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摘 要：本文研究无线传感器网络数据的聚类分析问题．针对传统 k-means对初始聚类中心敏感和易于陷入局部 

次优解的缺点，提出一种基于传感器网络的分布式免疫遗传k-means聚类算法．该算法将聚类中心作为染色体，通 

过遗传算法来优化传统k-means聚类算法的初始聚类中心，将免疫算法的选择操作引入染色体的遗传进化中，使 

染色体的浓度和适应度共同对其在进化中被选择产生影响，实现了染色体种群的多样性保持机制和自我调节功 

能，将搜索工作引向全局最优，较好地解决了k-means算法的早熟现象问题．实验结果证明，本文算法改进了数据 

的聚类划分效果，能够把聚类结果快速收敛至全局最优，聚类准确率较高． 
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Based on Sensor Network 

HONG Yue—hua 

(School of Computer，Guangxi Economic Management Cadre College，Nanning 530007，China) 

Abstract：The problem of wireless sensor network data clustering analysis is researched．In order to solve the 

shortcomings that traditional k-means is secsitive for the initial clustering center and easily fall into local optimal 

solution，a distributed immune genetic algorithm k-means based on sensor network is proposed．In the algorithm， 

cluster center has been as chromosomes，and through the genetic algorithm to optimize the initial cluster centers of 

traditional k-means clustering algorithm，meanwhile the selecting operation of immune algorithm  is introduced into 

the genetic evolution of chromosome，causing the concentration and fitness of chromosome will impact whether the 

chromosome is selected in evolutionary，which can realize chromosome population diversity maintaining mechanism 

and self regulating function， and the searching achieves the global optimum， SO the algorithm can solve the 

prernaturity problem of k-means algorithm better． The experimental results show that，the algorithm has been 

improved data clustering effect。and made the clustering can converge to the global optimal clustering rapidly，and 

the clustering has higher accuracy． 
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1 引言 

聚类是数据挖掘的一个重要研究领域，是一种 

重要的无监督学习方法，其目的是将对象集合分成 

若干个特征相似的子集合(又叫类或簇)，簇内对象 

相似性尽可能大，簇间对象差异性也尽可能大． 

无线传感器网络是分布式网络，而现有的传统 

聚类算法的工作方式都是集中式聚类，根本不合适 

在无线传感器网络中使用．在 WSN上进行数据聚 

类采用传统集中式聚类算法会产生大量的数据通 

信，进而消耗节点能量，最终导致网络寿命降低．因 

此鉴于传感器节点的计算能力、存储容量、电源和网 
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络通信能力高度受限的情况，应用在 WSN上的聚 

类算法必须是分布式的算法，只有这样才能高效使 

用能源，使得网络的寿命得到延长． 

本文根据经典 k-means聚类算法的特性，提出 
一 种适用于传感器网络的分布式免疫遗传k-means 

聚类算法． 

2 传感器网络分布式 k-means聚类描述 

设网络中用 个传感器节点 ， z，⋯， ，来监 

测数据，相应用 X。，Xz，⋯， 表示节点采集的数 

据，则整个网络的数据集合 X—U X 其中数据X 

有q个属性即X 一 (五1，丑2，⋯，z 。)，( 一 1，2， 
⋯ ，，2)． 

基于传感器网络的分布式k-means聚类算法的 

核心思想是：sink节点随机地从传感器网络中抽取 

k个数据作为簇的初始聚类中心z ( 一1，2，⋯，忌)， 

sink广播 k个簇心发送到各个传感器节点．每个节 

点计算本地的高维冗余数据集合 x 中每个数据到 

这k个簇心的最短距离，把X 划分成k个簇，同时 

将节点id，每个簇中数据个数等簇信息传输到该节 

点的父节点．而当父节点收到其全部孩子节点的簇 

信息后，就将收到的和本地的簇信息统一起来再往 

上层节点发送，直至 sink收到全部孩子节点上送的 

簇信息，然后 sink合并所有簇信息，接着判断如果 

聚类目标函数达到最小，说明聚类结果稳定，sink就 

发送停止迭代信息给各个传感器，否则在 sink里对 

每个簇的平均值重新计算得到新簇心，将其又往下 

发送到各个传感器节点，继续做下一次迭代更新[1]． 

每次迭代操作都是向着降低簇间相似性，提高簇内 

紧凑性的方向发展． 

本文的分布式k-means聚类算法就是要把传感 

器网络采集得到的 个q维数据划分成k个簇C ( 
一 1，2，⋯，忌)，对应Z，是第 个簇心，使得簇内的数 

据相似度尽可能高，簇间的数据相似度尽可能底，同 
k 

时还满足：X===U Ci，Ci≠ ， Ci N CJ一 ( ， 

==： l，2，⋯，k；i≠ )聚类算法的目标函数定义为 

传感器网络的所有数据到对应簇心距离的总和达到 

最小(即簇内平方误差和最小)： 

三  l1 

E—min(∑ ( flag．d (Xi，ZJ))) (1) 
J=1 =1 

Flag是一个变量，当X 在簇C 里取值 1，否则 

取值0；d(X ，z )一 ll X 一Z，II是数据对象x 到 

对应簇 Cf所在中心Z，的欧式距离． 

网络数据进行聚类后鉴于簇内节点数据的相似 

性很高，因此仅需在簇内选取一个节点作为代表，把 

它的数据输送到基站即可．这样在传感器网络里花 

销在采集和传送数据的能量就得到了降低，从而使 

得网路的寿命得到了延长． 

3 免疫遗传 k-means聚类算法 

3．1 算法的基本思想 

k—means算法是一种经典的聚类分析方法，因 

其扩展性好、算法简单、能有效处理高维大数据集和 

收敛速度快而被广泛应用．然而 k-means算法对初 

始聚类中心敏感，即当初始值不同时，极有可能会导 

致得到的聚类结果不一样．同时该算法是一种局部 

搜索技术，用目标函数进行聚类，寻找最优解通常都 

是使用爬山式的梯度下降法，过早收敛于局部次优 

解却得不到全局最优解I2]． 

针对上述 k-means算法的不足，本文提出用免 

疫、遗传算法来改进k-means聚类算法．用遗传算法 

进行聚类能较好地优化初始聚类中心，防止了选择 

初始聚类中心的盲目性，由此获得全局最优解，而将 

免疫算法所具有的抗体多样性保持机制、自我调节 

和免疫记忆特性引人遗传算法中，用免疫系统中基 

于抗体浓度的选择更新，替换遗传算法的基于个体 

适应度的选择复制，能够有效将搜索工作引向全局 

最优，进而避免了k-means算法中的早熟现象． 

3．2 算法的实现 

免疫遗传优化k-means算法是参考标准遗传算 

法的框架结构结合生物机体免疫系统的进化更新机 

制，是本文提出的一种新的随机搜索方法．免疫遗传 

优化k-means聚类算法的几个重要步骤是染色体编 

码、种群初始化、选择、交叉、变异操作． 

3．2．1 染色体编码方案 

鉴于传感器网络数据集合x中的数据个数 总 

是远远比其聚类数目k大，故本文算法使用基于簇 

中心的浮点数编码方式会更有效．k个簇心就构成 
一 条染色体，即 Z ⋯ ．由前面传感器数据的组 

成知 也有q个属性即Z 一 ( ， 2，⋯， )，( 
一 1，2，⋯，忌)，则每条染色体的浮点码串的长度是 

k q． 

3．2．2 种群初始化 

随机地从传感器网络数据集合X中选k个数据 

作为一条初始染色体进行浮点数编码，重复做P次 

就产生P个初始染色体．初始种群就是由这 P个染 

色体组成，P的值不能太大也不能太小，太大易引起 
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算法消耗很多时间，太小则种群易失去多样性． 

3．2．3 染色体适应度函数 

适应度函数作为染色体遗传进化过程中优胜劣 

汰的主要根据，是评价染色体性能好坏的指标． 

最好的聚类划分效果就是同簇内的数据距离越 

小越好，而簇心间距应尽可能大．综合公式(1)，本文 

选取的适应度函数为： 

max}l —Z， 
一 止 L  (2) 

t是染色体编号，t E[1， ]．当 越大，目标函 

数 E越小，簇心间距越大，聚类效果就越好，说明产 

生的 k个簇越紧凑和独立．反之，当厂f越小，目标函 

数E越大，簇心间距越小，聚类效果就越差．同时算 

法在两处用到E，节省了在空间和时间上的消耗． 

3．2．4 基于免疫算法的选择操作 

选择是按照遗传进化中适者生存的原则来开展 

的操作，适应度越高的染色体得到参加后代繁殖的 

机会也就越高，使用轮盘赌方法，选择染色体t的概 

率是： 
P 

Pt一 {t| { (3) 

式中，P种群大小，t一1，2，⋯，P．针对基于标准 

遗传的聚类算法在前期收敛速度快，而后期当染色 

体之间的个体差异变小时则收敛速度变慢l3]，本文 

研究将免疫系统_4 ]的浓度概念应用于遗传算法 

的选择操作，以此来调整染色体个体被选中的概率， 

从而避免上述不足和缺点． 

染色体浓度定义如下： 

de 一监 篇 ㈤ 
则得到这d条染色体的个体浓度概率是 一 

(1一den)／p，其它的染色体浓度概率是 一(1一 

den+den。)／p，全部染色体的浓度概率总和是 1． 

综合式(3)和(4)，得到选择染色体 t的最终概 

率是： 

上  

P === ／( × ) (5) 

式中，P和t的值同式(3)． 

由式(5)知，染色体被选择的概率由适应度和 

浓度一起决定．因此不仅维持适应度促进选择，算法 

的收敛速度得到加快；而且经过浓度的调节抑制选 

择，确保群体中染色体的多样性，防止过早收敛． 

3．2．5 自识别交叉 

交叉操作是指两个父代染色体交换部分基因而 

得到新的子代染色体．交叉是产生新染色体的重要 

方法，同时对算法的全局搜索能力起到直接的影响 

作用[6]．为确保父代染色体的优良性能保留到子代， 

本文的交叉策略使用 自识别交叉，即两个父代染色 

体是否进行交叉操作由父代间的相似程度来决定． 

只有当两个父代染色体的相似度XS小于阈值 时才 

能进行交叉． 

假设有两个父代染色体 t 和 t ，则这两个染色 

体的相似度定义如下： 

XS( ，J)一 &n／(k q) (6) 

其中 是t 和t 的最长相同子串的长度，k*q 

是染色体的浮点码串的编码长度，i和J是染色体中 

的基因位置序号，0< i， < k*q，同时 i≠ ． 

阈值 定义如下： 

一 (1+ g／gⅡm )／3 (7) 

式中 ∈(1／3，z／31，g是 目前进化代数，而g～ 

是最大进化迭代代数． 

3．2．6 自适应 变异 

变异是一种局部搜索技术，对种群里染色体的 

多样性有贡献，能避免早熟现象发生．变异操作就是 

染色体编码串里的基因位上的基因值按变异概率发 

生随机改变后形成一个新的染色体．本文对基因的 

变异采用 自适应方法_7]．由编码方案知染色体里的 

基因 表示第i个簇心的第 维值，则变异后该染 

色体的基因z 为： 

， fa(z7 一 )+ ， ≥ 0 ⋯  

一{ —z n)+ <o 
式中，i E[1， ]， E [1，q]，分别用 z “和z 

表示第i个簇心的第J维的最小和最大值；根据均匀 

分布原则， 应在[一(-厂一 “)／(严  一尸 )，(厂一 

广 “)／( 一广 “)]内产生，厂为变异染色体的适 

应度值， “和广  是当代种群里染色体性能最差 

和最优的染色体个体适应度值．式(8)使得性能最 

好的染色体的基因就不会参与变异，反之性能最坏 

的染色体的基因则变异值较大，这样不但确保了染 

色体的多样性，而且极大地提高算法的搜索速度和 

效率． 

4 仿真实验和性能比较 

仿真实验的配置是 Intel PentiumⅣ 3．OGHz 

的 CPU，2GB的 DDR2内存，Windows XP操作系 

统，使用 Matlab和 VC++编程实现算法．为了检 

验本文算法的优越性能，将它与传统 k-means和基 

于遗传的k-means聚类算法对Iris数据集进行了聚 
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类准确率、收敛速度与精度的比较．实验数据集 Iris 

来自文献[8]里三种植物的150个样本数据(每种植 

物各 50个)，每个样本数据有 4个属性，代表植物的 

四种特征．相关参数设置：种群大小 P一36，交叉概 

率P 和变异概率P 分别取0．7、0．006，最大进化迭 

代代数 gm． 一200．分别运行 2O次三种算法，得到的 

运行结果的平均值如表 l所示． 

表 1 三种算法聚类结果比较表 

由表1的实验结果可知，传统k-means受随机 

选取的初始聚类中心的影响相当大，聚类结果不稳 

定，多次过早收敛于不同的局部次优解；遗传 k_ 

means有时因为染色体的多样性不足而呈现早熟； 

本文算法克服了上述缺点，全局搜索能力显然优于 

另外两个算法，聚类结果的稳定性也很强；同时比较 

三种算法收敛于最优解的平均迭代次数，可知本文 

算法收敛速度最快；从表 1还知本文算法聚类准确 

率明显大大高于另外两个算法，再有收敛精度也是 

最优的． 

图 1描绘出三种聚类算法在迭代过程中，每代种 

群中的最优染色体的簇内距离和的变化曲线(每种算 

法20次实验的平均值)即目标函数值的收敛曲线． 
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130 
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匝 110 
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70 

图 1 三个算法的收敛曲线 

由图1的收敛曲线看出，基于遗传的k-means 

比传统 k-means在每次迭代中的目标函数值都要 

小，则说明前一算法的聚类效果比后面的算法好．而 

本文算法比这两个算法在每次迭代中的目标函数值 

都要小，聚类效果是三者中最好的． 

5 结束语 

本文研究适用于无线传感器网络的分布式 k— 

means聚类算法．针对传统k-means算法的缺点，将 

免疫机制引入到遗传算法对 k-means算法进行改 

进，提出分布式免疫遗传k-means聚类算法．实验证 

明了该算法对数据聚类具有明显的优越性能，收敛 

速度快，收敛精度高，聚类稳定性强准确率也大． 
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