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Abstract 

Clustering is the process of partitioning a set of objects into disjoint groups, each partition is called a cluster. 

Intuitively, it is desirable that the members in each cluster are very similar to each other in terms of their 

characteristics. As well, it is desirable to have a low degree of similarity between members in different clusters. 

In general, clustering algorithms can be categorized to follow either a partitioning, a hierarchical, a density, a 

model-based or any combination of these approaches. 

The ADBSCAN algorithm is a density-based clustering algorithm which presents a new method to identify 

high-density local instances considering the properties of the nearest neighbor graph. Two parameters are used 

in this algorithm, namely the parameter k representing the number of nearest neighbors, and the percentage of 

noise in the data set. These parameters have a significant effect on the quality of the output as well as the 

required time. Therefore, it is necessary to find optimal values for these parameters. Brute-force search is one 

of the naïve ways to this end. However, evolutionary-based algorithms such as genetic search methods can be 

used to make the search process easy and efficient. In this paper, we applied the genetic algorithm to get 

optimal values of the parameters. The proposed method led to an 11.46% improvement in the ARI criterion, 

on average. 
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 چكیده 

شود. در یک  کند که هر افراز یک خوشه نامیده می های مجزا افراز می ای از اشیاء را به گروهبندی، فرآیندی است که مجموعهخوشه

ها، به یكدیگر شبیه باشند. همچنین، لازم است تا میزان شباهت بین  بندی، مطلوب است تا اعضاء هر خوشه از لحاظ ویژگی خوشه

در خوشه نمونه که  باشد.  ههایی  پایین  هستند،  متفاوت  الگوریتم ای  کلی،  افرازی، های خوشه به صورت  رویكردهای  از  یكی  از  بندی 

بندی دادگان الگوریتمی برای خوشه ،ADBSCANوریتم گال کنند. ها استفاده میمراتبی، چگالی، مبتنی بر مدل و یا ترکیبی از آنسلسله

های محلی با چگالی بالا با استفاده از خواص ذاتی گراف ش جدید برای شناسایی نمونهو مبتنی بر چگالی است. این الگوریتم، یک رو

)تعداد نزدیكترین همسایگان( و درصد نویز در مجموعه داده   𝒌این الگوریتم، از دو پارامتر در    کند. ئه می نزدیكترین همسایگی را ارا

بنابراین، لازم است تا این دو مقدار در   . دارند  محاسبات و کیفیت خروجی   نتیجه  در  سزایی  به  تأثیر  پارامتر،  دو  اینشود.  استفاده می 

جستجوی فراگیر، یكی از راهكارهای یافتن مقدار بهینه است. به منظور کاهش زمان جستجو، در    ترین حالت ممكن تنظیم شوند.  بهینه 

با به کارگیری روش پیشنهادی، به   استفاده شده است.   پارامترها  این  یبهینه   مقادیر  یافتن  برای  ژنتیک  جستجوی  روش  این مقاله از

 . حاصل شده است ARIدرصد بهبود در معیار  46/11صورت متوسط، 

 کلمات کلیدی 

 . ، الگوریتم ژنتیک ADBSCANبندی مبتنی بر چگالی، خوشه

 مقدمه -1
 زمین  چندین  در  ک   است ناظر بدون الگوی  شناسایی  یل مسه  یک  بندیخوشه 
، یافتن اجتماعات در  [2] گرتوصههی  سههیسههت ، [1] جسههتجو موتورهای  مانند

  جسههتجوی شههی ،  تشههصی  بندی تصههویر،تقسههی  ،[3]های اجتماعی  شههبک 
 معنی ب   بندیی خوش  مس ل. [4]دارد    کاربرد پزشکی و  همسهایگان نزدیکترین

 یک  هاینمون   ک   طوری ب   باشههدمی  هاای از خوشهه مجموع  ب   هاداده  افراز
 متفاوت یکدیگر با  مصتلف  هایخوشه   هاینمون  و  باشهند مشهاب  یکدیگر  خوشه 
 .باشند

های آماری و  بندی اغلب از روش های خوش  برای تصمین پارامترهای الگوریت  
الگوریت   ترکیب  یا  داده کلاسیک  می های  استفاده  یکدیگر  با  ک   کاوی  شود 

 طولانی و پیچیده هستند. 
سهازی  های بهین های اخیر محققین بسهیاری با اسهتفاده از الگوریت در سها 

 و  K-means [5] بندیبندی از جمل  خوش  فرا ابتکاری، بهبود مسهال  خوشه 
DBSCAN [6] اند ک  موفقیت آمیز بوده را مورد بررسهی و آزمای  ررار داده

اسهههت ک  عملکرد الگوریت     ، روشهههی ارال  شهههده[7]اسهههت. برای نمون  در  
ههای بها ابعهاد بهالا را بها اسهههتفهاده از الگوریت   در داده K-means بنهدیخوشههه 

روشهی   [8]سهازی فرا ابتکاری کلونی مورچگان بهبود بصشهیده اسهت. در  بهین 



 
 پهارامترههای الگوریت  II-NSGA1 اسهههتفهاده از الگوریت   اراله  شهههده که  بها

DBSCAN توابع تنهاسههههب تنظی  می از طریق تکرار و  کنهد تها درهت را 
 .بندی را افزای  دهدخوش 

  ،[ 9]ژنتیک سهازی  تا با اسهتفاده از الگوریت  بهین   در این مقال  رصهد داری 
ای  گون  را ب   ADBSCAN  [10] بندیمقهادیر پارامترهای الگوریت  خوشههه 

بندی اسههتفاده  ها در جهت بهبود عملیات خوشهه تصمین بزنی  ک  بتوان از آن
 کرد.

گوریت   ، ابتدا ب  بررسههی ال2سههازمان مقال  بدین شههرت اسههتخ در بص   
ADBSCAN   .خواهی  پرداخت و سههپ ، الگوریت  ژنتیک مرور خواهد شههد

ی پارامترها تشههری   ، رویکرد پیشههنهادی برای جسههتجوی بهین 3در بص   
مورد ارزیهابی و تحلیه  ررار   4شهههود. عملکرد روش پیشهههنههادی در بص   می
 الات پژوهشی مطرت خواهند شد. ، جمع بندی و سؤ۵هد گرفت. در بص  خوا

 نیازها یش پ -2

 ADBSCAN  الگوریتم  -1-2

  صحت  برای   ک   ی هست  راهمسای  و نمون    نزدیکترین-𝑘  در ابتدا تعاریف گراف
 خکنی باشد را بیان می می حالز اهمیت  ADBSCAN بندیخوش   الگوریت 

 همسایه  نزدیكترین-𝒌  گراف -1تعریف 
𝐺  با  ک   است  داریگراف جهت  همسای   نزدیکترین-𝑘  یک گراف  = (𝑉. 𝐸) 
. 𝑢)∀ و   است  هانمون   از  ایمجموع   𝑉  شود.می   داده  نشان  𝑣) ∈ 𝐸 ،  𝑣 

 است. 𝑢  از همسای  نزدیکترین-𝑘یک 

 هسته  ینمونه  -2 تعریف
 خ است هست  ینمون  یک 𝑥𝑞 باشد، داشت  را  ( 1) شرایط 𝑥𝑞  اگر  

ρ(𝑥𝑞) ≤ mean(ρ(𝑥)) + φ−1 (1 − 𝑛𝑜𝑖𝑠𝑒𝑝𝑒𝑟𝑠𝑒𝑛𝑡) ∗

         σ(𝜌(𝑥)) (1)                                                                           ‚  

 σ  است.  نرما   توزیع  کیفیت  تابع  φ−1و   است  میانگین   تابع   meanک   
تابع است.  معیار  انحراف   نیز  الگوریت     پارامتر 𝑛𝑜𝑖𝑠𝑒_𝑝𝑒𝑟𝑐𝑒𝑛𝑡  استاندارد 

A D B S C A N  می و    است یک  و  صفر  بین  آن    باشد.مقدار 
 هایینمون    شناسایی  برای  جدید  رویکرد  یک  بر  مبتنی  ADBSCAN  الگوریت 

کند. همسای  استفاده می   نزدیکترین  گراف  و از   هستند  متراک   مناطق   در  ک   است

الگوریت  استفاده 𝑘پارامتر    دو   از  این  نویز  ترتیبمی   و درصد   کند که به 

نسبت  همسایگان  نزدیکترین  تعداد   نشان   را  داده  مجموعه  نویز  و 

   .دهندمی
  نمودار  ماهیت  یمطالع   بای عملکرد آن ب  این صههورت اسههت ک   نحوه
  هایب  طور مسهتقی  نمون   خصهوصهیات، این  از  اسهتفاده و  همسهای  نزدیکترین

هسهت    هاینمون کند و می  شهناسهایی  اضهافی  پارامتر هیچ  بدون  را  محلی  متراک 
پیدا  همسههای  نزدیکترین-𝑘 و گراف  های آماریتوزیع فرض  از  اسههتفاده با  را

 اختصها  یکسهان  هایخوشه   ب   را  ه  ب   نزدیک هایسهپ  زیرگراف کند.می
  این از  .کندمی حذف  هسههتند  پراکنده  مناطق  در  هایی را ک و زیرگراف  دهدمی
  توسهط  شهده تعریف  اسهتاتیک  پارامترهای ب   اینک   جای ب   ADBSCAN رو،

 اسهههت، هسهههته   نمونه  آیها اینکه   تعیین  و  نمونه   هر چگهالی تصمین  برای  کهاربر

  نمودار  ب  طور مسهههتقی  از  را بالا  چگالی  با  محلی  هاینمون   باشهههد، وابسهههت 
 .کندمی شناسایی همسای  نزدیکترین

  ارث  ب   را  چگالی  بر مبتنی  بندیخوشه   هایالگوریت   این الگوریت  مزایای
 شهههنهاسهههایی  عهدم  مهاننهد  ربلی  ههایالگوریت   ههایکهاسهههتی  از  برخی  و   بردمی

 .کندمی برطرف  را  پارامترها  ب  بودن حسها  و   متفاوت  تراک   دارای  هایخوشه 
و درصههد   𝑘بهترین مقادیر را برای پارامترهای   توانسههتی نمیاما در این روش 

تصمین بزنی  ک  در روش پیشههنهادی این امکان فراه  شههده اسههت تا   نویز
با اسههتفاده از الگوریت     را  ADBSCAN  ی الگوریت پارامترها یبهین  مقادیر
 بیابی . ژنتیک

 الگوریتم ژنتیک  -2-2

  از اسهتشهده    ابداع  19۶7  سها  در  هالند  جان ژنتیک ک  توسهط  الگوریت  ایده
 الهام  ترکیب  و  طبیعی  انتصاب  جه ، وراثت،  مانند شهناسهیزیسهت  هایتکنیک
 .است شده گرفت 

با    کنند و سهازی میرا شهبی  طبیعت  در  تکام  فرآیند  ژنتیک،  هایالگوریت 
  ههایجواب فضهههای  در  ،مسههه له   یهک برای ممکن جواب  بهترین  یهافتن  ههدف
یهک    تولیهد بها ژنتیهک، الگوریت  در عملیهاتاین .  پردازنهدمیبه  جسهههتجو    کهانهدیهد
  معهاد  ههارشهههته  این.  شهههودمی  آغهاز  تصهههادفی  ههایرشهههته  از  اولیه  جمعیهت

 الگوریت ،این    از  نسه  هر  در.  هسهتند  مسه ل   کاندید  هایجواب یا  هاکروموزوم
  ایجهاد  جمعیهت  دهنهده  تشهههکیه   ههایکروموزوم  ههایژن  در  خهاصهههی  تغییرات

 بهین   جواب سههمت ب نسهه   هر  در  هاجوابجمعیت   ب  طور معمو  .شههودمی
  .شوندهمگرا می

ررار    جمعیت اولی  تحت ت ثیر سه  دسهت  عملگر اصهلیدر الگوریت  ژنتیک 
شهود. عملگرهای  میتولید   مسه ل جمعیت جدیدی در فضهای جواب   و  گیرندمی

 ، عملگر ترکیب2اصهلی الگوریت  ژنتیک عبارتند ازخ عملگر تولید مل  یا انتصاب

 .3و عملگر جه 
ها در یک جمعیت  ها یا بهترین کروموزومبهترین رشهت ،  عملگر تولید مل 

  کندرا ترکیب میکنهد. عملگر ترکیب، دو رشهههت  یا کروموزوم جدید را کپی می
در  شهههود.  انجهام می  بهترههای  هها یها کروموزومتولیهد رشهههته جههت  که  این کهار، 

ب  فرایند جسهتجو اضهاف   ب  شهک  تصهادفی  عملگر جه ، اطلاعات جدیدی  
ررار   4کنهد تها در دام بهینه  محلیبه  الگوریت  ژنتیهک کمهک می  شهههود که می

 های متوالیدر نسههه عملیات ترکیب و تولید مل     بنابراین اسهههتفاده از. نگیرد
های کاندید ب  همگن شههدن  ها یا جوابجمعیت کروموزومشههود ک   باعث می

 .دنگرای  پیدا کن

 روش پیشنهادی  -3
 ژنتیک جسهتجوی روش  با اسهتفاده از  ردی  تادر روش پیشهنهادی، ما سهعی ک

مراحه     را بیهابی .  ADBSCANی الگوریت   پهارامترهها یبهینه  مقهادیر
 باشدخالگوریت  پیشنهادی ب  شرت زیر می

در ابتهدا بها اسهههتفهاده از الگوریت  ژنتیهک یهک جمعیهت اولیه  از مقهادیر (  1
 را ایجهاد کردی  و مقهادیر معیهار ارزیهابی  ADBSCANپهارامترههای الگوریت   

[11]  ARI     را برای مجموع  داده مورد نظر بر اسها  جمعیت اولی  محاسهب
 کردی .



 
 را بر اسا  پارامترهایی ک  برای آنها بهترین مقادیر    حا  جمعیت جدید  (2

ARI. بدست آمده بود انتصاب کردی 
در ادام  عملیات ترکیب را روی جمعیت فعلی ب  این صورت اعما  کردی   (  3

، از هر دو مقدار موجود  ADBSCANک  برای مقادیر هر دو پارامتر الگوریت  
جدیدی را تولید کردی  و مجدد مقادیر   در جمعیت میانگین گرفتی  و جمعیت 

ارزیابی   اسا  جمعیت   ARIمعیار  بر  و    را  را    2مرحل   جدید محاسب  کردی  
 تکرار کردی .

عملیات جه  را روی جمعیت جدید فعلی اعما  کردی  و با یک احتما  از    (  4
مقادیر جمعیت فعلی یک بیت ک  کردی  و جمعیت جدیدی را تولید کردی  و 

 را برای این جمعیت جدید محاسب  کردی .  ARIمقادیر معیار ارزیابی 
در    ARI  در نهایت ب  بهترین مقدار  این مراح  را ادام  دادی  تا جایی ک(  ۵

 ها رسیدی .تمام این جمعیت
با استفاده از الگوریت  پیشنهادی دیدی  ک  این روش موجب بهبود درت الگوریت   

 شود. می ADBSCANبندی خوش  

 نتایج و ارزیابی  -4
ی دنیای وارعی را مورد  ما چندین مجموع  داده   برای ارزیابی روش پیشنهادی

ررار دادگان  ارزیابی  پایگاه  از  ک   مؤسس  ]UCI۵] 12 دادی   امنیت و  ی 
   سایبری کانادا بدست آمده است.

 یکتابصان  و  scikit-learn [13] ها در پایتون و با اسههتفاده ازآزمون
numpy  های  ( جزلیات مجموع  داده1اند. جدو  )سههازی و اجرا شههدهپیاده

شههود و مجموع   آزمایشههات اسههتفاده میدهد ک  در  دنیای وارعی را نشههان می
 :ها ب  شرت زیر استداده

 Wine  ،Seeds،  Iris،  HTRU2،  Banknote  (  مههجههمههوعهه  
 .Leaf و  Ecoli ،(اسکنا  هویت احراز هایداده

مجموعه  داده   را برای  اولیه   تعهداد جمعیهت  پیشهههنههادی   در روش 

banknote  وHTRU2  و برای سهههایر   ۵00و    1000بها    به  ترتیهب برابر
نتهای  بهدسهههت آمهده از روش در نظر گرفتی .    3000هها برابر بها  مجموعه  داده

، در  ADBSCANپیشههنهادی و میزان بهبود آن نسههبت ب  اجرای الگوریت  
 ( آمده است.2) جدو 

  نسهبت ب  الگوریت از نتای  بدسهت آمده درمیابی  ک  روش پیشهنهادی 

ADBSCAN   ک در پن  از هفت مجموع  داده عملکرد بهتری داشهت  اسهت  
 باشد.می یراب  توجهدرصد Seeds و  Irisبهبود آن در مجموع  داده  میزان

 گزارش شده است.فوق   ( زمان های اجرا  برای دو روش3در جدو  )
جههدو  الهگهوریهته   (  4)  در  بهها  را  پهیشههههنههههادی  روش  هههای  عهمهلهکهرد 

  DBSCAN(DBS) [14]  ،HDBSCAN(HDBS) [15]بندیخوشه 

DP [16]    وSNN [17]  مورد ارزیهابی و  روی مجموعه  داده دنیهای وارعی
مقایسه  ررار دادی . همانگون  ک  راب  مشهاهده اسهت روش پیشهنهادی در چهار  

 ها عم  کرده است.مجموع  داده بسیار بهتر از سایر الگوریت 
در روش پیشههنهادی   ARI  ارزیابی  ( نیز میزان بهبود معیار1در شههک  )

  ،Iris، Ecoli  هایبرای مجموع  داده  ADBSCANنسههبت ب  الگوریت   
HTRU2 ،Leaf   وSeeds     نمای  داده شهده اسهت. همانطور ک  ملاحظ

 𝑛𝑜𝑖𝑠𝑒_𝑝𝑒𝑟𝑐𝑒𝑛𝑡و  𝑘کنید روش پیشهنهادی مقادیر مصتلف پارامترهای  می

دهد و بهترین مورد بررسهی ررار می [0،  1]و    [1،  140]های  را ب  ترتیب در بازه
 کند.ها را تعیین میآن

 بندیجمع -5
سازی فراابتکاری ژنتیک مقادیر مصتلف  در این تحقیق با کمک الگوریت  بهین  

زمای  ررار دادی .  مورد بررسی و آ  ADBSCANرا برای پارامترهای الگوریت   
ب   ARI با استفاده از معیار  ی پارامترها را بدست آوردی  و  بهین   سپ  مقادیر

 𝑘برای پارامترهای  را  رین مقادیر  بهت  توانستی   در نهایتنتای  پرداختی .   ارزیابی
برای ARI بیشترین میزان  در نتیج   ک     بدست آوری  𝑛𝑜𝑖𝑠𝑒_𝑝𝑒𝑟𝑐𝑒𝑛𝑡و 

 .آمدآن مقادیر بدست  
ب  صورت متوسط،    پیشنهادی،  روش  کارگیری  ب   در    4۶/11با  بهبود  درصد 

بنابراین، از نتای  بدست آمده ب  این مه  رسیدی     .حاص  شده است  ARIمعیار  
خوش   الگوریت   عملکرد  بهبود  موجب  و  بوده  کارا  پیشنهادی  روش  بندی ک  

ADBSCAN   شود.می 
مانند   پزشکی  کاربردهای  در  پیشنهادی  روش  از  تا  داری   تمای   آینده  در 

 بندی تصاویر پزشکی استفاده کنی . رطع 

 واقعی دنیای داده ه: جزئیات مجموع   (1جدول )

Clusters Dimensions Samples Dataset 

3 13 178 Wine 

3 4 150 Iris 

2 8 17898 HTRU2 

3 7 210 Seeds 

2 4 1372 Banknote 

8 7 336 Ecoli 

30 15 340 Leaf 

 ( : نتایج روش پیشنهادی روی مجموعه داده دنیای واقعی 2جدول )

Percentage 

Improvement 

ADBSCAN 

with 

Genetic 

ADBSCAN  

 

 

 Dataset 

28.69 0.731 0.568 ARI Iris 

0 0.426 0.426 ARI Wine 

11.55 0.589 0.528 ARI Ecoli 

5.74 0.350 0.331 ARI HTRU2 

15.09 0.122 0.106 ARI Leaf 

19.21 0.577 0.484 ARI Seeds 

0 0.757 0.757 ARI Banknote 

 ( : گزارش زمان های اجرا 3)جدول 

ADBSCAN with 

Genetic 

ADBSCAN  

 

Dataset 

329 s 163 s Iris 

217 s 204 s Wine 

457 s 226 s Ecoli 

4118 s 4486 s HTRU2 

1104 s 223 s Leaf 

233 s 170 s Seeds 

1102 s 417 s Banknote 

 



 
 بندی روی مجموعه داده دنیای واقعی خوشه  روش پیشنهادی با تعدادی الگوریتمعملكرد  مقایسه ( : 4جدول )

ADBSCAN 

with 

Genetic 

HDBS SNN DP DBS  Dataset 

0.731 0.565 0.568 

 

0.568 

 

0.568 

 

ARI 
Iris 

0.426 0.275 

 

0.278 

 

0.285 

 

0.292 

 

ARI 

 
Wine 

0.589 0.398 
 

0.707 

 
0.375 

 
0.480 

 
ARI 
 

Ecoli 

0.350 0.298 

 

0.071 

 

- 

 

0.375 

 

ARI 

 
HTRU2 

0.122 0.017 
 

0.044 
 

0.044 
 

0.039 
 

ARI 
 

Leaf 

0.577 0.344 

 

0.622 

 

0.712 

 

0.447 

 

ARI 

 

Seeds 

 

0.757 0.466 
 

0.525 
 

0.398 
 

0.174 
 

ARI 
 

Banknote 

 

 
𝒌 (𝟏به عنوان تابعی از  ARI( : مقادیر 1شكل ) < 𝒌 < 𝟏𝟒𝟎)
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