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บทคัดย่อภาษาไทย 

อัศวินี วงษ์สุวรรณ : การประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรมในการคัดเลือกดาวเทียมระบบ 
GNSS ดวงที่มีความเหมาะสมส าหรับการหาต าแหน่งแบบจลน์ กรณีศึกษาโดยใช้ข้อมูล 
GPS  GLONASS แ ล ะ  COMPASS (Application of Genetic Algorithm with 
Optimization of GNSS Satellite Combination in Kinematic Positioning Mode: 
Case Study in GPS GLONASS and COMPASS) อ.ที่ปรึกษาวิทยานิพนธ์หลัก: ศ. ดร. 
เฉลิมชนม์ สถิระพจน{์, 141 หน้า. 

เทคนิคการหาต าแหน่งแบบจลน์ด้วยดาวเทียมระบบGNSS ถือเป็นเทคนิคการรังวัดที่
แพร่หลายและนิยมใช้กันทั่วไป ซึ่งวิธีการหาต าแหน่งแบบสัมพัทธ์โดยอาศัยข้อมูลเฟสของคลื่นส่งเป็น
วิธีที่ยอมรับกันและนิยมใช้ส าหรับงานที่ต้องการความถูกต้องสูง  อย่างไรก็ตามการท างานรังวัดใน
สภาพแวดล้อมที่เป็นอุปสรรคโดยไม่สามารถหลีกเลี่ยงได้ เช่น บริเวณเขตเมืองที่มีตึกสูง, หุบเขา หรือ
ต้นไม้ขึ้นหนาแน่น เป็นต้น ส่งผลให้ไม่อาจจะให้ข้อมูลทางต าแหน่งที่น่าเชื่อถือและมีความถูกต้องมาก
พอส าหรับงานที่ต้องการได้ จากเหตุผลดังกล่าวจึงเป็นอีกสาเหตุหนึ่งที่ส่งผลต่อขบวนการประมาณค่า
เลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎี (Ambiguity Resolution, AR) ซึ่งถือเป็นปัจจัยหนึ่งที่มี
ความส าคัญมากต่อความถูกต้องทางต าแหน่ง และความน่าเชื่อถือของค่าพิกัดในการค านวณระยะทาง
ระหว่างดาวเทียมและเครื่องรับ การเลือกลบข้อมูลดาวเทียมบางดวงที่ไม่มีความสมบูรณ์ หรือไม่มี
ความจ าเป็นออกไปก่อนน าเข้าสู่ขั้นตอนการประมวลผล  สามารถให้ค่าผลลัพธ์ทางต าแหน่งที่
น่าเช่ือถือกว่าการเลือกใช้ข้อมูลทั้งหมด โดยทั่วไปจะใช้วิธีการคัดเลือกด้วยมือ ซึ่งเป็นวิธีการสุ่มลองผิด
ลองถูก และวนซ้ า จนกว่าผลลัพธ์ที่ได้จะเป็นที่น่าพึงพอใจ เป็นกระบวนการที่ค่อนข้างใช้ทั้งเวลา และ
ต้องการผู้ซึ่งมีความเชี่ยวชาญ  เพื่อหลีกเลี่ยงปัญหาดังกล่าว เทคนิคการหาค่าที่มีความเหมาะสมด้วย
วิธีการเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm: GA) จึงเป็นอีกทางเลือกในการประยุกต์ใช้ในการค้นหา
รูปแบบของค าตอบที่มีความเหมาะสมและสอดคล้องกับแต่ละปัญหา ซึ่งอยู่บนพื้นฐานของหลักการ
วิวัฒนาการตามธรรมชาติ โดยวัตถุประสงค์ของการศึกษานี้เพื่อน าเสนอวิธีการประยุกต์ใช้วิธีการเชิง
พันธุกรรมในการคัดเลือกดาวเทียมระบบ GNSS  ดวงที่มีความเหมาะสมส าหรับการหาต าแหน่งแบบ
จลน์ กรณีศึกษาโดยใช้ข้อมูล GPS GLONASS และ COMPASS โดยผลลัพธ์ที่ได้จากการทดสอบแสดง
ให้เห็นว่าการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรมสามารถคัดเลือกดาวเทียมดวงที่มีความเหมาะสมและ
ปรับปรุงอัตราการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎีได้ดีขึ้น 
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# # 5570569121 : MAJOR SURVEY ENGINEERING 
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ASSAWINEE WONGSUWAN: Application of Genetic Algorithm with Optimization 
of GNSS Satellite Combination in Kinematic Positioning Mode: Case Study in 
GPS GLONASS and COMPASS. ADVISOR: PROF. CHALERMCHON SATIRAPOD{, 141 
pp. 

The kinematic GNSS positioning mode has been widely used in many 
applications. There are techniques to obtain high precision positioning results. The 
relative positioning method based on a carrier phase-based differential positioning is 
accepted and widely used for applications requiring high accuracy positioning results. 
However, in less favorable observing environments (i.e. urban areas with the tall 
buildings, valley or crowded trees), the remaining errors can cause bad or unreliable 
positioning results. Another technique is to resolve the ambiguities to their correct 
integer values, which is very important for calculating a high accuracy distance between 
a satellite and a receiver. The removal of some unreliable observations data before 
data processing step can provide reliable positioning results. Generally, this procedure 
is carried out manually. This step can be considered as a trial-and-error process. The 
user has to re-process over and over until getting a satisfactory result. The manual 
method is a time-consuming process that requires the skills of an experienced user.  In 
order to avoid this problem, a suitable method should be used, such as, optimization 
technique as genetic algorithm (GA). The GA is the global optimum search algorithm 
based on natural evolution. The aim of this paper is to present a method with aiding 
of GA to optimize the selection of the best GNSS satellite combination in kinematic 
positioning mode (case study in GPS GLONASS and COMPASS). The obtained results 
reveal that the aiding of GA can provide the best GNSS satellite combination (case 
study in GPS GLONASS and COMPASS) and improve the success rate of ambiguity 
resolution. 
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บทที่ 1  
บทน า 

1.1 ที่มาและความส าคัญของปัญหา 

 วิธีการเชิงพันธุกรรมมีลักษณะการท างานเลียนแบบกระบวนการวิวัฒนาการทางธรรมชาติ 
โดยอิงหลักการคัดเลือกตามธรรมชาติของดาร์วิน (Darwin’s theory of natural selection) ซึ่งเป็น
วิธีการค้นหาค าตอบที่เหมาะสมโดยใช้หลักการคัดเลือกแบบธรรมชาติจากการจ าลองแนวคิด
วิวัฒนาการของสิง่มีชีวิต โดยเป็นการหาค าตอบของปัญหาที่มีขนาดใหญ่และซับซ้อน หรือกล่าวอีกนัย
หนึ่งก็คือวิธีการเชิงพันธุกรรมเป็นขั้นตอนของการวนซ้ าเพื่อพยายามค้นหาชุดค าตอบที่ดีและ
เหมาะสมที่สุด ซึ่งปัญหาการหาค่าที่เหมาะสมที่สุดสามารถพบได้จากหลายสาขาวิชา ในงานรังวัดก็
เช่นกัน เนื่องจากในปัจจุบันอย่างที่ทราบกันว่าเทคโนโลยีด้านการส ารวจรังวัดด้วยดาวเทียมได้ถูก
พัฒนาขึ้นอย่างมากจากอดีตจึงได้ก าหนดค าเฉพาะขึ้นมานั่นก็คือ GNSSหรือ Global Navigation 
Satellite System เพื่อให้ครอบคลุมถึงระบบดาวเทียมที่มีลักษณะการท างานที่คล้ายคลึงกับระบบ
ดาวเทียม GPS เกิดขึ้นอีกหลายระบบ เช่น GLONASS และ COMPASS เป็นต้น (Chen, Huang et 
al. 2009) การมีระบบดาวเทียมที่มากขึ้นซึ่งถือเป็นการช่วยเพิ่มประสิทธิภาพของการส ารวจรังวัดด้วย
ดาวเทียม ผลจากการที่มีจ านวนดาวเทียมมากขึ้นท าให้มีข้อมูลที่ได้จากการรังวัดมีมากขึ้นและน าไปสู่
การหาต าแหน่งได้อย่างรวดเร็วและมีความถูกต้องสูง ช่วยในการท างานส ารวจในพื้นที่ที่เป็นอุปสรรค
หรือมีสิ่งกีดขวางในการท างาน ซึ่งส่งผลให้การใช้งานดาวเทียมระบบGNSS มีข้อได้เปรียบกว่าการใช้
ระบบดาวเทียมGPSเพียงระบบเดียว โดยเฉพาะอย่างยิ่งวิธีการหาต าแหน่งแบบสัมพัทธ์โดยอาศัย
ข้อมูลเฟสของคลื่นส่งเป็นวิธีที่ยอมรับกันและนิยมใช้ส าหรับงานที่ต้องการความถูกต้องสูง รวมถึงงาน
ที่ต้องการหาต าแหน่งแบบเคลื่อนที่ เช่น ในงานติดตามรถยนต์ เครื่องบิน และเรือ รวมถึงงานส ารวจ
และท าแผนที่ ที่นิยมใช้เทคนิคการหาต าแหน่งแบบสัมพัทธ์ด้วยวิธีจลน์ โดยทั่วไปความน่าเชื่อถือและ
ความถูกต้องของข้อมูลทางต าแหน่งที่ได้นั้นขึ้นอยู่กับหลายปัจจัย ได้แก่ จ านวนดาวเทียม เรขาคณิต
ของดาวเทียม สถานะของดาวเทียม ระยะเวลา ขนาดของค่าคลาดเคลื่อนต่าง ๆ ความยาวของเส้น
ฐาน และสภาพแวดล้อมในขณะที่รับสัญญาณ เป็นต้น  (เฉลิมชนม์ สถิระพจน์ พ.ศ. 2549) แต่อย่างไร
ก็ตามการรังวัดข้อมูลไม่อาจจะมีความถูกต้องสมบูรณ์โดยทั้งหมด ซึ่งอาจส่งผลให้ค่าข้อมูลทาง
ต าแหน่งที่ได้ไม่มีความน่าเช่ือถือและความถูกต้องมากพอส าหรับงานที่ต้องการได้ โดยขบวนการหาค่า
เลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎี (Ambiguity Resolution, AR) ถือเป็นอีกปัจจัยที่มี
ความส าคัญถือเป็นแนวทางส าหรับปรับปรุงความน่าเชื่อถือและความถูกต้องทางต าแหน่งให้ดีขึ้น โดย
ที่ขบวนการหาค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎีนั้นจะต้องประสบผลส าเร็จ สามารถหา
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ค่าเลขปริศนาที่เป็นเลขจ านวนเต็มที่มีความถูกต้องได้ เพื่อแปลงข้อมู ลเฟสของคลื่นส่งให้เป็น
ระยะทางระหว่างเครื่องรับสัญญาณกับดาวเทียมที่มีความละเอียดถูกต้อง (สุรเชษ ศรีนารา 2557) 
จากเหตุผลดังกล่าวจึงเป็นอีกสาเหตุหนึ่งที่ส่งผลให้วิธีการเชิงพันธุกรรมมีส่วนช่วยในการหาค่าที่มี
ความเหมาะสมในขั้นตอนของกระบวนคัดเลือกข้อมูลก่อนที่จะน าเข้าสู่ขั้นตอนการประมวล เนื่องจาก
ในบางกรณีการเลือกลบข้อมูลบางชุดออกไปก่อนที่จะน าเข้าสู่ขบวนการประมวลผลอาจจะให้ค่า
ผลลัพธ์ทางต าแหน่งที่ดีและน่าเช่ือถือมากกวา่การประมวลผลข้อมูลทั้งหมด 
 จากที่ผ่านมาได้มีการศึกษาวิจัยเพื่อพัฒนาและปรับปรุงเทคนิค วิธีการ และแบบจ าลองต่างๆ
ส าหรับใช้ขจัด หรือลดค่าคลาดเคลื่อนต่าง ๆ ที่เจือปนอยู่ในข้อมูล ในงานด้านส ารวจรังวัดด้วย
ดาวเทียม  ตลอดจนศึกษาและเปรียบเทียบผลของแต่ละเทคนิควิธี เช่น Verhagen and Teunissen 
(2014) ได้ท าการประเมินประสิทธิภาพของกระบวนการหาค่าเลขปริศนาด้วยดาวเทียมระบบGPS
และกลุ่มดาวเทียม Beidou ผลการด าเนินงานแสดงให้เห็นว่าปัญหาการมองเห็นดาวเทียมต่ า (bad 
satellite visibility) สามารถแก้ไขได้โดยการใช้กลุ่มดาวเทียมสองกลุ่ม และปัญหาสัญญาณรบกวน 
(noise) ที่มีค่าสูงจะมีผลกระทบขนาดใหญ่ต่อsingle GNSS แต่จะส่งผลกระทบเพียงเล็กน้อยเมื่อใช้
GPSร่วมกับBeidou,  Odolinski, Teunissen et al. (2013) ได้ศึกษาเปรียบเทียบประสิทธิภาพของ
การรวมระบบ Beidou +GPS และระบบ Beidou, GPSเพียงระบบเดียว (ระบบเดี่ยวๆที่ไม่มีการ
รวมกัน) โดยการเปรียบเทียบอัตราการหาค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็ม ผลลัพธ์ที่ได้แสดงให้
เห็นว่าระบบการท างานร่วมกันช่วยปรับปรุงอัตราการหาค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มได้ดีขึ้น , 
Xiaoyu Shi, Benyin Yuan et al. (2013) ได้ท าการศึกษาขบวนการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็น
เลขจ านวนเต็มของการรวมระบบดาวเทียม GPS GLONASSและCOMPASS  จากการศึกษาพบว่าการ
ท างานร่วมกันของดาวเทียมทั้งสามระบบให้ผลขบวนการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวน
เต็มที่ดีกว่าการใช้งานดาวเทียมเพียงระบบเดียว  รวมถึง Chen, Huang et al. (2009) ได้ศึกษา
เปรียบเทียบประสิทธิภาพการท างานของ Beidou-2 / Compass กับGPS ในภูมิภาคเอเชีย   เพื่อ
ปรับปรุงข้อมูลทางต าแหน่งให้น่าเชื่อถือมีความถูกต้องมากขึ้น ในสภาพแวดล้อมที่เป็นอุปสรรค        
( บริเวณเขตเมืองที่มีตึกสูง, หุบเขา หรือต้นไม้ขึ้นหนาแน่น ) เป็นต้น และไม่กี่สิบปีที่ผ่านมาวิธีการ
ประมาณค่าได้ถูกพัฒนาขึ้นหลายวิธี ในกลุ่มของวิธีการประมาณค่านั้น วิธีการเชิงพันธุกรรม (Genetic 
Algorithm: GA) นับได้ว่าเป็นวิธีแรกๆที่ถูกพัฒนาขึ้นเพื่อใช้กับปัญหาการหาค่าค าตอบที่เหมาะสม
ที่สุด  ซึ่งได้ถูกน าเข้ามาประยุกต์ใช้ในงานด้านต่าง ๆ โดยเฉพาะอย่างยิ่งในงานด้านส ารวจรังวัดด้วย
ดาวเทียม ได้มีนักวิจัยหลายท่านได้น าพื้นฐานวิธีการเชิงพันธุกรรมเข้ามาประยุกต์ใช้ ได้แก่ Liu, Liu 
et al. (2005) และ Liu, Xiong et al. (2010) ได้ศึกษารูปแบบการเข้ารหัสและการปรับปรุง GA ที่มี
ผลต่อขบวนการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นจ านวนเต็มตามทฤษฎีของข้อมูล GPSจากการศึกษา
แสดงให้เห็นว่าผลจากการปรับปรุงวิธีการเชิงพันธุกรรม ให้ผลลัพธ์ที่มีความถูกต้องและน่าเชื่อถือขึ้น 
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และ Srinuandee, Satirapod et al. (2012)ได้ศึกษาผลของการประยุกต์ใช้ GA เพื่อคัดเลือก
ดาวเทียม GPS ดวงที่เหมาะสมที่สุดส าหรับการหาต าแหน่งแบบจลน์จากการศึกษาแสดงให้เห็นว่าการ
เลือกใช้ข้อมูลดาวเทียม GPS ทั้งหมดที่รับสัญญาณได้นั้น ไม่อาจจะให้ค่าผลลัพธ์ที่ดีเสมอไป โดยใน
บางกรณีการเลือกลบข้อมูลดาวเทียมบางดวงออกไปก่อนการประมวลผลอาจจะท าให้ได้ผลลัพธ์ที่ดียิ่ง
กว่า รวมไปถึง สุรเชษ ศรีนารา ( 2557) ได้เสนอวิทยานิพนธ์เรื่องการคัดเลือกดาวเทียม GNSS ที่มี
ความเหมาะสมสาหรับการหาต าแหน่งแบบจลน์โดยการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม ท าการศึกษา
โดยใช้ข้อมูลดาวเทียม GPSและ GLONASS โดยพบว่าการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรมนั้นสามารถ
ปรับปรุงขบวนการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฏีในทุกความยาวเส้นฐานที่
ท าการทดสอบได้ดีขึ้นกว่าวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์เพียงอย่างเดียว  เป็นต้น โดยในส่วน
ของการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรมนั้นได้มีการศึกษาการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover 
(Crossover Rate) และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่างกันในการประยุกต์ใช้
วิธีการเชิงพันธุกรรม(Genetic Algorithm : GA) เช่น  Bäck ( 1993) ได้ศึกษาหาค่าอัตราการกลาย
พันธุ์(Mutation rate) ที่เหมาะสมที่สุดในการค้นหาทางพันธุกรรม(Genetic Search) โดยพบว่าค่า
ความน่าจะเป็นของการเกิด Mutation ที่มีค่าเท่ากับ 1/l นั้นเป็นค่าที่มีความเหมาะสมและดีที่สุด 
และยังให้ผลเช่นนี้ในกรณีที่มีค่าอัตราการเกิดCrossover (Crossover rate) และเมื่อจ านวนของ
Crossover point มีค่าที่น้อยกว่าdimension ของฟังก์ชั่นวัตถุประสงค์ (ซึ่งถือเป็นกรณีปกติทั่วไป) 
ผลจากการเกิดCrossoverนั้นจะมีค่าที่น้อยมาก รวมไปถึง Srinivas and Patnaik (1994) ได้ศึกษา
การผลของปรับเปลี่ยนค่าความน่าจะเป็นของการเกิดCrossover(Crossover Probability )และค่า
ความน่าจะเป็นของการเกิด Mutation (Mutation Probability ) ในวิธีการเชิงพันธุกรรม(Genetic 

Algorithm : GA) โดยค่าความน่าจะเป็นของการเกิด Crossover หรือ cP   และค่าความน่าจะเป็น

ของการเกิด Mutation หรือ mP  นั้นจะแตกต่างกันขึ้นอยู่กับFitness function ในการพิจารณาค่า

ความเหมาะสมของแต่ละปัญหา โดยค่าความน่าจะเป็นของการเกิด Crossover หรือ cP  อยู่ในช่วง 

0.0-1.0 และค่าความน่าจะเป็นของการเกิด Mutation หรือ mP  อยู่ในช่วง 0.0-0.5 โดยผลการศึกษา
พบว่าเมื่อค่าความน่าจะเป็นของการเกิด Crossover มีค่าน้อยและค่าความน่าจะเป็นของการเกิด 
Mutationที่มีค่ามาก จะท าให้เกิดการเปลี่ยนแปลงจากวิธีการเชิงพันธุกรรม(Genetic Algorithm : 

GA) เป็นการคัดเลือกแบบสุ่ม หรือ random search และเมื่อมีค่า cP และ mP  ที่ต่ าจะให้ค่าความ

เหมาะสมที่มาก ในขณะเดียวกันนั้นจะได้ค่าความเหมาะสมที่ต่ าเมื่อก าหนดค่า cP  และ mP ที่มีค่ามาก  
เป็นต้น 
 โดยในงานวิจัยนี้น าเสนอวิธีการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรมในการคัดเลือกดาวเทียม
ระบบ GNSS (GPS ,GLONASS และ COMPASS) ดวงที่มีความเหมาะสมส าหรับการหาต าแหน่งแบบ
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จลน์  โดยเทคนิคการประมวลผลในภายหลัง (Post-Processing Kinematic, PPK) เพื่อปรับปรุง
อัตราการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎีให้ดีขึ้น โดยในส่วนของวิธีการ
ประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรมมีการก าหนดค่าอัตราการ
เกิด Crossover (Crossover Rate) และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่างกัน 
 
1.2 วัตถุประสงค ์

1.2.1 ศึกษาผลของขบวนการหาค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฏี ส าหรับการ
ประยุกต์ใช้ วิธีการเชิงพันธุกรรม โดยการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) 
และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่างกัน ร่วมกับการประมวลผลแบบสัมพัทธ์
ด้วยวิธีจลน์โดยใช้ข้อมูล GPS, GLONASS และ COMPASS  

1.2.2 ศึกษาเปรียบเทียบผลของขบวนการหาค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฏี 
ระหว่างวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์กับวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการ
ประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) 

 
1.3 ขอบเขตการวิจัย 

1.3.1 ขอบเขตเนื้อหาที่ศึกษา 

1.3.1.1 ศึกษาเปรียบเทียบผลของขบวนการหาค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็ม
ตามทฤษฏี ระหว่างวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์กับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิง
พันธุกรรม โดยการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) และอัตราการ
เกิด Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่างกัน  

1.3.1.2 ใช้การประมวลผลข้อมูลมาตรฐานแบบจลน์โดยการประมวลผลในภายหลัง 
(Post-Processing Kinematic, PPK) 
1.3.2 ขอบเขตพื้นที่ศึกษาที่ใช้ในการวิจัย 

ขอบเขตพื้นที่ที่ใช้ในการศึกษาวิจยัอยู่ในพื้นที่กรุงเทพมหานคร และปริมณฑล  
1.3.3 ข้อมูลทีใ่ช้ในการศึกษาวิจัย 

ข้อมูลที่ใช้ในการศึกษาวิจัยนี้ ได้แก่ ข้อมูลโครงข่ายสถานีของเครื่องรับสัญญาณ
ดาวเทียมระบบ GNSS โดยใช้เครื่องรับสัญญาณ Leica Viva GS10 Receiver , Leica Viva 
GS15 Receiver และเครื่อง Trimble R10 ซึ่งมีสถานี ESRI (ดาดฟ้า อาคารซีดีจีเฮ้าส์) เป็น
สถานีฐาน (Base Station) ท าการติดตั้งเครื่องรับสัญญาณ Leica Viva GS10 Receiver ส่วน
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สถานี SV01 (ดาดฟ้า ชั้น 4 อาคารศัลวิธานนิเทศ) ท าการติดตั้งเครื่องรับสัญญาณ Leica Viva 
GS15 Receiver  สถานี DPT9 (ดาดฟ้า ชั้น15  อาคารกรมโยธาธิการและผังเมือง) ท าการ
ติดตั้งเครื่องรับสัญญาณ Trimble R10 และ สถานี LAND (ดาดฟ้า อาคารอาคารรังวัดและท า
แผนที่ กรมที่ดิน เมืองทองธานี) ท าการติดตั้งเครื่องรับสัญญาณ Trimble R10 เป็นสถานีผู้ใช้ 
(User Station) ระยะของเส้นฐานโดยประมาณ 3.8, 6.7 และ 23.2 กิโลเมตร ตามล าดับ โดย
ข้อมูลทั้งหมดถูกจัดเก็บแบบสถิต ที่อัตราการบันทึกข้อมูลทุกๆ 1 วินาที เป็นเวลา 24 ชั่วโมง 
ของวันที่ 6 มกราคม 2558  ณ สถานี SV01(ดาดฟ้า ชั้น 4 อาคารศัลวิธานนิเทศ) วันที่ 10 
มกราคม 2558 ณ สถานี DPT9 (ดาดฟ้า ชั้น15  กรมโยธาธิการและผังเมือง) และวันที่ 7 
มกราคม 2558  ณ สถานีสถานี LAND (ดาดฟ้า อาคารอาคารรังวัดและท าแผนที่ กรมที่ดิน 
เมืองทองธานี) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที่ 1.1  ต าแหน่งโครงข่ายสถานีเครื่องรับสัญญาณดาวเทียมที่ใชใ้นการศึกษาวิจัย 
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ตารางที่ 1.1 รายละเอียดของสถานีเครื่องรับสัญญาณดาวเทียมที่ใช้ในการศึกษาวิจัย 

ชื่อสถาน ี สถานทีต่ั้ง/แหล่งที่มา หมายเหต ุ

ESRI ดาดฟ้า อาคารซีดีจี 202 ถนนนาง
ลิ้นจี่  แขวงช่องนนทรี เขตยาน
นาวา กรุงเทพฯ 10120 
 
บริษัท อีเอสอาร์ไอ (ประเทศไทย) 
จ ากัด. 

 
 

SV01 ดาดฟ้า ชั้น 4 อาคารศัลวิธาน
นิเทศ ภาควิชาวิศวกรรมส ารวจ 
ค ณ ะ วิ ศ ว ก ร ร ม ศ า ส ต ร์  
จุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย 
 
นางสาวอัศวินี วงษ์สุวรรณ 
นาย สุขสันต์ ชัยยะวงศ์ 

 
 
 
 

DTP9 ดาดฟ้า ชั้น15  กรมโยธาธิการ
และผังเมือง 224 ถนนพระราม 9 
แขวงห้วยขวาง เขตห้วยขวาง 
กรุงเทพฯ 10320 
 
นางสาวอัศวินี วงษ์สุวรรณ 
นาย สุขสันต์ ชัยยะวงศ์ 

 

LAND ดาดฟ้า อาคารรังวัดและท าแผนที่
กรมที่ดิน  ถนนแจ้งวัฒนะ ต าบล
บางพูด อ าเภอปากเกร็ด จังหวัด
นนทบุรี 11120 
 
นางสาวอัศวินี วงษ์สุวรรณ 
นาย สุขสันต์ ชัยยะวงศ์ 
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1.4  ขั้นตอนและวธิีการด าเนินการวิจัย 

1.4.1 ศึกษาทฤษฎีและงานวิจัยที่เกี่ยวข้องกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม และ
การหาต าแหน่งแบบสัมพัทธ์ด้วยวิธีจลน์ 

1.4.2  เก็บรวบรวม ตรวจสอบและจัดเตรียมข้อมูลส าหรับใช้ในการประมวลผลโดยใช้ข้อมูล
โครงข่ายสถานีของเครื่องรับสัญญาณดาวเทียมระบบ GNSS มีสถานี ESRI (ดาดฟ้า อาคารซีดีจีเฮ้าส์) 
เป็นสถานีฐาน (Base Station) ส่วนสถานี SV01 (ดาดฟ้า ชั้น 4 อาคารศัลวิธานนิเทศ) สถานี DPT9 
(ดาดฟ้า ชั้น15 อาคารกรมโยธาธิการและผังเมือง) และ สถานี LAND (ดาดฟ้า อาคารอาคารรังวัด
และท าแผนที่ กรมที่ดิน เมืองทองธานี) เป็นสถานีผู้ใช้ (User Station) 

1.4.3 ประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ก าหนดองค์ประกอบของวิธีการเชิงพันธุกรรม 
(GA) ให้มีความเหมาะสมและสอดคล้องกับการศึกษาวิจัย 

1.4.4 ประมวลผลข้อมูล โดยแยกการประมวลผลออกเป็น 2 ส่วน ได้แก่ การประมวลผล
มาตรฐานแบบจลน์ และการประมวลมาตรฐานแบบจลน์โดยประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) 
โดยการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) และอัตราการเกิด Mutation 
(Mutation Rate) ที่แตกต่างกัน 

1.4.5 วิเคราะห์และเปรียบเทียบผลลัพธ์ที่ได้จากการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ และ
การประมวลมาตรฐานแบบจลน์โดยประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) โดยการก าหนดค่าอัตรา
การเกิด Crossover (Crossover Rate) และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่าง
กัน 

1.4.6 สรุปผลการศึกษาพร้อมข้อเสนอแนะ เรียบเรียงและจัดท ารูปเล่มวิทยานิพนธ์ 
ขั้นตอนและวิธีการด าเนินการวิจัยโดยละเอียดจะมีการน าเสนอต่อไปในบทที่ 3 
 
1.5 ประโยชน์ที่คาดว่าจะได้รับ 

1.5.1 สามารถค้นหาดาวเทียมดวงที่มีความเหมาะสมส าหรับการหาต าแหน่งแบบสัมพัทธ์
ด้วยวิธีจลน์ 

1.5.2 สามารถปรับปรุงขบวนการหาค่าเลขปริศนาเป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฏีให้ดีขึ้น
โดยการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) และอัตราการเกิด Mutation 
(Mutation Rate) ที่แตกต่างกัน 
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บทที่ 2 
แนวคิดและทฤษฎีที่เกี่ยวข้อง 

1.1  แนวคิดพื้นฐานของงานวิจัย 

เป็นที่ทราบกันดีว่าในปัจจุบันเทคโนโลยีด้านการส ารวจรังวัดด้วยดาวเทียมได้ถูกพัฒนาขึ้นอย่าง
มากจากอดีต จึงส่งผลให้ในปัจจุบันได้มีการก าหนดค าเฉพาะขึ้นมานั่นก็คือ GNSSหรือ Global 
Navigation Satellite System เพื่อให้ครอบคลุมถึงระบบดาวเทียมที่มีลักษณะการท างานที่คล้ายคลงึ
กับระบบดาวเทียม GPS ที่เกิดขึ้นในบัจจุบันอีกหลายระบบ โดยผลจากการที่มีจ านวนดาวเทียมมาก
ขึ้นนั้นท าให้มีข้อมูลที่ได้จากการรังวัดที่มากขึ้นและช่วยในการหาต าแหน่งได้อย่างรวดเร็วและมีความ
ถูกต้องสูงขึ้นกว่าในอดีต ช่วยแก้ปัญหาข้อจ ากัดในการท างานส ารวจรังวัดในพื้นที่ที่เป็นอุปสรรคหรือมี
สิ่งกีดขวางในการท างาน โดยผลจากการที่มีระบบดาวเทียมที่มากขึ้นถือเป็นการช่วยเพิ่มประสิทธิภาพ
ของการส ารวจรังวัดด้วยดาวเทียม ส าหรับงานที่ต้องการความถูกต้องสูงนั้นวิธีที่ยอมรับและนิยมใช้กัน
อย่างแพร่หลายคือเทคนิคการหาต าแหน่งแบบจลน์ด้วยดาวเทียมระบบGNSS โดยใช้วิธีการหา
ต าแหน่งแบบสัมพัทธ์โดยอาศัยข้อมูลเฟสของคลื่นส่ง ซึ่งเทคนิคการรังวัดด้วยดาวเทียมแบบจลน์นี้แบ่ง
ออกได้หลายเทคนิคย่อย ซึ่งแต่ละเทคนิควิธีนั้นมีทั้งข้อดีและข้อจ ากัดที่แตกต่างกัน ในการเลือกใช้แต่
ละเทคนิคขึ้นอยู่กับความต้องการของผู้ใช้งาน  โดยเฉพาะในงานที่ผู้ใช้งานต้องการค่าความถูกต้องทาง
ต าแหน่งที่ดีขึ้น วิธีการรังวัดแบบจลน์โดยการประมวลผลในภายหลัง (Post Processing Kinematic) 
หรือ PPK ถือได้ว่าเป็นเทคนิคการรังวัดที่เป็นที่ยอมรับว่ามีความน่าเชื่อถือและความถูกต้องทาง
ต าแหน่งมาก และอีกปัจจัยที่มีความส าคัญซึ่งถือเป็นแนวทางส าหรับปรับปรุงความน่าเชื่อถือและความ
ถูกต้องทางต าแหน่งให้ดีขึ้นนั่นก็คือ ขบวนการหาค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎี 
(Ambiguity Resolution, AR) โดยที่ขบวนการหาค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎีนั้น
จะต้องประสบผลส าเร็จ สามารถหาค่าเลขปริศนาที่เป็นเลขจ านวนเต็มที่มีความถูกต้องได้  แต่อย่างไร
ก็ตามการรังวัดข้อมูลไม่อาจจะมีความถูกต้องสมบูรณ์โดยทั้งหมด ซึ่งอาจส่งผลให้ค่าข้อมูลทางต าแหน่ง
ที่ได้ไม่มีความน่าเช่ือถือและความถูกต้องมากพอส าหรับงานที่ต้องการได้ 

ดังนั้นส าหรับวิธีการรังวัดแบบจลน์โดยการประมวลผลในภายหลัง (Post Processing Kinematic) 
หรือ PPK การเลือกลบข้อมูลดาวเทียมบางดวงที่ไม่มีความสมบูรณ์ หรือไม่มีความจ าเป็นออกไปก่อน
น าเข้าสู่ขั้นตอนการประมวลผล อาจจะเป็นวิธีที่ช่วยเพิ่มประสิทธิภาพของขบวนการประมาณค่าเลข
ปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎีให้ดีขึ้นได้  โดยวิธีการดังกล่าวนั้นสามารถให้ค่าผลลัพธ์ทาง
ต าแหน่งที่น่าเชื่อถือกว่าการเลือกใช้ข้อมูลทั้งหมด จึงมีความจ าเป็นอย่างยิ่งที่จะต้องมีเทคนิคการหา
ค่าที่มีความเหมาะสมและสอดคล้องกับแต่ละปัญหา ในการเลือกลบข้อมูลจากการส ารวจรังวัดด้วย
ดาวเทียมระบบ GNSS กรณีศึกษาโดยใช้ข้อมูลจากดาวเทียม GPS GLONASS และ COMPASS บาง
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ชุดข้อมูลที่ไม่สมบูรณ์ออกไปก่อนขั้นตอนการประมวลผลเพื่อให้ได้กลุ่มของดาวเทียมดวงที่มีความ
เหมาะสมที่สุด 

 
2.2 ระบบดาวเทียมน าหน GNSS (Global Navigation Satellite Systems)  

หากกล่าวถึงระบบน าทางดาวเทียม คนส่วนใหญ่มักจะเข้าใจว่า คือ GPS เพียงอย่างเดียว แต่
ในความเป็นจริงแล้ว GPS เป็นเพียงชื่อเรียกระบบน าร่องดาวเทียมที่ถูกสร้างขึ้นโดยสหรัฐอเมริกา
เท่านั้น หน่วยงานด้านอวกาศจึงได้นิยามความหมายของระบบน าร่องดาวเทียมให้เป็นสากลว่า GNSS
หรือ Global Navigation Satellite System เพื่อให้ครอบคลุมถึงระบบดาวเทียมที่มีลักษณะการ
ท างานที่คล้ายคลึงกับระบบดาวเทียม GPSเกิดขึ้นอีกหลายระบบ เนื่องจากในปัจจุบันหลายๆประเทศ
ได้ให้ความส าคัญกับการมีระบบดาวเทียมน าร่องเป็นของตัวเอง เพื่อใช้ประโยชน์ทั้งในด้านความมั่นคง 
ระบบขนส่ง  และการแพทย์ รวมถึงการป้องกันและบรรเทาสาธารณะภัย (ดูรูปที่ 2.1 ประกอบ) ไม่ว่า
จะเป็น ระบบดาวเทียม GLONASS ที่ถูกพัฒนาโดยประเทศสหพันธรัฐรัสเซีย ระบบดาวเทียม 
Galileo ที่ถูกพัฒนาโดยกลุ่มประเทศสหภาพยุโรป ระบบดาวเทียม Compass ที่ถูกพัฒนาโดย
สาธารณรัฐประชาชนจีน ระบบดาวเทียม QZSS ที่ถูกพัฒนาโดยประเทศญี่ปุ่น และระบบดาวเทียม 
IRNSS ที่ถูกพัฒนาโดยสาธารณรัฐอินเดีย เป็นต้น และยังรวมถึงเทคโนโลยีเครื่องส่งสัญญาณดาวเทียม
ภาคพื้นดิน (Pseudo lite) และเทคโนโลยี Inertial Navigation System (INS) ด้วย ซึ่งในอนาคตทุก
ระบบสามารถใช้งานร่วมกันได้และจะท าให้การส ารวจรังวัดด้วยดาวเทียมมีประสิทธิภาพเพิ่มมากขึ้น 
(เฉลิมชนม์ สถิระพจน์ พ.ศ. 2549) ระบบ GNSS จะน ามาประยุกต์ใช้ในการค านวณหาความถูกต้อง
ทางต าแหน่งที่ต้องการความแม่นย าสูง เนื่องจากเป็นการท างานร่วมกันระหว่างระบบดาวเทียม GPS 
ร่วมกับระบบดาวเทียมอื่นๆส่งผลท าให้มีจ านวนดาวเทียมที่มีสภาพพร้อมใช้งานเพิ่มมากขึ้น ส่งผลให้
ได้ค่าทางต าแหน่งที่ดีขึ้นและมีความน่าเชื่อถือมากกว่าการใช้ข้อมูลจาก GPSเพียงอย่างเดียว เพราะ
จ านวนดาวเทียมที่มากขึ้นท าให้ข้อมูลมีมากขึ้นส่งผลให้การหาต าแหน่งมีความถูกต้องสูงและลดเวลา
ในการท าการรังวัดท าให้การท างานมีรวดเร็วขึ้น อีกทั้งยังช่วยลดผลกระทบจากข้อจ ากัดเรื่อง
สภาพแวดล้อมที่เป็นอุปสรรคในขณะท าการรังวัดเช่นกัน ส่งผลท าให้ระบบ GNSS มีข้อได้เปรียบ 
มากกว่าการเลือกใช้ข้อมูลจาก GPS เพียงอย่างเดียวท าให้มีการใช้ GNSS กันอย่างแพร่หลายในงาน
ด้านต่าง ๆ ในปัจจุบัน (เฉลิมชนม์ สถิระพจน์ พ.ศ. 2549) 
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รูปที่ 2.1  เปรยีบเทียบวงโคจรของดาวเทียมแต่ละระบบในระบบดาวเทียมน าหน GNSS 

(http://upload.wikimedia.org/wikipedia/commons/thumb/b/b4/Comparison_satellite_
navigation_orbits.svg/512px-Comparison_satellite_navigation_orbits.svg.png) 

 
1.1.1 ระบบดาวเทียม GPS (Global Positioning System)   

 ระบบดาวเทียม GPS ถูกพัฒนาโดยกระทรวงกลาโหม (Department of defense) 
ประเทศสหรัฐอเมริกาตั้งแต่ปี พ.ศ. 2516 ซึ่งถูกพัฒนามาจากระบบTRANSIT ซึ่งเป็นระบบ
น าวิถีของกองทัพเรือสหรัฐ โดยในช่วงแรกถูกออกแบบให้ใช้ประโยชน์ทางด้านการทหารเป็น
หลัก แต่ก็ยอมให้พลเรือนใช้ได้บางส่วน ระบบGPS มีข้อดีเมื่อเทียบกับระบบTRANSITและ
เป็นที่นิยมเนื่องจาก ระบบ GPS ถูกพัฒนาให้เป็นระบบที่สามารถใช้หาต าแหน่งได้ในทุก
สภาพอากาศ ตลอด 24 ชั่วโมงและใช้ได้ ณ ทุกจุดทั่วโลก รวมถึงใช้เวลาในการรังวัดน้อยกว่า
ระบบTRANSIT หลายเท่า ผลจากการพัฒนาเทคโนโลยีดังกล่าวนั้นช่วยประสิทธิภาพของการ
หาต าแหน่งด้วยดาวเทียม GPS รวมถึงการพัฒนาวิธีการพัฒนาวิธีการท างานรังวัดใน
ภาคสนาม ท าให้มีการใช้งาน GPS กันอย่างแพร่หลายในงานด้านต่างๆของฝ่ายพลเรือน
โดยเฉพาะอย่างยิ่งในงานด้านการส ารวจรังวัดและการท าแผนที่ที่ต้องการค่าความถูกต้องสูง 
โดยก่อนที่จะมีการพัฒนาระบบจีพี เอส (GPS: Global Positioning System) ขึ้นนั้น 
สหรัฐอเมริกาได้ด าเนินโครงการพัฒนาระบบน าร่องที่เกี่ยวข้องกับการใช้ดาวเทียมถึง 3 
โครงการ ประกอบด้วย ทรานสิท (TRANSIT) ไทเมชัน(TIMATION) และโปรแกรม 621B  
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 ระบบดาวเทียม GPS ประกอบด้วยส่วนประกอบ 3 ส่วนหลักๆ คือ ส่วนอวกาศ 
(Space segment) ส่วนควบคุม (Control segment) และส่วนผู้ใช้ (User segment) โดย
ในแต่ละส่วนมีความสัมพันธ์กัน (เฉลิมชนม์ สถิระพจน์ พ.ศ. 2549) ดูรูป 2.2 ประกอบ ซึ่งแต่
ละส่วนมีรายละเอียดดังต่อไปนี ้

 
รูปที่ 2.2  ส่วนประกอบของระบบ GPS (GPS segments) 

(https://kornkanok122.files.wordpress.com/2015/03/gps_segments1.jpg) 
 

 2.2.1.1 ส่วนอวกาศ (Space Segment) 

  ส่วนอวกาศของระบบดาวเทียมจีพี เอส (GPS ) เป็นส่วนที่อยู่บนอวกาศซึ่ ง
ประกอบด้วยตัวดาวเทียม และสัญญาณที่ส่งออกมาจากดาวเทียม ซึ่งในปัจจุบันระบบ
ดาวเทียมจีพีเอส (GPS )  มีจ านวนดาวเทียมทั้งหมด 32 ดวง ซึ่งประกอบไปด้วย ดาวเทียม
ดวงที่พร้อมใช้งาน 31 ดวง และดาวเทียมดวงที่ซ่อมบ ารุงอีก 1 ดวง (ข้อมูล ณ วันที่ 1 
เมษายน ค.ศ. 2015) ซึ่งโคจรอยู่ในวงโคจร 6 ระนาบ โดยทุกระนาบเอียงท ามุมกับระนาบ
ศูนย์สูตรประมาณ 55 องศา และมีมุมระหว่างกันประมาณ 60 องศา โดยที่มีวงโคจรเหนือ
พื้นโลกประมาณ 20,200 กิโลเมตร การวางวงโคจรในลักษณะดังกล่าวจะส่งผลให้มีดาวเทียม
อย่างน้อย 4 ดวงอยู่บนท้องฟ้าทุกๆ จุดบนพื้นผิวโลก ตลอดเวลา 24 ชั่วโมง และดาวเทียมจี-
พีเอส (GPS ) มีคาบการโคจรประมาณ 11 ชั่วโมง 58 นาที (หรือประมาณครึ่งวันดาราคติ)  
(เฉลิมชนม์ สถิระพจน์ พ.ศ. 2549) ดูรูปที่2.6ประกอบ โดยดาวเทียมจีพี เอส (GPS ) แต่ละ
ดวงจะมีนาฬิกาดาวเทียมหรือที่เรียกว่านาฬิกาอะตอมมิค  ซึ่งนาฬิกาดาวเทียมนี้เป็นหัวใจ
ส าคัญที่มีผลต่อความถูกต้องแม่นย าของการค านวณต าแหน่งพิกัดในเครื่องรับสัญญาณจีพี
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เอส (GPS Receiver) ที่รับสัญญาณบนโลก  โดยดาวเทียมจะใช้นาฬิกาอะตอมมิคที่เป็น
นาฬิกาชีเชียม (Cesium Atomic Clock) 2 เรือน หรือนาฬิการูบิเดียม (Rubidium Atomic 
Clock) 2 เรือน ท าให้เวลามาตรฐานของดาวเทียมมีความถูกต้องสูงมาก และนาฬิกาชุดนี้ยัง
ใช้ในการควบคุมความถี่ของคลื่นส่ง รวมถึงรหัสที่ใช้ในระบบดาวเทียมทั้งหมดอีกด้วย ดูรูปที่ 
2.3 ประกอบ 

 
รูปที่ 2.3   ระนาบวงโคจรดาวเทียมจีพีเอส (GPS Satellite Orbit) 

(http://www.novatel.com/assets/Intro-to-GNSS/Figures/Figure25.png) 
 

คลืน่สญัญาณดาวเทียม (Signal Satellites) 
ในอดีตหน่วยงานด้านความมั่นคงของสหรัฐอเมริกาได้ออกแบบให้ข้อมูลน าร่องที่ถูก

เผยแพร่โดยดาวเทียมจีพีเอส(GPS)นั้น จ าเป็นที่จะต้องถูกเข้ารหัสไว้ โดยมีวัตุประสงค์สอง
ประการ คือ เพื่อป้องกันการเข้าถึงและการกวนสัญญาณ และใช้สัญญาณรหัสส าหรับค านวณ
ค่า TOA (Time of Arrival)  โดยคลื่นสัญญาณของดาวเทียมจีพีเอส (GPS) เป็นคลื่นวิทยุที่มี 
2 ความถี่ซึ่งประกอบไปด้วย คลื่น L1 ที่มีความถี่1572.42 เมกะเฮิร์ทซ มีความยาวคลื่น
ประมาณ 19.03 เซนติเมตร และ คลื่น L2 ที่มีความถี่1227.60 เมกะเฮิร์ทซ มีความยาวคลื่น
ประมาณ 24.42 เซนติเมตร ซึ่งคลื่น L1 มีความถี่เป็น 154 เท่าของความถี่พื้นฐาน และคลื่น 
L2 มีความถี่เป็น 120 เท่าของความถี่พื้นฐาน โดยความถี่พื้นฐานมีค่าความถี่ 10.23 เม -
กะเฮิร์ทซ คลื่นวิทยุL1และL2 ที่ถูกเผยแพร่โดยดาวเทียมจีพีเอสดังกล่าวนั้นจะถูกกล้ า
สัญญาณ หรือModulation ด้วยรหัสและข้อมูลการน าหนดาวเทียม (Navigation Message) 
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เพื่อวัตุประสงค์ดังกล่าวข้างต้น รหัสที่ใช้ในการเข้ารหัสข้อมูลน าร่อง มี 2 รหัส คือ รหัส C/A 
(Clear Access or Coarse Acquisition Code) และรหัสP(Y) หรือ P (Precise Code) โดย
รหัส C/A (Clear Access or Coarse Acquisition Code) เป็นรหัสที่เปิดเผย และเปิดให้
เครื่องรับจีพีเอสของพลเรือนสามารถเข้าถึงได้อย่างเสรี ในขณะที่รหัส P(Y) หรือ P (Precise 
Code) เป็นรหัสที่ไม่เปิดเผย จะเปิดให้เฉพาะในวงการทหารและหน่วยงานความมั่นคง
เท่านั้นที่เข้าถึงได้เท่านั้น ซึ่งในสภาวะสงคราม รหัส P จะถูกเข้ารหัสอีกชั้นหนึ่ง โดยการใช้
รหัส  W และได้ผลลัพธ์ออกมาเป็นรหัส  Y  ซึ่ งรหัส  C/A (Clear Access or Coarse 
Acquisition Code) มีความถี่ 1.023 เมกะเฮิร์ทซ และมีความยาวคลื่น 300 เมตร มี
คาบเวลา 1 ใน 1,000 วินาที  ส่วนรหัส P (Precise Code)  มีความถี่10.23 เมกะเฮิร์ทซ 
และมีความยาวคลื่น 30 เมตร มีคาบเวลา 267 วัน โดยในคลื่น L1 จะถูกกล้ าสัญญาณ
(Modulation) ด้วยรหัสทั้งรหัส C/A และรหัส P(Y) หรือ P ส่วนคลื่น L2 จะถูกกล้ าสัญญาณ
(Modulation) เพียงแค่รหัส P เพียงอย่างเดียวเท่านั้น ส่วนข้อมูลการน าหนดาวเทียม
(Navigation Message) นั้นจะมีทั้งในคลื่น L1 และ L2 ดูรูปที่ 2.4ประกอบ 

 
รูปที่ 2.4  โครงสร้างของคลื่นสัญญาณดาวเทียมจีพีเอส (GPS) 

(http://nptel.ac.in/courses/105104100/lectureB_6/images/5.gif) 
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จากข้อจ ากัดของสัญญาณจีพีเอสที่ผู้ใช้พลเรือนสามารถเข้าถึงรหัส C/A ได้เพียงความถี่เดียว 
(ในคลื่นL1) ได้ส่งผลกระทบต่อความแม่นย าในการระบุต าแหน่งของผู้ใช้ที่เป็นพลเรือน และ
นอกจากนี้แรงกดดันจากหลายองค์กรโดยเฉพาะจากองค์การการบินพลเรือนระหว่างประเทศ ICAO 
หรือInternational Civil Aviation Organization และ FAA (Federal Aviation Administration) 
ส่งผลให้รัฐบาลสหรัฐอเมริกาท าการศึกษาปรับปรุงโครงสร้างสัญญาณจีพีเอสขึ้นมาใหม่ โดยมี
จุดประสงค์หลักของการพัฒนาอยู่ตรงที่เพิ่มสองความถี่ที่พลเรือนสามารถเข้าถึงได้ โดยสองความถี่ที่
กล่าวถึงนั้นไม่ถือเป็นความถี่ใหม่ทั้งหมด เนื่องจากมีการปรับปรุงให้ความถี่ L2 จะถูกกล้ าสัญญาณ
(Modulation) ด้วยรหัสทั้งรหัส C/A และรหัส P(Y) หรือ P และถูกแพร่ออกมาตลอดเวลาเหมือนกับ
คลื่นสัญญาณความถี่ L1 ซึ่งแต่เดิมนั้นความถี่ L2 จะถูกกล้ าสัญญาณ(Modulation) เพียงแค่รหัส P 
เพียงอย่างเดียวเท่านั้น โดยคลื่นสัญญาณความถี่ L2 ที่มีการปรับปรุงขึ้นมาใหม่นี้ มีชื่อเรียกว่า "L2C" 
ที่มีความถี่ 1227.60 เมกะเฮิร์ทซ ซึ่งจะถูกแพร่จากดาวเทียมจีพีเอสรุ่น Block IIR-M ที่ถูกยิงขึ้นสู่
อวกาศในปี ค.ศ.2005 ผลจากการปรับปรุงคลื่นสัญญาณ L2C นี้ส่งผลท าให้ผู้ใช้เครื่องรับสัญญาณ
แบบสองความถี่ที่เป็นพลเรือนทั่วไปสามารถรับคลื่นสัญญาณได้ทั้ง L1 และL2 ที่ถูกกล้ าสัญญาณ
(Modulation) ด้วยรหัส C/A นั้นได้รับค่าความถูกต้องมากขึ้นหรืออาจจะได้รับค่าความถูกต้อง
เทียบเท่ากับค่าความถูกต้องที่ได้จากรหัส P ของทางการทหาร และดาวเทียมจีพีเอสรุ่นล่าสุด Block 
IIF ถูกยิงขึ้นสู่อวกาศในปี ค.ศ.2008  มีการปรับปรุงคลื่นสัญญาณส าหรับความถี่ที่สองเป็นความถี่ใหม่
ที่เรียกว่า "L5" โดยมีค่าความถี่อยู่ที่ 1176.45 เมกะเฮิร์ทซ และมีความยาวคลื่น 25.48 เซนติเมตร
หรือคิดเป็น115 เท่าของความถี่พื้นฐาน ซึ่งเป็นความถี่ที่อยู่ในแถบความถี่สากลที่ใช้เฉพาะกับการน า-
ร่ อ ง อ าก าศย านด้ ว ย สั ญ ญ าณวิ ท ยุ  ( ARNS: aeronautical radio navigation service) ซึ่ ง
คลื่นสัญญาณ L5 นี้จะถูกกล้ าสัญญาณ (Modulation) ด้วยรหัส C/A และข้อมูลดาวเทียม  จากการ
พัฒนานี้ส่งผลให้จีพีเอสมีความเข้มแข็งและน่าเชื่อถือมากยิ่งขึ้นโดยเฉพาะอย่างยิ่งในการประยุกต์ใช้
งานด้านการบินพาณิชย์ ซึ่งที่ผ่านมาในอดีตนั้นจีพีเอสยังมีข้อด้อยในการใช้ประโยชน์ในงานด้านนี้อยู่ 
การปรับปรุงสัญญาณดาวเทียมนี้นอกจากการเพิ่มขีดความสามารถในการเข้าถึงให้แก่ผู้ใช้ที่ เป็นพล
เรือนแล้ว ยังมีการเพิ่มโครงสร้างสัญญาณจีพีเอสใหม่ขึ้นนั่นก็คือมีการเพิ่มรหัส M หรือmilitary code 
ขึ้นบนคลื่นสัญญาณความถี่ L1 และคลื่นสัญญาณความถี่ L2C ส าหรับผู้ใช้ที่เป็นทหารหรือท างานด้าน
ความมั่นคงของสหรัฐอเมริกา นอกจากนี้ ระบบน าร่องจีพีเอสในดาวเทียมรุ่นที่ 3 หรือที่เรียกว่า 
Block III ที่เกิดจากความร่วมมือกันระหว่างสหภาพยุโรปและสหรัฐอเมริกา ซึ่งจะมีการปรับปรุง
สัญญาณความถี่ L1 หรือที่เรียกว่า "L1C" ให้มีประสิทธิภาพสูงขึ้น โดยใช้ความถี่ 1575.42 เม-
กะเฮิร์ทซ ซึ่งมีความถี่เดียวกันกับคลื่น L1 โดยระบบน าร่องจะมีการสื่อสารกันระหว่างดาวเทียมจีพี
เอสร่วมกับดาวเทียมเฉพาะ ที่ท าหน้าที่ดูแลคุณภาพและประสิทธิภาพในการให้บริการผู้ใช้ โดย
วิวัฒนาการของคลื่นสัญญาณดาวเทียมจีพีเอส (GPS) แสดงได้ดังรูปที่ 2.5 
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รูปที่ 2.5  องค์ประกอบของคลื่นสัญญาณในดาวเทียมจีพีเอส (GPS) รุ่นต่างๆ 

(https://ieeexplore.ieee.org/ieee_pilot/articles/96jproc12/jproc-CHegarty-
2006090/assets/img/article_1/fig_3/small.jpg) 

 
2.2.1.2 ส่วนควบคุม (Control Segment) 

ส่วนควบคุมในระบบดาวเทียมจีพีเอส (GPS) มีหน้าที่รับผิดชอบในการปฏิบัติงาน
ของระบบทั้งหมด โดยหน้าที่หลักที่ส าคัญ คือ ค านวณวงโคจรดาวเทียม และข้อมูลค่าแก้
นาฬิกาดาวเทียม โดยที่ข้อมูลวงโคจรดาวเทียมจะเป็นค่าพิกัดฉากแบบคาร์ทีเซียนจะอยู่บน
พื้นหลักฐานอ้างอิง World Geodetic System (WGS84) และอ้างอิงกับเวลาจีพีเอส (GPS 
Time) ซึ่งใช้นาฬิกาอะตอมหลายเรือนที่ติดตั้งอยู่บนสถานีควบคุมหลักอยู่ที่เมือง Colorado 
Springs (เฉลิมชนม์ สถิระพจน์ พ.ศ. 2549) โดยส่วนของการควบคุม(Control Segment) 
นั้นสามารถแบ่งออกได้ดังนี้(ดูรูปที่ 2.6 ประกอบ)สถานีควบคุมหลัก (Master Control 
Station :MCS) จ านวน 1 สถานี 

- สถานีควบคุมหลักส ารอง (Alternate Master Control Station) จ านวน 1
สถาน ี

- สถานีควบคุมการส่งสัญญาณ (Command and Control Antennas) จ านวน 
12 สถานี 

- สถานีติดตาม (Monitoring station: MS) จ านวน 16 สถานี 
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รูปที่ 2.6  ส่วนควบคุมของระบบดาวเทียม GPS (GPS Control Segment) 

(http://i.lb.ua/055/36/5374b1e086ce9.jpeg) 
 

- สถานีควบคุมหลัก (Master Control Station :MCS) : ตั้งอยู่ที่ฐานทัพ
อากาศฟอลคอน  (Falcon Air Force Base) ใน เมื อง โค โลรา โดสปริ งส์  
(Colorado Springs) มลรัฐโคโรลาโดของสหรัฐอเมริกา  มีหน้าที่ ในการ
ประมวลผลข้อมูลทั้งหมดซึ่งประกอบไปด้วยข้อมูลวงโคจรดาวเทียม ข้อมูลค่า
แก้เวลานาฬิกาดาวเทียมหรือข้อมูลอื่น ๆ และส่งข้อมูลน าหนหรือNavigation 
messages เพื่อให้แน่ใจว่าดาวเทียมมีสภาพพร้อมในการใช้งานและมีค่า
ต าแหน่งของดาวเทียมที่ถูกต้อง 

- สถานีติดตาม (Monitoring station :MS) : ตั้งกระจายอยู่รอบโลก ณ หมู่
เกาะควาจาเลียน (Kwajalein Island) ประเทศฟิลิปปินส์ หมู่เกาะดิเอโกการ์
เซี ย  (Diego Garcia Island) ในมหาสมุทรอิน เดีย  หมู่ เ กาะแอสเซนชัน 
(Ascension Island) ในมหาสมุทรแอตแลนติก และหมู่เกาะฮาวาย (Hawaii 
Island) ในมหาสมุทรแปซิฟิก สถานีติดตาม(Monitoring station :MS) มีหน้าที่
เก็บรวบรวมข้อมูลชั้นบรรยากาศ การรังวัด ระยะ คลื่น และสัญญาณการน าหน
ของดาวเทียม โดยติดตามกลุ่มดาวเทียมจีพีเอส เมื่อดาวเทียมโคจรผ่านสถานี
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และส่งข้อมูลของดาวเทียมไปยังสถานีควบคุมหลัก (Master Control Station 
:MCS) 

- สถานีส่งสัญญาณภาคพื้นดิน (Ground Antennas) : มีหน้าที่ในการสื่อสาร
กับกลุ่มดาวเทียม จีพีเอส เพื่อส่งค าสั่งและท าการควบคุมจากสถานีควบคุมหลัก
ไปยังกลุ่มดาวเทียมโดยมี4 สถานีที่ตั้งอยู่ที่เดียวกันกับสถานีติดตามนั่นก็คือ .หมู่
เกาะควาจาเลียน (Kwajalein Island) ที่ประเทศฟิลิปปินส์ หมู่เกาะดิเอโกการ์
เซี ย  (Diego Garcia Island) ในมหาสมุทรอิน เดีย  หมู่ เ กาะแอสเซนชัน 
(Ascension Island) ในมหาสมุทรแอตแลนติก และหมู่เกาะฮาวาย (Hawaii 
Island) ในมหาสมุทรแปซิฟิก และ Cape Canaveral 
 

2.2.1.3 ส่วนผู้ใช้งาน (User Segment) 

ประกอบด้วยผู้ใช้ในส่วนของพลเรือนและทหาร รวมถึงการใช้เครื่องรับสัญญาณ
ดาวเทียมซึ่งติดตั้งอยู่บนพื้นดิน บนยานพาหนะเช่น รถยนต์ เรือ หรือเครื่องบิน ซึ่ งนอกจาก
จะหมายถึงผู้ใช้งานระบบ GPS รวมถึงฮาร์ดแวร์ และซอฟต์แวร์ที่ใช้ในการประมวลผลข้อมูล 
ซึ่งจะครอบคลุมไปถึงวิธีการค านวณ และปรับแก้ข้อมูลต่างๆ รวมถึงเทคนิควิธีการต่างๆ ที่
ช่วยให้เกิดการปรับปรุงและพัฒนาคุณภาพของการรับสัญญาณที่ดีขึ้น และค่าความถูกต้อง
เชิงต าแหน่งที่ถูกต้องมากขึ้น เพื่อให้บรรลุถึงความละเอียดถูกต้องสูงในงานรังวัดด้วย
ดาวเทียมระบบจีพีเอส ในแง่ของส่วนผู้ใช้งานความคือพยายามที่จะลดขนาด และปริมาณ
ของความคลาดเคลื่อนที่เกี่ยวข้องกับงานรังวัด เช่น ความคลาดเคลื่อนในข้อมูลดาวเทียม 
หรือที่เรียกว่า Ephemeris และความคลาดเคลื่อนของเวลาทั้งในส่วนของนาฬิกาดาวเทียม
และเครื่องรับสัญญาณ รวมถึงความคลาดเคลื่อนอันเนื่องจากการหักเหของคลื่นในชั้น
บรรยากาศ เป็นต้น ให้มีค่าคลาดเคลื่อน โดยประโยชน์และการประยุกต์ใช้ระบบจีพีเอส มี
มากมายเช่น การใช้ประโยชน์ด้านการคมนาคมขนส่งคือช่วยในการน าทาง การติดตามการ
เคลื่อนที่ของยานพาหนะรวมทั้งติดตามการเคลื่อนที่ของคน สัตว์ และสิ่งของ ครอบคุมถึง
การบริหารจัดการคมนาคมขนส่ง  ประโยชน์ด้านการส ารวจรังวัด ท าแผนที่รวมถึงการ
จัดสร้างฐานข้อมูลสารสนเทศภูมิศาสตร์และสนับสนุนการให้บริการข้อมูลข่าวสารเชิง
ต าแหน่งหรือLocation Based Service โดยช่วยในการปรับปรุงแก้ไขความถูกต้องเชิง
ต าแหน่งของข้อมูลที่ได้จากดาวเทียม  รวมไปถึงประโยชน์ในด้านการเกษตรคือช่วยในการ
ควบคุมเครื่องจักรกลในภาคเกษตรกรรม 
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  1.1.1 ระบบดาวเทียม GLONASS (GLObal NAvigation Satellite System)  

ระบบดาวเทียม GLONASS ย่อมาจาก GLObal’naya NAvigatsionnaya Sputnikovaya 
Sistema ในภาษารัสเซีย หรือ GLObal NAvigation Satellite System ในภาษาอังกฤษ แรกเริ่มถูก
พัฒนาขึ้นโดยสหภาพโซเวียต (Soviet Union) หรือประเทศรัสเซียในปัจจุบันนั่นเอง โดยระบบ
ดาวเทียม GLONASS เริ่มถูกพัฒนาขึ้นในช่วงปีทศวรรษ 1960-1970 เพื่อแข่งขันกับระบบดาวเทียม 
GPS และส าหรับใช้ในทางการทหาร โดยดาวเทียมกลุ่มแรกของระบบถูกปล่อยขึ้นสู่วงโคจรเมื่อ 
มกราคม ค.ศ. 1984 และในปี ค.ศ. 1996  โดยได้มีการวางแผนให้มีจ านวนดาวเทียมในวงโคจร
ทั้งหมด 24 ดวง แต่แล้วจ านวนของดาวเทียมที่สามารถใช้งานได้ก็ถูกลดจ านวนลง เนื่องจากสภาพ
เศรษฐกิจที่ทางรัสเซียได้ประสบปัญหาอยู่ในช่วงที่มีการพัฒนาระบบดาวเทียม GLONASS ท าให้ขาด
แคลนเงินทุนสนับสนุนท้ายที่สุดในปี ค.ศ. 2001 จึงท าให้ไม่สามารถส่งดาวเทียมขึ้นไปในวงโคจรได้
ตามแผนที่เคยวางไว้ ท าให้เหลือดาวเทียมที่สามารถใช้งานได้ 6-8 ดวงเท่านั้น (Rizos 2010) และใน
ปัจจุบันระบบดาวเทียม GLONASS มีจ านวนดาวเทียมทั้งหมด 28 ดวงในวงโคจร ประกอบไปด้วย
ดาวเทียมดวงที่พร้อมใช้งาน 24 ดวง, ดาวเทียมดวงที่อยู่ในช่วงของการทดสอบ 2 ดวง และดาวเทียม
ดวงที่อยู่ในช่วงของการทดลองโคจรอีก 2 ดวง โดยเป็นข้อมูล ณ วันที่ 1 เมษายน ค.ศ. 2015  ซึ่ง
ระบบดาวเทียม GLONASS ประกอบด้วยส่วนส าคัญ 3 ส่วนหลัก ๆ คล้ายคลึงกับระบบดาวเทียม 
GPS คือ ส่วนอวกาศ (Space Segment) ส่วนควบคุม (Control Segment) และส่วนผู้ใช้ (User 
Segment) โดยในแต่ละส่วนมีความสัมพันธ์กัน 

 
2.2.2.1 ส่วนอวกาศ (Space Segment)  

ในปัจจุบันมีดาวเทียม GLONASS อยู่ในวงโคจรทั้งหมด 28 ดวงในวงโคจร ประกอบไปด้วย
ดาวเทียมดวงที่พร้อมใช้งาน 24 ดวง, ดาวเทียมดวงที่อยู่ในช่วงของการทดสอบ 2 ดวง และดาวเทียม
ดวงที่อยู่ในช่วงของการทดลองโคจรอีก 2 ดวง โดยเป็นข้อมูล ณ วันที่ 1 เมษายน ค.ศ. 2015   ซึ่ง
โคจรอยู่ในระนาบวงโคจร 3 ระนาบ แต่ละระนาบมีดาวเทียมทั้งหมด 8 ดวง โดยทุกระนาบท ามุมกับ
ระนาบศูนย์สูตรประมาณ 64.8 องศา และมีมุมระหว่างกันประมาณ 120 องศา โดยที่มีวงโคจรเหนือ
พื้นโลกประมาณ 19,100 กิโลเมตร วงโคจรนี้อยู่ต่ ากว่าวงโคจรของดาวเทียมจีพีเอส (GPS) ประมาณ 
1,100 กิโลเมตร และมีคาบการโคจรประมาณ 11 ชั่วโมง 15 นาที  ดูรูปที่ 2.7 ประกอบ 
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รูปที่ 2.7  ส่วนอวกาศของระบบดาวเทียม GLONASS (GLONASS Space Segment) 

(http://www.navipedia.net/images/5/5d/ GlonassConstellation.JPG) 
 

วิวัฒนาการของดาวเทียม GLONASS เริ่มจากการสร้างกลุ่มดาวเทียมรุ่นต้นแบบหรือPrototypes 
ขึ้นทั้งหมดจ านวน 18 ดวงโดยดาวเทียมกลุ่มแรกของดาวเทียม GLONASS ถูกเรียกว่า Block I 
หลังจากนั้นได้มีการพัฒนาและสร้างดาวเทียม GLONASS-M ซึ่งเป็นระบบดาวเทียม GLONASS ที่
สองที่ถูกส่งขึ้นสู่อวกาศดวงแรกในปี ค.ศ. 2003. หลังจากนั้นได้มีการสร้างดาวเทียม GLONASS-K ซึ่ง
ถือเป็นกลุ่มดาวเทียม GLONASS รุ่นที่สามตามมา  

คลืน่สญัญาณดาวเทียม (Signal Satellites) 
คลื่นสัญญาณดาวเทียม (Satellite Signals) ของทั้งดาวเทียม GPS และ GLONASS 

มีโครงสร้างของคลื่นสัญญาณวิทยุที่ใกล้เคียงกันโดยดาวเทียมจะมีการแพร่สัญญาณด้วย
คลื่นสัญญาณวิทยุที่มีสองความถี่เช่นเดียวกับสัญญาณจากดาวเทียมจีพีเอส(GPS) คือ
คลื่นสัญญาณ L1 และคลื่นสัญญาณ L2 นั่นเอง โดยคลื่นสัญญาณวิทยุเหล่านี้จะถูกกล้ า
สัญญาณหรือModulation ด้วยรหัส C/A-Code และ P-Code และข้อมูลดาวเทียม โดยที่
ความถี่คลื่นสัญญาณ L1 ถูกกล้ าสัญญาณหรือModulation ด้วยรหัส C/A-Code และ P-
Code แต่คลื่นสัญญาณความถี่ L2 นั้นจะถูกกล้ าสัญญาณหรือModulation ด้วยรหัส P-
Code เพียงอย่างเดียว (เฉลิมชนม์ สถิระพจน์ พ.ศ. 2549)  จากการออกแบบ พัฒนาและ
ปรับปรุงดาวเทียม GLONASS-M ท าให้คลื่นสัญญาณดาวเทียม GLONASS ในคลื่นสัญญาณ
ความถี่ L2 สามารถกล้ าสัญญาณหรือModulation ได้ทั้งรหัส C/A-Code และรหัส P-Code 
ได้ และดาวเทียม GLONASS-K ได้มีการเพิ่มคลื่นสัญญาณใหม่ คือคลื่นสัญญาณ L3 ที่มี
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ความถี่เท่ากับ 1,204.704 เมกะเฮิร์ทซ ท าให้สามารถใช้งานได้ทั้งระบบ FDMA และ CDMA 
ถือเป็นการเพิ่มประสิทธิภาพส าหรับการท างานร่วมกันกับดาวเทียมระบบอื่นให้ดียิ่งขึ้น 
(Rizos 2010)  และในส่วนของการคัดแยกคลื่นสัญญาณของดาวเทียม GLONASS นั้น
ดาวเทียมGLONASSทั้งหมดจะท าการแพร่กระจายคลื่นสัญญาณวิทยุที่หลายความถี่ตาม
จ านวนช่องสัญญาณความถี่ที่มีโดยมีรหัส C/A-Code และรหัสP-Code ที่เหมือนกันทุกดวง 
และเครื่องรับสัญญาณดาวเทียม GLONASS จะท าการคัดแยกคลื่นสัญญาณวิทยุที่เข้ามา
ทั้งหมด จากความถี่ที่แตกต่างกันของแต่ละช่องสัญญาณ โดยที่จ านวนช่องสัญญาณความถี่ 
ในปัจจุบันมีทั้งหมด 24 ช่องสัญญาณเราจะเรียกขั้นตอนการคัดแยกนี้ว่า FDMA หรือ
Frequency Division Multiple Access  โดยการคัดแยกคลื่นสัญญาณของดาวเทียม
GLONASS มีแตกต่างจากการคัดแยกคลื่นสัญญาณของดาวเทียม GPS ตรงที่การคัดแยก
คลื่นสัญญาณของดาวเทียม GPS นั้นดาวเทียมทุกดวงจะท าการแพร่กระจายคลื่นสัญญาณ
วิทยุที่ความถี่เดียว แต่ประกอบไปด้วยรหัส C/A-Code และ P-Code ที่แตกต่างกันออกไป
ในดาวเทียมแต่ละดวง จะพบว่าเครื่องรับสัญญาณดาวเทียม GPS จะท าการคัดแยก
คลื่นสัญญาณที่เข้ามาทั้งหมด เพื่อแยกข้อมูลของดาวเทียมแต่ละดวง จากการตรวจหารหัสที่
ถูกกล้ าสัญญาณหรือModulation เทียบกับรหัสที่อยู่ในเครื่องรับ เราเรียกขั้นตอนการคัด
แยกนี้ว่า CDMA หรือCode Division Multiple Access 

 
รูปที่ 2.8  วิวัฒนาการของคลื่นสัญญาณดาวเทียมโกลนาส (GLONASS) 

            (https://ieeexplore.ieee.org/ieee_pilot/articles/96jproc12/jproc-CHegarty-
2006090/assets/img/article_1/fig_5/large.jpg) 
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2.2.2.2 ส่วนควบคุม (Control Segment) 

ส่วนควบคุมของระบบดาวเทียม GLONASS หน้าที่หลักที่ส าคัญของส่วนควบคุม
(Control Segment) ในระบบดาวเทียม GLONASS นั้นมีความคล้ายคลึงกับระบบดาวเทียม 
GPS นั่นก็คือ การค านวณวงโคจรดาวเทียมและข้อมูลค่าแก้นาฬิกาดาวเทียม ส่วนควบคุม
(Control Segment)ในระบบดาวเทียม GLONASS ประกอบด้วยศูนย์ควบคุมระบบ หรือ
System Control Centre จ านวน 1สถานีต้ังอยู่ที่เมือง Krasnoznamensk ท าหน้าที่ในการ
ประมวลผลข้อมูลทั้งหมด ในลักษณะเช่นเดียวกันกับสถานีควบคุมหลักของดาวเทียมใน
ระบบ GPS ศูนย์ควบคุมระบบถูกเชื่อมต่อกับโครงข่ายสถานีติดตามและสถานีอัพโหลด ที่ตั้ง
กระจายตัวอยู่ทั่วประเทศรัสเซีย ซึ่งมีหน้าที่ในการติดตามสถานะของดาวเทียมแต่ละดวงใน
วงโคจรรวมถึงการส่งข้อมูลค่าแก้ต่าง ๆ ที่ค านวณได้จากศูนย์ควบคุมไปยังดูรูปที่ 2.9
ประกอบ   

 

รูปที่ 2.9  ส่วนควบคุมของระบบดาวเทียม GLONASS หรือGLONASS Ground Segment 
(http://www.navipedia.net/index.php/GLONASS_Ground_Segment) 

 

2.2.2.3  ส่วนของผู้ใชง้าน (User Segment) 

ในส่วนของผู้ใช้สามารถแบ่งกลุ่มออกเป็นผู้ใช้ฝ่ายทหาร และผู้ใช้ฝ่ายพลเรือน 
เช่นเดียวกับระบบดาวเทียมจีพีเอส  จากการพัฒนาเทคโนโลยีที่เป็นไปอย่างรวดเร็ว และเพื่อ
ตอบสนองความต้องการในปัจจุบัน โดยระบบดาวเทียมGLONASS ถือเป็นระบบดาวเทียมที่
มีผู้ใช้งานเลือกใช้รองมาจากระบบดาวเทียมจีพีเอส ซึ่งกลุ่มผู้ใช้ฝ่ายพลเรือนซึ่งถือว่าเป็นกลุ่ม
ผู้ใช้งานที่มีขนาดใหญ่เนื่องจากมีกลุ่มของผู้ใช้ที่หลากหลาย การพัฒนาเพื่อให้ผู้ใช้งาน
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โดยทั่วไปสามารถใช้ประโยชน์จากข้อมูลทางต าแหน่งได้นั้นเป็นเหตุให้หลายบริษัทได้ท าการ
ผลิตเครื่องรับสัญญาณให้มีขนาดเล็กลงและมีราคาที่ถูกลงกว่าในอดีต (เฉลิมชนม์ สถิระพจน์ 
พ.ศ. 2549) และเพิ่มขีดความสามารถของเครื่องรับสัญญาณให้มีประสิทธิภาพมากขึ้นส าหรับ
รองรับการใช้งานร่วมกันกับระบบดาวเทียมอื่น ๆ ซึ่งสอดคล้องกับพัฒนาเพื่อการประยุกต์ใช้
ระบบดาวเทียมน าหน GNSS ร่วมกันระหว่าง ระบบดาวเทียมGPS และ ระบบดาวเทียม 
GLONASS เพื่อการปรับปรุงความน่าเชื่อถือ และความถูกต้องทางต าแหน่ง ให้ดียิ่งขึ้นอีกด้วย 
นอกจากนั้นยังเพิ่มความหลากหลายของพื้นที่ในการใช้งานให้มากขึ้นด้วย การประยุกต์ใช้
งานในส่วนของผู้ใช้งาน (User Segment) ในปัจจุบันนั้นได้มีการพัฒนาในส่วนการใช้
ประโยชน์จากระบบดาวเทียม GLONASS มาใช้งานร่วมกับเทคโนโลยี GNSS เช่นการใช้งาน
ในโทรศัพท์มือถือสมาร์ทโฟน ตลอดจนระบบติดตามยานพาหนะ เช่นรถยนต์ เรือ และ
เครื่องบิน เป็นต้น  

 
1.1.2   ระบบดาวเทียม BeiDou/Compass 

 ระบบดาวเทียม Compass เป็นระบบดาวเทียมแบบน าหนระบบที่ 2 ซึ่งวางแผนและ
พัฒนาขึ้นโดยสาธารณรัฐประชาชนจีน โดยในช่วงแรกเปิดให้บริการครอบคลุมเฉพาะประเทศจีนและ
ประเทศใกล้เคียงเท่านั้น แต่มีเป้าหมายในระยะยาวที่จะท าให้พื้นที่การให้บริการครอบคลุมทั่วทั้ งโลก
เหมือนกับระบบดาวเทียม GPS และ GLONASSและคาดว่าในปี ค.ศ. 2020 จะสามารถให้บริการได้
สมบูรณ์และเต็มระบบครอบคลุมทุกพื้นที่ทั่ว ซึ่งระบบดาวเทียม Compass มีการเปิดให้บริการไว้ 2 
ระดับ คือ การให้บริการส าหรับพลเรือนแบบไม่เสียค่าใช้จ่าย โดยมีค่าความถูกต้องอยู่ในระดับ 10 
เมตร และการให้บริการส าหรับผู้ใช้ที่เป็นเจ้าหน้าที่ของรัฐและในทางการทหารเท่านั้นโดยจะให้ค่า
ความถูกต้องที่สูง  
 โดยมีการส่งดาวเทียมดวงแรกขึ้นสู่อวกาศในวันที่ 30 ตุลาคม ค.ศ. 2000 คือดาวเทียม 
BeiDou-1A จากนั้นดาวเทียมดวงที่สองก็ถูกปล่อยสู่อวกาศตามมาในวันที่ 20 ธันวาคม ค.ศ. 2000 
โดยดาวเทียมดวงท่ีสองน้ีมีช่ือว่า BeiDou-1B  และในวันที่ 25 พฤษภาคม ค.ศ. 2003  ได้มีการส่ง
ดาวเทียมขึ้นสู่อวกาศอีกครั้งซึ่งดาวเทียมดวงที่สามนี้เป็นดาวเทียมส ารองที่มีชือว่า ดาวเทียม BeiDou-
1C   ในขณะที่การให้บริการดาวเทียมที่มากขึ้นและมีประสิทธิภาพที่ดีขึ้นในภูมิภาคเอเชีย ดาวเทียม
Compass ถู กพัฒน า  ผ ลิ ต แ ล ะ เ ปิ ด ตั ว โ ด ย  China Aerospace Science and Technology 
Corporation (CASTC) โดยดาวเทียมสองดวงแรกของระบบดาวเทียม Compass ได้ถูกส่งขึ้นไปในวง
โคจรตั้งแต่วันที่ 14 และ 15 เมษายน ในปีค.ศ. 2009 ตามล าดับ ซึ่งดาวเทียมดวงแรกในระบบ
Compass คือ Compass-M1 และดาวเทียมในระบบCompass ดวงที่สองคือ Compass-G2  
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 ในอนาคตเมื่อระบบครบสมบูรณ์ครอบคลุมทั่วทั้งโลกแล้ว  จะมีจ านวนดาวเทียมในระบบ
Compassอยู่ในวงโคจรประมาณ 35 ดวง ซึ่งประกอบด้วยดาวเทียม MEO 27ดวง , ดาวเทียม  IGSO 
3 ดวงและ ดาวเทียม GEO  5 ดวง  ณ ต าแหน่งที่ 58.75º E, 80º E, 110.5º E, 140º E และ160º E 
ตามล าดับ (Chen, Huang et al. 2009) 

 
รูปที่ 2.10  วงโคจรดาวเทียมในระบบ Compass (ดาวเทียม MEO 27ดวง, ดาวเทียม IGSO 3 ดวง

และ ดาวเทียม GEO 5 ดวง) 
(http://www.23yy.com/upload/2015/03/14/3d72bd22-ce5b-441b-b77a-

80470226257f.jpg) 
 

.1.1.2 1 ส่วนอวกาศ ( Space Segment) 

ในอนาคตเมื่อระบบดาวเทียมCompassครบสมบูรณ์ครอบคลุมทั่วทั้งโลกแล้ว  จะมี
จ านวนดาวเทียมในระบบCompassอยู่ในวงโคจรประมาณ 35 ดวง ซึ่งประกอบด้วย
ดาวเทียม MEO(Medium Earth Orbit) 27ดวง(24+ส ารอง3ดวง) โคจรอยู่ที่ระดับความสูง
ประมาณ 21 ,528 กิโลเมตร , ดาวเทียม  IGSO (Inclined Geosynchronous Orbit) 3 
จ านวนดวง โคจรในระดับความสูง 35,786 กิโลเมตร และ ดาวเทียม GEO (Geostationary 
orbit) หรือดาวเทียมค้างฟ้า จ านวน   5 ดวง โคจรอยู่ที่ระดับความสูง 35,786 กิโลเมตร ณ 
ต าแหน่งที่ 58.75º E, 80º E, 110.5º E, 140º E และ160º E ตามล าดับ (Chen, Huang et 

al. 2009) โดยดาวเทียม MEO (Medium Earth Orbit) โคจรท ามุมเอียง55 กับระนาบเส้น
ศูนย์สูตร มี 3 ระนาบวงโคจร (ระนาบละ8 ดวง)  โคจรรอบโลกใช้เวลาประมาณ 12 ชั่วโมง 
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53 นาที ในขณะที่ดาวเทียม GEO (Geostationary orbit) แต่ละดวงโคจรท ามุมที่แตกต่าง

กันคือ  ณ ต าแหน่ง 58.75E, 80E, 110.5E, 140E และ 160E ตามล าดับ(Chen, 
Huang et al. 2009) และดาวเทียม IGSO (Inclined Geosynchronous Orbit) มีระนาบ

วงโคจรจะท ามุมเอียง55 กับระนาบเส้นศูนย์สูตรเป็นมุม และแต่ละระนาบจะท ามุม120 

คือ ณ ต าแหน่ง 98E, 218E และ 338E  

คลืน่สญัญาณดาวเทียม (Signal Satellites) 
ย่านความถี่ของระบบดาวเทียมCompass ทีได้ระบุเป็น B1, B2, และ B3 โดย B1 มี

ย่านความถี่เท่ากับ 1,559.052 – 1,591.788 MHz ส่วน B2 มีย่านความถี่เท่ากับ1,166.22 – 
1,217.37 MHz และB3 มีย่านความถี่เท่ากับ 1,250.618 – 1,286.423 MHz ซึ่งย่านสัญญาณ
คลื่นความถี่ของระบบดาวเทียมCompass ของประเทศจีนที่ได้ระยุไว้ในปี ค.ศ. 2010 โดย
ฝ่ายบริหารระบบดาวเทียม GNSS แห่งชาติจีนถูกจัดอยู่ในย่านความถี่ E1, E2, E5B, และ E6 
โดยทับซ้อนกับสัญญาณของดาวเทียมGalileo ที่ถูกพัฒนาโดยกลุ่มประเทศสหภาพยุโรป แต่
ปรากฏว่าดาวเทียมCompassของประเทศจีนได้ใช้คลื่นความถี่ย่าน E1, E2, E5B และ E6 
เป็นประเทศแรก  

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที่ 2.11  คลื่นความถี่ของระบบดาวเทียมCompass เทียบกับระบบดาวเทียมGalileo 
(http://www.researchgate.net/profile/Stefan_Wallner3/publication/266214837_Compa
ss_Signal_Structure_and_First_Measurements/links/54b38b960cf28ebe92e2ea58.pdf) 
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รูปที ่2.12  คลื่นความถี่ของระบบดาวเทียมCompass เทียบกับระบบดาวเทียม Galileo และระบบ
ดาวเทียม GLONASS 

(http://www.microwavejournal.com/ext/resources/images/Figures/2012/May/5M34- 
F1x500.jpg) 

 
2.2.3.2 ส่วนควบคุม (Control Segment) 

โดยมีส่วนควบคุม (Control Segment) ของ Compassประกอบด้วย สถานีควบคุม
หลักหนึ่งสถานี สถานีอัพโหลดสองสถานี และสถานีตรวจสอบ30 สถานี โดยหน้าที่ของสถานี
ควบคุมหลัก (Master Control Station)คือควบคุมและประมวลผลข้อมูลที่รังวัดได้จาก
สถานีตรวจสอบเพื่อสร้างข้อมูลน าหนของดาวเทียมแต่ละดวง ส่วนหน้าที่ของสถานีอัพโหลด
ข้อมูล (Upload Station) คือการอัปโหลดการแก้ไขวงโคจรของดาวเทียมและข้อมูลน าหน
ของดาวเทียมไปยังกลุ่มดาวเทียมCompass และหน้าที่ของสถานีตรวจสอบ (Monitor 
Station) คือเก็บข้อมูลการโคจรของกลุ่มดาวเทียมCompass  ที่ผ่านสถานีตรวจสอบทุกครั้ง 
โดยข้อมูลการติดตาม (tracking data) จะถูกเก็บรวบรวมโดยสถานีตรวจสอบ 5 สถานีใน
สิงคโปร์ , ซิดนีย์ , เพิร์ธ (Perth) , เนกะชิมะ (Tanegashima)  และเชนไน (Chennai) 
นอกจากนี้ยังมีข้อมูลmulti-GNSS observations จากสถานีอ้างอิงในคาซาน (Kazan) ซึ่ง
เป็นส่วนหนึ่งของโครงการ IGS MGEX (Chen, Huang et al. 2009) ดังรูปที่ 2.13 
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รูปที่ 2.13  สถานีตรวจสอบและติดตามภาคพื้นดินของดาวเทียมCompass 
(จุดสีแดงแทนดาวเทียมGEO, เส้นสีฟ้าแทนดาวเทียม IGSO และเส้นสีเขียวแทนดาวเทียม MEO) 
(http://www.nature.com/srep/2014/140415/srep04692/fig_tab/srep04692_F1.html) 

 
2.2.3.3 ส่วนของผู้ใช้งาน (User Segment) 

ในส่วนของส่วนของผู้ใช้งาน (User Segment) ยังไม่เป็นที่สนใจของผู้ใช้งาน
โดยทั่วไป เนื่องจากเป็นระบบดาวเทียมที่อยู่ในช่วงของการพัฒนา โดยในปัจจุบันผู้ที่สนใจใช้
งานส่วนใหญ่เป็นกลุ่มนักวิจัยที่ศึกษาระบบดาวเทียมCompass เพื่อเป็นการประเมิน
ประสิทธิภาพ รวมถึงการประยุกต์ใช้งานร่วมกับระบบดาวเทียมอื่นๆในระบบดาวเทียมน าหน 
GNSS  
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 GPS GLONASS COMPASS/BeiDou 

จ านวนดาวเทียมปัจจุบัน 32 24 14(5GEO, 5IGSO, 
4MEO) 

จ านวนดาวเทียมที่
ออกแบบไว ้

32 24 35 (5 GEO, 3 
IGSO, 27 MEO) 

จ านวนระนาบโคจร 6 3 3 (MEO) 
มุมเอียงของระนาบโคจร 55 65 55 (MEO & 

IGSO) 
ความสูงวงโคจร 

(กิโลเมตร) 
20,180 19,100 27,528 (MEO) 

เวลาโคจร 11h 58m 11h 15m 12h 53m (MEO) 
เวลาอ้างอิง GPST 

UTC(USNO) 
UTC(SU) BDT UTC(NTSC) 

ระบบพิกัด WGS 84 PZ 90 CGCS 2000 
Ephemerides Kepler 

Elements and 
temporal 
variations 

Geocentric 
Cartesian 

Coordinate 
and temporal 

variations 

Kepler Elements 
and temporal 

variations 

Ephemeris update Every 2h Every 2h Every 30min 
Message length 12.5 min 2.5 min 12 min (and 6 

min) 
 

ตารางที่ 2.1 เปรียบเทียบดาวเทียมแต่ละระบบในระบบดาวเทียมน าหน GNSS (GPS, 
GLONASS และ COMPASS/BeiDou) 
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2.3 วิธีการรังวัดดว้ยดาวเทียมจากสมการค่าสงัเกต (Observation Equation)  

ค่ารังวัดที่ได้จากการรับสัญญาณดาวเทียมเพ่ือใช้ในการค านวณหาต าแหน่งมี 2 ชนิดที่
ส าคัญ คือ ซูโดเรนจ์ (Pseudorange) และเฟสของคลื่นส่ง (Carrier Phase) ซึ่งมีรายละเอียดดังนี้ 

 
2.3.1 ซูโดเรนจ์ (Pseudorange) 

ซูโดเรนจ์ คือ ระยะทางระหว่างดาวเทียมกับเครื่องรับสัญญาณที่วัดจากดาวเทียมมายัง
เครื่องรับสัญญาณ โดยหาได้จากการถอดรหัสจากสัญญาณที่ส่งออกจากดาวเทียมเปรียบเทียบ
กับรหสัที่เครื่องรับสัญญาณสร้างขึ้น ท าให้ทราบระยะเวลาที่คลื่นสัญญาณดาวเทียมเดินทางจาก
ดาวเทียมมายังเครื่องรับสัญญาณ จากนั้นน าความเร็วของคลื่นส่งวิทยุหคูณกับเวลา จะได้
ระยะทางระหว่างดาวเทียมกับเครื่องรับ นั่นก็คือ “ซูโดเรนจ์”  แต่ซูโดเรนจ์ที่วัดได้นี้จะมีค่า
คลาดเคลื่อนไปจากระยะทางจริง เนื่องจากรหัสสัญญาณที่ส่งจากดาวเทียมนั้นได้มาจากนาฬิกา
ของดาวเทียม ในขณะที่รหัสสัญญาณที่สร้างขึ้นในเครื่องรับสัญญาณ ได้มาจากนาฬิกาของ
เครื่องรับสัญญาณ โดยท าการเลื่อนรหัสทั้งสองไปมาจนกระทั่งได้รหัสที่ตรงกัน โดยค่าเลื่อน
ระหว่างรหัสทั้งสอง คือ ระยะเวลาที่คลื่นวิทยุใช้ในการเดินทางจากดาวเทียมมายังเครื่องรับ
สัญญาณ ซูโดเรนจ์จึงมีความคลาดเคลื่อนของเวลาอันเนื่องมาจากความแตกต่างของนาฬิกาทั้ง
สอง ส่งผลให้ซูโดเรนจ์ที่วัดได้จึงมีค่าคลาดเคลื่อนไปจากระยะทางจริง นอกจากนี้ซูโดเรนจ์ยังมี
คลาดเคลื่อนอื่นๆปนอยู่ด้วยทั้งค่าคลาดเคลื่อนของวงโคจรดาวเทียมและค่าคลาดเคลื่อนจากชั้น
บรรยากาศที่คลื่นสัญญาณเดินทางผ่าน (เฉลิมชนม์ สถิระพจน์ พ.ศ. 2549)  การวัดซูโดเรนจ์หา
ได้จากสมการที่ 2.1  (Xu 2007)  

 

 ionoorbitsrer
s
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s
r ttcttttR  )(),(),(  

                   multidetrop                                                            (2.1) 
โดยที่ 

s
rR     คือ ซูโดเรนจ์ที่ได้จากการวัดรหัสจากดาวเทียม (s) ถึงเครื่องรับ (r) (เมตร) 
s
r     คือ ระยะทางเรขาคณิตระหว่างดาวเทียม (s) ถึงเครื่องรับ (r) (เมตร) 

et     คือ เวลาขณะที่คลื่นถูกส่งออกมาจากดาวเทียม (วินาที) 

rt     คือ เวลาขณะที่คลื่นถึงเครื่องรับ (วินาที) 
c     คือ ความเร็วของคลื่นส่ง หรือความเร็วแสง (เมตร/วินาที) 

st     คือ ค่าคลาดเคลื่อนของนาฬิกาดาวเทียม (วินาที) 

rt     คือ ค่าคลาดเคลื่อนของนาฬิกาเครื่องรับ (วินาที) 
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orbit     คือ ค่าคลาดเคลื่อนเนื่องจากวงโคจรดาวเทียม (เมตร) 

iono       คือ ค่าคลาดเคลื่อนเนื่องจากช้ันบรรยากาศไอโอโนสเฟียร์ของคลื่นส่ง (เมตร) 

trop     คือ ค่าคลาดเคลื่อนเนื่องจากชั้นบรรยากาศโทรโพสเฟียร์ (เมตร) 

tide     คือ ค่าคลาดเคลื่อนเนื่องจากแรงแผ่นดิน และแรงจากมหาสมุทร (Earth Tide 
and Ocean Loading) (เมตร) 

mul     คือ ค่าคลาดเคลื่อนเนื่องจากการเกิดคลื่นหลายวิถี (Multipath) (เมตร) 
     คือ ค่าคลาดเคลื่อนเนื่องจากสัญญาณรบกวนในซูโดเรนจ์ที่วัดได้ของรหัส (เมตร) 

 
2.3.2 เฟสของคลื่นส่ง (Carrier Phase) 

  โดยการวัดเฟสของคลื่นส่งนั้นใช้ส าหรับงานรังวัดด้วยดาวเทียมที่ต้องการค่าความ
ละเอียดถูกต้องสูงในระดับเซนติเมตร โดยการประมวลผลด้วยการใช้ข้อมูลเฟสของคลื่นส่ง 
นั้นคือการวัดเปรียบเทียบค่าต่างระหว่างเฟสของคลื่นส่งที่ดาวเทียมส่งสัญญาณลงมาเทียบ
กับเฟสของคลื่นส่งที่เครื่องรับสัญญาณสร้างขึ้น โดยคลื่นแบ่งออกเป็น 2 ส่วน โดยส่วนแรก
คือ ส่วนของสัญญาณคลื่นที่เป็นจ านวนเต็มรอบ (Integer cycle part) ซึ่งจ านวนลูกคลื่นใน
ส่วนที่เป็นจ านวนเต็มรอบของคลื่นสัญญาณส่งที่ถูกส่งลงมา เรียกว่า จ านวนลูกคลื่นปริศนา 
( Integer Cycle Ambiguity) หรือเลขปริศนา (Ambiguity) นั่นเอง อีกส่วนคือส่วนของ
สัญญาณคลื่นที่ไม่เต็มรอบ (Fractional part) (เฉลิมชนม์ สถิระพจน์ พ.ศ. 2549) ดูรูปที่ 
2.14 ประกอบ  การค านวณหาจ านวนลูกคลื่นปริศนา (Integer Cycle Ambiguity) หรือเลข
ปริศนา (Ambiguity)  สามารถค านวณหาได้จากขบวนการหาค่าเลขปริศนา (Ambiguity 
Resolution: AR) ที่ เป็นการค านวณในภายหลังในขั้นตอนของการประมวลผลข้อมูล 
โดยทั่วไปขบวนการประมาณค่าเลขปริศนาแบ่งการประมาณค่าได้ 2 แบบ คือการประมาณ
ค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนจริง (Ambiguity-float solution) และการประมาณค่าเลข
ปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎี (Ambiguity-fixed solution) ซึ่งการประมาณค่า
เลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎี (Ambiguity-fixed solution) เป็นที่ยอมรับกัน
ว่าให้ความถูกต้องสูงกว่าการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนจริง (Ambiguity-float 
solution) และเป็นที่นิยมใช้ในซอฟต์แวร์เชิงพาณิชย์ทั่วไป (เฉลิมชนม์ สถิระพจน์ พ.ศ. 
2549) 
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รูปที่ 2.14  หลักการวัดระยะเฟสของคลื่นส่ง 

             (http://www.intechopen.com/source/html/39780/media/image5.png) 
 

จากรูป 2.14 แสดงถึงหลักการของการวัดระยะด้วยเฟสของคลื่นส่ง โดยค านวณการ
วัดระยะด้วยเฟสของคลื่นส่งจากการน าค่าเลขปริศนา (Ambiguity) ที่ได้คูณด้วยความยาว
คลื่น จากนั้นน ามาบวกกับค่าที่ได้จากการวัดส่วนย่อยของลูกคลื่น (Phase Measurement) 
และจ านวนลูกคลื่นที่เครื่องรับสัญญาณรับได้ (Counted Cycles) ที่คูณด้วยความยาวคลื่น
แล้วเข้าไปแล้วจะได้ระยะทางรวมระหว่างเครื่องรับสัญญาณดาวเทียมกับดาวเทียม โดยทั้งนี้
ส่วนที่มีความส าคัญมากก็คือ ขบวนการ Ambiguity Resolution: AR ซึ่งจะต้องประมวลผล
หาจ านวนคลื่นเต็มรอบ ผลจากการค านวณนี้ท าให้ได้ระยะทางที่มีความละเอียดถูกต้อง 
ส่งผลให้สามารถค านวณค่าพิกัดต าแหน่งเครื่องรับที่มีความถูกต้อง สมการส าหรับการวัดเฟส
ของคลื่นส่ง สามารถแสดงได้ดังสมการที่ 2.2 (Xu 2007) 
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  multidetrop                                                                             (2.2) 
 

โดยที่ 
s
r     คือ ซูโดเรนจ์ที่ได้จากการวัดเฟสของคลื่นส่งจากดาวเทียม (s) ถึงเครื่องรับ (r) 

(เมตร) 
s
r     คือ ระยะทางเรขาคณิตระหว่างดาวเทียม (s) ถึงเครื่องรับ (r) (เมตร) 

et     คือ เวลาขณะที่คลื่นถูกส่งออกมาจากดาวเทียม (วินาที) 

rt     คือ เวลาขณะที่คลื่นถึงเครื่องรับ (วินาที) 
c     คือ ความเร็วของคลื่นส่ง หรือความเร็วแสง (เมตร/วินาที) 

st     คือ ค่าคลาดเคลื่อนของนาฬิกาดาวเทียม (วินาที) 

rt     คือ ค่าคลาดเคลื่อนของนาฬิกาเครื่องรับ (วินาที) 

orbit     คือ ค่าคลาดเคลื่อนเนื่องจากวงโคจรดาวเทียม (เมตร) 

iono       คือ ค่าคลาดเคลื่อนเนื่องจากช้ันบรรยากาศไอโอโนสเฟียร์ของคลื่นส่ง  (เมตร) 

trop     คือ ค่าคลาดเคลื่อนเนื่องจากช้ันบรรยากาศโทรโพสเฟียร ์(เมตร) 

tide     คือ ค่าคลาดเคลื่อนเนื่องจากแรงแผ่นดิน และแรงจากมหาสมุทร (Earth Tide 
and Ocean Loading) (เมตร) 

mul     คือ ค่าคลาดเคลื่อนเนื่องจากการเกิดคลื่นหลายวิถี (Multipath) (เมตร)  
   คือ ค่าคลาดเคลื่อนเนื่องจากสัญญาณรบกวนในซูโดเรนจ์ที่วัดได้ของคลื่นส่ง 

(เมตร)  
     คือ ความยาวคลื่นของคลื่นส่ง (เมตร) 

s
rN     คือ ค่าเลขปริศนาของคลื่นส่ง หรือ Ambiguity (หน่วยนับ) 

 
 
2.4 เทคนิคในการรังวัดด้วยดาวเทียมแบบสัมพัทธ์ 

โดยทั่วไปส าหรับงานที่ต้องการค่าความถูกต้องต าแหน่งที่สูงจะใช้การหาต าแหน่งแบบ
สัมพัทธ์โดยอาศัยข้อมูลเฟสของคลื่นส่ง (Carrier phase-based differential positioning) โดย
เทคนิคการวัดข้อมูลเฟสของคลื่นส่งเป็นการเปรียบเทียบค่าต่างระหว่าเฟสของคลื่นส่งที่ดาวเทียมส่ง
ลงมากับเฟสของคลื่นที่เครื่องรับสร้างขึ้นมา จึงเป็นวิธีที่ให้ค่าความถูกต้องสูง ในปัจจุบันการท างาน
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รังวัดเพื่อการหาพิกัดต าแหน่งด้วยดาวเทียมก าลังเป็นที่นิยมและแพร่หลายมากขึ้น โดยการหา
ต าแหน่งด้วยระบบดาวเทียม สามารถแบ่งออกเป็น 2 วิธี ได้แก่ การหาต าแหน่งจุดเดี่ยว (Single 
Point Positioning) หรือการหาต าแหน่งแบบสัมบูรณ์ (Absolute Positioning) ซึ่งเป็นการหา
ต าแหน่งของจุดเดี่ยวโดยวิธีนี้ต้องการเครื่องรับแบบน าหนเพียงเครื่องเดียว ในการรังวัดจ าน าเครื่องรับ
สัญญาณดาวเทียมไปวางที่จุดต้องการหาค่าต าแหน่ง หลังจากนั้นเมื่อเครื่องรับสามารถรับสัญญาณ
จากดาวเทียมได้ครบ 4 ดวง จะแสดงค่าพิกัดต าแหน่งได้ในทันที ซึ่งค่าความถูกต้องของการหา
ต าแหน่งจุดเดี่ยวโดยใช้รหัส C/A อยู่ในเกณฑ์ประมาณ +10 ถึง 25 เมตร ซึ่งมีความคลาดเคลื่อนทาง
ต าแหน่งค่อนข้างมาก และวิธีที่สองคือการหาต าแหน่งแบบสัมพัทธ์ (Relative Positioning) ถือเป็น
วิธีการหาต าแหน่งที่ยอมรับกันโดยทั่วไป และนิยมใช้ส าหรับงานที่ต้องการความถูกต้องสูงมากกว่าการ
หาต าแหน่งแบบสัมบูรณ์  โดยการหาต าแหน่งแบบสัมพัทธ์หรือที่บางคนเรียกว่า Differential 
Positioning นี้จะเป็นการหาต าแหน่งเปรียบเทียบระหว่างสองจุด โดยใช้ต าแหน่งสัมบูรณ์อย่างน้อย
หนึ่งจุดที่ทราบค่า ค านวณหาต าแหน่งสัมบูรณ์ของจุดอื่น ๆ วัตถุประสงค์ของการ หาต าแหน่งแบบ
สัมพัทธ์คือ ต้องการให้ได้ความถูกต้องของต าแหน่งเครื่องรับที่ดีขึ้นกว่าการหาต าแหน่งแบบสัมบูรณ์ 
การหาต าแหน่งแบบสัมพัทธ์มีหลักการท างานที่ส าคัญคือ จ าเป็นต้องมีเครื่องรับสัญญาณแบบรังวัด
อย่างน้อย 2 เครื่องขึ้นไป โดยน าเครื่องรับสัญญาณเครื่องที่หนึ่งไปวางไว้ ณ ต าแหน่งหมุดที่ทราบค่า
พิกัดแล้ว เรียกว่า สถานีฐาน (Base Station) หรือสถานีอ้างอิง (Reference station) ส่วนเครื่องรับ
สัญญาณที่เหลือจะถูกน าไปวางรับสัญญาณตามจุดที่ต้องการทราบค่าพิกัด เรียกว่า สถานีผู้ใช้งาน 
(User Station) หรือสถานีจร (Roving station) การหาค่าพิกัดต าแหน่งจุดต่าง ๆ ด้วยวิธีนี้เครื่องรับ
สัญญาณที่ทั้งสถานีฐานและสถานีผู้ใช้งานจะต้องรับข้อมูลจากดาวเทียมกลุ่มเดียวกัน และอยู่ ใน
ช่วงเวลาเดียวกัน ดูรูปที่ 2.15 ประกอบ 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที่ 2.15  การหาต าแหน่งจุดเดี่ยว (Single Point Positioning) 
(http://nptel.ac.in/courses/105104100/lectureB_12/images/1.gif) 
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รูปที่ 2.16  การหาต าแหน่งแบบสัมพัทธ ์(Relative Positioning) 

 (http://nptel.ac.in/courses/105104100/lectureB_12/images/2b.gif) 
 

เทคนิคการหาต าแหน่งแบบสัมพัทธ์(Relative Positioning) เป็นวิธีที่นิยมใช้ในการ
รังวัดในสนาม โดยทั่วไปส าหรับงานที่ต้องการค่าความถูกต้องต าแหน่งที่สูงจะใช้การหา
ต าแหน่งแบบสัมพัทธ์โดยอาศัยข้อมูลเฟสของคลื่นส่ง (Carrier phase-based differential 
positioning) โดยเทคนิคการวัดข้อมูลเฟสของคลื่นส่งเป็นการเปรียบเทียบค่าต่างระหว่าง
เฟสของคลื่นส่งที่ดาวเทียมส่งลงมากับเฟสของคลื่นที่เครื่องรับสร้างขึ้นมา จึงเป็นวิธีที่ให้ค่า
ความถูกต้องสูง ในปัจจุบันการท างานรังวัดเพื่อการหาพิกัดต าแหน่งด้วยดาวเทียมก าลังเป็นที่
นิยมและแพร่หลายมากขึ้น เทคนิคการหาต าแหน่งแบบสัมพัทธ์ด้วยการใช้ข้อมูลเฟสของคลื่น
ส่งที่ใช้กันในปัจจุบัน สามารถแบ่งได้ และมีรายละเอียดในแต่ละวิธีดังนี ้
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2.4.1 การรังวัดแบบสถิต (Static) 

วิธีการรังวัดแบบสถิตเป็นวิธีพื้นฐานของการวัดระยะโดยใช้คลื่นส่ง วิธีนี้มีหลักการ
ท างาน คือ ใช้เครื่องรับสัญญาณอย่างน้อยสองเครื่อง โดยเครื่องรับสัญญาณเครื่องแรกจะถูก
วางไว้ ณ ต าแหน่งหมุดที่ทราบค่าพิกัดแล้วหรือที่เรียกว่าสถานีฐาน ส่วนเครื่องรับสัญญาณที่
เหลือจะถูกน าไปวางรับสัญญาณ ณ ต าแหน่งจุดที่ต้องการหาค่าพิกัดหรือเรียกว่าสถานี
ผู้ใช้งาน ทั้งนี้เครื่องรับสัญญาณทั้งสองจะต้องรับข้อมูลจากดาวเทียมกลุ่มเดียวกัน และอยู่ใน
ช่วงเวลาเดียวกันอย่างน้อย 4 ดวง และต้องตั้งอยู่กับที่เป็นระยะเวลาหนึ่ง ๆ ซึ่งโดยทั่วไปอยู่
ระหว่าง 1-2 ชั่วโมง เพื่อให้มีข้อมูลของการวัดระยะที่เพียงพอที่จะใช้ในการประมวลผลเพื่อ
หาจ านวนคลื่นเต็มรอบที่ไม่สามารถวัดได้ ซึ่งโดยหลักการพบว่าวิธีการหาต าแหน่งนี้ใช้การหา
ต าแหน่งสัมพัทธ์ของจุดสองจุดที่อยู่ห่างกันเป็นระยะทางยาวได้แต่การใช้ซอฟต์แวร์เชิง
พาณิชย์หรือซอฟต์แวร์ของโรงงานผลิตเครื่องรับสัญญาณนั้น ก าหนดระยะทางสูงสุดที่ให้
ความถูกต้องได้ตามข้อก าหนดของเครื่องรับสัญญาณที่ระยะทางประมาณ 20-30 กิโลเมตร 
เท่านั้น ค่าพิกัดต าแหน่งที่ได้จากวิธีการนี้ให้ค่าความถูกต้อง ตั้งแต่ 5 มิลลิเมตร ถึง 2.5 
เซนติเมตร (ส าหรับเส้นฐานที่มีความยาวไม่เกิน 20 กิโลเมตร) (เฉลิมชนม์ สถิระพจน์ พ.ศ. 
2549) 

 
รูปที่ 2.17   การรังวัดแบบสถิต 
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2.4.2 การรังวัดแบบสถิตอย่างเร็ว (Rapid Static) 

วิธีการรังวัดแบบสถิตอย่างเร็วนี้มีหลักการท างานเหมือนกับวิธีการรังวัดแบบสถิตทุก
ประการ คือ ใช้เครื่องรับสัญญาณอย่างน้อยสองเครื่อง โดยเครื่องรับสัญญาณเครื่องแรกจะ
ถูกวางไว้ ณ ต าแหน่งหมุดที่ทราบค่าพิกัดแล้วหรือที่เรียกว่าสถานีฐาน ส่วนเครื่องรับสัญญาณ
ที่เหลือจะถูกน าไปวางรับสัญญาณ ณ ต าแหน่งจุดที่ต้องการหาค่าพิกัดหรือเรียกว่าสถานี
ผู้ใช้งาน ทั้งนี้เครื่องรับสัญญาณทั้งสองจะต้องรับข้อมูลจากดาวเทียมกลุ่มเดียวกัน และอยู่ใน
ช่วงเวลาเดียวกันอย่างน้อย 4 ดวง แต่แตกต่างกันจากวิธีการรังวัดแบบสถิตตรงที่ต้องการ
ข้อมูลน้อยกว่าท าใหใ้ช้ระยะเวลาในการรับสัญญาณจะสั้นลงเหลือประมาณ 10-20 นาที โดย
วิธีการนี้จะให้ค่าความถูกต้องส าหรับเส้นฐานที่มีความยาวไม่เกิน 15 กิโลเมตรอยู่ระหว่าง 1-
3 เซนติเมตร (เฉลิมชนม์ สถิระพจน์ พ.ศ. 2549) 

 
2.4.3 การรังวัดแบบจลน์ในทันที (Real Time Kinematic: RTK) 

วิธีการรังวัดหาต าแหน่งแบบสัมพัทธ์ด้วยวิธีการท างานแบบจลน์ในทันที(Real Time 
Kinematic) หรือมักถูกเรียกย่อว่า RTK นั้น มีข้อดีคือ ใช้เวลาในการรังวัดค่อนข้างเร็ว 
สามารถประมวลผลข้อมูลในขณะที่ก าลังรับสัญญาณได้พร้อมกันส่งผลท าให้ได้ค่าพิกัด
ต าแหน่งในทันที แต่ก็มีข้อจ ากัดในเรื่อง ความถูกต้องทางต าแหน่ง และความน่าเชื่อถือของ
ค่าพิกัดที่ได้โดยจะลดลงเมื่อระยะเส้นฐานระหว่างสถานีฐานกับสถานีผู้ใช้งานเพิ่มขึ้น (ธีรทัต 
เจริญกาลัญญูตา และเฉลิมชนม์ สถิระพจน์ พ.ศ. 2552) วิธีการรังวัดหาต าแหน่งแบบสัมพัทธ์
ด้วยวิธีการท างานแบบจลน์ในทันที มีหลักการรังวัดที่ความคล้ายคลึงกับวิธีการรังวัดแบบ
สถิตนั่นก็คือ ต้องใช้เครื่องรับสัญญาณอย่างน้อยสองเครื่อง โดยเครื่องหนึ่งถูกวางไว้บน
ต าแหน่งหมุดที่ทราบค่าพิกัดแล้วหรือที่เรียกว่าสถานีฐาน ส่วนเครื่องรับสัญญาณที่เหลือจะ
ถูกน าไปวางรับสัญญาณ ณ ต าแหน่งจุดที่ต้องการหาค่าพิกัดหรือเรียกว่าสถานีผู้ใช้งาน แต่
แตกต่างจากวิธีการรังวัดแบบสถิตคือในกรณีของการหาต าแหน่งแบบจลน์ในทันทีนี้สามารถ
เคลื่อนย้ายเครื่องรับสัญญาณเครื่องที่สองได้ ในกรณีที่มีการติดตั้งอุปกรณ์สื่อสารระหว่าง
เครื่องรับสัญญาณทั้งสอง ซึ่งอุปกรณ์สื่อสารนั้นอาจเป็นเครื่องรับและส่งคลื่นวิทยุ หรือ
โทรศัพท์มือถือ ตลอดจนอุปกรณ์ที่สามารถติดต่อกับระบบอินเตอร์เน็ตได้ วิธีการรังวัดหา
ต าแหน่งแบบสัมพัทธ์ด้วยวิธีการท างานแบบจลน์ในทันทีจะค่าพิกัดต าแหน่งได้ทันทีในสนาม 
การหาค่าพิกัดต าแหน่งจุดต่าง ๆ ด้วยวิธีการรังวัดหาต าแหน่งแบบสัมพัทธ์ด้วยวิธีการท างาน
แบบจลน์ในทันที  เครื่องรับสัญญาณที่สถานีฐานและเครื่องรับสัญญาณที่สถานีผู้ใช้งานต้อง
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รับข้อมูลจากดาวเทียมกลุ่มเดียวกัน ในช่วงเวลาเดียวกันอย่างน้อยจ านวน 5 ดวง ที่ส าคัญ
เครื่องรับสัญญาณดาวเทียมที่ใช้จะต้องเป็นเครื่องรับสัญญาณแบบสองความถี่เท่านั้น ส าหรับ
เส้นฐานที่มีความยาวไม่เกิน 15 กิโลเมตร วิธีการนี้ให้ค่าความถูกต้องในระดับ 1-5 เซนติเมตร 
(เฉลิมชนม์ สถิระพจน์ พ.ศ. 2549)   

 
2.4.4 การรังวัดแบบจลน์ในทันทีโดยอาศัยระบบเครือข่ายสถานีฐาน (Network-Based 
RTK: NRTK) 

วิธีการรังวัดแบบจลน์ในทันทีโดยอาศัยระบบเครือข่ายสถานีฐาน (Network-Based 
RTK) หรือเรียกสั้นๆว่า NRTK มีข้อดีคือมีผลกระทบของความคลาดเคลื่อนเชิงพื้นที่น้อยกว่า
เทคนิคการรังวัดแบบจลน์ในทันทีแบบเดิมหรือRTK ซึ่งความคลาดเคลื่อนเชิงพื้นที่จะถูกขจัด
ในขั้นตอนของการประมวลผลเพื่อหาต าแหน่ง โดยวิธีการรังวัดแบบจลน์ในทันทีโดยอาศัย
ระบบเครือข่ายสถานีฐาน(NRTK)นี้ถูกพัฒนาออกแบบมาเพื่อปรับปรุงและแก้ไขข้อจ ากัดของ
เทคนิคการรังวัดแบบจลน์ในทันที(RTK) ส่งผลให้วิธีการรังวัดแบบจลน์ในทันทีโดยอาศัย
ระบบเครือข่ายสถานีฐาน(NRTK) นั้นสามารถลดข้อจ ากัดในเรื่องของความถูกต้องทาง
ต าแหน่ง และความน่าเชื่อถือของค่าพิกัดเมื่อมีระยะทางระหว่างสถานีฐานและสถานีผู้ใช้งาน
ที่เพิ่มขึ้น ส่งผลให้การหาค่าเลขปริศนาที่เป็นจ านวนเต็มตามทฤษฎีนั้นมีประสิทธิภาพและท า
ให้ขบวนการประมาณค่าเลขปริศนาท าได้ง่ายและรวดเร็วกว่าโดยมีความน่าเชื่อถือมากกว่า
วิธีการรังวัดแบบจลน์ในทันที(RTK) ซึ่งเป็นผลจากการที่มีความคลาดเคลื่อนที่น้อยลง ช่วยให้
การหาต าแหน่งของสถานีผู้ใช้งานสามารถท าได้รวดเร็ว และมีความน่าเชื่อถือมากขึ้นด้วย 
วิธีการรังวัดแบบจลน์ในทันทีโดยอาศัยระบบเครือข่ายสถานีฐาน(NRTK) นั้นมีองค์ประกอบ
ของเทคนิคที่ประกอบด้วย สถานีฐานถาวร, ศูนย์ควบคุมกลาง และสถานีผู้ใช้งาน ซึ่งแตกต่าง
จากเทคนิคการรังวัดแบบจลน์ในทันที(RTK) แต่การท างานในสนามของวิธีการรังวัดแบบจลน์
ในทันทีโดยอาศัยระบบเครือข่ายสถานีฐาน(NRTK) มีคล้ายคลึงกับวิธีการรังวัดแบบจลน์
ในทันที(RTK) โดยหลักการท างานของวิธีการรังวัดแบบจลน์ในทันทีโดยอาศัยระบบเครือข่าย
สถานีฐาน(NRTK) จะเริ่มจากสถานีฐานถาวรที่มีเครื่องรับสัญญาณดาวเทียมแบบรังวัด
คุณภาพสูงชนิดหลายความถี่ อย่างน้อย 3 สถานี ที่ติดต้ังในที่ตั้งที่ถาวรซึ่งสภาพพื้นที่โดยรอบ
ไม่มีกสิ่งกีดขวางและมีอินเตอร์เน็ตเชื่อมต่อกับระบบตลอดเวลาเพื่อใช้ในการส่งข้อมูลไปยัง
ศูนย์ควบคุมส่วนกลางได้ในทันที เมื่อศูนย์ควบคุมส่วนกลางได้รับข้อมูลมาจากทุกสถานีฐาน
ถาวรหลังจากนั้นจะท าการประมวลผลเพื่อค านวณหาค่าแก้คลาดเคลื่อนชนิดต่าง ๆ เพื่อส่ง
ให้สถานีผู้ใช้งานต่อไป เมื่อผู้ใช้งานต้องการทราบค่าพิกัดสามารถท าได้โดยใช้เครื่องรับ
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สัญญาณเพียงเครื่องเดียวไปวางตามต าแหน่งจุดที่ต้องการทราบค่าพิกัดที่อยู่ในพื้นที่ระบบ
เครือข่ายของสถานีฐานให้บริการ ดูรูปที่ 2.18ประกอบ 

 
รูปที่ 2.18  เทคนิคการรังวัดแบบจลน์ในทนัทีโดยอาศัยระบบเครือข่ายสถานีฐาน (Network-Based 

RTK: NRTK) 
(http://water.usgs.gov/osw/gps/images/trimble_lg.jpg) 

 
2.4.5 การรังวัดแบบจลน์โดยการประมวลผลในภายหลัง (Post Processing Kinematic: 
PPK) 

วิธีการรังวัดแบบจลน์โดยการประมวลผลในภายหลัง(Post Processing Kinematic)  
หรือที่เรียกสั้นๆว่า PPK นี้มีความแตกต่างจากวิธีการรังวัดแบบจลน์ในทันที(RTK) ตรงที่
ผู้ใช้งานไม่จ าเป็นต้องมีอุปกรณ์สื่อสารที่ใช้รับส่งข้อมูลระหว่างสถานีฐานกับสถานีผู้ใช้งาน 
และค่าพิกัดต าแหน่งไม่สามารถแสดงได้ในทันที ณ ต าแหน่งจุดที่ต้องการได้การท างานใน
สนามคล้ายคลึงกับวิธีการรังวัดแบบจลน์ในทันที(RTK) เพื่อใช้รับส่งข้อมูลระหว่างสถานีฐาน
กับสถานีผู้ใช้งาน แต่วิธีการรังวัดแบบจลน์โดยการประมวลผลในภายหลังนั้นไม่สามารถแสดง
ค่าพิกัดต าแหน่ง ณ ต าแหน่งจุดที่ต้องการในทันทีได้โดยจะต้องรอจนกว่าจะท าการ
ประมวลผลข้อมูลในภายหลังเสร็จก่อนจึงจะได้ค่าต าแหน่งจุดที่ต้องการ แต่วิธีการรังวัดแบบ
จลน์โดยการประมวลผลในภายหลังดีกว่าวิธีการรังวัดแบบจลน์ในทันที(RTK) ตรงที่ได้ค่าพิกัด
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ต าแหน่งที่ดีกว่าและวิธีการรังวัดแบบจลน์โดยการประมวลผลในภายหลังเป็นที่ยอมรับว่ามี
ความน่าเชื่อถือและความถูกต้องทางต าแหน่งมากกว่าทั้งเทคนิค RTK และ NRTK ดูรูปที่ 
2.19 ประกอบ 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

  
 
 

 
รูปที่ 2.19  เทคนิควิธีการรังวัดแบบจลน์โดยการประมวลผลในภายหลัง 

            (http://www.geom4me.com/wp-content/uploads/2014/10/rtk_image2_e.jpg) 
 
2.5 วิธีการเชงิพันธุกรรม (Genetic Algorithm, GA) 

 วิธีการเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm, GA) เป็นวิธีการหาค าตอบที่เหมาะสมโดยใช้
หลักการคัดเลือกตามธรรมชาติโดยจากแบบจ าลองวิวัฒนาการของสิ่งมีชีวิตจาก “ทฤษฎีการ
วิวัฒนาการ”ของ Charles Darwin โดย John Holland และนักศึกษาจากมหาวิทยาลัยมิชิแกน 
สหรัฐอเมริกาได้ร่วมกันคิดค้นและพัฒนาวิธีการเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm, GA) ขึ้นในช่วงปี
ทศวรรษ 1960-1970 โดยมีจุดมุ่งหมายเพื่อใช้อธิบายการเปลี่ยนแปลงของกระบวนการทางธรรมชาติ
ของพันธุกรรมและน ากลไกลการเปลี่ยนแปลงเหล่านี้ไปประยุกต์ใช้ในการเขียนโปรแกรมทาง
คอมพิวเตอร์ โดยหลักการของวิธีการเชิงพันธุกรรมก็คือ สิ่งมีชีวิตทั้งหมดทุกชนิดนั้นมีลักษณะที่ดีและ
ไม่ดี แต่การถ่ายทอดลักษณะทางพันธุกรรมนี้นั้นจะถ่ายทอดลักษณะที่ดีไปสู่ประชากรรุ่นถัดไป ท าให้
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ได้สิ่งมีชีวิตรุ่นใหม่ที่มีลักษณะที่ดีขึ้นจากรุ่นพ่อแม่ ในส่วนของลักษณะที่ไม่ดีนั้นจะไม่ถูกน ามา
พิจารณา 

วิธีการเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm, GA) เป็นการหาค าตอบของปัญหาที่มีขนาดใหญ่
และซับซ้อนโดยอาศัยขั้นตอนวิธีของการค้นหาที่อยู่บนกลไกของกระบวนการเลือกสรรโดยธรรมชาติ 
เป็นขั้นตอนของการวนซ้ า เพื่อพยายามค้นหาชุดค าตอบที่ดีและเหมาะสมที่สุด 

 องค์ประกอบที่ส าคัญวิธีการเชิงพันธุกรรมประกอบด้วย 5 ส่วนที่ส าคัญดังนี ้
2.5.1 การเข้ารหัส (Encoding) 

การเข้ารหัส (Encoding) เป็นขั้นตอนการแปลงทางเลือกในการแก้ปัญหาที่เป็นไปได้
ให้อยู่ในรูปแบบโครโมโซม โดยการเข้ารหัส (Encoding) สามารถเป็นได้หลายรูปแบบ
ขึ้นกับความแตกต่างของปัญหาที่เราสนใจ (ดูรูปที่2.20ประกอบ) 

รูปที่ 2.20  โครโมโซม (Chromosome) และยีนส์ (Gene) ที่ป็นส่วนประกอบของโครโมโซม 
 
ตัวอย่างการเข้ารหัสได้แก ่

2.5.1.1 การเข้ารหัสแบบเลขฐานสอง หรือBinary Encoding: เป็น
รูปแบบการเข้ารหัสที่นิยมใช้กันมาก เนื่องจากเป็นรูปแบบโครโมโซมเริ่มแรกที่ถูก
น ามาใช้ในการแก้ปัญหาโดยวิธีการเชิงพันธุกรรม โดยในแต่ละต าแหน่งของยีนส์ของ
โครโมโซมหรือแต่ละบิตใน String จะถูกแทนด้วย 0 หรือ 1  

รูปที่ 2.21  การเข้ารหัสแบบเลขฐานสอง หรือBinary Encoding 
 

2.5.1.2 การเข้ารหัสแบบแทนค่า หรือValue Encoding: เป็นรูปแบบ
การเข้ารหัสโดยที่ทุกต าแหน่งของยีนส์บนโครโมโซมจะถูกแทนด้วยค่าบางค่า ที่
สามารถเช่ือมโยงไปยังปัญหาได้ อาจเป็นได้ทั้ง จ านวนจริง จ านวนเต็ม และตัวอักษร 
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    n =                              (Number of Fitness Parameter)  
              x =                        (Fitness Parameter) 
             w =                                   (Weight of Fitness Parameter) 

(2.3) 

ถือเป็นรูปแบบการเข้ารหัสที่ถูกใช้กับปัญหาที่ค่อนข้างซับซ้อน และมีความพิเศษ
บางอย่าง 

 
 
 

 
รูปที่ 2.22  การเข้ารหัสแบบแทนค่า หรือValue Encoding 

 
2.5.2  ประชากรเริ่มต้น (Initial Population) 

เป็นการกระท าที่ต้องท าเป็นล าดับแรกก่อนที่จะเข้าสู่กระบวนการของขั้นตอนวิธีการ
เชิงพันธุกรรม เป็นลักษณะที่เป็นต้นแบบหรือต้นก าเนิดในกระบวนการถ่ายทอดลักษณะทาง
พันธุกรรม โดยประชากรต้นก าเนิดเกิดจากการสุ่มเลือก(Random)จากกลุ่มประชากรทั้งหมด
ที่มีอยู่ โดยค านึงถึงความหลากหลายของรูปแบบยีนส์ภายในโครโมโซมแต่ละตัว  โดยขนาด
ของประชากรจะขึ้นอยู่กับความซับซ้อนของปัญหานั้นๆ ถ้าขนาดของประชากรนั้นมีขนาด
ใหญ่จะช่วยเพิ่มประสิทธิผลในการค้นหาชุดค าตอบที่เราต้องการได้ แต่การที่มีประชากร
ขนาดใหญ่นั้นก็ต้องการหน่วยความจ าที่มากตามมาเช่นกัน และใช้เวลาในการค้นหาชุด
ค าตอบค่อนข้างนานด้วยเช่นกัน 

 
2.5.3 ฟังก์ชั่นวัตถุประสงค์ (Objective Function) 

เป็นฟังก์ชั่นที่ใช้ในการบ่งชี้ค่าความเหมาะสมเพื่อใช้ประเมินว่าแต่ละทางเลือกนั้นมี
ความเหมาะสมที่จะใช้ในการแก้ปัญหาได้ดีเพียงใด โดยให้ผลลัพธ์เป็นค่าตัวเลขที่บ่งบอกถึง
ความเหมาะสม หากค่าที่ได้ใกล้เคียงกับค าตอบที่เราต้องการนั้นแสดงว่าค าตอบชุดนี้มี
ลักษณะที่ดีเหมาะสมที่จะใช้เป็นพ่อพันธุ์แม่พันธุ์ในการสร้างประชากรรุ่นถัดไป  โดยวิธีการ
หาค่าความเหมาะสมนั้นจะใช้สมการที่สอดคล้องกับปัญหานั้นๆ ฟังก์ชั่นวัตถุประสงค์ 
(Objective Function) แสดงได้ดังสมการที่ (2.3) 
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2.5.4  ตัวด าเนินการเชิงพันธุกรรม (Genetic Operators) 

ตัวด าเนินการเชิงพันธุกรรม (Genetic Operators) เป็นการด าเนินงานเพื่อให้
เกิดวิวัฒนาการที่ได้มาซึ่งค าตอบที่ดีขึ้น ซึ่งถือเป็นหัวใจส าคัญของขั้นตอนวิธีการเชิง
พันธุกรรม ซึ่งประกอบด้วยขั้นตอนที่ส าคัญ 3 ขั้นตอน ดังนี ้
2.5.4.1 การคัดเลือก (Selection) : เป็นการคัดเลือกโครโมโซมคู่พ่อพันธุ์แม่พันธุ์ใน

การสืบสายพันธุ์หรือที่เรียกว่าParent ซึ่งวิธีการเชิงพันธุกรรมจะท างานโดย
สนับสนุนให้โครโมโซมที่มีความเหมาะสมมากกว่ามีโอกาสในการถูกเลือก
มากกว่าโครโมโซมที่มีความเหมาะสมน้อยกว่า เทคนิคการคัดเลือกที่นิยมใช้กัน
และง่ายที่สุดคือ การคัดเลือกแบบวงล้อรูเล็ต(Roulette Wheel Selection) ที่
เป็นการคัดเลือกแบบให้ค่าน้ าหนักความเหมาะสมในแต่ละโครโมโซม ข้อควร
ระวังของการคัดเลือกคือต้องให้ทุกๆโครโมโซมมีโอกาสถูกเลือกไม่ว่าจะมีค่า
ความเหมาะสมมากน้อยเพียงใดก็ตาม 

 
รูปที่ 2.23  การคัดเลือกแบบวงล้อรูเล็ต (Roulette Wheel Selection) 

(http://ribbons.com/onlinegames/img/72768-roulette-wheel-method-for-ga.jpg) 
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2.5.4.2 การผสมพันธุ์ (Crossover) : เป็นขั้นตอนที่ท าให้เกิดความหลากหลายของ
สิ่งมีชีวิต ในการแก้ปัญหาก็เช่นกันการเกิด  Crossover จะท าให้เกิดความ
หลากหลายของค าตอบที่ได้ท าให้เราสามารถเลือกค าตอบที่มีความเหมาะสมกับ
ปัญหาที่เราต้องการแก้ได้มากที่สุด  

รูปที่ 2.24  การผสมพันธุ์ (Crossover) 
 

2.5.4.3 การกลายพันธุ์ (Mutation) : เป็นขั้นตอนที่เกิดขึ้นหลังจากการ Crossover 
นั่นก็คือได้รุ่นลูกที่เกิดจากการผสมจากรุ่นพ่อแม่แล้ว จึงน ารุ่นลูกมาเข้าสู่
กระบวนการกลายพันธุ์ เป็นกระบวนการที่น าผลจากการ  Crossover มา
ด าเนินการต่อเพื่อให้เกิดการเปลี่ยนแปลงค่า ณ ต าแหน่งของยีนส์ที่ถูกก าหนด
จากการสุ่มโดยเปลี่ยนค่าจากค่าเดิมเป็นค่าใหม่ ท าให้เกิดลักษณะใหม่ๆเกิดขึ้น
และท าให้เกิดวิวัฒนาการขึ้นนั่นเอง ส าหรับการประยุกต์ใช้ในการแก้ปัญหานั้น 
Mutation จะท าหน้าที่ในการป้องกันความผิดพลาดของวิธีการแก้ไขปัญหา
ทั้งหมด โดยจะเข้าไปด าเนินการเฉพาะปัญหาที่ดีที่สุดของการแก้ปัญหานั้นๆ 

 
 
 
 
 
 

รูปที่ 2.25  การกลายพันธุ์ (Mutation) (Bräunl 2008) 
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2.6 พารามิเตอร์ (Parameters) 

พารามิเตอร์ (Parameters) พื้นฐานที่ส าคัญของขั้นตอนวิธีการเชิงพันธุกรรม ประกอบด้วย 
3 ตัว คือ 

2.6.1 ความน่าจะเป็นของการเกิด  Crossover หรือ Crossover 
Probability : มีค่าอยู่ ในช่วง0-100 จากการทดลองพบว่า
โดยทั่วไปค่าความเหมาะสมของความน่าจะเป็นของการเกิด 
Crossover ส่วนใหญ่อยู่ที่ 60%-95% โดยทั่วไปจะก าหนดค่า
ความน่าจะเป็นของการเกิด Crossover ในช่วง 0.00 - 1.0 (Bäck 
1993) 
 

2.6.2 ความน่ าจะ เป็นของการเกิด  Mutation หรือ  Mutation 
Probability : มีค่าอยู่ ในช่วง0-100 จากการทดลองพบว่า
โดยทั่วไปค่าความเหมาะสมของความน่าจะเป็นของการเกิด 
Mutation  ส่วนใหญ่อยู่ประมาณ 1/l ( l คือ ความยาวของ
โครโมโซมหรือบิตสตริง   ก าหนดค่าน่าจะเป็นของการเกิด 
Mutation ในช่วง 0.005-0.01 (Bäck 1993) 
 

2.6.3 จ านวนของประชากรในแต่ละรุ่น หรือ Population Size : 
จ านวนของประชากรในแต่ละรุ่นถ้ามีมากเกินไปจะท าให้เสียเวลา
ในการประมวลผลที่มากและส่งผลให้การท างานช้าลง 

รูปที่ 2.26  ตวัอย่างจ านวนของประชากรในแต่ละรุ่น หรือ Population Size 
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2.7 ขั้นตอนพื้นฐานของวิธีการเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm, GA) 

ขั้นตอนพื้นฐานของ GA สามารถสรุปได้ดังนี้ โดยเริ่มขั้นตอนแรกจากการสร้างประชากร
เริ่มต้นหรือInitial Population ที่มีความสอดคล้องกับปัญหาและเป็นชุดค าตอบที่เป็นไปได้ โดยการ
สร้างประชากรเริ่มต้นจะถูกเข้ารหัสที่เหมือนกับโครโมโซมโดยโครโมโซม  (Chromosome)จะ
ประกอบไปด้วยยีน (Gene)  เมื่อได้ประชากรเริ่มต้นแล้วจึงท าการประเมินค่าความสามารถในการอยู่
รอดและมีส่วนในการสร้างรุ่นถัดไปหรือเป็นการประเมินค่าความเหมาะสมหรือที่เรียกว่าFitness 
Evaluation ของแต่ละโครโมโซมในประชากรที่ถูกสร้างขึ้น การประเมินค่าความเหมาะสมท าได้โดย
การถอดรหัสของแต่ละโครโมโซมในประชากรจากนั้นประเมินด้วยฟังก์ชั่นวัตถุประสงค์ (Objective 
Function) จากนั้นท าการตรวจสอบตามเงื่อนไขที่ก าหนด โดยทั่วไปเงื่อนไขจะถูกก าหนดเป็นตัวเลข
ของจ านวนรอบของการสร้างรุ่นถัดไป (Generation) ได้ ซึ่งเมื่อพิจารณาตามเงื่อนไขแล้วพบว่าไม่ผ่าน
เงื่อนไขที่ก าหนด จะท าการสร้างกลุ่มของประชากรขึ้นมาใหม่ โดยการสร้างประชาการใหม่นี้จะท า
ตามขั้นตอนและวนซ้ าตามขั้นตอนจนกว่าประชากรใหม่จะแล้วเสร็จ โดยมีขั้นตอนดังนี้คือเริ่มจากสุ่ม
คัดเลือกคู่ของโครโมโซมพ่อพันธุ์และแม่พันธ์ุหรือที่เรียกว่า “Selection” เป็นการคัดเลือกจากการสุ่ม
เลือกตามสัดส่วนของค่าความเหมาะสม คือเมื่อโครโมโซมที่มีค่าเหมาะสมที่มากก็ยิ่งมีโอกาสที่จะถูก
เลือกมากกว่าโครโมโซมที่มีค่าเหมาะสมน้อยกว่านั่นเอง เมื่อเสร็จสิ้นขั้นตอนการคัดเลือกแล้วน า
โครโมโซมพ่อพันธุ์และแม่พันธุ์ที่ได้มาท าการผสมพันธุ์กันหรือที่เรียกว่า “Crossover” เพื่อใช้สร้าง
โครโมโซมรุ่นลูก เมื่อได้โครโมโซมรุ่นลูกแล้วน าโครโมโซมรุ่นลูกที่ได้จากขั้นตอนการ Crossover มา
ท าการปรับปรุงพันธุ์หรือ Mutationโดยวิธีการกลายพันธุ์ น าโครโมโซมรุ่นลูกที่ได้จาก Mutation มา
เก็บไว้ในกลุ่มประชากรใหม่ เมื่อท าตามขั้นตอนและวนซ้ าตามขั้นตอนจนได้ประชากรใหม่แล้วท าการ
แทนที่ประชากรปัจจุบันด้วยประชากรใหม่ที่ถูกสร้างขึ้นจากนั้นเริ่มขั้นตอนการประเมินค่าความ
เหมาะสม (Fitness Evaluation) ของแต่ละโครโมโซมในประชากรที่ถูกสร้างขึ้นใหม่อีกครั้ง เมื่อเสร็จ
สิ้นขั้นตอนการประเมินค่าความเหมาะสมแล้วจึงท าการตรวจสอบเงื่อนไขตามที่ก าหนดซึ่งเมื่อผ่าน
เงื่อนไขที่ก าหนดให้หยุด และจบการท างาน แต่ถ้าตรวจสอบเงื่อนไขตามที่ก าหนดแล้วยังไม่ผ่าน
เงื่อนไขที่ก าหนดก็ท าการวนซ้ าจนกว่าจะผ่านเง่ือนไขที่ก าหนด ดังรูปที่ 2.27 
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รูปที่ 2.27  ขัน้ตอนพื้นฐานของวิธีการเชิงพันธุกรรม(GA ) (Srinuandee, Satirapod et al. 2012) 

 
 

2.8 งานวิจัยที่ผ่านมา 

 2.8.1การปรับปรุงขบวนการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎีด้วย
เทคนิคและวิธีการต่าง ๆ  

 Verhagen and Teunissen (2014) ได้ท าการประเมินผลการประสิทธิภาพของกระบวนการ
หาค่าเลขปริศนาด้วยระบบGPSและกลุ่มดาวเทียม Beidou ที่ขึ้นอยู่กับทางเลือกของระบบ (GPS, 
Beidou หรือGPS + Beidou) รังวัดแบบความถี่เดียว และสองความถี่ ผลการด าเนินงานแสดงให้เห็น
ว่าปัญหาการมองเห็นดาวเทียมต่ า(bad satellite visibility)สามารถแก้ไขได้โดยการใช้กลุ่มดาวเทียม
สองกลุ่ม และปัญหาสัญญาณรบกวน (noise) ที่มีค่าสูงจะมีผลกระทบขนาดใหญ่ต่อsingle GNSS แต่
จะส่งผลกระทบเพียงเล็กน้อยเมื่อใช้GPSร่วมกับBeidou  และการใช้งานดาวเทียมBuidou หากพื้นที่
ที่สนใจอยู่ในภูมิภาคAsia-Pacific การใช้เพียงBeidou เพียงอย่างเดียวก็เพียงพอส าหรับการท างานใน
งานเส้นฐานสั้น  
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 Lu, Li et al. (2013) ได้ท าการศึกษาขบวนการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็ม
ตามทฤษฎี(AR) เป็นขั้นตอนส าคัญในการตรวจสอบความส าเร็จในการหาต าแหน่งโดยวิธีการวัดเฟส
ของคลื่นส่ง (carrier phase measurements) ของระบบน าหนผ่านดาวเทียมเช่น Beidou โดย
งานวิจัยนี้น าเสนอวิธีการปรับปรุงขบวนการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎี
AR) ให้ดีขึ้นในการใช้งานBeidou บนพื้นฐานแนวคิด“virtual baseline” โดย long-short baseline 
methodแบบใหม่ ที่เอาชนะข้อจ ากัดของวิธีการแบบดั้งเดิมที่จ าเป็นต้องใช้ เส้นฐานสั้นที่มีความยาว
น้อยกว่าครึ่งหนึ่งของความยาวคลื่นของสัญญาณ  ปัจจัยหลักที่มีผลต่อความส าเร็จของขบวนการ
ประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎี(AR ) ที่ถูกน ามาวิเคราะห์โดย virtual 
baseline  length เป็นปัจจัยหลักที่มีผลกระทบต่อขบวนการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลข
จ านวนเต็มตามทฤษฎี(AR) การศึกษาแบบจ าลองเชิงตัวเลขได้ด าเนินการเพื่อประเมินประสิทธิภาพ
ของวิธีการนี้โดยก าหนด virtual short baseline = 0.09 m, length ratio = 11.11และ  noise 
level of non-differenced carrier phase measurements = 1% of a cycle  โ ด ย วิ ธี ก า รนี้
สามารถประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎีส าหรับทุกข้อมูล454epoch ความ
เที่ยงตรงของ heading และ pitch anglesคือ และ ตามล าดับ 
 Odolinski, Teunissen et al. (2013) ได้ศึกษาเปรียบเทียบเปรียบเทียบประสิทธิภาพของ
การรวมระบบ Beidou +GPS และระบบ Beidou ,GPSเพียงระบบเดียว(ระบบเดี่ยวๆที่ไม่มีการ
รวมกัน) การเปรียบเทียบจะเกี่ยวข้องกับอัตราการหาค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็ม การวัด
ความละเอียดถูกต้องและความน่าเชื่อถือของการประมาณค่าพารามิเตอร์ GNSS  โดยท าการ
เปรียบเทียบ single-frequency , multiple-frequencies และ cut-off angles ที่แตกต่างกัน  
ผลลัพธ์ที่ได้แสดงให้เห็นว่าระบบการท างานร่วมกันช่วยปรับปรุงอัตราการหาค่าเลขปริศนาให้เป็นเลข
จ านวนเต็ม  ,การมองเห็นดาวเทียมและความน่าเชื่อถือให้ดีขึ้น เมื่อเทียบกับระบบเดียว(ระบบเดี่ยวๆ
ที่ไม่มีการรวมกัน) โดยการรวมระบบ Beidou +GPSแบบ single-frequency ที่ cut-
มีอัตราการหาค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มเป็น100% และเมื่อเปรียบเทียบsingle-frequency 
ของระบบเดี่ยวที่ cut- พบว่ามีอัตราการหาค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มอยู่
ระหว่าง9% (L1 GPS) ถึงมากที่สุดที่ 59% (B2 Beidou) 
 Chen, Huang et al. (2009) ได้ศึกษาเปรียบเทียบประสิทธิภาพการท างานของ Beidou-2/ 
Compass กับGPSในภูมิภาคเอเชีย   เพื่อปรับปรุงข้อมูลทางต าแหน่งให้น่าเชื่อถือมีความถูกต้องมาก
ขึ้นในสภาพแวดล้อมที่เป็นอุปสรรค   (บริเวณเขตเมืองที่มีตึกสูง, หุบเขา หรือต้นไม้ขึ้นหนาแน่น) โดย
ใช้ค่าการมองเห็นดาวเทียมและ ค่าDOP ของแต่ละระบบและของการรวมสองระบบเป็นดัชนีชี้วัดใน
การประเมินผลการปฏิบัติงานซึ่งพบว่า ในGPS ค่าการมองเห็นดาวเทียมดีขึ้นจาก 8-10 (global) เป็น 
11-17 (regional) และค่า GDOP ดีขึ้นจาก 1.72-2.55(global) เป็น1.73-2.34 (regional)  ดาวเทียม
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Compass ค่าการมองเห็นดาวเทียม ดีขึ้นจาก 8-17 (global) เป็น 11-17 (regional) และค่า GDOP
ดีขึ้นจาก 1.72-2.55 (global) เป็น1.73-2.34 (regional)  แสดงให้เห็นว่า การใช้งานดาวเทียม 
Beidou-2 / Compass  สามารถเพิ่มประสิทธิภาพการท างานที่เหนือกว่าในภูมิภาคเอเชีย เมื่อเทียบ
กับGPSในแง่ของค่าการมองเห็นดาวเทียม, ค่าDOP และปรับปรุงข้อมูลทางต าแหน่งให้น่าเชื่อถือมี
ความถูกต้องมากขึ้นในสภาพแวดล้อมที่เป็นอุปสรรค( บริเวณเขตเมืองที่มีตึกสูง, หุบเขา หรือต้นไม้ขึ้น
หนาแน่น ) 
 Pratt, Burke et al. (1998) ได้ศึกษาเปรียบเทียบผลของวิธี Local-Minima Searchระหว่าง
ใช้ข้อมูล GPS เพียงระบบเดียวกับข้อมูล GPSร่วมกับ GLONASS ผลการศึกษาที่ได้พบว่าการใช้ข้อมูล 
GPSร่วมกับGLONASS สามารถปรับปรุงอัตราการหาค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มได้เกือบ 
100 เปอร์เซ็นต์ และยังช่วยลดอัตราการค้นหาเฉลี่ยได้มากกว่า 30 เปอร์เซ็นต์ เมื่อเทียบกับการใช้
ข้อมูล GPS เพียงแหล่งเดียว  
 Xiaoyu Shi, Benyin Yuan et al. (2013) ได้ท าการศึกษาขบวนการประมาณค่าเลขปริศนา
ให้เป็นเลขจ านวนเต็มของการรวมระบบดาวเทียม GPS GLONASSและCOMPASS  จากการศึกษา
พบว่าการท างานร่วมกันของดาวเทียมทั้งสามระบบให้ผลขบวนการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลข
จ านวนเต็มที่ดีกว่าการใช้งานดาวเทียมเพียงระบบเดียว  ซึ่งเป็นผลมาจากการรับดาวเทียมได้จ านวน
มากขึ้น โดยการรวมระบบดาวเทียมเข้าด้วยกันช่วยเพิ่มจ านวนดาวเทียมเพิ่มมากขึ้นกว่าการใช้ระบบ
ดาวเทียม GPS เพียงระบบเดียว และท าให้เรขาคณิตดาวเทียมมีค่าที่ดีขึ้น  จึงเป็นสาเหตุที่ส่งผลต่อ
การปรับปรุงค่าความน่าเชื่อถือและความถูกต้องทางต าแหน่งที่ดีขึ้น 
 
 1.8.1 ประมาณค่าเลขปริศนาใหเ้ป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎีโดยการประยุกต์ใชว้ิธีการเชิง
พันธุกรรม Genetic Algorithm, GA) 

Liu, Liu et al. (2005) ได้ศึกษาเปรียบเทียบผลของการประยุกต์ใช้ GA ระหว่างการเข้ารหัส
แบบเลขฐานสอง และแบบ Real Code ที่มีผลต่อขบวนการหาค่าเลขปริศนา (Ambiguity 
Resolution, AR) ของข้อมูล GPS ที่มีความยาวเส้นฐานสั้น ผลการศึกษาที่ได้พบว่าทั้งเข้ารหัสแบบ
เลขฐานสองและแบบReal Code มีความสามารถในการปรับปรุงขบวนการประมาณค่าเลขปริศนาให้
เป็นจ านวนเต็มตามทฤษฎีได้ ซึ่งอัตราความเร็วในการลู่เข้าหาค าตอบของเข้ารหัสแบบเลขฐานสอง
สามารถท าได้ดีกว่าแบบReal Code แต่ประสิทธิภาพของผลลัพธ์ที่ได้จากแบบReal Code มีความ
น่าเชื่อถือมากกว่า เนื่องจากผลลัพธ์ที่ได้จากการเข้ารหัสแบบ Real Code ไม่ขึ้นอยู่กับความถูกต้อง
ของค่าเริ่มต้น ส่วนการเข้ารหัสแบบเลขฐานสองต้องอาศัยค่าความถูกต้องของการประมาณค่าเลข
ปริศนาที่เป็นจ านวนจริงเป็นค่าเริ่มต้น  
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Liu, Xiong et al. (2010) ได้ศึกษาผลของขบวนการหาค่ า เลขปริศนา ( Ambiguity 
Resolution, AR)  โดยใช้ข้อมูล GPS แบบSingle Epochร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม 
โดยมีการออกแบบและปรับปรุง วิธีการเชิงพันธุกรรมขึ้นใหม่คือ ปรับปรุงการเข้ารหัส Real Code, 
ตัวด าเนินการวิธีการเชิงพันธุกรรม , พารามิเตอร์ต่าง ๆ และฟังก์ชั่นวัตถุประสงค์ (Objective 
Function) เป็นต้น ผลการศึกษาที่ได้พบว่าเมื่อเปรียบเทียบผลที่ได้จากข้อมูลSingle Epochกับข้อมูล 
Multi-Epochให้ค่าที่ใกล้เคียงกัน และสามารถปรับปรุงอัตราของการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็น
เลขจ านวนเต็มตามทฤษฎีได้ถึง 90 เปอร์เซ็นต์ ซึ่งแสดงให้เห็นว่าผลจากการปรับปรุงวิธีการเชิง
พันธุกรรม ให้ผลลัพธ์ที่มีความถูกต้องและน่าเช่ือถือขึ้น  

Srinuandee, Satirapod et al. (2012) ได้ศึกษาผลของการคัดเลือกข้อมูล โดยท าการตัด
ข้อมูลดาวเทียม GPS บางดวงออกไปก่อนน าเข้าสู่การประมวล โดยประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรมใน
การคัดเลือกดาวเทียม GPS ดวงที่มีความเหมาะสมส าหรับการหาต าแหน่งแบบสัมพัทธ์ด้วยวิธีจลน์ 
ผลการศึกษาพบว่าการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรมส่งผลส าเร็จในการคัดเลือกดาวเทียมที่มีความ
เหมาะสมที่สุด ท าให้สามารถช่วยปรับปรุงอัตราการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตาม
ทฤษฏีให้ดีขึ้นกว่าเดิมถึง 5คาบเวลา (Session)  จากทั้งหมด 24 คาบเวลา (Session) แสดงให้เห็นว่า
การเลือกใช้ข้อมูลดาวเทียม GPS ทั้งหมดที่รับสัญญาณได้นั้น ไม่อาจจะให้ค่าผลลัพธ์ที่ดีเสมอไป โดย
ในบางกรณีการเลือกลบข้อมูลดาวเทียมบางดวงออกไปก่อนการประมวลผลอาจจะท าให้ได้ผลลัพธ์ที่ดี
ยิ่งกว่า  

สุรเชษ ศรีนารา ( 2557)ได้เสนอวิทยานิพนธ์เรื่องการคัดเลือกดาวเทียม GNSS ที่มีความ
เหมาะสมสาหรับการหาต าแหน่งแบบจลน์โดยการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม ท าการศึกษาโดย
ใช้ข้อมูลดาวเทียม GPSและ GLONASS พบว่าขบวนการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็ม
ตามทฤษฏีมีความสัมพันธ์กับความยาวของเส้นฐาน ซึ่งเห็นได้อย่างชัดเจนจากอัตราการประมาณค่า
เลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฏีที่ได้จากการประมวลผลมีแนวโน้มลดลงเมื่อความยาวเส้น
ฐานเพิ่มมากขึ้น แต่ในการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรมนั้นสามารถปรับปรุงขบวนการประมาณค่า
เลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฏีในทุกความยาวเส้นฐานที่ท าการทดสอบได้ดีขึ้นกว่าวิธีการ
ประมวลผลมาตรฐานเพียงอย่างเดียว และการเลือกใช้ข้อมูลดาวเทียมGPSและGLONASS ทั้งหมดที่
รับสัญญาณได้นั้น ไม่ได้ให้ค่าผลลัพธ์ของขบวนการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตาม
ทฤษฏีที่ดีเสมอไป ในบางกรณีการเลือกลบข้อมูลดาวเทียมบางดวงที่ไม่เหมาะสมออกไปท าให้ได้ผล
ลัพธ์ที่ดียิ่งกว่า 
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2.8.3 การศึกษาการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) และอัตราการเกิด 
Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่างกันในการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (Genetic 
Algorithm: GA) 

Bäck ( 1993) ได้ศึกษาหาค่าอัตราการกลายพันธุ์(Mutation rate) ที่เหมาะสมที่สุดในการ
ค้นหาทางพันธุกรรม(Genetic Search) เป็นการศึกษาเพื่อการเพิ่มประสิทธิภาพของบิตสตริงเดี่ยว
(single bit string) โดยวิธีการของวนซ้ าเพื่อหาการกลายพันธุ์ (mutation ) และการคัดเลือก
(selection) ที่ดีที่สุด ซึ่งค่าอัตราการกลายพันธุ์(Mutation rate)ที่มีความเหมาะสมนั้นจะเกี่ยวข้อง
กับความน่าจะเป็นของการเกิดการกลายพันธุ์(Mutation Probability) แต่ละค่าที่ถูกใช้ในฟังก์ชั่น
วัตถุประสงค์ (Objective Function)  โดยทั่วไปนั้นค่าความน่าจะเป็นของการเกิด Mutation มีค่า
เท่ากับ 1/l (เมื่อ l คือค่าความยาวของบิตสตริง) และจากผลการศึกษาพบว่าค่าความน่าจะเป็นของ
การเกิด Mutation ที่มีค่าเท่ากับ 1/l นั้นเป็นค่าที่มีความเหมาะสมและดีที่สุด และยังให้ผลเช่นนี้ใน
กรณีที่มีค่าอัตราการเกิดCrossover (Crossover rate) และเมื่อจ านวนของCrossover point มีค่าที่
น้อยกว่าdimension ของฟังก์ชั่นวัตถุประสงค์ (ซึ่งถือเป็นเรื่องปกติ) ผลจากการเกิดCrossoverน้ันจะ
มี่ค่าที่น้อยมาก 

Srinivas and Patnaik (1994) ได้ศึกษาการผลของปรับเปลี่ยนค่าความน่าจะเป็นของการ
เกิดCrossover (Crossover Probability )และค่าความน่าจะเป็นของการเกิด Mutation (Mutation 
Probability ) ในวิธีการเชิงพันธุกรรม(Genetic Algorithm : GA) โดยค่าความน่าจะเป็นของการเกิด 

Crossover (Crossover Probability) หรือ cP   และค่าความน่าจะเป็นของการเกิด Mutation 

(Mutation Probability) หรือ mP  นั้นจะแตกต่างกันขึ้นอยู่กับFitness function ในการพิจารณาค่า

ความเหมาะสมของแต่ละปัญหา โดยค่าความน่าจะเป็นของการเกิด Crossover หรือ cP  อยู่ในช่วง 

0.0-1.0 และค่าความน่าจะเป็นของการเกิด Mutation หรือ mP  อยู่ในช่วง 0.0-0.5 โดยผลการศึกษา
พบว่าเมื่อค่าความน่าจะเป็นของการเกิด Crossover มีค่าน้อยและค่าความน่าจะเป็นของการเกิด 
Mutationที่มีค่ามาก จะท าให้เกิดการเปลี่ยนแปลงจากวิธีการเชิงพันธุกรรม(Genetic Algorithm : 

GA) เป็นการคัดเลือกแบบสุ่ม หรือ random search และเมื่อมีค่า cP และ mP  ที่ต่ าจะให้ค่าความ

เหมาะสมที่มาก ในขณะเดียวกันนั้นจะได้ค่าความเหมาะสมที่ต่ าเมื่อก าหนดค่า cP  และ mP ที่มีค่ามาก 
จากผลการทดลองยังพบว่าจะได้ค่าที่ดีที่สุดเมื่อไม่มีการเกิด Crossover และก าหนดมีการเกิด 
Mutation ที่น้อย ในทางกลับกันทุกค่าของค่าความเหมาะสมที่ได้นั้นจะมีค่าน้อยกว่าค่าความ

เหมาะสมเฉลี่ย( average fitness value) ของประชากรทั้งหมดที่มีการก าหนดคา่ mP = 0.5 
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บทที่ 3  
การด าเนินงาน 

จากวัตถุประสงค์หลักของงานวิจัยนี้เพื่อศึกษาและเปรียบเทียบผลของขบวนการหาค่าเลข
ปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฏีระหว่างวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์กับวิธีการ
ประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม(GA) โดยการก าหนดค่า
อัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) ที่
แตกต่างกัน ซึ่งใช้วิธีการประมวลผลแบบสัมพัทธ์ด้วยวิธีจลน์โดยการประมวลผลในภายหลัง (Post-
Processing Kinematic, PPK) โดยใช้ข้อมูล GPS, GLONASS และ COMPASS ซึ่งประกอบไปด้วย
ขั้นตอนการด าเนินงาน ประมวลผลและวิเคราะห์ ดังนี้ 

- ศึกษาทฤษฎีและงานวิจัยที่เกี่ยวข้องกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม และการหา
ต าแหน่งแบบสัมพัทธ์ด้วยวิธีจลน์ 

- เก็บรวบรวม ตรวจสอบและจัดเตรียมข้อมูลส าหรับใช้ในการประมวลผลโดยใช้ข้อมูล
โครงข่ายสถานีของเครื่องรับสัญญาณดาวเทียมระบบ GNSS โดยใช้เครื่องรับสัญญาณ Leica Viva 
GS10 Receiver , Leica Viva GS15 Receiver และเครื่อง Trimble R10 ซึ่งมีสถานี ESRI (ดาดฟ้า 
อาคารซีดีจีเฮ้าส์) เป็นสถานีฐาน (Base Station) ท าการติดตั้งเครื่องรับสัญญาณ Leica Viva GS10 
Receiver ส่วนสถานี SV01 (ดาดฟ้า ชั้น 4 อาคารศัลวิธานนิเทศ) ท าการติดตั้งเครื่องรับสัญญาณ 
Leica Viva GS15 Receiver  สถานี DPT9 (ดาดฟ้า ชั้น15  อาคารกรมโยธาธิการและผังเมือง) ท า
การติดตั้งเครื่องรับสัญญาณ Trimble R10 และ สถานี LAND (ดาดฟ้า อาคารอาคารรังวัดและท า
แผนที่ กรมที่ดิน เมืองทองธานี) ท าการติดตั้งเครื่องรับสัญญาณ Trimble R10 เป็นสถานีผู้ใช้ (User 
Station) 

- ประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ก าหนดองค์ประกอบของวิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) 
ให้มีความเหมาะสมและสอดคล้องกับการศึกษาวิจัย 

- ประมวลผลข้อมูล โดยแยกการประมวลผลออกเป็น 2 ส่วน ได้แก่ การประมวลผลมาตรฐาน
แบบจลน์ และการประมวลมาตรฐานแบบจลน์โดยประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) โดยการ
ก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) และอัตราการเกิด Mutation (Mutation 
Rate) ที่แตกต่างกัน 

- วิเคราะห์และเปรียบเทียบผลลัพธ์ที่ได้จากการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ และการ
ประมวลมาตรฐานแบบจลน์โดยประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) โดยการก าหนดค่าอัตราการเกิด 
Crossover (Crossover Rate) และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่างกัน  
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จากขั้นตอนและวิธีการด าเนินงานวิจัยข้างต้น (ดูรูปที่3.1ประกอบ)  ในบทที่ 3 นี้จะอธิบายถึง
หัวข้อ 3.1 การเก็บรวบรวม ตรวจสอบและจัดเตรียมข้อมูลส าหรับใช้ในการประมวลผล  หัวข้อ 3.2 
การประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA)  หัวข้อ 3.3 การประมวลผลข้อมูล หัวข้อ 3.4 วิเคราะห์และ
เปรียบเทียบผลลัพธ์ที่ได้จากการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ และการประมวลมาตรฐานแบบจลน์
โดยประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) 

 
รูปที่ 3.1 ขั้นตอนและวิธีการด าเนินงานวิจัย 

 
3.1 การเก็บรวบรวม ตรวจสอบและจัดเตรียมข้อมูลส าหรับใช้ในการประมวลผล 

การจัดเตรียมข้อมูลต่าง ๆ เพื่อให้พร้อมใช้ส าหรับการประมวลผลด้วยวิธีการประมวลผล
มาตรฐานแบบจลน์ และการประมวลมาตรฐานแบบจลน์โดยประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) 
โดยการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) และอัตราการเกิด Mutation 
(Mutation Rate) ที่แตกต่างกัน โดยใช้ข้อมูล GPS, GLONASS และ COMPASS ซึ่งข้อมูลทั้งหมดที่
ใช้ในการศึกษาวิจัยนี้ ได้แก่ ข้อมูลโครงข่ายสถานีของเครื่องรับสัญญาณดาวเทียมระบบ GNSS โดยใช้
เครื่องรับสัญญาณ Leica Viva GS10 Receiver , Leica Viva GS15 Receiver และเครื่อง Trimble 
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R10 ซึ่งมีสถานี ESRI (ดาดฟ้า อาคารซีดีจีเฮ้าส์) เป็นสถานีฐาน (Base Station) ท าการติดตั้งเครื่องรับ
สัญญาณ Leica Viva GS10 Receiver ส่วนสถานี SV01 (ดาดฟ้า ชั้น 4 อาคารศัลวิธานนิเทศ) ท า
การติดตั้งเครื่องรับสัญญาณ Leica Viva GS15 Receiver  สถานี DPT9 (ดาดฟ้า ชั้น15  อาคารกรม
โยธาธิการและผังเมือง) ท าการติดตั้งเครื่องรับสัญญาณ Trimble R10 และ สถานี LAND (ดาดฟ้า 
อาคารอาคารรังวัดและท าแผนที่ กรมที่ดิน เมืองทองธานี) ท าการติดตั้งเครื่องรับสัญญาณ Trimble 
R10 เป็นสถานีผู้ใช้ (User Station) ระยะของเส้นฐานโดยประมาณ 3.8, 6.7 และ 23.2 กิโลเมตร 
ตามล าดับ โดยข้อมูลทั้งหมดถูกจัดเก็บแบบสถิต ที่อัตราการบันทึกข้อมูลทุกๆ 1 วินาที เป็นเวลา 24 
ชั่วโมง ของวันที่ 6 มกราคม 2558  ณ สถานี SV01(ดาดฟ้า ชั้น 4 อาคารศัลวิธานนิเทศ) วันที่ 10 
มกราคม 2558 ณ สถานี DPT9 (ดาดฟ้า ชั้น15  กรมโยธาธิการและผังเมือง) และวันที่ 7มกราคม 
2558  ณ สถานีสถานี LAND (ดาดฟ้า อาคารอาคารรังวัดและท าแผนที่ กรมที่ดิน เมืองทองธานี) ดัง
แสดงในรูปที่ 3.2 และ 3.3 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที่ 3.2   ที่ตัง้โครงข่ายสถานีเครื่องรับสัญญาณดาวเทียมที่ใช้ในงานวิจัย 
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รูปที่ 3.3  สถานีเครื่องรับสัญญาณดาวเทยีมที่ใช้ในงานวิจัย 
 
 จากรูป 3.2 และ 3.3 ข้อมูลทั้ง 4 สถานีคือ สถานี ESRI (ดาดฟ้า อาคารซีดีจีเฮ้าส์) เป็นสถานี
ฐาน (Base Station) ส่วนสถานี SV01 (ดาดฟ้า ชั้น 4 อาคารศัลวิธานนิเทศ)  สถานี DPT9 (ดาดฟ้า 
ชั้น15  อาคารกรมโยธาธิการและผังเมือง)  และ สถานี LAND (ดาดฟ้า อาคารอาคารรังวัดและท า
แผนที่ กรมที่ดิน เมืองทองธานี) เป็นสถานีผู้ใช้ (User Station)  
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 ข้อมูลจากการรังวัดประกอบไปด้วยข้อมูลรังวัด 24 ชั่วโมง เพื่อสะดวกและง่ายส าหรับน าไป
ประมวลผลด้วยซอฟต์แวร์เชิงพาณิชย์ทั่วไป โดยไฟล์ข้อมูลทั้งหมดถูกแปลงโดยใช้ซอฟต์แวร์ Convert 
To RINEX เพื่อท าให้ข้อมูลอยู่ในรูปแบบของ RINEX (Receiver Independent Exchange Format) 
ดูรูปที่ 3.4 ประกอบ 
 
 
 
 
 
  
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
รูปที่ 3.4  ตัวอย่างไฟล์ข้อมูล RINEX ของสถานี ESRI (Base Station) ที่ได้จากซอฟต์แวร์ Convert 

To RINEX 
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 จากนั้นท าการจัดเตรียมข้อมูลขั้นตอนสุดท้ายให้พร้อมส าหรับการประมวลผลข้อมูล โดยท า
การแบ่งข้อมูลในแต่ละสถานีออกเป็นช่วงเวลาต่าง ๆ โดยก าหนดให้ช่วงข้อมูลที่ใช้ท าการทดสอบนี้ 
แบ่งออกเป็น 24 ช่วงข้อมูล หรือคาบเวลา (Session) โดยมีช่วง หรือคาบเวลาละ 1 ชั่วโมง เพื่อท า
การทดสอบและเปรียบเทียบผลลัพธ์ในแต่ละช่วงข้อมูลที่ช่วงเวลาต่างกัน 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 

รูปที่ 3.5  ตัวอย่างไฟล์ข้อมูล RINEX ของสถานี SV01 (User Station) ที่ได้จากซอฟต์แวร์ Convert 
To RINEX 
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ส าหรับการแบ่งช่วงข้อมูลออกเป็น 24 ช่วง หรือคาบเวลา (Session) ช่วงละ 1 ชั่วโมงนั้น ใน
การศึกษาวิจัยนี้ได้ท าการตัดแบ่งช่วงข้อมูลแบบ Manual จากข้อมูลที่ได้จากซอฟต์แวร์ข้างต้น โดยท า
การเลือกตัดข้อมูล RINEXช่วงละ 1 ชั่วโมงของแต่ละสถานีผ่านทางโปรแกรม Notepad++ จากนั้น
ที่ตั้งชื่อไฟล์ข้อมูลที่ได้เรียงตามล าดับด้วยตัวอักษรภาษาอังกฤษ A ถึง X ในล าดับท้ายสุดหลังจากชื่อ
สถานีตามล าดับ ยกตัวอย่างในกรณีสถานี DPT9 เช่น DPT9A.15o และ DPT9B.15o เป็นต้น ซึ่ง
ล าดับตัวอักษรภาษาอังกฤษข้างต้น หมายถึงคาบเวลา (Session) ที่ 1 ถึง 24 ตามล าดับ ตัวอย่างช่วง
ข้อมูลที่ได้จากตัดแบ่ง แสดงดังรูปที่ 3.6 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที่ 3.6  ตัวอย่างช่วงข้อมูล DPT9A.15o และ DPT9B.15o ของสถานี DPT9 
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3.2 การประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) 

 หัวข้อนี้เป็นการอธิบายขั้นตอนของวิธีการประมวลมาตรฐานแบบจลน์โดยประยุกต์ใช้วิธีการ
เชิงพันธุกรรม (GA) โดยการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) และอัตราการ
เกิด Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่างกันโดยการประมวลผลในภายหลัง (Post-Processing 
Kinematic, PPK) เพื่อคัดเลือกกลุ่มดาวเทียมGNSS (GPS, GLONASS และ COMPASS) ดวงที่มี
ความเหมาะสมที่สุดส าหรับการหาต าแหน่งแบบจลน์ ในส่วนของวิธีการเชิงพันธุกรรมจะใช้ฟังก์ชั่น 
Genetic Algorithm (GA) จากซอฟต์แวร์ MATLAB 2014 ในขณะที่การประมวลผลแบบจลน์โดย
การประมวลผลในภายหลัง(Post-Processing Kinematic)  หรือ PPKนั้นได้ เลือกใช้ฟั งก์ชั่น 
RTKPOST จากซอฟต์แวร์ RTKLIB 2.4.2 ผังขั้นตอนรายละเอียดการประยุกต์ใช้ GA ร่วมกับการ
ประมวลผลข้อมูลแบบจลน์ แสดงดังรูปที่ 3.7 
 
 
 
 
 
 
 
   

 

   
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที่ 3.7  ผังขั้นตอนการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรมร่วมกับการประมวลผลข้อมูลแบบ PPK 
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Bits String ความหมาย 

701]1.,,.........1,1,1[ x  ดาวเทียมทั้งหมดถูกน ามาประมวลผล 

701]0.,,.........1,0,1[ x  เฉพาะดาวเทียมดวงที่มีค่าเท่ากับ  1 เท่านั้น ที่จะถูกน ามาประมวลผล 

701]0.,,.........0,0,0[ x  ดาวเทียมทั้งหมดไม่ได้ถูกน ามาประมวลผล 
 

 จากรูป 3.7 แสดงผังล าดับขั้นตอนการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm 
: GA) เพื่อคัดเลือกให้ได้กลุ่มหรือชุดดาวเทียมที่มีความเหมาะสมส าหรับมาตรฐานแบบจลน์ สามารถ
อธิบายได้ดังนี้       
3.2.1 ท าการก าหนดองค์ประกอบ หรือพารามิเตอร์ต่าง ๆ ในขั้นตอนเชิงพันธุกรรม (Genetic 

Algorithm : GA) บนซอฟต์แวร์ MATLAB 2014 โดยเริ่มแรกในส่วนของการเข้ารหัสกลุ่ม
ดาวเทียม GNSS (GPS, GLONASS และ COMPASS) ได้ก าหนดให้หมายเลขดาวเทียม GPS, 
GLONASS และ COMPASS (Satellite Vehicle Number: SVN) ดาวเทียมทั้งหมดจะถูก
เข้ารหัสแบบเลขฐานสอง โดยการแทนค่าด้วย “1” หรือ “0” เป็นการบอกความ “พร้อมใช้
งาน” หรือ “ไม่พร้อมใช้งาน”ของดาวเทียมแต่ละดวง ซึ่งหมายถึงชุดค าตอบหนึ่งที่เป็นไปได้ 
และกลุ่มของชุดค าตอบเหล่านี้คือ ประชากรเริ่มต้น  ในการศึกษานี้เราใช้ข้อมูลจาก GPS  
GLONASS และ COMPASS ซึ่งก าหนดเป็นความยาวของบิตสตริงได้เท่ากับ 70 โดย
เรียงล าดับจาก GPS 32 ดวง , GLONASS 24 ดวงและCOMPASS 14 ดวง โดยเฉพาะ
ดาวเทียมดวงที่มีค่าเท่ากับ  1 เท่านั้น ที่จะถูกน ามาประมวลผล ส่วนดาวเทียมดวงที่มีค่า
เท่ากับ  0  ดาวเทียมนั้นจะไม่ได้ถูกน ามาประมวลผล การแทนดาวเทียมแต่ละดวงในแต่ละ
ต าแหน่งบิตสตริง แสดงดังรูปที่ 3.7 และตารางที ่1 

รูปที่ 3.8  การแทนดาวเทียม GNSS (GPS, GLONASS และ COMPASS) แต่ละดวงในแต่ละต าแหน่ง
บิตสตริง 

ตารางที่ 3.1 การเข้ารหัสดาวเทียม GNSS (GPS, GLONASS และ COMPASS) แบบไบนารี ่
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Fitness Value  = ค่าท่ีได้จากObjective Function 

3.2.2 หลังจากท าการสุ่มสร้างประชากรเริ่มต้น โดยชุดค าตอบทั้งหมดจะถูกน าเข้าสู่ฟังก์ชั่น 
RTKPOST และท าการประมวลผล โดยผลลัพธ์ที่ได้จากขั้นตอนการประมวลผลจะถูกประเมิน
ค่าความเหมาะสมโดยฟังก์ชั่นวัตถุประสงค์ (Objective Function) โดยฟังก์ชั่นวัตถุประสงค์
เป็นฟังก์ชั่นที่ใช้ในการบ่งชี้ค่าความเหมาะสมเพื่อใช้ประเมินว่าแต่ละทางเลือกนั้นมีความ
เหมาะสมที่จะใช้ในการแก้ปัญหาได้ดีเพียงใด โดยให้ผลลัพธ์เป็นค่าตัวเลขที่บ่งบอกถึงความ
เหมาะสมหรือที่เรียกว่า  Fitness Value โดยฟังก์ชั่นความเหมาะสมนี้จะมีความแตกต่างกัน
ไปซึ่งขึ้นกับแต่ละปัญหา  ในงานวิจัยนี้เราสนใจศึกษาพารามิเตอร์ความเหมาะสม (Fitness 
Parameter) ดังนี ้
 

- จ านวนของค่าเลขปริศนาที่เป็นเลขจ านวนเต็ม (Number of Ambiguity-fixed 
solution) 

- จ านวนของค่าเลขปริศนาที่เป็นเลขจ านวนจริง (Number of Ambiguity-float 
solution) 

- จ านวนของค่าเลขปริศนาอื่นๆ (Number of Instantaneous solution) 
 

 
  ซึ่ งเป็นผลลัพธ์ที่ ได้จากขั้นตอนการประมวลผลมาตรฐานซึ่ งเราก าหนดให้
พารามิเตอร์ความเหมาะสมหลักที่ใช้ในการพิจารณาคือจ านวนของค่าเลขปริศนาที่เป็นเลข
จ านวนเต็ม (Number of Ambiguity-fixed solution) เราจึงจ าเป็นต้องใช้วิธีฟังก์ชั่นลงโทษ 
(Penalty function method) มาปรับลดค่าความเหมาะสมของค่าพารามิเตอร์ในส่วนของ
จ านวนของค่าเลขปริศนาที่เป็นเลขจ านวนจริง (Number of Ambiguity-float solution) 
และจ านวนของค่าเลขปริศนาอื่นๆ (Number of Instantaneous solution)โดยการคูณ
ค่าคงที่ตามสัดส่วนของเงื่อนไขที่ก าหนดให้กับตัวแปร ซึ่งค่าคงที่นี้เราเรียกว่า“ค่าน้ าหนัก”
ของพารามิเตอร์ ท าให้สามารถพิจารณาค่าที่เหมาะสมที่สุดได้โดยการหาค่าของฟังก์ชั่น
วัตถุประสงค์ให้มีค่าน้อยที่สุด ดังสมการ 

 
โดยปัญหาการคัดเลือกดาวเทียมระบบ GNSS ดวงที่มีความเหมาะสมเราก าหนดฟังก์ชั่นวัตถุประสงค์
(Objective Function) ดังนี ้  

Objective Function = (จ านวนของค่าเลขปริศนาที่เป็นเลขจ านวนเต็ม × ค่าน้ าหนัก1)  
    + (จ านวนของค่าเลขปริศนาที่เป็นเลขจ านวนจริง × ค่าน้ าหนัก2 )  
    + (จ านวนของค่าเลขปริศนาอื่นๆ × ค่าน้ าหนัก3 ) 



 77 

i

n

i
iwxFitness 




1

 

 
       

    n =                              (Number of Fitness Parameter)  
              x =                        (Fitness Parameter) 
             w =                                   (Weight of Fitness Parameter) 

(3.1) 

สามารถเขียนเป็นสมการได้ดังนี ้
 
  
  
 
 
 
 
โดยทั่วไปในปัญหาการหาค่าที่เหมาะสมที่สุดนั้นจะนิยมใช้การหาค่าฟังก์ชั่นวัตถุประสงค์ให้มีค่าน้อย

ที่สุด โดยการค่าน้ าหนักเท่ากับ 1, 10 และ 100 ตามล าดับ ส าหรับค่าเลขปริศนาที่เป็นเลขจ านวนเต็ม 
(Ambiguity-Fixed Solution), ค่าเลขปริศนาที่เป็นเลขจ านวนจริง (Ambiguity-Float Solution) 
และค่าเลขปริศนาอื่นๆ(Instantaneous Solution) ตามล าดับ สุดท้ายเราจะได้ฟังก์ชั่นวัตถุประสงค์
การคัดเลือกดาวเทียมระบบ GNSS ดวงที่มีความเหมาะสม ดังนี้ 
 
 โดยการพิจารณาค่าความเหมาะสมจากฟังก์ชั่นวัตถุประสงค์นั้นเราพิจารณาจากผลรวมที่ได้
จาก Objective Function ที่เราก าหนดไว้ข้างต้น โดยผลรวมของค่าเลขปริศนาทั้ง3ค่าดังกล่าวต้องมี
ค่าไม่เกิน 3600 เนื่องจากในการประมวลผล เราท าการเก็บค่าข้อมูลรังวัด 24 ชั่วโมง  ที่อัตราการ
บันทึกข้อมูลทุกๆ 1 วินาทีจากนั้นเราแบ่งค่าข้อมูลเป็น 24 ช่วง หรือคาบเวลา(Session) โดยช่วงละ1
ชั่วโมง ซึ่งมี 3600 Epoch ในแต่ละช่วงหรือคาบเวลา (Session) นั่นเอง ได้ผลลัพธ์เป็นค่าตัวเลข ที่
แสดงถึงความสามารถของชุดค าตอบ หรือกลุ่มดาวเทียมในการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลข
จ านวนเต็มตามทฤษฎี  

Objective Function = Fitness = (จ านวนของค่าเลขปริศนาที่เป็นเลขจ านวนเต็ม × 1)  
         + (จ านวนของค่าเลขปริศนาที่เป็นเลขจ านวนจริง × 10)  
         + (จ านวนของค่าเลขปริศนาอื่นๆ × 100) 
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3.2.3 หลังจากนั้นชุดค าตอบทั้งหมดจะถูกน ามาจัดเก็บไว้เป็นประชากรชุดใหม่ และถูกน าเข้าสู่
ขบวนการปรับปรุงพันธุ์ในขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm : GA) เพื่อสุ่มสร้าง
ชุดค าตอบใหม่ที่น่าจะมีกลุ่มดาวเทียมที่มีความเหมาะสมมากขึ้น โดยผ่านตัวด าเนินการเชิง
พันธุกรรม (Genetic Operators) ซึ่งตัวด าเนินการเชิงพันธุกรรม (Genetic Operators) 
เป็นการด าเนินงานเพื่อให้เกิดวิวัฒนาการที่ได้มาซึ่งค าตอบที่ดีขึ้น ซึ่งถือเป็นหัวใจส าคัญของ
ขั้นตอนวิธีการเชิงพันธุกรรม ซึ่งประกอบด้วยขั้นตอนที่ส าคัญ 3 ขั้นตอน เริ่มจากการคัดเลือก 
(Selection) เป็นการคัดเลือกโครโมโซมคู่พ่อพันธุ์แม่พันธุ์ในการสืบสายพันธุ์หรือที่เรียกว่า
Parent ซึ่งวิธีการเชิงพันธุกรรมจะท างานโดยสนับสนุนให้โครโมโซมที่มีความเหมาะสม
มากกว่ามีโอกาสในการถูกเลือกมากกว่าโครโมโซมที่มีความเหมาะสมน้อยกว่า โดยหากชุด
ค าตอบ หรือกลุ่มดาวเทียมใดมีค่าเหมาะสมที่ดีกว่าก็จะมีแนวโน้มมากกว่าที่จะถูกน ามาใช้ใน
การประมวลผล โดยหลังจากได้ชุดค าตอบคู่ที่มีความเหมาะสมแล้ว ตัวด าเนินการเชิง
พันธุกรรม ได้แก่ การผสมพันธุ์ (Crossover) และ การกลายพันธุ์ (Mutation)  ตามล าดับ 
เพื่อสุ่มสร้างชุดค าตอบใหม่ ที่จะถูกถอดรหัสเป็นรายชื่อกลุ่มดาวเทียมดวงที่ถูกคัดออกและ
แนบอยู่ในชุดค าสั่งที่มีการก าหนดและตั้งค่าต่าง ๆ บนซอฟต์แวร์ RTKPOST 2.4.2 ตัวอย่าง
ชุดค าสั่งที่ได้สามารถแสดงได้ดังรูปที่ 3.9  

 
รูปที่ 3.9  ตัวอย่างชุดค าสั่งที่ถูกน าเข้าประมวลผลในซอฟต์แวร์ RTKPOST  2.4.2  



 79 

3.2.4  ในส่วนของการประมวลผลข้อมูลฟังก์ชั่น RTKPOST จะน าชุดค าสั่งนี้ โดยจะสั่งการให้ท า
การตัดชุดข้อมูลของกลุ่มดาวเทียม GNSS (GPS, GLONASS และ COMPASS) ตามรายชื่อ
หมายเลขดาวเทียมที่แนบมาออกไป หลังจากนั้นด าเนินการประมวลผลตามขั้นตอนปกติโดย
ใช้พารามิเตอร์ต่าง ๆ ที่ได้จากชุดค าสั่ง 
 

3.2.5  น าผลลัพธ์ที่ได้จากการประมวลผลข้อมูลฟังก์ชั่น RTKPOST ไปประเมินค่าความเหมาะสม
โดยฟังก์ชั่นวัตถุประสงค์ (Objective Function)  โดยขั้นตอนการประยุกต์ใช้ วิธีเชิง
พันธุกรรม(Genetic Algorithm : GA)ร่วมกับการประมวลผลแบบ  Post-Processing 
Kinematicหรือ PPK นี้จะวนซ้ าและด าเนินต่อเนื่องไปจนกระทั่งผลลัพธ์ที่ได้จะเป็นไปตาม
เงื่อนไขที่ก าหนด ซึ่งการศึกษานี้ได้ก าหนดให้มีค่าเป็นจ านวนรุ่นของการสร้างชุดค าตอบ 
(Number of Generation) เท่ากับ 30 รุ่น และ ก าหนด stall generation limit เท่ากับ15 
เมื่อขั้นตอนเป็นไปตามที่เงื่อนไขก าหนดแล้ว ชุดค าตอบที่ดีที่สุดที่อยู่ในกลุ่มประชากรปัจจุบัน
ก็คือกลุ่มของดาวเทียมที่ เหมาะสมที่สุดส าหรับการประมวลผลแบบPost Processing 
Kinematicหรือ PPK ณ คาบเวลานั้น ๆ 

 
ตารางที่ 3.2 การก าหนดค่าพารามิเตอร์ต่าง ๆ ของฟังก์ชั่น Genetic Algorithm บน

ซอฟต์แวร์ MATLAB 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

หมายเหต ุการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ0.8 และการก าหนดค่าอัตราการ

เกิด Mutation (Mutation Rate) เท่ากับ0.01  นั้นเป็นค่ามาตรฐาน(Default value) ใน Genetic Algorithm 

Options บนซอฟต์แวร์ MATLAB 
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3.3 การประมวลผลข้อมูล 

 ในส่วนของการประมวลผลข้อมูลมาตรฐานแบบจลน์ จะถูกแบ่งออกเป็น 2 ส่วนด้วยกัน คือ 
ประมวลผลข้อมูลมาตรฐานแบบจลน์โดยการประมวลผลในภายหลัง (Processing Kinematic : PPK) 
และประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) โดยการ
ประมวลผลข้อมูล 24 ชั่วโมงของแต่ละสถานีที่ความยาวเส้นฐานต่าง ๆประกอบด้วย สถานีSV01 
(ความยาวเส้นฐาน 3.8 กิโลเมตร) , สถานีDPT9 (ความยาวเส้นฐาน 6.7 กิโลเมตร) และสถานีLAND 
(ความยาวเสน้ฐาน 23.2 กิโลเมตร)  โดยรายละเอียดการประมวลผลข้อมูลทั้งหมดแสดงดังรูปที่ 3.10 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

รูปที่ 3.10  ขัน้ตอนการประมวลผลข้อมูล 
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ในส่วนของการประมวลผลข้อมูลมาตรฐานแบบจลน์โดยการประมวลผลในภายหลัง 
(Processing Kinematic: PPK) โดยใช้ซอฟต์แวร์ RTKLIB 2.4.2 มีขั้นตอนดังต่อไปน้ี 

 
3.3.1 ท าการก าหนดและตั้งค่าพารามิเตอร์ต่างๆก่อนการประมวลผล แสดงดังตารางที่ 3.3 และ รูปที่ 

13.1  
ตารางที่ 3.3 การก าหนดค่าบนซอฟต์แวร์ RTKLIB 2.4.2 

 

ค าสั่ง การก าหนดค่า 

การก าหนดค่า Setting1  

-Positioning Mode Kinematic 

-Frequencies/Filter Type L1+L2   
Solution  : Combined 

-Elevation Mask(°)/SNR MASK (dBHz) 10.0 deg 

-Rec Dynamic/Earth Tides Correction Dynamics  : OFF   
Tidecorr  : OFF 

- Ionosphere Correction Broadcast 

- Troposphere Correction Saastamoinen 

-Satellite Ephemeris/ Clock Broadcast 

-Excluded Satellites (+PRN: Included) Navigation System:  
GPS,  GLONASS,BeiDou 

การก าหนดค่า Setting2  

- Integer Ambiguity Resolution  Continuous ,  OFF 

- Min Ratio to Fix Ambiguity Default value: 3.0 

- Min Confidence to Fix Amb. /Max FCB to Fix Amb. 0.9999 , 0.2 

- Min Lock / Elevation(°) to Fix Ambiguity Default value: 0, 0 

- Min Fix / Elevation(°) to Hold Ambiguity Default value: 10, 0 

-Outage to Reset Ambiguity/ Slip Thres (m) Default value: 5, 0.05 

-Max Age of Differential(s)/ Sync Solution Default value: 30 , ON 

-Reject Threshold of GDOP/ Innov. (m) Default value: 30, 30 

-Number of Filter Iteration Default value: 1 
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รูปที่ 3.11  การก าหนดค่าต่าง ๆ บนซอฟต์แวร์ RTKLIB 2.4.2 โดยใชฟ้ังก์ชั่น RTKPOST 
 

3.3.2 น าเข้าไฟล์ข้อมูลที่ท าการรังวัดมาทั้งสถานีฐาน ในการศึกษานี้คือ สถานีESRI และสถานีผู้ใช้งาน 
ในการศึกษานี้คือสถานีSV01 (ความยาวเส้นฐาน 3.8 กิโลเมตร), สถานีDPT9 (ความยาวเส้นฐาน 6.7 
กิโลเมตร) และสถานีLAND (ความยาวเส้นฐาน 23.2 กิโลเมตร) รวมไปถึงไฟล์ข้อมูลน าหนดาวเทียม
ของ GPS, GLONASS และ COMPASS ของสถานีสถานีผู้ใช้งานที่เราต้องการประมวลผล แล้วท าการ
กดตรงปุ่ม Execute ด้านล่าง เพ่ือสั่งให้ซอฟต์แวร ์RTKLIB ท างาน แสดงดังรูปที่ 23.1  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
รูปที่ 3.12  การก าหนดค่าต่าง ๆ บนซอฟต์แวร์ RTKLIB 2.4.2 โดยใชฟ้ังก์ชั่น RTKPOST ส าหรับใช้

ในการประมวลผลข้อมูลสถานDีPT9 (ความยาวเส้นฐาน 6.7 กิโลเมตร) 
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.3.3 3 รอจนโปรแกรมประมวลผลเร็จ จากนั้นกดปุ่มView เพื่อเปิดหน้าต่างแสดงผลที่ได้จากการ
ประมวลผลโดยโดยใช้ฟังก์ชั่น RTKPOST แสดงดังรูปที่ .133  

 
รูปที่ 3.13   ตัวอย่างผลลัพธ์ที่ได้จากการประมวลผลด้วยฟังก์ชั่น RTKPOSTส าหรับใชใ้นการ

ประมวลผลข้อมูลสถานDีPT9 (ความยาวเส้นฐาน 6.7 กิโลเมตร) 
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3.4 วิเคราะห์และเปรียบเทียบผลลัพธ์ที่ได้จากการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ และการ
ประมวลมาตรฐานแบบจลน์โดยประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA)  

 ในการพิจารณาผลลัพธ์ที่ได้จากการประมวลผลในหัวข้อ 3.3 เราจะท าการเปรียบเทียบ
ผลลัพธ์ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ และการประมวลมาตรฐานแบบจลน์โดย
ประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) โดยพิจารณา 

- เปรียบเทียบผลของขบวนการหาค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฏี ที่
ระยะเส้นฐานต่างๆ ระหว่างวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์และการประมวล
มาตรฐานแบบจลน์โดยประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) โดยในส่วนของวิธีการ
ประมวลมาตรฐานแบบจลน์โดยประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) มีการ
ก าหนดค่ าอัตราการ เกิด  Crossover (Crossover Rate) และอัตราการ เกิด 
Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่างกัน  

- เปรียบเทียบผลของค่าพิกัดต าแหน่งเพื่อหาขนาดของค่าความคลาดเคลื่อนจาก
วิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ และการประมวลมาตรฐานแบบจลน์โดย
ประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) โดยในส่วนของวิธีการประมวลมาตรฐานแบบ
จลน์โดยประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด 
Crossover (Crossover Rate) และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) ที่
แตกต่างกัน 
 

 โดยมีสถานี ESRI (ดาดฟ้า อาคารซีดีจีเฮ้าส์) เป็นสถานีฐาน (Base Station) ส่วนสถานี SV01 
(ดาดฟ้า ชั้น 4 อาคารศัลวิธานนิเทศ)  สถานี DPT9 (ดาดฟ้า ชั้น15  อาคารกรมโยธาธิการและผัง
เมือง)  และ สถานี LAND (ดาดฟ้า อาคารอาคารรังวัดและท าแผนที่ กรมที่ดิน เมืองทองธานี) เป็น
สถานีผู้ใช้ (User Station) ระยะของเส้นฐานโดยประมาณ 3.8, 6.7 และ 23.2 กิโลเมตร ตามล าดับ  
โดยในส่วนของวิธีการประมวลมาตรฐานแบบจลน์โดยประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA)มีการ
ก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) และอัตราการเกิด Mutation (Mutation 
Rate) ที่แตกต่างกัน มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) และอัตราการเกิด 
Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่างกันในงานวิจัยนี้มีก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover 
(Crossover Rate) เท่ากับ 0.4, 0.6, และ0.8 ตามล าดับ และอัตราการเกิด Mutation (Mutation 
Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075 และ 0.01 ตามล าดับ เนื่องจากความน่าจะเป็นของการเกิด 
Crossover หรือ Crossover Probability  มีค่าอยู่ในช่วง0-100 จากการทดลองของงานวิจัยที่ผ่าน
มาพบว่าโดยทั่วไปค่าความเหมาะสมของความน่าจะเป็นของการเกิด Crossover ส่วนใหญ่อยู่ที่ 60%-
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95% ซึ่งโดยทั่วไปจะก าหนดค่าน่าจะเป็นของการเกิด Crossover ในช่วง 0.00 - 1.0 (Bäck 1993) 
โดยการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ0.8 นั้นเป็นค่ามาตรฐาน
(Default value)ใน Genetic Algorithm Options บนซอฟต์แวร์ MATLAB และความน่าจะเป็นของ
การเกิด Mutation หรือ Mutation Probability  มีค่าอยู่ในช่วง0-100 จากการทดลองของงานวิจัย
ที่ผ่านมาพบว่าโดยทั่วไปค่าความเหมาะสมของความน่าจะเป็นของการเกิด Mutation  ส่วนใหญ่อยู่
ประมาณ 1/l (l คือ ความยาวของโครโมโซมหรือบิตสตริง   ก าหนดค่าน่าจะเป็นของการเกิด 
Mutation ในช่วง 0.005-0.01 (Bäck 1993) โดยการก าหนดค่าอัตราการเกิด Mutation (Mutation 
Rate) เท่ากับ0.01 นั้นเป็นค่ามาตรฐาน(Default value)ใน Genetic Algorithm Options บน
ซอฟต์แวร์ MATLAB การประมวลมาตรฐานแบบจลน์โดยประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA)บน
ซอฟต์แวร์ MATLAB 2014  แสดงดงัในรปูที่ 3.14  

 
รูปที่ 3.14  ตวัอย่างขณะท าการประมวลผลด้วยวิธีการประมวลมาตรฐานแบบจลน์โดยประยุกต์ใช้

วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) บนซอฟต์แวร์ MATLAB 2014 
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เมื่อรอจนหน้าต่างการท างานบนหน้า Command Window บนซอฟต์แวร์ MATLAB 
แสดงผลเท่ากับ0 (result=0) และหน้าต่างการท างานของFigures-Genetic Algorithm ปิดลง นั่น
แสดงว่าการประมวลมาตรฐานแบบจลน์โดยประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA)บนซอฟต์แวร์ 
MATLAB 2014ได้เสร็จสินลง จะได้ผลจากการประมวลมาตรฐานแบบจลน์โดยประยุกต์ใช้วิธีการเชิง
พันธุกรรม (GA) ที่ถูกบันทึกไว้ในช่ือไฟล์sessiona ถึง sessionx ดังแสดงในรูปที่ 3.15 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที่ 3.15  ตวัอย่างผลลัพธ์ที่ได้การประมวลผลด้วยวิธีการประมวลมาตรฐานแบบจลน์โดย
ประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) บนซอฟต์แวร์ MATLAB 2014 

 
 
 
 
 



 87 

3.5 วิเคราะห์และเปรียบเทียบผลลัพธ์ที่ได้จากการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ และการ
ประมวลมาตรฐานแบบจลน์โดยประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ทางสถิติด้วยการทดสอบ 
t-test 

เมื่อได้ผลการวิเคราะห์และเปรียบเทียบผลของขบวนการ Ambiguity Resolution ระหว่าง
วิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์กับวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้
วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 
0.4, 0.6, และ0.8 และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075, 0.01 
ส าหรับแต่ละสถานีที่มีความยาวเส้นฐานโดยประมาณ 3.8, 6.7 และ 23.2 กิโลเมตร ตามล าดับ จาก
หัวข้อ3.1   แล้วจากนั้นท าการพิจารณาผลของค่าความแตกต่างของค่าของขบวนการ Ambiguity 
Resolutionจากทั้งสองวิธี  และเปรียบเทียบผลของค่าความแตกต่างของค่าของขบวนการ 
Ambiguity Resolutionจากการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.4, 
0.6, และ0.8 และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075, 0.01 
ตามล าดับ  โดยการทดสอบทางสถิติ t-test มีขั้นตอนดังนี ้

 
3.5.1 เมื่อได้ผลลัพธ์จากการประมวลผลเปรียบเทียบผลของขบวนการ Ambiguity 

Resolution ( ดังตารางในบทที่4 ) ในกรณีการเปรียบเทียบค่าทางสถิติ t-test จากผลของขบวนการ 
Ambiguity Resolution ระหว่างวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์กับวิธีการประมวลผล
มาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) โดยเริ่มจากต้องตรวจสอบดูว่า
ข้อมูลทั้งสองกลุ่มมีความแปรปรวนเท่ากันหรือไม่ โดยใช้ F-Test Two-Sample for Variances โดย
การต้ังสมติฐานดังนี ้

โดยที่ 
 และ 

 คือ ความแปรปรวนของผลของขบวนการ Ambiguity Resolution 
ของวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์และความแปรปรวนของผลของขบวนการ Ambiguity 
Resolution ของวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม 
(GA) ตามล าดับ ดังตัวอย่างตารางที่3.4 

 
 
 

H0 : 
 

    

H0 : 
≠ 
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Session RTKPOST Mean Of CR=0.4 Session RTKPOST CR=0.4 

1 986 3454.5 13 3375 3597.25 

2 903 3600 14 3264 3594 

3 1466 3600 15 2933 3600 

4 1605 3583.5 16 215 3597.75 

5 2752 3545.75 17 325 3599 
6 2315 3379.75 18 414 3600 

7 2549 3485 19 1967 3588 

8 3019 3481.5 20 2501 3529.25 

9 1396 3402 21 0 2671 

10 3600 3600 22 0 3156.25 

11 3600 3600 23 0 3328.5 

12 1852 3580.5 24 0 3020 

 

ตารางที่  3.4 ตัวอย่างผลการเปรียบเทียบจ านวนการFix Ambiguity ระหว่างการประมวลผล
มาตรฐานและวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) 
ที่สถานี SV01 (BL=3.8 km.) ที่มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ
0.4 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ท าการทดสอบF-Test Two-Sample for Variances  ได้ผลการทดสอบความแปรปรวน F-

Test Two-Sample for Variances ดังนี ้
ตารางที่3. 5 ผลการทดสอบความแปรปรวน F-Test Two-Sample for Variances 
 

F-Test Two-Sample for Variances 
  RTKPOST  CR=0.4 

Mean 1741.348 3466.913 
Variance 1669783 53930.19 
Observations 23 23 
df 22 22 
F 30.96193  
P(F<=f) one-tail 7.42E-12  
F Critical one-tail 2.357881  
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H0 : µ1
2 = µ2

2 

H0 : µ1
2 ≠ µ2

2 

 
จากตารางที่ 3.6 สามารถตีความผลการทดสอบความแปรปรวน F-Test Two-Sample for 

Variances ได้ดังนี ้
- จากค่า P(F<=f) one-tail = 7.42E-12 เมื่อเปรียบเทียบกับค่าครึ่งหนึ่งของระดับนัยส าคัญ 

เท่ากับ 0.025 โดยพบว่าค่า P(F<=f) one-tail น้อยกว่าค่าระดับนัยส าคัญ  จึงปฏิเสธ
สมมติฐาน สรุปได้คือ ความแปรปรวนของประชากรสองกลุ่ม มีค่าไม่เท่ากัน 

- จากค่า F = 30.96193 เปรียบเทียบกับค่า F Critical one-tail = 2.357881 พบว่า ค่า F 
มากกว่า ค่า F Critical one-tail จึงปฏิเสธสมมติฐาน นั่นคือ ความแปรปรวนของประชากร
สองกลุ่ม มีค่าไม่เท่ากัน 

- จากการทดสอบพบว่าความแปรปรวนของการประมวลผลมาตรฐานและวิธีการประมวลผล
มาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่สถานี SV01 (BL=3.8 
km.) ที่มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ0.4 มีค่าไม่
เท่ากัน ดังนั้นจึงท าการทดสอบความแตกต่างของค่าเฉลี่ยของประชากรสองกลุ่ม  โดยใช้ t-
test แบบ Two-Sample Assuming Unequal Variances 
 
3.5.1 จากการทดสอบ F-Test Two-Sample for Variances เพื่อตรวจสอบดูว่าข้อมูลจาก

ผลของขบวนการ Ambiguity Resolution ระหว่างวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์กับวิธีการ
ประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ว่ามีความแปรปรวน
เท่ากันหรือไม่แล้วนั้น ให้ท าการทดสอบ t-test ตามผลที่ได้จากการทดสอบ F-Test Two-Sample 
for Variances ในที่นี้ได้ผลการทดสอบ F-Test Two-Sample for Variances พบว่าให้ใช้ t-Test 
แบบ Two-Sample Assuming Unequal Variances โดยมีขั้นตอนดังนี ้

ท า ก า รทดส อบ  t-Test แ บบ  Two-Sample Assuming Unequal Variances โ ด ยมี
สมมติฐานดังน้ี  

 
 

โดยที่ µ1
2  และ µ2

2  คือ ค่าเฉลี่ยของผลของขบวนการ Ambiguity Resolution ของวิธีการ
ประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์และความแปรปรวนของผลของขบวนการ Ambiguity Resolution 
ของวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ตามล าดับ
ไดผ้ลการทดสอบ t-Test: Two-Sample Assuming Unequal Variances ดังตารางที ่3.6
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ตารางที่ 3.6 ผลการทดสอบ t-Test: Two-Sample Assuming Unequal Variances  
t-Test: Two-Sample Assuming Unequal Variances 
  RTKPOST  CR=0.4 
Mean 1741.348 3466.913 
Variance 1669783 53930.19 
Observations 23 23 
Hypothesized Mean Difference 0  
df 23  
t Stat -6.30322  
P(T<=t) one-tail 9.86E-07  
t Critical one-tail 2.068658  
P(T<=t) two-tail 1.97E-06  
t Critical two-tail 2.397875   

 
จากตารางที่  3 .7  สามารถตีความผลการทดสอบ  t-Test: Two-Sample Assuming 

Unequal Variances ได้ดังนี ้
- จากค่า P(T<=t) two-tail = 1.97E-06 พบว่า มีค่าน้อยกว่า ระดับนัยส าคัญ = 0.05 จึง

ปฏิเสธสมมติฐาน นั่นคือ ผลของค่าเฉลี่ยของผลของขบวนการ Ambiguity Resolution ของ
วิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการ
ประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) แตกต่างกัน อย่างมีนัยส าคัญทางสถิติที่ระดับ 0.05 

- จากค่า t Stat = -6.30322 เปรียบเทียบกับค่าt Critical two-tail = 2.397875 พบว่า ค่าt 
Stat (โดยไม่พิจารณาเครื่องหมาย) มากกว่าค่า t Critical two-tail จึงปฏิเสธสมมติฐานนั่น
คือ ผลของค่าเฉลี่ยของผลของขบวนการ Ambiguity Resolution ของวิธีการประมวลผล
มาตรฐานแบบจลน์และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการ
เชิงพันธุกรรม (GA) แตกต่างกัน  อย่างมนีัยส าคัญทางสถิติที่ระดับ 0.05 
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บทที่ 4  
ผลการด าเนนิงาน 

จากการศึกษาการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรมในการคัดเลือกดาวเทียมระบบ GNSS ดวง
ที่มีความเหมาะสมส าหรับการหาต าแหน่งแบบจลน์ กรณีศึกษาโดยใช้ข้อมูล GPS  GLONASS และ 
COMPASS โดยในส่วนของวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ท าการประมวลผลบนซอฟต์แวร์ 
RTKLIB 2.4.2 โดยใช้ฟังก์ชั่น RTKPOST และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการ
ประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) โดยการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate)
เท่ากับ 0.4, 0.6, และ0.8 และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075, 
0.01 ส าหรับสถานีSV01 (ความยาวเส้นฐาน 3.8 กิโลเมตร) , สถานีDPT9 (ความยาวเส้นฐาน 6.7 
กิโลเมตร) และสถานีLAND (ความยาวเส้นฐาน 23.2 กิโลเมตร) ท าการประมวลผลข้อมูลร่วมกับการ
ประยุกต์ใช้ GA บนซอฟต์แวร์ MATLAB 2014  ได้ผลการศึกษาดังหัวข้อต่อไปนี้   

 
ตารางที่  4.1  ผลการเปรียบเทียบจ านวนค่าเลขปริศนาที่เป็นเลขจ านวนเต็มระหว่างวิธีการ
ประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์กับวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการ
เชิงพันธุกรรม (GA) ที่สถานีฐาน SV01 (BL=3.8 km.) ที่มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover 
(Crossover Rate) และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่างกัน 

 
 

Session 

 
 

RTKPOST 

SV01 (BL=3.8 km.) 

CR = 0.4 CR = 0.6 CR = 0.8 

MR=0 MR= 
0.005 

MR= 
0.0075 

MR= 
0.01 

MR=0 MR= 
0.005 

MR= 
0.0075 

MR= 
0.01 

MR=0 MR= 
0.005 

MR= 
0.0075 

MR= 
0.01 

1 986 3551 3551 3116 3600 3551 3551 3551 3551 3551 3520 3551 3551 

2 903 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 

3 1466 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3385 3600 3600 

4 1605 3600 3593 3600 3541 3593 3580 3580 3580 3600 3593 3600 3600 

5 2752 3600 3600 3383 3600 3152 3466 3600 3600 3600 3383 3600 3600 

6 2315 3179 3600 3242 3498 3498 3113 3600 3600 3600 3314 3600 3600 

7 2549 3524 3406 3505 3505 3546 3553 3453 3406 3546 3524 3546 3546 

8 3019 3589 3546 3309 3482 3596 3429 3589 3384 3596 3238 3596 3596 

9 1396 3551 3438 3380 3239 3581 3581 3584 3461 3397 3471 3600 3397 

10 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 

11 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 

12 1852 3600 3600 3600 3522 2921 3555 3599 3599 3542 3555 3600 3600 
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Sessio
n 

 
 

RTKPOS
T 

SV01 (BL=3.8 km.) 

CR = 0.4 CR = 0.6 CR = 0.8 

MR=
0 

MR= 
0.005 

MR= 
0.0075 

MR= 
0.01 

MR=0 MR= 
0.005 

MR= 
0.0075 

MR= 
0.01 

MR=0 MR= 
0.005 

MR= 
0.0075 

MR= 
0.01 

13 3375 3600 3589 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3565 3560 3600 3600 

14 3264 3595 3581 3600 3600 2921 3600 3572 3592 3594 3565 3600 3600 

15 2933 3600 3600 3600 3600 3593 3597 3596 3600 3596 3600 3599 3600 

16 215 3597 3594 3600 3600 3600 3600 3595 3600 3600 3600 3594 3559 

17 325 3600 3598 3598 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3589 3589 

18 414 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3575 3600 

19 1967 3553 3599 3600 3600 3557 3400 3546 3569 3599 3481 3552 3560 

20 2501 3522 3577 3522 3496 3522 3440 3522 3560 3577 3577 3401 3401 

21 0 2050 2119 3288 3227 2226 2176 2006 2050 3227 2176 2117 3288 

22 0 3189 3189 3108 3139 2055 3189 3076 2055 3064 3108 3189 3139 

23 0 2710 3600 3600 3404 3420 2557 3404 1107 2557 2710 3420 3600 

24 0 3225 2951 2679 3225 3225 2559 1456 3225 2250 1821 2352 2611 

%AR 47.50 95.67 96.45 95.98 97.31 93.47 93.92 94.36 92.29 95.41 92.80 95.70 97.27 
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ตารางที่ 4.2  การเปรียบเทียบจ านวนค่าเลขปริศนาที่เป็นเลขจ านวนเต็มระหว่างวิธีการประมวลผล
มาตรฐานแบบจลน์กับวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิง
พันธุกรรม (GA) ที่สถานีฐาน DPT9 (BL=6.7 km.) ที่มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover 
(Crossover Rate) และอตัราการเกิด Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่างกัน 
 

 
 

Sessio
n 

 
 

RTKPOS
T 

DPT9 (BL=6.7 km.) 

CR = 0.4 CR = 0.6 CR = 0.8 

MR=
0 

MR= 
0.005 

MR= 
0.0075 

MR= 
0.01 

MR=0 MR= 
0.005 

MR= 
0.0075 

MR= 
0.01 

MR=0 MR= 
0.005 

MR= 
0.0075 

MR= 
0.01 

1 765 3600 3600 3600 3594 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 

2 2767 3556 3600 3600 3600 3391 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 

3 980 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 

4 2858 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 

5 324 3543 3600 3600 3600 3599 3599 3600 3600 3599 3600 3600 3600 

6 574 2259 2467 2935 3600 1901 1901 2936 2936 1946 1946 1946 2482 

7 2770 3446 3446 3446 3446 2691 3446 3446 3223 3446 3446 3446 3446 

8 0 3600 3593 3582 3582 3594 3599 3593 3491 3600 3593 3593 3600 

9 2113 3600 3556 3594 3345 3594 3600 3600 3378 3514 3600 3600 3390 

10 3385 3599 3600 3600 3600 3600 3599 3599 3600 3599 3451 3450 3600 

11 3344 3600 3594 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 

12 3527 3599 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3599 3600 3600 3600 

13 3599 3600 3600 3600 3600 3184 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 

14 3599 3599 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3599 3599 3599 3600 

15 2395 3600 3600 3600 3599 3599 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 

16 0 3600 3599 3600 3600 3599 3600 3600 3600 3599 3600 3600 3600 

17 0 3600 3600 3599 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3599 3599 3600 

18 950 3600 3511 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3599 3600 3600 3599 

19 865 3600 3600 3534 3599 3600 3537 3600 3600 3600 3600 3600 3599 

20 1742 3600 3600 3600 3600 2312 3600 3600 3599 3600 3559 3559 3599 

21 2120 3599 3600 3600 3600 3600 3600 3599 3600 3600 3154 2831 3600 

22 2968 3600 3518 3600 3593 3600 3587 3600 3600 3600 3600 3600 3600 

23 9 3594 3600 3593 3600 3594 3594 3593 3594 3594 3594 3594 3593 

24 351 3595 3598 3597 3598 3597 3592 3593 3593 3596 3600 3599 3599 

%AR 48.62 98.14 98.24 98.94 99.49 94.74 97.75 99.03 98.40 97.79 97.15 96.78 98.27 
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ตารางที่ 4.3  ผลการเปรียบเทียบจ านวนค่าเลขปริศนาที่เป็นเลขจ านวนเต็มระหว่างวิธีการ
ประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์กับวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการ
เชิงพันธุกรรม (GA) ที่สถานีฐานLAND (BL=23.2 km.) ที่มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover 
(Crossover Rate) และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่างกัน 
 

 
 

Sessio
n 

 
 

RTKPOS
T 

LAND (BL=23.2 km.) 

CR = 0.4 CR = 0.6 CR = 0.8 

MR=
0 

MR= 
0.005 

MR= 
0.0075 

MR= 
0.01 

MR=0 MR= 
0.005 

MR= 
0.0075 

MR= 
0.01 

MR=0 MR= 
0.005 

MR= 
0.0075 

MR= 
0.01 

1 0 851 1049 686 452 795 795 1101 1123 851 851 851 851 

2 0 2115 837 994 525 1182 1182 850 1182 1523 1523 1523 1523 

3 574 2325 2064 560 1323 1678 2340 2340 1678 2340 2340 2340 2340 

4 877 2357 409 340 1899 349 2439 695 349 1444 1444 1444 676 

5 200 683 969 550 678 737 896 968 737 969 969 969 234 

6 119 563 745 772 444 563 745 524 563 563 698 698 463 

7 0 739 930 916 735 480 131 220 480 739 1683 173 739 

8 0 1683 549 1016 2731 1016 308 733 1016 260 3202 1683 749 

9 0 3202 2567 1226 1532 3598 2858 2195 3598 2195 3600 3232 1581 

10 0 3600 3600 3600 3600 3588 2244 3600 3600 3600 3587 3593 3010 

11 3295 3600 3600 3600 3600 3599 3599 3587 3600 3600 3600 3599 3600 

12 3573 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 

13 3591 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3561 3600 3600 3600 3599 3600 

14 3599 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 

15 3598 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3599 3600 3600 

16 3588 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 

17 0 3599 3600 3597 3600 3600 3600 3597 3600 3599 3599 3593 3599 

18 163 3600 2886 3600 3599 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 3600 

19 95 3595 1680 3595 2010 2674 2781 2886 2886 2693 2738 3595 2321 

20 665 1353 1315 1535 1034 1535 1861 1880 1752 1752 1511 940 1535 

21 136 3600 2454 3600 3600 3600 3348 3600 1794 3600 3600 1299 3600 

22 0 2577 3589 2275 3207 3600 3514 3514 3600 2374 2331 2655 2635 

23 2494 3600 2580 3600 3597 3600 3600 3589 3597 3597 3600 3600 3443 

24 537 3046 1933 2460 3210 3313 1294 2460 2196 1729 2460 1325 2196 

%AR 31.37 74.87 63.61 65.42 68.72 70.73 68.44 69.10 68.23 68.32 75.12 67.95 65.62 
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จากข้อมูลในตาราง 4.1, 4.2, 4.3 ข้างต้นแสดงผลการเปรียบเทียบจ านวนค่าเลขปริศนาที่
เป็นเลขจ านวนเต็มระหว่างวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์กับวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบ
จลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) แต่ละสถานีฐานที่ความยาวเส้นฐานต่างๆ ที่มี
การก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) และอัตราการเกิด Mutation (Mutation 
Rate) ที่แตกต่างกัน โดยในส่วนของการวิเคราะห์และเปรียบเทียบผลลัพธ์ที่ได้ มีรายละเอียดอธิบาย
ในหัวข้อที่ 4.1 และ 4.2 ตามล าดับ 

 
4.1 ผลการวิเคราะห์และเปรียบเทียบผลของขบวนการประมาณค่าเลขปริศนาที่เกิดจากการ
ปรับเปลี่ยนอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) และปรับเปลี่ยนอัตราการเกิด
Mutation (Mutation Rate) 

จากการวิเคราะห์และเปรียบเทียบผลของขบวนการ Ambiguity Resolution ระหว่างวิธีการ
ประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์กับวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการ
เชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate)เท่ากับ 0.4, 0.6, 
และ0.8 และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075, 0.01 ส าหรับแต่
ละสถานีที่มีความยาวเส้นฐานโดยประมาณ 3.8, 6.7 และ 23.2 กิโลเมตร ตามล าดับ รายละเอียด
แสดงดังตารางที่ 4.4  
 
ตารางที่ 4.4  ผลการเปรียบเทียบจ านวนและอัตราการFix Ambiguity ระหว่างการประมวลผล
มาตรฐานและวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) 
ที่ความยาวเส้นฐานต่างๆที่มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) และอัตรา
การเกิด Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่างกัน 

       Station SV01 
(BL=3.8 km.) 

DPT9 
(BL=6.7 km.) 

LAND 
(BL=23.2 km.) 

No. of Epoch 3600×24 = 
86400 

3600×24 = 
86400 

3600×24 = 
86400 

RTKPOST 41037 (47.50%) 42005 (48.62%( 27104 (31.37%) 

RT
KP

OS
T 

+ 
GA

 

CR
 =

 0
.4

 MR=0 82661 (95.67%) 84789 (98.14%) 64688 (74.87%) 
MR=0.005 83331 (96.45%) 84882 (98.24%) 54956 (63.61%) 
MR=0.0075 82930 (95.98%) 85480 (98.94%) 56522 (65.42%) 
MR=0.01 84078 (97.31%) 85956 (99.49%) 59376 (68.72%) 
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       Station SV01 

(BL=3.8 km.) 
DPT9 

(BL=6.7 km.) 
LAND 

(BL=23.2 km.) 

RT
KP

OS
T 

+ 
GA

 

CR
 =

 0
.6

 MR=0 80757 (93.47%) 81855 (94.74%) 61107 (70.73%) 
MR=0.005 81146 (93.92%) 84454 (97.75%) 59135 (68.44%) 
MR=0.0075 81529 (94.36%) 85559 (99.03%) 59700 (69.10%) 
MR=0.01 79739 (92.29%) 85014 (98.40%) 58951 (68.23%) 

CR
 =

 0
.8

 MR=0 82435 (95.41%) 84490 (97.79%) 59028 (68.32%) 
MR=0.005 80181 (92.80%) 83941 (97.15%) 61798 (75.12%) 
MR=0.0075 82681 (95.70%) 83616 (96.78%) 61798 (67.95%) 
MR=0.01 84037 (97.27%) 84907 (98.27%) 56695 (65.62%) 

ผลการปรับปรงุเฉลี่ย มากขึ้น  47.55% มากขึ้น  49.27% มากขึ้น  37.47% 
 
จากข้อมูลในตาราง 4.4 เมื่อสังเกตค่าเฉลี่ยของจ านวนค่าเลขปริศนาที่เป็นเลขจ านวนเต็ม ที่

มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.4, 0.6, และ0.8 และอัตรา
การเกิด Mutation (Mutation Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075 และ 0.01 ส่งผลท าให้มีอัตราการ 
Fix- Ambiguity ที่ดีขึ้นกว่าวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ โดยจ านวนและอัตราการ Fix- 
Ambiguity ที่เป็นผลส าเร็จ ระหว่างวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์และวิธีการประมวลผล
มาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA)  พบว่าที่สถานีSV01 (ระยะเส้น
ฐาน 3.8 กิโลเมตร) มีอัตราการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎีโดยวิธีการ
ประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์เป็น 47.50% และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการ
ประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) 
เท่ากับ 0.4, 0.6, และ0.8 และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075 
และ 0.01 เป็น95.67% , 96.45%, 95.98%,97.31%, 93.47%, 93.92%, 94.36%, 92.29%, 
95.41%, 92.80%, 95.70% และ97.27%ตามล าดับ โดยวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์
ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) สามารถปรับปรุงอัตราการประมาณค่าเลขปริศนา
ให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎีดีขึ้นเฉลี่ย 47.55% ที่สถานี DPT9 (ระยะเส้นฐาน 6.7 กิโลเมตร) มี
อัตราการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎีโดยวิธีการประมวลผลมาตรฐาน
แบบจลน์เป็น 48.62% และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิง
พันธุกรรม (GA) ที่มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.4, 0.6, 
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และ 0.8 และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075 และ 0.01 เป็น 
98.14%, 98.24%, 98.94%, 99.49%, 94.74%, 97.75%, 99.03%, 98.40%, 97.79%, 97.15%, 
96.78% และ 98.27% ตามล าดับ วิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้
วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) สามารถปรับปรุงอัตราการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็ม
ตามทฤษฎีดีขึ้นเฉลี่ย 49.27% และที่สถานีLAND (ระยะเส้นฐาน 23.2 กิโลเมตร) มีอัตราการ
ประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎีโดยวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์เป็น 
31.37% และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) 
ที่มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.4, 0.6, และ0.8 และอัตรา
การเกิด Mutation (Mutation Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075 และ 0.01 เป็น 74.87%, 63.61%, 
65.42%, 68.72%, 70.73%, 68.44%, 69.10%, 68.23%, 68.32%, 75.12%, 67.95% และ 
65.62% ตามล าดับ วิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม 
(GA) สามารถปรับปรุงอัตราการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎีดีขึ้นเฉลี่ย 
37.47%  และพบว่าที่ความยาวเส้นฐาน 3.8 และ 6.7 กิโลเมตร ที่มีก าหนดค่าอัตราการเกิด 
Crossover (Crossover Rate)เท่ากับ 0.4, 0.6, และ0.8 มีจ านวนและอัตราการ Fix Ambiguity ที่
เป็นผลส าเร็จของวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม 
(GA)  ดีที่สุดที่การก าหนดอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) เท่ากับ 0.01, 0.0075และ 
0.01 ตามล าดับ ส่วนที่ความยาวเส้นฐาน 23.2 กิโลเมตร ที่มีก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover 
(Crossover Rate) เท่ากับ 0.4, 0.6, และ 0.8 มีจ านวนและอัตราการ Fix Ambiguity ที่เป็นผลส าเร็จ
ของวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ดีที่สุดที่
การก าหนดอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) เท่ากับ 0, 0 และ 0.005 ตามล าดับ 
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จากข้อมูลในตารางข้างต้น ผู้ท าการวิจัยได้เปรียบเทียบจ านวนและอัตราการFix Ambiguity  
ระหว่างการประมวลผลมาตรฐานและวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้
วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่ความยาวเส้นฐานต่างๆที่มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover 
(Crossover Rate) ที่แตกต่างกัน แสดงในรูปของกราฟเปรียบเทียบผล ดูรูปที่ 4.1 โดยที่แกนนอน
แสดงความยาวเส้นฐานเป็น Baseline มีหน่วยเป็นกิโลเมตร และแกนตั้งแสดงข้อมูลจ านวนหน่วย
เวลาเป็น Epoch Number โดยเส้น “สีด า” แทนด้วยค่าของผลลัพธ์ที่ได้จากการประมวลผล
มาตรฐานแบบจลน์ ในขณะที่เส้น “สีแดง”, “สีเขียว” และ “สีม่วง” แทนด้วยค่าของผลลัพธ์ที่ได้จาก
วิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA)โดยมีการ
ก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.4, 0.6, และ 0.08 ตามล าดับ 

 
 

 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
รูปที่ 4.1  การเปรียบเทียบผลของขบวนการ Ambiguity Resolution ระหว่างการประมวลผล
มาตรฐานแบบจลน์กับวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิง
พันธุกรรม (GA) ที่มีอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.4 , 0.6 และ 0.8 
ตามล าดับ 
 

และจากข้อมูลในตารางข้างต้น ผู้ท าการวิจัยได้เปรียบเทียบจ านวนและอัต ราการ Fix 
Ambiguity  ระหว่างการประมวลผลมาตรฐานและวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการ
ประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่ความยาวเส้นฐานต่างๆที่มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด 
Crossover (Crossover Rate) และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่างกัน แสดง
ในรูปของกราฟเปรียบเทียบผล ดูรูปที่ 4.2, 4.3 และ 4.4 ประกอบ โดยที่แกนนอนแสดงความยาวเส้น
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ฐานเป็น Baseline มีหน่วยเป็นกิโลเมตร และแกนตั้งแสดงข้อมูลจ านวนหน่วยเวลาเป็น Epoch 
Number โดยเส้น “สีด า” แทนด้วยค่าของผลลัพธ์ที่ได้จากการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ 
ในขณะที่เส้น “สีแดง”, “สีเขียว” , “สีม่วง” และ “สีฟ้า” แทนด้วยค่าของผลลัพธ์ที่ได้จากวิธีการ
ประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA)โดยมีการก าหนดค่า
อัตราการเกิด Crossover(Crossover Rate)เท่ากับ 0.4, 0.6, และ0.8 และอัตราการเกิด Mutation 
(Mutation Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075 และ 0.01ตามล าดับ 

 
 
 
 

 
 

 
 
 
 
 
 
รูปที่ 4.2  การเปรียบเทียบผลของขบวนการ Ambiguity Resolution ระหว่างการประมวลผล
มาตรฐานแบบจลน์กับวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิง
พันธุกรรม (GA) ที่มีอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.4 และอัตราการเกิด 
Mutation (Mutation Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075 และ 0.01 ตามล าดับ 
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รูปที่ 4.3  การเปรียบเทียบผลของขบวนการ Ambiguity Resolution ระหว่างการประมวลผล
มาตรฐานแบบจลน์กับวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิง
พันธุกรรม (GA) ที่มีอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.6 และอัตราการเกิด 
Mutation (Mutation Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075 และ 0.01 ตามล าดับ 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
รูปที่ 4.4  การเปรียบเทียบผลของขบวนการ Ambiguity Resolution ระหว่างการประมวลผล
มาตรฐานแบบจลน์กับวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิง
พันธุกรรม (GA) ที่มีอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.8 และอัตราการเกิด 
Mutation (Mutation Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075 และ 0.01 ตามล าดับ
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จากรูปที่ 4.1, 4.2, 4.3 และ 4.4 พบว่าวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการ
ประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ให้ผลของเส้นกราฟแสดงอัตราการ Fix Ambiguity ให้เห็นได้
อย่างชัดเจนว่ามีอัตราการ Fix Ambiguity ที่มากกว่าวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ส าหรับ
ทุกๆเส้นฐานและทุกๆการปรับเปลี่ยนค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) และอัตราการ
เกิด Mutation (Mutation Rate) ที่ท าการทดลอง และยังพบว่าทุกๆการปรับเปลี่ยนค่าอัตราการเกิด 
Crossover (Crossover Rate) และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) ได้ผลอัตราการ Fix 
Ambiguity ที่ใกล้เคียงกันและมีแนวโน้มเดียวกัน นอกจากนี้ยังแสดงให้เป็นว่าที่สถานี SV01 และ
สถานีDPT9 ที่มีความยาวเส้นฐานเท่ากับ  3.8  และ 6.7 กิโลเมตร ตามล าดับ นั้นมีอัตราการ Fix 
Ambiguity ที่มากกว่าสถานี LAND ที่มีความยาวเส้นฐานเท่ากับ 23.2 กิโลเมตรเป็นอย่างมาก ซึ่ง
แสดงให้เห็นว่า ขบวนการAmbiguity Resolution: AR นั้นมีความสัมพันธ์อย่างมากกับความยาวเส้น
ฐาน เนื่องจากอัตราการ Fix Ambiguity ที่ได้จากการประมวลผลนั้นจะมีแนวโน้มลดลงเมื่อความยาว
เส้นฐานเพิ่มมากขึ้น แต่ทั้งนี้ขึ้นอยู่กับพื้นที่ที่ท าการส ารวจว่ามีอุปสรรคหรือมีสิ่งกีดขวางในการท างาน
หรือไม่เช่น ตึกสูง ต้นไม้ใหญ่ เป็นต้น โดยผลจากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการ
ประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) นั้นสามารถปรับปรุงขบวนการ Ambiguity Resolution: AR 
ในทุกความยาวเส้นฐานที่ท าการทดสอบได้ดีขึ้นกว่าวิธกีารประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ 

 
4.2 ผลการวิเคราะห์และเปรียบเทียบผลของค่าพิกัดต าแหน่งที่เกิดจากการปรับเปลี่ยนอัตราการ
เกิด Crossover (Crossover Rate) และปรับเปลี่ยนอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) 

การวิเคราะห์และเปรียบเทียบผลของค่าพิกัดต าแหน่งที่ได้จากการประมวลผลระหว่างการ
ประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์กับวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการ
เชิงพันธุกรรม (GA) เทียบกับค่าพิกัดอ้างอิง โดยท าการหาขนาดของค่าคลาดเคลื่อน หรือค่าต่างพิกัด
ต าแหน่งทางราบ E, N และทางดิ่ง H ที่ความยาวเส้นฐาน 3.8, 6.7 และ 23.2 กิโลเมตร ตามล าดับ 
แสดงตัวอย่างค่าผลต่างพิกัดของบางคาบเวลา (Session) ส าหรับความยาวเส้นฐานต่าง ๆ ได้ดังรูปที่ 
4.5, 4.6 และ 4.7 ตามล าดับ โดยที่แกนนอนแสดงข้อมูลเรียงตามหน่วยเวลาเป็น Epoch และแกนตั้ง
แสดงขนาดของผลต่างในองค์ประกอบพิกัดทางราบ E, N และทางดิ่ง H ตามล าดับ มีหน่วยเป็นเมตร 
โดยในรูปที่4.5, 4.6 และ 4.7 ตามล าดับ โดยเส้น ”สีแดง” แทนด้วยผลของค่าต่างที่ได้มาจากการ
ประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ในขณะที่เส้น “สีเขียว”, “สีน้ าเงิน” และ “สีม่วงแดง” แทนด้วยค่า
ของผลลัพธ์ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม 
(GA)โดยมีอัตราการเกิด Crossover  (Crossover Rate)เท่ากับ 0.8, 0.6 และ 0.4 ตามล าดับ  
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รูปที่ 4.5  ค่าผลต่างในพิกัด E, N และความสูง H ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์และ
วิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีอัตราการ
เกิด Crossover (Crossover Rate) ต่าง ๆ ส าหรับสถานี SV01 ที่ความยาวเส้นฐาน 3.8 กิโลเมตร 
(เลือกบางคาบเวลามาแสดง 
 
 
 
 
 
 
 
  
  
   
 
รูปที่ 4.6  ค่าผลต่างในพิกัด E, N และความสูง H ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์และ
วิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีอัตราการ
เกิด Crossover (Crossover Rate) ต่าง ๆ ส าหรับสถานี DPT9 ที่ความยาวเส้นฐาน 6.7 กิโลเมตร 
(เลือกบางคาบเวลามาแสดง) 
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รูปที่ 4.7  ค่าผลต่างในพิกัด E, N และความสูง H ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์และ
วิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีอัตราการ
เกิด Crossover (Crossover Rate) ต่าง ๆ ส าหรับสถานี LAND ที่ความยาวเส้นฐาน 23.2 กิโลเมตร 
(เลือกบางคาบเวลามาแสดง) 
 

จากรูป 4.5, 4.6 และ 4.7 จะเห็นได้ว่าค่าต่างพิกัดต าแหน่งที่ได้จากทั้งแสดงค่าผลต่างใน
พิกัด E, N และความสูง H ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์กับวิธีการประมวลผล
มาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีอัตราการเกิด Crossover 
(Crossover Rate)  ค่าต่าง ๆ นั้น พบว่าที่ความยาวเส้นฐาน 3.8 (สถานี SV01) , 6.7 (สถานีDPT9) 
และ 23.2 กิโลเมตร (สถานีLAND)   ได้ค่าผลต่างพิกัดทางราบ E, N และความสูง H ที่ได้จากทั้งจาก
วิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์กับวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้
วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) มีค่าที่ใกล้เคียงกันและมีแนวโน้วเดียวกัน โดยค่าต่างพิกัดทางราบ E,  N 
และความสูง H  มีค่าต่างกันในระดับเซนติเมตร ในส่วนค่าพิกัดต าแหน่งที่ได้จากการประยุกต์ใช้
วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่อัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) ที่ 0.8, 0.6, 0.4 นั้นมีการ
แกว่งของพิกัดต าแหน่งที่จุดใกล้เคียงกันโดยการแกว่งนั้นมีแนวโน้วเดียวกนั  

ส่วนการวิเคราะห์และเปรียบเทียบผลของค่าพิกัดต าแหน่งที่ได้จากการประมวลผลระหว่าง
การประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์กับวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้
วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) เทียบกับค่าพิกัดอ้างอิง โดยท าการหาขนาดของค่าคลาดเคลื่อน หรือค่า
ต่างพิกัดต าแหน่งทางราบ E, N และทางดิ่ง H ที่ความยาวเส้นฐาน 3.8, 6.7 และ 23.2 กิโลเมตร 
ตามล าดับ แสดงตัวอย่างค่าผลต่างพิกัดของบางคาบเวลา (Session) ส าหรับความยาวเส้นฐานต่าง ๆ
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โดยมีอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate)  เท่ากับ 0.8 โดยก าหนดอัตราการเกิด Mutation 
(Mutation Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075 และ 0.01 ตามล าดับ , อัตราการเกิด Crossover  
(Crossover Rate) เท่ากับ0.6 โดยก าหนดอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) เท่ากับ 0, 
0.005, 0.0075 และ 0.01 ตามล าดับ และ อัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate)  เท่ากับ0.4 
โดยก าหนดอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) เท่ากับ 0 , 0.005 , 0.0075 และ 0.01 
ตามล าดับ ได้ดังรูปที่ 4.8 , 4.9 , 4.10 , 4.11 , 4.12 , 4.13 , 4.14 , 4.15 และ 4.16 ตามล าดับ  

โดยที่แกนนอนแสดงข้อมูลเรียงตามหน่วยเวลาเป็น Epoch และแกนตั้งแสดงขนาดของ
ผลต่างในองค์ประกอบพิกัดทางราบ E, N และทางดิ่ง H ตามล าดับ มีหน่วยเป็นเมตร โดยในรูปที่4.8 , 
4.9 , 4.10 , 4.11 , 4.12 , 4.13 , 4.14 , 4.15 และ 4.16 ตามล าดับ เป็นกราฟแสดงค่าต่างพิกัด
ต าแหน่งทางราบ E, N และทางดิ่ง H ที่มีที่ความยาวเส้นฐาน 3.8, 6.7 และ 23.2 กิโลเมตร ตามล าดับ 
โดยเส้น ”สีแดง” แทนด้วยผลของค่าต่างที่ได้มาจากการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ในขณะที่เส้น 
“สีเขียว”, “สีน้ าเงิน”, “สีม่วงแดง” และ “สีด า” แทนด้วยค่าของผลลัพธ์ที่ได้จากวิธีการประมวลผล
มาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) 

 

 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
รูปที่ 4.8  ค่าผลต่างในพิกัด E, N และความสูง H ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์และ
วิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีอัตราการ
เกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.8 โดยก าหนดอัตราการเกิด Mutation (Mutation 
Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075 และ 0.01 ตามล าดับ ส าหรับสถานี SV01 ที่ความยาวเส้นฐาน 3.8 
กิโลเมตร (เลือกบางคาบเวลามาแสดง) 
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รูปที่ 4.9  ค่าผลต่างในพิกัด E, N และความสูง H ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์และ
วิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีอัตราการ
เกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.6 โดยก าหนดอัตราการเกิด Mutation (Mutation 
Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075 และ 0.01 ตามล าดับ ส าหรับสถานี SV01 ที่ความยาวเส้นฐาน 3.8 
กิโลเมตร (เลือกบางคาบเวลามาแสดง) 
 
 
 
  
 
   
  
  
  
  
   
รูปที่ 4.10  ค่าผลต่างในพิกัด E, N และความสูง H ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์
และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีอัตรา
การเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.4 โดยก าหนดอัตราการเกิด Mutation (Mutation 
Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075 และ 0.01 ตามล าดับ ส าหรับสถานี SV01 ที่ความยาวเส้นฐาน 3.8 
กิโลเมตร (เลือกบางคาบเวลามาแสดง) 
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รูปที่ 4.11  ค่าผลต่างในพิกัด E, N และความสูง H ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์
และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีอัตรา
การเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.8 โดยก าหนดอัตราการเกิด Mutation (Mutation 
Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075 และ 0.01 ตามล าดับ ส าหรับสถานี DPT9 ที่ความยาวเส้นฐาน 6.7 
กิโลเมตร (เลือกบางคาบเวลามาแสดง) 
 
  
 
 
  
 
 
 
 
   
   
รูปที่ 4.12  ค่าผลต่างในพิกัด E, N และความสูง H ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์
และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีอัตรา
การเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.6 โดยก าหนดอัตราการเกิด Mutation (Mutation 
Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075 และ 0.01 ตามล าดับ ส าหรับสถานี DPT9 ที่ความยาวเส้นฐาน 6.7 
กิโลเมตร (เลือกบางคาบเวลามาแสดง) 
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รูปที่ 4.13  ค่าผลต่างในพิกัด E, N และความสูง H ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์
และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีอัตรา
การเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.4 โดยก าหนดอัตราการเกิด Mutation (Mutation 
Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075 และ 0.01 ตามล าดับ ส าหรับสถานี DPT9 ที่ความยาวเส้นฐาน 6.7 
กิโลเมตร (เลือกบางคาบเวลามาแสดง) 
 
 
  
  

 
 
 

 
  
  
 
รูปที่ 4.14  ค่าผลต่างในพิกัด E, N และความสูง H ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์
และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีอัตรา
การเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.8 โดยก าหนดอัตราการเกิด Mutation (Mutation 
Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075 และ 0.01 ตามล าดับ ส าหรับสถานี LAND ที่ความยาวเส้นฐาน  
23.2 กิโลเมตร (เลือกบางคาบเวลามาแสดง) 
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รูปที่ 4.15  ค่าผลต่างในพิกัด E, N และความสูง H ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์
และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีอัตรา
การเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.6 โดยก าหนดอัตราการเกิด Mutation (Mutation 
Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075 และ 0.01 ตามล าดับ ส าหรับสถานี LAND ที่ความยาวเส้นฐาน 
23.2 กิโลเมตร (เลือกบางคาบเวลามาแสดง) 
 
 
 
  
   
  

 
 
 

  
 
รูปที่ 4.16  ค่าผลต่างในพิกัด E, N และความสูง H ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์
และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีอัตรา
การเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.4 โดยก าหนดอัตราการเกิด Mutation (Mutation 
Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075 และ 0.01 ตามล าดับ ส าหรับสถานี LAND ที่ความยาวเส้นฐาน 
23.2 กิโลเมตร (เลือกบางคาบเวลามาแสดง) 
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จากรูป 4.8 , 4.9 , 4.10 , 4.11 , 4.12 , 4.13 , 4.14 , 4.15 และ 4.16 จะเห็นได้ว่าค่า
ผลต่างพิกัดทางราบ E, N และความสูง H ที่ได้การประมวลผลมาตรฐานและวิธีการประมวลผล
มาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่ความยาวเส้นฐานต่างๆที่มีการ
ก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.8, 0.6 และ 0.4 โดยก าหนดอัตรา
การเกิด Mutation (Mutation Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075 และ 0.01 ตามล าดับ นั้นพบว่าค่า
ผลต่างพิกัดทางราบ E, N และความสูง H ที่ได้จากทั้งจากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์กับ
วิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) มีค่าที่
ใกล้เคียงกันและมีแนวโน้วเดียวกันทุกความยาวเส้นฐาน มกีารแกว่งในระดับเซนติเมตร และที่ยาวเส้น
ฐาน 3.8 (สถานี SV01) และ 6.7 (สถานีDPT9) จะมีค่าผลต่างพิกัดทางราบ E, N และความสูง H ที่
ใกล้เคียงกันและมีแนวโน้วเดียวกัน ส่วนที่ยาวเส้นฐาน 23.2 กิโลเมตร (สถานีLAND) จะมีค่าผลต่าง
พิกัดทางราบ E, N และความสูง H มากกว่าที่ยาวเส้นฐาน 3.8 (สถานี SV01) และ 6.7 (สถานีDPT9) 
โดยค่าผลต่างพิกัดทางราบ E, N และความสูง H วิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการ
ประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ก าหนดอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) เท่ากับ 0, 
0.005, 0.0075 และ 0.01 ตามล าดับ นั้นมีการแกว่งของพิกัดต าแหน่งที่จุดใกล้เคียงกันโดยการแกว่ง
นั้นมีแนวโน้วเดียวกัน ในส่วนของการเปรียบเทียบค่าพิกัดต าแหน่งระหว่างการประมวลผลมาตรฐาน
และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่ความ
ยาวเส้นฐานต่างๆที่มีการการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.8, 0.6 
และ 0.4 โดยก าหนดอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075 และ 
0.01 ตามล าดับ ในขั้นตอนวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิง
พันธุกรรม (GA) นั้นจะใช้รากที่สองของค่าคลาดเคลื่อนก าลังสองเฉลี่ย (Root Mean Square Error, 
RMSE) เพื่อท าการเปรียบเทียบขนาดของค่าต่าง หรือค่าคลาดเคลื่อนทางพิกัดต าแหน่งที่ได้จากการ
ประมวลผลจากทั้งวิธีการประมวลผลมาตรฐานและวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการ
ประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) เทียบกับค่าพิกัดอ้างอิงในแต่ละสถานี โดยค่า RMSE ในแต่ละ
องค์ประกอบพิกัด ที่ความยาวเส้นฐานต่าง ๆ พบว่าวิธีการประมวลมาตรฐานแบบจลน์มีความแตกต่าง
กับวิธีการประมวลมาตรฐานแบบจลน์โดยประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) อย่างมีนัยส าคัญทาง
สถิติที่ระดับ 0.05  

การปรับเปลี่ยนอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) และ การก าหนดอัตราการเกิด 
Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่างกัน ส่งผลให้ค่าพิกัดต าแหน่งที่ได้ไม่มีความแตกต่างกัน และ
การประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์นั้นให้ความน่าเชื่อถือและความถูกต้องของต าแหน่งทางราบและ
ทางดิ่งที่ดีกว่าวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) 
ในทุก ๆ ความยาวเส้นฐานที่ท าการทดลอง  



 110 

 

บทที่ 5  
สรุปผลการศึกษาและข้อเสนอแนะ 

5.1 การวิเคราะห์และเปรียบเทียบผลของขบวนการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็ม
ตามทฤษฎี (Ambiguity Resolution: AR)  

 จากการศึกษาพบว่าขบวนการ Ambiguity Resolution: AR นั้นมีความสัมพันธ์อย่างมากกับ
ความยาวเส้นฐาน เนื่องจากอัตราการ Fix Ambiguity ที่ได้จากการประมวลผลนั้นจะมีแนวโน้มลดลง
เมื่อความยาวเส้นฐานเพิ่มมากขึ้น แต่ทั้งนี้ขึ้นอยู่กับพื้นที่ที่ท าการส ารวจว่ามีอุปสรรคหรือมีสิ่งกีดขวาง
ในการท างานหรือไม่เช่น ตึกสูง ต้นไม้ใหญ่ เป็นต้น ซึ่งผลจากการที่มีจ านวนดาวเทียมมากขึ้นท าให้มี
ข้อมูลที่ได้จากการรังวัดมีมากขึ้นและน าไปสู่การหาต าแหน่งได้อย่างรวดเร็วและมีความถูกต้องสูง ช่วย
ในการท างานส ารวจในพื้นที่ที่เป็นอุปสรรคหรือมีสิ่งกีดขวางในการท างาน เนื่องจากขบวนการ
ประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎี (Ambiguity Resolution, AR) ถือเป็นหัวใจ
ส าคัญอีกอันหนึ่งที่มีผลต่อค่าความถูกต้องของค่าพิกัดต าแหน่ง โดยผลจากวิธีการประมวลผล
มาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) นั้นสามารถปรับปรุงขบวนการ 
Ambiguity Resolution: AR ในทุกความยาวเส้นฐานที่ท าการทดสอบได้ดีขึ้นกว่าวิธีการประมวลผล
มาตรฐานแบบจลน์ โดยจ านวนและอัตราการ Fix Ambiguity ที่เป็นผลส าเร็จ ระหว่างวิธีการ
ประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้
วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA)  พบว่าที่สถานี SV01 (ระยะเส้นฐาน 3.8 กิโลเมตร) มีอัตราการประมาณ
ค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎีโดยวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์เป็น 47.50% 
และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีการ
ก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.4, 0.6, และ0.8 และอัตราการเกิด 
Mutation (Mutation Rate) เท่ากับ 0.4, 0.6, และ0.8 และอัตราการเกิด Mutation (Mutation 
Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075 และ 0.01 เป็น 95.67%, 96.45%, 95.98%,97.31%, 93.47%, 
93.92%, 94.36%, 92.29%, 95.41%, 92.80%, 95.70% และ97.27% ตามล าดับ โดยวิธีการ
ประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) สามารถปรับปรุง
อัตราการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎีดีขึ้นเฉลี่ย 47.55% ที่สถานีDPT9 
(ระยะเส้นฐาน 6.7 กิโลเมตร) มีอัตราการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎีโดย
วิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์เป็น 48.62% และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับ
การประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover 
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Rate) เท่ากับ 0.4, 0.6, และ0.8 และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 
0.0075 และ 0.01 เป็น 98.14% , 98.24%, 98.94%, 99.49%, 94.74%, 97.75%, 99.03%, 
98.40%, 97.79%, 97.15%, 96.78% และ 98.27% ตามล าดับ วิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบ
จลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) สามารถปรับปรุงอัตราการประมาณค่าเลข
ปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎีดีขึ้นเฉลี่ย 49.27% และที่สถานีLAND (ระยะเส้นฐาน 23.2 
กิโลเมตร) มีอัตราการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎีโดยวิธีการประมวลผล
มาตรฐานแบบจลน์เป็น 31.37% และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้
วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 
0.4, 0.6, และ0.8 และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075 และ 
0.01 เป็น 74.87%, 63.61%, 65.42%, 68.72%, 70.73%, 68.44%, 69.10%, 68.23%, 68.32%, 
75.12%, 67.95% และ 65.62% ตามล าดับ วิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการ
ประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) สามารถปรับปรุงอัตราการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลข
จ านวนเต็มตามทฤษฎีดีขึ้นเฉลี่ย 37.47%  และพบว่าที่ความยาวเส้นฐาน 3.8 และ 6.7 กิโลเมตร ที่มี
ก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.4, 0.6, และ0.8 มีจ านวนและอัตรา
การ Fix Ambiguity ที่เป็นผลส าเร็จของวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้
วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA)  ดีที่สุดที่การก าหนดอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) เท่ากับ 
0.01, 0.0075และ 0.01 ตามล าดับ ส่วนที่ความยาวเส้นฐาน 23.2 กิโลเมตร ที่มีก าหนดค่าอัตราการ
เกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.4 , 0.6 , และ 0.8 มีจ านวนและอัตราการ Fix 
Ambiguity ที่เป็นผลส าเร็จของวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการ
เชิงพันธุกรรม (GA) ดีที่สุดที่การก าหนดอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) เท่ากับ 0, 0และ 
0.005 ตามล าดับ จากผลการทดลองที่ได้แสดงให้เห็นว่าการเลือกใช้ข้อมูลดาวเทียม GPS  GLONASS 
และ COMPASS  หรือ GNSSทั้งหมดที่รับสัญญาณได้นั้น ไม่อาจจะให้ค่าผลลัพธ์ของขบวนการ 
Ambiguity Resolution: AR  ที่ดีเสมอไป ในบางกรณีการเลือกลบข้อมูลดาวเทียมบางชุดข้อมูล
ออกไปก่อนน าเข้าสู่การประมวล โดยการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) เพื่อคัดเลือกให้ได้
ดาวเทียมดวงที่มีความเหมาะสมที่สุดส าหรับการหาต าแหน่งแบบจลน์ สามารถช่วยปรับปรุงอัตราการ
ประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎีได้ดีขึ้น เมื่อเทียบกับการเลือกน าข้อมูล
ทั้งหมดเข้าสู่ขบวนการประมวลผล แต่ในบางกรณีถ้าผลลัพธ์ที่ได้จากการประยุกต์ใช้วิธีการเชิง
พันธุกรรม(GA) ได้ค่าที่ต่ ากว่าผลลัพธ์ที่ได้จากการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ ให้เลือกใช้ผลที่ได้
จากการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ซึ่งจะท าให้ได้ผลลัพธ์ที่เท่าเดิมไม่ท าให้ผลที่ได้แย่ลง  
 แต่อย่างไรก็ตามในส่วนของค่าพิกัดต าแหน่งทางราบ E, Nและทางดิ่ง H  ที่ได้จากวิธีการ
ประมวลมาตรฐานแบบจลน์โดยประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ในการสุ่มคัดเลือกกลุ่ม
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ดาวเทียมดวงที่มีความเหมาะสมที่สุดนั้นให้ค่าที่แย่กว่าวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ ซึ่งขัดกับ
ทฤษฎีที่ว่าหากขบวนการประมาณค่าเลขปริศนาประสบผลส าเร็จและมีจ านวนของค่าเลขปริศนาที่
เป็นเลขจ านวนเต็มที่เพิ่มขึ้นจะส่งผลให้ได้ระยะทางระหว่างดาวเทียมและเครื่องรับสัญญาณที่มีความ
ละเอียดถูกต้องมากขึ้นส่งผลใหได้ค่าพิกัดต าแหน่งที่มีความน่าเชื่อถือและความถูกต้องที่ดีขึ้นตามมา
ด้วย โดยเมื่อท าการพิจารณาถึงผลของค่าพิกัดต าแหน่งที่ได้ไม่เป็นไปตามทฤษฎีและตามที่คาดหวังนั้น 
อาจจะมีสาเหตุอันหลายประการ เช่น ฟังก์ชั่นวัตถุประสงค์ที่ใช้ในการพิจารณาความเหมาะสมส าหรับ
กลุ่มดาวเทียมGPS  GLONASS และ COMPASS  หรือ GNSS ที่ได้จากการสุ่มเลือกโดยขั้นตอนวิธี
ประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม(GA) ไม่ครอบคลุมตัวแปร หรือปัจจัยที่ซึ่งมีผลต่อค่าพิกัดต าแหน่ง 
ส่งผลให้กลุ่มดาวเทียมที่ได้ที่ไม่มีความเหมาะสมมากพอ  
 
5.1 สรุปผลการศึกษา 

จากการวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม 
(GA) โดยที่มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.4, 0.6, และ0.8 
และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) เท่ากับ 0, 0.005, 0.0075 และ 0.01 ตามล าดับ นั้น
มีผลต่อขบวนการประมาณค่าเลขปริศนาที่ดีกว่าวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ แต่ในส่วนของ
ค่าพิกัดต าแหน่งที่ได้ พบว่าค่าพิกัดต าแหน่งทางราบ E, N และทางดิ่ง H  ที่ได้จากวิธีการประมวลผล
มาตรฐานแบบจลน์นั้น ยังคงมีความน่าเชื่อถือและความถูกต้องทางต าแหน่งที่ดีกว่าวิธีการประมวลผล
มาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ทุก ๆ อัตราการเกิด Crossover 
(Crossover Rate) และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) ที่ท าการทดสอบ ซึ่งแสดงให้เห็น
ว่าปัจจัยเรื่องการปรับเปลี่ยนอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) และอัตราการเกิด 
Mutation (Mutation Rate)  ไม่มีความแตกต่างอย่างมีนัยส าคัญทางสถิติที่ระดับ 0.05 โดยไม่มีผล 
หรือไม่มีส่วนช่วยในการปรับปรุงในส่วนของค่าพิกัดต าแหน่งให้ดีขึ้น โดยสาเหตุที่ค่าพิกัดต าแหน่งมีค่า
คลาดเคลื่อนที่มากกว่าวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์อาจเป็นผลมาจาก ฟังก์ชั่นวัตถุประสงค์ที่
ใช้ไม่ได้ถูกออกแบบให้ครอบคลุมตัวแปรและพารามิเตอร์อื่นๆ ที่มีผลต่อค่าพิกัดต าแหน่งมากพอ โดย
พบว่าวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ในส่วน
ของการเปรียบเทียบผลที่มีการก าหนดอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) และอัตราการ
เกิด Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่างกัน ซึ่งผลของขบวนการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็น
จ านวนเต็มและค่าพิกัดต าแหน่งที่ได้ไม่มีความแตกต่างกัน เนื่องจากจากการทดสอบทางสถิติพบว่าไม่
มีความแตกต่างอย่างมีนัยส าคัญทางสถิติที่ระดับ 0.05 และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์
ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ) สามารถปรับปรุงอัตราการประมาณค่าเลขปริศนา
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ให้เป็นเลขจ านวนเต็มตามทฤษฎีดีขึ้นกว่าการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์  แต่การประมวลผล
มาตรฐานแบบจลน์นั้นให้ความน่าเชื่อถือและความถูกต้องของต าแหน่งทางราบและทางดิ่งที่ดีกว่า
วิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ในทุก ๆ ความ
ยาวเส้นฐานที่ท าการทดลอง 

ผลการทดลองแสดงให้เห็นว่าการออกแบบฟังก์ชั่นวัตถุประสงค์ที่ใช้ในการประเมินผลชุด
ค าตอบ จ าเป็นต้องมีการออกแบบและเลือกใช้ให้มีความเหมาะสม และสอดคล้องครอบคลุมตัวแปร 
และปัจจัยต่าง ๆ ที่มีผลต่อค่าพิกัดต าแหน่งร่วมด้วย ซึ่งจากผลที่ได้นั้นขัดกับผลลัพธ์ที่คาดหวัง คือ 
เมื่อท าการปรับปรุงการประมาณค่าเลขปริศนาให้เป็นจ านวนเต็มตามทฤษฎีได้ดีขึ้น ส่งผลให้ได้ค่า
พิกัดต าแหน่งที่ดีขึ้นตามมาด้วย   

 
5.2 ข้อเสนอแนะ 

1.) ควรมีความหลากหลายของช่วงความยาวเส้นฐาน เพื่อสะท้อนให้เห็นผลของการ
ปรับปรุงขบวนการ Ambiguity Resolution: AR ในช่วงความยาวเส้นฐานที่แตกต่างกันได ้

2.) วิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิง
พันธุกรรม (GA) ในขั้นตอนของการประเมินค่าเหมาะสม อาจต้องมีการออกแบบและเพิ่มเติม
ฟังก์ชั่นวัตถุประสงค์โดยมีการพิจารณาในส่วนของค่าตัวแปรปัจจัยนั้น ๆ นอกเหนือจากการ
พิจารณาเฉพาะค่าเลขปริศนาที่เป็นเลขจ านวนเต็ม เข้าไปในฟังก์ชั่นวัตถุประสงค์ด้วย เพื่อ
ปรับเพ่ิมความถูกต้องและความน่าเชื่อถือของต าแหน่งทางราบ E, N และดิ่ง H ให้ดีขึ้น 

3.) ควรมีการศึกษาโดยใชข้้อมูลที่ถูกจัดเก็บแบบจลน์ (Kinematic) เพื่อเปรียบเทียบ
ให้เห็นผลของการปรับปรุงขบวนการ Ambiguity Resolution: AR รวมไปถึง ค่าความถูก
ต้องและค่าความน่าเชื่อถือ ระหว่างการใช้ข้อมูลที่ถูกจัดเก็บแบบจลน์และแบบสถิต 

4.) ควรมาการตรวจสอบค่าความละเอียดถูกต้องของข้อมูลที่ได้จากวิธีการ
ประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) 
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ภาคผนวก ก ตารางค่า RMSE ในแต่ละองค์ประกอบพิกัด ที่ความยาวเส้นฐานต่าง ๆ เปรียบเทียบ

กันระหว่างการประมวลผลมาตรฐานและวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้
วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) โดยมีอัตราการเกิด Crossover(Crossover Rate)  ที่แตกต่างกัน  
 
ตารางที่ 1 ผลการเปรียบเทียบค่า RMSE ในแต่ละองค์ประกอบพิกัด ระหว่างการประมวลผล
มาตรฐานและวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) 
ที่สถานีฐาน SV01 (BL=3.8) ที่มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ
0.8 และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่างกัน 

 
Session 

SV01 (BL=3.8) 

CR=0.8 

RTKPOST MR=0 MR=0.005 MR=0.0075 MR=0.01 

∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H 

1 0.049 0.020 0.081 0.049 4.174 5.825 0.824 4.169 5.844 0.785 4.174 5.825 0.785 4.174 5.825 

2 0.024 0.005 0.017 0.024 4.247 5.686 0.654 4.247 5.686 0.653 4.247 5.685 0.653 4.247 5.685 

3 0.034 0.007 0.014 0.034 4.288 5.193 0.572 4.272 5.212 0.579 4.288 5.193 0.579 4.288 5.193 

4 0.028 0.012 0.060 0.028 4.239 5.380 0.625 4.239 5.379 0.625 4.239 5.380 0.625 4.239 5.380 

5 0.014 0.006 0.023 0.014 4.223 5.432 0.644 4.227 5.399 0.648 4.223 5.432 0.648 4.223 5.432 

6 0.037 0.029 0.088 0.037 4.274 5.419 0.672 4.270 5.401 0.680 4.274 5.419 0.680 4.274 5.419 

7 0.021 0.019 0.016 0.021 4.212 5.369 0.624 4.215 5.380 0.637 4.212 5.369 0.637 4.212 5.369 

8 0.014 0.009 0.026 0.014 4.229 5.370 0.653 4.238 5.340 0.636 4.229 5.370 0.636 4.229 5.370 

9 0.036 0.033 0.063 0.036 4.235 5.388 0.595 4.219 5.399 0.593 4.235 5.373 0.597 4.235 5.388 

10 0.052 0.011 0.034 0.052 4.232 5.395 0.639 4.232 5.395 0.640 4.231 5.401 0.640 4.231 5.401 

11 0.057 0.016 0.030 0.057 4.235 5.395 0.636 4.232 5.374 0.639 4.234 5.377 0.638 4.233 5.389 

12 0.020 0.010 0.019 0.020 4.261 5.117 0.365 4.265 5.132 0.366 4.264 5.117 0.366 4.264 5.117 

13 0.033 0.025 0.043 0.033 4.258 5.236 0.499 4.261 5.251 0.500 4.261 5.239 0.500 4.261 5.239 

14 0.030 0.007 0.010 0.030 4.256 5.356 0.633 4.258 5.370 0.633 4.258 5.362 0.633 4.258 5.362 

15 0.039 0.024 0.077 0.039 4.318 5.392 0.663 4.317 5.387 0.655 4.317 5.393 0.655 4.317 5.393 

16 0.021 0.004 0.014 0.021 4.155 5.337 0.600 4.155 5.335 0.601 4.155 5.337 0.601 4.155 5.338 

17 0.008 0.004 0.005 0.008 4.539 7.686 0.526 4.541 7.685 0.530 4.551 7.686 0.530 4.551 7.688 

18 0.031 0.028 0.048 0.031 4.924 10.035 0.451 4.928 10.035 0.459 4.947 10.036 0.459 4.947 10.038 

19 0.032 0.012 0.056 0.032 4.781 9.494 0.310 4.780 9.492 0.312 4.782 9.492 0.320 4.782 9.534 

20 0.032 0.019 0.079 0.032 4.788 9.429 0.314 4.788 9.429 0.317 4.786 9.414 0.316 4.791 9.398 

21 0.050 0.016 0.060 0.050 4.704 9.798 0.559 4.701 9.792 0.563 4.701 9.787 0.557 4.705 9.785 

22 0.102 0.025 0.070 0.102 4.621 10.168 0.805 4.615 10.156 0.808 4.617 10.161 0.798 4.618 10.171 

23 0.060 0.046 0.066 0.060 4.817 10.032 0.352 4.818 10.031 0.365 4.826 10.020 0.370 4.825 10.024 

24 0.046 0.012 0.042 0.046 4.772 9.502 0.402 4.753 9.489 0.359 4.772 9.496 0.375 4.784 9.495 

RMSE เฉลี่ย 0.036 0.017 0.043 0.036 4.408 6.768 0.567 4.406 6.766 0.566 4.409 6.765 0.567 4.410 6.768 
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ตารางที่ 1 ผลการเปรียบเทียบค่า RMSE ในแต่ละองค์ประกอบพิกัด ระหว่างการประมวลผล
มาตรฐานและวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) 
ที่สถานีฐาน SV01 (BL=3.8) ที่มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ
0.6 และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่างกัน 

 
Session 

SV01 (BL=3.8) 

CR=0.6 

RTKPOST MR=0 MR=0.005 MR=0.0075 MR=0.01 

∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H 

1 0.049 0.020 0.081 0.049 0.049 5.825 0.785 4.174 5.825 0.785 4.174 5.825 0.785 4.174 5.825 

2 0.024 0.005 0.017 0.024 0.024 5.686 0.657 4.245 5.676 0.657 4.245 5.676 0.655 4.247 5.660 

3 0.034 0.007 0.014 0.034 0.034 5.218 0.574 4.275 5.218 0.574 4.275 5.218 0.579 4.288 5.193 

4 0.028 0.012 0.060 0.028 0.028 5.379 0.623 4.253 5.357 0.623 4.253 5.357 0.627 4.238 5.383 

5 0.014 0.006 0.023 0.014 0.014 5.412 0.647 4.224 5.432 0.648 4.223 5.432 0.648 4.223 5.432 

6 0.037 0.029 0.088 0.037 0.037 5.414 0.655 4.275 5.427 0.680 4.274 5.419 0.680 4.274 5.419 

7 0.021 0.019 0.016 0.021 0.021 5.369 0.624 4.215 5.380 0.637 4.212 5.369 0.637 4.212 5.369 

8 0.014 0.009 0.026 0.014 0.014 5.370 0.638 4.233 5.380 0.636 4.229 5.372 0.641 4.230 5.366 

9 0.036 0.033 0.063 0.036 0.036 5.367 0.590 4.241 5.368 0.595 4.237 5.361 0.596 4.233 5.368 

10 0.052 0.011 0.034 0.052 0.052 5.397 0.637 4.231 5.392 0.630 4.234 5.390 0.638 4.228 5.382 

11 0.057 0.016 0.030 0.057 0.057 5.381 0.638 4.235 5.379 0.637 4.232 5.374 0.637 4.233 5.379 

12 0.020 0.010 0.019 0.020 0.020 5.116 0.365 4.265 5.132 0.366 4.268 5.129 0.365 4.265 5.123 

13 0.033 0.025 0.043 0.033 0.033 5.240 0.499 4.261 5.243 0.500 4.262 5.243 0.498 4.261 5.240 

14 0.030 0.007 0.010 0.030 0.030 5.363 0.633 4.257 5.354 0.634 4.256 5.356 0.631 4.256 5.358 

15 0.039 0.024 0.077 0.039 0.039 5.392 0.661 4.317 5.393 0.661 4.318 5.392 0.662 4.317 5.387 

16 0.021 0.004 0.014 0.021 0.021 5.338 0.599 4.153 5.340 0.600 4.155 5.338 0.600 4.155 5.337 

17 0.008 0.004 0.005 0.008 0.008 7.688 0.525 4.540 7.688 0.527 4.548 7.671 0.528 4.549 7.673 

18 0.031 0.028 0.048 0.031 0.031 10.038 0.451 4.928 10.035 0.454 4.942 10.005 0.456 4.943 10.009 

19 0.032 0.012 0.056 0.032 0.032 9.506 0.313 4.786 9.485 0.311 4.781 9.494 0.314 4.781 9.497 

20 0.032 0.019 0.079 0.032 0.032 9.430 0.318 4.790 9.432 0.323 4.792 9.406 0.308 4.787 9.416 

21 0.050 0.016 0.060 0.050 0.050 9.813 0.563 4.704 9.796 0.551 4.710 9.789 0.552 4.704 9.806 

22 0.102 0.025 0.070 0.102 0.102 10.196 0.808 4.617 10.161 0.779 4.628 10.171 0.795 4.621 10.196 

23 0.060 0.046 0.066 0.060 0.060 10.020 0.353 4.817 10.032 0.366 4.823 10.023 0.370 4.825 10.024 

24 0.046 0.012 0.042 0.046 0.046 9.421 0.366 4.786 9.495 0.364 4.766 9.407 0.383 4.785 9.421 

RMSE เฉลี่ย 0.036 0.017 0.043 0.036 0.036 6.766 0.563 4.409 6.767 0.564 4.410 6.759 0.566 4.409 6.761 
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ตารางที่ 2 ผลการเปรียบเทียบค่า RMSE ในแต่ละองค์ประกอบพิกัด ระหว่างการประมวลผล
มาตรฐานและวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) 
ที่สถานีฐาน SV01 (BL=3.8) ที่มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ
0.4 และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่างกัน 

 
Session 

SV01 (BL=3.8) 

CR=0.4 

RTKPOST MR=0 MR=0.005 MR=0.0075 MR=0.01 

∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H 

1 0.049 0.020 0.081 0.785 4.174 5.825 0.785 4.174 5.825 0.778 4.177 5.789 0.789 4.168 5.793 

2 0.024 0.005 0.017 0.656 4.247 5.696 0.656 4.247 5.702 0.648 4.246 5.696 0.649 4.227 5.631 

3 0.034 0.007 0.014 0.579 4.288 5.193 0.579 4.288 5.193 0.579 4.288 5.193 0.574 4.275 5.218 

4 0.028 0.012 0.060 0.624 4.253 5.362 0.625 4.239 5.379 0.620 4.239 5.372 0.630 4.234 5.383 

5 0.014 0.006 0.023 0.650 4.223 5.416 0.648 4.223 5.432 0.633 4.222 5.382 0.650 4.223 5.416 

6 0.037 0.029 0.088 0.668 4.264 5.410 0.680 4.274 5.419 0.662 4.257 5.382 0.678 4.274 5.414 

7 0.021 0.019 0.016 0.624 4.215 5.380 0.619 4.221 5.385 0.632 4.208 5.369 0.632 4.208 5.369 

8 0.014 0.009 0.026 0.636 4.229 5.372 0.629 4.228 5.390 0.644 4.227 5.351 0.634 4.232 5.360 

9 0.036 0.033 0.063 0.595 4.240 5.374 0.592 4.243 5.390 0.608 4.236 5.390 0.584 4.243 5.360 

10 0.052 0.011 0.034 0.640 4.222 5.378 0.636 4.228 5.385 0.636 4.230 5.393 0.637 4.231 5.393 

11 0.057 0.016 0.030 0.637 4.232 5.374 0.637 4.231 5.368 0.637 4.233 5.379 0.637 4.231 5.375 

12 0.020 0.010 0.019 0.370 4.262 5.127 0.366 4.264 5.117 0.370 4.262 5.127 0.363 4.257 5.128 

13 0.033 0.025 0.043 0.501 4.260 5.243 0.500 4.260 5.237 0.501 4.260 5.244 0.498 4.257 5.241 

14 0.030 0.007 0.010 0.633 4.258 5.360 0.634 4.257 5.358 0.633 4.258 5.362 0.633 4.257 5.353 

15 0.039 0.024 0.077 0.655 4.317 5.380 0.662 4.317 5.387 0.667 4.322 5.405 0.665 4.316 5.385 

16 0.021 0.004 0.014 0.600 4.154 5.337 0.599 4.153 5.340 0.601 4.155 5.340 0.600 4.154 5.337 

17 0.008 0.004 0.005 0.525 4.541 7.686 0.529 4.549 7.688 0.528 4.548 7.674 0.528 4.548 7.673 

18 0.031 0.028 0.048 0.451 4.928 10.035 0.458 4.945 10.036 0.456 4.940 10.009 0.456 4.943 10.009 

19 0.032 0.012 0.056 0.312 4.781 9.495 0.314 4.782 9.501 0.315 4.780 9.499 0.315 4.780 9.499 

20 0.032 0.019 0.079 0.315 4.783 9.434 0.314 4.788 9.429 0.311 4.789 9.416 0.308 4.787 9.418 

21 0.050 0.016 0.060 0.562 4.700 9.797 0.561 4.702 9.795 0.558 4.702 9.786 0.553 4.703 9.794 

22 0.102 0.025 0.070 0.808 4.617 10.161 0.808 4.617 10.161 0.805 4.615 10.156 0.798 4.618 10.171 

23 0.060 0.046 0.066 0.352 4.818 10.031 0.370 4.825 10.024 0.370 4.825 10.024 0.366 4.823 10.023 

24 0.046 0.012 0.042 0.383 4.785 9.421 0.392 4.804 9.396 0.367 4.786 9.489 0.383 4.785 9.421 

RMSE เฉลี่ย 0.036 0.017 0.043 0.565 4.408 6.762 0.566 4.411 6.764 0.565 4.408 6.759 0.565 4.407 6.757 
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ตารางที่ 4 ผลการเปรียบเทียบค่า RMSE ในแต่ละองค์ประกอบพิกัด ระหว่างการประมวลผล
มาตรฐานและวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) 
ที่สถานีฐาน DPT9 (BL=6.7) ที่มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ
0.8 และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่างกัน 

 
Session 

 DPT9 (BL=6.7) 

CR=0.8 

RTKPOST  MR=0 MR=0.005 MR=0.0075 MR=0.01 

∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H 

1 0.012 0.061 0.017 0.008 4.651 9.698 0.025 4.665 9.662 0.025 4.665 9.662 0.011 4.652 9.706 

2 0.025 0.011 0.204 0.074 4.730 9.411 0.074 4.730 9.411 0.074 4.730 9.411 0.077 4.738 9.432 

3 0.035 0.249 0.136 0.115 4.816 8.881 0.115 4.816 8.881 0.115 4.816 8.881 0.112 4.815 8.878 

4 0.012  0.006 0.013 1.204 2.326 5.065 1.204 2.326 5.065 1.204 2.326 5.065 1.890 3.727 4.157 

5 0.032 0.044 0.111 0.011 4.770 9.268 0.005 4.767 9.246 0.005 4.767 9.246 0.005 4.767 9.246 

6 0.059 0.050 0.087 0.167 4.597 9.220 0.005 4.767 9.246 0.005 4.767 9.246 0.005 4.767 9.246 

7 0.012 0.029 0.022 0.151 4.687 9.173 0.167 4.597 9.220 0.167 4.597 9.220 0.089 4.614 9.241 

8 0.013 0.026 0.037 0.136 4.761 9.256 0.151 4.687 9.173 0.151 4.687 9.173 0.094 4.676 9.166 

9 0.009 0.082 0.013 0.018 4.840 9.353 0.155 4.749 9.252 0.155 4.749 9.252 0.135 4.762 9.259 

10 0.010 0.015 0.027 0.056 4.727 9.377 0.025 4.827 9.342 0.026 4.827 9.342 0.027 4.804 9.379 

11 0.020 0.031 0.062 0.040 4.749 9.402 0.051 4.735 9.366 0.055 4.732 9.373 0.047 4.735 9.363 

12 0.042 0.011 0.029 0.067 4.738 9.368 0.063 4.734 9.361 0.063 4.734 9.361 0.055 4.733 9.361 

13 0.064 0.008 0.068 0.060 4.735 9.390 0.068 4.737 9.363 0.068 4.737 9.363 0.065 4.738 9.368 

14 0.031 0.008 0.136 0.053 4.732 9.369 0.051 4.737 9.388 0.051 4.737 9.388 0.063 4.733 9.400 

15 0.031 0.062 0.136 0.026 4.695 9.276 0.052 4.734 9.380 0.052 4.734 9.380 0.060 4.731 9.390 

16 0.037 0.097 0.071 0.099 4.687 10.654 0.054 4.732 9.372 0.054 4.732 9.372 0.056 4.728 9.381 

17 0.013 0.421 0.009 0.152 4.454 9.341 0.097 4.690 10.651 0.097 4.690 10.651 0.093 4.693 10.664 

18 0.042 0.151 0.054 0.142 4.696 8.367 0.152 4.453 9.345 0.152 4.453 9.345 0.152 4.453 9.341 

19 0.033 0.029 0.019 0.069 4.792 9.279 0.079 4.805 9.300 0.079 4.805 9.300 0.071 4.791 9.293 

20 0.004 0.048 0.005 0.037 4.760 9.220 0.038 4.754 9.206 0.038 4.754 9.206 0.030 4.743 9.227 

21 0.008 0.114 0.009 0.185 4.837 9.145 0.166 4.835 9.155 0.173 4.836 9.159 0.194 4.850 9.186 

22 0.003 0.014 0.010 0.053 4.773 9.223 0.053 4.773 9.223 0.053 4.773 9.223 0.055 4.770 9.228 

23 0.004 0.219 0.011 1.080 5.730 9.835 1.080 5.730 9.835 1.080 5.730 9.835 1.081 5.730 9.837 

24 0.002 0.119 0.010 0.009 4.518 9.259 0.009 4.517 9.258 0.006 4.518 9.262 0.008 4.519 9.258 

RMSE เฉลี่ย 0.023 0.079 0.054 0.167 4.658 9.159 0.164 4.662 9.196 0.164 4.662 9.197 0.186 4.719 9.167 
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ตารางที่ 5 ผลการเปรียบเทียบค่า RMSE ในแต่ละองค์ประกอบพิกัด ระหว่างการประมวลผล
มาตรฐานและวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) 
ที่สถานีฐาน DPT9 (BL=6.7) ที่มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ
0.6 และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่างกัน 

 
Session 

 DPT9 (BL=6.7) 

CR=0.6 

RTKPOST  MR=0 MR=0.005 MR=0.0075 MR=0.01 

∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H 

1 0.012 0.061 0.017 0.025 4.665 9.662 0.027 4.665 9.704 0.018 4.645 9.728 0.011 4.652 9.706 

2 0.025 0.011 0.204 0.090 4.724 9.449 0.074 4.726 9.412 0.070 4.735 9.446 0.079 4.735 9.456 

3 0.035 0.249 0.136 0.117 4.809 8.865 0.111 4.817 8.882 0.111 4.816 8.881 0.119 4.816 8.872 

4 0.012  0.006 0.013 1.269 2.616 6.694 7.160 2.092 6.583 1.503 4.976 11.811 1.204 4.661 11.154 

5 0.032 0.044 0.111 0.011 4.770 9.268 0.011 4.770 9.268 0.005 4.766 9.243 0.005 4.767 9.246 

6 0.059 0.050 0.087 0.123 4.608 9.238 0.123 4.608 9.238 0.077 4.635 9.275 0.077 4.635 9.275 

7 0.012 0.029 0.022 0.231 4.687 9.151 0.071 4.689 9.216 0.178 4.651 9.136 0.134 4.710 9.236 

8 0.013 0.026 0.037 0.137 4.761 9.262 0.132 4.757 9.287 0.144 4.762 9.254 0.136 4.764 9.274 

9 0.009 0.082 0.013 0.023 4.830 9.338 0.027 4.815 9.367 0.025 4.827 9.338 0.022 4.789 9.402 

10 0.010 0.015 0.027 0.055 4.737 9.365 0.047 4.735 9.361 0.054 4.738 9.363 0.045 4.738 9.355 

11 0.020 0.031 0.062 0.056 4.738 9.373 0.056 4.735 9.366 0.057 4.735 9.366 0.055 4.733 9.364 

12 0.042 0.011 0.029 0.066 4.735 9.374 0.064 4.738 9.368 0.068 4.737 9.364 0.064 4.735 9.376 

13 0.064 0.008 0.068 0.169 4.717 9.296 0.060 4.736 9.389 0.058 4.738 9.388 0.067 4.741 9.381 

14 0.031 0.008 0.136 0.058 4.726 9.382 0.053 4.733 9.361 0.058 4.730 9.380 0.055 4.730 9.380 

15 0.031 0.062 0.136 0.026 4.697 9.278 0.024 4.695 9.271 0.024 4.692 9.275 0.025 4.695 9.273 

16 0.037 0.097 0.071 0.105 4.689 10.656 0.099 4.696 10.638 0.097 4.690 10.630 0.097 4.683 10.667 

17 0.013 0.421 0.009 0.153 4.451 9.343 0.154 4.453 9.344 0.151 4.453 9.340 0.153 4.453 9.345 

18 0.042 0.151 0.054 0.138 4.695 8.373 0.138 4.695 8.375 0.140 4.697 8.361 0.138 4.695 8.371 

19 0.033 0.029 0.019 0.069 4.793 9.289 0.064 4.797 9.283 0.072 4.790 9.274 0.066 4.801 9.263 

20 0.004 0.048 0.005 0.039 4.640 9.372 0.037 4.756 9.208 0.040 4.757 9.216 0.044 4.758 9.230 

21 0.008 0.114 0.009 0.191 4.826 9.132 0.187 4.823 9.122 0.186 4.840 9.145 0.191 4.840 9.155 

22 0.003 0.014 0.010 0.051 4.771 9.214 0.057 4.772 9.222 0.055 4.773 9.209 0.047 4.778 9.216 

23 0.004 0.219 0.011 1.081 5.732 9.842 1.078 5.734 9.836 1.084 5.730 9.822 1.078 5.734 9.836 

24 0.002 0.119 0.010 0.016 4.516 9.255 0.010 4.518 9.239 0.006 4.516 9.245 0.007 4.517 9.242 

RMSE เฉลี่ย 0.023 0.079 0.054 0.179 4.664 9.228 0.411 4.648 9.222 0.178 4.768 9.437 0.163 4.757 9.420 
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 ตารางที่ 6 ผลการเปรียบเทียบค่า RMSE ในแต่ละองค์ประกอบพิกัด ระหว่างการประมวลผล
มาตรฐานและวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) 
ที่สถานีฐาน DPT9 (BL=6.7) ที่มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ
0.4 และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่างกัน 

 
Session 

 DPT9 (BL=6.7) 

CR=0.4 

RTKPOST  MR=0 MR=0.005 MR=0.0075 MR=0.01 

∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H 

1 0.012 0.061 0.017 0.025 4.665 9.662 0.009 4.651 9.720 0.009 4.651 9.719 0.010 4.653 9.738 

2 0.025 0.011 0.204 0.082 4.723 9.459 0.073 4.731 9.428 0.075 4.734 9.444 0.073 4.731 9.428 

3 0.035 0.249 0.136 0.116 4.815 8.867 0.115 4.816 8.881 0.115 4.826 8.854 0.114 4.808 8.866 

4 0.012  0.006 0.013 1.650 7.832 8.737 1.717 4.578 13.498 1.247 1.614 14.019 0.798 3.829 8.754 

5 0.032 0.044 0.111 0.015 4.766 9.290 0.005 4.767 9.246 0.005 4.767 9.246 0.005 4.766 9.243 

6 0.059 0.050 0.087 0.126 4.607 9.229 0.090 4.614 9.240 0.070 4.609 9.209 0.107 4.571 9.279 

7 0.012 0.029 0.022 0.053 4.704 9.169 0.178 4.651 9.136 0.181 4.638 9.159 0.108 4.682 9.172 

8 0.013 0.026 0.037 0.131 4.755 9.230 0.138 4.754 9.246 0.143 4.770 9.275 0.137 4.760 9.260 

9 0.009 0.082 0.013 0.025 4.827 9.342 0.022 4.718 9.477 0.027 4.829 9.342 0.031 4.823 9.401 

10 0.010 0.015 0.027 0.044 4.738 9.360 0.046 4.733 9.382 0.044 4.733 9.358 0.044 4.737 9.355 

11 0.020 0.031 0.062 0.053 4.732 9.375 0.055 4.732 9.362 0.055 4.733 9.364 0.064 4.734 9.360 

12 0.042 0.011 0.029 0.065 4.737 9.368 0.067 4.738 9.369 0.065 4.736 9.374 0.063 4.730 9.390 

13 0.064 0.008 0.068 0.057 4.739 9.389 0.060 4.736 9.391 0.057 4.738 9.390 0.060 4.736 9.391 

14 0.031 0.008 0.136 0.056 4.729 9.380 0.056 4.728 9.382 0.051 4.726 9.364 0.056 4.728 9.381 

15 0.031 0.062 0.136 0.025 4.695 9.271 0.025 4.696 9.273 0.025 4.695 9.271 0.027 4.695 9.280 

16 0.037 0.097 0.071 0.104 4.689 10.660 0.098 4.690 10.644 0.093 4.693 10.664 0.098 4.695 10.637 

17 0.013 0.421 0.009 0.152 4.453 9.342 0.152 4.453 9.345 0.151 4.456 9.345 0.152 4.453 9.346 

18 0.042 0.151 0.054 0.133 4.696 8.396 0.140 4.695 8.364 0.135 4.692 8.374 0.138 4.697 8.374 

19 0.033 0.029 0.019 0.069 4.790 9.285 0.069 4.793 9.289 0.075 4.797 9.291 0.063 4.778 9.285 

20 0.004 0.048 0.005 0.037 4.754 9.221 0.034 4.754 9.229 0.039 4.753 9.209 0.037 4.760 9.220 

21 0.008 0.114 0.009 0.186 4.840 9.145 0.189 4.832 9.122 0.194 4.842 9.160 0.187 4.823 9.122 

22 0.003 0.014 0.010 0.050 4.772 9.216 0.061 4.772 9.212 0.051 4.772 9.224 0.062 4.763 9.230 

23 0.004 0.219 0.011 1.081 5.732 9.842 1.084 5.731 9.852 1.081 5.730 9.837 1.081 5.729 9.840 

24 0.002 0.119 0.010 0.009 4.518 9.259 0.006 4.523 9.238 0.009 4.515 9.244 0.005 4.518 9.244 

RMSE เฉลี่ย 0.023 0.079 0.054 0.181 4.888 9.312 0.187 4.745 9.514 0.166 4.627 9.531 0.147 4.717 9.316 
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ตารางที่ 7 ผลการเปรียบเทียบค่า RMSE ในแต่ละองค์ประกอบพิกัด ระหว่างการประมวลผล
มาตรฐานและวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) 
ที่สถานีฐาน LAND (BL=23.2) ที่มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) 
เท่ากับ0.8 และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่างกัน 

 
Session 

 LAND (BL=23.2) 

CR=0.8 

RTKPOST  MR=0 MR=0.005 MR=0.0075 MR=0.01 

∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H 

1 0.016 0.015 0.052 0.189 4.916 9.343 0.177 4.853 9.236 0.177 4.853 9.236 0.335 4.783 9.722 

2 0.073 0.049 0.111 0.555 4.771 11.058 0.555 4.771 11.058 0.555 4.771 11.058 0.555 4.771 11.058 

3 0.187 0.045 0.123 0.432 4.909 10.009 0.432 4.909 10.009 0.432 4.909 10.009 0.432 4.909 10.009 

4 0.115 0.121 0.308 0.234 4.825 8.761 0.234 4.825 8.761 0.234 4.825 8.761 0.303 4.823 8.384 

5 0.148 0.115 0.204 0.471 4.969 9.776 0.471 4.969 9.776 0.471 4.969 9.776 0.591 5.028 8.867 

6 0.175 0.145 0.268 0.641 5.114 9.102 0.375 4.872 10.956 0.375 4.872 10.956 0.435 5.052 8.817 

7 0.107 0.096 0.098 0.336 4.542 8.951 0.867 4.535 10.001 0.793 4.604 10.579 0.357 4.912 10.380 

8 0.126 0.115 0.289 0.525 4.697 9.388 0.384 4.474 10.055 0.384 4.474 10.055 0.434 4.735 9.561 

9 0.107 0.113 0.063 0.189 4.916 9.343 0.177 4.853 9.236 0.177 4.853 9.236 0.335 4.783 9.722 

10 0.118 0.118 0.100 0.306 4.685 9.497 0.322 4.689 9.497 0.318 4.699 9.489 0.323 4.723 9.491 

11 0.144 0.187 0.123 0.317 4.837 9.336 0.313 4.834 9.344 0.314 4.833 9.346 0.316 4.833 9.347 

12 0.187 0.118 0.152 0.315 4.839 9.326 0.298 4.849 9.355 0.318 4.844 9.312 0.323 4.835 9.333 

13 0.162 0.072 0.285 0.312 4.835 9.345 0.315 4.836 9.340 0.313 4.836 9.326 0.310 4.833 9.343 

14 0.087 0.043 0.147 0.321 4.837 9.362 0.321 4.838 9.352 0.322 4.834 9.364 0.322 4.834 9.360 

15 0.052 0.016 0.184 0.330 4.840 9.356 0.325 4.844 9.323 0.323 4.846 9.309 0.329 4.839 9.348 

16 0.046 0.059 0.207 0.330 4.848 9.359 0.327 4.846 9.351 0.327 4.846 9.351 0.327 4.846 9.351 

17 0.007 0.007 0.016 0.142 3.877 9.745 0.143 3.875 9.751 0.142 3.882 9.745 0.151 3.863 9.810 

18 0.021 0.008 0.015 0.127 3.640 10.216 0.134 3.643 10.281 0.131 3.645 10.278 0.142 3.646 10.281 

19 0.020 0.007 0.014 0.699 4.712 11.315 0.686 4.692 11.315 0.691 4.701 11.320 0.655 4.702 11.304 

20 0.033 0.009 0.012 0.243 4.212 9.064 0.209 4.264 8.997 0.201 4.285 8.976 0.136 4.297 8.985 

21 0.012 0.006 0.010 0.126 4.466 8.889 0.126 4.466 8.889 0.235 4.498 9.015 0.126 4.466 8.889 

22 0.008 0.007 0.018 0.069 4.253 8.572 0.115 4.275 8.308 0.039 4.286 8.312 0.085 4.248 8.574 

23 0.052 0.012 0.044 0.154 4.474 8.915 0.125 4.481 8.823 0.124 4.481 8.822 0.124 4.485 8.826 

24 0.026 0.018 0.017 0.210 4.482 9.175 0.140 4.591 8.932 0.244 4.431 8.932 0.204 4.572 8.901 

RMSE เฉลี่ย 0.085 0.062 0.119 0.315 4.646 9.467 0.315 4.628 9.581 0.318 4.628 9.607 0.319 4.659 9.486 
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ตารางที่ 8 ผลการเปรียบเทียบค่า RMSE ในแต่ละองค์ประกอบพิกัด ระหว่างการประมวลผล
มาตรฐานและวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) 
ที่สถานีฐาน LAND (BL=23.2) ที่มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) 
เท่ากับ0.6 และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่างกัน 

 
Session 

 LAND (BL=23.2) 

CR=0.6 

RTKPOST  MR=0 MR=0.005 MR=0.0075 MR=0.01 

∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H 

1 0.016 0.015 0.052 0.189 4.688 9.334 0.327 4.788 9.361 0.018 4.916 9.728 0.011 4.688 9.334 

2 0.073 0.049 0.111 0.445 4.658 9.483 0.445 4.658 9.483 0.070 4.978 9.446 0.079 4.658 9.483 

3 0.187 0.045 0.123 0.480 4.908 10.086 0.432 4.909 10.009 0.111 4.909 8.881 0.119 4.908 10.086 

4 0.115 0.121 0.308 0.119 4.976 8.369 0.185 4.756 8.459 1.503 5.076 11.811 1.204 4.976 8.369 

5 0.148 0.115 0.204 0.349 4.859 9.292 0.562 5.127 9.136 0.005 5.193 9.243 0.005 4.859 9.292 

6 0.175 0.145 0.268 0.665 5.110 9.093 0.248 4.093 7.723 0.077 4.610 9.275 0.077 5.110 9.093 

7 0.107 0.096 0.098 0.301 5.348 10.324 0.666 4.842 10.105 0.178 4.914 9.136 0.134 5.348 10.324 

8 0.126 0.115 0.289 0.532 4.738 9.391 0.420 4.646 9.669 0.144 4.687 9.254 0.136 4.738 9.391 

9 0.107 0.113 0.063 0.189 4.688 9.334 0.327 4.788 9.361 0.025 4.916 9.338 0.022 4.688 9.334 

10 0.118 0.118 0.100 0.318 4.716 9.463 0.319 4.688 9.464 0.054 4.683 9.363 0.045 4.685 9.497 

11 0.144 0.187 0.123 0.313 4.833 9.336 0.315 4.834 9.338 0.057 4.842 9.366 0.055 4.830 9.340 

12 0.187 0.118 0.152 0.318 4.844 9.312 0.321 4.836 9.333 0.068 4.839 9.364 0.064 4.841 9.308 

13 0.162 0.072 0.285 0.317 4.837 9.349 0.317 4.837 9.347 0.058 4.830 9.388 0.067 4.835 9.336 

14 0.087 0.043 0.147 0.322 4.834 9.363 0.321 4.831 9.358 0.058 4.830 9.380 0.055 4.835 9.361 

15 0.052 0.016 0.184 0.318 4.837 9.321 0.321 4.843 9.309 0.024 4.846 9.275 0.025 4.845 9.330 

16 0.046 0.059 0.207 0.323 4.846 9.373 0.327 4.846 9.350 0.097 4.846 10.630 0.097 4.848 9.362 

17 0.007 0.007 0.016 0.143 3.878 9.738 0.142 3.877 9.746 0.151 3.876 9.340 0.153 3.877 9.746 

18 0.021 0.008 0.015 0.139 3.643 10.287 0.129 3.642 10.300 0.140 3.642 8.361 0.138 3.641 10.277 

19 0.020 0.007 0.014 0.673 4.642 11.386 0.686 4.746 11.310 0.072 4.627 9.274 0.066 4.627 11.391 

20 0.033 0.009 0.012 0.136 4.297 8.985 0.152 4.293 9.444 0.040 4.422 9.216 0.044 4.212 9.064 

21 0.012 0.006 0.010 0.102 4.439 8.915 0.114 4.468 8.906 0.186 4.439 9.145 0.191 4.508 9.197 

22 0.008 0.007 0.018 0.034 4.296 8.288 0.039 4.298 8.269 0.055 4.298 9.209 0.047 4.296 8.288 

23 0.052 0.012 0.044 0.125 4.481 8.823 0.124 4.481 8.822 1.084 4.495 9.822 1.078 4.474 8.913 

24 0.026 0.018 0.017 0.166 4.577 8.852 0.166 4.577 8.853 0.006 4.591 9.245 0.007 4.572 8.901 

RMSE เฉลี่ย 0.085 0.062 0.119 0.292 4.665 9.396 0.308 4.613 9.352 0.178 4.679 9.437 0.163 4.662 9.417 
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ตารางที่ 9 ผลการเปรียบเทียบค่า RMSE ในแต่ละองค์ประกอบพิกัด ระหว่างการประมวลผล
มาตรฐานและวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) 
ที่สถานีฐาน LAND (BL=23.2) ที่มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) 
เท่ากับ0.4 และอัตราการเกิด Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่างกัน 

 
Session 

 LAND (BL=23.2) 

CR=0.4 

RTKPOST  MR=0 MR=0.005 MR=0.0075 MR=0.01 

∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H ∆E ∆N ∆H 

1 0.016 0.015 0.052 0.177 4.853 9.236 0.101 4.866 9.209 0.202 4.869 9.719 0.193 4.653 9.345 

2 0.073 0.049 0.111 0.628 4.828 9.407 0.345 4.810 9.726 0.218 4.909 9.444 0.221 4.731 10.373 

3 0.187 0.045 0.123 0.506 4.945 10.072 0.559 4.838 10.403 0.369 5.251 8.854 0.542 4.808 10.203 

4 0.115 0.121 0.308 0.074 5.027 8.524 0.114 4.766 9.221 0.093 4.890 14.019 0.201 3.829 8.341 

5 0.148 0.115 0.204 0.460 4.958 9.352 0.471 4.969 9.776 0.111 5.252 9.246 0.498 4.766 9.720 

6 0.175 0.145 0.268 0.641 5.114 9.102 0.248 4.093 7.723 0.577 5.009 9.209 0.454 4.571 9.014 

7 0.107 0.096 0.098 0.417 5.220 9.597 0.853 5.050 10.278 0.484 4.916 9.159 0.106 4.682 9.276 

8 0.126 0.115 0.289 0.384 4.474 10.055 0.619 4.699 9.657 0.532 4.738 9.275 0.232 4.760 9.691 

9 0.107 0.113 0.063 0.177 4.853 9.236 0.101 4.866 9.209 0.202 4.869 9.342 0.193 4.823 9.345 

10 0.118 0.118 0.100 0.319 4.680 9.532 0.306 4.685 9.497 0.319 4.691 9.358 0.306 4.737 9.497 

11 0.144 0.187 0.123 0.316 4.831 9.350 0.315 4.830 9.340 0.310 4.826 9.364 0.315 4.734 9.340 

12 0.187 0.118 0.152 0.316 4.842 9.328 0.315 4.841 9.308 0.314 4.839 9.374 0.315 4.730 9.308 

13 0.162 0.072 0.285 0.313 4.839 9.331 0.312 4.835 9.336 0.311 4.835 9.390 0.312 4.736 9.336 

14 0.087 0.043 0.147 0.322 4.834 9.360 0.322 4.834 9.358 0.322 4.833 9.364 0.322 4.728 9.359 

15 0.052 0.016 0.184 0.327 4.840 9.342 0.324 4.842 9.327 0.321 4.842 9.271 0.320 4.695 9.300 

16 0.046 0.059 0.207 0.315 4.851 9.353 0.316 4.851 9.352 0.327 4.846 10.664 0.329 4.695 9.377 

17 0.007 0.007 0.016 0.128 3.867 9.793 0.142 3.877 9.746 0.130 3.869 9.345 0.142 4.453 9.746 

18 0.021 0.008 0.015 0.112 3.641 10.320 0.131 3.648 10.286 0.133 3.648 8.374 0.132 4.697 10.295 

19 0.020 0.007 0.014 0.691 4.701 11.320 0.667 4.627 11.391 0.691 4.701 9.291 0.621 4.778 11.383 

20 0.033 0.009 0.012 0.265 4.329 9.596 0.208 4.293 8.951 0.124 4.272 9.209 0.419 4.760 9.444 

21 0.012 0.006 0.010 0.102 4.439 8.915 0.114 4.542 9.013 0.102 4.439 9.160 0.102 4.823 8.915 

22 0.008 0.007 0.018 0.109 4.277 8.300 0.080 4.285 8.303 0.065 4.254 9.224 0.041 4.763 8.301 

23 0.052 0.012 0.044 0.124 4.481 8.822 0.127 4.495 8.858 0.125 4.481 9.837 0.153 5.729 8.913 

24 0.026 0.018 0.017 0.167 4.577 8.876 0.121 4.445 8.879 0.140 4.591 9.244 0.214 4.518 8.878 

RMSE เฉลี่ย 0.085 0.062 0.119 0.308 4.679 9.422 0.300 4.620 9.423 0.272 4.695 9.531 0.278 4.717 9.446 
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ตารางที่ 10 ค่าเฉลี่ยของค่า RMSE ในแต่ละองค์ประกอบพิกัดระหว่างการประมวลผลมาตรฐานและ
วิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่ความยาว
เส้นฐานต่างๆที่มีการก าหนดค่าอัตราการเกิด Crossover (Crossover Rate) และอัตราการเกิด 
Mutation (Mutation Rate) ที่แตกต่างกัน 

 
Station 

 

ค่า
เฉ

ลี่ย
 R

M
SE

 

RT
KP

OS
T  

RTKPOST+GA 

CR = 0.8 CR = 0.6 CR = 0.4 

MR=0 MR= 
0.005 

MR= 
0.0075 

MR= 
0.01 

MR=0 MR= 
0.005 

MR= 
0.0075 

MR= 
0.01 

MR=0 MR= 
0.005 

MR= 
0.0075 

MR= 
0.01 

SV01 
3.8 km 

∆E 0.036 0.564 0.567 0.566 0.567 0.566 0.563 0.564 0.566 0.565 0.566 0.565 0.565 

∆N 0.017 4.408 4.406 4.409 4.410 4.410 4.409 4.410 4.409 4.408 4.411 4.408 4.407 

∆H 0.043 6.678 6.766 6.765 6.768 6.766 6.767 6.759 6.761 6.762 6.764 6.759 6.757 

DPT9 
6.7 km 

∆E 0.023 0.167 0.164 0.164 0.186 0.179 0.411 0.178 0.163 0.181 0.187 0.166 0.147 

∆N 0.079 4.658 4.662 4.662 4.719 4.664 4.648 4.768 4.757 4.888 4.745 4.627 4.717 

∆H 0.054 9.159 9.196 9.197 9.167 9.228 9.222 9.437 9.420 9.312 9.514 9.531 9.316 

LAND 
B23.2 
km 

∆E 0.085 0.315 0.315 0.318 0.319 0.292 0.308 0.178 0.163 0.308 0.300 0.272 0.278 

∆N 0.062 4.646 4.628 4.628 4.659 4.666 4.613 4.679 4.662 4.679 4.620 4.695 4.717 

∆H 0.119 9.467 9.581 9.607 9.486 9.396 9.352 9.437 9.417 9.422 9.423 9.531 9.446 

 



ภาคผนวก ข กราฟค่า RMSE ในแต่ละองค์ประกอบพิกัด ที่ความยาวเส้นฐานต่าง ๆ เปรียบเทียบ

กันระหว่างการประมวลผลมาตรฐานและวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้
วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) โดยมีอัตราการเกิด Crossover(Crossover Rate)  ที่แตกต่างกัน  
 
 
 

 

 
 
  

  
 

 
กราฟที่ 1  ค่า RMSE ในพิกัด E, N และความสูง H ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์
และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีอัตรา
การเกิด Crossover (Crossover Rate) ต่าง ๆ ส าหรับสถานี SV01 ที่ความยาวเส้นฐาน 3.8 กิโลเมตร  
 
  
  
  
 
 
 
 
 
 
 

กราฟที่ 1 ค่า RMSE ในพิกัด E, N และความสูง H ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์และ
วิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีอัตราการ
เกิด Crossover (Crossover Rate) ต่าง ๆ ส าหรับสถานี DPT9 ที่ความยาวเส้นฐาน 6.7 กิโลเมตร  
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กราฟที่ 2 ค่า RMSE ในพิกัด E, N และความสูง H ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์และ
วิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีอัตราการ
เกิด Crossover (Crossover Rate) ต่าง ๆ ส าหรับสถานี LAND ที่ความยาวเส้นฐาน 23.2 กิโลเมตร 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
กราฟที่ 4   ค่า RMSE ในพิกัด E, N และความสูง H ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์
และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีอัตรา
การเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.8 โดยก าหนดอัตราการเกิด Mutation (Mutation 
Rate) เท่ากับ 0, 0.01, 0.0075 และ 0.005 ตามล าดับ ส าหรับสถานี SV01 ที่ความยาวเส้นฐาน 3.8 
กิโลเมตร 
 



 129 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
กราฟที่ 5  ค่า RMSE ในพิกัด E, N และความสูง H ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์
และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีอัตรา
การเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.6 โดยก าหนดอัตราการเกิด Mutation (Mutation 
Rate) เท่ากับ 0, 0.01, 0.0075 และ 0.005 ตามล าดับ ส าหรับสถานี SV01 ที่ความยาวเส้นฐาน 3.8 
กิโลเมตร 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
กราฟที่ 6  ค่า RMSE ในพิกดั E, N และความสูง H ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์
และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์รว่มกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีอัตรา
การเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.4 โดยก าหนดอัตราการเกิด Mutation (Mutation 
Rate) เท่ากับ 0, 0.01, 0.0075 และ 0.005 ตามล าดับ ส าหรับสถานี SV01 ที่ความยาวเส้นฐาน 3.8 
กิโลเมตร  
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กราฟที่ 7  ค่า RMSE ในพิกัด E, N และความสูง H ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์และ
วิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีอัตราการ
เกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.8 โดยก าหนดอัตราการเกิด Mutation (Mutation 
Rate) เท่ากับ 0, 0.01, 0.0075 และ 0.005 ตามล าดับ ส าหรับสถานี DPT9 ที่ความยาวเส้นฐาน 6.7 
กิโลเมตร  
 
 
 
 
 
 
  
 
 
 
 
กราฟที่ 8 ค่า RMSE ในพิกัด E, N และความสูง H ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์
และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์รว่มกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีอัตรา
การเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.6 โดยก าหนดอัตราการเกิด Mutation (Mutation 
Rate) เท่ากับ 0, 0.01, 0.0075 และ 0.005 ตามล าดับ ส าหรับสถานี DPT9 ทีค่วามยาวเส้นฐาน 6.7 
กิโลเมตร 
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กราฟที่ 9 ค่า RMSE ในพิกัด E, N และความสูง H ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์และ
วิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีอัตราการ
เกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.4 โดยก าหนดอัตราการเกิด Mutation (Mutation 
Rate) เท่ากับ 0, 0.01, 0.0075 และ 0.005 ตามล าดับ ส าหรับสถานี DPT9 ที่ความยาวเส้นฐาน 6.7 
กิโลเมตร 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
กราฟที่ 10 ค่า RMSE ในพิกัด E, N และความสูง H ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์
และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์ร่วมกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีอัตรา
การเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.8 โดยก าหนดอัตราการเกิด Mutation (Mutation 
Rate) เท่ากับ 0, 0.01, 0.0075 และ 0.005 ตามล าดับ ส าหรับสถานี LAND ที่ความยาวเส้นฐาน 
23.2 กิโลเมตร  
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กราฟที่ 11 คา่ RMSE ในพิกัด E, N และความสูง H ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์
และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์รว่มกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีอัตรา
การเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.6 โดยก าหนดอัตราการเกิด Mutation (Mutation 
Rate) เท่ากับ 0, 0.01, 0.0075 และ 0.005 ตามล าดับ ส าหรับสถานี LAND ที่ความยาวเส้นฐาน 
23.2 กิโลเมตร 
 
 
 
 
 
 
  
  

 
 

 
กราฟที่ 11  คา่ RMSE ในพิกัด E, N และความสูง H ที่ได้จากวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์
และวิธีการประมวลผลมาตรฐานแบบจลน์รว่มกับการประยุกต์ใช้วิธีการเชิงพันธุกรรม (GA) ที่มีอัตรา
การเกิด Crossover (Crossover Rate) เท่ากับ 0.4 โดยก าหนดอัตราการเกิด Mutation (Mutation 
Rate) เท่ากับ 0, 0.01, 0.0075 และ 0.005 ตามล าดับ ส าหรับสถานี LAND ที่ความยาวเส้นฐาน 
23.2 กิโลเมตร 
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ภาคผนวก ค อุปกรณ์ (Equipment) และซอฟต์แวร์ (Software) ที่ใช้ในงานวิจัย 

 

1. เครื่องรับสัญญาณ Leica Viva GS10 Receiver 

 

 
 
 
  
 
 

 
 
 
 
 
 

 

 

 

เครื่องรับสัญญาณ GNSS (Leica Viva GS10 Receiver )ที่ใช้ในงานวิจัย 

( http://idsurveying.com/image/cache/data/VivaGS10-500x500.jpg ) 

เครื่องรับสัญญาณ Leica Viva GS10 Receiverได้รับความอนุเคราะห์เครื่องมือในการท างานวิจัยจาก 
บริษัท อีเอสอาร์ไอ (ประเทศไทย) จ ากัด โดยเครื่องเครื่องรับสัญญาณ Leica Viva GS10 Receiver 
ถูกติดต้ังไว้ที่ สถานี ESRI บนดาดฟ้า อาคารซีดีจีเฮ้าส์ ท าหน้าที่เป็นสถานีฐาน (Base Station)   
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ข้อมูลจ าเพาะทางเทคนิคของเครื่องรับสัญญาณ Leica Viva GS10 Receiver (www.leica-
geosystems.com) 
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2. เครื่องรับสัญญาณ Leica Viva GS15 Receiver 

 

 
     

 
 

  

  

 

 
 
 

 

เครื่องรับสัญญาณ GNSS (Leica Viva GS15 Receiver)ที่ใช้ในงานวิจัย 

(http://idsurveying.com/image/cache/data/VivaGS15-500x500.jpg) 

 

เครื่องรับสัญญาณ Leica Viva GS15 Receiver ได้รับความอนุเคราะห์เครื่องมือในการ
ท างานวิจัยจาก บริษัท อีเอสอาร์ไอ (ประเทศไทย) จ ากัด โดยเครื่องเครื่องรับสัญญาณ Leica 
Viva GS15 Receiver ถูกติดตั้งไว้ที่ สถานี SV01 (ดาดฟ้า ชั้น 4 อาคารศัลวิธานนิเทศ) ใน 
วันที่ 6 มกราคม 2558 
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ข้อมูลจ าเพาะทางเทคนิคของเครื่องรับสัญญาณ Leica Viva GS15 Receiver  (www.leica-
geosystems.com) 
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3. เครื่องรับสัญญาณ Trimble R10 

 

 

 

 

 

 

 

 
 
 
 
 

เครื่องรับสัญญาณ GNSS (Trimble R10) ที่ใช้ในงานวิจัย 

(http://www.stp-rus.com/wp-content/uploads/2015/04/trimble-r10.jpg) 

 

        เครื่องรับสัญญาณดาวเทียม Trimble R10 ได้รับความอนุเคราะห์เครื่องมือใน
การท างานวิจัยจาก บริษัท ทริมเบิล (ประเทศไทย) จ ากัด โดยเครื่องรับสัญญาณดาวเทียม 
Trimble R10 ถูกติดตั้งไว้ที่ สถานี DPT9 (ดาดฟ้า ชั้น15  อาคารกรมโยธาธิการและผังเมือง) 
ในวันที่ 10 มกราคม 2558 
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ข้อมูลจ าเพาะทางเทคนิคของเครื่องรับสัญญาณ Trimble R10 
(http://img.directindustry.com/pdf/repository_di/14795/trimble-r10-gnss-system-
365045_1.jpg) 
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