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指定类数下仿射传播聚类的快速算法① 
王开军  郑  捷 (福建师范大学 数学与计算机学院 福建 福州 350108) 

摘  要：  针对 Science 杂志上提出的仿射传播（Affinity propagation）聚类产生指定类数的聚类结果时效率较低

的问题，提出了基于多网格策略的快速算法。该算法采用多网格搜索策略来减少调用仿射传播算法的

次数，改进偏向参数的上界以缩小搜索范围。新方法大幅度地提高了仿射传播聚类在指定类数下的速

度性能。实验结果表明新方法十分有效，在运行时间上比现有方法减少了 22%－90%。 
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Abstract:  To enhance the low efficiency of producing the clustering result with given number of clusters by Affinity 

propagation clustering (AP), the fast multi-grid searching method is proposed. The proposed method uses 
multi-grid searching to reduce the calling times of AP, and improves the upper bound of preference 
parameter to reduce the searching scope, so that it can largely enhance the speed performance of AP under 
given number of clusters. The experimental results show that the proposed method is very effective and 
reduces the running time by 22%-90%, compared with the existing method. 
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聚类方法在工业、农业、金融、科技等诸多行业

中有着广泛的应用。与 k-中心点聚类算法相比，仿射

传播聚类(Affinity propagation clustering, AP)的
长处体现在处理大类数和大数据集的聚类问题时聚类

质量高且运算速度快[1,2]。AP 算法的基本思路是：初

始时将数据集的所有 N 个样本点都视为候选的类代表

(聚类中心)，为每个样本点 xi建立与其他样本点 xj之

间的吸引程度和归属程度的信息，例如可以将负的两

个点之间距离 2- ||   ||i jx x 设想为点 xi 对点 xj的吸引度或

点 xj对点 xi归属度；再通过一个迭代循环为每个候选

类代表从其它数据点搜集证据(吸引度和归属度)，不断

地进行证据的搜集和传递(亦称为消息传递)；这样，处

于聚类中心处的数据点对其它数据点的吸引力之和较

大，成为类代表的可能性也大；而处于聚类边缘处的 
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数据点对其它数据点的吸引力之和比较小，成为类代

表的可能性也小；当迭代过程收敛时，K 个类代表随

之确定，再将每个样本点分配给最近的类代表所属的

类，产生 K 个聚类。 
另一方面，AP 算法不能将指定类数 K 作为算法的

输入参数，以产生 K 个聚类的聚类结果。要获得指定

类数(K 个类)的聚类结果，一般是采用搜索的方法，多

次调用 AP 算法以检查是否获得 K 个聚类。不幸的是，

仿射传播聚类方法在指定类数下的工作效率较低，搜

索过程中调用 AP 算法的次数往往较多(耗时较多)，从

而其单次运算速度快的效果被严重削弱。这种低效率

会严重制约 AP 方法的推广和应用。因此，提高 AP 算

法产生指定类数的效率，对于发展和完善 AP 算法在

指定类数情况下的速度优势具有十分重要的意义。本 
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文针对此问题，提出了基于多网格策略的快速算法，

以提高仿射传播聚类产生指定类数的聚类结果的速度

性能。本文方法的 Matlab 程序可由文献[3]获得。 
 

1  多网格快速方法 
先分析 AP 算法产生指定 K 个聚类的机制，讨论

现有搜索方法的不足，再设计产生指定类数聚类结果

的快速方法。 
AP 算法以 N 个数据点之间的相似度组成的 NN

相似度矩阵 S 为工作基础，例如当使用欧式距离时，

数据点 xi 和 xj 之间的相似度是 2( , ) - ||   ||i jS i j x x  ；

所有的数据点在算法开始时都被视为潜在的类代表。

矩阵 S 对角线上的 S(i,i)被看成是偏向性参数 p(i)，表

示数据点 xi 被选作聚类中心的倾向性。给 p(i)赋予较

大的值将增大点 xi 被选作聚类中心的可能性，并影响

最终类代表的产生。可以看出，参数 p 影响 AP 算法

输出的聚类数目。然而，对给定的数据集，p 取何值

能产生指定类数的聚类结果却是未知的，这是由于 p
与输出的聚类个数之间没有一一对应关系。 

因此，要获得指定类数(例如K个聚类)的聚类结果，

一般只能采用搜索的方法。现有的搜索方法由粗搜索

(缩小参数 p 的取值范围)和精搜索(找到 K 个聚类)阶段

组成，其步骤是：首先依据数据集的相似度矩阵 S 确定

参数 p 的取值范围(即对应最大类数 N 的 p 值上界 pup

和对应最小类数 1 的 p 值下界 plow)，建立 p 值的搜索

网格(即{pup－dp×10-4, pup－dp×10-3, pup－dp×
10-2, pup－dp×10-1}，其中 dp=pup-plow)；然后，令

参数p依次取搜索网格中的值并调用AP算法产生相应

的 m 个聚类的聚类结果；同时对 m 进行检查，若 m
等于 K 则搜索过程结束，若 m 小于 K 则改进 p 值下界

(plow 提高到搜索网格中的值)，粗搜索阶段结束；再

进入精搜索阶段，在 p 值的上下界内采用二分查找法

(折半查找法)进行搜索，找出指定类数的聚类结果。 
现有搜索方法的不足有：粗搜索阶段在缩小 p 的

取值范围时没有进行 pup 的改进工作；对搜索网格进

行全搜索在许多情况下有浪费现象，例如对于指定类

数很小的情况，网格点 pup－dp×10-1 对应于较小的

类数，从而对其他网格点(对应于较大的类数)的搜索多

有浪费；对于指定类数很大的情况，网格点 pup－dp
×10-4 对应于较大的类数，从而对 pup－dp×10-1网

格点的搜索多有浪费。 

针对上述不足，对粗搜索阶段的搜索策略进行重

新设计。在缩小 p 取值范围的粗搜索过程中，同时进

行 plow 和 pup的改进工作：在每一次 p 值网格点的搜

索时检查 m 是否小于 K，若是则改进 p 值下界，否则

若 m 大于 K 则改进 p 值上界。可以看出，pup 的改进

是利用寻找更好的 plow过程实现的，并没有增加调用

AP 算法或搜索的次数。因此，pup 的改进有利于提高

精搜索阶段的搜索效率。针对指定类数大小的不同情

况，分别制订 p 值的搜索网格，在指定类数不很大时

减小搜索网格的大小。这种多网格搜索策略可以减少

搜索次数，提高搜索效率。 
在现有的搜索方法的基础上，获得指定类数的聚

类结果的快速方法主要在多网格搜索策略和改进 p 值

上界方面进行设计，其具体内容设计如下： 
(1)粗搜索阶段建立多网格搜索策略(替代单一网

格搜索策略) 
对于指定类数较小(K≤9)的情况，建立 p 值的搜

索网格为 w={pup－dp×10-1}； 
对于指定类数较大(10≤K≤25)的情况，建立 p

值的搜索网格为 w={pup－dp×10-2, pup－dp×

10-1}； 
对于指定类数很大(26≤K≤100)的情况，建立 p

值的搜索网格为 w={ pup－dp×10-3, pup－dp×

10-2, pup－dp×10-1}； 
对于指定类数超大(K≥101)的情况，建立 p 值的

搜索网格为 w={ pup－dp×10-4, pup－dp×10-3, 
pup－dp×10-2, pup－dp×10-1}。 

(2)粗搜索阶段新增加对 p 值上界的改进 
在参数 p 依次取网格中的值 wi 并调用 AP 算法产

生相应 mi个聚类的聚类结果的过程中，对 mi 进行检

查，若 mi等于 K 则搜索过程结束，若 mi小于 K 则改

进 p 值下界(即 plow=wi)，否则改进 p 值上界，即

pup=wi(i=1, 2)(因 w3 和 w4 中 dp×10-3和 dp×
10-4 的贡献值太小，忽略不用)。 

 
2  实验结果 

本节对多网格快速方法(fastAP)与现有的 AP 方

法[1](existAP)进行对比实验，以说明新方法的性能。

实验中 AP 算法的参数设置为最大循环次数 2000、收
敛次数 200 及阻尼因子 0.9[1]。关于样本(数据点)xi

和 xj之间的相似性测度，对一般数据采用欧式距离，

http://www.verypdf.com


2010 年 第 19 卷 第 7 期                                                           计 算 机 系 统 应 用 

 209 Experiences Exchange 经验交流      

对基因表达数据Colon采用 Pearson相关系数 P(i,j)，
并转换 P(i,j)  [-1,1]为正的 P(i,j)  [0,1](值越大表

示两个样本相距越远)[4]。实验中采用的 5 个数据集是

Iris[5] 、 Colon[6] 、 5k8close[7] 、 22k10far[4] 和

FaceImage[1]，其中 5k8close 和 22k10far 是模拟

数据集，其余的是真实数据集。 
表 1 是 fastAP 和 existAP 获得指定类数(已知的

正确类数)的聚类结果的运行情况，其中次数表示

fastAP 或 existAP 调用 AP 算法的次数，时间表示从

开始搜索指定类数到搜索结束的时间（不包括建立相

似度矩阵的时间），是搜索过程在同一PC机(CPU Intel 
Pentium Dual 2.20GHz，1GB 内存)上的运行时间

(秒)，时间节省表示 fastAP 比 existAP 少花费的搜索

时间占 existAP 搜索时间的百分比。从中可以看出，

在调用AP 算法的次数上 fastAP 比 existAP节省 1-3
次，在运行时间上 fastAP 比 existAP 减少 22% - 
90%。这些结果验证了本文方法能大幅度提高仿射传

播聚类在指定类数下的速度性能。 
表 1  fastAP 和 existAP 获得指定类数的聚类 

结果的运行情况 
 
 
 
 
 
 
3  结论 

为了改进仿射传播聚类产生指定类数的聚类结果 
时较低的工作效率，提出了基于多网格策略的快速算 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

法。新方法通过多网格搜索策略和 p 值上界的改进大

幅度提高了仿射传播聚类在指定类数下的速度性能。

此外，需注意的是当指定类数大于 100 时，本文方法

所提高的速度性能比较有限。 
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