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基于基因编码算法的图像轮廓特征信息提取研究
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摘　要：针对图像轮廓特征信息提取的特点，提出基因编码算法。首先把像素映射为基因个体
表达式，用基因编码值区分为图像轮廓特征，接着对像素的每个基因所编码属性筛选进行特征

提取，最后给出了图像轮廓特征信息提取的算法过程。实验仿真得出基因编码提取的图像轮

廓边缘很清晰，抗噪声能力强，时效性快，边缘点保持指数最接近１。
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１　前言
图像轮廓特征依赖于图像内容，轮廓特征提取

了图像中视觉特征信息，以便对目标区域做进一步

处理，如区域填充、图像识别、轮廓长度、面积、重心

计算等。

目前图像轮廓特征信息提取研究的方法有：

Ｆｏｕｒｉｅｒ变换法、窗口 Ｆｏｕｒｉｅｒ变换（Ｇａｂｏｒ）、小波变
换法、最小二乘法、边界方向直方图法、几何形变

模型等。这些方法不能准确对轮廓定位，轮廓信

息被弱化，使得后续处理变得较为困难，适用范围

也有局限性，会产生很大的误差［１－３］。图像轮廓

特征信息提取目前使用人工智能算法较多，比如

粒子群算法、形态学理论，该类算法参数易设，但

是在处理的后期由于数据坍塌，其结果并非是目

标函数的最优解［４］。

本文提出一种基于基因编程算法的图像轮廓特

征信息提取，用基因编程算法对像素映射为基因个

体表达式，当基因是被表达时则像素点的基因编码

值区分为图像轮廓特征，根据每个基因所编码的属

性各不相同，通过此对图像的相关属性进行筛选进



行特征提取。实验仿真得出基因编码提取的图像轮

廓边缘很清晰，抗噪声能力强，时效性快，边缘点保

持指数接近１。
２　基因编码算法描述
２１　基因表达式编码的基本概念

基因用长度固定的符号串表示，由头部和尾部

组成，头部元素包含任何函数符号和终结符号，尾部

元素只含终结符号，保证了基因表达结构组织得以

保持为合法的计算机程序，基因编码方式的特点可

使新个体在结构上延续［５－６］。

头部长度和尾部长度间的关系为：

ｔ＝ｈ（ｎｍａｘ－１）＋１
其中，ｎｍａｘ为函数集中函数的最大参数目数。

在基因编码中的首位位置是基因的起始码，但

是结束码子却未必是基因的末位，即基因串的的最

后一些位区有可能是非编码区或基因内区。基因的

编码表现形式有基因型表达式和表现型 ｋ表达式
树，每个基因对应一个ｋ表达式和表达式树，ｋ表达
式和表达式树两者之间可以相互转换［７－８］。以

ｘ２＋ｙ槡
２来说明，表达式树从上到下、从左至右的层

次遍历，可得到基因型 ｋ表达式；反之，基因型表达
式的逆运算过程可得到表达式树。

图１　解码生成表达式树

图１中表达式树对应的基因型表达式过程为：

１ ２ ３ ４ ５ ６ ７ ８

槡　 ＋   ｘ ｘ ｙ ｙ

　　基因表达式树里的每１个个体都是１个数学表
达式，且都有１个适应度值，根据适应度值对个体进
行演化计算，再人为规定１个或几个结果区间作为
像素的分类标准。当基因个体表达式的计算值落到

某一个区间时，就将其划分为相应的那一类。基因

ｋ表达式生成表达式树过程为：基因由函数集 Ｆ＝

｛槡　，＋，－，，／｝终点｛ｘ，ｙ｝构成所以 ｎｍａｘ＝２，
假设ｈ＝８，则ｔ＝８（２－１）＋１＝９，则基因总的长
度为８＋９＝１７，这样的基因（基因尾部用黑粗体表
示）为：

０１２３４５ ６ ７０１２３４５６７０

 ｙ＋ｘ－ｘ槡　 ｘｙ＋ｘｙｘｘｘｙｘ

则编码生成的表达式树为：

图２　编码生成表达式树结构

在图２的表达式树结构中读取为：ｙ［ｘ＋（ｘ

－槡ｘ）］。
２２　基于基因编码算的图像轮廓特征信息分类

图像Ｇ（Ｖ，Ｆ）像素由集合Ｖ＝（ｘ１，ｘ２，…，ｘｎ）和

序列Ｆ＝（Ｆ１，Ｆ２，…，Ｆｎ）组成，其中 Ｆｉ＝｛ｆ
（ｉ）
１ ，ｆ

（ｉ）
２ ，

…，ｆ（ｉ）ｌ ｝是每个目标基因ｘｉ的像素点ｉ的编码集合，
集合中ｆ（ｉ）ｌ（ｉ），被选中的概率为 Ｃ

（ｉ）
ｊ（ｉ）。ｘｉ∈｛０，１｝，ｉ＝

０，１，…，ｎ，当 ｘｉ＝１表示基因是被表达，当 ｘｉ＝０表
示基因是未被表达，Ｆｉ表示在基因编码相互作用中
影响像素点ｉ的可能反映规则，对于每一个ｆ（ｉ）ｊ ：｛０，
１｝ｎ→｛０，１｝通过基因的影响决定像素点ｉ的基因编
码值以区分是否为图像轮廓特征，ｌ（ｉ）是影响像素
点基因ｉ可能的函数的个数［９］，如果有基因 ｉ个，则
能够得到的基因结构个数为Ｎ＝∏ｎ

ｉ＝１ｌ（ｉ）。
假如某个图像有２５个元素，则实现基因编码只

需要２个基因，第一个基因由｛０，１，２，３，４｝组成，第
二个基因由｛Ａ，Ｂ，Ｃ，Ｄ，Ｅ｝组成，通过数据组合
实现［１０］。

则节点基因ｉ被选中的概率为：Ｐｉ＝∏
ｎ

ｊ＝１
ｃ（ｊ）ｋｉｊ

其中，ｊ代表基因列；ｋ为选择矩阵。

个体的适应值函数为：ｆｔ＝
ｎ，ｎ＞ｃｐ
０，{ ｅｌｓｅ

式中，ｃｐ为具有较多样本的类的适应度样本的
个数；ｎ为正确适应的个数。

个体绝对误差的计算为：Ｅｉｊ＝ Ｐｉｊ－Ｔｊ
式中，Ｐｉｊ为第ｉ个个体基因对第ｊ个特征信息的

预测值；Ｔｊ第 ｊ个特征信息的目标值；Ｅｉｊ为第 ｉ个个
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体基因对第 ｊ个适应度函数的绝对误差。Ｅｉｊ越小，
说明第ｉ个个体基因越接近第 ｊ个特征信息的目标
值，本文选择的Ｅｉｊ为０００４８７。
２３　图像轮廓特征信息提取研究过程

图像轮廓特征信息提取可规划为评价指标最优

化的过程［１１］，把图像信息分为２类：特征信息和非
特征信息，这分别对应了分类中的２分类问题。图
像像素视为每个基因，而每个基因所编码的属性各

不相同，通过此对图像的相关属性进行筛选，即自动

进行特征提取。假设图像轮廓特征信息模型的提取

样本ｓｉ的格式：ｓｉ（α１，α２，…，αｎ，ｃ）。
其中，下标 ｉ代表记录号，αｋ（１ｋｎ）代表像

素属性ｋ经过预处理后得到的值，ｃ是类标号（即特
征信息、非特征信息类标号）代表该记录素属性ｋ所
属的类别，分别为特征信息类（Ｐ类）和非特征信息
类（Ｎ类）。

算法实现过程：

１输入图像，初始化基因；
２根据图像像素个数选择基因数量进行编码，

计算基因个体的适应值函数和目标函数对像素轮廓

特征信息进行提取；

３比较判别个体绝对误差，符合条件终止则进
行步骤４，否则转到步骤２；
４输出结果。

３　实验仿真
图像轮廓特征信息提取所用程序为 Ｍａｔｌａｂ

７０，ＣＰＵ为３４ＧＨｚ，内存１０２４ＭＢ，操作系统 ＸＰ，
硬盘为 ＳＡＴＡ２接口，用蒙特卡罗仿真３０次对比实
验效果。对图像轮廓特征信息进行提取，其中在原

始图像图３１中加入高斯噪声（均值为 ０，方差为
００１）如图３２所示，检测的视觉结果如图３２、图
３３、图３４、图３５、图３６所示。

����� �

　图３１　原始图像　　　图３２　原始图像加入高斯噪声

�
图３２　Ｆｏｕｒｉｅｒ变换法提取结果　图３３　边界方向直方图法提取结果

�
　　图３４　粒子群算法提取结果　　　图３５　形态学理论提取结果

图３６　基因编码提取结果

从图３２Ｆｏｕｒｉｅｒ变换法提取结果、图３３边界
方向直方图法提取结果、图３４粒子群算法提取结
果、图３５形态学理论提取结果、图３６基因编码提
取结果对比中可以看出，基因编码提取结果对图像

轮廓边缘很清晰，抗噪声能力强，同时没有伪边缘，

这是因为基因编码算法通过反映规则对像素点的基

因编码值以区分是否为图像轮廓特。其他算法受噪

声影响较大，检测到的边缘宽度较粗，定位精度

不高。

为了给出不同算法的时效性，表１给出了不同
算法的处理时间。

表１　不同算法处理时间

算法
Ｆｏｕｒｉｅｒ
变换法

边界方向

直方图法

粒子群

算法

形态学

理论

基因编码

算法

处理时间 ５３４９３ｓ ４１８２５ｓ ３４２３４ｓ ３７９８０ｓ １４８３７ｓ

　　从表１的处理时间中可以看出，基因编码算法
处理时间最少，这是因为基因编码算法在对图像像

素进行编码的时候是根据像素总数选择不同的基因

数量，不同基因的长度则数据组合起来相差比较大，

因此在处理的时候，选择基因的长度相对较长，组合

的数据多代表了图像全部像素。

为了给出不同算法的定位性能，表２给出了不
同算法在检测出的边缘点保持指数（ＥＰＩ），计算为：

ＥＰＩ＝
∑ Ｐｓ－Ｐｓｎ
∑ Ｐｏ－Ｐｏｎ
其中，Ｐｓ为去噪后的像素值；Ｐｓｎ为Ｐｓ的相邻像

素；Ｐｏ为原始图像的像素值；Ｐｏｎ为 Ｐｏ的相邻像素。
ＥＰＩ其值越接近１的边缘保持能力越强。

表２　不同算法检测出的ＥＰＩ结果

算法
Ｆｏｕｒｉｅｒ
变换法

边界方向

直方图法

粒子群

算法

形态学

理论

基因编码

算法

ＥＰＩ ０４３８７ ０６３２８９ １２９９１ １４３８７ ０９３５５
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　　从表２的不同算法检测出的ＥＰＩ结果中得出图
像轮廓信息检测定位精度较高，基因编码算法对像

素进行被表达和未被表达分类，只要是未被表达分

类的像素，基因编码算法就认为是非轮廓曲线。

４　总结
用ＣＥＰ算法对像素映射基因个体表达式，当基

因是被表达时则像素点的基因编码值区分为图像轮

廓特征，根据每个基因所编码的属性各不相同，通过

此对图像的相关属性进行筛选进行特征提取，得出

基因编码提取的图像轮廓边缘很清晰，抗噪声能力

强，时效性快，边缘点保持指数接近１。未来基因编
码若能够实现对像素进行二次编码，那么图像轮廓

信息提取的精度将更加提高。
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