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基于 Mexican hat函数的图像特征提取和配准算法 

靳 峰 冯大政 

(西安电子科技大学雷达信号处理国防重点实验室 西安 710071) 

摘 要 使用Mexican hat函数作为特征检测算子，对图像进行局部区域提取和特征点提取，在此基础上，提出了一种 

结合局部区域和特征点的图像配准算法。使用Mexican hat检测算子和零交i12点检测的方法获得局部区域特征并进 

行初步匹配，然后使用基于不同尺度空间的 Mexican hat检测算子进行特征点提取。将特征点按照局部 区域进行分 

组，再对每一组内的特征点进行匹配操作。最后使用基于分组的随机采样一致性检验进行变换矩阵求解。算法使用 

Mexican hat特征检测算子进行两种图像特征的提取，对两种特征分别进行匹配，完成图像配准操作。实验结果表明， 

给出的Mexican hat特征检测算子在配准精度上不亚于当前主流检'al4方法，配准算法具有复现率高和运算速度快的优 

点。 
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Image Feature Detection and Registration Algorithm Based on M exican hat Function 
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Abstract An operator based on Mexican hat function was used for image 1ocal area and feature point detection．Then an 

image registration algorithm using the tWO kinds of features was proposed．The Mexican hat operator combining zero- 

crossing is used for local areas detection，and the feature points are detected by the operator on the different scale space． 

The image is partitioned into several regions by the local areas and the regions are matched．Then the points are grouped 

by the regions and matched in each group respectively．At last the image transaction function is gotten by the grouped 

random sample consensus．The algorithm in this work is based on two kinds of image feature detection and matching U— 

sing the Mexican hat function，and the experimental results show that the proposed algorithm has high aligmnent accu— 

racy and small computational volume． 
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1 引言 

图像配准是指对取自不同时间、不同传感器或不同视角 

的同一景物的两幅图像或多幅图像进行匹配、叠加的过程，它 

是影像处理和分析的一个重要步骤 ，常常应用于多源遥感数 

据的融合分析、多时相遥感图像的变化检测和高程重建等方 

面。目前，采用基于图像特征提取 的配准方法得到了广泛的 

应用，按照图像特征类型的不同，分为基于局部区域和基于特 

征点两种方法。 

基于局部区域的典型算法有Dai等人提出的一种结合链 

码和不变矩的区域提取与配准算法 ]，该方法使用改进的 

Laplace-of Gaussian算子进行图像的区域轮廓提取并计算其 

链码和不变矩从而进行图像配准。Tuytelaars提出了一种局 

部仿射不变区域的概念_2]，该方法以图像滤波后的局部极大 

值为中心发散地向四周寻找局部极小值构成轮廓，然后以一 

个椭圆形区域代替该轮廓作为仿射不变区域。Matas利用分 

水岭算法提出一种最大稳定极值区域算法(MsER) ，通过 

用不同阈值分割得到的嵌套组找到最稳定的区域。国内的学 

者也做了大量的研究工作。陈秀新提出了一种基于连通区域 

的仿射不变区域提取算法_4]，唐涛等提出了一种基于关键点 

的闭合仿射不变区域提取算法[5]。 

尺度空间理论提出后 ，在其基础上产生了很多图像特征 

检测和配准算法。Lowe提出了一种称为 SIFT(Scale Invari— 

ant Feature Transform)的尺度不变配准算法l6 ；Mikolajczyk 

将尺度自适应 Harris算子和自动尺度选择技术相结合，提出 

了尺度不变 Harris算子_7]。围绕这两种方法产生了很多尺 

度不变和仿射不变的图像配准策略，国内的很多学者也进行 

了大量的研究工作。唐朝伟等提出了一种改进的RIT-SIKI" 

算子_8]，范志强提 出了一种基于聚类的 SIFT特征匹配算 

法_9]，程邦胜和黄帅等分别对尺度不变Harris算子的检测参 

数进行了研究[1 “]，此外还有大量研究工作~12-]7]。 

本文提出了一种基于 Mexican hat函数的特征检测算子， 
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及特定测序目标区域不同，本文算法不仅能扩增特定的基因 

目标区域(如 16S／18S rRNA)，而且能有效模拟 ePCR误差。 

结束语 本文在现有的一些研究基础之上，提出了一种 

新的454模拟算法，它基于易错PCR模型模拟乳液 P( 过 

程，分别采用正态分布模型及对数正态分布模拟边合成边测 

序过程中的正信号流与负信号流过程。实验结果表明，该算 

法具有较好的性能，能在有限的时间内模拟大量的测序序列， 

所需要的时间与模拟序列数量成正比。与此同时，该算法具 

有易推广至其它二代测序平台的优点，通过引物局部序列比 

对获得待扩增区域，ePCR扩增过程结合现有的一些算法，如 

ART即可完成对基因特定目标区域的跨平台模拟测序。由 

上述分析可见，该算法不仅能完成特定目标基因区域模拟测 

序，帮助我们定量、定性分析微生物种群，还有助于验证评价 

当前454测序数据分析软件，促进二代测序数据分析。 
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