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摘　要: 卷缩轮 (Autonomic Nerve Wreath, ANW)是虹膜诊断学中一个重要的诊断标志. 而如何提取易受光斑、色

素斑及睫毛等干扰影响的卷缩轮在目前仍是一个难题. 本文提出了一种基于遗传算法的虹膜卷缩轮提取方法. 该方

法以区域点密度作为适应度, 并通过轮盘赌来选择最优个体, 比较相邻两染色体间基因适应度来进行父本的选择.

实验结果表明提出的方法能有效避免光斑、色素斑及睫毛等信息的干扰, 提高了算法的搜索效率和准确率, 提取出

的卷缩轮与实际的卷缩轮较一致.
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Abstract: The Autonomic Nerve Wreath (ANW) is an important diagnostic feature in iris diagnostics. However, how to

extract it against the interference of light spots, pigment spots, and eyelashes is still a problem. This study presents an

ANW extraction method based on a genetic algorithm. It takes the local point density as the fitness, selects the optimal

individual through roulette, and compares the genetic fitness between two adjacent chromosomes to determine the

paternal parent. Experimental results show that the proposed method can avoid the interference of light spots, pigment

spots, and eyelashes and thus improve the search efficiency and accuracy of the algorithm. The extracted rolling wheel is

close to the actual rolling wheel.
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卷缩轮[1] 是位于虹膜肠环周边的一个环状曲线,
将虹膜区域分割为瞳孔区和睫状体区两部分. 根据卷

缩轮的膨胀或收缩, 可以判断人体的肠道功能是否出

现异常[2,3]. 因此, 准确地检测出 ANW的边缘是进一步

进行病理分析测的及检前提. 另外, 在基于虹膜的计算

机辅助诊断[4] 系统中, 由于 ANW 的位置是实现虹膜

图谱覆盖的主要依据, 所以卷缩轮边缘的准确检测也

是判断计算机辅助诊断系统性能优劣的前提.

目前虹膜卷缩轮的提取方法主要包括: 石勇涛等[5]

利用图像纹理元的灰度模式及统计特征完成虹膜图像

的卷缩轮分割, 黄静等[6] 利用纹理基元统计出纹理变

化规律, 通过定义边界模式与非边界模式, 统计每种模
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式出现的频数, 最后通过频数的变化规律找到包含卷

缩轮的窗口提取卷缩轮. 苑玮琦等[7] 提出梯度极值法

和辛国栋等[8] 提出的最大灰度梯度法, 两种方法都是

通过在图像中搜索最大灰度梯度来确定卷缩轮边界,
利用水平和垂直方向梯度之和来提取卷缩轮. 马琳等[9]

和辛国栋等[10] 通过利用 Snake 方法提取虹膜卷缩轮,
通过蛇点之间区域的平滑程度来确定内部函数, 根据

区域边缘点的密度来确定外部能量函数来得到卷缩轮.
但是上述提取方法在对卷缩轮图像进行提取的过程中

易受光斑、眼睑、坑洞等因素的影响, 且提取虹膜卷

缩轮需要手动定位初始位置, 对于卷缩轮在虹膜中位

置分布过大或过小的图像和卷缩轮内部纹理不清晰的

图片不能很好的进行定位, 导致卷缩轮的提取效果有

时并不理想.
为了解决上述方法中卷缩轮检测结果抗干扰性

差、内部纹理不清晰、检测精度不理想等问题, 本文

提出一种基于遗传算法的虹膜卷缩轮提取方法, 通过

特有的适应度选取和比较交叉选择机制提高优秀父本

的选取, 进而提取出较理想的卷缩轮轮廓. 该算法无需

利用窗口中心作为卷缩轮的轮廓点, 不容易受到附近

坑洞或色素斑纹理的干扰, 对卷缩轮内部纹理不清晰

的图像可以准确进行定位, 无需手动定位初始点, 所得

到的卷缩轮边缘效果较好, 所提取出的卷缩轮结果较

接近于实际的卷缩轮. 

1   基于遗传算法的虹膜卷缩轮提取 

1.1   虹膜预处理

由于人眼独特的结构特点, 虹膜提取易受到光照,
采集角度, 环境等因素的影响, 为了纠正由此造成的弹

性变形问题, 消除平移和旋转等对虹膜特征提取造成

的影响, 需要对采集到的图像进行预处理操作, 包括虹

膜定位和归一化. 具体提取过程如图 1所示.
 

(a) 原始图像 (b) 虹膜内外圆定位

(c) 图像归一化

(f) 图像二值化 (e) 图像降噪 (d) 图像增强 

图 1    图像预处理过程
 

本文首先采用文献 [11]中的方法对虹膜进行内外

边界的定位. 再利用文献 [12] 中的虹膜归一化方法将

环状虹膜进行归一化处理, 归一化的目的是为了使处

理的问题简单化, 将环状的虹膜归一化成 W×H 的矩

形, 其中角度方向的采样数 W=540, 半径方向的采样

数 H=150. 归一化后矩形图像的左上角坐标为 (0, 0),
右下角坐标 (539, 149).

将得到的矩形图片进行图像的灰度变换, 把原图

像的灰度值变换到新图像中. 原图像中灰度值低于最

低亮度值的像素点, 该点在新图像中灰度值被赋值为

最低亮度值, 同理, 原图像中灰度值高于最高亮度值的

像素点, 该点变换到新图像时其灰度值也被赋值为最

高亮度值, 将灰度图像中的亮度值映射到新图像中, 使
得图像中的部分数据饱和至最低和最高亮度, 增加输

出图像的对比度值. 对图像进行开运算去除孤立的小

点、毛刺, 并对图像进行减法运算来降低噪声的影响,
求得特征处理后图像 e.

A(i, j) = sqrt(Ix2+ Iy2) (1)

接下来对图像 e 采用式 (1) 求得梯度图像 A(i, j),
式 (1) 中特征处理后图像 e 的水平和竖直方向的梯度

分别为 Ix, Iy. 平方根函数为 sqrt.

X =

M∑
i=1

N∑
j=1

A(i, j)

M×N
(2)

梯度图像 A(i, j) 的均值 X, 计算如式 (2) 所示, 式
中 M 为图像的列数, N 为图像的行数.{

A(i, j) = 255, A(i, j) > X
A(i, j) = 0, A(i, j) ≤ X (3)
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依据式 (3)对梯度图像 A(i, j)进行二值化处理. 二
值化的目的是为了使图片结果更清晰, 可以直接通过

点密度的方式进行遗传算法的适应度选取. 

1.2   基于遗传算法的虹膜卷缩轮提取

遗传算法 (Genetic Algorithm, GA)[13] 是模拟达尔

文的遗传选择和自然淘汰的生物进化过程的一种计算

模型. 遗传算法把问题的参数用基因代表, 把问题的解

用染色体代表, 从而得到一个由具有不同染色体的个

体组成的群体. 具体提取过程如图 2所示.
 

生成初始种群

计算适应度

终止？

选择-复制

交叉

变异

生成新一代种群

结束
是

否

 
图 2    遗传算法提取过程

 

本文在预处理得到的图片基础上, 通过使用遗传

算法来进行卷缩轮的提取. 具体步骤如下: 首先利用随

机算法来生成初始总群, 采取以区域内点密度之比作

为适应度挑选出优秀个体进行比较, 将相邻两个体间

同一位置基因进行比较, 将点适应度高的基因作为优

质基因保持不变, 并在该点附近一定步长选取基因代

替另一个体原有点适应度低的基因. 将得到的个体随

机选择一定数量的变异点进行变异, 将新生成的个体

作为新一代父本, 将上述步骤进行一定次数的循环, 直
至找到符合要求的个体. 

1.2.1    种群的选择和个体适应度函数的确定

种群的选择包括初始种群的选择和父本的选择,
初始种群的选择利用随机算法来生成初始总群, 父本

的选择由适应度函数[14] 挑选出一定数量的优秀个体并

通过选择算子 (轮盘赌选择[15])选择最优个体作为新种

群. 适应度值越大, 被选择成为优秀个体的几率就越大,
通过个体适应度的大小可以确定该个体被选中的几率

进而使结果趋近最优解. 常规适应度函数会直接通过

采用待求函数进行选取, 本文则采取以区域内点密度

之比作为适应度的方法, 结合卷缩轮的实际情况, 个体

适应度函数定义如下:

ratio(i) =
a
b

(4)

a =

jiyin−1∑
n=1

H1∑
n= j

upwhite

jiyin−1∑
n=1

H1∑
n= j

up

(5)

b =

jiyin−1∑
n=1

j∑
n=1

downwhite

jiyin−1∑
n=1

j∑
n=1

down

(6)

jiyin =
W

(len+1)
(7)

其中, 个体适应度即上下区域的点密度之比用 ratio 表

示, 如式 (4)所示. 个体适应度的值越大, 则该个体被选

择成为优秀个体的几率就越大. 上部分点密度为 a, 如
式 (5)所示. 下部分点密度为 b, 如式 (6)所示. 其中, 每
条染色体的基因个数为 jiyin, 如式 (7)所示, 其中, 染色

体上相邻基因点间的间隔为 len, 本文 len=5. H 为总半

径方向的采样数, 经过多次实验结果对比得到当实际

半径方向的采样数 H1 取总半径 H 的上 2/3 时所得结

果准确率最高. 直线 y 上部分符合条件点个数为 upwhite,
直线 y 上部分整体点数用 up 表示, 直线 y 下部分符合

条件点个数为 downwhite, 直线 y 下部分整体点数用

down 表示.

y =
((x−x2)× (q(i, j)−q(i, j+1))

(x1− x2+0.1)+q(i, j+1))
(8)

x1= ( j−1)× W
( jiyin−1)

(9)

x2 = j× W
( jiyin−1)

(10)

已知相邻两基因点横坐标及纵坐标, 通过两点式

求得直线 y, 如式 (8) 所示. 其中, 染色体前一个基因的

横坐标是 x1, 如式 (9) 所示. 染色体后一个基因的横坐

标是 x2, 如式 (10) 所示. 基因的个数为 j. 自变量和因

变量分别为 x 和 y, 第 i 条染色体上第 j 个基因的纵坐

标为 q(i, j), 第 i 条染色体上第 j+1 个基因的纵坐标为

q(i, j+1). 通过直线 y 可得到相邻两基因点间横坐标和
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纵坐标的值. 

1.2.2    选择算子的选取

选择操作是指利用选择算子从种群中选择优秀个

体, 在交叉变异后遗传给下一代的一种选择机制, 也是

遗传过程中使结果趋向最优解的重要一环. 本文通过

使用轮盘赌选择来进行父本的选择, 对于种群 X 有 X =
{x1, x2, …, xn}, xi∈X 的原有目标函数值为 ratio(xi), 因
为所得的染色体适应度相差不多, 因此用原有目标函

数值减去最小目标函数值来提高选择精度 ,  如式

(12)所示. 新目标函数值用 ratio1(xi)表示, 最小目标函

数值用 minratio(xi)表示. 将所得新目标函数值 ratio1(xi)
和总新目标函数值比较, 得到 p(xi)为选择 xi 染色体的

概率, 如式 (11) 所示. 再选取一个小于 1 的随机数, 从
随机点出发, 按顺时针方向依次累加, 当累加值刚好大

于或等于随机数时输出, 则此个体为此次赌盘的赢家,
以这种方式选择所有下一代的个体.

p(xi) =
ratio1(xi)

n∑
i=1

ratio1(xi)

, i = 1,2, · · · ,n (11)

ratio1(xi) = ratio(xi)−minratio(xi) (12)
 

1.2.3    交叉和点适应度的选取

交叉[16] 是遗传算法中生成优秀个体的主要手段,
交叉机制的选择直接影响遗传算法的质量, 只有通过

合理的交叉机制才能提高算法的搜索能力, 提高结果

的准确性. 传统的遗传算法交叉模式是同代交叉即从

父代种群中随机选择一部分个体进行交叉生成新种群,
通过选择机制选取一定个体代替原有个体. 本文对传

统遗传算法交叉模式进行了改进, 即将相邻两染色体

间同一位置基因的点适应度进行比较. 返回该点的适

应度用 density 表示, 如式 (13) 所示. 点适应度的值越

大, 则该基因被选择成为优秀基因的几率就越大. 其中

z 为矩形内部一点纵坐标 ,  c 为上部分点密度 ,  如式

(14) 所示. d 为下部分点密度, 如式 (15) 所示. upwhite
为 z 上部分符合条件的点个数, up 为 z 上部分整体点

个数, downwhite 为 z 下部分符合条件的点个数, down
为 z 下部分整体的点个数.

如果第 1条染色体上基因的点适应度高于第 2条
染色体上基因的点适应度, 则第 1 条染色体上该基因

不变, 并在第 1 条染色体该基因附近一定距离选择两

点进行比较, 将点适应度高的基因作为优质基因, 代替

第 2 条染色体上原有点适应度低的基因. 点适应度选

取如下:

density(z) =
c
d

(13)

c =

H1∑
n= j

upwhite

H1∑
n= j

up

(14)

d =

j∑
n=1

downwhite

j∑
n=1

down

(15)

具体交叉算法如下:
步骤 1. 在种群 X={x1, x2, …, xn}中选择个体 xi 和

个体 xi+1;
步骤 2. 将个体 xi 和个体 xi+1 中相同位置基因 j 进

行比较, 选取点适应度高的基因保留, 第 i 条染色体上

第 j 个基因的点适应度用 density(q(i, j))表示, 第 i 条染

色体上第 j 个基因的纵坐标为 q(i, j), 将两基因点进行

点适应度比较, 将点适应度高的基因坐标用 z1 表示,
并将点 z1赋值给子代 q子 (i, j), 如式 (16)所示:

q子 (i, j) = z1

=

 q父 (i, j) , density
(
q父 (i, j)

)
>density(q父(i+1, j))

q父 (i+1, j) , density
(
q父 (i, j)

)
≤density(q父(i+1, j))

(16)

步骤 3. 在子代 q子 (i, j) 附近距离一定步长的位置

选取两点作为新的基因并进行比较 (若步长超出范围

则随机生成新基因), 将点适应度高的基因作为优质基

因坐标, 用 z2 表示, 步长为 d, 并将点 z2 赋值给子代

q子 (i + 1, j), 如式 (17)所示:

q子 (i+1, j) = z2

=

q子 (i, j)+d,density
(
q子(i, j)+d

)
>density

(
q子(i, j)−d

)
q子 (i, j)−d,density

(
q子(i, j)+d

)
≤density

(
q子(i, j)−d

)
(17)

交叉流程如图 3所示.
将个体 xi 和个体 xi+1 中相同位置基因 j 进行比

较, 当点 q父 (i, j) 的点适应度大于点 q父 (i+1, j) 的点适

应度时, 将点 q父 (i, j) 赋值给 q子 (i, j), 并在点 q子 (i,
j)基因附近距离一定步长 (d=2)选取两点, 作为新的基
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因并进行比较. 其中, 当点 q子 (i, j)+d 的点适应度大于

点 q子 (i, j)−d 的点适应度时, 如图 3(a) 所示. 将个体

xi+1 中基因 j 的值 q父 (i+1, j) 替换为点 q子 (i, j)+d, 如
图 3(b)所示.

 

个体 xi

个体 xi+1

步长 d=2 时,

q子 
(i, j)+d

步长 d=2 时,

q子 
(i, j)−d

q父 
(i, j)

q父 
(i+1, j)

个体 xi

个体 xi+1

q子 
(i, j)

q子 
(i+1, j)

(a) 相同位置基因比较和步长选取 (b) 基因替换
 

图 3    基因交叉流程图
 
 

1.2.4    变异

变异是通过改变个体结构和特性而生成新个体的

一种模拟生物进化过程中基因突变的现象. 当达到变

异条件时, 个体将随机选择一定变异点进行变异形成

新的个体, 是一种生成新个体的有效手段. 变异率通常

设置较小值, 本文中变异率为 0.01. 

2   结果

实验所用图库是本研究室自己采集的可见光虹膜

图库, 共 1918 张, 分辨率为 800×600. 实验所用计算机

处理器为 Intel core i7, 内存为 8 GB, 其主频 2.60 GHz,
开发工具为Matlab 2018a.

由实验可得, 步长越小, 则算法对 ANW 轮廓曲线

的变化越不敏感;步长越大, 则算法就会忽略 ANW 的

一些局部细节. 经过反复实验, 最终确定步长取 3个像

素时, 提取的 ANW 最接近于真实的 ANW. 为了对本

文的提取卷缩轮方法进行进一步测试, 选取了图库中

一些具有代表性的非理想虹膜图像提取卷缩轮, 结果

如图 4所示. 由图可知: 针对具有不同干扰和不同特点

的卷缩轮的虹膜图像, 本文的算法都可以提取出较理

想的卷缩轮轮廓.
为了验证算法的有效性, 本文与 snake模型、基元

模式方法、梯度极值方法进行了实验效果对比, 结果

如图 5所示. 由图可知: 在非理想虹膜图像下, snake模
型不能有效的体现卷缩轮的局部细节, 提取的卷缩轮

平滑且需人工进行初始位置的确定. 基元模式统计的

方法和梯度极值都容易受到卷缩轮附近光斑或色素斑

等因素的影响, 所以提取出的卷缩轮结果不理想. 本文

算法依据卷缩轮内部的纹理密度信息, 通过遗传算法

可以很好地克服光斑及色素斑等干扰因素的影响, 由
图片可得所提取出的卷缩轮结果较接近于实际的卷

缩轮.
 

(b) 色素斑1(a) 坑洞1 (c) 环状条纹 (d) 色素斑2

(e) 坑洞2 (f) 色素斑3 (g) 裂缝1 (h) 裂缝2
 

图 4    本文算法提取各种非理想虹膜 ANW结果
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(a) snake 模型提取 (b) 基元提取结果 (c) 梯度提取结果 (d) 本文算法提取 

图 5    不同 ANW提取方法对比
 
 

3   结论

针对非理想可见光虹膜图像, 本文提出一种基于

遗传算法的虹膜卷缩轮提取方法, 该算法可以有效地

避免光斑等因素的影响, 无需手动定位初始点. 实验结

果表明: 本文提出的方法具有较好的检测效果, 与其他

提取 ANW 的算法相比提取出的 ANW 更接近于实际

的 ANW.
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