 138 0.9804 0.5886 9.4114 0.0096 42.5011

50 50 2 258 0.8832 2.0509 7.9491 0.0083 174.8364

เงื่อนไขที่ 2
2n1 = n2

5 10 2 105 0.9988 0.1617 9.8383 0.0099 6.6574

10 20 2 115 0.9942 0.3563 9.6437 0.0098 17.5445

20 40 2 146 0.9731 0.8528 9.1472 0.0095 52.5651

50 100 2 311 0.8298 2.9465 7.0535 0.0077 234.1486

เงื่อนไขที่ 3
n1 = 2n2

10 5 2 113 0.9956 0.1929 9.8071 0.0099 14.7685

20 10 2 135 0.9824 0.4704 9.5296 0.0096 38.8583

40 20 2 198 0.9347 1.2138 8.7862 0.0089 107.9965

100 50 2 452 0.7027 4.0271 5.9729 0.0062 384.4076
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ที่ 8 ให้ค่าใช้จ่ายรวมต�่าที่สุด และหากพิจารณาที่ n1 = 2n2 

(เงื่อนไข 3, 6 และ 9) พบว่า เงื่อนไขที่ 9 ให้ค่าใช้จ่ายรวมต�่า

ที่สุด และเมื่อพิจารณาถึงภาพรวมขนาดตัวอย่างในการสุ่มที่

แตกต่างทั้ง 3 รูปแบบ พบว่ากรณี n1 = n2 ให้ค่าใช้จ่ายรวม

ต�่าที่สุด ตามล�าดับ

 จากตารางที ่1–3 เมือ่พจิารณาถงึขนาดตวัอย่างทีสุ่ม่มา

ตรวจสอบของทกุเงือ่นไขพบว่า เมือ่ขนาดตวัอย่างเพิม่มากขึน้  

ค่าใช้จ่ายรวม จ�านวนของเสยีทีต่รวจพบ และจ�านวนตวัอย่าง

ที่น�ามาตรวจสอบเฉลี่ยจะเพิ่มมากข้ึน ในทางตรงกันข้าม 

หากขนาดตัวอย่างเพิ่มมากขึ้นจะส่งผลให้ความน่าจะเป็นที่ 

จะยอมรับรุ่นและคุณภาพผ่านออกลดลงตามล�าดับ   

 ผู้วิจัยได้ทดสอบฟังก์ชันวัตถุประสงค์ค่าใช้จ่ายรวม 

ตารางที่ 2 ค่าตัวแปรต่างๆ ที่ต้องการศึกษาภายใต้ข้อก�าหนด c1 = 1, c2 ≥ 0 

เงื่อนไข n1 n2 c1 c2 TC Pa Nd Nn AOQ ATI

เงื่อนไขที่ 4
n1 = n2

5 5 1 3 104 1 0.1001 9.8999 0.0099 5.0156

10 10 1 3 109 0.9999 0.2013 9.7987 0.0099 10.1716

20 20 1 3 118 0.9987 0.4122 9.5878 0.0098 21.5572

50 50 1 3 164 0.9794 1.1852 8.8148 0.0093 72.9939

เงื่อนไขที่ 5
2n1 = n2

5 10 1 3 104 1 0.1501 9.8499 0.0099 5.0236

10 20 1 3 108 0.9998 0.3018 9.6982 0.0099 10.2637

20 40 1 3 118 0.9980 0.6185 9.3815 0.0098 22.5230

50 100 1 3 173 0.9662 1.7873 8.2127 0.0091 87.6722

เงื่อนไขที่ 6
n1 = 2n2

10 5 1 3 109 0.9999 0.1512 9.8488 0.0099 10.1375

20 10 1 3 119 0.9989 0.3104 9.6896 0.0098 21.2077

40 20 1 3 144 0.9916 0.6789 9.3211 0.0095 49.1060

100 50 1 3 331 0.8387 3.7095 6.2905 0.0074 260.5890

ตารางที่ 3 ค่าตัวแปรต่างๆ ที่ต้องการศึกษาภายใต้ข้อก�าหนด c1 ≤ c2 – 1 

เงื่อนไข n1 n2 c1 c2 TC Pa Nd Nn AOQ ATI

เงื่อนไขที่ 7
n1 = n2

5 5 1 3 104 1 0.1001 9.8999 0.0099 5.0156

10 10 1 3 109 0.9999 0.2013 9.7987 0.0099 10.1716

20 20 2 3 118 0.9987 0.4122 9.5878 0.0098 21.5572

50 50 2 4 145 0.9973 1.0242 8.9758 0.0095 53.1111

เงื่อนไขที่ 8
2n1 = n2

5 10 1 3 104 1 0.1501 9.8499 0.0099 5.0236

10 20 2 3 108 0.9999 0.3011 9.6989 0.0099 10.1127

20 40 2 4 115 0.9999 0.6009 9.3991 0.0098 20.1351

50 100 2 3 150 0.9862 1.6174 8.3826 0.0094 63.1264

เงื่อนไขที่ 9
n1 = 2n2

10 5 1 3 109 0.9999 0.1512 9.8488 0.0099 10.1375

20 10 2 4 118 1 0.3005 9.6995 0.0098 20.0554

40 20 1 3 144 0.9916 0.6789 9.3211 0.0095 49.1060

100 50 1 3 276 0.9041 2.3152 7.6848 0.0081 194.7325
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ต�่าที่สุด โดยพิจารณากรณีท่ีสัดส่วนเสียของผลิตภัณฑ์ในรุ่น

เปลี่ยนแปลงไปโดยก�าหนดให้ p = 0.05 และ 0.10 ภายใต้

เงื่อนไขข้อก�าหนด n1 = n2 และ c1 ≤ c2 – 1 โดยใช้โปรแกรม 

MATLAB เพ่ือช่วยค�านวณหาค่าทีเ่หมาะสมของตวัแปรต่างๆ 

ได้แก่ ค่าใช้จ่ายรวมต�า่ท่ีสดุ (TC) จ�านวนของเสยีทีย่อมรบัได้ 

(c1, c2) ความน่าจะเป็นทีจ่ะยอมรบัรุน่ (Pa) จ�านวนของเสยีที่

ตรวจพบในการตรวจสอบ (Nd) จ�านวนของเสยีท่ีตรวจไม่พบ

ในการตรวจสอบ (Nn) คณุภาพผ่านออก (AOQ) และจ�านวน

ตัวอย่างที่น�ามาตรวจสอบเฉลี่ย (ATI) ตามล�าดับ สามารถ

อธิบายผลการศึกษาได้ดังต่อไปนี้ 

 จากตารางที่ 4 หากพิจารณาภายใต้เงื่อนไข n1 = n2 

และ c1 ≤ c2 – 1 เมื่อ p = 0.05 และ p = 0.10 หากพิจารณา

ทีข่นาดตวัอย่างพบว่าเมือ่ขนาดตวัอย่างเพิม่มากขึน้ จะส่งผล

ให้ค่าใช้จ่ายรวม และจ�านวนของเสียที่ตรวจพบ และจ�านวน

ตัวอย่างที่น�ามาตรวจสอบเฉลี่ยเพิ่มมากขึ้น ในขณะที่ความ

น่าจะเป็นที่จะยอมรับรุ่น และคุณภาพผ่านออกจะน้อยลง

 เมื่อพิจารณาที่ p = 0.05 พบว่าควรเลือกแผน (n1, n2)  

= (5, 5) ซึ่งจะท�าให้ได้ค่าใช้จ่ายรวมต�่าท่ีสุดคือ 502 บาท  

โดยมจี�านวนของเสยีมากทีส่ดุทีย่อมรับได้เป็น (c1, c2) = (1, 3)  

และมีความน่าจะเป็นท่ีจะยอมรับรุ่นสูงท่ีสุดคือ 0.9984 มี

คุณภาพผ่านออก 0.0497 และมีจ�านวนตัวอย่างที่น�ามา

ตรวจสอบเฉล่ีย 6.7389 ตามล�าดับ และเม่ือพิจารณาที่  

p = 0.10 พบว่าควรเลอืกแผน (n1, n2) = (5, 5) ซ่ึงจะท�าให้ได้

ค่าใช้จ่ายรวมต�า่ทีส่ดุคอื 999 บาท โดยมจี�านวนของเสยีมาก

ที่สุดที่ยอมรับได้เป็น (c1, c2) = (2, 3) และมีความน่าจะเป็น 

ที่จะยอมรับรุ ่นสูงที่สุดคือ 0.9914 มีคุณภาพผ่านออก 

0.0986 และมีจ�านวนตัวอย่างที่น�ามาตรวจสอบเฉล่ีย 

13.5172 ตามล�าดับ

 

4. อภิปรายผลและสรุป

 จากการศกึษาการประยกุต์ใช้วธีิเชิงพันธุกรรมเพือ่ช่วย

หาค่าใช้จ่ายรวมต�า่ทีสุ่ด และหาค่าทีเ่หมาะสมส�าหรบัตวัแปร

ต่างๆ ส�าหรับแผนการชกัตวัอย่างเพือ่การยอมรบัแบบสองชดุ

สามารถสรุปผลการวิจัยได้ดังนี้

 ค่าใช้จ่ายรวมที่ใช้ในการตรวจสอบจะเพิ่มมากขึ้นเมื่อ 

ก�าหนดขนาดตัวอย่างเพิม่มากขึน้ และจะส่งผลให้ความน่าจะเป็น 

ที่จะยอมรับรุ่นลดลง โดยจะตรวจพบจ�านวนของเสียมากขึ้น  

รูปที่ 2 แสดงให้เห็นว่าแผนการตรวจสอบภายใต้เงื่อนไขที่ 4  

n1 = n2, c1 = 1, c2 ≥ 0 และเงื่อนไขที่ 7 n1 = n2, c1 ≤ c2 – 1  

มค่ีาใช้จ่ายรวมทีใ่ช้ในการตรวจสอบไม่แตกต่างกนัเมือ่ขนาด

ตัวอย่าง (n) มีค่าน้อย แต่จะเกิดความแตกต่างกันเมื่อขนาด

ตัวอย่าง (n) มีค่ามาก เมื่อพิจารณาภาพรวมทั้ง 9 เงื่อนไข 

ที่ทดสอบ พบว่าภายใต้ข้อก�าหนด n1 = n2 และ c1 ≤ c2 – 1  

ให้ค่าใช้จ่ายรวมต�่าที่สุด เมื่อพิจารณาค่าสัดส่วนเสีย p  

ที่เปล่ียนแปลงไป พบว่ายิ่งค่าสัดส่วนของเสียเพิ่มมากขึ้น 

จะท�าให้ค่าใช้จ่ายรวมในการตรวจสอบจะเพิม่มากข้ึน นอกจากนี ้

ยังพบว่าจ�านวนของเสียท่ีตรวจพบเพิ่มมากขึ้นเมื่อขนาด

ตัวอย่างเพิ่มขึ้นด้วย หากต้องการตรวจพบจ�านวนของเสีย 

ตารางที่ 4 ค่าตัวแปรต่างๆ ที่ต้องการศึกษาภายใต้ข้อก�าหนด n1 = n2 และ c1 ≤ c2 – 1 เมื่อ p = 0.05 และ p =0.10

n1 n2 c1 c2 TC Pa Nd Nn AOQ ATI

p = 0.05

5 5 1 3 502 0.9984 0.5813 49.4187 0.0497 6.7389

10 10 2 4 503 0.9981 1.0946 48.9054 0.0494 12.0072

20 20 1 3 581 0.8747 8.0156 41.9844 0.0427 145.5949

50 50 2 3 781 0.5405 25.6760 24.3240 0.0257 486.4935

p = 0.10

5 5 2 3 999 0.9914 1.8474 98.1526 0.0986 13.5172

10 10 1 3 1,020 0.8787 13.8885 86.1115 0.0868 131.5240

20 20 2 4 1,042 0.7514 27.8651 72.1349 0.0663 336.6117

50 50 3 4 1,142 0.2503 77.4735 22.5265 0.0238 762.2208
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ให้มากที่สุดควรใช้ขนาดตัวอย่างแบบ n1 = 2n2 

 งานวิจยันีเ้ป็นออกแบบแผนการชกัตวัอย่างเพือ่การยอมรบั 

รุ่นแบบสองชุด โดยมีค่าใช้จ่ายรวมในการตรวจสอบต�่าที่สุด  

มีขนาดตัวอย่าง (n1, n2) และจ�านวนของเสียที่ยอบรับได้  

(c1, c2) ทีเ่หมาะสมโดยน�าวธิเีชิงพนัธกุรรมมาช่วยในการค�านวณ 

หาค่าที่เหมาะสมของตัวแปรต่างๆ โดยท�าการจ�าลองข้อมูล

ที่มีขนาดรุ่น N =1,000 ดังนั้นหากต้องการน�าไปประยุกต์ใช้  

ควรทราบค่าขนาดรุ่น และสัดส่วนเสียของผลิตภัณฑ์ในรุ่น

ที่ต้องการตรวจสอบเพื่อให้ได้แผนการชักตัวอย่างเพื่อการ

ยอมรับรุ่นแบบสองชุด นอกจากนี้ยังสามารถน�าไปประยุกต์

ต่อยอดเพือ่ใช้กบัแผนการชกัตวัอย่างเพือ่การยอมรบัรุน่แบบ

หลายชุดอีกด้วย

รายการสัญลักษณ์

N ขนาดรุ่น

n1 ขนาดตัวอย่างในการสุ่มตรวจสอบครั้งที่ 1

n2 ขนาดตัวอย่างในการสุ่มตรวจสอบครั้งที่ 2

d1 จ�านวนของเสียที่ตรวจพบในการสุ่มครั้งที่ 1

d2 จ�านวนของเสียที่ตรวจพบในการสุ่มครั้งที่ 2

c1 จ�านวนของเสียที่ยอมรับได้ในการสุ่มครั้งที่ 1

c2 จ�านวนของเสียที่ยอมรับได้ในการสุ่มครั้งที่ 2

Pa(p) ความน่าจะเป็นที่จะยอมรับรุ่น

(p) ความน่าจะเป็นท่ีจะยอมรบัรุน่ในการสุม่ตรวจสอบ 

ครั้งที่ 1

(p) ความน่าจะเป็นทีจ่ะยอมรบัรุน่ในการสุม่ตรวจสอบ 

ครั้งที่ 2

p สัดส่วนเสียของผลิตภัณฑ์ในแต่ละรุ่น

Nd จ�านวนของเสียที่ตรวจพบในการตรวจสอบ

Nn จ�านวนของเสียที่ตรวจไม่พบในการตรวจสอบ 

C1 ค่าใช้จ่ายที่ใช้ในการตรวจสอบต่อหน่วย

CF ค่าใช้จ่ายที่ใช้ในการเปลี่ยนของเสียเป็นของดี

เมื่อตรวจพบของเสียในการตรวจสอบต่อหน่วย

CO ค่าใช้จ่ายทีใ่ช้ในการรบัเปล่ียนผลิตภัณฑ์ท่ีลูกค้า

น�ามาเปลี่ยนภายหลังจากจ�าหน่ายไปต่อหน่วย

TC ค่าใช้จ่ายรวมในการตรวจสอบ (บาท)

ATI จ�านวนตัวอย่างที่น�ามาตรวจสอบเฉลี่ย

AOQ คุณภาพผ่านออก
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