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基于 MapReduce的改进 DBSCAN算法 
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摘 要 针对聚类算法DBSCAN中存在的 Eps参数 问题和处理海量数据集时的效率问题 ，提 出OPDBSCAN算法。 

OPDBSCAN算法通过交叠分区获取局部 Eps以降低全局 Eps参数对聚类质量的影响，并结合 MapReduce并行框架 

提高算法效率。实验结果表明，OPDBSCAN算法的效率和聚类质量都高于原 DBSCAN算法。 
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Abstract Aimed at solving DBSCAN’S problems of the Eps parameters and the efficiency of processing of massive data 

sets，the article put forward a Dew algorithm called OPDBSCAN．It uses overlapping partitions to get a local Eps for re— 

ducing the effect of global Eps，then uses MapReduee to cluster in parallel to improve the efficiency．At last，the experi— 

ment shows that the OPDBSCAN can cluster faster and better． 
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1 引言 

大数据时代，数据爆炸式增长，需要一种快速有效的数据 

挖掘算法来提取大数据中隐含的、未知的、非平凡的及有潜在 

应用价值的信息，用以决策支持和趋势预测 ]。但是 ，传统的 

串行数据挖掘算法已经无法满足海量数据的处理，而云计算的 

出现为海量数据的存储和计算提供了一种廉价的解决方案。 

Hadoop平台是云计算的一种开源实现，主要由分布式文 

件系统 HDFS、并行计算框架 MapReduce和分布式式数据库 

组成L2 。其中 MapReduce具有高并发和吞吐能力，能够为海 

量数据处理提供保障。所以本文通过搭建 Hadoop平台，利用 

MapReduceF。 技术提高 DKSCAN算法聚类效率并优化参数。 

2．1 DBSCAN算法 

DBSCAN算法l4 于 1996年由Ester Martin等人提出，是 

一 种基于密度的经典聚类算法 ，能够发现任意形状的簇并过 

滤数据集中的噪声 ，该算法被广泛应用在气象云图E 、图形处 

理[6 和城市规划 等领域。 

DEkSCAN算法通过用户给定的密度阈值 ，将空问对象中 

具有一定密度的区域划分为类。密度阈值由 Eps和 minPts 

两个参数组成，其中 Eps为半径参数，minPts为半径邻域内 

应该包含的对象值。 

DKSCAN算法在接收到用户输入的 Eps、minPts参数 

后 ，开始对数据集执行聚类 ，具体步骤如下。 

(1)在数据集中任意取一个未处理的点 P，统计 p的Eps 

邻域的 N (户)，如果 N (p)包含的对象个数大于等于 

minPts，则建立新簇 C，将 ～ (P)内所有对象加入簇 C。如 

果 N (p)包含的对象个数小于 minPts，将 P暂标记为噪声 

点(其中符号 N (p)代表以 P为中心、 s为半径的范同内 

包括的对象个数)。 

(2)对 C中所有未处理的对象 q，计算其 Eps邻域 N跏 

(q)，若 N (q)包含至少 minPts个对象，则将 Nup (q)中未标 

记为其他簇的对象加入 C。 

(3)重复步骤(2)，继续处理 C中未处理对象，直到没有 

新的对象加入当前簇 C。 

(4)重复步骤(1)一(3)，直到所有对象都归入了某个簇或 

标记未噪声。 

2．2 DBsCAN算法的优缺点 

DBSCAN算法最大的优点是可以发现任意形状的簇 ，自 

动确定簇的数量，并不受数据集中的噪音数据影响。 

算法主要存在以下缺点： 

(1)算法需要逐个查找核心结点并通过迭代确定所有密 

度可达对象，该过程使得算法时间复杂度达到 ()( 。)。如果 

在聚类之前建立 R 树索引和一个基于距离 的 K—dist图，算 

法复杂度依然达到 O(nlogn)[ ，时间复杂度高成为算法处理 
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海量数据的瓶颈。 

(2)Eps和minPts参数需要事先根据经验人为确定，而 

这本身是难以确定的。所以导致算法对参数敏感，聚类结果 

也会因为它们的细微变化而产生较大的差异。 

(3)使用全局统一的 E 不能很好地反映数据的分布情 

况 ，会影响聚类质量。 

(4)DBSCAN算法处理边界点的归属问题存在争议，目 

前主要采取谁先发现就归谁的策略，这在一定程度上影响了 

聚类的精度。 

3 DBSCAN算法改进与分区 

3．1 算法改进思想 

针对 ClBSCAN算法中存在的缺陷，国内外学者提出了很 

多的改进算法。例如 AG【)IDBSCANl9]算法利用数据集特点 

找到自适应的Eps和minPts参数；FDBSCANE 算法则主要 

是对 DBSCAN的聚类速度做改进；OPTICSE“]算法就是通过 

生成有序队列表优化 DBSCAN算法的Eps参数。但是 ，这些 

算法的提出都是基于单机模式下优化参数的选择问题或者提 

高算法运行效率，并没有提出并行模式下针对海量数据集处 

理进行改进 ，也没有在保证聚类质量的前提下，对以上缺陷进 

行改进 。由此本文提出 ()PDBsCAN算法，其利用交叠分 区 

获取局部 E户 来解决因参数 Eps的选择困难而导致 的聚类 

质量差的问题；同时通过 MapReduce使算法并行化，从而达 

到提高算法处理海量数据的效率的目的。 

OPDBSCAN算法基于 MapReduce技术实现，所以整个 

实验过程需要在 Hadoop环境下进行，具体改进思路如下。 

(1)将数据集对象做某一维投影分布特征统计分析，划分 

为若干个交集不为空的子区域，发送到多个处理器。 

(2)Map处理器接收到分区数据集，建立 K—dist排序图， 

确定各个分区的Eps值，实现局部聚类。 

(3)将交叠分区中的数据对象发送到 Reduce处理器，合 

并不同分区中的相同数据对象，并获得数据对象的类簇号。 

(4)根据 Reduce阶段得到的结果 ，获得整个数据集的类 

簇结构。 

3．2 获取分区E 

DBSCAN算法通过不断检查核心点和邻域实现聚类 ，在 

聚类过程中，数据对象与其邻域外的对象没有直接的联系，所 

以有利于数据分区和实现数据并行化，在一定程度上数据分 

区也能解决数据量增大而导致的内存溢出的问题。通过分区 

摈弃全局统一的 s参数 ，采用局部的 s参数实现聚类从 

而提高聚类质量。 

在算法 PDBSCANE ]的分区方法中，把整个数据集划分 

为若干个交集为空的子区域，这种划分方法存在将数据集本 

身的关系切断的可能，即可能使得一些边界上的类变成噪音， 

大类变成小类，最后导致分区合并时算法重新扫描边界点的 

邻域，增加了算法的复杂度 。本文提出的交叠分区有利于减 

小分区对边界对象的影响，同时降低分区合并时算法的复杂 

度 。为了使分区内的数据分布尽可能均匀，基于数据集的分 

布特性进行分区，这种方式能更方便算法后期的分区聚类合 

并。 

假设有 ”个元素的数据集 D，任意元素 X有 d维属性 

(X1， ，X3，⋯， )。对数据集做第 i(1≤ ≤ )维的分布投 

影。令rain(X)、max(X)为数据集的下限和上限，即[rnin(X)， 

max(X)]为数据集D的分布区间。利用直方图来表征数据 

的分布情况 ，图内矩形代表一定区域内的数据对象 占总数的 

比例。画直方图需要先确定组数，组数不能过大或过小，一般 

组数 m和数据对象总数 满足以下公式 ： 
2 

m≈ ( 一 1) 

得到组数 m后，求出每个组的跨度 k。 

根据数据集 D的分布区间~min(X)，max(X)]和组数 m， 

画出密度直方图，如图 1所示。 

F(X 

X 

图 1 数据在 x轴的密度分布 

将图 l中矩形的中点连接成一条曲线，画出直方图的拟 

合曲线图。引入阈值A，当相邻的两个波峰 xH ，X 满足公 

式 IX— —X f≥A时 ，求出波谷(xp ，X X ⋯，X )，并将 

{X ～1—2志，X 十2危}划分为一个分区。为了避免因以不同 

维度分区而导致的算法缺陷，选择包含交叉边界点最少的那 
一 维投影作为分区依据，或者选择数据集投影最均匀的那一 

维作为分区。最后将数据集 D划分为 个交叠的数据分区 

{min(X)，Xp1+2k)，{Xp1—2是，Xp2+2k}，⋯ ，{X 1—2 ， 

max(X)}，将分区记作 A ，Az，⋯，A ，分别发送到 S个处理 

器 。 

处理器接收发送过来的分区A ，建立基于距离的 K-dist 

排序图，用以表示数据集中所有对象的第 k最近邻距离的排 

序图。在 传 统 的 DBSCAN 中，为 了确 定 F s，会 先 指定 

minPts(k—minPts)[ l1。]值和一个百分 比值 (通常为 85 )。 

用户则根据 K dist图曲线，将百分比对象对应的纵坐标定为 

E 值[“]。如图 2所示，画出 250个对象在 k一4的曲线图， 

将横坐标 85 处即 A点的 Dist,~ 值设为分区EDs。 

图2 minPts：4排序曲线 

4 基于 MapReduce并行 DBSCAN 

交叠分区为自动获取局部 Eps、减少全局 Eps参数对算 

法聚类质量的影响和算法并行化提供了条件。将算法 OPD 

BSCAN迁移到云计算平台，结合用户 自定义的 Map函数和 

Reduce函数 实现并行化。整个并 行化过程 中，数 据块 以 

(key，value)键值对的形式进行运算。 

4．1 Map过程 

Map处理器得到分区 Eps值后，处理器通过 Map方法实 

现局部聚类。首先将分区数据集转换为(key，value)键值对， 

key对应Pid的点对象标识、value对应对象属性值和交叉区 

域标记Bid的字符串。调用 Initial ElBSCAN()函数对数据集 
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图 4 单机和 Hadoop环境下执行效率的对比 

僻 

结点数据I(GB) 

图 5 DBSCAN算法与 OPDBSCAN算法扩展率的对比 

结束语 本文在研究 DBSCAN算法的基础上，提出了改 

进的 OPDBSCAN算法。OPDBSCAN算法基于 Hadoop平台 

实现，利用交叠分区并行获取局部 自适应的Eps参数解决了 

Eps参数敏感问题，再通过 MapReduce并行实现 DBSCAN， 

提高算法效率。最后实验证明，改进后的算法能比原算法更 

快、更好地实现聚类。 
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