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유전자 알고리즘 기반 용어 중의성 분석

Analysis of Term Ambiguity based on Genetic Algorithm

김정준*, 정성택**, 박정민***

Jeong-Joon Kim*, Sung-Taek Chung**, Jeong-Min Park***

요  약  최근 인터넷 미디어의 발달로 웹상에 수많은 문서자료들이 기하급수적으로 늘어나게 되었다. 이러한 자료들은 

대부분 텍스트에 의해 그 내용이 무엇인지를 설명하고 있고 이에 따라 분류된다. 그러나 텍스트가 가지는 의미는 모호

하게 해석되어질 여지가 많고 이를 정확히 해석하기 위해서는 다각도로 이를 살펴봐야 한다. 기존의 분류 방법에서는 

단순히 텍스트의 출현만을 가지고 분류를 하였다. 따라서, 본 논문에서는 이를 유전자 알고리즘과 토픽추출을 기반으로 

하여 용어 중의성을 분석하고 이를 단편화한 클러스터링 시스템을 구현하였다. 마지막으로 구현된 결과물을 토대로 기

존의 방법과 비교하여 본 논문의 성능을 평가하였다.

Abstract  Recently, with the development of Internet media, many document materials have become exponentially 
increasing on the web. These materials are described, and the information on what is the most by this text are 
classified according. However, the text has meant that many have room for ambiguous interpretation must look at 
it from various angles in order to interpret them correctly. In conventional classification methods it was simply a 
classification only have the appearance of the text. In this paper, we analyze it in terms genetic algorithm and 
local preserving based techniques and implemented a clustering system fragmentation them. Finally, the performance 
of this paper was evaluated based on the implementation results compared to traditional methods.
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Ⅰ. 서  론

최근에 인터넷미디어의 발전으로 다양한 매체들이 인

터넷 상에 널리 퍼지게 되었으며 이러한 다양한 미디어 

정보는 텍스트를 기반으로 정보의 내용을 표시하고 있으

며, 이를 하나의 문서로 볼 수 있다. 이러한 다양한 문서

를 분류 관리하기 위한 연구가 지속적으로 진행 중이

다.[1,8,9]. 대표적인 문서 분류 방법으로 용어간의 상호 연

관성을 측정하여 카테고리를 구성하고 이를 기반으로 분

류하는 잠재 의미 분석(Latent Semantic Analysis) 기법

이 대표적이다. 그러나 잠재 의미 분석 기법은 용어간의 

상호연관성을 측정하기에 적합하지만 용어의 의미 내용

을 파악하기는 힘들다. 즉, 용어에 의한 분류는 가능하지

만 다의어에 대해서 판단해서 분류할 수가 없는 한계를 

가진다
[2,5,6]. 용어의 다중 의미를 파악하기 위해서는 용어

를 단편화해서 생각할 필요성이 있다.

따라서, 본 논문에서는 기존의 잠재 의미 분석 기법에 

용어의 중의성을 해석하기 위해 유전자 알고리즘의 방법
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론과 벡터 공간 모델을 응용하여 새로운 분류기법을 제

안하고자 한다.

Ⅱ. 관련 연구

1. 유전자 알고리즘

유전자 알고리즘은 전역 최적화 기법으로 자연세계의 

진화과정에 기초한 계산 모델로써, 병렬적이고 전역적인 

탐색 알고리즘을 다윈의 전자생존 이론에 맞추었다. 일

정한 자료구조 안에 가능한 결과를 생성, 혼합, 변이 시켜 

보다 좋은 해를 생성하는 기법이다
[7].

유전자 알고리즘은 Selection, Cross Over, Mutation, 

Substitution의 4가지 주요 연산을 통해 최적해에 가까운 

답을 찾아가는 방법으로 일정한 자료구조에 대하여 각 

연산을 한 결과를 평가하고 보다 적합한 해를 남겨가며 

이를 선택한다.

Selection 연산은 해의 후보가 되는 해들을 선택하는 

연산이고, Cross Over 연산은 교배를 통해 새로운 해를 

생성한다. Mutation 연산은 순서를 변형하거나 인자를 

섞는 등의 변이 과정을 통해 적합한 해를 만들어내며, 

Substitution 연산은 새로운 해를 해집단에 추가하고, 열

등한 해를 제외시키는 연산이다.

2. 잠재 의미 색인 기법

잠재 의미 색인 기법은 SVD(Singular Value 

Decomposition)이라는 선형 대수학 기법을 이용해 원본 

행렬을 3개의 행렬로 분해하여 이를 이용하여 각각 행과 

열의 상호관계를 판별하는 기법이다[3].

  ∑  (1)

식 1 에서 보는 바와 같이 원본 행렬 M은 U, ∑, Vt 

3가지 행렬로 분해되며, 각각 행의 고유값, 차원의 고유

값, 열의 고유값이라는 의미를 가지며, U*∑ 행렬곱은 행

의 상호연관성을 차원에 나타낼 수 있으며, ∑ * Vt 행렬

곱은 열의 상호연관성을 차원에 나타내게 된다.

문서 분류 시스템에서는 TF-IDF(Term Frequency - 

Inverse Document Frequency)등을 행렬로 표현한 후 이

를 잠재 의미 색인 기법을 통해 차원상에 문서와 용어의 

위상을 표현함으로 분류해낼 수 있게 된다.

그러나 잠재 의미 색인 모델은 용어의 위상을 표현하

기 좋으나 용어의 중의성을 파악할 수는 없는 문제점을 

가지고 있다.

2. 벡터 공간 모델

벡터 공간 모델은 데이터를 벡터로 표현하는 대수적 

모델로써, 특히 정보 검색에 쓰이고 있다[4].

만약 어떤 용어가 문서에 포함되면, 해당 단어는 0이 

아닌 벡터 값을 가지게 되며, 이를 벡터 공간에 표현함으

로 문서간의 유사성을 찾는 방법이다.

그림 1. 벡터 공간 모델

Fig. 1. Vector Space Model

그림 1 에서 보는 바와 같이 질의 q가 주어졌을 때, 문

서 d1, d2를 벡터상에 표현하고 이를 통해 유사도 높은 

문서를 찾음으로 문제를 해결한다.

그러나, 벡터 공간 모델은 길이가 긴 문서나 유사한 내

용을 판별할 수 있는 방법이 없다는 단점을 가지고 있으

며, 용어가 서로 독립적이라는 가정을 바탕으로 하기 때

문에 현재에는 잘 쓰여지지 않는 기법이다.

Ⅲ. GATA2

Genetic Algorithm based Ambiguity Analysis 

(GATA2)는 잠재 의미 색인의 단점인 중의성 해석을 위

한 방법론으로 두 가지 기법을 활용한다. 첫 번째 유전자 

알고리즘이고, 두 번째 벡터 공간 모델이다. 유전자 알고

리즘으로 가능한 해에 대한 가능성을 넓히고, 해에 대한 

검증을 통해 보다 좋은 성능을 입증하고자 하며, 유전자 

알고리즘을 그대로 사용하는 것이 아닌 미미틱 기법과 

담금질 기법을 이용한다. 미미틱 기법은 유전자 알고리

즘의 전역탐색을 지역탐색으로 변형한 기법이며, 담금질 

기법은 해집합을 사용하지 않고 하나의 해만을 사용한다
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는 특징을 가지고 있다. 벡터 공간 모델을 이용하여 중의

성 파악을 하고자 한다. 벡터 공간 모델은 잠재 의미 색

인 자체가 벡터 공간에 위상을 가지는 시스템이므로 이

를 그대로 적용하는 것이 아니라 중의성 파악을 위해 유

전자 알고리즘의 Selection, Mutation 연산에 적용되어진다.

1. 유전자 알고리즘 설계

최초의 주어진 해는 잠재 의미 색인의 결과이며 이를 

이용하여 유전자 알고리즘의 연산과 검증에 이용한다. 

담금질 기법을 사용함으로 해들 간의 조합이 없음으로 

Cross Over와 Substitution 연산은 없다.

Selection 연산은 현재 해에서 스칼라 값이 작은 용어

를 제거한다. 이에 대한 효과는 자질 분류 효과 및 노이

즈 제거 효과로 볼 수 있다.

Cross Over연산은 다음과 그림 2 과 같이 설명되어 

진다.

그림 2. Cross Over 연산

Fig. 2. Operation Cross Over

그림 2 에서 보는 바와 같이 잠재 의미 색인으로 분류

되어진 클러스터에서 유사도가 차가 큰 용어를 선별하여 

이를 벡터 공간 모델에 적용한다. 그림 2 와 같이 t1, t5를 

기준으로 하였을 때, t2, t3, t4의 위상은 각각 t1, t5와의 

코사인 유사도를 기준으로 판별한다. 이 때, 각각의 유사

도를 판별 할 수 있게 되며, t2, t3는 상당히 작은 유사도

로 식별되어 질 수 있다. 이러한 경우 t2, t3를 t`1로 동일

한 의미로 간주하여 행렬을 재구성한다.

유전자 알고리즘은 원본행렬이 더 이상 변하지 않을 

때까지 수행하여야 하지만 대규모 규모에 따라 1회 수행

에 대한 연산량이 매우 많다. 따라서 많은 횟수를 수행하

기에 무리가 있음으로 20회 수행하였다.

2. 벡터 지역 보호

잠재 의미 색인을 이용하여 클러스터를 구하더라도 

용어의 의미를 파악할 수 는 없지만 각 용어가 가지는 의

미벡터를 알 수 있다. 이 경우 동의어와 유의어가 겹쳐지

는 경우라면 성능에 영향을 미치지 않고 오히려 좀 더 정

확한 클러스터 결과가 나올 수 있다. 만약 동음이의어와 

같이 복수의 의미를 가지는 경우의 분석에 대하여 클러

스터별로 접근함으로써 지역 탐색을 통해 이 부분의 문

제를 최소화 한다.

지역 탐색을 통한 방법은 아래와 같이 설명되어진다.

그림 3. 지역분석 예제 1

Fig. 3. Local Analysis Example1

그림 3 의 표와 같이 문서-용어 행렬이 있다고 가정하

고 이 행렬이 오른쪽 그림과 같이 벡터 공간에 분포되어

진다고 하였을 때, d1~d4의 클러스터와 d5~d7의 클러스

터 2개의 행렬로 분해되어진다고 볼 수 있다. 이 때, 용어 

t3은 두 개의 클러스터에 모두 등장한다. 만약 t3과 t4가 

그림 2 의 β와 같이 축약되어진다고 가정하면 t3의 변경

에 따라 d1~d4 클러스터도 영향을 받게 된다. 즉, 관련성

이 적은 클러스터도 영향을 받는다고 볼 수 있다. LSI연

산에 당연히 이러한 작은 변화도 영향을 받을 수 밖에 없

다. 그러나 이를 최소화 하는 방법으로 지역적으로 변환 

하는 방법을 제안한다.
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표 1. 지역분석 예제 2

Table 1. Local Analysis Example2

d1 d2 d3 d4 d5 d7 D7

t1 3 3 4 7 - - -

t2 2 5 3 6 - - -

t3 1 - - 2 - - -

t`1 - - - -
 

표 1 에서 보는 바와 같이 d5~d7 클러스터 내에 속해 

있는 부분의 t3과 t4는 t`1로 변경되어 지고 d1~d4 클러스

터내의 t3은 그대로 유지되어진다. 이는 d1~d4 클러스터

에서 t3의 비중이 크다 작다를 확실히 분별할 수 없고 다

른 클러스터와의 관계에 영향을 미칠지를 판별할 수가 

없기에 이러한 방법을 사용하였으며, 만약 다른 클러스

터와의 상호연관성에 영향을 주지 않으며, 낮은 비중을 

차지하게 된다면 t1은 Selection 과정에서 삭제되게 되므

로 이러한 방법을 사용하였다.

3. 시스템 설계도

그림 4. 시스템 흐름도

Fig. 4. System Flow Chart

그림 4 에서 보는 바와 같이 본 논문의 GATA2는 먼

저 전처리 과정으로 불용어 처리, 어근 추출, 토큰 추출 

등을 한 후 이를 행렬화 한다. 만들어진 행렬을 잠재 의

미 색인 기법으로 벡터 공간상에 표현한 후 이를 벡터 기

반 클러스터링을 한다. 이 후 벡터 공간 보호를 기반으로 

하는 유전자 알고리즘을 이용하여 결과를 검증하게 되는

데 검증 결과를 만족하지 못하면 유전자 알고리즘으로 

행렬을 변형하여 새로운 행렬을 가지고 벡터 공간에 잠

재 의미 색인 기법으로 표현하고, 만족한 경우 클러스터

링을 수행한다.

Ⅳ. 실험 및 결과

본 논문에서 개발한 GATA2의 성능을 검증하기 위해

서 NewsGroup 20의 문서를 이용하였다. 위에서도 기술

하였듯이 많은 데이터를 처리하기 위해서 처리해야 할 

데이터량이 많음으로 인해 완전한 성능이 나올 수 있는 

환경이 아니므로 유전자 알고리즘의 반복횟수는 20회로 

제한하였으며, 검증에 사용된 평가 수치로 Precision,m, 

Recall, Accuracy, F-1 Measure가 사용되었다. Precision

은 실제 해에 얼마나 결과가 정확하게 나왔음을 판별하

는 정밀율이고, Recall은 실험 결과 도출되어진 결과의 

재현율이다. Accuracy는 전체 결과가 얼마나 정확하게 

나오는지를 판별하는 정확율로 사용되고, F-1 Measure

는 Precision과 Recall의 조화 평균으로 사용된다.

그림 5. Precision

Fig. 5. Precision

그림 5 에서 보는 바와 같이 Precision은 약 17%의 성

능향상을 보였다.

그림 6. Recall

Fig. 6. Recall
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그림 6 에서 보는 바와 같이 Recall은 약 10%의 성능

향상을 보였다.

그림 7. Accuracy

Fig. 7. Accuracy

그림 7 에서 보는 바와 같이 Accuracy는 약 6%의 성

능향상을 보였다.

그림 8. F-1 Measure

Fig. 8. F-1 Measure

그림 8 에서 보는 바와 같이 Precision은 약 17%의 성

능향상을 보였다.

위 성능 평가 항목의 결과들은 횟수가 반복됨에 따라 

둔화되는 결과를 가져오는데 이는 답에 근접해 갈수록 

성능저하가 나타남을 알 수가 있고, 따라서 일정 횟수 이

상을 더 수행하더라도 보다 좋아지는 결과를 얻을 수 없

음을 유추할 수 있다. 결과적으로 적정한 횟수를 산정함

이 효율적인 결론을 도출 할 수 있다는 것을 알 수 있으

나 본 실험의 20회의 결론으로는 효율적인 구간을 찾지

는 못하였다.

Ⅴ. 결 론

최근 다양한 인터넷 미디어로부터 수많은 정보가 생

성되었고, 이를 관리하기 위한 기술의 필요성이 증대되

었다. 이러한 연구는 정보 검색 시스템의 등장과 함께 지

속적으로 연구되어 왔다.

문서 데이터를 분류하기 위한 연구는 여러 가지 방향

으로 지속되어 연구되어 왔지만 용어의 의미를 파악하는 

문제는 난제로 남았다. 즉, 다의어, 동음이의어 처리에 있

어서 어려움이 있었고 이로 인하여 정확하지 못한 결과

를 보이는 경우가 많았다.

따라서, 이러한 문제를 해결하기 위해서 본 논문에서

는 유전자 알고리즘과 벡터 지역 보호를 통해 이를 시도

하였다. 본 시스템은 유전자 알고리즘을 통해 검증과 개

선이라는 방법론을 취하며, 자동적인 노이즈 필터링과 

자질 선택을 할 수 있도록 하였다. 또한, 벡터 지역 보호

를 이용하여 정밀성과 상호연관성을 최대한 보존할 수 

있도록 하였다.

마지막으로, 본 논문에서 개발한 GATA2는 NewsGroup 

20 문서를 분류하여 기존의 LSI와 비교하여 전체적으로 

우수함을 입증하였다.

그러나, 본 논문에서 제안된 GATA2는 수행시간이 너

무 길고, 이를 반복하여 적용해야하기에 성능은 우수할 

수 있으나 실용화하기에는 무리가 있다고 보여 지며, 이

를 개선하기 위한 방법론을 필요로 하고 있다.
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