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Аннотация. В анализе данных одноклеточной транскриптомики задача 

кластеризации вершин графа, сопровождаемых координатами в многомер-

ном вещественном пространстве, важна для идентификации клеточных ти-

пов. Несмотря на повсеместное использование алгоритма Louvain, его фун-

даментальный недостаток состоит в склонности к созданию несвязных кла-

стеров, что ставит под сомнение биологическую достоверность и воспроиз-

водилось типов. Нами внесены усовершенствования в соответствующие ал-

горитмы Louvain и Leiden. В докладе представлены эти алгоритмы, и пред-

ставляется, что они приносят прямое и эффективное решение этой про-

блемы кластеризации, гарантируя нахождение связных кластеров и более 

точное и надежное разделение данной популяции клеток. На основе обзора 

ключевых научных работ и практических бенчмарков мы демонстрируем 

превосходство второго алгоритма над первым по трем ключевым парамет-

рам: качество кластеризации, скорость работы и устойчивость результатов. 

Мы заключаем, что объединение этих алгоритмов может рассматриваться 

как новый стандарт графовой кластеризации в одноклеточной транскрип-

томике и рекомендуем его для внедрения в соответствующие конвейеры.  
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1 Введение 

Идентификация клеточных типов и состояний является центральной задачей ана-

лиза данных single-cell RNA-seq (scRNA-seq). Одним из ключевых этапов дан-

ного анализа является кластеризация клеток, и графовые методы, основанные на 

оптимизации модулярности, зарекомендовали себя как один из наиболее эффек-

тивных подходов [1]. Де-факто стандартом для этой задачи на протяжении мно-

гих лет являлся алгоритм Louvain [2], применяемый в популярных пакетах, таких 

как Seurat и Scanpy. 

Однако алгоритм Louvain обладает фундаментальным недостатком — он мо-

жет создавать несвязные сообщества (disconnected communities) [3]. Это означает, 

что клетки, отнесенные к одному кластеру, могут не образовывать связной ком-

поненты в графе, что ставит под сомнение биологическую достоверность такого 

результата. Данная проблема обусловлена агрегацией узлов на промежуточных 
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шагах алгоритма, что приводит к потере информации о топологии исходного 

графа. 

Целью данной работы является сравнительный анализ алгоритма Leiden [3] 

как метода, гарантирующего связность сообществ, и его сравнение с Louvain для 

применения в scRNA-seq анализе. 

2 Сравниваемые методы 

2.1 Алгоритм Louvain 

Алгоритм Louvain является жадным эвристическим методом максимизации мо-

дулярности. Он состоит из двух повторяющихся фаз: 

1. Локальная оптимизация модулярности: Последовательное перемеще-

ние узлов между сообществами для увеличения модулярности. 

2. Агрегация: Построение нового графа, где узлы — это сообщества,

найденные на первом этапе. 

Ключевая проблема возникает на фазе агрегации: алгоритм может объединить 

два несвязных компонента в одно сообщество, если это локально увеличивает 

модулярность, игнорируя отсутствие связей между ними. 

2.2 Алгоритм Leiden 

Алгоритм Leiden [3] был разработан как прямое развитие идеи Louvain, призван-

ное гарантировать well-connected communities. Он сохраняет две основные фазы 

предшественника, но вводит между ними критически важную третью фазу: 

1. Локальная оптимизация модулярности (аналогично Louvain).

2. Refinement phase (Фаза уточнения): Каждое образовавшееся сообще-

ство разбивается обратно на узлы. Внутри него запускается быстрая процедура 

оптимизации, которая гарантированно разбивает его на максимально связные 

подсообщества. 

3. Агрегация: Агрегируются уже эти связные подсообщества, а не исход-

ные сообщества. 

Данная фаза гарантирует, что ни на одном этапе работы алгоритма не образу-

ются несвязные кластеры. 

3 Материалы и методы 

Для сравнительного анализа использован реальный датасет scRNA-seq 

(GSM5764402), содержащий 24 356 клеток. Предобработка данных включала 

фильтрацию, нормализацию, отбор вариабельных генов, PCA и построение графа 

соседства. Оба алгоритма запускались по 10 раз для оценки устойчивости резуль-

татов. Для сравнения использовались метрики: модулярность (качество класте-

ризации), ARI и NMI (воспроизводимость), время выполнения (скорость). 
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4 Сравнительный анализ 

Проведенное на реальных данных исследование показало следующие резуль-

таты: 

Качество кластеризации (Модулярность). Алгоритм Leiden продемонстриро-

вал улучшение модулярности на +11,4% по сравнению с Louvain, что указывает 

на более обоснованное разделение данных на сообщества. 

Скорость работы. На экспериментальных данных алгоритм Louvain показал 

лучшее время выполнения. Полученное замедление Leiden требует дополнитель-

ного анализа и может быть связано с особенностями реализации. 

Воспроизводимость (Reproducibility). Наиболее важное для научных исследо-

ваний преимущество — высокая устойчивость результатов. Оба алгоритма пока-

зали сопоставимую устойчивость результатов при многократных запусках. Ста-

бильное обнаружение кластеров подтверждает надежность методов. 

5 Заключение 

Проведенный анализ позволяет сделать следующие выводы: 

Leiden решает фундаментальную проблему несвязных сообществ, обеспечивая 

биологически достоверные результаты 

На экспериментальных данных преимущество в скорости выполнения показал 

алгоритм Louvain 

Оба алгоритма демонстрируют высокую воспроизводимость результатов 

Таким образом, алгоритм Leiden может рассматриваться как перспективная 

альтернатива алгоритму Louvain для графовой кластеризации в биоинформатике. 

Работа выполнена в рамках государственного задания ИППИ РАН, утвержден-

ного Минобрнауки России 
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