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摘　要　图数据因其较强的复杂关系表征能力受到广泛关注，在社交网络、学术合作、道路交通、生物信息等多个

领域具有重要应用．图对齐技术旨在找出不同图中属于同一实体的节点对，在多个领域具有重要的应用价值，例

如，对不同社交网络中属于同一个用户的账号进行关联可以为推荐系统提供更丰富的用户行为画像，对不同生物

组织的蛋白质网络进行对齐能够辅助研究人员分析蛋白质的特性和机能．然而，在缺乏人工标注信息的情况下仅

使用图的拓扑结构信息实现无监督图对齐一直是图数据挖掘面临的重要难题之一，特别是在大规模图对齐任务

中，存在初始种子节点发现难和计算效率低下的问题．针对以上问题，本文提出了一种基于拓扑结构表示学习的大

规模无监督图对齐框架．首先，从待匹配图中选取典型子图作为种子节点候选集，利用局部拓扑结构信息计算得到

高可靠的种子节点匹配对；然后利用所得种子节点将待匹配图进行融合，并提出一种高效的无监督表示学习算法

将融合图映射到统一的向量空间中；最后利用学习得到的节点向量实现大规模图对齐．与已有方法相比，本文所提

方法在大规模图对齐任务中用时最短，对齐结果准确率最高，且算法性能受图结构的差异性影响最小．
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１　引　言

图数据结构作为对复杂关系进行建模的重要形

式之一，在许多领域有着重要的应用，如在线社交媒

体中的社交网络［１］、科学研究中的合作者网络［２］、生

物信息领域的蛋白质网络［３］等．图数据挖掘能够获

取很多有价值的信息，如节点分类可以推断科研人

员所属的研究领域［４］、节点聚类可以分析社交网络

中的兴趣社区［５］、链接预测能够为用户推荐更多的

好友关系［６］、节点重要性评估能够分析蛋白质在生

物功能中的重要性［７］及社交网络中用户的影响力［８］

等．近年来，旨在识别不同图中的节点是否属于同一

实体的图对齐任务受到越来越多的关注［９］，例如，图

对齐能够识别不同社交网络中的账号是否来自同一

用户，帮助推荐系统构建更为完善的用户画像，提高

推荐的准确度［１０］；图对齐能够发现不同生物蛋白质

网络中相同或相似的蛋白质关联关系，为生物科学

研究提供重要的参考价值［１１］．

图表示学习又名图嵌入［４］，旨在将图中的节点

表示为低维、实值、稠密的向量形式，得到的向量表

示在空间中的距离反映了节点在图中的亲和度．这

些向量可作为特征输入到传统机器学习算法模型

中，进而完成一些常见的下游任务，如节点分类、链

接预测及社区发现等．近年来，利用图表示学习来完

成图对齐任务逐渐成为研究的热点．

由于图对齐任务的重要应用价值，已有不少图对

齐算法被提出，目前图对齐算法大致可以分为两种，

第一种是传统的离散型图对齐算法：如ＢｉｇＡｌｉｇｎ
［１２］

认为图对齐是对源图和目标图的邻接矩阵的行和列

进行重新排序，并将图对齐问题转化为置换矩阵的

最优求解问题；ＩｓｏＲａｎｋ
［１３］利用节点邻域拓扑结构

的相似性实现蛋白质网络的对齐；ＦＩＮＡＬ
［１４］提出结

构相似度、节点特征相似度和边特征相似度三个衡

量标准来解决图对齐问题．第二类为基于图表示学

习的对齐方法：如ＲＥＧＡＬ
［１５］首先通过计算邻居节

点度的相似性来学习节点的向量表示，并利用节点

向量的相似性来完成图对齐任务；ＣｒｏｓｓＭＮＡ
［１６］

通过图间向量的方式实现多个图的对齐任务，该方

法通过图间信息不断优化２类节点向量，并通过图

间向量的相似性实现节点对齐；ＧＡｌｉｇｎ
［１７］采用一种

基于多层向量表示的无监督图对齐框架，该方法通

过图卷积网络（ＧＣＮ）学习节点的向量表示，提出一

种数据增强方法确保模型满足图的一致性约束；

ＷＡｌｉｇｎ
［１８］使用轻量级的ＧＣＮ结合 Ｗａｓｓｅｒｓｔｅｉｎ距

离鉴别器，确保在训练的过程中源图和目标图的节

点具有相似的分布概率，从而找到最佳的节点对应

关系．这些算法在取得成功的同时，也面临着重大的

挑战．首先，随着当前图数据的规模不断扩大，已知

的图对齐算法计算效率往往较低，节点之间复杂的

关联关系又导致了算法难以并行化，导致很多算法

无法应用到大规模图数据的对齐任务上．其次，传统

的图对齐算法往往针对单一领域的图数据而设计，

缺乏通用性．如ＩｓｏＲａｎｋ算法专门为蛋白质网络对

齐而设计［１３］，将其直接应用到社交网络的对齐任务

时往往出现性能较低、匹配结果不可信的问题．

目前图表示学习在大规模图上进行无监督匹配

对齐主要存在两个难点：一是初始种子节点发现难，

由于不存在先验的种子匹配节点，直接对全图进行

匹配会导致较高的错误率，因此需要先找到一部分

高可靠的匹配节点对作为种子．但如何找到有效的

高可靠种子节点以及如何实现初始匹配是研究的难

点．二是将种子节点应用到全图匹配时，当前大部分

的图表示学习算法均存在计算效率与表示学习有效

性之间的矛盾．部分图表示学习方法仅使用图的局

部结构信息，只保留了节点的１阶或２阶邻居相似

性信息，尽管这种做法时间开销较小，但是难以对全

图进行有效的表示学习；部分方法使用了图的高阶
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邻居信息，能够学习到距离较远节点之间的相似性

关系，相较于仅使用图的局部结构信息而言，这种做

法可以提升图对齐的准确率，但在捕获全局结构信

息时往往存在计算效率低下、时间开销大的问题．

当前已有的基于图表示学习的对齐算法往往分

别学习２个待匹配图的节点向量表示
［１０，１３］，然后利

用学习得到的表示向量计算节点间的相似性，相似

度高的节点对会被判定为匹配节点．然而，当前基于

拓扑结构的图表示学习算法往往需要对节点表示进

行随机的初始化，导致学习得到的待匹配图的节点

表示向量未分布在同一向量空间［１０，１９］，需要将二者

映射到同一空间中，特别是在无监督的条件下，往往

会导致较低的匹配准确率．

图１　ＬＧＡ大规模图对齐框架示意图

为了解决以上问题，本文提出了一种基于图表

示学习的两阶段图对齐框架 ＬＧＡ（Ｌａｒｇｅｓｃａｌｅ

ＧｒａｐｈＡｌｉｇｎｍｅｎｔ），首先采用高可靠的无监督图匹

配算法对两个子图进行匹配得到种子节点，然后利

用种子节点对２个大图进行融合，然后对融合图进

行无监督表示学习得到节点的表示向量，如此可以

直接将待匹配图映射到统一的向量空间中，避免了

由于表示空间的转换带来的匹配误差．具体步骤如

图１所示．第一阶段为高可靠种子节点发现，先从要

匹配的大图中抽取它们的典型子图，利用少量有代

表性的节点构成典型子图，然后采用高可靠的无监

督图匹配算法对两个子图进行匹配得到种子节点．

第二阶段则利用种子节点对２个大图进行匹配，先

是根据种子节点对２个大图进行融合，将二者合为

一个更大规模的图，然后对融合图进行无监督表示

学习得到表示向量，最后利用表示向量计算节点之

间的相似性进行匹配对齐．由于融合图的节点数量

非常庞大，目前已有的图表示学习算法无法快速高

效地表示学习．针对此问题，本文提出一种基于稀疏

矩阵分解和个性化随机游走相结合的高效图表示学

习方法，在保证计算效率的同时最大限度地捕获融

合图的全局结构信息．为了验证算法的有效性，本文

在６个不同类型和不同规模的数据集上进行实验验

证，并与多个已知最先进的无监督图对齐算法进行

对比，实验结果表明，本文所提方法能够快速高效地

实现大规模图的匹配对齐，取得了最高的匹配准确

率，且在两个匹配图结构差异较大的情况下依然具

有较高的匹配准确率．本文工作的主要贡献如下：

（１）提出一种基于种子节点融合的大规模图对

齐算法，与以往利用种子节点监督图表示学习的范

式不同，本文所提方法直接在融合图上进行无监督

的图表示学习，直接将待匹配的图数据映射到统一

的向量空间中，避免了由于表示空间转换导致的匹
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配准确率急剧下降的问题．

（２）提出一种基于稀疏矩阵分解和个性化随机

游走相结合的图表示学习方法，实现了对大规模图

的高效表示学习，得到的表示向量能够捕获图的全

局结构信息，并能够很好地适用于图对齐任务．

（３）在多种类型和不同规模的数据集上进行了

广泛的实验验证，结果表明本文所提方法能够应用

于大规模图数据的高效对齐，取得了远高于其他方

法的匹配准确率和计算效率．本文算法代码已开源：

ｈｔｔｐｓ：／／ｇｉｔｈｕｂ．ｃｏｍ／ｚｈｏｕｊｕｎｍｉｎｇ２０１９／ＬＧＡｍａｓｔｅｒ．

２　相关工作

２１　传统图对齐算法

图对齐在多个领域都有着重要应用，如在生物

领域可以研究蛋白质之间的关系［１１］；在社交网络领

域［１２］，跨平台的社交网络用户对齐可以用于用户画

像、用户兴趣挖掘；在知识图谱领域可以实现知识图

谱的补全和扩展［９］．传统图对齐算法大多直接计算

对齐矩阵犛，通常以邻接矩阵的形式输入源图和目

标图，在对齐过程中通过优化损失函数不断地更新

对齐矩阵［７］．

ＢｉｇＡｌｉｇｎ将图对齐问题建模为目标图邻接矩

阵的行与列的重新排列问题［１２］，通过优化损失函数

找到置换矩阵 犎 使得排列后的目标图邻接矩阵

接近于源图的邻接矩阵．为了解决求解过程中存在

的ＮＰ（ＮｏｎｄｅｔｅｒｍｉｎｉｓｔｉｃＰｏｌｙｎｏｍｉａｌｔｉｍｅ）难问题，

ＢｉｇＡｌｉｇｎ使用更为宽松的约束，并在优化的过程中

使用迭代优化提高计算效率；ＩｓｏＲａｎｋ认为如果两

个图中节点的邻域相似，那么它们将大概率是匹配

的［１３］．因此，ＩｓｏＲａｎｋ认为不同蛋白质网络中的节

点在它们各自的序列和邻域拓扑结构相似的情况下

将获得较高的匹配率，基于该思路提出了一种专门

针对蛋白质网络的节点对齐算法．然而传统图对齐

方法除了对结构噪声较为敏感外，其计算效率也不

尽如人意．

２２　基于图表示学习的图对齐方法

随着图表示学习技术的发展，基于节点表示的

图对齐算法逐渐成为研究的热点．ＩＯＮＥ
［８］在研究社

交网络用户对齐问题中提出将每个用户的粉丝

（ｆｏｌｌｏｗｅｒｓｈｉｐ）／关注者（ｆｏｌｌｏｗｅｅｓｈｉｐ）建模为输

入／输出的上下文表示，以保持拥有相似粉丝／关注

者的用户的表示向量在嵌入空间中距离较近．为了

进一步解决不同图中节点所在嵌入空间不一致的问

题，ＩＯＮＥ选取具有较大匹配概率的节点作为锚节

点，使其对相邻的节点在空间中提供的上下文嵌入

表示权值更高，最后采用随机梯度下降和负采样算

法解决扩展性问题．ＲＥＧＡＬ
［１１］通过对节点一阶近

邻和二阶近邻的度信息进行加权计算获取节点初始

的表示向量，根据初始表示向量的相似性计算得到

节点的相似度矩阵，使不同图中具有相似结构的节

点具有更高的相似度，最终对相似度矩阵进行分解

从而得到节点的低维向量表示．此方法仅考虑了图

的局部拓扑信息，通常情况下对结构噪声的较为

敏感．

ＤｅｅｐＬｉｎｋ
［２０］基于随机游走策略生成结点序列

后使用ＳｋｉｐＧｒａｍ模型对目标图和源图分别训练

得到两个不同的嵌入向量空间，在解决特征空间不

一致性的问题时引入深度神经网络，利用种子节点

训练得到两个特征空间的非线性变换关系．为了提

高图对齐的准确率，ＤｅｅｐＬｉｎｋ在设计损失函数时考

虑了对偶学习，在有监督的方式下使损失函数最小

化来学习源图和目标图的向量表示，需要大量的人

工标注信息，往往难以获得．Ｃｈｕ等人
［１６］针对多个

图对齐问题提出了ＣｒｏｓｓＭＮＡ算法，该模型利用图

之间的交叉信息不断优化节点的向量表示，将图

间向量用于图对齐任务，图内向量用于其他下游图

分析任务．实验结果表明ＣｒｏｓｓＭＮＡ能够取得较好

的图对齐效果，并在较少内存使用的情况下实现更

好的连接预测任务．Ｔｒｕｎｇ等人
［１７］提出了 ＧＡｌｉｇｎ

模型，该模型利用图卷积网络（ＧｒａｐｈＣｏｎｖｏｌｕｔｉｏｎａｌ

Ｎｅｔｗｏｒｋｓ，ＧＣＮ）的多层嵌入并结合拓扑一致性原

则实现无监督图对齐任务．在训练过程中，通过比对

ＧＣＮ各层之间的嵌入向量来获取锚节点，通过锚节

点实现ＧＣＮ的加权传播．此外，该模型引入基于扰

动的数据增强方法和自适应的损失函数来增强模型

的鲁棒性．Ｇａｏ等人
［１８］提出了 ＷＡｌｉｇｎ模型，该模型

能够捕获图的局部和全局结构信息，并解决了传统

ＧＣＮ由于卷积层数的增加而导致的过度平滑问题．

该模型采用一种轻量级的基于 ＧＣＮ 的图对齐框

架，在优化过程中使用 Ｗａｓｓｅｒｓｔｅｉｎ距离鉴别器，确

保在训练的过程中源图和目标图的节点具有相似的

概率分布，并引入新的损失函数来避免训练过程中

得到平凡解，找到最优的节点对应关系．

Ｄｅｒｒ等人
［２１］提出了一种基于深度对抗学习的无

监督图对齐方法ＤＡＮＡ（ＤｅｅｐＡｄｖｅｒｓａｒｉａｌＮｅｔｗｏｒｋ

Ａｌｉｇｎｍｅｎｔ），该算法通过对齐节点的表示向量分布

来发现复杂的节点映射关系，并在此基础上实现快
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速的最近邻节点对齐．此外，该模型还具备一定模型

选择能力．Ｎｇｕｙｅｎ等人
［２２］提出了 ＮＡＷＡＬ模型，

该模型将源图和目标图分别投影到各自的向量空间

中，并使用一种基于对抗学习的无监督对齐方法来

优化源图和目标图之间的映射函数，从而找到最佳

的匹配映射．实验表明ＮＡＷＡＬ能够在真实数据集

上取得不错的对齐效果，并且可以与现有的有监督

方法相结合，利用先验信息更好地指导对齐．Ｚｈｅｎｇ

等人［２３］提出了ＪＯＲＡ模型来解决社交网络间用户

身份的弱监督对齐问题，该模型同时优化了表示学

习和图对齐模型，同时保留了图内和图间节点的相

似性信息，并采用注意力机制自适应地学习节点的

相似性，极大地减少了模型对标签数量的依赖．

与以上方法相比，本文提出一种新的基于融合

图表示学习的大规模无监督图对齐框架．首先采用

典型子图获取高可靠的种子匹配节点对，然后利用

种子节点对目标图和源图进行融合，并提出了一种

高效的图表示学习算法直接将融合图映射到统一的

向量空间，避免了由于特征空间转换带来的误差，且

不需要对深度神经网络模型进行训练，在保证计算

效率的同时尽可能地捕捉图的结构信息，大大提高

了准确性和鲁棒性．

３　高可靠种子节点挖掘

设待匹配图为犌１（犞１，犈１）和犌２（犞２，犈２），其中

犞１和犞２分别为两个图的节点集合，犈１和犈２为边的

集合，为了表达上更清晰方便，本文在后续章节均采

用符号狌代表图犌１中的节点，采用狏表示图犌２中的

节点．基于拓扑结构的无监督图对齐可以定义为：在

两个节点子集犞
狊
１犞１和犞

狊
２犞２找到一个映射

!＝｛（狌，狏）｜狌∈犞
狊
１，狏∈犞

狊
２｝，使得由犞

狊
１和犞

狊
２构成

的两个子图之间具有最相似的拓扑连接结构．在缺

乏先验信息和节点属性信息的情况下，对犌１和犌２

进行无监督对齐主要依赖于二者之间的拓扑结构信

息，在图规模较大的情况下直接进行全图匹配往往

计算效率较低且会存在较高的错误率．为此，本文首

先在图中选取典型子图作为候选种子节点集，对候

选种子节点进行对齐，得到源图犌１与目标图犌２中

高可靠的匹配节点对作为种子节点，为下一步的匹

配计算奠定基础．

３１　典型子图抽取

由真实世界数据构建的图结构，其节点的度往

往遵循幂律分布［４］，即只有少部分节点拥有大量的

邻居节点而大部分节点只有较少的连接．图２为对

本文后续实验中涉及到的６个公开数据集节点度的

分布情况，由图可知，所有数据集均呈现出少部分

节点拥有大量连接的情况，这部分节点包含了更加

丰富的结构信息，首先对这些节点进行匹配对齐所

得结果的准确性和可靠性会更高．因此，本文首先分

别从待匹配图中选取度最大的前犓 个节点构成典

型子图，然后对典型子图进行无监督图对齐得到种

子节点．对待匹配图犌１（犞１，犈１）来说，选取度数最大

的前犓 个节点构成集合犞１′＝｛狌１，狌２，…，狌犓｝，则

犞１′为犞１的一个子集，设由犞１′中的元素构成的子图

为犌１′（犞１′，犈１′），其中犈１′为原始边集合犈１的子集，

且仅保留犞１′中节点之间的边，如此得到的子图

犌１′（犞１′，犈１′）即为犌１（犞１，犈１）的典型子集，由于犞１′

中的节点在原始图中度最大，因此典型子图犌１′（犞１′，

犈１′）保留了原始图的大部分拓扑结构信息．同样地，

设犌２（犞２，犈２）的典型子图为犌２′（犞２′，犈２′）．本节所要

挖掘的高可靠种子节点则是由犞１′和犞２′的子集构成

的节点对的集合，该集合也是!的一个子集．

为了使犓 能够与原始图规模相适应，设犓＝

β
２

槡狀，其中狀代表图中节点数量，β为可调参数．种子

节点数犓 的选择主要考虑了算法的普适性，即无论

图规模的大小如何，算法均能够高效准确地选择合

适的种子节点数．如果按照百分比选取种子节点，对

于大规模图来说会造成种子匹配准确率下降以及预

匹配效率低下的问题，而对小型图来说则会导致种

子节点过少难以发挥预匹配的作用．本文提出的计

算公式既不会在大规模网络上选择过多的节点进行

预匹配，也不会在小型图上选择过少的节点来构建

典型子图，从而达到算法适配的效果．

图２　不同图中节点度的累计概率分布

３２　典型子图匹配

本文采用ＤｅｅｐＭａｔｃｈｉｎｇ算法
［１９］对典型子图进
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行无监督对齐以得到高可靠种子节点，首先采用

ＤｅｅｐＷａｌｋ
［２４］图表示学习算法得到两个典型子图的节

点向量表示，然后采用一致性点漂移算法（Ｃｏｈｅｒｅｎｔ

ＰｏｉｎｔＤｒｉｆｔ，ＣＰＤ）
［２５］得到待匹配节点之间的匹配概

率矩阵，最后采用最大权匹配算法得到高可靠的种

子节点．

３．２．１　典型子图表示学习

设抽取得到的典型子图为犌１′（犞１′，犈１′）和犌２′（犞２′，

犈２′），首先使用ＤｅｅｐＷａｌｋ
［２４］算法对两个子图进行编

码得到节点的向量表示，ＤｅｅｐＷａｌｋ算法包括２个

步骤．第一步采用随机游走算法生成节点的上下文

邻接节点信息，随机游走过程中每次从所在节点的

邻居中随机选择一个节点作为下一跳，不断循环直

到满足一定的路径长度后停止游走．第二步采用

ｗｏｒｄ２ｖｅｃ技术中的ＳｋｉｐＧｒａｍ模型来学习节点的

向量表示，在此过程中将图中的节点视为ｗｏｒｄ２ｖｅｃ

语言模型中的单词，将随机游走所得的路径视为自

然语言中的句子，该模型通过最大化节点的上下文

概率来学习节点的向量表示．设由ＤｅｅｐＷａｌｋ得到

的两个典型子图的节点向量表示分别为犚１′和犚２′．

３．２．２　一致性概率矩阵计算

得到节点的向量表示后，本文使用一致性点漂

移算法（ＣｏｈｅｒｅｎｔＰｏｉｎｔＤｒｉｆｔ，ＣＰＤ）
［２５］计算种子节

点之间一致性的概率矩阵．一致性点漂移算法将两

个点集犚１′和犚２′中节点之间的对应关系建模为关联

概率问题，使用概率值描述两个点集中节点之间存

在对应关系的确定性程度，即节点之间的匹配概率．

ＣＰＤ使用混合高斯模型（ＧａｕｓｓｉａｎＭｉｘｔｕｒｅＭｏｄｅｌ，

ＧＭＭ）描述点集犚１′和犚２′中所有节点对之间的确定

性关系，然后对高斯混合模型的参数进行求解获得

节点之间的匹配关系，通过最大似然法拟合高斯混

合模型的质心，使概率密度函数的期望最大化，求解

混合高斯模型中参数可得到节点间的匹配概率．

ＧＭＭ模型采用ＥＭ算法来计算两个图中种子节点

之间的匹配概率矩阵犘，在期望求解阶段（Ｅｓｔｅｐ）

中，其中的每个元素狆犻犼通过以下方式计算：

狆犻犼＝
ｅｘｐ －

１

２σ
２ 狉

１
犼－（狉

２
犻＋犌犻，）犠（ ）２

∑

狀
２

犽＝１

ｅｘｐ －
１

２σ
２ 狉

１
犼－（狉

２
犽＋犌犽，）犠（ ）２（ ＋

狑
１－狑

（２πσ
２）犱／２狀２
狀 ）
１

，

其中犠 为系数矩阵，初始化为全０矩阵，σ
２为各向同性

斜方差矩阵，初始化值为σ
２＝－

１

犱狀１狀２∑

狀
１
，狀
２

犻，犼＝１

狉
１
犼－狉

２
犻

２，犌

为核对角矩阵，其元素值为犵犻犼＝ｅｘｐ（－ 狉
１
犼－狉

２
犻

２／

２β
２），参数０狑１，向量狉

１
犼与狉

２
犻为学习得到的节点

表示向量，分别为犚１′和犚２′的第犼行和第犻行，犱为

向量维度，狀１与狀２为典型子图中节点的数量，β为大

于０的参数．最大化阶段（Ｍｓｔｅｐ）主要更新系数矩

阵，其计算方式如下：

犠＝（犌＋λσ
２ｄｉａｇ（犘１）

－１）－１（ｄｉａｇ（犘１）
－１犘犕１－犕２），

其中ｄｉａｇ（）为对角化操作，犘为匹配概率矩阵，１为

全１的列向量，λ＞０为参数．经过迭代收敛可以得

到匹配概率矩阵犘．即通过ＣＰＤ可以得到节点狌犻与

狏犼之间的匹配概率狆（狌犻，狏犼）∈（０，１），其中狌犻∈犞１′，

狏犼∈犞２′．

在理想情况下，如果节点狌犻与狏犼存在实际的匹

配关系，那么它们之间概率应该输出为１，否则应该

输出０，概率值越大意味着两个节点的对应关系的

确定性就越大．

３３　种子节点生成

本文方法为基于拓扑结构信息的无监督图对齐

算法，目前大多数无监督算法或多或少都利用到拓

扑一致性约束，对两个图分布差异较大情况下的对

齐任务均是基于有监督的，例如 Ｗａｎｇ等人
［２６］利用

双重约束机制用来平衡两个图中不同节点度差异十

分大的情况．目前大多数无监督算法都假设对齐的

两个图之间具有拓扑一致性，当两个待匹配图的拓

扑结构差异较大时，算法对齐的准确率往往较低，且

节点之间的相似性也不会太高．

为了获得高可靠的种子节点对，本文根据种子

节点的一致性概率矩阵，利用二分图最大权匹配

算法使种子节点之间的匹配概率最大化．二分图匹

配的目标是在二分图中找出一个子图，要求任意属

于该子图的两条边都不会交汇于同一个顶点，且该

子图中所有边的权值之和最大．本文使用 Ｋｕｈｎ

Ｍｕｎｋｒｅｓ
［２７］算法得到种子节点集合!狊．本文选取两

个图中度数最大的犓 个顶点来构建典型子图是因

为其最大程度地保留了原始图的拓扑结构信息，从

而确保所得的匹配种子节点具有较高的可靠性．值

得注意的是，并非度数较大的节点一定在另一个图

中存在对应的匹配节点，为了确保种子节点的可靠

性，仅保留匹配概率大于一定阈值的种子节点对，即

狆（狌犻，狏犼）＞θ，（狌犻，狏犼）∈!狊，θ为可调参数，为了保障

所得种子节点的可靠性，本文取θ＝０．９，确保所得

种子节点的准确性，以免对后续匹配造成较大的负

面影响．当两个图的拓扑结构差异较大时，匹配所得

的大部分种子节点的匹配概率会低于该阈值，若所
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得种子节点的数量少于０．５犓 时，则认为源图和目

标图之间存在较大的拓扑结构差异，不会进行后续

的图融合匹配对齐，从而确保最终所得结果可靠

有效．

４　基于图融合的大规模图对齐算法

在得到种子节点集!后，可以利用已有的有监

督图对齐算法对犌１和犌２进行匹配对齐．已有方法

大多先采用图表示学习算法分别获取犌１和犌２节点

的向量表示，然后根据种子节点将犌１和犌２的向量

表示转换到同一向量空间中．这一过程由于种子节

点分布与全图节点分布的不一致性可能导致转换后

的向量表示存在较大误差，影响匹配结果的准确性．

且由于犌１和犌２的规模较大，目前大多数的图表示

学习算法如ＤｅｅｐＷａｌｋ
［２４］、ＧＣＮ

［２８］等均无法实现对

结构信息的快速高效提取．针对以上问题，本文提出

一种基于图融合的大规模图对齐算法，首先根据种

子节点对待匹配图融合为一个大图，然后提出一种

高效的融合图表示学习算法获得节点的向量表示，

最后利用节点向量计算它们之间的相似性并进行匹

配对齐．

４１　基于种子节点的图融合

为使已配对的高可靠种子节点在融合图中具有

更多的结构信息权重从而降低整体结构差异带来的

负面影响，本文基于已匹配的种子节点将犌１和犌２

进行融合，构造成新的大图犌３．具体地，将犌１和犌２

中已匹配的种子节点进行聚合形成一个新的节点，

其余在犌１和犌２中的节点按照原有节点之间的连接

关系添加到犌３中．

此过程可以看作将网络犌１和犌２基于种子节点

进行连通，种子节点为连接纽带．

４２　融合图表示学习

目前大多数表示学习方法难以捕获图中的全局

结构信息，该问题在大规模图上尤为突出．为此，提

出一种基于个性化随机游走的图表示学习算法并应

用于犌３，可以快速得到节点的高效向量表示．个性

化随机游走能捕获到全图的结构信息，并能够高效

地表达节点之间的亲近关系，已经被广泛应用于图

数据挖掘中．具体地，对于给定犌３中的一个源节点

狌，从节点狌开始进行随机游走，每到一个节点都以

概率α停止游走并且回到源节点狌重新开始，或者

以概率（１－α）随机选择一个邻居节点继续游走．经

过多轮游走之后，图中每个顶点被源节点狌访问到

的概率会逐步收敛趋于稳定，稳定后的概率可以作

为源节点狌与其他节点之间的亲和度得分．把图中

所有节点分别当作源节点进行个性化随机游走，可

获得如下的亲和度矩阵：

犕＝∑
∞

犻＝０

α（１－α）
犻·犘犻 （１）

其中犘＝犇－１犃为概率转移矩阵，犃 为图的邻接矩

阵，犇为对角矩阵，对角线上元素为该节点在图中的

度大小，即犇［犻，犻］＝［犱犲犵（犻）］．在大规模图中，由于

节点数量庞大，直接计算个性化随机游走矩阵犕∈

!

狀×狀的效率低下．此外，为了得到节点的低维度向

量表示，还需要对个性化随机游走矩阵进行分解以

达到降维的目的．但是个性化随机游走矩阵犕 包含

着全图的高阶结构信息，犕 为稠密矩阵，对该矩阵

进行奇异值分解的时间复杂度为犗（狀３），在大规模

图上会存在严重的计算效率问题，甚至不可行．

为了提高图表示学习的可扩展性，本文提出一

种近似快速分解方法，在保证有效性的前提下提高

表示学习的效率．通过分析发现，图表示学习要求输

出相似度矩阵分解后的节点低维表示，因此个性化

随机游走矩阵犕 仅为中间产物，并不要求直接计算

得出．基于这一思想本文采用 ＡｐｐｒｏｘＰＰＲ
［２９］算法

的思想，将矩阵犕 的计算和分解集成到每一次迭代

运算中，相似度矩阵犕 可以看成是图中节点从低阶

到高阶亲和度的加权和．首先对图犌３的邻接矩阵犃

进行奇异值分解：

犃＝犝Σ犞
Ｔ （２）

式中犝 为左奇异矩阵，Σ为奇异值对角矩阵，犞 为右

奇异矩阵．此时，可以矩阵犃看作矩阵犡１和犢１的乘

积，将犡１看作节点的初始表示向量为

犡１＝犇
－１犝槡Σ （３）

而犢１＝犞槡Σ则为节点的上下文向量表示．初始节点

表示犡１只包含犌３中的一阶邻居信息，难以描述整

个网络节点间的拓扑结构．为了逐步聚合图中的高

阶结构信息，对初始嵌入向量犡１进行迭代计算可以

得到：

犡＝∑
∞

犻＝１

α（１－α）
犻·犘犻－１犡１ （４）

迭代后的向量表示犡 包含了图中更高阶的结构信

息，其中参数α的取值决定了表示向量包含的图结

构信息的范围，α取值过低则表示向量能够包含更

多的高阶信息，但需要较多的迭代次数才能收敛；取

值过低则会包含更多的局部结构信息，比如在极端

情况下α取值为１时，则学习得到的表示向量只包
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含节点的一阶邻居结构信息．为了综合算法的有效

性和时间效率，本文中α取值为０．１５．

由于邻接矩阵犃为稀疏矩阵，可以采用ＢＫＳＶＤ
［３０］

进行近似奇异值分解得到犃≈犝Σ犞
Ｔ的近似解．该奇

异值分解的时间复杂度与网络中边的数量成线性关

系，远低于分解稠密矩阵 犕 需要的犗（狀３）复杂度，

大大提高了图表示学习方法的可扩展性．

最终得到的图表示向量为犚＝［犡犢］，为对

表示向量犡和犢进行拼接操作．

４３　基于社区结构的高阶信息快速传播

在对式（４）进行高阶信息计算与聚合过程中，需

要大量的大规模矩阵乘法迭代运算，导致计算效率

依旧不高．为了提高这一部分的计算效率，本文利用

图中普遍存在的社区结构对高阶信息传播过程进行

加速计算．在真实世界形成的图上往往会存在一定

的聚集现象［３１］，也称为社区结构，在同一社区内的

节点之间连接关系更加紧密，而属于不同社区的节

点其连接关系相对而言比较稀疏［３２３５］，社区结构在

真实图数据中广泛存在，如社交网络中具有相同兴

趣爱好的用户之间会有更多的连接关系，从而形成

兴趣社团［３６］；而在生物医药领域，研究人员往往将

具有相似生物功能的蛋白质和药物用边连接起来，

从而会形成生物蛋白质网络中的社区结构［３７］．如图

３所示．图中出现两个社区结构，可以明显看出社区

内的节点相比社区间的节点之间的连接更加紧密．

信息的传播依赖于节点之间的连接，其连接密集程

度对传播效率会产生极大的影响，因此节点信息在

社区内与社区间的传播存在较大差异，本文利用图

中存在社区结构这一特点对高阶信息传播进行加速

计算．

图３　社区聚集现象

在式（４）中为了得到图的表示向量犡，需要大量

迭代使图中的高阶信息融入初始表示向量犡１中，该

过程可以看作信息在图上不断的传播和聚合．由于

图中存在社区结构，社区内的节点之间连接较为紧

密，导致节点信息在其相应的社区内反复传播，难以

扩散到社区外，只有经过一定次数的迭代传播后，节

点信息才能逐步扩散到全图上［３８］．因此，该信息在

图中的传播过程可以分为社区传播和逃逸传播２个

阶段，基于发现可以对表示向量犡进行快速计算．

４．３．１　社区传播阶段

假定社区传播阶段的迭代次数为狊，在对社区

传播阶段进行计算时，首先对式（４）中的前犾＜狊项

进行求和计算，可以得到犡Ｒｅａｌｉｔｙ：

犡Ｒｅａｌｉｔｙ＝∑
犾

犻＝１

α（１－α）
犻·犘犻－１犡１ （５）

犡Ｒｅａｌｉｔｙ包括了初始表示向量犡１前犾次迭代，其计算

结果为社区传播阶段中前犾次节点信息在网络中传

播得到的向量表示，其中犾为可调参数．设犡Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

为整个社区传播阶段得到的向量矩阵：

犡Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ＝∑
狊

犻＝１

α（１－α）
犻·犘犻－１犡１ （６）

由于图中存在社区结构，因此在一定次数内的信息

传播其实是在社区内反复进行的，属于社区内的节

点大概率会将其信息传播到同一社区内的节点上，在

前犾次传播中获得信息的节点将在接下来的（狊－犾）次

迭代中有很大概率会再次获得该信息，因此在社区

传播阶段接下来的第犾＋１次迭代到第狊次迭代，节

点获得的信息可以看作与前犾次迭代所得信息成比

例，即犡Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ可以从犡Ｒｅａｌｉｔｙ中计算得到：

犡Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ≈δ·犡Ｒｅａｌｉｔｙ （７）

式中δ为比例系数，对比前犾次迭代与整个社区传

播阶段的总得分可以求得比例系数δ：

δ＝
∑
狊

犻＝１

α（１－α）
犻·犘

犻－１

１

∑
犾

犻＝１

α（１－α）
犻·犘

犻－１

１

（８）

其中犾＜狊，由于概率转移矩阵犘的每一项都是非负

实数，可以将式（８）如下表示：

δ＝
∑
狊

犻＝１

α（１－α）
犻 犘犻－１ １

∑
犾

犻＝１

α（１－α）
犻 犘犻－１ １

（９）

概率转移矩阵犘为行随机矩阵，其每一行元素之和

为１，可以得出犘犻－１也为行随机矩阵，且 犘
犻－１

１＝

狀，由此可以得出δ的表达式为

δ＝
∑
狊

犻＝１

α（１－α）
犻

∑
犾

犻＝１

α（１－α）
犻

＝
１－（１－α）

狊

１－（１－α）
犾

（１０）

基于以上计算可以快速得到初始表示向量犡１在社

区传播阶段进行高阶信息聚合后的空间向量矩阵
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犡Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ．

４．３．２　逃逸传播阶段

在得到犡Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ后，信息的传播将不再受限制

于图中的社区结构，而将进一步扩散到全图的节点

上，此阶段称为逃逸阶段，设经过逃逸阶段传播后的

表示向量矩阵为犡Ｅｅｓｃａｐｅ．在社区传播阶段，距离源节

点越近，节点从源节点获得的信息将会越多．而在逃

逸阶段由于经过多次迭代，在系数０＜１－α＜０的影

响下，此时图中节点经过高阶传播后信息与源节点

的相关性不断被削减，即在逃逸阶段节点所获得

的信息与到传播源的远近无关，此时，度越大的节

点越有机会接收到邻居节点传播的信息，并且所获

得的信息与邻居节点所拥有信息正相关，此思想与

ＰａｇｅＲａｎｋ的基本假设一致，

因此可以用原始的ＰａｇｅＲａｎｋ算法对逃逸阶段

的信息传播进行计算．首先计算图犌３的ＰａｇｅＲａｎｋ值，

得到每个节点的权重，算法的累计幂迭代形式如下：

狆犪犵犲狉犪狀犽（犌）＝∑
∞

犻＝０

α（１－α）
犻犲犘犻 （１１）

其中犲∈犚
１×狀，其中每一项元素值都为１

狀
，狀为网络

中节点的个数，最终聚合后的表示向量为

狓
犻
Ｅｅｓｃａｐｅ＝∑

∞

犻＝狊＋１

α（１－α）
犻犲犘犻犡１ （１２）

当 狓
犻＋１

Ｅｅｓｃａｐｅ－狓
犻

Ｅｅｓｃａｐｅ １１０
－６时停止迭代，最终得

到表示矩阵犡≈犡Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ＋狀犲
Ｔ狓Ｅｅｓｃａｐｅ．值得注意的

是，式（１２）中犲为行向量，因此在计算时向量犲先与

矩阵犘 相乘得到新的行向量再继续迭代运算，而不

是先计算矩阵犘的多次幂，从而避免了大型矩阵的

乘法运算．

４４　基于节点相似度的快速匹配对齐

在得到节点的向量表示后，可以计算图犌１和

犌２中所有节点两两之间的相似性，然后按照Ｋｕｈｎ

Ｍｕｎｋｒｅｓ
［２７］算法进行匹配．但由于节点数量庞大，该

算法计算效率较低，为此，本文采用一种快速的匹配

对齐算法进行计算．首先，计算节点表示向量在空间

中的欧氏距离来描述它们之间的相似性，假设节点

狌∈犌１，狏∈犌２，那么它们之间距离为犱狌，狏＝ 狏狌－狏狏 ２，

对于每一个属于犌２的节点，在犌１中寻找与其距离

最近的节点进行匹配，一旦匹配则移除该节点，该算

法虽牺牲了一定的准确性，但相比 ＫｕｈｎＭｕｎｋｒｅｓ

算法而言，其时间复杂度从犗（狀３）降为了犗（狀２），提

高了计算效率．

值得注意的是，本文核心算法虽然间接借鉴了

ＡｐｐｒｏｘＰＰＲ算法的思想和直接采用ＫｕｈｎＭＵｎｋｒｅｓ

等算法，但本文的核心贡献在于提出一种基于种子

节点融合的大规模图对齐算法，与以往基于图表示

学习的图对齐方法不同，本文所提方法直接在融合

图上进行无监督的图表示学习，避免了表示空间的

转换，从而大大提高了匹配准确率．此外，为了提高

图表示学习算法在大规模融合图上的计算效率，本

文算法利用图的社区结构来加速高阶结构信息的传

播，在保证有效性的同时大大提高了图表示学习的

计算效率，使得本文算法能够较好地解决大规模图

对齐问题．

５　实验与结果分析

５１　实验数据与运行环境

本文在６个被广泛使用的公开数据集上进行了

实验，表１列出了数据集的详细信息．ＰＰＩ
［３９］为人类

蛋白质网络，ＢｌｏｇＣａｔａｌｏｇ
［３９］为社交网络，由不同博

主与其社会关系构成，Ｅｎｒｏｎ
［４０］是由联邦能源监管

委员会在调查期间公布并发布的邮件通信网络，

Ｓｌａｓｈｄｏｔ
［４１］为资讯科技网络，其所有新闻由用户提供，

用户之间可以形成朋友或者敌人关系，Ｙｏｕｔｕｂｅ
［４２］为

视频共享网站，用户之间可以建立友谊关系并进行

视频分享，Ｐｏｋｅｃ
［４３］是斯洛伐克最受欢迎的在线社

交网络．所有的数据集都可以在公开网站或者论文

中获得．本文主要解决基于拓扑结构信息的无监督

图对齐问题，由于算法仅依赖图的拓扑结构，参照以

往类似算法的实验假设［４４４６］：待匹配的两个图往往

共享共同的连接关系，例如微信社交网络与 ＱＱ好

友关系网络都是以用户之间真实的熟人关系为基础

的，但由于人类活动的随机性和数据采集不完全等

原因会导致此２个社交网络的拓扑结构具有一定的

差异性，但都可以看作是从用户真实的社会网络按

照一定的比例采样连接关系得到的．因此，在实验

时，将原始图表示为犌，对原始图犌随机删除一定比

例的边后得到最大连通子图犌１和犌２，设删除边的

比例为γ，然后对犌１和犌２进行对齐．此实验设置符

合大多数的图对齐任务的应用场景．由于随机裁剪

边生成待匹配图具有一定的不确定性，为了获得更

加稳定的实验结果，所有实验重复执行２０次．从运

行结果来看，随机裁剪对运行结果并没有产生明显

的影响，因此该操作具备普适性．在所有实验中仅使

用图结构信息来完成对齐任务，且初始时均不包含

任何先验的匹配信息．
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表１　实验数据集

数据集名称 类型 节点数量 边数量

ＰＰＩ 蛋白质网络 　３８９０ 　 ７６５８４

ＢｌｏｇＣａｔａｌｇ 社交网络 １０３１２ ３３３９８３

Ｅｎｒｏｎ 邮件通信网络 ３６６９２ １８３８３１

Ｓｌａｓｈｄｏｔ 新闻网络 ７７３６０ ９０５４６８

Ｙｏｕｔｕｂｅ 视频共享网络 １１３４８９０ ２９８７６２４

Ｐｏｋｅｃ 社交网络 １６３２８０３ ３０６２２５６４

为了验证本文所提图对齐算法的有效性，与７种

目前被广泛使用的无监督图对齐算法进行对比，分别

是ＢｉｇＡｌｉｇｎ
［１２］、ＩｓｏＲａｎｋ

［１３］、ＦＩＮＡＬ
［１４］、ＲＥＧＡＬ

［１５］、

ＧＡｌｉｇｎ
［１７］、ＷＡｌｉｇｎ

［１８］和 ＮＡＷＡＬ
［２２］．本文所有实

验代码均运行在系统为 Ｕｎｂｕｎｔｕ１８．０４、ＣＰＵ 为

Ｉｎｔｅｌ（Ｒ）Ｘｅｏｎ（Ｒ）Ｇｏｌｄ６２６６ＣＣＰＵ＠３．００ＧＨｚ和

内存为１２８ＧＢ的服务器上．表２列出了本文算法的

参数设置表．在分析不同参数对模型效果的影响时，

为控制实验变量，仅改变待分析参数的取值，其余参

数按照表２中的默认值进行设置并且保持不变．本

文以图对齐匹配准确率作为不同算法的评价指标，

在计算时将匹配概率最大的节点对作为对齐节点，

计算正确对齐节点占图犌１中总节点数量的百分比．

所有结果均为２０次实验的平均值．

表２　实验参数设置表

参数名称 参数描述 取值范围 默认值

α 个性化随机游走的停止概率 ０～１．０ ０．１５

狊 社区传播迭代次数 ６～１８ ９

犾 社区传播初始迭代次数 ２～７ ４

β 典型子图节点数量调节系数 ２～１２ ４

犱 嵌入向量的维度 ４０～１８ ８０

θ 种子节点匹配概率阈值 ０～１．０ ０．９０

５２　实验结果及分析

５．２．１　种子节点匹配结果分析

图４　种子节点匹配准确率

图４为本文所提算法在种子节点匹配时的实验

结果．实验结果表明本文方法得到的种子节点具有

较高的匹配准确度和可靠性，虽然随着移除边比例

的增加，种子节点的匹配准确度也在逐步下降．其中

Ｐｏｋｅｃ数据集上准确性下降最快，但即使在移除边

的比例达到２０％的情况下依然取得了０．９２以上的

匹配准确率，确保了种子节点的可靠性，为后续基于

图融合的匹配奠定了基础．

５．２．２　全图匹配结果分析

图５为在６个数据集上各算法的实验结果对比．

本文所提方法在ＰＰＩ和ＢｌｏｇＣａｔａｌｏｇ两个数据集上

在所有移除边比例相同的情况下均取得了最好的匹

配准确率．与其他方法相比，本文所提方法的性能随

移除边比例增加呈缓慢下降趋势，这是因为随着移

除边比例的增加，待匹配图中包含的结构信息会随

之减少，匹配准确率有所下降也在情理之中．与本文

方法形成鲜明对比的是，其他对比方法的匹配准确

率随移除边比例的增加呈现急剧下降的趋势．特别

是ＲＥＧＡＬ与 ＷＡｌｉｇｎ２个方法，当移除边的比例

不高时，待匹配图的拓扑结构较为相似，二者的匹配

准确率除低于本文所提算法外，远高于其他３种方

法．但当移除边的比例大于１５％时，二者的匹配准

确率急剧下降，其匹配准确率几乎与其他３种方法

持平．

值得注意的是，当移除边的比例小于３％时，

ＲＥＧＡＬ方法在数据集Ｅｎｒｏｎ、Ｓｌａｓｈｄｏｔ和Ｙｏｕｔｕｂｅ

上的匹配准确率要高于本文所提算法，ＷＡｌｉｇｎ方

法在数据集Ｅｎｒｏｎ上的匹配准确率高于本文所提

出的算法．得到该匹配结果是因为ＲＥＧＡＬ方法通

过计算待匹配节点邻居的度大小信息，在待匹配图

结构差异不大的情况下实际匹配节点具有相似的结

构信息，学习到的表示向量在特征空间上更加接近，

从而能够取得较高准确率．而 ＷＡｌｉｇｎ方法最小化

不同图节点表示向量之间的 Ｗａｓｓｅｒｓｔｅｉｎ距离找到

最优对齐结果，相当于将问题转化为最小代价的二

分图最优匹配问题，在移除边比例较小的情况下能

够使节点表示向量在不同图中具有相似的概率分

布，从而达到较高的图对齐准确率，然而 ＷＡｌｉｇｎ方

法随着图规模的扩大，其计算所耗费时间会急剧上

升．同时这两种方法对待匹配图的拓扑结构差异性

较为敏感，二者的性能随移除边比例的增加会急剧

降低．

图５（ａ）到图５（ｄ）的结果表明，ＮＡＷＡＬ模型

较其他方法取得了相对稳定的匹配准确率，其性能

未出现随着删除边比例的增加而急剧下降的情况．

这是因为ＮＡＷＡＬ采用对抗训练的方式学习源图

和目标图之间的映射关系，对两个图之间的结构差

异变化具有较高的适应性．然而ＮＡＷＡＬ模型的准
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图５　图对齐实验结果图

确率远低于本文所提方法．此外，ＧＡｌｉｇｎ模型在ＰＰＩ、

ＢｌｏｇＣａｔａｌｏｇ、Ｅｎｒｏｎ上取得了很低的匹配准确率，

这是因为该模型在节点对齐时非常依赖节点的属性

信息，而本实验中仅使用节点的结构信息，导致了较

高的错误匹配率．

特别说明，在数据集Ｓｌａｓｈｄｏｔ上 ＷＡｌｉｇｎ、ＧＡｌｉｇｎ

等方法运行时间大于三天而无法得出匹配结果，在数

据集Ｙｏｕｔｕｂｅ上，除了本文提出的方法和 ＲＥＧＡＬ

方法，其他对比方法皆因效率或者内存原因而无法

完成对齐实验，因此得到如图５（ｄ）和（ｅ）所示的实

验结果．在拥有３千多万条边的大型数据集Ｐｏｋｅｃ

上，只有本文提出的算法在三天内得到匹配结果且

不超出内存限制，实验结果如图５（ｆ）所示．

５３　参数对实验影响

本小节验证信息传播参数狊和犾、种子节点参数

β、向量表示维度犱等参数对实验结果的影响．其中

参数狊和犾分别控制着社区传播阶段和逃逸传播阶

段的迭代次数，二者的大小会对表示向量犡计算的

准确度与计算效率造成影响，将初始化向量犡１进行

高阶信息传播所造成的计算误差定义为

犲狉狉狅狉＝ 犡Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ＋犡Ｅｅｓｃａｐｅ－∑
∞

犻＝１

α（１－α）
犻·犘犻－１犡１

１
．

在研究参数狊对犲狉狉狅狉的影响时，为了控制变量，将犾值

固定为４，改变参数狊的大小，在大型数据集Ｙｏｕｔｕｂｅ

上进行实验，结果如图６（ａ）所示．实验结果表明计

算误差犲狉狉狅狉在初始阶段会随着参数狊的增大而减

少，但当狊值增长到９左右时，误差开始随着参数狊

增大．基于社区结构进行高阶信息传播所产生的误

差由社区传播犡Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ和逃逸传播犡Ｅｅｓｃａｐｅ构成，随

着参数狊的增大，社区传播阶段高阶信息的聚合需

要估计的迭代次数会增多，从而造成此阶段产生

的误差增长，而逃逸传播阶段需要估计的迭代次

数会减少，因此误差减小，在狊刚开始增长时逃逸

阶段的误差减小量大于社区传播阶段误差增长

量，而随着狊的进一步增大，误差的增长量会逐渐大

于减小量，从而造成整体误差随着参数狊的增长先

减小继而再上升的现象．根据实验结果，本文设置参

数狊＝９．图６表明参数狊和犾都会对误差造成影响，

其中参数犾会对参数狊的拐点值的产生造成影响，

参数狊对犾无影响．此外，由式（１０）可知，比例系数δ

可由狊的值直接计算得到，此部分计算时间与狊的取

值大小无关，因此本文所提算法的运行时间主要由

参数犾的取值大小决定，因此在图６（ａ）中未画出运

行时间．

在研究参数犾对误差与计算效率的影响时，将狊

值固定设置为９，改变犾值大小，实验结果如图６（ｂ）

所示．随着犾值的增长，社区传播阶段对向量犡１的

传播迭代次数增加，因此耗费的时间会随之增长，但

会减小该阶段带来的计算误差，考虑到准确性和运

行时间之间的平衡，本文设置犾＝４．
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图６　参数狊和犾对实验的影响

本文通过改变典型子图的大小来验证预匹配过

程中获得的种子数量对算法性能的影响，由于典型

子图的节点数量犓＝β
２

槡狀，其中狀为原始图节点的数

量，β为可调参数，图７展示了β的不同取值在ＰＰＩ和

ＢｌｏｇＣａｔａｌｇ两个数据集上的实验结果．当β４时，

图对齐的准确率会随着β的增大急剧提升，但当

β＞４时，准确率的提升明显放缓，而种子节点匹配

所耗费的时间会随着β的增大而线性上升．以上结

果表明，当典型子图过小时，会导致预匹配所得的种

子节点数量较少，从而导致后续基于融合图的匹配

结果准确度较低．而当预匹配获取到一定数量的种

子节点后，增加更多的种子节点也不会明显提高基

于融合图的匹配准确率，且典型子图过大会导致预

匹配阶段消耗的时间大大增加，为了兼顾准确性和

计算效率，本文设置β＝８．

为了选择合适的维度值，本节将图表示学习方

法输出的节点向量维度设置从４０增加到１８０，在

ＢｌｏｇＣａｔａｌｇ和Ｅｎｒｏｎ两个数据集上进行实验，评估

向量维度对图对齐方法准确率和整体效率的影响，

实验结果如图８所示．准确率随着维度犱的增加会

缓慢提升，但所消耗的计算时间也会随之增加，且增

长速度远高于准确率的提升．这主要是由于本文所

提的图对齐方法利用表示向量之间的相似性实现节

点对齐这一步骤会随着维度增加而需要更长的搜索

时间开销．综合考虑算法准确率和计算效率，本文设

置表示向量的维度犱＝８０．

图７　种子节点数量对准确率和效率的影响

图８　表示向量维度犱对准确率和效率影响
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５４　计算效率对比

表３详细描述了不同方法在实验数据集上的运

行时间，本文所提的图对齐方法在计算效率上明显

优于其他方法，与传统图对齐方法ＢｉｇＡｌｉｇｎ、ＦＩＮＡＬ

和ＩｓｏＲａｎｋ相对比，本文所提方法ＬＧＡ的运行时

间在所有数据集上均处于绝对优势．与同样使用表

示学习的图对齐方法ＲＥＧＡＬ相比，ＲＥＧＡＬ以在

结构差异较大的图对齐任务中具有一定的鲁棒性为

代价，避免了基于随机游走采样的计算开销，因此效

率取得一定的提升，但与本文的方法ＬＧＡ相对比

依然有较高的计算成本，特别是在大规模图数据集

上，其计算时间开销会显著增加，ＲＥＧＡＬ方法在

Ｙｏｕｔｕｂｅ上运行时间将近３０个小时，在拥有３千万

条边的大型数据集Ｐｏｋｅｃ上无法在三天之内完成计

算．与使用图卷积网络的 ＷＡｌｉｇｎ方法相比，ＷＡｌｉｇｎ

在小规模数据集上有较高的时间效率优势，但随着

节点数量的增长，其计算损失函数与参数更新会耗

费大量的时间和内存，在接近８万个节点数据集上

Ｓｌａｓｈｄｏｔ上运行时间大于三天．图９为各方法运行

时间与节点数量之间的关系曲线图，随着节点数量

的增长，ＦＩＮＡＬ、ＩｓｏＲａｎｋ和ＢｉｇＡｌｉｇｎ的运行时间

会急剧增加．而ＲＥＧＡＬ、ＷＡｌｉｇｎ、ＬＧＡ三种方法在

节点数量大于３５ｋ后时间消耗也开始大幅度增加，

在大规模数据集上不具备可扩展性．与这些方法不

同的时，本文方法ＬＧＡ随着网络节点数量的增加

其运行时间始终保持平缓增长，在不同规模的数据

集上均能高效地实现图对齐．特别是本文方法在待

匹配图之间的结构差异较大时仍能够达到良好的节

点匹配准确率，并且在运行效率方面相比其他方法

有较大的优势．

表３　不同方法的运行时间比较 （单位：ｓ）

名称 ＢｉｇＡｌｉｇｎ ＦＩＮＡＬ ＩｓｏＲａｎｋ ＲＥＧＡＬ ＷＡｌｉｇｎ ＬＧＡ

ＰＰＩ ４３ １０８ ６２ 　　１４ 　 ３ １３

ＢｌｏｇＣａｔａｌｇ ４５２ ６７８ ５４３ 　 ２１８ 　２４ ３４

Ｅｎｒｏｎ ２８２３ １６１５５ ９５３７ 　 １６５ １２２３ ７３

Ｓｌａｈｄｏｔ ２１４４３ ５９３７０ ３４３０１ 　１０６８ 时间＞３天 １０４

Ｙｏｕｔｕｂｅ 内存溢出 １０７６０２ 时间＞３天 １１０３１

Ｐｏｋｅｃ 内存溢出 时间＞３天 内存溢出 ２７０３６

图９　各算法计算效率随节点规模的变化曲线

５５　消融实验

本节利用消融实验来验证本文提出的基于社区

结构进行高阶信息传播（ＬＧＡＣｏｍｍ）这一机制在

图表示学习时的有效性，在表示学习阶段设置直接

迭代进行高阶信息传播（ＬＧＡＦｕｌｌ）和不进行信息

传播（ＬＧＡＡｄｊ），在 ＰＰＩ、ＢｌｏｇＣａｔａｌｏｇ、Ｅｎｒｏｎ 和

Ｙｏｕｔｕｂｅ四个数据集上进行图对齐任务并进行对

比，实验过程中将移除边的比例设置为１０％，基于

不同传播方式取得的匹配准确率如图１０所示．从图

中可以看出，基于社区结构进行高阶信息传播这一

机制在进行图对齐任务时能达到与直接迭代信息传

播几乎相同的效果，并且得到的匹配准确率明显高

于不进行信息传播．

图１０　消融实验结果

本节对基于社区结构进行高阶信息传播和直接

迭代信息传播的效率也进行了比较，结果如表４所

示，基于社区结构进行信息传播耗时不到直接迭代

计算的十分之一，具有较大的效率优势．相比不进行

信息传播，节点表示向量只能学习到图网络的局部

结构信息，使得节点向量在空间中推理能力下降，其

最终的准确率低于另外两种方法．
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表４　不同方式高阶信息传播耗时比较 （单位：ｓ）

名称 ＬＧＡＣｏｍｍ ＬＧＡＡｄｊ

ＰＰＩ ０．８７ ００７

ＢｌｏｇＣａｔａｌｏｇ ４．９２ ０２４

Ｅｎｒｏｎ ５．１８ ０４１

Ｙｏｕｔｕｂｅ ５９．４８ ４２８

因此，本实验表明图数据的全局结构信息能明

显提高图对齐任务的准确率，并且本文提出的基于

社区结构进行高阶信息传播在保证有效性的情况下

能够大幅度降低学习图全局结构信息所需耗费的

时间．

６　结　论

为了解决大规模图对齐任务中的初始种子节点

发现难和图表示学习算法效率与有效性难以兼顾的

问题，本文提出了一种基于稀疏矩阵分解和个性化

随机游走相结合的图表示学习方法，能够对大规模

网络进行高效学习，得到的表示向量能够捕获图的

全局结构信息，很好地适用于图对齐任务．在此基础

上提出一种基于种子节点融合的大规模图对齐算法

ＬＧＡ，与以往利用种子节点监督图表示学习的范式

不同，本文所提方法直接在融合图上进行无监督的

图表示学习，直接将待匹配的图数据映射到统一的

向量空间中，避免了由于表示空间转换导致的匹配

准确率较低的问题．最后在多种类型和不同规模的

数据上进行了广泛的实验验证，结果表明本文所提

方法的能够取得远高于其他方法的匹配准确率和计

算效率，能够应用于大规模图数据的高效对齐．

本文方法完全利用图的拓扑结构信息来实现图

对齐，具有较广的应用范围．然而，部分图数据包含

了丰富的属性信息，对于提高图对齐的准确性具有

重要作用，为此，在今后工作中将继续改进本文算

法以便结合网络的属性信息进一步提高图对齐的准

确率．
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ｌｅａｒｎｉｎｇｂａｓｅｄｇｒａｐｈａｌｉｇｎｍｅｎｔ／／Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅ２７ｔｈＡＣＭ

ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＣｏｎｆｅｒｅｎｃｅ ｏｎ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｎｄ Ｋｎｏｗｌｅｄｇｅ

Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ（ＣＩＫＭ’１８）．ＮｅｗＹｏｒｋ，ＵＳＡ，２０１８：１１７１２６

３６３１７期 王晨旭等：基于拓扑结构表示学习的大规模无监督图对齐方法研究

《
 计

 算
 机

 学
 报

 》



［１６］ ＣｈｕＸ，ＦａｎＸ，ＹａｏＤ，ｅｔａｌ．Ｃｒｏｓｓｎｅｔｗｏｒｋｅｍｂｅｄｄｉｎｇｆｏｒ

ｍｕｌｔｉｎｅｔｗｏｒｋａｌｉｇｎｍｅｎｔ／／Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅ Ｗｏｒｌｄ Ｗｉｄｅ

ＷｅｂＣｏｎｆｅｒｅｎｃｅ（ＷＷＷ’１９）．ＮｅｗＹｏｒｋ，ＵＳＡ，２０１９：２７３

２８４

［１７］ ＴｒｕｎｇＨＴ，ＶａｎＶｉｎｈＴ，ＴａｍＮＴ，ｅｔａｌ．Ａｄａｐｔｉｖｅｎｅｔｗｏｒｋ

ａｌｉｇｎｍｅｎｔｗｉｔｈｕｎｓｕｐｅｒｖｉｓｅｄａｎｄ ｍｕｌｔｉｏｒｄｅｒｃｏｎｖｏｌｕｔｉｏｎａｌ

ｎｅｔｗｏｒｋｓ／／Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅ２０２０ＩＥＥＥ３６ｔｈＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ

Ｃｏｎｆｅｒｅｎｃｅｏｎ ＤａｔａＥｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ（ＩＣＤＥ）．Ｄａｌｌａｓ，ＵＳＡ，

２０２０：８５９６

［１８］ ＧａｏＪ，ＨｕａｎｇＸ，ＬｉＪ．Ｕｎｓｕｐｅｒｖｉｓｅｄｇｒａｐｈａｌｉｇｎｍｅｎｔｗｉｔｈ

Ｗａｓｓｅｒｓｔｅｉｎｄｉｓｔａｎｃｅｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｔｏｒ／／Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅ２７ｔｈ

ＡＣＭＳＩＧＫＤＤＣｏｎｆｅｒｅｎｃｅｏｎＫｎｏｗｌｅｄｇｅＤｉｓｃｏｖｅｒｙ＆Ｄａｔａ

Ｍｉｎｉｎｇ（ＫＤＤ’２１）．ＮｅｗＹｏｒｋ，ＵＳＡ，２０２１：４２６４３５

［１９］ ＷａｎｇＣ，ＺｈａｏＺ，ＷａｎｇＹ，ｅｔａｌ．ＤｅｅｐＭａｔｃｈｉｎｇ：Ａｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ

ｓｅｅｄｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｆｒａｍｅｗｏｒｋｆｏｒｓｏｃｉａｌｎｅｔｗｏｒｋａｌｉｇｎｍｅｎｔ／／

Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅ２０１８ＩＥＥＥ３８ｔｈＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＣｏｎｆｅｒｅｎｃｅ

ｏｎＤｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄＣｏｍｐｕｔｉｎｇＳｙｓｔｅｍｓ（ＩＣＤＣＳ）．Ｖｉｅｎｎａ，Ａｕｓｔｒｉａ，

２０１８：６００６１０

［２０］ ＺｈｏｕＦ，ＬｉｕＬ，ＺｈａｎｇＫ，ｅｔａｌ．ＤｅｅｐＬｉｎｋ：Ａｄｅｅｐｌｅａｒｎｉｎｇ

ａｐｐｒｏａｃｈｆｏｒｕｓｅｒｉｄｅｎｔｉｔｙｌｉｎｋａｇｅ／／ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＩＥＥＥ

ＣｏｎｆｅｒｅｎｃｅｏｎＣｏｍｐｕｔｅｒＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ（ＩＥＥＥＩＮＦＯＣＯＭ

２０１８）．Ｈｏｎｏｌｕｌｕ，ＵＳＡ，２０１８：１３１３１３２１

［２１］ ＤｅｒｒＴ，ＫａｒｉｍｉＨ，ＬｉｕＸ，ｅｔａｌ．Ｄｅｅｐａｄｖｅｒｓａｒｉａｌｎｅｔｗｏｒｋ

ａｌｉｇｎｍｅｎｔ／／Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅ３０ｔｈＡＣＭＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＣｏｎ

ｆｅｒｅｎｃｅｏｎＩｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ＆ＫｎｏｗｌｅｄｇｅＭａｎａｇｅｍｅｎｔ（ＣＩＫＭ’２１）．

ＮｅｗＹｏｒｋ，ＵＳＡ，２０２１：３５２３６１

［２２］ ＮｇｕｙｅｎＴＴ，Ｐｈａｍ Ｍ Ｔ，ＮｇｕｙｅｎＴＴ，ｅｔａｌ．Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ

ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｏｎｌｅａｒｎｉｎｇｆｏｒｎｅｔｗｏｒｋａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｗｉｔｈｓｅｌｆ

ｓｕｐｅｒｖｉｓｅｄａｎｃｈｏｒｌｉｎｋｓ．ＥｘｐｅｒｔＳｙｓｔｅｍｓｗｉｔｈＡｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ，

２０２１，１６５：１１３８５７

［２３］ ＺｈｅｎｇＣ，ＰａｎＬ，ＷｕＰ．ＪＯＲＡ：Ｗｅａｋｌｙｓｕｐｅｒｖｉｓｅｄｕｓｅｒ

ｉｄｅｎｔｉｔｙｌｉｎｋａｇｅｖｉａｊｏｉｎｔｌｙｌｅａｒｎｉｎｇｔｏｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｎｄａｌｉｇｎ．

ＩＥＥＥＴｒａｎｓａｃｔｉｏｎｓｏｎＮｅｕｒａｌＮｅｔｗｏｒｋｓａｎｄＬｅａｒｎｉｎｇＳｙｓｔｅｍｓ，

２０２２，（１）：１１２

［２４］ ＰｅｒｏｚｚｉＢ，ＡｌＲｆｏｕＲ，ＳｋｉｅｎａＳ．ＤｅｅｐＷａｌｋ：Ｏｎｌｉｎｅｌｅａｒｎｉｎｇ

ｏｆｓｏｃｉａｌｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｏｎｓ／／Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅ２０ｔｈＡＣＭＳＩＧＫＤＤ

ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＣｏｎｆｅｒｅｎｃｅｏｎＫｎｏｗｌｅｄｇｅＤｉｓｃｏｖｅｒｙａｎｄＤａｔａ

Ｍｉｎｉｎｇ（ＫＤＤ’１４）．ＮｅｗＹｏｒｋ，ＵＳＡ，２０１４：７０１７１０

［２５］ ＨｉｒｏｓｅＯ．ＡＢａｙｅｓｉａｎｆｏｒｍｕｌａｔｉｏｎｏｆｃｏｈｅｒｅｎｔｐｏｉｎｔｄｒｉｆｔ．

ＩＥＥＥＴｒａｎｓａｃｔｉｏｎｓｏｎＰａｔｔｅｒｎＡｎａｌｙｓｉｓａｎｄＭａｃｈｉｎｅＩｎｔｅｌｌｉ

ｇｅｎｃｅ，２０２０，４３（７）：２２６９２２８６

［２６］ ＷａｎｇＹ，ＰｅｎｇＱ，ＷａｎｇＷ，ｅｔａｌ．Ｎｅｔｗｏｒｋａｌｉｇｎｍｅｎｔｅｎｈａｎｃｅｄ

ｖｉａｍｏｄｅｌｉｎｇｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｉｔｙｏｆａｎｃｈｏｒｎｏｄｅｓ．ＫｎｏｗｌｅｄｇｅＢａｓｅｄ

Ｓｙｓｔｅｍｓ，２０２１，２５０：１０９１１６

［２７］ ＺｈｕＨ，ＺｈｏｕＭＣ，ＡｌｋｉｎｓＲ．Ｇｒｏｕｐｒｏｌｅａｓｓｉｇｎｍｅｎｔｖｉａａ

ＫｕｈｎＭｕｎｋｒｅｓａｌｇｏｒｉｔｈｍｂａｓｅｄｓｏｌｕｔｉｏｎ．ＩＥＥＥＴｒａｎｓａｃｔｉｏｎｓ

ｏｎＳｙｓｔｅｍｓ，Ｍａｎ，ａｎｄＣｙｂｅｒｎｅｔｉｃｓＰａｒｔＡ：Ｓｙｓｔｅｍｓａｎｄ

Ｈｕｍａｎｓ，２０１１，４２（３）：７３９７５０

［２８］ ＣｈｉａｎｇＷＬ，ＬｉｕＸ，ＳｉＳ，ｅｔａｌ．ＣｌｕｓｔｅｒＧＣＮ：Ａｎｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

ａｌｇｏｒｉｔｈｍｆｏｒｔｒａｉｎｉｎｇｄｅｅｐａｎｄｌａｒｇｅｇｒａｐｈｃｏｎｖｏｌｕｔｉｏｎａｌｎｅｔ

ｗｏｒｋｓ／／Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅ２５ｔｈＡＣＭＳＩＧＫＤＤＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ

ＣｏｎｆｅｒｅｎｃｅｏｎＫｎｏｗｌｅｄｇｅＤｉｓｃｏｖｅｒｙ＆ＤａｔａＭｉｎｉｎｇ（ＫＤＤ’１９）．

ＮｅｗＹｏｒｋ，ＵＳＡ，２０１９：２５７２６６

［２９］ Ｙａｎｇ Ｒ，ＳｈｉＪ，Ｘｉａｏ Ｘ，ｅｔａｌ．Ｈｏｍｏｇｅｎｅｏｕｓｎｅｔｗｏｒｋ

ｅｍｂｅｄｄｉｎｇｆｏｒｍａｓｓｉｖｅｇｒａｐｈｓｖｉａｒｅｗｅｉｇｈｔｅｄｐｅｒｓｏｎａｌｉｚｅｄ

ＰａｇｅＲａｎｋ．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＶＬＤＢ Ｅｎｄｏｗｍｅｎｔ，２０２０，

１３（５）：６７０６８３

［３０］ ＭｕｓｃｏＣ，ＭｕｓｃｏＣ．ＲａｎｄｏｍｉｚｅｄｂｌｏｃｋＫｒｙｌｏｖｍｅｔｈｏｄｓｆｏｒ

ｓｔｒｏｎｇｅｒａｎｄｆａｓｔｅｒａｐｐｒｏｘｉｍａｔｅｓｉｎｇｕｌａｒｖａｌｕｅｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ．

ＡｄｖａｎｃｅｓｉｎＮｅｕｒａｌＩｎｆｏｒｍａｔｉｏｎＰｒｏｃｅｓｓｉｎｇＳｙｓｔｅｍｓ，２０１５，

２０１５：１３９６１４０４

［３１］ ＬｉＹ，ＷａｎｇＹ，ＺｈａｎｇＴ，ｅｔａｌ．Ｌｅａｒｎｉｎｇｎｅｔｗｏｒｋｅｍｂｅｄｄｉｎｇ

ｗｉｔｈｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒａｌｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ／／Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅ

２８ｔｈＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｉｎｔＣｏｎｆｅｒｅｎｃｅｏｎＡｒｔｉｆｉｃｉａｌＩｎｔｅｌｌｉｇｅｎｃｅ．

Ｍａｃａｏ，Ｃｈｉｎａ，２０１９：２９３７２９４３

［３２］ ＧｉｒｖａｎＭ，ＮｅｗｍａｎＭ ＥＪ．Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｉｎｓｏｃｉａｌ

ａｎｄｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｎｅｔｗｏｒｋｓ．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙ

ｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓ，２００２，９９（１２）：７８２１７８２６

［３３］ ＮｅｗｍａｎＭＥＪ．Ｄｅｔｅｃｔｉｎｇｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｉｎｎｅｔｗｏｒｋｓ．

ＴｈｅＥｕｒｏｐｅａｎＰｈｙｓｉｃａｌＪｏｕｒｎａｌＢ，２００４，３８（２）：３２１３３０

［３４］ ＢｌｏｎｄｅｌＶ Ｄ，ＧｕｉｌｌａｕｍｅＪＬ，ＬａｍｂｉｏｔｔｅＲ，ｅｔａｌ．Ｆａｓｔ

ｕｎｆｏｌｄｉｎｇｏｆｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｉｎｌａｒｇｅｎｅｔｗｏｒｋｓ．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆ

ＳｔａｔｉｓｔｉｃａｌＭｅｃｈａｎｉｃｓ：ＴｈｅｏｒｙａｎｄＥｘｐｅｒｉｍｅｎｔ，２００８，２００８

（１０）：Ｐ１０００８

［３５］ ＢｅｎｓｏｎＡＲ，ＧｌｅｉｃｈＤＦ，ＬｅｓｋｏｖｅｃＪ．Ｈｉｇｈｅｒｏｒｄｅｒｏｒｇａｎｉ

ｚａｔｉｏｎｏｆｃｏｍｐｌｅｘｎｅｔｗｏｒｋｓ．Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１６，３５３（６２９５）：１６３

１６６

［３６］ ＳｔｅｉｎｈａｅｕｓｅｒＫ，ＣｈａｗｌａＮＶ．Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｄｅｔｅｃｔｉｏｎｉｎａｌａｒｇｅ

ｒｅａｌｗｏｒｌｄｓｏｃｉａｌｎｅｔｗｏｒｋ／／Ｓｏｃｉａｌ Ｃｏｍｐｕｔｉｎｇ，Ｂｅｈａｖｉｏｒａｌ

Ｍｏｄｅｌｉｎｇ，ａｎｄＰｒｅｄｉｃｔｉｏｎ．Ｂｏｓｔｏｎ，ＵＳＡ：Ｓｐｒｉｎｇｅｒ，２００８：

１６８１７５

［３７］ ＳａｈＰ，ＳｉｎｇｈＬＯ，ＣｌａｕｓｅｔＡ，ｅｔａｌ．Ｅｘｐｌｏｒｉｎｇｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｉｎｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｎｅｔｗｏｒｋｓｗｉｔｈｒａｎｄｏｍｇｒａｐｈｓ．ＢＭＣ

Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２０１４，１５（１）：１１４

［３８］ Ｙｏｏｎ Ｍ，ＪｕｎｇＪ，Ｋａｎｇ Ｕ．ＴＰＡ：Ｆａｓｔ，ｓｃａｌａｂｌｅ，ａｎｄ

ａｃｃｕｒａｔｅｍｅｔｈｏｄｆｏｒａｐｐｒｏｘｉｍａｔｅｒａｎｄｏｍ ｗａｌｋｗｉｔｈｒｅｓｔａｒｔ

ｏｎｂｉｌｌｉｏｎｓｃａｌｅｇｒａｐｈｓ／／Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅ２０１８ＩＥＥＥ３４ｔｈ

ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＣｏｎｆｅｒｅｎｃｅｏｎＤａｔａＥｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ（ＩＣＤＥ’１８）．

Ｐａｒｉｓ，Ｆｒａｎｃｅ，２０１８：１１３２１１４３

［３９］ ｈｔｔｐｓ：／／ｇｉｔｈｕｂ．ｃｏｍ／ＴＨＵＤＭ／ＰｒｏＮＥ／ｔｒｅｅ／ｍａｓｔｅｒ／ｄａｔａ

［４０］ ｈｔｔｐ：／／ｓｎａｐ．ｓｔａｎｆｏｒｄ．ｅｄｕ／ｄａｔａ／ｅｍａｉｌＥｎｒｏｎ．ｈｔｍｌ

［４１］ ｈｔｔｐ：／／ｓｎａｐ．ｓｔａｎｆｏｒｄ．ｅｄｕ／ｄａｔａ／ｓｏｃＳｌａｓｈｄｏｔ０８１１．ｈｔｍｌ

［４２］ ｈｔｔｐ：／／ｓｎａｐ．ｓｔａｎｆｏｒｄ．ｅｄｕ／ｄａｔａ／ｃｏｍＹｏｕｔｕｂｅ．ｈｔｍｌ

［４３］ ｈｔｔｐ：／／ｓｎａｐ．ｓｔａｎｆｏｒｄ．ｅｄｕ／ｄａｔａ／ｓｏｃＰｏｋｅｃ．ｈｔｍｌ

［４４］ ＰｅｄａｒｓａｎｉＰ，ＦｉｇｕｅｉｒｅｄｏＤＲ，ＧｒｏｓｓｇｌａｕｓｅｒＭ．ＡＢａｙｅｓｉａｎ

ｍｅｔｈｏｄｆｏｒｍａｔｃｈｉｎｇｔｗｏｓｉｍｉｌａｒｇｒａｐｈｓｗｉｔｈｏｕｔｓｅｅｄｓ／／Ｐｒｏ

ｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅ２０１３５１ｓｔＡｎｎｕａｌＡｌｌｅｒｔｏｎＣｏｎｆｅｒｅｎｃｅｏｎ

Ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎ，Ｃｏｎｔｒｏｌ，ａｎｄＣｏｍｐｕｔｉｎｇ（Ａｌｌｅｒｔｏｎ）．Ｍｏｎｔｉｃｅｌｌｏ，

ＵＳＡ，２０１３：１５９８１６０７

［４５］ ＺｈａｎｇＳ，Ｔｏｎｇ Ｈ，ＴａｎｇＪ，ｅｔａｌ．Ｉｎｃｏｍｐｌｅｔｅｎｅｔｗｏｒｋ

ａｌｉｇｎｍｅｎｔ：Ｐｒｏｂｌｅｍ ｄｅｆｉｎｉｔｉｏｎｓａｎｄｆａｓｔｓｏｌｕｔｉｏｎｓ．ＡＣＭ

ＴｒａｎｓａｃｔｉｏｎｓｏｎＫｎｏｗｌｅｄｇｅＤｉｓｃｏｖｅｒｙｆｒｏｍＤａｔａ（ＴＫＤＤ），

２０２０，１４（４）：１２６

［４６］ ＷａｎｇＣ，ＷａｎｇＹ，ＺｈａｏＺ，ｅｔａｌ．Ｃｒｅｄｉｂｌｅｓｅｅｄｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ

ｆｏｒｌａｒｇｅｓｃａｌｅｓｔｒｕｃｔｕｒａｌｎｅｔｗｏｒｋａｌｉｇｎｍｅｎｔ．Ｄａｔａ Ｍｉｎｉｎｇ

ａｎｄＫｎｏｗｌｅｄｇｅＤｉｓｃｏｖｅｒｙ，２０２０，３４（６）：１７４４１７７６

４６３１ 计　　算　　机　　学　　报 ２０２３年

《
 计

 算
 机

 学
 报

 》



犠犃犖犌犆犺犲狀犡狌，Ｐｈ．Ｄ．，ａｓｓｏｃｉａｔｅ

ｐｒｏｆｅｓｓｏｒ．Ｈｉｓｃｕｒｒｅｎｔｒｅｓｅａｒｃｈｉｎｔｅｒｅｓｔｓ

ｉｎｃｌｕｄｅ ｇｒａｐｈ ｄａｔａ ｍｉｎｉｎｇ，ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ

ｉｎｔｅｌｌｉｇｅｎｃｅａｎｄｎｅｔｗｏｒｋｓｅｃｕｒｉｔｙ．

犣犎犗犝犑狌狀犕犻狀犵，Ｍ．Ｓ．Ｈｉｓｃｕｒｒｅｎｔｒｅｓｅａｒｃｈｉｎｔｅｒｅｓｔｓ

ｉｎｃｌｕｄｅｇｒａｐｈａｌｉｇｎｍｅｎｔａｎｄｎｅｔｗｏｒｋｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｏｎｌｅａｒｎｉｎｇ．

犑犐犃犖犌犘犲犻犑犻狀犵，Ｍ．Ｓ．ｃａｎｄｉｄａｔｅ．Ｈｉｓｃｕｒｒｅｎｔｒｅｓｅａｒｃｈ

ｉｎｔｅｒｅｓｔｓｉｎｃｌｕｄｅｇｒａｐｈａｌｉｇｎｍｅｎｔａｎｄｎｅｔｗｏｒｋｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｏｎ

ｌｅａｒｎｉｎｇ．

犅犪犮犽犵狉狅狌狀犱

Ｔｈｅｔｏｐｉｃｓｔｕｄｉｅｄｉｎｔｈｉｓｐａｐｅｒｉｓｇｒａｐｈａｌｉｇｎｍｅｎｔｉｎｔｈｅ

ｆｉｅｌｄｏｆｇｒａｐｈｄａｔａｍｉｎｉｎｇ．Ｇｒａｐｈａｌｉｇｎｍｅｎｔｈａｓｌｏｎｇｂｅｅｎ

ｓｔｕｄｉｅｄｂｅｃａｕｓｅｏｆｉｔｓｉｍｐｏｒｔａｎｔａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｉｎｖａｒｉｏｕｓｆｉｅｌｄｓ

ｓｕｃｈａｓｓｏｃｉａｌｎｅｔｗｏｒｋａｎａｌｙｓｉｓ，ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，ａｎｄｃｏｍｐｕｔｅｒ

ｖｉｓｉｏｎ．Ａｔｐｒｅｓｅｎｔ，ｒｅｓｅａｒｃｈｅｒｓｆｏｃｕｓｏｎｅｍｐｌｏｙｉｎｇｇｒａｐｈ

ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｏｎｌｅａｒｎｉｎｇ ｍｏｄｅｌｓｆｏｒｇｒａｐｈａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｗｉｔｈ

ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆａｒｔｉｆｉｃｉａｌｉｎｔｅｌｌｉｇｅｎｃｅ．

Ｉｎｔｈｉｓｐａｐｅｒ，ｗｅｐｒｏｐｏｓｅａｌａｒｇｅｓｃａｌｅｕｎｓｕｐｅｒｖｉｓｅｄ

ｇｒａｐｈａｌｉｇｎｍｅｎｔｆｒａｍｅｗｏｒｋｂａｓｅｄｏｎｔｏｐｏｌｏｇｉｃａｌｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｏｎｌｅａｒｎｉｎｇ．Ｗｅｆｉｒｓｔｓｅｌｅｃｔａｔｙｐｉｃａｌｓｕｂｇｒａｐｈ

ｆｒｏｍｅａｃｈｏｆｔｈｅｇｒａｐｈｓａｓａｃａｎｄｉｄａｔｅｓｅｔｏｆｓｅｅｄｎｏｄｅｓ．Ｔｈｅ

ｌｏｃａｌｔｏｐｏｌｏｇｉｃａｌｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｉｓｕｓｅｄｔｏｒｅｔｒｉｅｖｅａｓｅｔｏｆｈｉｇｈｌｙ

ｒｅｌｉａｂｌｅｓｅｅｄｎｏｄｅｐａｉｒｓ．Ｔｈｅｎ，ｗｅｕｓｅｔｈｅｓｅｅｄｎｏｄｅｓｔｏｆｕｓｅ

ｔｈｅｍａｔｃｈｉｎｇｇｒａｐｈｓ，ａｎｄｐｒｏｐｏｓｅａｎｅｆｆｉｃｉｅｎｔｕｎｓｕｐｅｒｖｉｓｅｄ

ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｏｎｌｅａｒｎｉｎｇａｌｇｏｒｉｔｈｍｔｏｍａｐｔｈｅｆｕｓｅｄｇｒａｐｈｉｎｔｏ

ａｕｎｉｆｉｅｄｖｅｃｔｏｒｓｐａｃｅ．Ｆｉｎａｌｌｙ，ｌａｒｇｅｓｃａｌｅｇｒａｐｈａｌｉｇｎｍｅｎｔ

ｉｓｒｅａｌｉｚｅｄｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｌｅａｒｎｅｄｎｏｄｅｖｅｃｔｏｒｓ．Ｃｏｍｐａｒｅｄｗｉｔｈ

ｅｘｉｓｔｉｎｇｍｅｔｈｏｄｓ，ｔｈｅｐｒｏｐｏｓｅｄａｐｐｒｏａｃｈｕｓｅｓｔｈｅｌｅａｓｔｔｉｍｅ

ｉｎｌａｒｇｅｓｃａｌｅｇｒａｐｈａｌｉｇｎｍｅｎｔｔａｓｋｓａｎｄａｃｈｉｅｖｅｓｔｈｅｂｅｓｔ

ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅｏｆａｌｉｇｎｍｅｎｔａｃｃｕｒａｃｙ．Ｍｏｒｅｏｖｅｒ，ｔｈｅｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｏｆｇｒａｐｈｓｈａｖｅｌｉｍｉｔｅｄｉｍｐａｃｔｓｏｎｔｈｅｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ

ｏｆｔｈｅｐｒｏｐｏｓｅｄｍｅｔｈｏｄ．

Ｔｈｅｒｅｓｅａｒｃｈｐｒｅｓｅｎｔｅｄｉｎｔｈｉｓｐａｐｅｒｉｓｓｕｐｐｏｒｔｅｄｉｎｐａｒｔ

ｂｙｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｉｎａ

（Ｎｏ．６２２７２３７９），ｔｈｅＮａｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅＢａｓｉｃＲｅｓｅａｒｃｈＰｌａｎｉｎ

ＳｈａａｎｘｉＰｒｏｖｉｎｃｅ（Ｎｏ．２０２１ＪＭ０１８），ｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＫｅｙＲ＆Ｄ

ＰｒｏｇｒａｍｏｆＣｈｉｎａ（Ｎｏ．２０２１ＹＦＢ１７１５６００），ａｎｄｔｈｅＦｕｎｄａｍｅｎｔａｌ

ＲｅｓｅａｒｃｈＦｕｎｄｓｆｏｒｔｈｅＣｅｎｔｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｉｅｓ（Ｎｏ．１１９１３２０００６）．
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