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บทคัดย่อ
การสบืคน้ขอ้มูลทีเ่ปน็ขอ้ความภาษาไทยดว้ยการเขา้ถงึขอ้มลูดว้ยภาษาแบบสอบถามขอ้มลูอยา่งมโีครงสรา้งพบปญัหาการนำาสง่ 
ขอ้มูลยงัไม่เหมาะสมและไมต่รงกบัความตอ้งการ บทความนีม้จุีดมุง่หมายในการเสนอการทดสอบการสืบคน้ขอ้มลูขอ้ความภาษา
ไทยระหว่างการประมวลผลข้อความตามมาตรวัดความคล้ายคลึงเชิงความหมายด้วยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมและการเข้าถึง 
ข้อมูลด้วยภาษาแบบสอบถามข้อมูลอย่างมีโครงสร้าง 

 การศึกษาน้ีเป็นการผสานวิธีระหว่างการวิจัยเชิงคุณภาพและการวิจัยเชิงปริมาณด้วยการวิจัยเอกสาร และการวิจัย
เชงิทดลอง โดยการพฒันาโปรแกรมทดสอบการสบืคน้ขอ้มลูขอ้ความภาษาไทยดว้ยการประมวลผลขอ้ความตามมาตรวดัความ
คลา้ยคลงึเชงิความหมายดว้ยขัน้ตอนวธิเีชงิพนัธกุรรม และพฒันาโปรแกรมทดสอบการเขา้ถงึขอ้มลูด้วยภาษาแบบสอบถามขอ้มลู
อย่างมีโครงสร้าง เพื่อเปรียบเทียบประสิทธิภาพ ของอัตราการค้นพบข้อความที่สืบค้น และเวลาที่ใช้ประมวลผลสืบค้นข้อมูล

 ผลการศึกษา จากการทดสอบการสืบค้นข้อความภาษาไทย จำานวน 10 ครั้ง และหาค่าเฉลี่ยประสิทธิภาพตามเกณฑ์
การประเมนิประสทิธภิาพ 3 ดา้น ไดแ้ก ่คา่ความระลกึ คา่ความเทีย่งตรง และคา่เอฟเมเชอร ์พบวา่ เทคนคิการหาความคลา้ยคลงึ
เชิงความหมายด้วยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม มีค่าเฉลี่ยความระลึก เท่ากับ 0.981 ค่าเฉลี่ยความเที่ยงตรง เท่ากับ 0.986 และ
ค่าเฉลี่ยเอฟเมเชอร์ เท่ากับ 0.983 ส่วนเทคนิคการค้นหาด้วยภาษาแบบสอบถามข้อมูลอย่างมีโครงสร้าง มีค่าเฉลี่ยความระลึก 
เท่ากับ 0.155 ค่าเฉลี่ยความเที่ยงตรง เท่ากับ 0.295 และค่าเฉลี่ยเอฟเมเชอร์ เท่ากับ 0.203

คำาสำาคัญ: การประมวลผลขอ้ความ การหาความคลา้ยคลงึเชงิความหมาย ขัน้ตอนวธีิเชงิพนัธุกรรม ภาษาแบบสอบถามขอ้มลู
อย่างมีโครงสร้าง

Abstract
Most query systems use Structured Query Language (SQL) to Thai query data but the data is unmatched and dissimilar 
to the data required by the users. This article aims to propose the test of Thai text search by comparing the method 
of text processing to the semantic-based similarity measurements using a Genetic algorithm with SQL. 

 This research used both qualitative and quantitative research methodology which consisted of documentary 
and experimental researche. The testing used Thai text in searching for the semantic-based similarity measurement. 

 The results revealed the efficiency average from searching Thai text 10 times according to the 3 efficiency 
evolution criteria, i.e., recall, precision, and F-Measure. The semantic-based similarity measurement technique using 
Genetic algorithm with the average of recall, precision, and F-Measure were 98.1%, 98.6%, and 98.3%, respectively. 
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บทนำา

Moreover, the search technique using SQL had average of recall, precision, and F-Measure of 15.5%, 29.5%, and 
20.3%, respectively.

Keywords: Text Processing, Similarity Measurement, Genetic Algorithm, Structured Query Language

บทน า 
 

 
 

Figure 1 Example of Google Advanced Search (Source: https://www.google.com/advanced_search, online) 
 
 กำรใช้ค ำหลกั (Keyword) ในกำรสืบค้นข้อมูล
บนเวบ็ไซต์ทีใ่ห้บรกิำรขอ้มูลเป็นทีน่ิยมของผู้ใชง้ำนเป็น
อย่ำงมำก ทัง้ขอ้มลูทีเ่ป็นขอ้ควำม รปูภำพ ภำพเคลื่อนไหว 
เพลง ซอฟต์แวร ์แผนที่ ขอ้มูลบุคคล กลุ่มข่ำว และอื่นๆ 
ซึ่งแตกต่ำงกันไปแล้วแต่ผู้ให้บริกำร เว็บไซต์ที่บริกำร
ข้อมูลหลักๆ จะเป็นเว็บไซต์ประเภทโปรแกรมสืบค้น
ขอ้มลู (Search engine)1 
 ผู้ให้บริกำรโปรแกรมสืบค้นข้อมูลเหล่ำนี้ ได้
พฒันำระบบสบืค้นข้อมูลภำยใต้เงื่อนไขต่ำง ๆ ที่ก ำหนด
ขึ้น เพื่ออ ำนวยควำมสะดวกให้ผู้ใช้งำนเข้ำถึงข้อมูลได้
โดยง่ำยที่สุด ประเภทโปรแกรมสืบค้นข้อมูล แบ่ ง
ออกเป็น 3 ประเภท ไดแ้ก่ กำรสบืคน้ขอ้มลูดว้ยตวัสบืคน้

อตัโนมัติมำเก็บไว้ที่ฐำนข้อมูล (Database) กำรสืบค้น
ขอ้มลูดว้ยกำรใชค้นน ำเขำ้ขอ้มลูสู่ฐำนขอ้มลู (Directories 
search) และกำรสืบค้นข้อมูลที่อำศัยฐำนข้อมูลของ
โปรแกรมสบืคน้ขอ้มลูอื่น (Meta search)2  
 เน่ืองจำกระบบค้นหำบนเวบ็ไซต์มกีระบวนกำร
เตรียมกำรข้อมูลมำเก็บไว้ในฐำนข้อมูล เอำไว้ก่อน
ล่วงหน้ำส ำหรับไว้ให้ผู้ใช้งำนท ำกำรสืบค้นข้อมูล จึง
อนุมำนไดว้่ำผูใ้หบ้รกิำรโปรแกรมคน้หำจะต้องใชพ้ืน้ทีใ่น
กำรจัดเก็บข้อมูลที่มีขนำดใหญ่  กำรศึกษำยังพบว่ำ
โปรแกรมคน้หำไดพ้ฒันำระบบกำรคน้หำขัน้สงูไวส้ ำหรบั
บริกำรผู้ใช้งำน เพื่อที่ผู้ใช้งำนจะได้เจำะจงกำรสืบค้น
ขอ้มลูทีต่อ้งกำรไดช้ดัเจนขึน้ เช่น กำรคน้หำขอ้มลูตำมค ำ

Figure 1 Example of Google Advanced Search (Source: https://www.google.com/advanced_search, online)

การใช้คำาหลัก (Keyword) ในการสืบค้นข้อมูลบน
เว็บไซต์ที่ให้บริการข้อมูลเป็นท่ีนิยมของผู้ใช้งานเป็นอย่าง
มาก ท้ังข้อมูลท่ีเป็นข้อความ รูปภาพ ภาพเคล่ือนไหว เพลง 
ซอฟตแ์วร ์แผนที ่ขอ้มลูบคุคล กลุม่ขา่ว และอืน่ๆ ซึง่แตกต่าง
กนัไปแลว้แตผู่ใ้หบ้รกิาร เวบ็ไซตท์ีบ่รกิารขอ้มลูหลกัๆ จะเปน็
เว็บไซต์ประเภทโปรแกรมสืบค้นข้อมูล (Search engine)1

 ผู้ให้บริการโปรแกรมสืบค้นข้อมูลเหล่านี้ได้พัฒนา
ระบบสืบค้นข้อมูลภายใต้เง่ือนไขต่างๆ ท่ีกำาหนดขึน้ เพ่ืออำานวย

ความสะดวกให้ผู้ใช้งานเข้าถึงข้อมูลได้โดยง่ายที่สุด ประเภท
โปรแกรมสืบค้นข้อมูล แบ่งออกเป็น 3 ประเภท ได้แก่ การ
สืบค้นข้อมูลด้วยตัวสืบค้นอัตโนมัติมาเก็บไว้ที่ฐานข้อมูล 
(Database) การสืบค้นข้อมูลด้วยการใช้คนนำาเข้าข้อมูลสู่
ฐานข้อมูล (Directories search) และการสืบค้นข้อมูลที่อาศัย
ฐานข้อมูลของโปรแกรมสืบค้นข้อมูลอื่น (Meta search)2 

 เนื่องจากระบบค้นหาบนเว็บไซต์มีกระบวนการ
เตรียมการข้อมูลมาเก็บไว้ในฐานข้อมูลเอาไว้ก่อนล่วงหน้า
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สำาหรับไว้ให้ผู้ใช้งานทำาการสืบค้นข้อมูล จึงอนุมานได้ว่าผู้ให้
บริการโปรแกรมค้นหาจะต้องใช้พื้นท่ีในการจัดเก็บข้อมูลที่มี
ขนาดใหญ ่การศกึษายงัพบวา่โปรแกรมคน้หาไดพั้ฒนาระบบ
การค้นหาขั้นสูงไว้สำาหรับบริการผู้ใช้งาน เพื่อที่ผู้ใช้งานจะได้
เจาะจงการสบืคน้ขอ้มลูทีต่อ้งการไดช้ดัเจนขึน้ เชน่ การคน้หา
ข้อมูลตามคำาหรือวลีที่กำาหนด การค้นหาข้อมูลยกเว้นตามคำา
หรือวลีที่กำาหนด เป็นต้น3 แสดงตัวอย่างดัง Figure 1 อย่างไร
ก็ตามผู้ใช้งานส่วนใหญ่ไม่ได้ใช้งานระบบการค้นหาขั้นสูงที่ 
ผู้บริการเตรียมไว้ให้2 อาจทำาให้เกิดปัญหาที่ผู้สืบค้นข้อมูลจะ
ไมส่ามารถคน้พบขอ้มลูทีต่รงหรอืใกลเ้คยีงกบัขอ้มลูทีต่อ้งการ
ได้ ซึ่งส่วนใหญ่โปรแกรมสืบค้นข้อมูลจะใช้การเข้าถึงข้อมูล
ด้วยภาษาแบบสอบถามข้อมูลอย่างมีโครงสร้าง (Structured 
query language: SQL)4 

 การบริหารจั ดการข้ อมู ลขนาดใหญ่อย่ า งมี
ประสิทธิภาพโดยเน้นการสืบค้นข้อมูลให้ตรงตามความ
ต้องการของผู้ใช้งาน และการประหยัดเวลาในการประมวล
ผลเป็นสิ่งสำาคัญ4 โดยเฉพาะอย่างยิ่งการสืบค้นข้อมูลท่ีเป็น
ข้อความภาษาไทย ซ่ึงการสืบค้นข้อมูลท่ีเป็นข้อความภาษา
ไทยด้วยการเข้าถึงข้อมูลด้วยภาษาแบบสอบถามข้อมูลอย่าง
มีโครงสร้าง พบว่า การนำาส่งข้อมูลยังไม่เหมาะสม ยังไม่ได้
ข้อมูลที่ตรง และยัง ไม่ใกล้เคียงกับข้อมูลที่ผู้ใช้งานต้องการ5 

  นอกจากน้ี การสืบค้นข้อมูลโดยใช้คำาหลักโดยผู้ใช้
งานยังถูกใช้ในระบบการบริหารลูกค้าสัมพันธ์ (Customer 
relationship management: CRM) สำาหรับกรณีต่างๆ ปัจจัย
องค์ประกอบที่สำาคัญของระบบ การบริหารลูกค้าสัมพันธ์ 
ได้แก่ การสืบค้นข้อมูลคำาถามหรือคำาตอบท่ีลูกค้าถามบ่อย 
(Question and answer: Q&A) และระบบการสืบค้นข้อมูล
ที่เกี่ยวข้องกับสินค้าหรือบริการ6 เช่น ประเภทสินค้าหรือ
บริการ ราคาสินค้าหรือบริการ รายละเอียดสินค้าหรือบริการ 
การเปรียบเทียบสินค้าหรือบริการ เป็นต้น การแสดงข้อมูล
ผลิตภัณฑ์ ที่เหมาะสมและครบถ้วนสามารถเพิ่มแนวโน้ม 
ในการตัดสินใจซื้อของลูกค้าได้เป็นอย่างดี7 

 ดังนั้น การนำาส่งข้อมูลท่ีเหมาะสมท่ีสุดจึงเป็นส่ิงที่
จำาเป็นที่สุดของระบบการสืบค้นข้อมูล การหาค่า ความ
เหมาะสมของข้อมูลที่ต้องการค้นหาด้วยขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรม (Genetic algorithm: GA) น่าจะสามารถนำามาใช้
ในการสืบค้นข้อความท่ีเหมาะสมได้เม่ือสมการหาค่าความ 
เหมาะสมของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมได้ถูกกำาหนดไว้
อย่างถูกต้อง และการนำาเทคนิคการหาค่า ความคล้ายคลึง
เชิงความหมาย (Semantic similarity) มาประยุกต์ใช้ใน
การกำาหนดสมการหาค่าความเหมาะสมของขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมมีประโยชน์ในการจำาแนกหมวดหมู่ หรือจัดกลุ่ม
ประเภทข้อความ บทความนี้ได้นำาเสนอแนวทางการสืบค้น

ข้อมูลที่เป็นข้อความภาษาไทยอย่างมีประสิทธิภาพในการ 
นำาส่งข้อมูลตามความต้องการของผู ้ ใช้งานด้วยเทคนิค
การหา ความคล้ายคลึงเชิงความหมายด้วยขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรม และการเปรียบเทียบวิธีการสืบค้นข้อความภาษา
ไทยระหว่างเทคนิคการหาความคล้ายคลึงเชิงความหมาย
ดว้ยขัน้ตอนวธิเีชงิพนัธกุรรมและเทคนคิ การคน้หาดว้ยภาษา
แบบสอบถามข้อมูลอย่างมีโครงสร้าง

ขั้นตอนการวิจัย
  1. ชดุขอ้มลูขอ้ความมาจากการคดัเลอืกคำาไทย
ทีพ่บบอ่ยจำานวน 99 คำา จากฐานขอ้มลูคลงัเอกสารสาธารณะ 
(http://www.openbase.in.th/) ซึ่งคาดว่าเป็นจำานวนที่ 
เหมาะสมสำาหรับใช้ในการทดสอบ8 มาผสมเป็นข้อความ
จำานวน 99 ข้อความต่อคำาไทย 1 คำา รวมเป็นข้อความทั้งสิ้น  
9,801 ขอ้ความโดยสุม่ผสมคำาอยา่งงา่ยสำาหรบัใชใ้นการศกึษา
ครั้งนี้

 2. กระบวนการศึกษา
  การศึกษานี้เป็นการวิจัยแบบผสานวิธีมีลักษณะ
การผสานกันระหว่างการวิจัยเชิงคุณภาพและการวิจัยเชิง
ปริมาณ (Mixed method research)9 การวิจัยเชิงคุณภาพ
จะใช้การวิจัยเอกสาร (Documentary research) ด้วยการคัด
เลอืกเอกสารทตุยิภมู ิไดแ้ก ่เอกสารทีเ่กีย่วขอ้งและสอดคลอ้ง
กับวัตถุประสงค์ของการวิจัย ประกอบด้วย บทความวิจัย 
บทความวชิาการ เอกสารตำารา และงานวจิยัทีเ่กีย่วขอ้ง10 สว่น
การวิจัยเชิงปริมาณได้ใช้การวิจัยเชิงทดลอง(Experimental 
research) โดยการพัฒนาโปรแกรมทดสอบการสืบค้นข้อมูล
ข้อความภาษาไทยด้วยเทคนิคการหาความคล้ายคลึงเชิง
ความหมายดว้ยขัน้ตอนวธิเีชงิพนัธกุรรม และพฒันาโปรแกรม
ทดสอบการเข้าถึงข้อมูลด้วยภาษา แบบสอบถาม ข้อมูลอย่าง 
มีโครงสร้าง

 3. การวิเคราะห์ข้อมูล
  3.1 การวิจัยเชิงคุณภาพได้ใช้การวิเคราะห์
ข้อมูลมีเกณฑ์คัดเลือกเอกสารที่เกี่ยวข้อง ได้แก่ 1) ความ
ถูกต้องของข้อมูล เอกสารต้องมาจากแหล่ง ข้อมูลที่เชื่อถือได้ 
มีความถูกต้อง สมบูรณ์ สอดคล้องกับบริบทท่ีอยู่ในช่วงระยะ
เวลาท่ีตีพิมพ์ 2) ข้อมูลต้องมี ความน่าเชื่อถือ เป็นเอกสารที่
ไม่มีข้อผิดพลาดและ การบิดเบือนข้อมูล 3) ข้อมูลมีความ
เป็นตัวแทน เป็นเอกสารท่ีสามารถแสดงรายละเอียดแทน
เอกสารในกลุม่เดียวกนัได้11 และ 4) ขอ้มลูมคีวามหมายชดัเจน  
เป็นเอกสารที่มีความหมายที่เข้าใจได้ง่าย ชัดเจน และ
สอดคล้องกับวัตถุประสงค์ของการศึกษา12

  3.2 การวิจัยเชิงปริมาณเป็นการประเมินผล
เปรียบเทียบวิธีการสืบค้นข้อความภาษาไทยระหว่างเทคนิค
การหาความคล้ายคลึงเชิงความหมายด้วยขั้นตอนวิธีเชิง
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พนัธกุรรมและเทคนคิการคน้หาดว้ยภาษาแบบสอบถามขอ้มลู
อย่างมีโครงสร้าง ซึ่งทดสอบ การสืบค้นข้อความภาษาไทย 
จำานวน 10 ครั้ง (เพื่อง่ายในการคำานวณเปรียบเทียบผล) มา
หาคา่เฉลีย่ประสทิธภิาพตามเกณฑก์ารประเมนิประสทิธิภาพ 
3 ด้าน ได้แก่ ค่าความระลึก (Recall) ค่าความเที่ยงตรง  
(Precision) และคา่เอฟเมเชอร ์(F-Measure) โดยมสีมการดงันี้

(1)

 

(2)

 

(3)

 โดยที่

  TP คือ จำานวนข้อความภาษาไทยที่ถูกต้องที่ 
ถูกดึงออกมา

  FN คือ จำานวนข้อความภาษาไทยท่ีผิดพลาด
แต่ไม่ถูกดึงออกมา

  FP คือ จำานวนข้อความภาษาไทยที่ผิดพลาด 
ที่ถูกดึงออกมา

 4. ขอบเขตของการศึกษา
  4.1 ขอบเขตเนื้อหาของข้อมูลที่นำามาใช้ในการ
ศึกษา ได้แก่ เอกสารท่ีเก่ียวข้องกับการประมวลผลข้อความ  
เอกสารที่เกี่ยวข้องกับการหาค่าความคล้ายคลึงเชิงความ
หมาย และเอกสารที่เกี่ยวข้องกับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม

  4.2 ขอบเขตด้านเครื่องมือวิจัยเป็นเครื่องมือที่
ใชใ้นการออกแบบโปรแกรมทดสอบการสบืคน้ขอ้มลูขอ้ความ
ภาษาไทยด้วยเทคนิคการหาความคล้ายคลึงเชิงความ
หมายด้วยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม และออกแบบโปรแกรม
ทดสอบการเข้าถึงข้อมูลด้วยภาษา แบบสอบถามข้อมูลอย่างมี
โครงสร้าง คือ โปรแกรม MINITAB19 trial version โปรแกรม
ฐานขอ้มลูทีใ่ช ้คอื MySQL และเครือ่งมอืทีใ่ชว้เิคราะหเ์ชงิสถติ ิ
คือ โปรแกรม SPSS version 20

ผลการศึกษา
  การนำาสง่ขอ้มลูทีเ่หมาะสมเพือ่การสบืคน้ขอ้มลูจาก
ฐานขอ้มูล สามารถประยกุตใ์ชท้ฤษฎกีารหาคา่ความเหมาะสม
ของคำาตอบ (Solution optimization)13 การหาคา่ความเหมาะสม 
ของคำาตอบที่ต้องการค้นหามีหลากหลายวิธีการตามทฤษฎี
ปญัญาประดษิฐ ์(Artificial intelligence: AI) ไดแ้ก ่การคำานวณ
เชิงวิวัฒนาการเป็นการใช้หลักการหาค่าท่ีเหมาะสมที่สุด 

โดยเริ่มต้นจากกลุ่มของคำาตอบกลุ่มหนึ่งที่ถูกสุ่มมาจากน้ันก็
ทำาการวิวัฒนาการผสมผสานเลือกเอากลุ่มตัวอย่างที่ดีท่ีสุด
เพื่อความอยู่รอดในรุ่นถัดไป (การปรับการค้นหา) โดยใช้วิธี
ความฉลาดแบบกลุ่ม (Swarm intelligence) เป็นขั้นตอนวิธี
เชิงวิวัฒนาการ ได้แก่ ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic  
algorithm: GA)14 ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม เป็นวิธีสำาหรับ
ค้นหาคำาตอบ (Solution) โดยการประมาณของปัญหาที่
อาศัยวิธีการคัดเลือกตามธรรมชาติในการวิวัฒนาการโดยมี
ประชากรแทนกลุ่มของคำาตอบที่อยู่ในลักษณะสายอักขระ
โครโมโซม ซึ่งมีรายละเอียดดังนี้15

   1. การประเมินคุณภาพของโครโมโซม

  2. เลือกโครโมโซมที่มีคุณภาพดี

  3. ปฏิบัติการทางพันธุกรรมโดยการข้ามสาย
พันธุ์และการกลายพันธุ์

  4. กำาหนดโครโมโซมใหม่มาเป็นรุ่นถัดไป

  5. ดำาเนินการสร้างโครโมโซมใหม่ไปเรื่อยๆ  
จนพบคำาตอบที่มีค่าความเหมาะสมที่สุด (นำากลับไปย้อนทำา
ข้อ 1 ใหม่) 

  นอกจากนี้ การนำาเทคนิคการหาค่าความคล้ายคลึง
เชิงความหมาย (Semantic similarity) มาประยุกต์ใช้ในการ
ค้นหาข้อความที่มีความหมายเดียวกันหรือคล้ายกันได้อย่าง
มีประสิทธิภาพในด้านการแก้ปัญหาด้านการนำาส่งข้อมูล
ข้อความภาษาไทยไม่ได้ในกรณีที่เป็นข้อความที่มีวรรณยุกต์
ต่างๆ อยู่ในข้อความ ซึ่งเป็นปัญหาของการนำาส่งข้อมูลมา
แสดงให้กับผู้ใช้งาน โดยการหาค่าความคล้ายคลึงเชิงความ
หมายจัดอยู่ในประเภทของการหาค่าความคล้ายคลึงกันของ
ขอ้ความดว้ยการวดัระยะหา่ง (Text similarity measurement) 
ซึง่เป็นงานยอ่ย (Subtask) ของการประมวลผลทีเ่กีย่วขอ้งกบั
ขอ้มลูทีม่ขีอ้ความมาเกีย่วขอ้งเปน็อยา่งมาก เชน่ การปรบัปรุง
ประสทิธภิาพของงานคน้หา (Search task) การคน้คนืขา่วสาร 
(Information retrieval task)16 การค้นหาข้อความที่มีความ
หมายเดียวกันหรือคล้ายคลึงกัน โดยใช้คำาหรือข้อความที่
แตกต่าง ซึ่งมีประโยชน์ในการจำาแนกหมวดหมู่ หรือจัดกลุ่ม
ประเภทขอ้ความจากแหลง่ตา่งๆ เชน่ การจดักลุม่ของขา่วสาร
ออกเปน็ขา่วเศรษฐกจิ ขา่วการเมอืง การจำาแนกความคดิเหน็
ของลูกค้าจากส่ือสังคมออนไลน์ หรือการจำาแนกข้อความที่
แสดงความเหน็เชงิบวกออกจากขอ้ความทีแ่สดงความเหน็เชงิ
ลบ หรือใช้ในงานสรุปย่อข้อความจากหลายเอกสาร เป็นต้น16

 ผลการศึกษา พบว่า กระบวนการสืบค้นข้อมูลด้วย
การประมวลผลข้อความภาษาไทยด้วยเทคนิคการหาความ
คล้ายคลึงเชิงความหมายด้วยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 
ประกอบด้วย 13 กระบวนการหลัก แสดงดัง Figure 2

ควำมน่ำเชื่อถือ เป็นเอกสำรที่ไม่มีข้อผิดพลำดและ              
กำรบิดเบือนข้อมูล 3) ข้อมูลมีควำมเป็นตัวแทน เป็น
เอกสำรที่สำมำรถแสดงรำยละเอยีดแทนเอกสำรในกลุ่ม
เดียวกันได้11 และ 4) ข้อมูลมีควำมหมำยชัดเจน เป็น
เอกสำรที่มีควำมหมำยที่ เข้ำใจได้ง่ำย ชัดเจน และ
สอดคลอ้งกบัวตัถุประสงคข์องกำรศกึษำ12 
  3.2 กำรวิจยัเชงิปรมิำณเป็นกำรประเมนิผล
เปรียบเทียบวิธีกำรสืบค้นข้อควำมภำษำไทยระหว่ำง
เทคนิคกำรหำควำมคลำ้ยคลงึเชงิควำมหมำยดว้ยขัน้ตอน
วิธีเชิงพันธุกรรมและเทคนิคกำรค้นหำด้วยภำษำ
แบบสอบถำมข้อมูลอย่ ำงมีโครงสร้ำง  ซึ่ งทดสอบ                  
กำรสบืค้นขอ้ควำมภำษำไทย จ ำนวน 10 ครัง้ (เพื่อง่ำย
ในกำรค ำน วณ เป รียบ เที ยบผล ) ม ำห ำค่ ำ เฉ ลี่ ย
ประสทิธภิำพตำมเกณฑก์ำรประเมนิประสทิธภิำพ 3 ดำ้น 
ได้แก่  ค่ ำควำมระลึก  (Recall) ค่ ำควำม เที่ ย งต รง 
(Precision) และค่ ำ เอฟ เม เชอร์ (F-Measure) โดยมี
สมกำรดงันี้ 
 

 Recall = 
FNTP

TP
+

             (1) 

  

 Precision = 
FPTP

TP
+

          (2) 

  

 F-Measure = 2 x 
RecallPrecision
RecallPrecision

+


   (3) 

 
โดยที ่ TP คอื จ ำนวนขอ้ควำมภำษำไทยที่

ถูกตอ้งทีถู่กดงึออกมำ 
   FN คอื จ ำนวนขอ้ควำมภำษำไทยที่
ผดิพลำดแต่ไม่ถูกดงึออกมำ 
   FP คอื จ ำนวนขอ้ควำมภำษำไทยที่
ผดิพลำดทีถู่กดงึออกมำ 
 
 
 4. ขอบเขตของกำรศกึษำ 
  4.1 ขอบเขตเนื้อหำของข้อมูลที่น ำมำใช้ใน
กำรศกึษำ ได้แก่ เอกสำรที่เกี่ยวข้องกบักำรประมวลผล
ขอ้ควำม เอกสำรทีเ่กีย่วขอ้งกบักำรหำค่ำควำมคลำ้ยคลงึ

เชงิควำมหมำย และเอกสำรทีเ่กีย่วขอ้งกบัขัน้ตอนวธิเีชงิ
พนัธุกรรม 
  4.2 ขอบเขตดำ้นเครื่องมอืวจิยัเป็นเครื่องมอื
ที่ใช้ในกำรออกแบบโปรแกรมทดสอบกำรสบืค้นข้อมูล
ขอ้ควำมภำษำไทยดว้ยเทคนิคกำรหำควำมคลำ้ยคลงึเชงิ
ควำมหมำยด้วยขัน้ตอนวธิเีชงิพนัธุกรรม และออกแบบ
โปรแกรมทดสอบกำรเขำ้ถงึขอ้มลูดว้ยภำษำ แบบสอบถำม
ขอ้มูลอย่ำงมีโครงสร้ำง คือ โปรแกรม MINITAB19 trial 
version โปรแกรมฐำนข้อมูลที่ ใช้  คือ  MySQL และ
เครื่องมือที่ใช้วิเครำะห์เชิงสถิติ คือ โปรแกรม SPSS 
version 20 
 
ผลการศึกษา 
        กำรน ำส่งขอ้มูลทีเ่หมำะสมเพื่อกำรสบืคน้ขอ้มูล
จำกฐำนขอ้มูล สำมำรถประยุกต์ใชท้ฤษฎีกำรหำค่ำควำม
เหมำะสมของค ำตอบ (Solution optimization)13 กำรหำ
ค่ ำควำม เหมำะสมของค ำตอบที่ ต้ องกำรค้นหำมี
หลำกหลำยวธิกีำรตำมทฤษฎีปัญญำประดษิฐ ์(Artificial 
intelligence: AI) ได้แก่ กำรค ำนวณเชิงววิฒันำกำรเป็น
กำรใชห้ลกักำรหำค่ำทีเ่หมำะสมทีส่ดุ โดยเริม่ตน้จำกกลุ่ม
ของค ำตอบก ลุ่มหนึ่ งที่ ถู กสุ่มมำจำกนั ้นก็ท ำกำร
ววิฒันำกำรผสมผสำนเลอืกเอำกลุ่มตวัอย่ำงที่ดทีี่สุดเพื่อ
ควำมอยู่รอดในรุ่นถดัไป (กำรปรบักำรค้นหำ) โดยใช้วธิี
ควำมฉลำดแบบกลุ่ม (Swarm intelligence) เป็นขัน้ตอน
วิธีเชิงวิวัฒนำกำร ได้แก่  ขัน้ตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 
(Genetic algorithm:  GA)14 ขัน้ตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 
เป็นวธิสี ำหรบัคน้หำค ำตอบ (Solution) โดยกำรประมำณ
ของปัญหำที่อำศยัวธิีกำรคดัเลือกตำมธรรมชำติในกำร
ววิฒันำกำรโดยมปีระชำกรแทนกลุ่มของค ำตอบที่อยู่ใน
ลกัษณะสำยอกัขระโครโมโซม ซึง่มรีำยละเอยีดดงันี้15 
            1. กำรประเมนิคุณภำพของโครโมโซม 
 2. เลอืกโครโมโซมทีม่คีุณภำพด ี
 3. ปฏิบัติกำรทำงพันธุกรรมโดยกำรข้ำมสำย
พนัธุแ์ละกำรกลำยพนัธุ ์
 4. ก ำหนดโครโมโซมใหม่มำเป็นรุ่นถดัไป 
 5. ด ำเนินกำรสรำ้งโครโมโซมใหม่ไปเรื่อยๆ จน
พบค ำตอบทีม่คี่ำควำมเหมำะสมทีส่ดุ (น ำกลบัไปยอ้นท ำ
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 ขั้นตอนที่ 1 การกำาหนดข้อมูลนำาเข้า

 นำาขอ้มลูคำาหลกั และจำานวนรายการขอ้มลูทีต่อ้งการ
ให้แสดงต่อ 1 หน้าจอ เข้าสู่กระบวนการขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรม โดยกำาหนดให้ข้อมูลคำาหลัก และจำานวนรายการ
ขอ้มูลทีต่อ้งการใหแ้สดงตอ่1 หนา้จอเปน็ขอ้มลูนำาเขา้ ตวัอยา่ง
เช่น จำานวนรายการข้อมูลของ URL ที่ต้องแสดงต่อ 1 หน้าจอ 
ของโปรแกรมคน้หา ซึง่กำาหนดใหม้ ี10 รายการตอ่ 1 หนา้จอ17 
ดังนั้น จำานวนรายการข้อมูลที่ต้องการให้แสดงต่อ 1 หน้าจอ  

จะเท่ากับ 10 รายการค้นหาต่อการแสดง 1 หน้าจอ18  
ดัง Figure 3 โดยกำาหนดรายละเอียดของข้อมูลนำาเข้า ดังนี้

 1. ข้อมูลคำาหลัก กำาหนดให้เป็นกุญแจไขรหัส
โครโมโซม

 2. จำานวนรายการข้อมูลที่ต้องการให้แสดงต่อ 1  
หน้าจอ กำาหนดให้เป็นข้อมูลจำานวนช่องโครโมโซม

                                

                                               

                                           

             

                                          

                              

      

   

      

                       

        

           

                                    

                      

                         

 
 

Figure 2 The concept of Thai text search employing text processing pursuant to the semantic-based similarity 
   measurement using Genetic Algorithm 
 
 ขัน้ตอนท่ี 2 กำรสร้ำงโครโมโซมจำกข้อมูล
น ำเขำ้ 
 สร้ำงโครโมโซมจำกข้อมูลน ำเข้ำด้วยกำร
เ ข ้ำ ร ห สั โ ค ร โ ม โ ซ ม  (Chromosome encoding)                  
กำรเข ้ำรหสัส ำหรบัข ้อม ูลน ำเข ้ำจะเป็นในลกัษณะ                 
กำร เป็นต ัวแทนกำร เปลี ่ยน แปลง  (Permutation 
representation) เป็นรูปแบบของกำรเปลี่ยนแปลงของ
เซตค่ำยนี19 โดยก ำหนดใหย้นีของโครโมโซมมจี ำนวน n 

ช่อง (จ ำนวน n เท่ำกบัข้อมูลจ ำนวนยีนของโครโมโซม
ตำมขอ้มูลที่ได้ในขัน้ตอนที่ 1) ก ำหนดให้หมำยเลขของ
ช่องเป็น 1 ถงึ n แลว้โครโมโซมจะมลีกัษณะเป็นสำยของ
ยนี โดยยนีจะไม่ซ ้ำกนั สมมตถิำ้คน้หำค ำว่ำ “สิง่ประดษิฐ”์ 
โครโมโซมจะแสดงลกัษณะของยีนตำมรหัสชุดค ำพ้อง 
(Synonym set: Synset) จำกกำรแปลงค ำที่เกี่ยวขอ้งกบั
ค ำว่ำ “สิง่ประดษิฐ”์ ดงั Figure 4 
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ขั้นตอนที่ 2 การสร้างโครโมโซมจากข้อมูลนำาเข้า

 สร้างโครโมโซมจากข้อมูลนำาเข้าด้วยการเข้ารหัส
โครโมโซม (Chromosome encoding) การเข้ารหัส
สำาหรับข้อมูลนำาเข้าจะเป็นในลักษณะ การเป็นตัวแทน
การเปลี่ยนแปลง (Permutation representation) เป็น
รูปแบบของการเปลี่ยนแปลงของเซตค่ายีน19 โดยกำาหนดให้
ยีนของโครโมโซมมีจำานวน n ช่อง (จำานวน n เท่ากับข้อมูล

จำานวนยีนของโครโมโซมตามข้อมูลที่ได้ในขั้นตอนที่ 1) 
กำาหนดให้หมายเลขของช่องเป็น 1 ถึง n แล้วโครโมโซมจะ
มีลักษณะเป็นสายของยีน โดยยีนจะไม่ซ้ำากัน สมมติถ้าค้นหา
คำาว่า “ส่ิงประดิษฐ์” โครโมโซมจะแสดงลักษณะของยีนตาม
รหัสชุดคำาพ้อง (Synonym set: Synset) จากการแปลงคำา
ที่เกี่ยวข้องกับคำาว่า “สิ่งประดิษฐ์” ดัง Figure 4

 
 

Figure 3 Example of displaying the particulars of information per page of Google Search 
             (Source: https://www.google.co.th/search?hl=th&source=#บำ้นมอื2#, online) 
 

build.v.02 create.v.02 artifical.a.01 thing.n.01 recover.v.01 appoint.v.01 thing.n.03 artifical.v.02 thing.v.02 create.v.03
 

 
Figure 4 Simulation of the chromosome consisting of 10 genes 
 
 ขัน้ตอนท่ี 3 กำรสรำ้งประชำกรเริม่ตน้ 
       สรำ้งประชำกรเริม่ต้น (Initial population) ด้วย
กำรสร้ำงโครโมโซมแต่ละตัวโดยกำรสุ่มยนีไปสร้ำงเป็น
โครโมโซม ยนีที่ถูกสุ่มออกมำแล้วจะไม่ใส่กลบัไป สุ่มจน
ครบตำมจ ำนวนยนีสงูสดุทีก่ ำหนด กำรสรำ้งโครโมโซม 1 
ตัวและท ำกระบวนกำรสุ่มซ ้ ำจนครบตำมจ ำนวน
โครโมโซมที่ก ำหนดไว้ ซึ่งยีนได้มำจำกมำตรวดัควำม
คลำ้ยคลงึเชงิควำมหมำยทีไ่ดม้ำจำกกำรน ำขอ้มลูจำกกำร
น ำกุญแจไขรหัสโครโมโซมมำค้นหำค ำในฐำนข้อมูล
เครอืข่ำยค ำภำษำไทย (Thai WordNet) โดยสรำ้งมำจำก
เครอืข่ำยค ำของพรนิสตนั (Princeton’s wordnet: PWN) 
ที่เป็นแหล่งค ำศัพท์ภำษำอังกฤษ โดยพิจำรณำควำม
ค ล ้ำ ย ค ล ึง ก ัน ข อ ง เท อม  (Term similarity)  จ ำก
ควำมหมำยที่ค ำนวณได้จำกทรัพยำกรค ำศัพท์ที่มี
โครงสรำ้งแบบอนุกรมวธิำน (Taxonomy) ของเครอืข่ำย
ค ำ (Wordnet) กล่ำวคอื เป็นขอ้มลูคลงัค ำศพัทท์ีม่กีำรจดั

หมวดหมู่ของค ำไว้เป็นกลุ่มไวพจน์ (Synonym set) 
อธบิำยควำมหมำย รำยละเอียดของค ำจ ำกดัควำม และ
ควำมส ำคญัทำงควำมหมำยระหว่ำงกลุ่มไวพจน์16, 20 
 โครงสร้ำงเครอืข่ำยค ำเริม่ต้นจะเป็นทรพัยำกร
ค ำศพัท์ที่ส ำคญัในกำรประมวลผลภำษำองักฤษที่ใชเ้ป็น
จุดเริม่ต้น ส่วนค ำของเครอืข่ำยค ำในภำษำอื่นๆ มกัถูก
ออกแบบใหจ้บัคู่กบัเครอืข่ำยค ำภำษำองักฤษเท่ำทีท่ ำได ้
โครงสร้ำงของเครือข่ำยจะแทนค ำเป็นชุดค ำพ้อง 
(Synonym set: Synset) ซึ่ ง Synset จะเป็นของหนึ่ ง
ควำมหมำยโดยมรีปูแบบดงันี้16 
 "<word>.<pos>.<number>" 
 <word> คอื รำกศพัทข์องค ำ 
 <pos> แสดงบทบำทของค ำในป ระโยค มี
บทบำทส ำคญั ได้แก่ Noun (n), Verb (v), Adjective (a 
or s), Adverb (r) 
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Figure 3 Example of displaying the particulars of information per page of Google Search 
(Source: https://www.google.co.th/search?hl=th&source=#บ้านมือ2#, online)

Figure 4 Simulation of the chromosome consisting of 10 genes

 ขั้นตอนที่ 3 การสร้างประชากรเริ่มต้น

  สร้างประชากรเริ่มต้น (Initial population) ด้วยการ
สร้างโครโมโซมแต่ละตัวโดยการสุ่มยีนไปสร้างเป็นโครโมโซม 
ยีนที่ถูกสุ่มออกมาแล้วจะไม่ใส่กลับไป สุ่มจนครบตาม
จำานวนยีนสูงสุดที่กำาหนด การสร้างโครโมโซม 1 ตัวและทำา
กระบวนการสุ่มซ้ำาจนครบตามจำานวนโครโมโซมท่ีกำาหนดไว้ 
ซึง่ยนีไดม้าจากมาตรวดัความคลา้ยคลงึเชงิความหมายทีไ่ดม้า
จากการนำาขอ้มลูจากการนำากญุแจไขรหสัโครโมโซมมาคน้หา
คำาในฐานข้อมูลเครือข่ายคำาภาษาไทย (Thai WordNet) โดย
สรา้งมาจากเครอืขา่ยคำาของพรนิสตนั (Princeton’s wordnet: 
PWN) ที่เป็นแหล่งคำาศัพท์ภาษาอังกฤษ โดยพิจารณา
ความคล้ายคลึงกันของเทอม (Term similarity) จาก

ความหมายที่คำานวณได้จากทรัพยากรคำาศัพท์ที่มีโครงสร้าง
แบบอนุกรมวิธาน (Taxonomy) ของเครือข่ายคำา (Wordnet) 
กล่าวคือ เป็นข้อมูลคลังคำาศัพท์ท่ีมีการจัดหมวดหมู่ของคำา
ไว้เป็นกลุ่มไวพจน์ (Synonym set) อธิบายความหมาย 
รายละเอียดของคำาจำากัดความ และความสำาคัญทาง
ความหมายระหว่างกลุ่มไวพจน์16, 20

 โครงสร้างเครือข่ายคำาเริ่มต้นจะเป็นทรัพยากรคำา
ศัพท์ที่สำาคัญในการประมวลผลภาษาอังกฤษที่ใช้เป็นจุดเร่ิม
ต้น ส่วนคำาของเครือข่ายคำาในภาษาอื่นๆ มักถูกออกแบบให้
จับคู่กับเครือข่ายคำาภาษาอังกฤษเท่าที่ทำาได้ โครงสร้างของ
เครือข่ายจะแทนคำาเป็นชุดคำาพ้อง (Synonym set: Synset) 
ซึ่ง Synset จะเป็นของหนึ่งความหมายโดยมีรูปแบบดังนี้16
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 “<word>.<pos>.<number>”

 <word> คือ รากศัพท์ของคำา

 <pos> แสดงบทบาทของคำาในประโยคมีบทบาท
สำาคัญ ได้แก่ Noun (n), Verb (v), Adjective (a or s), Adverb 
(r)

 <number> เป็นเลขเรียงลำาดับเริ่มตั้งแต่ 01 เป็นต้น
ไปโดยในภาษาอังกฤษจะเรียงตามความถี่ของคำาที่เกิดขึ้น 
ตัวอย่างเช่น คำาว่า “success” จะมี 4 ลักษณะดังนี้16

Synset(‘success.n.01’),

 Synset(‘success.n.02’),

 Synset(‘success.n.03’), 

 Synset(‘achiever.n.01’)

 โดยแต่ละแบบจะมีนิยามและตัวอย่างการใช้งานที่
แตกต่างกัน เช่น16

 Success.n.01 หมายถึง  “an event that 
accomplishes its intended purpose” ใช้กล่าวถึงตัวความ
สำาเร็จ เช่น “let’s call heads a success and tails a failure”

 Success.n.02 หมายถึง “an attainment that is 
successful” ใช้กล่าวถึงการประสบความสำาเร็จ เช่น “his new 
play was a great success”

 สำาหรับการเข้าถึงคำาศัพท์ภาษาอังกฤษ เข้าถึงได้
โดยผ่านเครือข่ายคำาภาษาไทย (Thai wordnet) ซึ่งเครือข่าย
คำาภาษาไทยจะมีกลุ่มไวพจน์ภาษาอังกฤษกำากับไว้16, 21 ด้วย
การสรา้งคลาสคำาสัง่โปรแกรมยอ่ยผา่นคณุสมบตัเิครอืขา่ยคำา
ภาษาไทยที่ใช้วิธีการแปลงคำาภาษาไทยมาเป็นภาษาอังกฤษ
ในขั้นตอนนี้ ดังนั้น สรุปได้ว่ายีนจะมีรูปแบบการเก็บข้อมูล
ในลักษณะดังนี้

 “<word>.<pos>.<number>”

 <number> เป็นเลขเรยีงล ำดบัเริม่ตัง้แต่ 01 เป็น
ต้นไปโดยในภำษำองักฤษจะเรียงตำมควำมถี่ของค ำที่
เกิดขึ้น ตัวอย่ำงเช่น ค ำว่ำ “success” จะมี 4 ลักษณะ
ดงันี้16 
 Synset('success.n.01'), 
 Synset('success.n.02'), 
 Synset('success.n.03'),  
 Synset('achiever.n.01') 
 โดยแต่ละแบบจะมนีิยำมและตวัอย่ำงกำรใชง้ำน
ทีแ่ตกต่ำงกนั เช่น16 
 Success.n.01 ห ม ำ ย ถึ ง  “ an event that 
accomplishes its intended purpose” ใช้ ก ล่ ำวถึ งตั ว

ควำมส ำเรจ็ เช่น "let's call heads a success and tails 
a failure" 
 Success.n.02 หมำยถงึ “an attainment that is 
successful” ใชก้ล่ำวถงึกำรประสบควำมส ำเรจ็ เช่น “his 
new play was a great success” 
      ส ำหรบักำรเข้ำถึงค ำศัพท์ภำษำอังกฤษ เข้ำถึงได้
โดยผ่ำนเครือข่ำยค ำภำษำไทย (Thai wordnet) ซึ่ง
เครือข่ำยค ำภำษำไทยจะมีกลุ่มไวพจน์ภำษำอังกฤษ
ก ำกบัไว1้6, 21 ดว้ยกำรสรำ้งคลำสค ำสัง่โปรแกรมย่อยผ่ำน
คุณสมบัติเครือข่ำยค ำภำษำไทยที่ใช้วิธีกำรแปลงค ำ
ภำษำไทยมำเป็นภำษำองักฤษในขัน้ตอนนี้ ดงันัน้ สรุป
ไดว้่ำยนีจะมรีปูแบบกำรเกบ็ขอ้มลูในลกัษณะดงันี้ 
 “<word>.<pos>.<number>”
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 ขัน้ตอนท่ี 4 กำรหำค่ำควำมเหมำะสม 
       หำค่ำควำมเหมำะสม เป็นกำรหำค่ำควำม
เหมำะสมให้แก่โครโมโซมตำมฟังกช์นัค่ำควำมเหมำะสม 
(Fitness function) จำกสมกำรมำตรวดัควำมคล้ำยคลึง
เชงิล ำดบัชัน้ ไดแ้ก่ สมกำร Path distance similarity22, 23 
เป็นกลุ่มมำตรวดัทีค่ ำนวณจำกควำมสมัพนัธด์งันี้ 
 
 “is-ataxonomy (Hypernym, Hypnoym)”  (4) 
  
 โดยที ่ 
 is-ataxonomy คอื กลุ่มค ำศพัท์ที่มคีวำมสมัพนัธ์
กนัในลกัษณะควำมหมำยคลำ้ยคลงึกนั 

 Hypernym คือ ค ำศพัท์ที่มีควำมสมัพันธ์กนัใน
ลักษณะควำมหมำยคล้ำยคลึงกันในระดับหมวดหลัก 
(Superclass) 
 Hypnoym คือ ค ำศัพท์ที่มีควำมสมัพันธ์กันใน
ลักษณะควำมหมำยคล้ำยคลึงกันในระดับหมวดย่อย 
(Subclass) 
 โดยจะค ำนวณจำกจ ำนวนโหนด (Node) ใน
เส้นทำงที่ส ัน้ที่สุดที่เชื่อมเทอมทัง้สองในควำมสมัพันธ์
แบบ is-a taxonomy (Hypernym, Hypnoym) และคนืค่ำ
คะแนนตัง้แต่ 0 ถึง 1 โดยค่ำยิ่งใกล้ 1 มำกเท่ำไร ก็คือ                
มีควำมคล้ำยคลึงมำกเท่ำนัน้แสดงดัง Figure 5 และมี
สมกำรต่อไปนี้16 
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 ขั้นตอนที่ 4 การหาค่าความเหมาะสม

  หาค่าความเหมาะสม เป็นการหาค่าความเหมาะสม
ให้แก่โครโมโซมตามฟังก์ชันค่าความเหมาะสม (Fitness 
function) จากสมการมาตรวัดความคล้ายคลึงเชิงลำาดับชั้น 
ได้แก่ สมการ Path distance similarity22, 23 เป็นกลุ่มมาตรวัด
ที่คำานวณจากความสัมพันธ์ดังนี้

“is-ataxonomy (Hypernym, Hypnoym)” (4)

 โดยที่ 

 is-ataxonomy คือ กลุ่มคำาศัพท์ท่ีมีความสัมพันธ์กัน
ในลักษณะความหมายคล้ายคลึงกัน

 Hypernym คือ คำาศัพท์ที่มีความสัมพันธ์กัน
ในลักษณะความหมายคล้ายคลึงกันในระดับหมวดหลัก 
(Superclass)

 Hypnoym คือ คำาศัพท์ที่มีความสัมพันธ์กัน
ในลักษณะความหมายคล้ายคลึงกันในระดับหมวดย่อย 
(Subclass)
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 โดยจะคำานวณจากจำานวนโหนด (Node) ในเส้นทาง 
ที่สั้นที่สุดที่เชื่อมเทอมท้ังสองในความสัมพันธ์แบบ is-a  
taxonomy (Hypernym, Hypnoym) และคนืคา่คะแนนตัง้แต่ 0 
ถึง 1 โดยค่ายิ่งใกล้ 1 มากเท่าไร ก็คือ มีความคล้ายคลึงมาก
เท่านั้นแสดงดัง Figure 5 และมีสมการต่อไปนี้16

(5)

 โดยที่ 

 pathsim คือ ค่าความคล้ายคลึงเชิงความหมาย

 pathlen คือ จำานวนโหนดความสัมพันธ์ระหว่าง 
คำาศัพท์ c1 และ c2

  c1 คือ ข้อมูลกุญแจไขรหัสโครโมโซม

  c2 คือ กลุ่มคำาในยีน

 จาก Figure 5 สามารถคำานวณค่า Path Distance 
Similarity ดังตัวอย่างดังนี้

 pathsim(fund, budget)=1/2=0.50

 pathsim(nickel, dime)=1/3=0.33

 pathsim(nickel, money)=1/6=0.16

 pathsim(nickel, Richter scale)=1/8=0.13

 pathsim(coinage, Richter scale)=1/6=0.16

 ดังนั้น ฟังก์ชันค่าความเหมาะสมมีสมการดังนี้

(6)

  จากสมการที ่ 3 ค่าความเหมาะสม คือ ค่าความ
คล้ายคลึงเชิงความหมายที่มีค่าสูงที่สุด

 ขั้นตอนท่ี 5 การเก็บค่าโครโมโซมท่ีเหมาะสม

 เกบ็คา่โครโมโซมทีเ่หมาะสม โดยการเกบ็โครโมโซม
ทีม่คีา่ความเหมาะสมสงูทีส่ดุจำานวนรอ้ยละ 20 ของโครโมโซม
ทั้งหมด24, 25

 ขั้นตอนที่ 6 การคัดเลือกโครโมโซม

 การคัดเลือกโครโมโซมแบบ Roulette wheel  
selection เป็นการใช้ค่าความเหมาะสม (Fitness) ของ
โครโมโซมมาพิจารณา โดยโครโมโซมที่มีค่าความเหมาะสม
มากกจ็ะมโีอกาสถกูเลอืกขึน้มาดว้ยความนา่จะเปน็ทีม่ากกวา่
โครโมโซมที่มีค่าความเหมาะสมน้อย26

 ขั้นตอนที่ 7 การข้ามสายพันธุ์โครโมโซม

 การข้ามสายพันธ์ุโครโมโซม เป็นการข้ามสายพันธุ์ 
แบบ Partially mapped crossover (PMX) เป็นการสุ่ม
ตำาแหน่งในโครโมโซมมา 2 ตำาแหน่ง จากท้ัง 2 โครโมโซม  
จะได้ส่วนสำาหรับจับคู่ (Mapping section) ที่เป็นส่วนท่ีอยู่
ระหว่างจุดตัด 2 จุด ที่สุ่มมา และยีนที่เหลือจะถูกสลับกันโดย
พิจารณาเฉพาะส่วนที่จับคู่27, 28จะได้โครโมโซมใหม่ จำานวน 2 
โครโมโซม เลือกโครโมโซมแรกมาเพียง 1 ตัว สำาหรับความ
หลากหลายของคำาตอบที่ทำาให้ประชากรรุ่นใหม่สืบทอดจาก
ประชากรรุ่นก่อนหน้าให้มากที่สุด

 ขั้นตอนที่ 8 การกลายพันธุ์

 กลายพันธุ์ คือ ทำาการกลายพันธุ์โครโมโซมแบบ 
Swap mutation โดยมีขั้นตอนเริ่มจากการสุ่มตำาแหน่งยีนใน
โครโมโซมมา 2 ตำาแหน่ง และสลับค่าระหว่าง 2 ตำาแหน่ง 
ที่ถูกเลือกมา29

 ขั้นตอนที่ 9 การทำาซ้ำาส่วนคัดเลือกโครโมโซม

 ทำาซ้ำาส่วนคัดเลือกโครโมโซมในขั้นตอนที่ 5 ถึง  
ขั้นตอนที่ 7 จนได้โครโมโซมที่เป็นประชากรรุ่นใหม่ครบตาม
ที่กำาหนดในจำานวนโครโมโซม คือ อีกร้อยละ 80 ของจำานวน
โครโมโซม27, 28

 ขั้นตอนที่ 10 การแทนที่ประชากรรุ่นเก่า

 แทนทีป่ระชากรรุน่เกา่ดว้ยประชากรรุน่ใหม ่แบง่เปน็
ร้อยละ 20 จากโครโมโซมที่ได้จากขั้นตอนที่ 5 และร้อยละ 80 
ที่เหลือจากโครโมโซมที่ได้จากขั้นตอนที่ 929

 ขั้นตอนที่ 11 การจัดเรียงยีนใหม่

  จดัเรยีงยนีใหมห่ลงัจากไดโ้ครโมโซมทีเ่ปน็ประชากร
รุ่นใหม่ครบแล้ว ทำาการจัดเรียงยีนสำาหรับจำานวนกลุ่มคำาที่จะ
แสดง เริ่มจากกลุ่มคำาแรก แล้วจัดเรียงใหม่ เมื่อได้ค่าความ
เหมาะสมท่ีมากกว่าเดิม จะแทนโครโมโซมท่ีมีค่าเดิมด้วย
โครโมโซมที่มีค่าใหม่ ทำาการจัดเรียงยีนสำาหรับจำานวนกลุ่ม
คำาที่จะแสดงในโครโมโซมถัดไปจนถึงโครโมโซมสุดท้ายด้วย
วิธีเดียวกันจนได้ค่าสูงที่สุดของร้อยละ 20 ของโครโมโซม
ทั้งหมด27, 28, 29

 ข้ันตอนท่ี 12 การทำาซ้ำาเพ่ือหาข้อมูลท่ีเหมาะสม

 ทำาซ้ำาเพื่อหาข้อมูลที่เหมาะสม เป็นการทำาซ้ำาตั้งแต่
ขั้นตอนที่ 4 ถึง ขั้นตอนที่ 1227, 28, 29

 ขั้นตอนที่ 13 การแสดงข้อมูลให้ผู้ใช้งาน

 แสดงข้อมูลให้ผู้ใช้งาน เม่ือได้ยีนในโครโมโซมที่
เหมาะสมที่สุดแล้ว ให้นำากลุ่มคำาที่อยู่ในยีนมาสืบค้นข้อมูลที่
มอียูใ่นฐานขอ้มลูมาแสดงในระบบสบืคน้ขอ้มลูเพือ่แสดงขอ้มลู
ให้กับผู้ใช้งาน

 
c2),pathlen(c1

1pathsim=              (5) 

โดยที ่ 
 pathsim คอื ค่ำควำมคลำ้ยคลงึเชงิควำมหมำย 
 pathlen คอื จ ำนวนโหนดควำมสมัพนัธร์ะหว่ำง
ค ำศพัท ์c1 และ c2 
        c1 คอื ขอ้มลูกุญแจไขรหสัโครโมโซม 
         c2 คอื กลุ่มค ำในยนี 
 จำก  Figure 5  สำม ำรถค ำน วณ ค ่ำ  Path 
Distance Similarity ดงัตวัอย่ำงดงันี้ 
 pathsim(fund, budget) = 1/2 = 0.50 
 pathsim(nickel, dime) = 1/3 = 0.33 
 pathsim(nickel, money) = 1/6 = 0.16 
 pathsim(nickel, Richter scale) = 1/8 = 0.13 
 pathsim(coinage, Richter scale) = 1/6 = 0.16 
 ดงันัน้ ฟังกช์นัค่ำควำมเหมำะสมมสีมกำรดงันี้ 

 
 m)Max(pathsi                        (6) 

 
       จ ำกสมกำรที ่ 3  ค ่ำค ว ำม เหม ำะสม  ค ือ                
ค่ำควำมคล้ำยคลึงเชงิควำมหมำยทีม่คี่ำสงูทีส่ดุ 
 ขัน้ตอนท่ี 5 กำรเกบ็ค่ำโครโมโซมทีเ่หมำะสม 
 เก็บค่ำโครโมโซมที่ เหมำะสม โดยกำรเก็บ
โครโมโซมทีม่คี่ำควำมเหมำะสมสงูทีสุ่ดจ ำนวนรอ้ยละ 20 
ของโครโมโซมทัง้หมด24, 25 
 ขัน้ตอนท่ี 6 กำรคดัเลอืกโครโมโซม 
 กำรคัดเลือกโครโมโซมแบบ Roulette wheel 
selection เป็นกำรใช้ค่ำควำมเหมำะสม (Fitness) ของ
โครโมโซมมำพิจำรณำ โดยโครโมโซมที่มีค่ำควำม
เหมำะสมมำกกจ็ะมโีอกำสถูกเลอืกขึน้มำดว้ยควำมน่ำจะ
เป็นทีม่ำกกว่ำโครโมโซมทีม่คี่ำควำมเหมำะสมน้อย26 
 ขัน้ตอนท่ี 7 กำรขำ้มสำยพนัธุโ์ครโมโซม 
 กำรข้ำมสำยพนัธุ์โครโมโซม เป็นกำรข้ำมสำย
พนัธุ์แบบ Partially mapped crossover (PMX) เป็นกำร
สุ่มต ำแหน่งในโครโมโซมมำ 2 ต ำแหน่ง จำกทัง้ 2 
โครโมโซม จะได้ส่วนส ำหรบัจบัคู่ (Mapping section) ที่
เป็นส่วนทีอ่ยู่ระหว่ำงจุดตดั 2 จุด ทีสุ่ม่มำ และยนีทีเ่หลอื
จะถูกสลับกันโดยพิจำรณำเฉพำะส่วนที่จ ับคู่27, 28จะได้
โครโมโซมใหม่ จ ำนวน 2 โครโมโซม เลอืกโครโมโซมแรก
มำเพยีง 1 ตวั ส ำหรบัควำมหลำกหลำยของค ำตอบทีท่ ำ

ใหป้ระชำกรรุ่นใหม่สบืทอดจำกประชำกรรุ่นก่อนหน้ำให้
มำกทีส่ดุ 
 ขัน้ตอนท่ี 8 กำรกลำยพนัธุ ์
 กลำยพนัธุ ์คอื ท ำกำรกลำยพนัธุโ์ครโมโซมแบบ 
Swap mutation โดยมขีัน้ตอนเริม่จำกกำรสุม่ต ำแหน่งยนี
ในโครโมโซมมำ 2 ต ำแหน่ง และสลับค่ำระหว่ำง 2 
ต ำแหน่งทีถู่กเลอืกมำ29 
 ขัน้ตอนท่ี 9 กำรท ำซ ้ำสว่นคดัเลอืกโครโมโซม 
 ท ำซ ้ำส่วนคดัเลอืกโครโมโซมในขัน้ตอนที่ 5 ถึง 
ขัน้ตอนที ่7 จนไดโ้ครโมโซมทีเ่ป็นประชำกรรุ่นใหม่ครบ
ตำมทีก่ ำหนดในจ ำนวนโครโมโซม คอื อกีรอ้ยละ 80 ของ
จ ำนวนโครโมโซม27, 28 
 ขัน้ตอนท่ี 10 กำรแทนทีป่ระชำกรรุ่นเก่ำ 
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และรอ้ยละ 80 ที่เหลอืจำกโครโมโซมที่ได้จำกขัน้ตอนที ่
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 ขัน้ตอนท่ี 11 กำรจดัเรยีงยนีใหม่ 
        จัดเรียงยีนใหม่หลังจำกได้โครโมโซมที่เป็น
ประชำกรรุ่นใหม่ครบแล้ว ท ำกำรจัดเรียงยีนส ำหรับ
จ ำนวนกลุ่มค ำทีจ่ะแสดง เริม่จำกกลุ่มค ำแรก แลว้จดัเรยีง
ใหม่ เมื่อได้ค่ำควำมเหมำะสมที่มำกกว่ำเดิม จะแทน
โครโมโซมที่มีค่ำเดิมด้วยโครโมโซมที่มีค่ำใหม่ ท ำกำร
จดัเรยีงยนีส ำหรบัจ ำนวนกลุ่มค ำที่จะแสดงในโครโมโซม
ถดัไปจนถงึโครโมโซมสุดทำ้ยดว้ยวธิเีดยีวกนัจนไดค้่ำสงู
ทีส่ดุของรอ้ยละ 20 ของโครโมโซมทัง้หมด27, 28, 29 
 ขัน้ตอนท่ี 12 กำรท ำซ ้ำเพื่อหำขอ้มลูทีเ่หมำะสม 
 ท ำซ ้ำเพื่อหำข้อมูลที่เหมำะสม เป็นกำรท ำซ ้ำ
ตัง้แต่ขัน้ตอนที ่4 ถงึ ขัน้ตอนที ่1227, 28, 29 

 ขัน้ตอนท่ี 13 กำรแสดงขอ้มลูใหผู้ใ้ชง้ำน 
 แสดงขอ้มลูใหผู้ใ้ชง้ำน เมื่อไดย้นีในโครโมโซมที่
เหมำะสมที่สุดแล้ว ให้น ำกลุ่มค ำที่อยู่ในยีนมำสืบค้น
ขอ้มูลที่มีอยู่ในฐำนข้อมูลมำแสดงในระบบสบืค้นข้อมูล
เพื่อแสดงขอ้มลูใหก้บัผูใ้ชง้ำน 
 กำรทดลองใช้โปรแกรมเปรียบเทียบวิธีกำร
สบืค้นข้อควำมภำษำไทยระหว่ำงเทคนิคกำรหำควำม
คล้ำยคลึงเชิงควำมหมำยด้วยขัน้ตอนวธิีเชิงพันธุกรรม
และเทคนิคกำรคน้หำดว้ยภำษำแบบสอบถำมขอ้มลูอย่ำง
มโีครงสรำ้ง ตวัอย่ำงโปรแกรมแสดงไดด้งั Figure 6 และ 
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 การทดลองใช้โปรแกรมเปรียบเทียบวิธีการสืบค้น
ข้อความภาษาไทยระหว่างเทคนิคการหาความคล้ายคลึง
เชิงความหมายด้วยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมและเทคนิคการ

คน้หาดว้ยภาษาแบบสอบถามขอ้มลูอยา่งมโีครงสรา้ง ตวัอยา่ง
โปรแกรมแสดงไดด้งั Figure 6 และ Figure 7 โดยมรีายละเอียด
สรุปผลการประเมินเปรียบเทียบ ดัง Table 1

Figure 7 โด ย มี ร ำย ละ เอีย ด ส รุป ผ ลก ำรป ระ เมิ น เปรยีบเทยีบ ดงัตำรำงที ่1 
  

 
 

Figure 6 Example of the testing programs for the comparison between Thai text search in term of semantic-
  based similarity measurement technique using Genetic Algorithm and the search technique using 
  Structured Query Language (SQL), single word search 

 

 
 

Figure 7 Example of the testing programs for the comparison between Thai text search in term of semantic-
  based similarity measurement technique using Genetic Algorithm and the search technique using 
  Structured Query Language (SQL), sentence search 

 
Table 1 Evaluation Result 
 

คณุลกัษณะ ค่าเฉล่ีย 
ความระลึก 

ค่าเฉล่ีย 
ความเท่ียงตรง 

ค่าเฉล่ีย 
เอฟเมเชอร ์

เทคนิคกำรหำควำมคลำ้ยคลงึเชงิควำมหมำย
ดว้ยขัน้ตอนวธิเีชงิพนัธุกรรม 0.981 0.986 0.983 

เทคนิคกำรคน้หำดว้ยภำษำแบบสอบถำม
ขอ้มลูอย่ำงมโีครงสรำ้ง 0.155 0.295 0.203 
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Figure 6 Example of the testing programs for the comparison between Thai text search in term of semantic-based  
similarity measurement technique using Genetic Algorithm and the search technique using Structured Query Language 

(SQL), single word search

Figure 7 Example of the testing programs for the comparison between Thai text search in term of semantic-based  
similarity measurement technique using Genetic Algorithm and the search technique using Structured Query Language 

(SQL), sentence search

Table 1 Evaluation Result

คุณลักษณะ
ค่าเฉลี่ย 

ความระลึก
ค่าเฉลี่ย

ความเที่ยงตรง
ค่าเฉลี่ย

เอฟเมเชอร์

เทคนิคการหาความคล้ายคลึงเชิงความหมายด้วยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 0.981 0.986 0.983

เทคนิคการค้นหาด้วยภาษาแบบสอบถามข้อมูลอย่างมีโครงสร้าง 0.155 0.295 0.203
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 ผลการทดสอบการสบืคน้ขอ้ความภาษาไทย จำานวน 
10 ครั้ง และหาค่าเฉลี่ยประสิทธิภาพตามเกณฑ์การประเมิน
ประสิทธิภาพ 3 ด้าน ได้แก่ ค่าความระลึก ค่าความเที่ยงตรง 
และค่าเอฟเมเชอร์ พบว่า เทคนิคการหาความคล้ายคลึงเชิง
ความหมายดว้ยขัน้ตอนวธิเีชงิพนัธกุรรม มคีา่เฉลีย่ความระลกึ 
เท่ากับ 0.981 ค่าเฉลี่ยความเที่ยงตรง เท่ากับ 0.986 และ 
คา่เฉลีย่เอฟเมเชอร ์เทา่กบั 0.983 สว่นเทคนคิการคน้หาดว้ย
ภาษาแบบสอบถามข้อมูลอย่างมีโครงสร้าง มีค่าเฉลี่ยความ
ระลึก เท่ากับ 0.155 ค่าเฉลี่ยความเที่ยงตรง เท่ากับ 0.295 
และค่าเฉลี่ยเอฟเมเชอร์ เท่ากับ 0.203

 จากผลการศึกษา พบว่า การสืบค้นข้อมูลข้อความ
ภาษาไทยด้วยเทคนิคการหาความคล้ายคลึงเชิงความหมาย
ด้วยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมมีประสิทธิภาพสูงกว่าเทคนิค
การคน้หาดว้ยภาษาแบบสอบถามขอ้มลูอยา่งมโีครงสรา้ง โดย
เทคนิคการหาความคล้ายคลึงเชิงความหมายด้วยขั้นตอนวิธี
เชงิพนัธกุรรม ประกอบดว้ย 13 ขัน้ตอน ไดแ้ก ่1) การกำาหนด
ข้อมูลนำาเข้า 2) การสร้างโครโมโซมจากข้อมูลนำาเข้า 3) การ
สรา้งประชากรเริม่ตน้ 4) การหาคา่ความเหมาะสม 5) การเกบ็
ค่าโครโมโซมที่เหมาะสม 6) การคัดเลือกโครโมโซม 7) การ
ข้ามสายพันธุ์โครโมโซม 8) การกลายพันธุ์ 9) การทำาซ้ำาส่วน
คัดเลือกโครโมโซม 10) การแทนที่ประชากรรุ่นเก่า 11) การ
จัดเรียงยีนใหม่ 12) การทำาซ้ำาเพื่อหาข้อมูลท่ีเหมาะสม และ 
13) การแสดงข้อมูลให้ผู้ใช้งาน 

วิจารณ์และสรุปผล
ผลการศึกษา พบว่า แนวคิดการสืบค้นข้อมูลข้อความภาษา
ไทยดว้ยเทคนคิการหาความคลา้ยคลงึเชงิความหมายดว้ยขัน้
ตอนวิธีเชิงพันธุกรรม ประกอบด้วย 13 ข้ันตอน ได้แก่ 1) การ
กำาหนดข้อมูลนำาเข้า 2) การสร้างโครโมโซมจากข้อมูลนำาเข้า  
3) การสร้างประชากรเริ่มต้น 4) การหาค่าความเหมาะสม  
5) การเกบ็คา่โครโมโซมทีเ่หมาะสม 6) การคดัเลอืกโครโมโซม 
7) การขา้มสายพนัธุโ์ครโมโซม 8) การกลายพันธุ ์9) การทำาซ้ำา
สว่นคดัเลอืกโครโมโซม 10) การแทนทีป่ระชากรรุน่เกา่ 11) การ
จัด เรียงยีนใหม่ 12) การทำาซ้ำาเพื่อหาข้อมูลที่เหมาะสม และ  
13) การแสดงข้อมูลให้ผู้ใช้งาน ส่วนการสืบค้นข้อมูลข้อความ
ภาษาไทยด้วยเทคนิคการหาความคล้ายคลึงเชิงความหมาย
ด้วยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมมีประสิทธิภาพสูงกว่าการเข้า
ถงึขอ้มลูดว้ยเทคนคิการคน้หาดว้ยภาษาแบบสอบถามขอ้มลู
อย่างมีโครงสร้าง โดยเทคนิคการหาความคล้ายคลึงเชิงความ
หมายด้วยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม มีค่าเฉลี่ยความระลึก 
เท่ากับ 0.981 ค่าเฉลี่ยความเที่ยงตรง เท่ากับ 0.986 และ 
ค่าเฉลี่ยเอฟเมเชอร์ เท่ากับ 0.983 ส่วนเทคนิคการค้นหา
ด้วยภาษาแบบสอบถามข้อมูลอย่างมีโครงสร้าง มีค่าเฉลี่ย 
ความระลึก เท่ากับ 0.155 ค่าเฉล่ียความเท่ียงตรง เท่ากับ 

0.295 และค่าเฉลี่ยเอฟเมเชอร์ เท่ากับ 0.203 ชี้ให้เห็นว่า 
การเขา้ถงึขอ้มลูด้วยเทคนคิการคน้หาด้วยภาษาแบบสอบถาม
ข้อมูลอย่างมีโครงสร้างจะค้นหาข้อมูลได้เฉพาะคำาที่เป็น
คำาโดดและต้องเป็นคำาที่มีความหมายที่ตรงตัวเท่านั้น  
(Figure 6) ส่วนการสืบค้นข้อมูลข้อความภาษาไทยด้วย
เทคนิคการหาความคล้ายคลึงเชิงความหมายด้วยขั้นตอน
วิธีเชิงพันธุกรรมมีประสิทธิภาพการค้นหาท่ีสูงท้ังคำาค้นหา
ที่เป็นคำาโดดและคำาที่เป็นรูปประโยค โดยค้นหาได้ทั้งคำาที่มี
ความหมายโดยตรงและคล้ายคลึงได้ (Figure 7) ซึ่งผลการ
ศึกษาสอดคล้องกับการศึกษาของ Netisopakul (2019)8  
ที่ศึกษาเก่ียวกับการทดสอบมาตรวัดความคล้ายคลึงเชิง
ความหมายสำาหรับคำาเหมือนและคำาตรงข้ามภาษาไทย ซึ่ง
การหาความคล้ายคลึงเชิงความหมายสามารถประยุกต์ใช้วัด
ความคลา้ยคลงึในคำาภาษาไทยไดอ้ยา่งมปีระสทิธภิาพสงู และ 
ผลการศึกษานี้ได้รับประโยชน์ดังนี้

 1. ได้แนวคิดการสืบค้นข้อมูลข้อความภาษาไทยด้วย
การประมวลผลข้อความตามมาตรวัดความคล้ายคลึงเชิง 
ความหมายด้วยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม

  2. นักพัฒนาโปรแกรมสามารถนำาผลการวิจัยไปใช้
สำาหรบัอา้งองิในการพฒันาการสืบคน้ขอ้มลูใหม้ปีระสิทธภิาพ
สูงขึ้นได้

  3 .  นักวิ จั ยที่ เกี่ ยวข้องกับสาขาการจัดการ
สารสนเทศ สามารถนำาผลการวิจัยไปใช้สำาหรับอ้างอิง 
เป็นแนวทางในการวิจัยในอนาคตได้

ข้อเสนอแนะ
 ข้อเสนอแนะในการนำาผลการวิจัยไปใช้
 1. นักพัฒนาโปรแกรมที่มีความต้องการพัฒนา
ระบบสืบค้นข้อมูลข้อความภาษาไทยควรนำาแนวคิดการ
สืบค้นข้อมูลข้อความภาษาไทยด้วยการประมวลผลข้อความ
ตามมาตรวัดความคล้ายคลึงเชิงความหมายด้วยขั้นตอนวิธี
เชิงพันธุกรรมไปประยุกต์ใช้ในการพัฒนาระบบสืบค้นข้อมูล
ข้อความภาษาไทย

 2. การนำาแนวคิดการสืบค้นข้อมูลข้อความภาษา
ไทยดว้ยการประมวลผลขอ้ความตามมาตรวดัความคลา้ยคลงึ
เชิงความหมายด้วยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมไปใช้งานควรนำา
ไปทดสอบหาค่าประสิทธิภาพก่อนนำาไปใช้งาน เนื่องจากใน
ขั้นตอนที่ 3 การสร้างประชากรเริ่มต้น ควรที่จะสร้างคลาส 
คำาสั่งโปรแกรมย่อยผ่านคุณสมบัติเครือข่ายคำาภาษาไทยใน
การเข้าถึงคำาศัพท์ภาษาอังกฤษซึ่งเครือข่ายคำาภาษาไทยจะ
มีกลุ่มไวพจน์ภาษาอังกฤษกำากับไว้

 3. การกำาหนดยีนของโครโมโซมอาศัยคุณสมบัติ
เครือข่ายคำาภาษาไทยในการเข้าถึงคำาศัพท์ภาษาอังกฤษ 
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ซึ่งจำานวนคำาศัพท์ที่มีสูงสุดขึ้นอยู่กับเครือข่ายคำาภาษาไทย  
ดังนั้น ควรมีการปรับปรุงรุ่น ของเครือข่ายคำาภาษาไทยอย่าง
สม่ำาเสมอเพื่อความทันสมัยของข้อมูล

 ข้อเสนอแนะในการทำาวิจัยต่อไป
 1. การศึกษาครั้งนี้ ได้ใช้การหาความคล้ายคลึง 
เชิงความหมายแบบ Path distance similarity เป็นพื้นฐาน
ของสมการหาค่าความเหมาะสมเท่าน้ัน การศึกษาครั้งต่อไป 
ควรใช้การหาความคล้ายคลึงเชิงความหมายแบบอื่นๆ ได้แก่  
Leacock chodorow similarity, Wu-palmer Similarity, Resnik 
similarity, Jiang-conrath, Similarity และ Lin similarity มาใช้
ในการศึกษาในอนาคต

 2. การศึกษาครั้ งต่อไปควรศึกษาเ ก่ียวกับ
ประสิทธิภาพของการหาความคล้ายคลึงเชิงความหมาย 
แบบต่างๆ มาเปรียบเทียบหามาตรวัดความคล้ายคลึงเชิง
ความหมายทีม่ปีระสทิธภิาพสงูสดุในการนำามาใชเ้ปน็พืน้ฐาน
ของสมการหาคา่ความเหมาะสมของการสบืคน้ขอ้มลูขอ้ความ
ภาษาไทยด้วยเทคนิคการหาความคล้ายคลึงเชิงความหมาย
ด้วยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม
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