
  第 48 卷  第 4 期                          电 子 科 技 大 学 学 报                             Vol.48  No.4   
    2019年7月              Journal of University of Electronic Science and Technology of China                Jul. 2019 

 

网络科学中相对重要节点挖掘方法综述 

朱军芳1,2，陈端兵1，周  涛1，张千明1*
劼，罗咏 1  

(1. 电子科技大学计算机科学与工程学院  成都  610054；2. 西南科技大学理学院  四川 绵阳  621010)  

 
【摘要】网络科学中相对重要节点的挖掘具有重要的实际应用价值。设计衡量节点相对重要程度的指标和方法，是准确

有效地识别复杂网络中相对重要节点的关键。本文对近二十多年来网络科学领域中提出的相对重要节点衡量指标和方法进行

了系统性地综述，利用数值模拟方法对这些衡量指标和方法的准确度进行了分析和比较，并讨论了相对重要节点挖掘的一些

开放问题和发展趋势。 
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Abstract  Mining the relatively important nodes in network science has important practical application. 

Designing indicators and methods to measure the relative importance of nodes is the key to accurately and 
effectively identify the relative important nodes. This paper presents a systematic review on the indicators and 
methods proposed in the field of network science for measuring the relatively importance of nodes, analyzes and 
compares the accuracy of these indicators and methods by numerical simulation, and discusses some open issues 
and research trends on mining relatively important nodes. 
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近年来，网络科学的迅猛发展，使得人们对自

然和社会现象的认识已经从宏观层面深入到微观层

面。节点作为微观存在单元，在大多数现实网络中

具有不同的作用[1-2]，因此，度量网络中节点的重要

性吸引了越来越多学者的关注。目前，大部分的研

究都是通过对网络中所有节点的重要性做整体排序，

以查找网络中的重要节点[3-16]。然而，除了重要节点，

其他相对重要的节点也具有重要的应用价值。如在

案件侦查中通过已知罪犯查找其余罪犯[17, 19-21]，通

过已知恐怖分子挖掘其余恐怖分子[17, 21]，通过已知

致病基因查找未知致病基因[22]，或通过已知染病节

点查找或预测风险节点[23]等。上面几个重要应用场

景，都是通过已知部分重要节点和网络结构，挖掘

可能隐匿在网络中的其他重要节点。一种典型的办

法就是先通过量化一个节点相对于一个已知重要节

点的重要性(称为相对重要性，有时也称为接近性或

者相似性)，再计算一个节点相对已知的重要节点集

有多么重要，从而找到相对重要节点，这类研究叫

做相对重要节点挖掘[17-18]。 
对 N 个节点构成的网络 ( , )G V E ，其中有 1N 个

节点构成重要节点集 1V ， 2N 个节点构成非重要节点

集 2V 。其中重要节点集 1V 由已知重要节点集 R 和未

知重要节点集U 组成。目的是计算未知重要节点集

U 和非重要节点集 2V 构成的目标节点集T 中任一

节点 t 的相对重要性，最终找到目标节点集 T 中

top-k 个相对重要节点，并对其结果进行评价。 
相对重要节点的查找大致可以按照如下框架依

次展开[17]： 
1) 根据一定的节点相对重要性评估指标或方

法计算节点 ( )t t T∈ 对已知重要节点 ( )r r R∈ 的相对
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重要性 ( | )I t r ，它一般是一个非负的量。 
2) 计算 t 对已知重要节点集的相对重要性

( | )I t R ，它一般定义为{ ( | ) : }I t r r R∈ 的函数，如平

均重要性
1( | ) ( | )

| | r R

I t R I t r
R ∈

= ∑ ；当 t 对节点集 R 中

所 有 节 点 相 对 重 要 性 都 很 高 时 ， 可 以 用

( | ) min{ ( | ) : }I t R I t r r R= ∈ 或其他合适的函数[17]。 

3) 最后对T 中所有节点根据相对重要性排序，

找到重要性排名 top-k 的节点，利用准确性评价指标

对相对重要性指标或方法进行定量的评估。 
上述框架中，其核心在于相对重要性的计算。

文献[17]指出，节点相对重要性计算指标和方法并非

全局重要性识别方法在网络子图中的简单局域化，

而是对给定已知重要节点的偏好设计。偏好是节点

相对重要性方法和指标设计的核心，是相对重要性

的根本体现。目前，根据偏好设计，学者们已经提

出了一些相对重要节点挖掘的指标或方法。这些指

标和方法主要分为两类：1) 基于网络的结构特征量

的指标和方法，如NN指标(nearest neighbors)[24]、RD
指标(reciprocal distance)[25-30]、Katz指标[31-33]、BTW
指标[20, 34-35] (Betweenness)等；2) 基于随机游走的指

标和方法，如MarC指标(Markov centrality)[36-39]、PPR
方法(personalized PageRank)[40-45]、PHITS方法(HITS 
with prior)[42]、CHITS方法(customized HITS)[46]等。

这些指标或方法已经能够找到部分相对重要节点，

然而它们出现在不同的应用领域，需要归纳和梳理，

同时也缺乏科学的评价和比较。 
因此，本文对近20年复杂网络中出现的相对重

要节点挖掘的指标和方法进行总结，然后针对其准

确度进行对比分析，最后讨论了该方向的发展趋势

和存在的开放性问题。 

1  相对重要性计算指标和方法 
相对重要节点的指标和方法包括基于结构特征

和基于随机游走的指标和方法。 
1.1  基于结构特征的指标 

该类指标在给定已知重要节点集的情况下，根

据其他节点与已知重要节点之间的网络结构特征量

设计相对重要性指标。这些结构特征量包括节点之

间的连边或路径等信息，能够衡量节点的相对重要性。 
1) NN指标[24] 
根据该指标，节点 t 的相对重要性表示为： 

( | ) tr
r R

I t R w
∈

= ∑ 。其中， trw 表示 t 与 r 的连边权重。

如果 t 与 r 直接相连， 0trw > ；如果不相连，则

=0trw 。在无权网络中， t 与 r 直接相连，则 =1trw 。

因此，无权网络中节点 t 的相对重要性为已知重要节

点集 R 中与 t 直接相连的节点的个数。 
2) RD指标[25-27]  
该指标定义为： 

1( | )
+1r R tr

I t R
d∈

= ∑              (1) 

式中， trd 表示节点 t 与 r 之间的最短距离。该指标

可以找出与已知重要节点集不直接相连但关联程度

很大的相对重要节点。此外，还可以采用最短距离

本身[28]或最短距离的其他函数[29-30]作为相对重要性

衡量指标，如最短距离的 p 范数的倒数[29]、最短距

离的sigmoid函数或线性函数[25]等。 
3) WSP指标[17]  
该指标认为距离已知重要节点的路径越长，节

点相对重要性越小，将节点 t 对已知重要节点 r 的相

对重要性 ( | )I t r 定义为： 
| ( , )|

| |

1

( | ) i

r t
P

i

I t r
Ρ

λ−

=

= ∑              (2) 

式中， ( , )P r t 为从 r 到 t 的最短路径集合； iP 是最短

路径集合中第 i 条路径； | |iP 为第 i 条最短路径的路

径长度，即跳数；1 λ < ∞≤ 是一个标量参数。除最

短路径外， ( , )P r t 也可以选择 K 短路径集合或 K 短

节点不相交路径集合[17]。此外，该指标中 λ 可以选

取某种变量，如路径上的权重之和[19]等。 
4) Katz指标[31-33]  
Katz指标是一种基于路径的指标，该指标考虑

了节点之间的所有路径，并对较短的路径赋予更大

权重。定义为： 
 1 2 2 3 3( ) +T ϕ ϕ ϕ ϕ−= − − = + +I A I A A A   (3) 

式中， A为邻接矩阵； (0,1)ϕ ∈ 为衰减因子，为保

证数列收敛性，ϕ 的取值应当小于 A的最大特征值

的倒数。在此基础上，节点相对重要性为：

( | ) rt
r R

I t R T
∈

= ∑ 。 

5) BTW指标[20,34]  
介数指标将节点 v 对 r 的相对重要性表示为从

r 出发经过 v 到 e的最短路径条数 ( )re vσ 与从 r 出发

到 t 的所有最短路径条数 reσ 之比的和，如： 
( )

( | ) re

e V re

v
v r

σ
δ

σ∈

= ∑               (4) 

它满足如下递推式： 

: ( )

( | ) (1 ( | ))
r

rv

w v P w rw

v r w r
σ

δ δ
σ∈

= +∑         (5) 
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式中， : ( )rw v P w∈ 表示节点 v 在 r 到 w 的最短路径

上，且 v 为w 的最近邻的先驱节点。最终，节点 t 的
相 对 重 要 性 为 ( | ) ( )r

r R

I t R vδ
∈

= ∑ ( 或 ( | )I t R =  

( | )
r R

t rδ
∈
∑ )。 

除此之外，几种修改版的介数指标[20-21,35]也可

以用来计算节点的相对重要性。 
1.2  基于随机游走的指标和方法 

给网络中所有节点赋予一定的初值，假设在一个

无限长的时间内，这些初值以随机游走方式遍历整

个网络，每一时步节点拥有的值按照一定随机概率

传递给邻居节点，这个概率被称为转移概率，与当

前节点的结构性质有关。当随机游走趋于稳定时，

被更多的节点指向的点得到更大的值，最终每个节

点的终值与主特征矢成正比。可以认为每个节点的

终值正比于这个节点相对于所有其他节点的重要

性。如果在这个随机游走过程中，加强从已知重要

节点出发的随机游走，使得节点终值更大程度上受

已知重要节点影响，这样得到的节点终值可以衡量

节点相对于已知重要节点的相对重要性。 
1) MarC指标[17,38]  
该方法将节点 t 相对于已知重要节点集 R 的相

对重要性定义为平均第一通过时间的平均值[36-39]的

倒数： 
1( | )

1
| | rtr R

I t R
m

R ∈

=

∑
           (6) 

式中， rtm 是从 r 到 t 的平均第一通过时间，即从 r 出
发第一次到达 t 的期望步数。 

2) PPR方法[40-45] 
为了描述网页的相对重要性，文献[40-41]提出

了PageRank with Priors方法。该方法在初始时将节

点集 R 中每个节点 r 赋值 PPR( ) 1/ | |r R= ，节点集T
中每个节点 t 赋值 PPR( ) 0t = ，然后进行迭代。节点

在每个时间步 k 的 PPR 值由以下迭代公式得到：
1PPR PPRk kP −= ⋅ ， P 为转移概率矩阵，其中 jip 为

从节点 j 到 i 的跳转概率： 

out (1 )
| |

ji
ji

j

a vp s s
k R

= + −            (7) 

式中， 1jia = 表示节点 j 指向节点 i ， 0jia = 表示节

点 j 没有指向节点 i ；如果 i R∈ ，则 1v = ，否则 0v = ；

s为一参数，在文献[40]中取0.75。与PageRank方法

相比，由于 PPR 方法中，节点在每一步都以

(1 ) / | |s v R− 的概率跳回已知重要节点，从已知重要

节点出发重新开始新的随机游走，因此，得到的值

更加依赖于已知重要节点集，具有对已知重要节点

集的偏好依赖。该方法已被广泛采用[42-45]。 
3) PHITS方法[17, 42]  
文献[17]将HITS方法进行扩展，得到PHITS方

法。高权威性网页(authority)和高中心性(hub)网页的

已知重要节点集可以不同，但一般选择两个节点集

相同，都为 R 。节点权威性值 aui 和中心性值 ih 的迭

代公式如下： 

1

1

1 1 1 1

( )
au ( 1) (1 )

( ) | |

au ( )
( 1) (1 )

AU( ) | |

( ) ( ), AU( ) au ( )

N
j

i ji
j

N
j

i ij
j

N N N N

ji j ij j
i j i j

h k vk s a s
H k R

k vh k a s
k R

H k a h k k a k

=

=

= = = =

⎧
+ = + −⎪

⎪
⎪⎪ + = + −⎨
⎪
⎪
⎪ = =
⎪⎩

∑

∑

∑∑ ∑∑

(8) 

式中， jia 与 v 的含义与式(7)相同； s 为一参数。该

方法中，如果节点为已知重要节点，计算该节点的

权威性值和中心性值时，以概率 (1 ) / | |s v R− 跳转回

已知重要节点，从而使结果更依赖于已知重要节点。 
4) CHITS方法[46] 
该方法基于文献统计学提出，目的是提高作者认

为重要的文献的权威性。给定每个节点 j 的初始权

威性值 au j 和初始中心性值 jh 。首先按照HITS算法

进行如下迭代： 

aui ji j
j

a h= ∑      aui ij j
j

h a= ∑       (9) 

迭 代 收 敛 后 有 au au+ = ， 满 足

au ( )auj ki kj j
i k

a a+ = ∑ ∑ 。 将HITS迭代收敛后节点 j

的权威值 au j
+ 对任意一个 kia 求导，得到： 

,

au
auj

k i ki kj j
ki

a a
a

Δ
+∂

∀ = =
∂

           (10) 

为了提高节点 j 的权威性，执行梯度上升法，

做如下更新并归一化： 
/ki ki ki ki

i

a a a aγΔ Δ+ = + ∑           (11) 

式中，归一化后要求 0kia ≥ 。最后用更新并归一化

的 A计算新的权威值。该方法中HITS迭代与梯度更

新可以循环多次，或者直到矩阵 a+ 趋于稳定，根据

最终的权威值计算节点相对重要性。 
5) DK方法[47](diffusion kernel) 
文献[47]利用扩散核方法查找致病基因。扩散核

定义为： 
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exp( )= lim
n

n
K

n
ββ

→∞

⎛ ⎞≡ − −⎜ ⎟
⎝ ⎠

L I L         (12) 

式中， = −L D A为拉普拉斯矩阵， D为对角矩阵，

对角元素为节点的度 ik ，即节点的邻居数， A为邻

接矩阵； β 为控制扩散程度的正常数，当 β 足够小

时，可以看作是一个懒惰随机游走的过程[47-48]；节

点以概率 ( 1/ max{ })ik
n
β β ≤ 转移到某个邻居节点，

每一步的转移概率矩阵为
n
β

−I L，n为随机游走步

数， n步后转移概率矩阵收敛到 lim
n

n n
β

→∞

⎛ ⎞−⎜ ⎟
⎝ ⎠
I L 。因

此， ijK 代表从节点 i 随机游走到 j 的概率，也称为

这两个节点间的扩散核距离。最终利用扩散核距离

计算出相对重要性： ( | ) rt
r R

I t R K
∈

= ∑ 。 

6) KSMar方法[17,42,49](K-step Markov) 

K 步马尔科夫方法(KSMar)利用 K 步随机游走

后暂态概率分布的累积和来衡量节点相对重要性，

当 K 足够大时，暂态分布接近于稳态分布。具体地，

节点 t 对已知重要节点集 R 的相对重要性 ( | )I t R 由

下面的公式计算： 
2( | ) [ ]K

tI t R = + + +TP T P T P        (13) 

式中，T 为 n n× 阶转移概率矩阵，每一个元素表示

节点 j 到 i 的转移概率，通常取为1/ jk ；P 为 1n × 的

矢量，代表初始概率分布矢量。 ( | )I t R 是和矢量中

第 t 个元素。 
7) SigPS方法[50](sum of significant paths) 
文献[50]提出了路径概率求和方法，即SigPS方

法。该方法首先将节点 s′ 相对于最近邻邻居节点 s
重要性定义为随机游走过程中节点 s 跳到节点 s′ 的
概率： 

( )

( , )(1 )   
( , )( , )

                1
v N s

w s sf s s
w s vP s s

s s
∈

′⎧ ′− ≠⎪⎪′ = ⎨
⎪

′=⎪⎩

∑      (14) 

式中， ( , )w s s′ 是 s 与 s′ 的连边权重； ( , )w s v 与之类

似； f 表示随机游走中信息的损失，称为损失因子，

取值为0~1。 
在跳转概率基础上，从已知重要节点 r 到节点 t

的一条简单路径(即不含闭环路径)的概率定义为： 
1

1 1
1

( , ) ( , )( ( , )) ( , )
m

i i m
i

P r t P r v P v v P v t
−

+
=

= ∏     (15) 

该路径概率的取值范围是[0,1]。路径概率越大，

r 与 t 连接越紧密。 

最终，节点 t 相对于已知重要节点 r 的相对重要

性由 r 到 t 的所有大于某一阈值 c 的路径概率之和

来衡量： 
( | ) ( , )g

g

I t r P r t= ∑     ( , )gP r t c≥     (16) 

式中， ( , )gP r t 为 r 到 t 的一条路径 g 的路径概率。如

果 r 到 t 的路径中，有概率大于 c 的路径， t 有一定

的相对重要性；如果 r 到 t 的所有路径概率都小于

c ，则节点 t 相对于 r 是不重要的。 
8) PSP方法[51](particle-swarm propagation) 
为了找到合适的同行评审专家，文献[51]提出集

群粒子传播法来评价节点的相对重要性，称其为PSP
方法。该方法的主要思想为：对已知重要节点集中

的每一个节点分配 p 个粒子。每个粒子具有初始能

量 1iε = ，这些粒子通过随机过程在网络中传播。传

播过程中每一时步，节点上的每一个粒子按照归一

化边权概率随机跳到一个邻居节点上。邻居节点的

能量按照如下公式更新： 
( ) ( )( 1) ( ) ( )

i ic t c t ie t e t tε′ ′′ ′ ′+ = +         (17) 

式中， ( )ic t N′ ∈ 为该粒子在 t′ 时步所在位置，即传

播到的节点。 
节点能量更新后，该粒子的能量衰减为： 

( +1)=(1 ) ( )i i it tε δ ε′ ′−            (18) 

式中， [0,1]iδ ∈ 为粒子 i 的能量随时间的衰减因子。

粒子能量更新后，进行下一时步的随机传播和更新，

直到指定的时步 k 。然后计算每个节点拥有的能量

值 ( )ic te ′ ，按照该能量值衡量节点相对重要性。即节

点 t 对根节点集的相对重要性为： ( )( | )
ic t tI t R e ′ == 。 

2  准确性评价指标 
衡量复杂网络中节点相对重要性的指标和方法

已经应用于一些真实数据集。但是，对这些指标和

方法本身，却只有少数文献对它们进行了客观的比

较和分析。文献[17,50]对相对重要性指标或方法的

top-k 排序清单计算了K-min指标[52]，得到了方法之

间的相关性。而precision[53]、recall[19,54]、AUC[55]等

指标则可以对相对重要节点挖掘结果进行定量的准

确性评价。为了比较各种指标和方法的优劣，本文

对这3种定量的准确性评价指标进行简要描述。 
2.1  precision指标 

该指标只考察排在前 L 位的节点是否预测准

确。定义为前 L 个节点中预测准确的比例，则： 
precision /rN L=             (19) 

式中， rN 为前 L 个节点在未知重要节点集中出现的
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个数。 
2.2  recall指标 

该指标用相对重要性指标或方法找到的 top-k
个节点中未知重要节点个数 rn 与未知重要节点集

U 中节点个数的比值作为衡量指标。具体可表示为： 
recall / | |rn U=               (20) 

2.3  AUC指标 
该方法从整体上衡量算法的准确度。具体计算

过程为：每次从未知重要节点集和非重要节点集中

各选择一个节点，比较两个节点的相对重要性，如

果两节点有同样的重要性，则记0.5分，如果未知相

对重要节点集中选择的节点相对重要性大于非重要

节点集中选择的节点，则记1分。独立比较 n次( n为
遍历比较的次数)，其中有 1n 次得0.5分， 2n 次得1分。 

1 2AUC (0.5 ) /n n n= +           (21) 

3  实证比较与分析 
本文针对不同的应用场景在多个复杂网络上对

上述节点相对重要性指标和方法的准确性进行比较

分析。 
3.1  网络数据集及重要节点集的选取 

表1  网络结构特征量及重要节点数N1 

网络 N M N1 〈k〉 C1 L C2 B 

yeast 5 093 24 743 1 167 9.72 0.1 3.78 0.21 0.08

Genepath 6 306 57 340 51 18.19 0.32 3.42 0.29 0.06

PPI 9 642 40 513 284 8.40 0.12 3.97 0.24 0.05

SARS 224 2 247 18 20.06 0.65 2.34 0.42 0.16

 
实验在4个无权无向网络上展开，可分为两种场

景：1) 场景一：给出网络结构和已知重要节点集，

查找相对重要节点。这一场景有3个网络，包括Yeast
网络[56]、人类基因信号通路网①Genepath和人类蛋白

质相互作用网络②PPI。分别以Yeast网络中的重要蛋

白质[56]及Genepath网络中的阿尔兹海默疾病基因[57]，

以及PPI网络中的心脏病基因③为重要节点集；2) 场
景二：给出网络结构和已知重要节点，查找传染病

可能到达的风险节点。这种场景中，本文以国际航

空网络④为数据集，SARS⑤爆发早期传播到的节点

(国家)为重要节点集。4个网络的网络结构参数和重

                                                        
① http://www.cancer-systemsbiology.org/dataandsoftware.htm 
② http://www.hprd.org/sentDataRequest 
③  http://www.disgenet.org/web/DisGeNET/menu/downloads;jsessionid=b9 
mnw0dwia7keelp7k55ec9e 
④ https://openflights.org/data.html 
⑤ http://www.who.int/influenza/en/ 

要节点数如表1所示。结构特征量包括节点数N，边

数M，平均度<k>[58]，簇系数C1
[58]，平均路径长度L 

[58]，接近度中心性C2
[4]，介数中心性B[4]。 

3.2  准确性评价与比较 
在4个网络上，随机选取20组已知重要节点集，

每个已知重要节点集包含两个节点。利用节点相对

重要性指标和方法，计算节点的相对重要性，根据

相对重要性所得排序序列计算precison、recall、AUC
对20组已知重要节点集的平均值。在4个网络上将各

种方法的参数调至接近最优，具体取值如下：WSP
方法中取 6λ = ；Katz指标中取 0.000 1ϕ = ；PPR、
PHITS方法分别取 0.75s = 、 0.1s = ；DK方法中取

0.1β = ；KSMar方法中取 3K = ；SigPS方法中取

0.3f = ， 0.000 1c = ；PSP中取 0.009δ = ，传播时

步为100；CHITS中迭代次数为2， 0.8γ = 。 
对4个网络取前 /8N (四舍五入取整)的节点作为

预测的相对重要节点。计算结果如图1～图3所示。

总体来看，PPR、PHITS、KSMar方法和Katz指标具

有较高的准确性。表2中列出了按照precision和recall
的平均值排名处于前6的方法。显然，PPR、PHITS、
KSMar方法和Katz指标至少在3个网络上都排在前

5，它们的AUC平均值也大都排列在前5。因此，这4
种方法在网络数据集上展现了很好的准确度。准确

度次之的是MarC、SigPS方法和BTW指标，该方法

在两个网络上排名进入前6。总之，在基于网络结构

的指标中，大部分指标和方法都考虑了节点与已知

重要节点之间距离的影响，由于Katz指标不仅考虑

了节点间的所有路径，而且对较短路径赋予更大权

重，不同长度路径的重要程度可以通过调节参数决

定，因此优于其他基于结构的指标。在基于随机游

走的指标和方法中，PPR、PHITS方法分别是

PageRank方法和HITS方法对已知重要节点的偏离， 
KSMar方法为从已知节点出发的PageRank值的累计

量。这3种方法能够较大限度地保持原始网络上偏好

于已知重要节点的随机游走概率分布，即最接近于

主特征矢量对于已知重要节点集的偏离，因此有较

好的准确度。此外，根据各种方法和指标得到的平

均 precision 和 平 均 recall 值 ， 按 照 式 1F =  
2 precision recall /(precision recall)⋅ ⋅ + 计算 1F  [59-60]，

并得到它在4种网络上的平均值，对这些指标和方法

进行排序，发现PPR、PHITS、KSMar方法和Katz指
标仍然比其他方法和指标具有更大的优势。他们的

F1平均值都排在前5名。 
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表2  precision和recall的平均值排名前6的方法和指标 

网络 1 2 3 4 5 6 

yeast MarC PPR PHITS Katz KSMar BTW

Genepath KSMar PPR BTW Katz SigPS KD 

PPI PPR MarC PHITS CHITS NN PSP 

SARS Katz PHITS KSMar PPR SigPS RD 
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图1  节点相对重要性指标和方法的平均precision 
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图2  节点相对重要性指标和方法的平均recall 

最后，本文考察了PPR、PHITS、KSMar方法和

Katz指标在各种网络上准确度的表现，发现这4种方

法在4个网络上的平均precision准确度由高到低排名

都为：Yeast、SARS、PPI、Genpath网络。其中一个

可能的原因是重要节点数比例，4个网络重要节点数

的比例依次为：0.231 6、0.081 5、0.029 5、0.008 0。
可以看到，随着重要节点数比例依次变小，3种方法

的平均precision依次变小。如果按照平均recall排名，

则PPR、PHITS方法的准确度由高到低排名为：

Genpath、PPI、SARS、Yeast网络。KSMar方法和Katz
指标的准确度由高到低排名为：Genpath、SARS、
PPI、Yeast网络，其中，PPI网络和SARS网络的平均

recall值大小相差不多。由于计算recall值时未知重要

节点集在网络中的相对大小不同(4个网络中未知重

要节点数的比例依次为0.007 8、0.029 2、0.071 4、
0.228 7)，而未知重要节点数对应recall值的分母，对

recall值的影响很大，因此，recall值会有上述排名。

方法的平均AUC值排序为：Genpath、PPI、Yeast、
SARS(除KSMar方法外，KSMar方法在PPI、Yeast、
SARS网络上的平均AUC值相差不多)，这也跟未知

重要节点数比例大致成正比。当然从更深层次讲，

或许这些方法的优劣很大程度上决定于网络结构本

身，这也是今后值得研究的一个问题。 
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图3  节点相对重要性指标和方法在4个网络上的平均AUC 

4  结 束 语 
目前，复杂网络中节点相对重要性识别方法已

经取得了比较显著的成果，查找相对重要节点的框

架已形成，相对重要性识别指标和方法也已经发展

了很多。这些方法可以帮助我们查找复杂网络中的

相对重要节点，有助于在实际问题中削减经济开支，

减少时间花费。本文利用precision、recall和AUC评
价指标，对节点相对重要性指标和方法在不同网络

上进行了对比和分析。综合来讲，在我们的网络数

据集上，PPR、PHITS、KSMar方法和Katz指标具有

较高的准确性。 
尽管相对重要节点挖掘指标或方法已有较多成
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果，但仍然存在以下需要进一步探讨的问题。1) 方
法的效率和准确度有待进一步提高。随着大数据的

发展[61]，海量数据中查找兴趣节点必然受到关注，

怎样设计高效高准确度的相对重要节点挖掘指标和

方法至关重要。首先，可以通过粗粒化或社团化将

网络进行层次划分[62]，从局域化的角度来设计相对

重要节点挖掘方法，也可以先对网络进行合理的抽

样，得到相对重要的子网络，在子网络中进行相对

重要节点挖掘。其次，可以通过平衡矢量维度与计

算效率之间的关系[63]或者进行矩阵分解[64]等方法，

达到更高的计算效率。最后，在不同的网络上，方

法和指标的参数如何设置[65-66]，才能使相对重要性

方法有更高的准确度，从而发挥更大的效力。此外，

方法的选取与网络结构的关系[67]又是如何？这些指

标或方法的内在作用机制也需要进一步研究。2) 虽
然这些方法已经应用到恐怖分子查找[68]、生物领域

合作机构关系的研究[17]、重要文献的发现[46]、重要

科学家的挖掘[50]、致病基因查找[22,26,32,42,56]、案件中

罪犯的揭示[19]等实际应用中，但还有很多领域可以

推广，如人才挖掘、计算机病毒传播网络中相对风

险节点识别[69]、网络控制中驱动节点的查找[70]、主

流新闻引用量的预测[71]，以及网络抽样[72]、关键词

提取[73]等。在这些场景中，人工查找相对重要节点

耗时费力，应用相对重要节点挖掘指标和方法可以

事半功倍。然而，有些情况下应用过程并非直接将

方法应用于这样的场景这么简单，在一些场景中，

如计算机病毒，传染病传播中风险节点的识别，需

要实时的计算，而考虑时序因素的相对重要节点挖

掘方法还没有展开。3) 评价指标的问题。在很多场

景中，未知重要节点集很难获得，而当前衡量指标

大都需要未知重要节点集作为衡量基准。是否可以

通过其他方法找到更好或更合适的衡量基准？此

外，评价指标本身该怎样选取，哪些指标更为客观

公正？上面提出的问题都是需要进一步研究并澄清

的开放性问题。 
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