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คํานํา 
 

 ปริมาณขอมูลในปจจุบันมีการเพิ่มข้ึนอยูตลอดเวลา การคัดแยกขอมูลเหลานี้ออกจากกันให
เปนกลุม หากกระทําโดยมนษุยดวยการพิจารณาทีละชุดขอมูล จะตองใชเวลานานและความถูกตอง
แมนยําในการจัดกลุมจะลดลง และหากไมทราบจํานวนกลุมท่ีแนนอน จะทําไดลําบากมากข้ึน การ
เพิ่มหรือลดจํานวนกลุมหมายถึงการนําเอกสารท้ังหมดมาจัดกลุมใหมอีกคร้ัง ทําใหเกดิความยุงยาก
ในการจดักลุม จึงทําการศึกษาการจัดกลุมขอมูลซ่ึงเปนสวนหนึ่งของการทําเหมืองขอมูล (Data 
Mining) เพื่อชวยแกปญหาการคัดแยกขอมูลออกจากกันใหเปนกลุมตามความคลายคลึงกันของ
ขอมูลหรือตามความสัมพันธบางอยางของขอมูล ดวยข้ันตอนวิธีตางๆท่ีหลากหลาย ซ่ึงใหผลในการ
จัดกลุมท่ีมีประสิทธิภาพในระดับหนึ่ง 
 

ขอมูลดานความปลอดภัยอาหารเปนขอมูลของโครงการระบบสารสนเทศวิชาการดาน
ความปลอดภยัอาหาร จัดทําข้ึนเพื่อบูรณาการขอมูลท่ีไดจากแหลงตางๆ ในประเทศท่ีเกี่ยวกับความ
ปลอดภัยดานสินคาเกษตรและอาหารทุกกลุมสินคาใหเปนระบบขอมูลกลาง โดยมีการนําเสนอ
ขอมูลผานทางเว็บไซต จดัทําโดย สํานักงานมาตรฐานสินคาเกษตรและอาหารแหงชาติ (มกอช.) 
เพื่อสนับสนุนดานขอมูลใหแกนกัวจิัย เพือ่ใชสืบคนขอมูล และเปนแหลงเก็บรวบรวมเอกสาร แต
เนื่องจากขอมูลภายในระบบมีปริมาณมาก การคัดแยกขอมูลออกจากกนัใหเปนกลุม จะพบปญหา
ในการจดักลุมเชนเดยีวกับการจัดกลุมโดยมนุษย กลาวคือ ไมทราบจํานวนกลุมของขอมูลท่ีแนนอน 
และเกดิความสับสนในการกําหนดลักษณะเฉพาะของแตละกลุม จึงไดทําการคนควาหาวิธีการท่ี
เหมาะสมเพื่อนํามาใชปรับปรุงและแกปญหาท่ีเกิดข้ึน เพื่อเพ่ิมประสิทธิภาพของระบบและเปน
ประโยชนแกผูใชงาน 

 
งานวิจยันีจ้ึงนาํเสนอหลักการทําเหมืองขอมูลมาใชในการจัดกลุมขอมูลดานความปลอดภัย

อาหาร ตามความคลายคลึงกันของขอมูล ซ่ึงพิจารณาจากคําสําคัญท่ีปรากฏอยูภายในเอกสารท่ีได
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วัตถุประสงค 
 

1. เพื่อนําเสนอวธีิการจัดกลุมขอมูลดวยวิธีผสมผสานกันระหวางข้ันตอนวิธี Kohonen’s 
Self-Organizing Maps (SOM) กับ ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม  (Genetic Algorithm - GA) 
 

2. เพื่อจัดกลุมขอมูลดานความปลอดภัยอาหารของโครงการระบบสารสนเทศวิชาการ
ดานความปลอดภัยอาหาร 
 

3. เพื่อวิเคราะหและเปรียบเทียบประสิทธิภาพของการจัดกลุมของข้ันตอนวิธี SOM 
รวมกับ ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม และการจดักลุมโดยใชข้ันตอนวิธี SOM รวมกับข้ันตอนวิธีเค-มีน 
 

 ประโยชนท่ีคาดวาจะไดรับ 

 
1. สามารถนําไปใชในการจัดกลุมเอกสารดานความปลอดภัยอาหารของโครงการระบบ

สารสนเทศวิชาการดานความปลอดภัยอาหาร 
 

2. ไดทราบถึงขอดีและขอเสียของการจัดกลุมดวยข้ันตอนวธีิ SOM ข้ันตอนวิธีเชิง
พันธุกรรม และข้ันตอนวิธีเค-มีน กับขอมูลดานความปลอดภัยของอาหาร 
 

 ขอบเขตของงานวิจัย 

 

1. ขอมูลดานความปลอดภัยอาหาร เก็บรวบรวมจากแหลงขอมูลภายในประเทศท่ีมีการ
นําเสนอและเผยแพร ตั้งแตป พ.ศ. 2543 – 2548 ซ่ึงเปนเอกสารเกี่ยวกบั งานวิจยั บทความทาง
วิชาการ วิทยานิพนธ และการประชุมวิชาการ ท่ีผานการกล่ันกรองจากผูเช่ียวชาญแลว จํานวน 
4,806 เอกสาร 
 

2. จํานวนคุณลักษณะท่ีนํามาใชกําหนดเปนตัวแทนเอกสารไดแกคําสําคัญท่ีปรากฏในแต
ละเอกสาร จํานวนท้ังหมด 4,395 คํา 
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3. จํานวนกลุมท่ีกําหนดในการทดลองต้ังแต 2 ถึง 10 กลุม 
 

4. งานวิจยัมุงเนนท่ีประสิทธิภาพโดยดูท่ีความใกลกันของเอกสารภายในกลุมและความ
แตกตางระหวางกลุมเปนหลัก 
 

 
 



การตรวจเอกสาร 
                                                            

 ความรูเบื้องตนเก่ียวกับงานวิจัย 
                                                                                                      
1. การทําเหมืองขอมูล   
 
 การทําเหมืองขอมูล (Data mining) เปนวธีิการคนหาความรูในฐานขอมูล (Knowledge 
Discovery in Databases – KDD) (Frawley, 1992) หรือการสกัดขอมูล (Data Extraction) เพื่อคนหา
รูปแบบและความสัมพันธท่ีซอนอยูในฐานขอมูลขนาดใหญโดยอัตโนมัติ เพื่อใหไดสารสนเทศ 
(Information) ท่ีมีเหตุผล และสามารถนําไปใชไดจริง ความรูท่ีไดจากการทําเหมืองขอมูลมีหลาย
รูปแบบ ไดแก 
 

กฎความสัมพนัธ (Association rule) แสดงความสัมพันธของเหตุการณหรือวัตถุ ท่ีเกดิข้ึน
พรอมกัน เชน การวิเคราะหขอมูลการขายสินคา โดยเกบ็ขอมูลจากรานคาออนไลน แลวพิจารณา
สินคาท่ีผูซ้ือมักจะซ้ือพรอมกัน เชน ถาพบวาคนท่ีซ้ือเทปวิดีโอมักจะซ้ือเทปกาวดวย รานคาอาจจะ
จัดรานใหสินคาสองอยางอยูใกลกนั เพื่อเพ่ิมยอดขาย หรืออาจจะพบวาหลังจากคนซ้ือหนังสือ ก 
แลว มักจะซ้ือหนังสือ ข ดวย กฎความสัมพันธท่ีไดสามารถนําไปใชแนะนําผูท่ีสนใจซ้ือหนังสือ ก 
ได 

 
การจําแนกขอมูล (Data classification) เปนการระบุประเภทของวัตถุจากคุณสมบัติของ

วัตถุ เชน หาความสัมพันธระหวางผลการตรวจรางกายตาง ๆ กับการเกดิโรคโดยใชขอมูลผูปวย
และการวินิจฉัยของแพทยท่ีเก็บไว เพื่อนํามาชวยวินิจฉัยโรคของผูปวย หรือการวิจยัทางการแพทย 
ในทางธุรกิจจะใชการจาํแนกขอมูล เพื่อประกอบการพิจารณาการอนุมัติเงินกู วาผูท่ีมาขอกูเงินจะ
กอหนีด้ีหรือหนี้เสีย  

 
การจัดกลุมขอมูล (Data clustering) แบงขอมูลท่ีมีลักษณะคลายกันออกเปนกลุม เชน การ

จัดกลุมผูปวยที่เปนโรคเดียวกันตามลักษณะอาการ เพื่อนําไปใชประโยชนในการวเิคราะหหา
สาเหตุของโรค โดยพิจารณาจากผูปวยท่ีมีอาการคลายคลึงกัน 
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จิตทัศน (Visualization) สรางภาพคอมพวิเตอรกราฟกท่ีสามารถนําเสนอขอมูลอยาง
ครบถวนแทนการใชขอความนําเสนอขอมูลท่ีมากมาย โดยอาจพบขอมูลท่ีซอนเรนเม่ือดูขอมูลชุด
นั้นดวยจิตทัศน 

 
ข้ันตอนการทาํเหมืองขอมูลตามโมเดลของ CRISP (CRISP, 2008) มีการดําเนินการดงัภาพ 

 

 
 

ภาพท่ี 1  แสดงข้ันตอนการทําเหมืองขอมูล 
ท่ีมา: Adapted from CRISP (2008) 
 

1. ทําความเขาใจปญหา (Problem Understanding) วาการทําเหมืองขอมูลตองการ
แกปญหาใด เชน เปาหมายการทําเหมืองขอมูลเพื่อเพ่ิมจํานวนลูกคา หรือเพ่ือจัดกลุมขอมูลใหเปน
หมวดหมู เปนตน 
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2. ทําความเขาใจขอมูล (Data Understanding) ทําการเก็บรวบรวมขอมูลจากแหลงตางๆ 
แลวทําความเขาใจกับขอมูล เพราะหากไมเขาใจจะทําใหไมสามารถแกปญหาท่ีตรงกบัขอมูลได อีก
ท้ังยังไมสามารถไดขอมูลท่ีสมบูรณและถูกตอง 
 

3. การเตรียมขอมูล (Data Preparation) การจดัการขอมูลใหอยูในรูปแบบท่ีสามารถนําเขา
ไปวิเคราะหโดยข้ันตอนวิธีการทําเหมืองขอมูล เชน เลือกขอมูลท่ีจะนํามาใช หรือแบงขอมูลท่ี
สนใจจากฐานขอมูล จากนั้นจะเปนการปรับเปล่ียนรูปแบบขอมูลและทําขอมูลใหสะอาดโดยการ
แยกขอมูลท่ีไมเกี่ยวของหรือไมสอดคลองกันออกไป 
 

4. การสรางแบบจําลอง (Modeling) เปนการเลือกอัลกอรึทึมท่ีเหมาะสมในการทําเหมือง
ขอมูล โดยมีเทคนิคและวิธีการหลายรูปแบบ เชน Database Segmentation Descriptive Modeling 
หรือ Link Analysis โดยแตละรูปแบบจะมีข้ันตอนวิธีตางๆ ใหเลือกใชแตกตางกัน เชน การจัดกลุม
ขอมูลใชข้ันตอนวิธีเค-มีนหรือ Kohonen’s Neural Net หรือการทําโมเดลทํานาย (Predictive 
Modeling) ใชอัลกอรึทึม CART (Classification And Regression Tree) หรือ Back Propagation 
Neural Net หรือการทํา Link Analysis ใช Apriori Algorithms เปนตน เม่ือเลือกข้ันตอนวิธีท่ี
ตองการเรียบรอย จะมีการกําหนดรูปแบบการทดสอบและผลลัพธ พรอมท้ังสรางแบบจําลองตาม
ข้ันตอนวิธีท่ีเลือกตอไป 
 

5. การประเมินผล (Evaluation) ทําการประเมินแบบจําลองท่ีสรางข้ึนดวยการทดลองกบั
สถานการณจริง เพื่อพิจารณาแบบจําลองนี้ไดผลเพียงใด 
 

6. การนําไปใชงาน (Deployment) เร่ิมใชงานจริง เพื่อตรวจผลการทําเหมืองขอมูลวา
บรรลุตามเปาหมายท่ีตั้งไวมากนอยเพียงใด 
 
2. ความรูเบื้องตนเก่ียวกับการจัดกลุมเอกสาร   
 
 การจัดกลุมเอกสาร (Jain et al., 1999) เปนกระบวนการท่ีแบงเอกสารออกเปนกลุมๆ ตาม
ความสัมพันธของเนื้อหา ซ่ึงมีการนําไปใชในสาขาวิชาหลายแขนง เชน การเรียนรูของเคร่ือง 
(Machine Learning) การทําเหมืองขอมูล (Data Mining) การรูจํารูปแบบ (Pattern Recognition) การ
วิเคราะหรูปภาพ (Image Analysis) หรือสาขาชีวสารสนเทศ (Bioinformatics) เปนตน ซ่ึงหลักการ
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การจัดกลุมเอกสารสามารถแบงออกเปนหลายวิธีตามข้ันตอนการทํางานดังนี ้

 
1. การจัดกลุมแบบเปนลําดับช้ัน (Hierarchical Clustering) เปนการจดักลุมโดยอาศัย

มุมมองการเช่ือมโยงเอกสารแบบโครงสรางตนไม ซ่ึงแบงเปนลําดับช้ันไป จนกวาจะไดผลการจัด
กลุมท่ีตองการ ซ่ึงสามารถแบงออกเปน 2 ประเภทคือ Agglomerative hierarchical clustering เปน
การจัดกลุมท่ีเร่ิมจากการแบงขอมูลออกเปนกลุมยอยกอน แลวจึงรวมขอมูลท่ีมีความใกลเคียงกัน
เขาดวยกันเปนกลุม และ Divisive hierarchical clustering เปนการจัดกลุมท่ีเร่ิมจากกลุมขอมูลเพียง
กลุมเดียวแลวแบงแยกออกเปนหลายกลุม 
 

 
 

ภาพท่ี 2  แสดงการจัดกลุมขอมูลแบบลําดับช้ัน (Hierarchical Clustering) 
ท่ีมา: Berson (1999) 
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2. การจัดกลุมแบบไมเปนลําดับช้ันหรือการจดักลุมแบบแบงสวน (non-Hierarchical 
Clustering หรือ Partitional Clustering) เปนการจัดกลุมท่ีทําการแบงขอมูลออกเปนกลุมตามจํานวน
กลุมท่ีกําหนด มีวิธีการจัดกลุมหลายแบบ ท่ีนิยมใชกัน เชน ข้ันตอนวิธี K-Means ข้ันตอนวิธี Self-
Organizing Maps ข้ันตอนวธีิเชิงพันธุกรรมและ ข้ันตอนวิธี Fuzzy c-means เปนตน การจัดกลุม
ประเภทนี้จําเปนตองทราบถึงจํานวนกลุมท่ีใชในการจัดกลุม 
 

 
 

ภาพท่ี 3  แสดงการจัดกลุมแบบแบงสวน 
 

ตัวอยางข้ันตอนการจัดกลุมดวยวิธีคลัสเตอร่ิง (Grossman, 2006) เปนวธีิท่ีนิยมใชกนัและ
สามารถใหผลของการจัดกลุมท่ีดี โดยท่ัวไปมีข้ันตอนการทํางานดังภาพ และมีรายละเอียดในแตละ
ข้ันตอนดังนี ้
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Document 
Clustered 

 
 

Pre-Processing 

Feature  
Extraction 

Clustering 
Algorithms 

Document 

Stopping Word  & 
Stemming Word 

Removal 

Matrix of 
Keyword 

ภาพท่ี 4  แสดงการทํางานของการจัดกลุมเอกสารโดยวิธีคลัสเตอร่ิง 
ท่ีมา: Grossman (2006) 
 

การปรุงแตงขอมูลใหสมบูรณกอนการวิเคราะห (Pre-Processing) เปนข้ันตอนเร่ิมแรก
หลังจากรับเอกสารเขามา โดยเอกสารท่ีเขามาจะประกอบไปดวยหวัขอของเอกสาร เนื้อหาของ
เอกสาร หรือเอกสารบางประเภทเชน ขาวจะมีท่ีมาของขาว หรือเอกสารประเภทเว็บเพจ จะมีแท็ก
ตางๆ ของ HTML จึงตองทําการเอาแท็กเหลานี้ออก 

 
การสกัดตัวแทนเอกสาร (Feature Extraction) สกัดตัวแทนเอกสารออกจากเอกสารมี

วิธีการอยูหลายแบบ เชน การนําคําท่ีปรากฏอยูมาใชเปนตัวแทนเอกสาร หรือการนําคําสําคัญ 
(Keywords) ของเอกสารมาใช 
 

การสกัดคําออกมาจากเอกสารเพื่อนําไปใชในการจดักลุมโดยทุกๆเอกสารจะมีข้ันตอนการ
ดําเนินการคือ สกัดคําทุกคําออกมาจากเอกสาร และจัดเก็บคําและความถ่ีท่ีคํานั้นๆ ปรากฏใน
เอกสาร 

 
เม่ือทําการสกดัคําออกมาจากเอกสารครบทุกเอกสาร จะไดเมตริกซของเอกสารโดยขอมูล

ในแถวคือเอกสาร คอลัมนคือคําท่ีปรากฏในเอกสาร เพื่อใชเปนตัวแทนของเอกสารในข้ันตอนการ
จัดกลุมตอไป 
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ข้ันตอนการตดัคําหยดุ (Stop Word Removal) ข้ันตอนในการตัดคําท่ีไมเกี่ยวของ (stopping 
word) ออก เชน คําวา is am are if then a an the ในภาษาอังกฤษ หรือคําวา ท่ี ซ่ึง อัน แลว ก็ คือ ใน
ภาษาไทย เปนตน และ รวมคําท่ีมีความหมายคลายกัน (word stemming) เขาไวดวยกัน เชน คําท่ีมี
การเติม –ed –ing ในภาษาอังกฤษ เพื่อลดคําท่ีไมใชคําท่ีเปนตัวแทนของเอกสารออก 
 
 ข้ันตอนวิธีการจัดกลุม (Clustering Algorithms) ข้ันตอนท่ีสําคัญท่ีสุดในการจัดกลุม
เอกสาร โดยนําเอกสารตางๆท่ีอยูในเมตริกซมาสรางเปนเวคเตอรตัวแทนของเอกสาร จากนั้นนําเขา
สูข้ันตอนวิธีการจัดหมวดหมู เชน ข้ันตอนวิธีเค-มีน K-Nearest Neighbor โครงขายประสาทเทียม 
Support Vector Machine หรือข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม เปนตน เพื่อใหไดผลลัพธคือเอกสารที่มี
การจัดกลุมเสร็จเรียบรอย 
 
3. ความรูเบื้องตนเก่ียวกับขั้นตอนวิธี Kohonen’s Self-Organizing Maps   
 
 Kohonen’s Self-Organizing Maps (SOM) เปนวิธีหนึ่งของข้ันตอนวิธีแบบโครงขาย
ประสาทเทียม (Kohonen, 1995) เปนลักษณะโครงขายประสาทเทียมแบบไมมีช้ันซอน (Hidden 
Layer) นํามาใชในการจดักลุมโดยจับคูขอมูลจํานวนหลายมิติในช้ันอินพุต (Input Layer) มาสู
เอาทพุต (Output Layer) โดยจํานวนเอาทพุตข้ึนอยูกับจาํนวนกลุมท่ีตองการ ดังภาพท่ี 5 
 

 
 

ภาพท่ี 5  แสดงลักษณะการทํางานของข้ันตอนวิธี SOM 
ท่ีมา: Kohonen (1995) 
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ข้ันตอนการทาํงานจะวนรอบทําซํ้าการคํานวณปรับคาน้าํหนักตามจํานวนกลุมและมิติของ
ขอมูล เพื่อหาคาน้ําหนกัท่ีเหมาะสมท่ีสุด โดยข้ันตอนการทํางานเปนไปตามภาพท่ี 6 
 

กําหนดคา w, α 

คา D (j) 
เปล่ียน? 

ไมใช 

ใช 

ใช 

ไมใช 

ขอมูล
สุดทาย? 

คํานวณระยะหาง D (j) 

เลือกระยะหางนอยท่ีสุด  

คํานวณคาน้ําหนักใหม 

ลดคา α   

เร่ิมตน 

จบการทํางาน 

 
 

ภาพท่ี 6  ข้ันตอนการจัดกลุมโดยข้ันตอนวิธี SOM 
ท่ีมา: Kohonen (1995) 
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ข้ันตอนวิธีของ SOM มีดังนี้ 
 

1. เร่ิมตนโดยการกําหนดคาน้ําหนัก (w) และคาความผิดพลาดท่ียอมรับได (α) ซ่ึงท้ัง 2 
คามีคาอยูระหวาง 0 ถึง 1 
 

2. หาระยะหางของขอมูลดวยการคํานวณระยะหางจากสูตร 
 

( )
2

1
,)( ∑ −=

=

n

i
iji xwjD  (1) 

  
โดยท่ี   D  คือระยะหางของขอมูล 

   j คือจํานวนกลุมท่ีตองการจัดกลุม 
   i  คือจํานวนคอลัมนหรือมิติของขอมูล 
   n  คือจํานวนมิตสูิงสุด 
   w  คือคาน้ําหนัก 
   x  คือคาของขอมูล   
 

3. นําคาระยะหางของแตละกลุมมาเปรียบเทียบกันเพื่อหาคานอยท่ีสุด 
 

4. นําน้ําหนักของกลุมท่ีมีคานอยท่ีสุดมาคํานวณน้ําหนักใหมจากสูตร 
 

( ))()()( ,,, oldwxoldwneww jiijiji −+= α  (2) 
  
โดยท่ี    w (new)  คือ คาน้ําหนักใหม 
  w (old)   คือ คาน้ําหนักเกา 
  j  คือจํานวนกลุมท่ีตองการจัดกลุม 
  i   คือจํานวนคอลัมนหรือมิติของขอมูล 
  x   คือคาของขอมูล   

 
5. ทําซํ้าข้ันตอนท่ี 2 ถึง 4 กับขอมูลแถวอื่นๆ จนกระท่ังหมดทุกขอมูล 
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6. ลดคา α ลงทีละคร่ึงหนึ่งของคาเดิม 
 

7. หากคา D (j) ในแตละกลุมมีการเปล่ียนแปลงใหทําซํ้าต้ังแตข้ันตอนท่ี 2 จนกวาจะไมมี
การเปล่ียนแปลงคา จึงเสร็จส้ินการทํางาน 
 

 
 

Algorithm Basic SOM Algorithm. 
1: Initialize the centroids. 
2: repeat 
3:      Select the next object. 
4:      Determine the closest centroid to the object. 
5:      Update this centroid and the centroids that are close, i.e., in a specified   
         neighborhood. 
6: until The centroids don’t change much or a threshold is exceeded. 
7: Assign each object to its closest centroid and return the centroids and clusters. 

ภาพท่ี 7  แสดงข้ันตอนการทํางานของเทคนิคการจัดกลุมแบบ SOM 
ท่ีมา: Tan et al. (2006) 
 

เวลาในการประมวลผลโดยท่ัวไปของข้ันตอนวิธี SOM คือ O(n) ในกรณีท่ีขอมูลมี 2 มิติ 
และมีเวลาในการประมวลผลเปน O(dn) เม่ือ d คือ จํานวนมิติ (Dimension) ของขอมูล (Amarasiri  
et al., 2004) 
 
 ตัวอยางการคํานวณสําหรับข้ันตอนวิธี SOM 
 

สมมุติมีขอมูลอยู 4 รายการโดยแตละชุดขอมูลมี 4 คอลัมนคือ X1 X2 X3 และ X4 กําหนดให
มีการจัดกลุมขอมูลเปน 2 กลุม ดังตัวอยางตารางท่ี 1 
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ตารางท่ี 1  ตัวอยางขอมูลเพื่อนํามาจัดกลุมโดยข้ันตอนวธีิ SOM 
 

X1 X2 X3 X4 
1 1 0 0 
0 0 0 1 
1 0 0 0 
0 0 1 1 

 
กําหนดคา α โดยใชสูตรดังตอไปนี ้

 

2/)()1( tt αα =+  (3) 
 

โดยกําหนดคา α รอบแรกเปน 0.6 เขียนในรูปสูตรจะเปนดังนี ้
 

α (t = 0) = 0.6 

 
สมมุติกําหนดใหคาน้ําหนัก (w) แกโครงขายประสาทเทียม ตาง ๆ ท่ีตองการทําการจัดกลุม

ดังตอไปนี ้
 

⎥
⎥
⎥
⎥

⎦

⎤

⎢
⎢
⎢
⎢

⎣

⎡

=

⎥
⎥
⎥
⎥

⎦

⎤

⎢
⎢
⎢
⎢

⎣

⎡

3.09.0
7.05.0
4.06.0
8.02.0

4241

3231

2221

1211

ww
ww
ww
ww

 

 
นําขอมูลแถวแรกจากตาราง คือ 1100 มาทําการคํานวณ โดยการหาคาดวย สูตรท่ี 1 เพื่อหา 

ระยะหางจากสูตรท่ี 1 เม่ือแทนคาจะไดดังตอไปนี ้
 

D (1)  =    (0.2 – 1)2 + (0.6 – 1)2 + (0.5 – 0)2 + (0.9 – 0)2 
   =    1.86 

  D (2)  =   (0.8 – 1)2 + (0.4 – 1)2 + (0.7 – 0)2 + (0.3 – 0)2 

   =    0.98 



 

16 

หลังจากไดคา D (1) และ D (2) แลวใหเลือกตัวท่ีมีคานอยท่ีสุดเพื่อมาคํานวณหาน้ําหนัก
ใหม จากตัวอยางท่ีคํานวณจะตองคํานวณนํ้าหนกัใหมของ D (2) (เนื่องจาก j = 2) ซ่ึงจะตองใชสูตร
การปรับคาน้ําหนักจากสูตรท่ี 2 ซ่ึงจะแทนคาไดดังตอไปน้ี 
 

w12   =   0.8 + 0.6 (1 – 0.8) 
  =   0.92 
 w22   =   0.4 + 0.6 (1 – 0.4) 
  =   0.76 
 w32   =   0.7 + 0.6 (1 – 0.7) 
  =   0.28 
 w42   =   0.3 + 0.6 (1 – 0.3) 
  =   0.12 

 
 ซ่ึงเขียนในรูปเมตริกซไดดังตอไปนี ้
 

⎥
⎥
⎥
⎥

⎦

⎤

⎢
⎢
⎢
⎢

⎣

⎡

=

⎥
⎥
⎥
⎥

⎦

⎤

⎢
⎢
⎢
⎢

⎣

⎡

12.09.0
28.05.0
76.06.0
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ww
ww
ww
ww

 

 
นําขอมูลแถวที่ 2 จากตารางมาคํานวณซํ้า โดยใชวิธีเดยีวกับขอมูลในแถวแรก ซ่ึงจะไดดัง

ผลตอไปนี้ สําหรับเวคเตอร 0001 
 

D (1)  =   0.66 
D (2)  =   2.2768 

 
เลือก D (1) (เนื่องจาก j = 1) หลังจากนัน้ทําการคํานวณหาคาน้ําหนกัใหมซ่ึงจะได

ดังตอไปนี ้
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⎥
⎥
⎥
⎥

⎦

⎤

⎢
⎢
⎢
⎢

⎣

⎡

=

⎥
⎥
⎥
⎥

⎦

⎤

⎢
⎢
⎢
⎢

⎣
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92.008.0
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ww
ww
ww
ww

 

 
นําคาจากขอมูลในแถวท่ี 3 ตามตาราง คือ 1000 มาทําการคํานวณซํ้า โดยวิธีเดยีวกับขอมูล

ในแถวแรก ซ่ึงจะไดดังผลตอไปนี้ สําหรับเวคเตอร 1000 
 

D (1)  =    1.8656 
D (2)  =    0.6768 

 
เลือก D (2) (เนื่องจาก j = 2) หลังจากนัน้ทําการคํานวณหาคาน้ําหนกัใหมซ่ึงจะได

ดังตอไปนี ้
 

⎥
⎥
⎥
⎥

⎦

⎤

⎢
⎢
⎢
⎢

⎣

⎡

=

⎥
⎥
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⎤
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⎡
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ww
ww
ww

 

 
นําคาจากขอมูลในแถวตอไปคือ 0011 มาทําการคํานวณซํ้าในเหมือนกบัขอมูลในแถวแรก 

ซ่ึงจะไดดังผลตอไปนี้ สําหรับเวคเตอร 0011 
 

D (1) =   0.7056 
D (2) =   2.724 

 
เลือก D (1) (เพราะวา j = 1) หลังจากนัน้ทําการคํานวณหาคาน้ําหนกัใหมซ่ึงจะไดดังตอไปนี ้
 

⎥
⎥
⎥
⎥

⎦

⎤

⎢
⎢
⎢
⎢
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ใหลดคา α  ลงคร่ึงหนึ่งดังตอไปนี ้

 
α (1)  = α (0) / 2    

             = 0.6 / 2  

          = 0.3 

 

คํานวณซํ้าใหมจนกวาไมมีการเปล่ียนแปลงคา  ซ่ึงหลังจากคํานวณ 100 รอบผลลัพธ
ตอไปนี ้
 

⎥
⎥
⎥
⎥
⎥

⎦

⎤

⎢
⎢
⎢
⎢
⎢

⎣

⎡

×
×

×
×

=

⎥
⎥
⎥
⎥

⎦

⎤

⎢
⎢
⎢
⎢

⎣

⎡

−

−

−

−

16

16

16

17
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3231
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1211

100.11
103.251.0
49.0100.2
1107.6

ww
ww
ww
ww

 

 
เม่ือปรับคาในเมตริกซใหอยูในรูปแบบท่ีงายข้ึน ไดผลดงันี้ 

 

⎥
⎥
⎥
⎥

⎦

⎤

⎢
⎢
⎢
⎢

⎣

⎡

=

⎥
⎥
⎥
⎥

⎦

⎤

⎢
⎢
⎢
⎢

⎣

⎡

01
05.0
5.00
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จากเมตริกซนี้ สามารถจัดขอมูลไดเปน 2 กลุมอยางชัดเจน 

 
หลังจากไดขอมูลน้ําหนักสุดทายแลวนั้น ถาตองการที่จะจัดกลุมขอมูลใหนําน้ําหนกัท่ี

ไดมาคํานวณกับขอมูลท่ีตองการจะจัดกลุม ซ่ึงการคํานวณตามสูตรท่ี 1  
 

ตัวอยาง การคํานวณขอมูลในแถวแรกคือ 1100 อยูในกลุมขอมูลใด ซ่ึงจะตองแทนคาได
ดังตอไปนี ้

 
D (1)  =    (0 – 1)2 + (0 – 1)2 + (0.5 – 0)2 + (1 – 0)2 = 3.25 
D (2)  =    (1 – 1)2 + (0.5 – 1)2 + (0 – 0)2 + (0 – 0)2 = 0.25 
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หลังจากนัน้เลือกขอมูลในแถวแรกอยูท่ีกลุมท่ี 2 เพราะวาคา D(2) มีคานอยกวา D(1)  ซ่ึง

จากการคํานวณครบท้ัง 4 แถวขอมูลแถวใดอยูในกลุมขอมูลใด ซ่ึงไดผลลัพธดังตารางท่ี 2 
 
ตารางท่ี 2  แสดงผลการจัดกลุมขอมูลโดยข้ันตอนวิธี SOM 
 

x1 x2 x3 x4 Cluster 
1 1 0 0 2 
0 0 0 1 1 
1 0 0 0 2 
0 0 1 1 1 

 
จุดเดนของข้ันตอนวิธีการจดักลุมแบบ SOM คือ สามารถจัดการกับขอมูลจํานวนมากได 

สวนขอเสียคือ ใชเวลาในการคํานวณสูง และ การใชตวัแปรตางกันก็จะใหผลแตกตางกัน 
 
4. ความรูเบื้องตนเก่ียวกับขั้นตอนวิธีเชิงพนัธุกรรม   
 
 ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithms - GA) เปนวิธีการคนหาคําตอบโดยมี
พื้นฐานมาจากกระบวนการคัดเลือกทางธรรมชาติ (Natural Selection) และกระบวนการคัดเลือก
ทางพันธุศาสตร (Natural Genetic Selection) (Goldberg, 1989, 2002)โดยการพิจารณาและ
ดําเนินการจากกลุมคําตอบของปญหาท่ีถูกสรางข้ึนโดยการเขารหัส (Coding) คือการแปลงคาตัว
แปรหรือพารามิเตอรตางๆ ของปญหาใหอยูในรูปโครงสรางของโครโมโซม (Chromosomes) หรือ
สายอักษร (String) ตามท่ีกําหนด โดยจะทําการคัดเลือกโครโมโซมคําตอบท่ีมีความเหมาะสมจาก
กลุมของโครโมโซมท้ังหมดดวยวิธีการสุม และนําโครโมโซมเหลานี้ไปผานกระบวนการคัดเลือกท่ี
เลียนแบบกระบวนการคัดเลือกทางธรรมชาติเพื่อหาโครโมโซมท่ีมีความเหมาะสมในการอยูรอด 
โดยใชคาฟงกช่ันความเหมาะสม (Fitness Function) ท่ีสอดคลองกับฟงกช่ันเปาหมาย (Objective 
Function) ซ่ึงโครโมโซมท่ีมีความเหมาะสมน้ีคือคําตอบท่ีดีท่ีสุดหรือใกลเคียงคําตอบท่ีดีท่ีสุดของ
ปญหา (Optimal Solution) รูปแบบโครโมโซม ในการแกปญหานั้น ไดกําหนดปญหาเทากับ
โครโมโซมหนึ่ง ซ่ึงประกอบไปดวยยนีลักษณะตางๆ เปรียบเหมือนกับตัวแสดงคาคําตอบของ
ปญหาท่ีแปรผันไปตามการประยุกตใชงานซ่ึงไดแก ตวัแปร พารามิเตอร เง่ือนไขหรือขอกําหนด
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ลักษณะการทํางานของข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมจะเปนการทํางานในลักษณะของการ

วนรอบ (Cycle) คือทํางานวนซํ้าไปเร่ือยๆตามข้ันตอนวธีิท่ีกําหนดโดยมีกระบวนการในการสราง
ประชากรรุนใหมและการคัดเลือกประชากร ทํางานไปเร่ือยๆจนกวาจะไดผลท่ีตองการหรือจนกวา
จะถึงจํานวนรอบท่ีกําหนด (ดูภาพท่ี 8) 
 

เร่ิม 

ไมใช 

 
ภาพท่ี 8  แสดงการทํางานของข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 
ท่ีมา: Goldberg (1989) 



 

21 

การสรางประชากรตนกําเนดิ (Initial Population) จากการสุมสรางคาแตละยนีของแตละ
โครโมโซม 
 

การวิเคราะหคาความเหมาะสม ทําการวิเคราะหคาความเหมาะสมของแตละโครโมโซม 
โดยถอดรหัสคาตัวแปร พารามิเตอรตางๆ ของแตละยนีในโครโมโซมและคํานวณคาความ
เหมาะสมจากฟงกช่ันความเหมาะสมท่ีกําหนดไว 
 
  การเลือกชุดโครโมโซมตนแบบ ทําการสรางชุดโครโมโซมตนแบบ (Mating Pool) หรือ
ชุดโครโมโซมพอแมท่ีสามารถอยูรอดเปนตนแบบโดยใชวิธีการคัดเลือกทาง ธรรมชาติท่ีพิจารณา
จากคาความเหมาะสมของแตละโครโมโซม ถาโครโมโซมใดมีคาความเหมาะสมมากก็จะมีโอกาส
ถูกคัดเลือกเปนตนแบบมาก โดยวิธีการเลือกโครโมโซมมีวิธีการท่ีหลากหลาย เชน 
 

1. การเลือกตามลําดับท่ี (Ranking Selection) เปนวิธีการคัดเลือกโดยทําการเลือก
โครโมโซมท่ีมีคาความเหมาะสมสูงท่ีสุดในแตละรอบการทํางาน 
 

2. การเลือกแบบกงลอรูเล็ต (Roulette Wheel Selection) เปนวิธีการคัดเลือกท่ีมีลักษณะ
คลายกับวงลอรูเล็ตต ซ่ึงโครโมโซมแตละตัวจะมีความนาจะเปนในการถูกเลือกข้ึนอยูกับคาความ
เหมาะสมของโครโมโซมตัวนั้น 
 

3. การเลือกแบบทัวรนาเมน (Tournament Selection) เปนวิธีการคัดเลือกโครโมโซมโดย
ใชวิธี Roulette Wheel Selection กอนใหครบตามจํานวนท่ีกําหนด จากนั้นทําการเลือกโครโมโซมท่ี
ดีท่ีสุดจากข้ันตอนแรก 
 

4. การเลือกแบบเฟนสุมกลุมตัวอยางสากล (Stochastic Universal Sampling (Baker, 
1987) เปนวิธีการคัดเลือกท่ีคลายกับวิธี Roulette Wheel Selection แตจะลดรอบในการหมุนวงลอ
ลงเหลือเพียงแคคร้ังเดียว แลวใชการกําหนดระยะหางในการเลือกแตละคร้ังเทาเดิม 
 

การสรางประชากรรุนใหม เปนการดําเนินการทางพันธุศาสตรโดยการสุมจับคูโครโมโซม
ตนแบบเพื่อสรางประชากรรุนใหม โดยอาศัยการดําเนินการทางพันธุศาสตร (Genetic Operation) 
ประกอบไปดวย 3 กระบวนการหลักๆ ดังตอไปนี ้
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1. อิลิทิสซึม (Elitism) หรือเรียกวา การรีโปรดักช่ัน (Reproduction) หรือการสืบพันธุ คือ
กระบวนการคัดเลือกโครโมโซมท่ีมีความเหมาะสมสูงท่ีสุดในรุนปจจบัุนเพื่อใหอยูรอดใน
ประชากรรุนตอไป 
 

2. การไขวเปล่ียน (Crossover) เปนข้ันตอนท่ีทําภายหลังการรีโปรดักชั่น โดยการ
แลกเปล่ียนสวนของโครโมโซมพอแม (Parent) ตามอัตราความนาจะเปนในการไขวเปล่ียน 
(Probability of Crossover: Pc) เพื่อสรางชุดโครโมโซมรุนใหมหรือโครโมโซมรุนลูก (Offspring) 
อัตราการไขวเปล่ียน (Pc) นัน้เปนพารามิเตอรท่ีสําคัญสําหรับการหาคําตอบของข้ันตอนวิธีเชิง
พันธุกรรม ซ่ึงก็คืออัตราสวนของจํานวนโครโมโซมลูกท่ีถูกสรางข้ึนในแตละรุนตอขนาดของ
ประชากร (population size) 
 

3. การกลายพันธุ (Mutation) เปนข้ันตอนท่ีอาจชวยใหโครโมโซมมีคาความเหมาะสมดี
ข้ึนหลังจากการไขวเปล่ียน โดยการกลับคาบางสวนของโครโมโซมเปนคาใหมในตําแหนงท่ีสุมได 
ตามอัตราความนาจะเปนในการกลายพันธุ (Probability of Mutation: Pm) ท่ีกําหนด อัตราการกลาย
พันธุ (Pm) หมายถึงเปอรเซ็นตของจํานวนยีนท้ังหมดในประชากรทีจ่ะเกิดการกลายพันธุข้ึน 
 

ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมสามารถเขียนเปนข้ันตอนวิธีทางคอมพิวเตอรไดดังภาพท่ี 9 
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Begin 
1. t=0 
2. Initialize population P(t) 
3. Compute fitness P(t) 
4. t = t+1 
5. If termination criterion achieved go to step 10 
6. Select P(t) from P(t-1) 
7. Crossover P(t) 
8. Mutate P(t) 
9. Go to step 3 
10. Output best and stop 

ภาพท่ี 9  ภาพแสดงข้ันตอนวิธีทางคอมพิวเตอรของข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 
ท่ีมา: Goldberg (2002) 
 
5. ความรูเบื้องตนเก่ียวกับการใชขั้นตอนวิธีเชิงพนัธุกรรมในการจัดกลุมขอมูล   
 
 ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม สามารถนํามาประยุกตใชกับการทํางานไดหลายดาน ซ่ึงสามารถ
นํามาใชในการจัดกลุมขอมูลเพื่อเพ่ิมประสิทธิภาพในการทํางานไดเชนกัน ท่ีสําคัญในการนํา
ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมมาใชในการจดักลุมขอมูลคือ การแทนท่ีคาในแตละโครโมโซม ซ่ึงคาท่ี
นํามาใชแทนท่ีโครโมโซมคือ จุดศูนยกลางของกลุมขอมูล จะแทนดวยชุดของตัวเลขทศนิยม 
(Floating Point Representation) (Maulik and Bandyopadhyay, 2000) รายละเอียดในแตละข้ันตอน
เปนดังนี ้
 

1. การแทนท่ีสายโครโมโซม จากแตละเอกสารจะแทนดวยเวคเตอร จะนาํจุดศูนยกลาง
ของกลุม มาสรางเปนโครโมโซม ตัวอยางเชน มิติของเวคเตอร (N) = 3 และจํานวน cluster (K) = 3 
จะแทนจุดศูนยกลาง (C11, C12, C13) (C21, C22, C23) และ (C31, C32, C33) ดวยสายโครโมโซม (Maulik 
and Bandyopadhyay, 2000) ดังภาพท่ี 10 
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ภาพท่ี 10  แสดงการแทนท่ีสายโครโมโซม 
ท่ีมา: Maulik and Bandyopadhyay (2000) 
 

2. การกําหนดประชากรเร่ิมตน จะทําโดยการสุมคาของแตละยีนข้ึนมาโดยคาท่ีสุมจะอยู
ภายในขอบเขตบนและขอบเขตลางของขอมูลในแตละยีน ทําการสุมใหครบท้ังโครโมโซม จากนั้น
จะทําการสุมไปจนกระท่ังไดจํานวนโครโมโซมเทากับท่ีกําหนดไวในแตละรอบการทํางาน 
ตัวอยางการสุมประชากรเร่ิมตน แสดงดังภาพที่ 11 
 

 
 

ภาพท่ี 11  แสดงตัวอยางการกําหนดประชากรเร่ิมตน 
ท่ีมา: Maulik and Bandyopadhyay (2000) 
 

3. การคํานวณคาความเหมาะสม จากการจดักลุมขอมูลท่ีมีการคัดแยกเอกสารท่ีอยูใกลกนั
ใหอยูในกลุมเดียวกัน ดังนั้นการวัดคาความเหมาะสมของแตละโครโมโซมจะวัดจากการที่ชุดของ
โครโมโซม กลาวคือ ชุดของจุดศูนยกลางของกลุมนั้น ทําใหขอมูลมีคาความใกลกนัภายในกลุม
นอยท่ีสุด ซ่ึงกคื็อการหาผลรวมของระยะหางระหวางแตละเอกสาร (M) ภายในกลุมกบัจุด
ศูนยกลางของกลุมนั้น ดังสมการท่ี 4 (Maulik and Bandyopadhyay, 2000) 
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โดยท่ี    X   คือเอกสารภายในกลุม 

Z   คือจุดศูนยกลางของกลุม 
k   เปนจํานวนกลุม 

          คือกลุมท่ี 1 ถึง k kCCC ,...,, 21

 
 จะไดคา M ซ่ึงเปนผลรวมออกมา ซ่ึงในกรณีท่ี M มีคานอยแสดงวา เอกสารภายใน

กลุมมีความใกลเคียงกันมาก จากนั้นจะหาคาความเหมาะสม (f) โดย 
 

Mf /1=  (5) 
 

4. การเลือกประชากรตนแบบ เปนการเลือกประชากรเพ่ือใชในข้ันตอนการสราง
ประชากรรุนใหม โดยใชวิธีการคัดเลือกแบบ Roulette Wheel Selection ซ่ึงเปนการเลือกท่ีอาศัยคา
ความเหมาะสมของแตละโครโมโซมนํามาเปนคาความนาจะเปนในการเลือกโครโมโซม โดยจะทํา
การเลือกจนกวาจะไดจํานวนโครโมโซมครบตามจํานวนสูงสุดในแตละรุน 
 

5. การสรางประชากรรุนใหม ประกอบดวย 3 ข้ันตอน คือ  
 

 อิลิทิสซึม (Elitism) การเลือกโครโมโซมท่ีมีคาความเหมาะสมสูงท่ีสุดเก็บไว โดยหาก
กําหนดจาํนวนประชากรแตละรุนเปนเลขคี่จะทําการเลือกโครโมโซมท่ีดีท่ีสุดเก็บไว 1 ตัว หาก
กําหนดจํานวนประชากรแตละรุนเปนเลขคู จะทําการเลือกโครโมโซมท่ีดีท่ีสุดเก็บไว 2 ตัว 
ตามลําดับ 

 
การไขวเปล่ียน (Crossover) จะทําแบบไขวเปล่ียนจุดเดียว จุดท่ีใชในการแบงจะสุม

ข้ึนมาโดยมีคาอยูในชวง [1, length-1] เม่ือ length คือความยาวของสายโครโมโซม โดยมีความนาจะ
เปนท่ีจะเกิดการไขวเปล่ียนเทากับคาคงท่ี      นั่นคือถาไมเกิดการไขวเปล่ียนข้ึน โครโมโซมท่ีไดจะ
เหมือนกับรุนพอแมทุกประการ ผลท่ีไดจากการไขวเปล่ียนจะเกดิประชากรรุนลูกข้ึน 2 โครโมโซม 

cμ
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การกลายพันธุ (Mutation) ความนาจะเปนท่ีจะเกิดการกลายพันธุเทากบัคาคงท่ี      โดย
จะเกิดข้ึนในทุกๆ ยีนในแตละโครโมโซมรุนลูกหลังจากการไขวเปล่ียน และเนื่องจากคาในแตละ
ยีนจะเปนเลขทศนิยม ดังนัน้จึงใชการกลายพันธุแบบไมกําหนดคาแนนอน (Non-uniform 
mutation) (Elliott, 2002) โดยข้ึนกับคาของจํานวนรอบการทํางานและคาสุม จากสมการท่ี 6 

mμ
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เมื่อสุมไดคา - 
เมื่อสุมไดคา + 

 
โดยท่ี     
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เม่ือ    คือคาของแตละยีน kv

      ],[ kk ul คือขอบเขตตํ่าสุดและสูงสุดของขอมูล 
       i คือรอบท่ีทํางานขณะน้ัน 
    I   คือจํานวนรอบการทํางานสูงสุดท่ีกําหนด 
   R   คือ คาสุมอยูระหวาง 0 ถึง 1 
   b   คือ คาดีกรีของ non-uniformity = 5 
 

 

 
6. การส้ินสุดการทํางาน เม่ือครบจํานวนรอบการทํางาน (Iteration) 

 
 เวลาในการประมวลผลโดยท่ัวไปของข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมคือ O (I*K*c*d*p*n2) 

(Rebelsky, 1997) โดยท่ี I คือจํานวนรอบการทํางาน K คือจํานวนกลุมของขอมูล c คือจํานวน
โครโมโซมในแตละรอบการทํางาน d คือ จาํนวนมิติของขอมูล p คือจํานวนประชากรในแตละรุน 
และ n คือจํานวนขอมูล  
 

 ขอดีของการใชการจัดกลุมแบบโดยข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมคือ สามารถจัดการกับ
ขอมูลจํานวนมากได และใหผลการจัดกลุมท่ีดีเนื่องจากมีการวนรอบการทํางานทําเร่ือยๆ และมีการ
เก็บผลการทํางานท่ีดีท่ีสุดไวเสมอ สวนขอเสียคือ ใชเวลาในการคํานวณสูง 
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6. ความรูเบื้องตนเก่ียวกับการจัดกลุมแบบเค-มีน (K-Means Clustering)   
 
 เทคนิคการจัดกลุมขอมูลโดยข้ันตอนวิธีแบบเค-มีน (K-means Algorithm) มีการพัฒนา
และนําเสนอโดย MacQueen ซ่ึงแสดงใหเห็นถึงข้ันตอนวิธีในการจัดกลุมท่ีสมาชิกภายในแตละ
กลุม จะมีระยะใกลจดุศูนยกลางหรือตัวแทนของกลุม (Mean) (MacQueen, 1967) 

 

X2 

X1 

 
ภาพท่ี 12  แสดงตัวอยางการจัดกลุมขอมูลโดยข้ันตอนวธีิแบบเค-มีน 
ท่ีมา: Cassidy (2002) 
 

ข้ันตอนการจดักลุมขอมูลโดยใชข้ันตอนวิธีแบบเค-มีนประกอบดวย การกําหนดจํานวน
กลุมเร่ิมตน กาํหนดตัวแทนกลุม การจัดขอมูลแตละตัวเขากลุม และการปรับปรุงตัวแทนกลุมในแต
ละกลุม ปญหาท่ีพบคือ การกําหนดจํานวนจุดเร่ิมตน ท่ีสงผลตอประสิทธิภาพของการจัดกลุม หรือ
การท่ีกลุมบางกลุมมีจํานวนสมาชิกนอยหรืออาจจะไมมีสมาชิกในกลุม จึงมีการกําหนดกฎเกณฑวา
กลุมท่ีจะอยูในรอบถัดไป จะตองมีสมาชิกอยูไมนอยกวาคาคงท่ีคาหนึ่งท่ีกําหนดข้ึนมา (Bradley, 
1998) มีข้ันตอนการทํางานดงัภาพท่ี 13 
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ไมมีการ
เปล่ียนกลุม? 

ใช 

ไมใช 

กําหนดจํานวนกลุม 

หาตัวแทนกลุม (Centroid) 

หาระยะหางขอมูลกับตัวแทน
กลุมตางๆ 

จัดกลุมใหมโดยพิจารณาจาก
ระยะหาง 

เร่ิมตน 

ภาพท่ี 13  แสดงการจัดกลุมขอมูลโดยใชข้ันตอนวิธีแบบเค-มีน 
ท่ีมา: Tan et al. (2006) 
 

ข้ันตอนวิธีการจัดกลุมขอมูลแบบเค-มีน มีข้ันตอนดังนี ้
 

1. กําหนดจํานวนกลุมท่ีตองการ โดยกําหนดให K เทากับจํานวนกลุมท่ีตองการจัดกลุม 
และเลือกจดุศูนยกลางของกลุมเร่ิมตน 
 

2. คํานวณหาตัวแทนกลุม หรือจุดศูนยกลางของกลุม (Centroid) ในแตละกลุม 
 

3. จัดกลุมขอมูลใหมโดยพิจารณาจากคาความใกลชิดหรือระยะหางของขอมูลในกลุมกับ
ตัวแทนของกลุมตางๆ วาขอมูลนั้นสมควรท่ีจะอยูกลุมใด 
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4. ทําการปรับปรุงการจัดกลุมโดยยอนกลับไปทําขอ 2 และจะหยุดเม่ือขอมูลสมาชิกใน
กลุมแตละกลุมไมมีการเปล่ียนแปลง 
 

ข้ันตอนวิธีการจัดกลุมขอมูลแบบเค-มีนตองการพื้นท่ี (space) ท่ีใชในการทํางานนอย 
(modest) เนื่องจากเก็บเฉพาะขอมูล (data points) และตัวแทนของกลุม (centroids) เทานั้น ดังนัน้จงึ
ตองการพื้นท่ี (space complexity) เปน O((m + K)n) เม่ือ n คือจํานวนขอมูลท้ังหมด และ m คือ
จํานวนของตัวแปรท่ีใช (attributes) สวนเวลาท่ีใชในการประมวลผลจะเปนสมการเชิงเสน (linear) 
ในรูปของจํานวนขอมูล ดังนัน้เวลา (time complexity) ท่ีตองการใชเปน  O(I * K * m * n) เม่ือ I 
เปนจํานวนรอบท่ีใชเม่ือตัวแทนของกลุมมีการเปล่ียนแปลง และ K  คือ จํานวนกลุมท่ีตองการจัด
กลุม เม่ือเรากําหนดคาตัวแปรใหคงท่ี เวลาท่ีใชจะเปน O(n) (Tan et  al., 2006) 
 

 
 

Algorithm Basic K-Means algorithm. 
1: Select K points as initial centroids. 
2: repeat 
3:     From K clusters by assigning each point to its closest centroid. 
4:     Recompute the centroid of each cluster. 
5: until Centroids do not change. 

ภาพท่ี 14  ข้ันตอนวิธีทางคอมพิวเตอรของวิธีการจัดกลุมขอมูลแบบเค-มีน 
 

ตัวอยางการจดักลุมโดยใชข้ันตอนวิธีแบบเค-มีน 
 

สมมุติมีขอมูลอยู 4 รายการคือ A B C และ D โดยแตละชุดขอมูลมี 2 คอลัมน คือ X และ Y 
จากนั้นกําหนดใหมีการจัดกลุมขอมูลเปน 2 กลุม (K=2) ดังตัวอยางขอมูลตารางท่ี 3 
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ตารางท่ี 3  ขอมูลเพื่อนํามาจดักลุมโดยข้ันตอนวิธีแบบเค-มีน 
 

ขอมูล X Y 
A 5 3 
B -1 1 
C 1 -2 
D -3 -2 

 
การดําเนนิงานมีดังน้ี 

 
1. ใหสุมเลือกกลุมโดยสุมจับคู ดังตัวอยางจะจับคู A กับ B และ C กับ D หลังจากนัน้ ทํา

การหาคาเฉล่ียจุดกึ่งกลาง จะไดคาดังตัวอยางตารางท่ี 4 
 
ตารางท่ี 4  ตัวอยางการคํานวณคาจดุกึ่งกลางของกลุม 
 

คาเฉล่ียจุดกึ่งกลาง 
กลุม 

X’ X’ 
AB (5 + (-1)) / 2 = 2 (5 + (-1)) / 2 = 2 
CD (1 + (-3)) / 2 = -1 (1 + (-3)) / 2 = -1 

 
2. หาคาระยะหางระหวางขอมูลกับกลุมโดยใชสูตรการหาระยะหางแบบ Euclidean 

Distance ดังสูตรท่ี 8 
 

2
21

2
21 )()(),( yyxxBAd −+−=  (8) 

  
 เม่ือ  A = (x1, y1) 

     B = (x2, y2) 
 

 
3. นําสูตรมาคํานวณคาระยะหางระหวางจุดขอมูลกับกลุม จากนั้นจึงจัดขอมูลใหอยูใน

กลุมท่ีซ่ึงคํานวณคาไดนอยกวา  
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d (A,(AB))  = (5 - 2)2 + (3 - 2)2 = 10  
d (A,(CD)) = (5 + 1)2 + (3 + 2)2 = 61  

 
4. คํานวณสูตรกบัขอมูลท่ีเหลือใหครบท้ังหมด 

 
d (B,(AB))  = (-1 - 2)2 + (1 - 2)2 = 10  
d (B,(CD)) = (-1 + 1)2 + (1 + 2)2 = 9  

 
5. คํานวณหาคาเฉล่ียของแตละกลุมใหมดังตาราง 

 
ตารางท่ี 5  แสดงคาเฉล่ียใหมของแตละกลุม 
 

คาเฉล่ียจุดกึ่งกลาง กลุม 
X’ Y’ 

A 5 3 
BCD -1 -1 

 
6. ทําซํ้าข้ันตอนท่ีกลาวมาขางตนจนกวาขอมูลจะไมมีการเปล่ียนแปลงสุดทายแลวจะได

กลุมขอมูล 2 กลุมโดยแบงเปนกลุมท่ี 1 คือ A และกลุมท่ี 2 คือ BCD 
 

การจัดกลุมโดยใชข้ันตอนวธีิแบบเค-มีน มีขอเดนในการทํางานคือ งายและเปนท่ีนยิมใน
การนําไปใชงาน อีกทั้งยังมีการทํางานที่รวดเร็ว สวนขอเสียของการจัดกลุมโดยข้ันตอนวิธีแบบเค-
มีนคือ การกาํหนดจํานวนกลุมและตัวแทนกลุมเร่ิมตน มีผลตอประสิทธิภาพการจดักลุมท้ังในเชิง
เวลาและความถูกตอง และ ข้ันตอนวิธีการจดักลุมขอมูลแบบเค-มีนจะมีปญหากับขอมูลท่ีมีคา
ผิดปรกติ (outlier) คือ มีขอมูลบางตัวท่ีมีคาสูงมากหรือตํ่ามาก การใชคาเฉล่ียจะไดรับผลของขอมูล
ผิดปรกติ ทําใหคาเฉล่ียไมเปนตัวแทนของกลุมท่ีดี 
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ตารางท่ี 6  แสดงการเปรียบเทียบการทํางานของข้ันตอนวิธีในการจัดกลุม 
 
ข้ันตอนวิธี ชนิดของขอมูล 

(Type of data) 
เวลาท่ีใช 

(Complexity)
* 

ขอมูลนําเขา ผลลัพธ 
(Algorithms) (Input parameters) (Result) 

SOM ตัวเลข O(n) จํานวนกลุม, น้ําหนกั จุดศูนยกลางของกลุม 
O(n2) GA ตัวเลข จํานวนกลุม จุดศูนยกลางของกลุม 

เค-มีน ตัวเลข O(n) จํานวนกลุม จุดศูนยกลางของกลุม 
 

หมายเหตุ  * n คือ จํานวนขอมูลท้ังหมด 
ท่ีมา: Amarasiri et al. (2004), Rebelsky (1997), Tan et al. (2006) 
 
7. การวัดประสิทธิภาพ   
 
 การวัดประสิทธิภาพการจัดกลุมขอมูล ประกอบดวยวิธีท่ีนิยมใชในปจจุบัน 3 วิธี คือ (1) คา
ความแปรปรวน (2) Root Mean Square Standard Deviation และ (3) R-Square 
 

1. คาความแปรปรวน (Variance) 
 

 คาความแปรปรวน เปนคาสถิติท่ีใชบงบอกถึงความแปรผันของขอมูลท่ีเบ่ียงเบนออก
จากคาเฉล่ีย ซ่ึงคํานวณไดโดยการนําคาเบ่ียงเบน (Standard Deviation: S.D.) ยกกําลังสอง (Ronald, 
1995) ซ่ึงคาท่ีนอยหมายถึงไดผลการจัดกลุมท่ีดี 
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 โดยท่ี   N  คือ จํานวนขอมูล  
    x คือ ขอมูล 
   X  คือ จุดศูนยกลางของกลุมท่ีขอมูลนั้นๆ อยู 
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2. Root-mean-square Standard Deviation: RMSSTD 
 

 เปนการวดัคาความแตกตางของขอมูลภายในกลุม กรณท่ีี RMSSTD มีคานอยแสดงวา
ขอมูลการจัดกลุมดีเพราะขอมูลภายในกลุมมีระยะหางกนันอย (Kovacs et al., 2005) 
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 โดยท่ี  x  คือขอมูลในแตละตัวแปร 

     jx′ คือคาเฉล่ียของขอมูลในกลุมของตัวแปรท่ี j 
    nc  คือจํานวนกลุม 
    d  คือจํานวนตัวแปร 

ijn  คือจํานวนขอมูลภายในกลุมท่ี i 
 

 

 
3. R-Square: RS 
 

 เปนการวดัความแตกตางของขอมูลระหวางกลุม ถาคาความแตกตางระหวางกลุมมีคา
มากแสดงวาการจัดกลุมไดผลดีเนื่องจากแตละกลุมอยูหางกันมาก โดยคา R-Square จะมีคาระหวาง 
0 กับ 1 (Kovacs et al., 2005) โดยคา R-Square มีคาเปน 1 หมายถึงขอมูลมีความแตกตางมากท่ีสุด 
สวนกรณีท่ี R-Square มีคาเปน 0 นั้น แสดงวา ขอมูลระหวางกลุมไมมีความแตกตาง 
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 และ 
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งานวิจัยท่ีเก่ียวของ 

 
1. งานวิจัยเก่ียวกับการจัดกลุมขอมูลขนาดใหญ   
 
 งานวิจยัของ Sinka and Corne (2002) นําเสนอการจัดกลุมขอมูลท่ีมีจํานวนขอมูลมาก โดย
ใชข้ันตอนวิธีเค-มีนทําการจดักลุมขอมูลท่ีเปนเอกสารเวบ็จํานวน 11 กลุม กลุมละ 1000 เอกสาร แต
การทดลองจะเปรียบเทียบคร้ังละ 2 กลุม โดยเลือกท้ังกลุมท่ีมีความแตกตางกันมาก เชน กลุมของ
ธุรกิจกับกฬีา และ กลุมท่ีมีความแตกตางกนันอยเชน กลุมของกีฬาฟุตบอลกับกีฬาเทนนิส และทํา
การวัดผลโดยดูจากความถูกตองของผลของการจัดกลุมเทียบกับผลเฉลย ซ่ึงผลที่ไดพบวาการจดั
กลุมโดยข้ันตอนวิธีเค-มีนใหผลของการจัดกลุมมีคาความถูกตองสูงสุดท่ีประมาณ 90% แตคาเฉล่ีย
ของผลการทดลองจัดกลุมท้ังหมดอยูท่ีประมาณ 50% 
 
2. งานวิจัยเก่ียวกับการจัดกลุมขอมูลดวยขั้นตอนวิธีเชิงพนัธุกรรม   
 
 ในงานวิจยัของ Maulik and Bandyopadhyay (2000) ไดนําเสนอการทดลองท่ีใชข้ันตอนวิธี
เชิงพันธุกรรมมาจัดกลุมขอมูลโดยเปรียบเทียบกับวิธีการจัดกลุมแบบข้ันตอนวิธีเค-มีนโดยใชชุด
ขอมูลจะใช Artificial data sets ซ่ึงเปนชุดขอมูลท่ีจําลองข้ึนมา 3 ชุด ไดแก Vowel data ซ่ึงมีขนาด 3 
มิติ จํานวน 871 แถว สําหรับ Iris data มีขนาด 4 มิติ จํานวน 50 แถว และ Crude oil data มีขนาด 5 
มิติ จํานวน 56 แถว แลววัดผลโดยการเปรียบเทียบความใกลกันของเอกสาร ซ่ึงผลการทดลองจะ
พบวาข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมจะทํางานไดผลของการจัดกลุมท่ีดีกวาข้ันตอนวิธีเค-มีน 
 ตอมา Painho and Bacao (2000) นําเสนองานวิจยัท่ีใชข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเปรียบเทียบ
กับข้ันตอนวิธี SOM และข้ันตอนวิธีเค-มีนในการจดักลุมขอมูลทางดานภูมิศาสตร และใชชุดขอมูล
ท่ีจําลองข้ึนมา การวัดผลดูท่ีความถูกตองของการจัดกลุมโดยใชคา Square Error (SE) ซ่ึง SE ท่ีมีคา
นอยหมายถึงคาความถูกตองท่ีดี ผลการทดลองท่ีไดคือข้ันตอนวิธีเชิงพนัธุกรรมใหผลท่ีดีท่ีสุด 
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3. งานวิจัยเก่ียวกับการจัดกลุมขอมูลโดยใชวิธีการหลายข้ันตอน   
 
 Lu et al. (2004) นําเสนอการใชข้ันตอนวธีิเชิงพันธุกรรมมาผสานกับข้ันตอนวิธีเค-มีน ซ่ึง
เปนการรวมการทํางานต้ังแต 2 ข้ันตอนวธีิข้ึนไป นํามาใชในการวิเคราะหรูปแบบของยีน โดยการ
นําเอาข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมมาใชในการจัดกลุมขอมูลและนําข้ันตอนวิธีเค-มีนมาเพิ่ม
ประสิทธิภาพเขาไปภายในข้ันตอนวิธีเชิงพนัธุกรรม อีกท้ังยังปรับปรุงสวนของในกรณีท่ีคาความ
นาจะเปนในการเกิดการกลายพันธุมีคานอยแลวจะทําใหการทํางานชาลง แตทําใหเกดิขอดอยใน
กรณีท่ีคาความนาจะเปนในการเกิดการกลายพันธุมีคามากข้ึนแทน สุดทายจึงใชวิธีผสานงานวิจยัท้ัง 
2 แบบเขาดวยกันเรียกวา Hybrid Genetic K-Means Algorithm โดยการทดสอบ จะใชชุดขอมูล 2 
ชุดคือ ชุดขอมูลของเซรุม ท่ีมีจํานวนยนี 517 ยีน จํานวนลักษณะขอมูลเทากับ 19  แบงออกเปน 10 
กลุม และ ชุดขอมูลของยีสตจํานวน 2907 ยีน แบงเปน 30 กลุม ผลท่ีไดคือการใชข้ันตอนวิธีแบบ 
Hybrid Genetic K-Means Algorithm ใชเวลาท่ีดีกวา มีความพองกนั (convergence) ของขอมูล
ภายในกลุมท่ีดี และมีความเสถียร (stability) ท่ีดีกวาแบบท่ีไมใชข้ันตอนวิธีรวม 
 
 จากนั้น Weng and Liu (2004) ไดใชวิธีการผสมผสานข้ันตอนวิธีระหวางข้ันตอนวิธี SOM 
และข้ันตอนวธีิเค-มีนเพื่อนํามาประยุกตใชในเร่ืองของการทําระบบการแนะนําลูกคาของการตลาด 
แบบหนึ่งตอหนึ่ง โดยขอมูลที่ใชทํางานวจิยั คือ ขอมูลของลูกคาท่ีซ้ือสินคาและขอมูลของสินคาท่ี
ถูกส่ังซ้ือ หรือประเภทสินคาและบริการท่ีลูกคาสนใจ โดยวิธีการทดลอง คือ ผูวิจัยใชคุณลักษณะ 
(Feature) ของสินคา และลูกคาในการจดักลุม โดยในข้ันตอนท่ี 1 ใชข้ันตอนวิธี SOM จะไดขอมูล
จํานวนของกลุมท่ีดีท่ีสุด จากนั้นนําขอมูลท่ีได คือจํานวนกลุมไปเปนขอมูลนําเขาของ ข้ันตอนวิธี
ในข้ันตอนท่ี 2 คือข้ันตอนวิธีเค-มีนสุดทายก็จะไดขอมูลท่ีถูกจัดเปนกลุมแลว ซ่ึงจากการทดลอง
พบวาจํานวนกลุมท่ีดีท่ีสุด คือ 9 กลุม นั่นคือใหคา CV (Coefficient of Variance) ท่ีดท่ีีสุดจาก
จํานวนกลุมท้ังหมด 
 
 สวนงานวิจยัของ Chaimeun and Srivihok (2005) ไดนําเสนอการใชข้ันตอนการจัดกลุม
ดวยข้ันตอนวธีิ SOM รวมกบัข้ันตอนวิธีเค-มีนแบบ 2 ข้ันตอน (Two Step Clustering) โดยใช
ข้ันตอนวิธี SOM หาจํานวนกลุมและจดักลุมโดยข้ันตอนวิธีเค-มีนตอไป ใชในการศึกษาพฤติกรรม
ของลูกคา และนํามาใชปรับปรุงและวางแผนกลยุทธทางการตลาด โดยขอมูลท่ีนํามาใชคือ ขอมูล
ของลูกคาท่ีซ้ือสินคาสินคาหัตถกรรมของบริษัทแหงหนึ่ง ผลการวิจัยสามารถจัดกลุมขอมูลออกได
เปน 9 กลุมท่ีมีลักษณะเฉพาะแตกตางกัน 
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 งานวิจยัของ Phattaraworamet and Rattanapongporn  (2006) มีการใชข้ันตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมรวมกับข้ันตอนวธีิเค-มีนคือนําข้ันตอนวิธีเค-มีนมาชวยในการคํานวณคาความเหมาะสม 
(fitness) ภายในข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม ซ่ึงไดทดสอบกับขอมูลท้ังหมด 638 จํานวน และมี
ลักษณะเฉพาะเทากับ 2 ผลการทดลองไดเปรียบเทียบความเร็วในการทํางานและจํานวนรุนของ
ประชากร เทียบกับการใชข้ันตอนวิธีเชิงพนัธุกรรมเพียงอยางเดยีวในการจัดกลุม ผลท่ีไดคือการใช
ข้ันตอนวิธีเค-มีนมาชวยจะทําใหเวลาและจํานวนรอบในการทํางานลดลงอยางมาก 
 
4. งานวิจัยเก่ียวกับการวัดประสิทธิภาพการจัดกลุมขอมูล   
 
 งานวิจยัท่ีนําเสนอเกี่ยวกับวธีิในการวดัประสิทธิภาพประกอบดวย งานวิจยัของ Halkidi 
และคณะ (2001) ศึกษากระบวนการในการจัดกลุม หลักการพ้ืนฐานของการจัดกลุม รวมถึงวิธีใน
การวัดประสิทธิภาพ โดยทําการเปรียบเทียบวิธีในการวัดประสิทธิภาพเพื่อหาจํานวนกลุมท่ี
เหมาะสม ประกอบดวย 4 วธีิ คือ (1) Davies-Bouldin (2) RMSSTD (3) RS และ (4) SD Validity 
index โดยใชขอมูลทดสอบ 5 ชุด ประกอบดวย ขอมูลมาตรฐานจํานวน 4 ชุด ขอมูลชุดท่ี 5 เปน
ขอมูลจริง จากผลการทดลองพบวา SD validity index สามารถใหผลถูกตองถึง 3 ใน 5 ของชุด
ขอมูลทดสอบการทดลองกับขอมูลจริง ท้ัง Davies-Bouldin RMSSTD RS และ SD Validity index 
ใหจํานวนกลุมท่ีเทากัน 
 
 จากการศึกษางานวิจยัท่ีผานมาพบวา ข้ันตอนวิธีการจดักลุมขอมูลแบบเค-มีนตอง
กําหนดคาเร่ิมตนและการจัดกลุมท่ีไมมีสมาชิกขอมูลหรือมีจํานวนสมาชิกจํานวนนอย สงผล
กระทบตอประสิทธิภาพของข้ันตอนวิธี คาเร่ิมตนเหลานี้ท่ีสําคัญไดแก จํานวนกลุมของขอมูล 
ตัวแทนของกลุม และความเปนสมาชิก เปนตน งานวิจยัท่ีผานมาพบวาข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม
ใหผลของการจัดกลุมท่ีดีท่ีสุด แตจะพบปญหาท่ีตองใชเวลาในการจัดกลุมนาน ถานาํมาใชคํานวณ
จาํนวนกลุมของขอมูลจะใชเวลาในการทํางานมาก และงานวิจยัท่ีผานมาไดทําการทดลองกับชุด
ขอมูลจริงมีปริมาณนอยมาก จึงเปนท่ีนาสนใจวาถานําข้ันตอนวิธีเชิงพนัธุกรรมมาใชจัดกลุมขอมูล
ท่ีเปนขอมูลจริง จะใหผลของการทดลองเปนเชนไร ปจจุบันมีการนําข้ันตอนวิธี SOM มาใชในการ
จัดกลุมเพื่อกําหนดจํานวนกลุมเร่ิมตน เนื่องจากข้ันตอนวธีิ SOM สามารถหาจํานวนกลุมท่ีดีท่ีสุด
ได กอนท่ีจะนาํผลลัพธท่ีไดไปเปนขอมูลนําเขาของข้ันตอนวิธีอ่ืน ๆ เชน ข้ันตอนวธีิการจัดกลุม
ขอมูลแบบเค-มีนหรือข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมตอไป  
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 งานวิจยันีจ้ึงเลือกใชการทํางานแบบ 2 ข้ันตอน คือ ข้ันตอนท่ี 1 ข้ันตอนวิธี SOM มาใชใน
การจัดกลุมเพือ่ใหไดจํานวนกลุมท่ีดีท่ีสุด ข้ันตอนท่ี 2 นาํผลลัพธท่ีไดจากข้ันตอนท่ี 1 มาใชเปน
ขอมูลนําเขาของข้ันตอนท่ี 2 คือ ข้ันตอนวธีิเชิงพันธุกรรม และข้ันตอนวิธีเค-มีนเพื่อเปรียบเทียบ
การทํางานของแตละข้ันตอนวิธี เพื่อนําข้ันตอนวิธีท่ีใหผลของการจัดกลุมท่ีดีท่ีสุดมาใชในการจัด
กลุมขอมูลดานความปลอดภัยของอาหารตอไป 
 

ตารางท่ี 7 เปนตารางสรุปงานวิจยัท่ีเกีย่วของ ซ่ึงเปนการวิจัยท่ีทําการเปรียบเทียบข้ันตอน
วิธีในการจัดกลุม 
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ตารางที่ 7  ตารางสรุปผลงานวิจยัที่เกีย่วของกับการจัดกลุมขอมูลขนาดใหญ 
 

งานวิจยั เทคนิค ขอมูล ผล 
Sinka and Corne (2002) นําเสนอการจดักลุมขอมูลที่มีจํานวน

ขอมูลมาก โดยใชขั้นตอนวธิีเค-มีนทํา
การจัดกลุมขอมูลที่เปนเอกสารเว็บ
ทดลองเปรียบเทียบทีละ 2 กลุม 

เอกสารเว็บจํานวน 11 กลุม กลุม
ละ 1000 เอกสาร 

ขั้นตอนวิธีเค-มีนใหผลการจดักลุม
มีคาความถูกตองสูงสุดที่ประมาณ 
90%  แตคาเฉลี่ยของผลการทดลอง
จัดกลุมทั้งหมดอยูที่ประมาณ 50% 

 
ตารางที่ 8  ตารางสรุปผลงานวิจยัที่เกีย่วของกับการจัดกลุมขอมูลดวยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 
 

งานวิจยั เทคนิค ขอมูล ผล 
Maulik and Bandyopadhyay (2000) ใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมมาจัดกลุม

ขอมูลโดยเปรียบเทียบกับขั้นตอนวิธีเค-
มีน 

Vowel data มีขนาด 3 มิติ จํานวน 
871 แถว Iris data มีขนาด 4 มิติ 
จํานวน 50 แถว และ Crude oil 
data มีขนาด 5 มิติ จํานวน 56 แถว 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมจะทํางาน
ไดผลของการจัดกลุมที่ดกีวา
ขั้นตอนวิธีเค-มีน 

Painho and Bacao (2000) ใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม
เปรียบเทียบกบัขั้นตอนวิธี SOM และ
ขั้นตอนวิธีเค-มีนในการจัดกลุมขอมูล 

ขอมูลทางดานภูมิศาสตร และใช
ชุดขอมูลที่จําลองขึ้นมา 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมใหผลที่ดี
ที่สุด 
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ตารางที่ 9  ตารางสรุปผลงานวิจยัที่เกีย่วของกับการจัดกลุมขอมูลโดยใชวิธีการหลายขั้นตอน 39  

 
งานวิจยั เทคนิค ขอมูล ผล 

Yi Lu et al. (2004) ใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมกับขั้นตอน
วิธีเค-มีนในการวิเคราะหรูปแบบของ
ยีน โดยนําขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมมา
ใชในการจัดกลุมขอมูลและนําขั้นตอน
วิธีเค-มีนมาเพิม่ประสิทธิภาพเขาไป
ภายในขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

ใชชุดขอมูล 2 ชุดคือ ชุดขอมูล
ของเซรุม มีจํานวนยีน 517 ยนี มิติ
เทากับ 19  แบง 10 กลุม และ ชุด
ขอมูลของยีสตจํานวน 2907 ยีน 
30 กลุม 

ผลที่ไดคือการใชขั้นตอนวิธีแบบ 
Hybrid Genetic K-Means 
Algorithm ใชเวลาที่ดีกวา มีความ
พองกันของขอมูลภายในกลุมที่ดี 
และมีความเสถียรที่ดีกวาแบบที่ไม
ใชขั้นตอนวิธีรวม 

Weng and Liu (2004) ผสมผสานขั้นตอนวิธีระหวางขั้นตอน
วิธี SOM และขั้นตอนวิธีเค-มีน เพื่อ
นํามาประยกุตใชในเรื่องของการทํา
ระบบการแนะนําลูกคาของการตลาด 
แบบหนึ่งตอหนึ่ง 

ขอมูลของลูกคาที่ซื้อสินคาและ
สินคาที่ถูกสั่งซื้อ หรือประเภท
สินคาและบริการที่ลูกคาสนใจ 

ผลการวิจัยสามารถพบวาจํานวน
กลุมที่ดีที่สุด คือ 9 กลุม 

Chaimeun and Srivihok (2005) ใชขั้นตอนการจัดกลุมดวยขั้นตอนวิธี 
SOM รวมกับขั้นตอนวิธีเค-มีนโดยใช
ขั้นตอนวิธี SOM หาจํานวนกลุมและจดั
กลุมโดยขั้นตอนวิธีเค-มีน 

ขอมูลของลูกคาที่ซื้อสินคา
หัตถกรรมของบริษัทแหงหนึ่ง 

ผลการวิจัยสามารถแบงกลุมลูกคา
ได 9 กลุม 
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40  
40 

ตารางที่ 9  (ตอ) 
 

งานวิจยั เทคนิค ขอมูล ผล 
ขอมูลจําลอง 638 จํานวน และมี
ลักษณะเฉพาะเทากับ 2 

ใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมรวมกับ
ขั้นตอนวิธีเค-มีนโดยนําขั้นตอนเค-มีน
มาชวยในการคํานวณคาความเหมาะสม 
(fitness) 

Phattaraworamet and Rattanapongporn 
(2005) 

ผลที่ไดคือการใชขั้นตอนเค-มีนมา
ชวยจะทําใหเวลาและจํานวนรอบ
ในการทํางานลดลงอยางมาก 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



อุปกรณและวิธีการ 
 

อุปกรณ 
 

1. Hardware  
 
 คอมพิวเตอรตัง้โตะ  หนวยประมวลผล AMD Athlon64 X2 Dual Core 3600+ 
ความเร็ว 1.90 กิกะเฮิรต หนวยความจําหลัก DDR2 667 ขนาด 2048 เมกะไบต หนวยความจํา
สํารอง 160 กิกะไบต แบบ SATA II 
 

2. Software 
 
 คอมไพลเลอร Java Development Kits (JDK) 6 Update 4 พรอมกับ NetBeans 5.5.1 
 

3. Database 
 
 MySql 5.0 สําหรับจัดเก็บขอมูลลงฐานขอมูล 
 

4. Operating System 
 

 Microsoft Windows XP Service Pack 2 
 

วิธีการ 

 
1. ขอมูลสําหรับทําการทดลอง (Data set)   
 
 ขอมูลท่ีใชในการจัดกลุมเปนขอมูล เปนขอมูลดานความปลอดภัยของอาหาร ซ่ึงมีท่ีมาจาก
โครงการระบบสารสนเทศวิชาการดานความปลอดภัยอาหาร (มกอช., 2550) ซ่ึงจัดทําข้ึนเพื่อบูรณา
การขอมูลที่ไดจากแหลงตางๆ ในประเทศ ท่ีเกี่ยวกับความปลอดภัยดานสินคาเกษตรและอาหารทุก
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ภาพท่ี 15  หนาจอเว็บไซตโครงการระบบสารสนเทศวิชาการดานความปลอดภัยของอาหาร 
ท่ีมา: มกอช. (2007) 
 

โดยโครงการระบบสารสนเทศวิชาการดานความปลอดภัยอาหาร ไดจดัทําเว็บไซตเพื่อให
สมาชิกโครงการไดใชเปนแหลงสืบคนขอมูล และแลกเปล่ียนความรูระหวางสมาชิก รวมถึงแจง
ขาวสารใหแกสมาชิกไดทราบ 
 

เอกสารท่ีโครงการระบบสารสนเทศวิชาการดานความปลอดภัยของอาหารไดทําการ
รวบรวมจากแหลงตางๆ ภายในประเทศไทย โดยเปนการรวบรวมขอมูลท่ีมีการนําเสนอและ
เผยแพร ตั้งแตป พ.ศ. 2543 – พ.ศ. 2548 ซ่ึงเปนเอกสารเกีย่วกับงานวิจัย บทความทางวชิาการ 
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ภาพท่ี 16  ตัวอยางเอกสารดานความปลอดภัยของอาหาร 
ท่ีมา: มกอช. (2007) 
 

โดยในงานวจิยันี้จะใชคําสําคัญท่ีปรากฎในเอกสารมาใชเปนตัวแทนของเอกสาร 
 
2. ขั้นตอนการทดลอง   
 
 ในงานวิจยันี้สามารถเขียนข้ันตอนการทดลอง โดยใชเทคนิคการทําเหมืองขอมูล แสดงการ
ทํางานดังภาพท่ี 17 
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Select k from 
2-10

  3.2.1 

3.2 Clustering by using two algorithms 

3. Two Step Clustering 

Number of clusters 

Measurement 

4. Compare two results

Variance, RMSSTD, 
RS

result of Clustering 

ภาพท่ี 17  แสดงโครงสรางข้ันตอนการดําเนินการทดลองการจัดกลุมเอกสาร 
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ข้ันตอนการทดลอง 
 

1. ฐานขอมูลดานความปลอดภัยของอาหาร 
 

ขอมูลดานความปลอดภัยของอาหาร ไดทําการรวบรวมและถูกจัดเก็บอยูในฐานขอมูล
ชนิด MySQL โดยมีการเก็บเปนลักษณะระเบียน (record) ซ่ึงขอมูลท่ีเก็บอยูไดแก ช่ือเอกสาร ช่ือ
เร่ือง ผูแตง ป พ.ศ.ท่ีแตง ชนดิเอกสาร คําสําคัญ หนวยงาน และท่ีมาของเอกสาร ซ่ึงท่ีนํามาใชใน
งานวิจยันี้คือคําสําคัญของเอกสาร 
 

2. การเตรียมขอมูล (Data Preprocessing) 
 

2.1 การดึงคําสําคัญจากเอกสารมาเปนตัวแทนเอกสาร 
 
 ในงานวิจยันี้ คาคุณลักษณะท่ีนํามาใชมาจากคําสําคัญท่ีปรากฏอยูภายในเอกสาร
ซ่ึงกําหนดโดยผูเช่ียวชาญ ซ่ึงคําสําคัญมีท้ังภาษาไทยและภาษาอังกฤษ ตัวอยางของคําสําคัญท่ี
ปรากฏในเอกสาร จะเปนไปดังภาพท่ี 18 
 

 
 

ภาพท่ี 18  ตัวอยางคําสําคัญของเอกสารดานความปลอดภัยของอาหาร 
 
 ซ่ึงจะเหน็วาคําดังกลาวมีลักษณะเปนวลีและมีการรวมคําหลายคําเอาไวในคําเดียว 
จึงมีการตัดคําโดยใชซอฟตแวรช่ือ SWATH (เนคเทค, 2551) หลังจากตัดคําจะไดคําดังภาพท่ี 19 
 

 
 

ภาพท่ี 19  ตัวอยางการตัดคําสําคัญโดยใชโปรแกรม SWATH 
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 จากภาพ เม่ือผานการตัดคําแลวพบวา มีคําอยูหลายคําท่ีมีลักษณะเปนคําหยุด คือ 
เปนคําท่ีไมไดบงบอกถึงเอกสาร หรือไมอาจนํามาเปนตัวแทนของเอกสารได เชน การ ความ และ 
หรือ ดังนั้นจึงมีการกรองคําหยุดเหลานี้ออก ซ่ึงจะเหลือคําดังภาพท่ี 20 
 

 
 

ภาพท่ี 20  ตัวอยางการกรองคําหยุดออกจากคําสําคัญ 
 
 จากนั้นนําคําท่ีเหลือมานับจํานวนคําและกําหนดเปนคุณลักษณะของเอกสาร ซ่ึง
สามารถเขียนตัวอยางแสดงคําสําคัญท่ีใชเปนตัวแทนของแตละเอกสารไดดังตารางท่ี 10 
 
ตารางท่ี 10  ตารางตัวอยางคุณลักษณะของเอกสาร 
 

เอกสารท่ี คุณลักษณะของเอกสาร ความถ่ีของคํา 

1 ขาว 5 

1 กลอง 1 

1 เกา 1 

1 ใหม 1 

1 แช 1 

1 รอน 1 

1 แหง 1 

 
 ซ่ึงเอกสารท้ังหมดท่ีนํามาใชในงานวิจยั จะไดจํานวนคุณลักษณะของเอกสาร
เทากับ 4,395 คํา และจํานวนเอกสารเทากบั 4,806 ชุดเอกสาร 
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2.2 การใชระบบน้าํหนักเพื่อปรับคาน้ําหนกัของคําสําคัญ 
 
 ในงานวิจยันี้ ไดมีการทดลองโดยใชคําสําคัญเพียงอยางเดียว เปรียบเทียบกับการ
นําคําสําคัญนั้นมาเขาระบบน้ําหนกัคํา โดยใชระบบน้ําหนัก Inverse Document Frequency (IDF) 
(Salton, 1983) ซ่ึงมีวิธีการคํานวณดังนี ้
 

)log(1
DF
NIDF −=  (14) 

 
 โดยท่ี   N  คือ จํานวนของเอกสารท้ังหมด 

    DF  คือจํานวนเอกสารท่ีมีคํานั้นๆปรากฏอยู 
 
 ดังนั้น คาของ Term Frequency ใหมของคําสําคัญจะหาไดจาก 
 

IDFTFTFIDF ×=  (15) 

 
 โดยท่ี   TF  คือความถ่ีของคํานั้นๆในแตละเอกสาร 

 
 จากนั้นจะไดคาของ TFIDF หรือคาของความถ่ีของคําคูณกับน้ําหนักของคํานั้นๆ 
ออกมา ซ่ึงจะไดขอมูลท่ีใชในการทดลอง 2 ชุด คือ ขอมูลการจัดกลุมท่ีไมมีการปรับระบบน้ําหนัก 
(CN) และขอมูลการจัดกลุมท่ีมีการปรับระบบน้ําหนกั (CW) โดยใชวิธี TFIDF เพื่อนําไปใชในการ
ทดลองตอไป 
 

3. การจัดกลุมขอมูลโดยวิธีการแบบ 2 ข้ันตอน (Two Step Clustering) 
 
 การดําเนนิการทดลองจะแบงเปน 2 สวนคือ สวนแรกทําการหาจํานวนกลุมท่ี
เหมาะสมในการจัดกลุม ตอมาจึงทําการจดักลุมเพื่อเลือกข้ันตอนวิธีท่ีใหผลของการจัดกลุมท่ีดีท่ีสุด 
 

3.1 การหาจํานวนกลุมท่ีเหมาะสมในการจัดกลุม (Find appropriate number of 
clusters) ข้ันตอนนี้จะทําการจัดกลุมขอมูลโดยใชข้ันตอนวิธี SOM จัดกลุมขอมูลตั้งแต 2 -10 กลุม 
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3.2 การจัดกลุมขอมูล (Clustering by using two algorithms) นําจํานวนกลุมท่ีไดจาก

ข้ันตอนแรกเปนขอมูลนําเขาเพื่อใชในการเปรียบเทียบประสิทธิภาพของการจัดกลุม ซ่ึงในท่ีนี้ใช
ข้ันตอนวิธีการจัดกลุมขอมูลแบบข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม และข้ันตอนวิธีการจดักลุมขอมูลแบบ
เค-มีน เพื่อหาขั้นตอนวิธีท่ีมีประสิทธิภาพดีท่ีสุดและเหมาะสมกับขอมูล 
 

3.2.1 การจัดกลุมขอมูลโดยข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithms) เปน
วิธีการจัดกลุมท่ีมีการทํางานในลักษณะวนรอบเพ่ือปรับคาความเหมาะสมในทางพันธุกรรม โดยทํา
การกําหนดคารายละเอียดตางๆ ในข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม ดังตารางท่ี 11 
 
ตารางท่ี 11  คาพารามิเตอรตางๆ ของข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมท่ีใชในการทดลองจัดกลุมขอมูลดาน

ความปลอดภยัอาหาร 
 
คาพารามิเตอร การกําหนดคา 
จํานวนรอบการทํางาน 100 รอบ 
การเลือกประชากรตนแบบ Roulette Wheel Selection 
การไขวเปล่ียน ใชการไขวเปล่ียนจุดเดียว 
อัตราการไขวเปล่ียน  0.8 
การกลายพันธุ แบบ Non-uniform mutation 
อัตราการกลายพันธุ 0.04 
อิลิทิสซึม ทุกรอบการทํางาน 
จํานวนประชากรสูงสุดในแตละรอบ 6 โครโมโซม 
 
 สวนสําคัญในขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมคือการวัดคาความเหมาะสมของ
โครโมโซม ในงานวจิัยนี้ ไดทําการปรับปรุงการคิดคาความเหมาะสมใหม โดยนําคาของ RMSSTD 
และคา RS มาเพื่อใชในการคํานวณคาความเหมาะสม เนื่องจากคา RMSSTD และคา RS เปนการวดั
ประสิทธิภาพการจัดกลุมขอมูลโดยพิจารณาถึงระยะหางระหวางขอมูลภายในกลุม และระยะหาง
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( )RSw
RMSSTD

wf RSRMSSTD ×+⎟
⎠
⎞

⎜
⎝
⎛ ×=

1  (16) 

 
 เม่ือ                  คือคาน้ําหนักของคา RMSSTD RMSSTDw

              คือ คาน้ําหนักของคา RS โดยท่ี  RSw

                                
1=+ RSRMSSTD ww  (17) 

 
 โดยในการทดลองนี้ จะใชคา                            และ คา                     เนื่องจากให
ความสําคัญของท้ังสองคาเทากัน 

5.0= 5RMSSTDw .0=RSw

 
3.2.2 การจัดกลุมขอมูลโดยข้ันตอนวิธีเค-มีน เปนข้ันตอนวิธีท่ีมีการใชงาน

แพรหลาย และมีข้ันตอนการทํางานท่ีไมซับซอน จึงเลือกข้ันตอนวิธีนีม้าใชในการเปรียบเทียบ โดย
การทํางานจะเปนแบบวนรอบจนกระท่ังคาเฉล่ีย (mean) ของกลุมไมเปล่ียนแปลง 
 

4. การเปรียบเทียบผลการจัดกลุมแตละข้ันตอนวิธี 
 

 ทําการเปรียบเทียบผลของการจัดกลุมโดยใชคาความแปรปรวน RMSSTD และ RS 
เปนตัววัดประสิทธิภาพ สรุปผลข้ันตอนวิธีท่ีเหมาะสม เพือ่นําผลของการจัดกลุมจากข้ันตอนวิธีนัน้
ไปวิเคราะหตอไป 
 



ผลและวิจารณ 
 

ผล 
 
1. ผลการเตรียมฐานขอมูลดานความปลอดภัยอาหารสําหรับการทดลอง   
 
 การเตรียมฐานขอมูลดานความปลอดภัยอาหารสําหรับการทดลอง จะจดัเก็บอยูใน
ฐานขอมูล MySQL ในลักษณะระเบียน (Record) ดังภาพท่ี 21 และ ภาพท่ี 22 
 

 
 

ภาพท่ี 21  ตัวอยางระเบียนขอมูลในตาราง Metadataในฐานขอมูล MySQL 
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ภาพท่ี 22  ตัวอยางระเบียนขอมูลในตาราง Keyword ในฐานขอมูล MySQL 
 

ซ่ึงเม่ือรวบรวมขอมูลท่ีใชในการทดลองท้ังหมด จะมีจาํนวนระเบียนท้ังหมด 44,913 
ระเบียน 
 
2. ผลการเตรียมขอมูลสําหรับการจัดกลุมขอมูล   
 
 ในงานวิจยันี้ ใชขอมูลในการทดลอง 2 ชุด คือ ขอมูลการจัดกลุมท่ีไมมีการปรับระบบ
น้ําหนกั (CN) มีจํานวนคุณลักษณะของเอกสารเทากับ 4,395 คํา และจํานวนเอกสารเทากับ 4,806 
ชุดเอกสาร ซ่ึงเก็บอยูในรูปแบบเมตริกซ ดงัตารางท่ี 12 
 
ตารางท่ี 12  ตัวอยางตารางขอมูลการจัดกลุมท่ีไมมีการปรับระบบน้ําหนัก (CN) 
 

เอกสารท่ี คําสําคัญ ความถ่ีของคํา 
1 Food 2 
1 Rice 1 
1 Product 1 
1 Improve 1 
2 Food 1 
2 Rice 1 
2 Product 0 
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ขอมูลอีกชุดคือ ขอมูลการจัดกลุมท่ีมีการปรับระบบน้ําหนัก (CW) มีจํานวนคุณลักษณะ
ของเอกสารเทากับ 4,395 คํา และจํานวนเอกสารเทากับ 4,806 ชุดเอกสาร เชนกัน ซ่ึงเก็บอยูใน
รูปแบบเมตริกซ ดังตารางท่ี 13 
 
ตารางท่ี 13  ตัวอยางตารางขอมูลการจัดกลุมท่ีมีการปรับระบบน้ําหนัก (CW) 
 

เอกสารท่ี คําสําคัญ ความถ่ีของคํา 
1 Food 14.46 
1 Rice 6.35 
1 Product 9.23 
1 Improve 9.42 
2 Food 7.23 
2 Rice 6.35 
2 Product 0 

 
จากตารางท่ี 12 และ ตารางที่ 13 เม่ือพิจารณาถึงความแตกตาง จะพบวา แตละคําสําคัญจะมี

คาน้ําหนกัท่ีตางกัน ดังเชน คําสําคัญท่ี 2 และ 3 ในเอกสารท่ี 1 ท้ัง 2 คํามีความถ่ีเทากับ 1 เหมือนกนั 
แตเม่ือนํามาคิดระบบน้ําหนกัของคํา จะพบวาท้ัง 2 คํามีคาท่ีแตกตางกนั เปนตน ซ่ึงขอมูลท้ังสอง
กลุม จะนําไปใชในการจัดกลุมขอมูลโดยวิธีการแบบ 2 ข้ันตอน ตอไป 
 
3. ผลการทดลองการจัดกลุมขอมูลโดยวิธีการแบบ 2 ขั้นตอน   
 
 การทดลอง เม่ือทําการเตรียมขอมูลท่ีตองการและจัดใหอยูในรูปแบบท่ีเหมาะสมในการทํา
เหมืองขอมูลแลว จึงนําขอมูลท่ีจัดเตรียมมาทําการจัดกลุมขอมูล โดยเทคนิคการจัดกลุมขอมูลแบบ 
2 ข้ันตอน ซ่ึงข้ันตอนแรกจะใชข้ันตอนวธีิ SOM เพื่อหาจํานวนกลุมท่ีเหมาะสม เปนขอมูลนําเขาใน
ข้ันตอนท่ี 2 คือ การเปรียบเทียบวิธีในการจัดกลุมแบบข้ันตอนวิธีเชิงพนัธุกรรมเปรียบเทียบกับ
ข้ันตอนวิธีการจัดกลุมแบบเค-มีน และเลือกวิธีท่ีดีท่ีสุดเพื่อนําไปวเิคราะหผลการทดลองตอไป โดย
สรุปผลการจัดกลุมขอมูลมีดังตอไปนี ้
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วิธีท่ี 1 ขอมูลดานความปลอดภัยอาหารท่ีไมมีการปรับระบบนํ้าหนัก (Clustering with 
Non-Weighted Keyword: CN) 
 

ข้ันตอนท่ี 1 การหาจํานวนกลุมท่ีเหมาะสมในการแบงกลุมโดยใชข้ันตอนวิธี SOM ท่ี
จํานวนกลุมต้ังแต 2-10 กลุม 
 

ข้ันตอนนี้ นําข้ันตอนวิธี SOM มาจัดกลุมขอมูลดานความปลอดภยัอาหาร ซ่ึงมีขอมูล
จํานวน 4,806 ชุดเอกสาร มาจัดกลุมต้ังแต 2-10 กลุมเพื่อหาจํานวนกลุมท่ีเหมาะสม ไดผลการ
ทดลองดังตอไปนี้ 
 
ตารางท่ี 14  ผลการวัดประสิทธิภาพการจดักลุมขอมูลดานความปลอดภัยอาหารโดยขั้นตอนวิธี 

SOM ตั้งแต 2 - 10 กลุม ในขอมูล CN 
 
จํานวนกลุม (Cluster) Variance RMSSTD RS 

2 11.31373 3.36429 0.00090 
3 11.28870 3.36091 0.00311 
4 11.29006 3.36147 0.00299 
5 11.27786 3.36000 0.00407 
6 11.26916 3.35905 0.00484 
7 11.26241 3.35840 0.00543 
8 11.24805 3.35660 0.00670 
9 11.25334 3.35774 0.00623 
10 11.26383 3.35966 0.00531 

 
จากตารางท่ี 14 แสดงใหเหน็ถึงคาความแปรปรวน คา RMSSTD และคา RS เม่ือทําการจัด

กลุมขอมูลโดยใชข้ันตอนวธีิ SOM ระบุจาํนวนกลุมในการจัดกลุมต้ังแต 2 - 10 กลุม  โดยจะสังเกต
ไดวาเม่ือจํานวนกลุมมีคาเทากับ 8 จะมีคาความแปรปรวน คา RMSSTD และคา RS ท่ีดท่ีีสุด คือมี
คาเทากับ  11.24805 3.35660 และ 0.00670 ตามลําดับ เนื่องจากคาความแปรปรวน เม่ือคาท่ีไดยิ่ง
นอยหมายถึงผลการจัดกลุมท่ีดี คา RMSSTD ท่ีนอยหมายถึงผลการจัดกลุมท่ีดี และคา RS ท่ีมากจะ
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จากผลลัพธดังกลาวนี้ ทําใหสามารถสรุปไดวาจํานวนกลุมเทากับ 8 กลุมนั้น เปนผลลัพธท่ี

ดีท่ีสุดที่ไดจากข้ันตอนท่ี 1 ซ่ึงจะนําไปใชในข้ันตอนท่ี 2 คือการเปรียบเทียบการจดักลุมโดย
ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม และ ข้ันตอนวิธีการจัดกลุมขอมูลแบบเค-มีน ตอไป 

 
ข้ันตอนท่ี 2 การแบงกลุมขอมูลโดยเปรียบเทียบการจัดกลุมโดยข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

และ ข้ันตอนวธีิการจัดกลุมแบบเค-มีน 
 
จากทดลองในข้ันตอนท่ี 1 โดยจัดกลุมดวยข้ันตอนวิธี SOM เพื่อหาจํานวนกลุมท่ีเหมาะสม

แลวพบวาจํานวนกลุมเทากับ 8 เหมาะสมท่ีสุด จากนัน้ จึงทดลองจัดกลุมโดยข้ันตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมเปรียบเทียบกับข้ันตอนวิธีการจดักลุมขอมูลแบบเค-มีน ซ่ึงผลของการจัดกลุมแสดงดังนี้ 
 
ตารางท่ี 15  ผลการวัดประสิทธิภาพการจดักลุมขอมูลดานความปลอดภัยอาหาร เม่ือกําหนดจํานวน

กลุมเทากับ 8 กลุม ในขอมูลชุด CN 
 

วิธีการจัดกลุม 
จํานวนกลุม 

(Cluster) 
Variance RMSSTD RS 

Genetic Algorithms 8 10.62939 3.26299 0.06133 
K-Means 8 11.12090 3.33758 0.01793 

 
จากตารางท่ี 15 พบวา ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม ใหผลของการจัดกลุมท่ีดีกวาข้ันตอน

วิธีการจัดกลุมแบบเค-มีน ในทุกวิธีการวัดประสิทธิภาพท่ีนํามาใชวดัผล คือ ใหคาความแปรปรวน
ในข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Variance =10.62939) ใหคาท่ีนอยกวาข้ันตอนวิธีการจดักลุมแบบเค-
มีน (Variance =11.12090)  คา RMSSTD ในข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (RMSSTD=3.26299) ให
คาท่ีนอยกวาข้ันตอนวิธีการจดักลุมแบบเค-มีน (RMSSTD=3.33758) ซ่ึงหมายความวาข้ันตอนวิธี
เชิงพันธุกรรมจะใหผลการจดักลุมท่ีคุณลักษณะขอมูลสมาชิกภายในกลุมมีความใกลเคียงกัน
มากกวาข้ันตอนวิธีการจดักลุมแบบเค-มีน สวนคา RS ในข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (RS=0.06133) 
ใหคาท่ีมากกวาข้ันตอนวิธีการจัดกลุมแบบเค-มีน (RS=0.01793) ซ่ึงหมายความวาข้ันตอนวิธีเชิง
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จากผลการทดลองขางตน มีขอสังเกตคือ RMSSTD และ RS ของแตละข้ันตอนวิธีมีคาท่ี

แตกตางกันไมมากนัก มีขอสงสัยวาคาท่ีไดมีความแตกตางกันหรือไม จงึนําคา RMSSTD และคา 
RS ทําการวัดคา t-Test ทางสถิติ (Ronald, 1995) โดยใชการวัดคา t-Test แบบ Two-Paired Sample 
Test เปรียบเทียบระหวางข้ันตอนวิธี 3 คู คือ ระหวางข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมกับข้ันตอนวิธีเค-มีน 
ระหวางข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมกับข้ันตอนวิธี SOM และระหวางข้ันตอนวิธี SOMกับข้ันตอนวิธี
เค-มีน ซ่ึงผลการทดลองแสดงดังตารางท่ี 16 
 
ตารางท่ี 16  ผลการเปรียบเทียบประสิทธิภาพของข้ันตอนวิธีโดยนําคาของ RMSSTD มาทดสอบ 

Two Paired Sample Test วิธี t-Test ในขอมูล CN โดยการวัดคา RMSSTD 
 
ข้ันตอนวิธี GAs SOM K-Means 
GAs - 0.000 *    0.000 * 
SOM - - 0.058 
K-Means - - - 
หมายเหต:ุ * หมายถึง significant ท่ีระดับนัยสําคัญ 0.05 
 

จากตารางท่ี 16 จึงสรุปไดวา ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมมีคา RMSSTD ท่ีแตกตางกับคา 
RMSSTD จากข้ันตอนวิธี SOM และ ข้ันตอนวิธีเค-มีน ในขณะท่ีการเปรียบเทียบระหวางข้ันตอน
วิธี SOM กับข้ันตอนวิธีเค-มีน มีผลการทํางานท่ีใหคาท่ีไมแตกตางกัน 

 
จากผลการเปรียบเทียบประสิทธิภาพของการจัดกลุมขอมูลขางตนนั้น สามารถสรุปไดวา

ในขอมูล CN ซ่ึงใชขอมูลดานความปลอดภัยอาหารโดยไมใชระบบน้ําหนัก เม่ือนําขอมูลมาจัดกลุม
แบบ 2 ข้ันตอน จะไดจํานวนกลุมเทากับ 8 กลุม และใชข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมในการจัดกลุม จะ
ใหผลการจัดกลุมท่ีดีท่ีสุด 

 
เม่ือนําผลที่ไดมาวิเคราะหผลการจัดกลุมขอมูลดานความปลอดภัยอาหาร พบวา จํานวน

สมาชิกในแตละกลุมเปนไปดังนี ้
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ตารางท่ี 17  แสดงจํานวนสมาชิกและรอยละของการจัดกลุมขอมูลท้ัง 8 กลุมในขอมูล CN 
 

กลุมท่ี จํานวนสมาชิก (รายการ) จํานวนสมาชิก (รอยละ) 
1 34 0.71 
2 18 0.37 
3 307 6.39 
4 1,276 26.55 
5 100 2.08 
6 110 2.29 
7 2,294 47.73 
8 667 13.88 

รวม 4,806 100 
 
 

แผนภาพวงกลมแสดงจํานวนขอมลู (รอยละ) ของการจัดกลุม 

ในขอมลู CN

กลุมที ่2

0.37% กลุมที ่3

6.39%

กลุมที ่1

0.71%

กลุมที ่6

2.29%

กลุมที ่4

26.55%
กลุมที ่5

2.08%

กลุมที ่8

13.88%

กลุมที ่7

47.73%

กลุมที ่1

กลุมที ่2

กลุมที ่3

กลุมที ่4

กลุมที ่5

กลุมที ่6

กลุมที ่7

กลุมที ่8

 
 

ภาพท่ี 23  แผนภาพวงกลมแสดงจํานวนขอมูล (รอยละ) ของการจัดกลุม ในขอมูล CN 
 

ภาพท่ี 23 แสดงถึงผลการจัดกลุมขอมูลดานความปลอดภัยอาหาร ซ่ึงในแตละกลุมนัน้มี
จํานวนสมาชิกแตกตางกันไป โดยกลุมท่ีมีสมาชิกมากท่ีสุดนั้น คือ กลุมท่ี 7 ซ่ึงมีจํานวนสมาชิกมาก



 

57 

 
 เม่ือพิจารณาถึงสมาชิกภายในกลุม เพื่อดูลักษณะเฉพาะของแตละกลุม โดยดูท่ีคําสําคัญท่ี
ปรากฏอยูภายในกลุม พบวาแตละกลุมมีลักษณะดังนี ้
 

กลุมท่ี 1  คําสําคัญท่ีปรากฏอยูมากท่ีสุดในกลุมนี้ ไดแก ผลไม การแปรรูปผลไม ลําไย 
กลุมท่ี 2  คําสําคัญท่ีปรากฏอยูมากท่ีสุดในกลุมนี้ ไดแก ดิน จุลินทรีย 
กลุมท่ี 3  คําสําคัญท่ีปรากฏอยูมากท่ีสุดในกลุมนี้ ไดแก น้ํา สัตวน้ํา กุง ปลา พันธุกรรม 
กลุมท่ี 4 คําสําคัญท่ีปรากฏอยูมากท่ีสุดในกลุมนี้ ไดแก ขาว การพัฒนาคุณภาพ โรค การ

เจริญเติบโต 
กลุมท่ี 5 คําสําคัญท่ีปรากฏอยูมากท่ีสุดในกลุมนี้ ไดแก ความเปนกรด แบคทีเรีย สารพิษ 

สารปนเปอน 
กลุมท่ี 6 คําสําคัญท่ีปรากฏอยูมากท่ีสุดในกลุมนี้ ไดแก การเล้ียงสัตว ประมง ทะเล อาหาร

สัตว 
กลุมท่ี 7 คําสําคัญท่ีปรากฏอยูมากท่ีสุดในกลุมนี้ ไดแก อาหาร (Food Science) 
กลุมท่ี 8 คําสําคัญท่ีปรากฏอยูมากท่ีสุดในกลุมนี้ ไดแก การเก็บรักษาผลผลิต คุณภาพ

ผลผลิต 
 
วิธีท่ี 2 ขอมูลดานความปลอดภัยอาหารท่ีมีการปรับระบบนํ้าหนัก (Clustering with Weighted 
Keyword: CW) 
 
 ข้ันตอนท่ี 1 การหาจํานวนกลุมท่ีเหมาะสมในการแบงกลุมโดยใชข้ันตอนวิธี SOM ท่ี
จํานวนกลุมต้ังแต 2-10 กลุม 
 

ข้ันตอนนี้ นําข้ันตอนวิธี SOM มาจัดกลุมขอมูลดานความปลอดภยัอาหาร ซ่ึงมีขอมูล
จํานวน 4,806 ชุดเอกสาร มาจัดกลุมต้ังแต 2-10 กลุมเพื่อหาจํานวนกลุมท่ีเหมาะสม ไดผลการ
ทดลองดังตอไปนี้ 
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ตารางท่ี 18  ผลการวัดประสิทธิภาพการจดักลุมขอมูลดานความปลอดภัยอาหารโดยขั้นตอนวิธี 
SOM ตั้งแต 2 - 10 กลุม ในขอมูล CW 

 
จํานวนกลุม (Cluster) Variance RMSSTD RS 

2 11.28420 3.35989 0.00351 
3 11.22112 3.35084 0.00908 
4 10.81862 3.29054 0.04462 
5 10.80729 3.28915 0.04562 
6 10.80205 3.28870 0.04609 
7 10.78500 3.28645 0.04759 
8 10.66008 3.26770 0.05862 
9 10.73855 3.28005 0.05169 
10 11.25879 3.35891 0.00575 

 
จากตารางท่ี 18 แสดงใหเหน็ถึงคาความแปรปรวน คา RMSSTD และคา RS เม่ือทําการจัด

กลุมขอมูลโดยใชข้ันตอนวธีิ SOM ระบุจาํนวนกลุมในการจัดกลุมต้ังแต 2 - 10 กลุม โดยสังเกตได
วาเม่ือจํานวนกลุมมีคาเทากบั 8 จะมีคาความแปรปรวน คา RMSSTD และคา RS ท่ีดท่ีีสุด คือมีคา
ความแปรปรวนเทากับ 10.66008 คา RMSSTD เทากับ 3.26770 และคา RS เทากับ 0.05862 
เนื่องจากคาความแปรปรวน เมื่อคาท่ีไดนอยหมายถึงผลการจัดกลุมท่ีดี ในทํานองเดียวกัน คา 
RMSSTD ท่ีนอยหมายถึงผลการจัดกลุมท่ีดี และคา RS ท่ีมากจะหมายถึงใหผลการจดักลุมท่ีดี 
ดังนั้นจึงเลือกจํานวนกลุมท่ีเหมาะสมเทากบั 8 กลุม เนื่องจากมีตวัวัดประสิทธิภาพท่ีใหผลดีท่ีสุดทั้ง 
3 คาการวัดผล ณ จํานวนกลุมเทากับ 8  

 
จากผลลัพธดังกลาว ทําใหสามารถสรุปไดวาจํานวนกลุมเทากับ 8 กลุมนั้น เปนผลลัพธท่ีดี

ท่ีสุดที่ไดจากขั้นตอนท่ี 1 ซ่ึงจะนําไปใชในข้ันตอนท่ี 2 คือการเปรียบเทียบการจัดกลุมโดยข้ันตอน
วิธีเชิงพันธุกรรม และ ข้ันตอนวิธีการจดักลุมขอมูลแบบเค-มีน ตอไป 

 
ข้ันตอนท่ี 2 การแบงกลุมขอมูลโดยเปรียบเทียบการจัดกลุมโดยข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

และ ข้ันตอนวธีิการจัดกลุมแบบเค-มีน 
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จากทดลองในข้ันตอนท่ี 1 โดยจัดกลุมดวยข้ันตอนวิธี SOM เพื่อหาจํานวนกลุมท่ีเหมาะสม
แลวพบวาจํานวนกลุมเทากับ 8 เหมาะสมท่ีสุด จากนัน้ จึงทดลองจัดกลุมโดยข้ันตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมเปรียบเทียบกับข้ันตอนวิธีการจดักลุมขอมูลแบบเค-มีน ซ่ึงผลของการจัดกลุมแสดงดังนี้ 
 
ตารางท่ี 19  ผลการวัดประสิทธิภาพการจดักลุมขอมูลดานความปลอดภัยอาหาร เม่ือกําหนดจํานวน

กลุมเทากับ 8 กลุม ในขอมูล CW โดยการวัดคา RMSSTD 
 

วิธีการแบงกลุม 
จํานวนกลุม 

(Cluster) 
Variance RMSSTD RS 

Genetic Algorithms 8 10.60892 3.25985 0.06314 
K-means 8 10.73131 3.27860 0.05233 

 
จากตารางท่ี 19 พบวา ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม ใหผลของการจัดกลุมท่ีดีกวาข้ันตอน

วิธีการจัดกลุมแบบเค-มีน ในทุกวิธีการวัดประสิทธิภาพท่ีนํามาใชวดัผล คือ ใหคาความแปรปรวน
ในข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Variance =10.60892) ใหคาท่ีนอยกวาข้ันตอนวิธีการจดักลุมแบบเค-
มีน (Variance =10.73131)  คา RMSSTD ในข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (RMSSTD=3.25985) ให
คาท่ีนอยกวาข้ันตอนวิธีการจดักลุมแบบเค-มีน (RMSSTD=3.27860) ซ่ึงหมายความวาข้ันตอนวิธี
เชิงพันธุกรรมจะใหผลการจดักลุมท่ีสมาชิกภายในกลุมอยูใกลกนักวาข้ันตอนวิธีการจดักลุมแบบ
เค-มีน สวนคา RS ในข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (RS=0.06314) ใหคาท่ีมากกวาข้ันตอนวิธีการจัด
กลุมแบบเค-มีน (RS=0.05233) ซ่ึงหมายความวาข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมจะใหผลการจัดกลุมท่ีแต
ละกลุมจะอยูหางกันมากกวาข้ันตอนวิธีการจัดกลุมแบบเค-มีน 

 
เชนเดยีวกับการทดลองในขอมูล CN เม่ือนําผลการทดลองขางตนมาทําการวัดคา t-Test 

แบบ Two-Paired Sample Test เปรียบเทียบระหวางข้ันตอนวิธี 3 คู คือ ระหวางข้ันตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมกับข้ันตอนวิธีเค-มีน ระหวางข้ันตอนวิธีเชิงพนัธุกรรมกับข้ันตอนวิธี SOM และระหวาง
ข้ันตอนวิธี SOMกับข้ันตอนวิธีเค-มีน ไดผลการทดลองแสดงดังตารางท่ี 20 
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ตารางท่ี 20  ผลการเปรียบเทียบประสิทธิภาพของข้ันตอนวิธีโดยนําคาของ RMSSTD มาทดสอบ 
Two Paired Sample Test วิธี t-Test ในขอมูล CW 

 
ข้ันตอนวิธี GAs SOM K-Means 
GAs - 0.736 0.170 
SOM - - 0.345 
K-Means - - - 

 
จากตารางท่ี 20 สรุปไดวา เม่ือนําขอมูลมาปรับคาน้ําหนักของคําสําคัญ จะทําใหคา 

RMSSTD ของท้ัง 3 ข้ันตอนวิธี มีคาไมแตกตางกันมาก เนื่องจากการปรับคาน้ําหนกัจะทําใหผลการ
จัดกลุมของข้ันตอนวิธี SOM และข้ันตอนวิธีเค-มีน มีผลการจัดกลุมท่ีดีข้ึนมาก ในขณะท่ีผลของ
ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมดีข้ึนเพียงเล็กนอย 

  
จากผลการเปรียบเทียบประสิทธิภาพของการจัดกลุมขอมูลขางตนนั้น สามารถสรุปไดวา

ในขอมูล CW ซ่ึงใชขอมูลดานความปลอดภัยอาหารโดยนําระบบน้ําหนักมาใช เม่ือนําขอมูลมาจัด
กลุมแบบ 2 ข้ันตอน จะไดจาํนวนกลุมเทากับ 8 กลุม และใชข้ันตอนวธีิเชิงพันธุกรรมในการจดักลุม 
จะใหผลการจดักลุมท่ีดีท่ีสุด 

 
เม่ือนําผลที่ไดมาวิเคราะหผลการจัดกลุมขอมูลดานความปลอดภัยอาหาร พบวา จํานวน

สมาชิกในแตละกลุมเปนไปดังนี ้
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ตารางท่ี 21  แสดงจํานวนสมาชิกและรอยละของการจัดกลุมขอมูลท้ัง 8 กลุมในขอมูล CW 
 

กลุมท่ี จํานวนสมาชิก (รายการ) จํานวนสมาชิก (รอยละ) 
1 1 0.02 
2 90 1.87 
3 30 0.62 
4 2,488 51.77 
5 95 1.98 
6 160 3.33 
7 1808 37.62 
8 134 2.79 

รวม 4,806 100 
 
 

แผนภาพวงกลมแสดงจํานวนขอมูล (รอยละ) ของการจัดกลุม 

ในขอมูล CW

กลุมที ่7

37.62%

กลุมที ่8

2.79%

กลุมที ่5

1.98%

กลุมที ่4

51.77%

กลุมที ่6

3.33%

กลุมที ่1

0.02% กลุมที ่3

0.62%

กลุมที ่2

1.87%
กลุมที่ 1

กลุมที่ 2

กลุมที่ 3

กลุมที่ 4

กลุมที่ 5

กลุมที่ 6

กลุมที่ 7

กลุมที่ 8

 
 

ภาพท่ี 24  แผนภาพวงกลมแสดงจํานวนขอมูล (รอยละ) ของการจัดกลุมในขอมูล CW 
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ภาพท่ี 24 แสดงถึงผลการจัดกลุมขอมูลดานความปลอดภัยอาหาร ซ่ึงในแตละกลุมนัน้มี
จํานวนสมาชิกแตกตางกันไป โดยกลุมท่ีมีสมาชิกมากท่ีสุดนั้น คือ กลุมท่ี 4 ซ่ึงมีจํานวนสมาชิกมาก
ท่ีสุด รอยละ 51.77 รองลงมาคือกลุมท่ี 7 และ6 ตามลําดับ โดยมีจํานวนสมาชิกรอยละ 37.62 และ 
3.33 ตามลําดับ สวนกลุมท่ีมีจํานวนสมาชิกนอยท่ีสุดคือกลุมท่ี 1 โดยมีสมาชิกรอยละ 0.02 ของ
จํานวนสมาชิกท้ังหมด 
 
 เม่ือพิจารณาถึงสมาชิกภายในกลุม เพื่อดูลักษณะเฉพาะของแตละกลุม โดยดูท่ีคําสําคัญท่ี
ปรากฏอยูภายในกลุม พบวาแตละกลุมมีลักษณะดังนี ้
 

กลุมท่ี 1 คําสําคัญท่ีปรากฏอยูมากท่ีสุดในกลุมนี้ ไดแก แกมมา อไรซานอล ไขสบู น้ํามัน
รําขาว 

กลุมท่ี 2 คําสําคัญท่ีปรากฏอยูมากท่ีสุดในกลุมนี้ ไดแก ถ่ัว ถ่ัวลิสง พืช พันธุกรรม 
กลุมท่ี 3 คําสําคัญท่ีปรากฏอยูมากท่ีสุดในกลุมนี้ ไดแก ขอนแกน พฤติกรรม การบริโภค 
กลุมท่ี 4 คําสําคัญท่ีปรากฏอยูมากท่ีสุดในกลุมนี้ ไดแก อาหาร (Food Science) ปลา ขาว 

โรค 
กลุมท่ี 5 คําสําคัญท่ีปรากฏอยูมากท่ีสุดในกลุมนี้ ไดแก น้ํามัน ปาลม ไขมัน น้ํามันหอม

ระเหย 
กลุมท่ี 6 คําสําคัญท่ีปรากฏอยูมากท่ีสุดในกลุมนี้ ไดแก การเล้ียงกุง กุลาดํา กามกราม 
กลุมท่ี 7 คําสําคัญท่ีปรากฏอยูมากท่ีสุดในกลุมนี้ ไดแก การเจริญเติบโต การเล้ียง การรักษา

คุณภาพ 
กลุมท่ี 8 คําสําคัญท่ีปรากฏอยูมากท่ีสุดในกลุมนี้ ไดแก ไก เนื้อไก ไข 

 
 จากการทดลองการจัดกลุมกบัขอมูลท้ัง 2 วิธี สามารถเปรียบเทียบผลการทดลองการจัด
กลุมแบบ 2 ข้ันตอนไดดังนี ้
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ตารางท่ี 22  แสดงการเปรียบเทียบผลการทดลองการจัดกลุมระหวางขอมูล CN และขอมูล CW 
 
การเปรียบเทียบ CN CW 
จํานวนกลุมท่ีแบงได 8 8 
คาความแปรปรวน 10.62939 10.60892 
คา RMSSTD 3.26299 3.25985 
คา RS 0.06133 0.06314 
ข้ันตอนวิธีท่ีใหผลการทดลองที่ดีท่ีสุด GAs GAs 
 

จากตารางท่ี 22 พบวาขอมูลท้ัง 2 วิธี ใหผลการจัดกลุมท่ีดีท่ีสุดที่ 8 กลุมเทากัน และ
ข้ันตอนวิธีท่ีดท่ีีสุดในการทดลองคือ การจัดกลุมโดยใชข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม แตผลการทดลอง
ในคาความแปรปรวน คา RMSSTD และ คา RS ในขอมูล CW ใหผลที่ดีกวาขอมูลในCN ท้ัง 3 คา 
คือ คาความแปรปรวนใน CW (Variance=10.60892) นอยกวา ใน CN (Variance=10.62939) คา 
RMSSTD ใน CW (RMSSTD=3.25985) นอยกวา ใน CN (RMSSTD=3.26299) และคา RS ใน CW 
(RS=0.06314) มากกวา ใน CN (RS=0.06133) 

 
เม่ือพิจารณาเปรียบเทียบถึงผลของการจัดกลุมของขอมูลท่ีนําระบบนํ้าหนักของคํามาใชกับ

ขอมูลท่ีไมใชระบบน้ําหนักของแตละข้ันตอนวิธีพบวา การใชระบบน้าํหนักจะทําใหการจัดกลุม
ของท้ัง 3 ข้ันตอนวิธี ไดผลทีด่ีข้ึน ดังตารางท่ี 23 
 
ตารางท่ี 23  แสดงการเปรียบเทียบประสิทธิภาพของการจัดกลุมท่ีเพิ่มข้ึนหลังปรับระบบน้ําหนัก

ของคํา 
 

Variance RMSSTD RS 
ข้ันตอน 
วิธี CN CW 

คา
ลดลง 

CN CW 
คา

ลดลง 
CN CW 

คา 
เพิ่มข้ึน 

GA 10.62939 10.60892 0.19 % 3.26299 3.25985 0.09 % 0.06133 0.06314 2.95 %  
KM 11.12090 10.73131 3.50 %  3.33758 3.27860 1.76 %  0.01793 0.05233 191.18 %  
SOM 11.24805 10.66008 5.22 %  3.35660 3.26770 2.64 %  0.00670 0.05862 774.92 %  
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 จากตารางท่ี 23 พบวา เม่ือนาํระบบปรับน้าํหนักมาใชในการทดลอง ข้ันตอนวิธี SOM 
ประสิทธิภาพเพิ่มข้ึนมากท่ีสุด คือคาความแปรปรวนมีคาลดลง 5.22 % คา RMSSTD มีคาลดลง 
2.64 % และคา RS มีคาเพิ่มข้ึน 774.92 % รองลงมาคือข้ันตอนวิธีการจดักลุมแบบเค-มีน คาความ
แปรปรวนมีคาลดลง 3.50 % คา RMSSTD มีคาลดลง 1.76 % และคา RS มีคาเพิ่มข้ึน 191.18 % 
และสุดทายคือข้ันตอนวิธีเชิงพนัธุกรรมใหประสิทธิภาพเพ่ิมข้ึนนอยท่ีสุดคือ คาความแปรปรวนมี
คาลดลง 0.19 % คา RMSSTD มีคาลดลง 0.09 % และคา RS มีคาเพิ่มข้ึน 2.95 % โดยท่ีคาความ
แปรปรวนท่ีนอยหมายถึงประสิทธิภาพท่ีดข้ึีน ในทํานองเดียวกัน คา RMSSTD ท่ีนอยลงหมายถึง
ประสิทธิภาพท่ีดีข้ึน และคา RS ท่ีมากข้ึนหมายถึงประสิทธิภาพท่ีดีข้ึน 

 
เม่ือทําการจับเวลาท่ีใชในการทดลอง และจํานวนรอบการทํางานของท้ัง 3 ข้ันตอนวิธี แลว

นํามาคํานวณหาคาเฉล่ีย ไดผลดังนี้ 
 

ตารางท่ี 24  แสดงการเปรียบเทียบเวลาและจํานวนรอบการทํางานท่ีใชในแตละข้ันตอนวิธี 
 

ข้ันตอนวิธี 
จํานวนรอบการ

ทํางาน 
เวลาท่ีใช 

เฉล่ียเวลาท่ีใชตอรอบ 
(วินาที) 

ความ
ซับซอนดาน

เวลา * 
GAs 100 153 นาที 12 วนิาที 91.93 O(n2) 
K-Means 23 4 นาที 17 วินาที 11.19 O(n) 
SOM 66 12 นาที 26 วินาที 11.30 O(n) 
 
หมายเหตุ  * n คือ จํานวนขอมูลท้ังหมด 

 
ซ่ึงข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมจะใชเวลาและจํานวนรอบมากท่ีสุดคือ 91.93 วินาทีตอรอบ 

เนื่องจากกําหนดจํานวนรอบการทํางานท่ี 100 รอบเสมอ สวนข้ันตอนวิธีเค-มีน จะใชเวลาและ
จํานวนรอบนอยท่ีสุด และใชเวลาเฉล่ียตอรอบนอยท่ีสุดคือ 11.19 วินาทีตอรอบ ซ่ึงเปนไปตามคา 
Time Complexity ของข้ันตอนวิธี 

 
เม่ือพิจารณาถึงเวลาและผลของจํานวนกลุมท่ีไดเม่ือทดลองจัดกลุมโดยข้ันตอนวิธี SOM 

รวมกับข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม ในการจัดกลุมขอมูลดานความปลอดภัยอาหารท่ีจํานวนกลุมต้ังแต 
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ตารางท่ี 25  เปรียบเทียบเวลาและผลของจํานวนกลุมท่ีไดในการจัดกลุมของการใชข้ันตอนวิธี 

SOM รวมกับข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมกับการใชข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเพียงวิธีเดยีว 
ท่ีจํานวนกลุมตั้งแต 2-10 กลุม 

 
ข้ันตอนวิธี จํานวนกลุมท่ีได เวลาท่ีใชในการทดลอง 
SOM กับ GA 8 4 ช่ัวโมง 15 นาที 29 วินาที 
GA 8 20 ช่ัวโมง 28 นาที 4 วินาที 
 

จากตารางท่ี 25 เม่ือเปรียบเทียบจํานวนกลุมท่ีไดจากการจัดกลุมขอมูลดานความปลอดภัย
อาหาร พบวาการจัดกลุมโดยข้ันตอนวิธี SOM รวมกับข้ันตอนวิธีเชิงพนัธุกรรมและการจัดกลุมโดย
ใชข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเพียงวิธีเดียว ใหผลของจํานวนกลุมท่ีเทากนัคือ 8 กลุม และเม่ือ
เปรียบเทียบเวลาท่ีใชในการทํางาน พบวา การจัดกลุมโดยข้ันตอนวิธี SOM รวมกับข้ันตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมจะใชเวลาในการจดักลุมเทากับ 4 ช่ัวโมง 15 นาที 29 วินาที ซ่ึงนอยกวาการจัดกลุมโดย
ใชข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเพียงวิธีเดียวท่ีใชเวลาเทากับ 20 ช่ัวโมง 28 นาที 4 วินาที 

 
สุดทายเม่ือเปรียบเทียบผลการทดลองกับงานวิจยักอนหนา โดยทําการทดลองเปรียบเทียบ

กับการจัดกลุมดานความปลอดภัยอาหารท่ีจํานวนกลุมเทากับ 8 และวัดประสิทธิภาพโดยใชคา
ความแปรปรวน คา RMSSTD และคา RS ไดผลดังตารางท่ี 26 
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ตารางท่ี 26  เปรียบเทียบผลการจัดกลุมกับงานวิจยักอนหนาท่ีจํานวนกลุมเทากับ 8 ในการจัดกลุม
ขอมูลดานความปลอดภัยอาหาร 

 
Variance RMSSTD RS 

ผูทดลอง 
ข้ันตอน 
วิธี CN CW CN CW CN CW 

Wongkot 
(2008) 

SOM กับ 
GA 

10.62940 10.60892 3.26299 3.25985 0.06133 0.06314

Chaimeun 
(2005) 

SOM กับ 
K-Means 

11.12090 10.73131 3.33758 3.27860 0.01793 0.05233

Maulik 
(2000) 

GA 10.83193 10.63944 3.29393 3.26453 0.04345 0.06045

  
จากตารางท่ี 26 เม่ือเปรียบเทียบผลการทดลองนี้ กับการใชข้ันตอนวธีิของงานวิจัยกอน

หนาโดยใชขอมูลชุดเดียวกนั พบวาข้ันตอนวิธีท่ีนําเสนอคือการใช SOM รวมกับข้ันตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมท่ีมีการคํานวณคาความเหมาะสมใหม ใหผลการจัดกลุมท่ีดท่ีีสุด โดยใหคาความ
แปรปรวนในขอมูล CN เทากับ 10.62940 ในขอมูล CW เทากับ 10.60892 คา RMSSTD ในขอมูล 
CN เทากับ 3.26299 ในขอมูล CW เทากับ 3.25985 และคา RS ในขอมูล CN เทากับ 0.06133 ใน
ขอมูล CW เทากับ 0.06314 
  

วิจารณ 

 
 งานวิจยัท่ีนําเสนอนี้เปนการนําเทคนิคการจัดกลุมแบบ 2 ข้ันตอนมาปรับปรุงประสิทธิภาพ
ในการจดักลุมขอมูลดานความปลอดภัยอาหารโดยใชคําสําคัญเปนตัวแทนของเอกสาร และหา
ลักษณะเฉพาะขอมูลในแตละกลุมโดยใชชุดขอมูลแบบท่ีมีการใชระบบน้ําหนกัของคําและไมใช
ระบบน้ําหนักของคํา 
 
 สําหรับงานวิจยันี้ข้ันตอนแรก ไดนําขอมูลดานความปลอดภัยอาหารมาทําการจัดกลุมโดย
ใชข้ันตอนวิธี SOM เพื่อหาจาํนวนกลุมท่ีเหมาะสม พบวา ในชุดขอมูลที่ไมมีการนําระบบน้ําหนัก
ของคํามาใช จากตารางท่ี 14 จะไดจํานวนกลุมท่ีเหมาะสมที่สุดเทากับ 8 เชนเดยีวกับในชุดขอมูลท่ี
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 ในข้ันตอนตอมาเปนการเปรียบเทียบการจดักลุมโดยใชข้ันตอนวิธีเชิงพนัธุกรรม
เปรียบเทียบกบัข้ันตอนวิธีการจัดกลุมแบบเค-มีน เพื่อหาข้ันตอนวิธีท่ีเหมาะสมท่ีใหผลของการจัด
กลุมท่ีดีท่ีสุด เพื่อนํามาใชในการวิเคราะหการจัดกลุมตอไป พบวา ในชุดขอมูลท่ีไมมีการนําระบบ
น้ําหนกัของคํามาใช จากตารางท่ี 15 ผลการจัดกลุมโดยข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมใหผลการจัดกลุมท่ี
ดีกวาการจัดกลุมโดยใชข้ันตอนวิธีการจดักลุมแบบเค-มีน และในชุดขอมูลท่ีนําระบบนํ้าหนกัของ
คํามาใช จากตารางท่ี 19 พบวา ผลการจัดกลุมโดยข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมใหผลการจัดกลุมท่ีดกีวา
การจัดกลุมโดยใชข้ันตอนวธีิการจัดกลุมแบบเค-มีน เชนเดียวกัน 
 
 เม่ือเปรียบเทียบถึงผลของการจัดกลุมของขอมูลท่ีนาํระบบน้ําหนกัของคํามาใชกับขอมูลท่ี
ไมใชระบบน้ําหนักจากตารางท่ี 23 พบวา ผลของการจัดกลุมขอมูลท่ีนําระบบนํ้าหนกัของคํามาใช
ใหผลท่ีดีกวาชุดขอมูลท่ีไมมีการนําระบบน้ําหนกัของคํามาใชท้ัง 3 ข้ันตอนวิธี โดยข้ันตอนวิธี 
SOM ประสิทธิภาพเพิ่มข้ึนมากท่ีสุด รองลงมาคือข้ันตอนวิธีการจดักลุมแบบเค-มีน และสุดทายคือ
ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมใหประสิทธิภาพเพิ่มข้ึนนอยท่ีสุด ซ่ึงสงผลใหการเปรียบเทียบท้ัง 3 
ข้ันตอนวิธี ในตารางท่ี 20 พบวาท้ัง 3 ข้ันตอนวิธี ไมมีความแตกตางกันมากเม่ือนําขอมูลมาปรับ
น้ําหนกัของคํา 
 
 เม่ือพิจารณาถึงเวลาท่ีใชและจํานวนรอบการทํางานของท้ัง 3 ข้ันตอนวิธี คือ ข้ันตอน
วิธีการจัดกลุมแบบ SOM ข้ันตอนวิธีเชิงพนัธุกรรม และข้ันตอนวิธีการจัดกลุมแบบเค-มีน พบวา
ข้ันตอนวิธีการจัดกลุมแบบเค-มีนใชจาํนวนรอบและเวลานอยท่ีสุด โดยท่ีข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม
ใชเวลามากท่ีสุดแตมีการกําหนดจํานวนรอบการทํางานท่ี 100 รอบเสมอ และข้ันตอนวิธีการจดั
กลุมแบบเค-มีนมีเวลาเฉล่ียตอรอบการทํางานนอยท่ีสุด สวนข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมมีเวลาเฉล่ีย
ตอรอบมากท่ีสุด 
 

จากการเปรียบเทียบเร่ืองเวลาและผลของจํานวนกลุมท่ีไดเม่ือทดลองจัดกลุมโดยข้ันตอน
วิธี SOM รวมกับข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม ในการจดักลุมขอมูลดานความปลอดภยัอาหารท่ีจํานวน
กลุมต้ังแต 2-10 กลุม เปรียบเทียบกับการใชข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเพียงวิธีเดียว ดังตารางท่ี 25 
พบวาการจดักลุมโดยข้ันตอนวิธี SOM รวมกับข้ันตอนวธีิเชิงพันธุกรรมและการจดักลุมโดยใช
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 สุดทายเม่ือเปรียบเทียบผลการทดลองจัดกลุมกับงานวิจยักอนหนา พบวาการใชข้ันตอนวิธี 
SOM รวมกับข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมท่ีมีการคํานวณคาความเหมาะสมโดยใชคา RMSSTD และ
คา RS ใหผลการทดลองท่ีดีกวาการใชข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมท่ีใชผลรวมของระยะหางของขอมูล
กับจุดศูนยกลางกลุม และข้ันตอนวิธี SOM รวมกับข้ันตอนวิธีเค-มีน 
 
 



สรุปและขอเสนอแนะ 
 

 สรุป 
 
 การจัดกลุมขอมูลดานความปลอดภัยอาหารโดยใชคําสําคัญเปนตัวแทนของเอกสารดวย
วิธีการแบบ 2 ข้ันตอน คือใชข้ันตอนวิธี SOM เพื่อหาจํานวนกลุมมาใชในข้ันตอนตอไปคือ
เปรียบเทียบข้ันตอนวิธีเชิงพนัธุกรรมกับข้ันตอนวิธีการจดักลุมแบบเค-มีน และนําคําสําคัญมาใช
เปนตัวแทนของเอกสาร ทดลองเปรียบเทียบกับการนําระบบน้ําหนกัของคํามาใชในการปรับ
น้ําหนกัของคําสําคัญ พบวาการจัดกลุมขอมูลดวยการใชระบบน้ําหนักและไมใชระบบน้ําหนกั
ใหผลการจัดกลุมท่ี 8 กลุม และข้ันตอนวิธีท่ีดีท่ีสุดคือข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 
 
 เม่ือเปรียบเทียบผลการจัดกลุมระหวางชุดขอมูลท่ีมีการใชระบบน้ําหนักและไมใชระบบ
น้ําหนกัพบวา ชุดขอมูลท่ีมีการปรับระบบน้ําหนกัใหผลการจัดกลุมท่ีดีกวาชุดขอมูลท่ีไมมีการปรับ
ระบบน้ําหนักในการทดสอบกับวิธีการแบบ 2 ข้ันตอน คือ SOM กับเค-มีน และ SOM กับ ข้ันตอน
วิธีเชิงพันธุกรรม 
 
 เม่ือเปรียบเทียบผลการทดลองในทางสถิติโดยการทดสอบ Two Paired Sample Test วิธี t-
Test โดยใชคาของ RMSSTD เพื่อทดสอบความแตกตางของแตละข้ันตอนวิธี พบวา ชุดขอมูลท่ีไม
มีการใชระบบน้ําหนกั ข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม มีผลการทดสอบท่ีแตกตางกับข้ันตอนวิธี SOM 
และข้ันตอนวธีิการจัดกลุมแบบเค-มีน อยางมีนัยสําคัญ สําหรับชุดขอมูลท่ีมีการใชระบบนํ้าหนกั
พบวา ท้ัง 3 ข้ันตอนวิธี มีผลการทดสอบท่ีไมแตกตางกัน เนื่องจาก ชุดขอมูลท่ีมีการปรับระบบ
น้ําหนกั จะทําใหผลการจัดกลุมของข้ันตอนวิธี SOM และข้ันตอนวิธีการจัดกลุมแบบเค-มีน มี
ประสิทธิภาพท่ีดีข้ึนมากกวาประสิทธิภาพท่ีดีข้ึนของข้ันตอนวิธีเชิงพนัธุกรรม 
 
 การเปรียบเทียบเวลาท่ีใชในการทดลองและจํานวนรอบการทํางานของการจัดกลุมพบวา 
ข้ันตอนวิธีการจัดกลุมแบบเค-มีนมีเวลาเฉล่ียตอรอบการทํางานนอยท่ีสุด สวนข้ันตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมมีเวลาเฉล่ียตอรอบมากท่ีสุด 
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 การจัดกลุมขอมูลดานความปลอดภัยของอาหารโดยวิธีการแบบ 2 ข้ันตอนคือ ข้ันตอนวิธี 
SOM รวมกับข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรม ใชเวลาในการจัดกลุมลดลงเม่ือเทียบกับการใชข้ันตอนวิธี
เชิงพันธุกรรมเพียงวิธีเดียว 
 

 ขอเสนอแนะ 

 
ในงานวิจยันี้ มุงเนนในการปรับปรุงประสิทธิภาพการจดักลุมเอกสาร ซ่ึงประเมินผลโดย 

วัดความใกลเคียงกันของเอกสารท่ีไดรับการจัดกลุม ซ่ึงไมไดมุงเนนท่ีเวลาท่ีใชในการทํางาน ผล
การทดลองพบวาข้ันตอนวธีิเชิงพันธุกรรมเปนวิธีท่ีมีประสิทธิภาพดท่ีีสุด แตใชเวลาท่ีนานมากกวา
ข้ันตอนวิธีอ่ืนๆ แนวทางในการศึกษาตอไปคือ ปรับปรุงเร่ืองเวลาการทํางานในข้ันตอนวิธีเชิง
พันธุกรรม เชนการใชข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบบีบอัดแทนข้ันตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบเดิม
เปนตน 

 
ขอสังเกตท่ีไดจากการทดลองคือเม่ือพิจารณาถึงลักษณะเฉพาะของการจัดกลุมของชุด

ขอมูลท้ัง 2 ชุด โดยพิจารณาคําสําคัญท่ีปรากฏอยูภายในกลุม พบวา ชุดขอมูลท่ีไมมีการนําระบบ
น้ําหนกัของคํามาใช ลักษณะของกลุมท่ีไดจะเปนลักษณะเชิงกวาง เชน การเล้ียงสัตว ผลไม 
คุณภาพผลผลิต เปนตน สวนชุดขอมูลท่ีนาํระบบน้ําหนกัของคํามาใชจะทําใหผลการจัดกลุมมี
ลักษณะในเชิงลึก หรือกลุมเฉพาะ เชนกลุมของ ไก กุง น้ํามัน เปนตน ซ่ึงทําใหเราสามารถเลือกได
วาจะนําระบบน้ําหนกัของคํามาใชหรือไม ข้ึนอยูกับความตองการของผลในการจัดกลุม ถาตองการ
ผลการจัดกลุมในเชิงลึกควรนําระบบน้ําหนักของคํามาใช และถาตองการผลการจัดกลุมในลักษณะ
เชิงกวาง ไมจําเปนตองใชระบบน้ําหนกัของคํา จึงเปนจดุท่ีนาสนใจในการวิจยัถึงความสัมพันธของ
เอกสารภายในกลุมในกรณีท่ีใชระบบน้ําหนักกับไมใชระบบนํ้าหนักในการปรับปรุงน้ําหนกัของคํา
สําคัญของเอกสารสําหรับการจัดกลุมตอไป 
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