
第 31 卷第 7 期                            电  子  与  信  息  学  报                                Vol.31No.7 

2009 年 7 月                    Journal of Electronics & Information Technology                          Jul..2009 

。 

免疫克隆 SAR 图像分割算法 

马文萍    焦李成    尚荣华 
(西安电子科技大学智能感知与图像理解教育部重点实验室和智能信息处理研究所  西安  710071)  

摘  要：由于存在相干斑噪声的影响，使得常规的图像分割技术应用于 SAR 图像时，效果往往较差。该文提出一

种新人工免疫系统 SAR 图像分割算法，算法首先提取每幅图像的纹理特征，并对其进行实数编码，然后通过借鉴

生物学免疫系统的抗体克隆选择机理，构造适合于图像分割的克隆算子，以较快的收敛速度优化目标函数。实验结

果表明，新算法是一种有效的 SAR 图像区域分割方法。  
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Abstract: Because of the multiplicative nature of the speckle noise in SAR images, it is difficult to solve SAR image 
segmentation problems using general image segmentation technique. A novel SAR image segmentation algorithm 
based on an artificial immune system is proposed. After extracting texture features from an image and encoding 
them with real numbers, it determines partitioning of the feature vectors by optimizing the objective function 
based on clonal operator. The experimental results show that the novel algorithm is feasible and effective for SAR 
image segmentation. 
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1  引言  

合成孔径雷达 (Synthetic Aperture Radar， 
SAR)是一种工作在微波波段的相干成像雷达。它以

其高分辨率和全天候、全天时、大面积的数据获取

能力而成为全世界各国普遍的对地观测技术[1]。快

速、准确的图像分割，特别是对感兴趣目标的分割，

是 SAR 图像解译的关键技术之一[2]。随着各种数学

理论、方法和工具的提出，许多聚类算法被应用于

图像分割领域并取得了较为满意的效果 [2 4]− 。众所

周知，SAR 图像中存在大量的斑点噪声，传统的聚

类方法对噪声非常敏感，随着遗传算法(Genetic 
Algorithm，GA)的出现，人们提出了许多基于 GA
的模式识别方法[5]，但 GA 收敛速度较慢，而且还容

易出现早熟。 
人工免疫系统方法具有认知科学鲜明和作为弱

方法适用性强等突出优点，其研究成果涉及到控制、

数据处理、优化学习和故障诊断等许多领域，已经
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成为继神经网络、模糊逻辑和进化计算后人工智能

的又一研究热点[6]。克隆选择是生物免疫系统理论的

重要学说，它是生物体免疫系统自适应抗原刺激的

动态过程，而在这一过程中免疫系统所体现出的学

习、记忆、抗体多样性等生物特性，正是人工免疫

系统所借鉴的。本文结合免疫克隆优化机理，提出

一种基于聚类的 SAR 图像分割算法 (Immune 
Clonal  Clustering Algorithm，ICCA)。本文将

ICCA，K-均值算法[7]以及 GAC[5]分别对真实的 SAR
图像分割，并对结果进行了比较分析。 

2  聚类技术 

聚类分析是当今飞速发展的数据采掘和探查性

数据分析中一个极为重要的技术[7]，通常采用 K-均
值算法，它的实现过程可简单描述如下： 

步骤1 从聚类数据集 1 2{ , , , }nx x x 中随机选

取 K 个点作为初始的聚类中心 1 2, , , Kz z z ； 
步骤2 将点 , 1,2, ,ix i n= 划分到类 ,jC j ∈  

{ }1,2, ,K ，遵循下列原则： 
且< ,  =1,2, , , i j i px z x z p K j p− − ≠   (1) 

即把该点划分到距离其 近的类中； 
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步骤3 依据下列公式重新计算新的聚类中心
* * *
1 2, , , Kz z z ： 

* 1 ,  1,2, ,
j i

i j
i x C

z x i K
n ∈

= =∑        (2) 

其中 in 是类 iC 中数据点的个数； 
步骤4 如果 * , 1,2, ,i iz z i K= = ，即每类的

聚类中心不再变化，则返回聚类结果，否则转步骤

2。 
目前进化计算已被广泛应用于聚类技术中[5,8,9]，

这些进化聚类方法包括 K-均值算法在处理超大规

模分布的数据集上取得很好的成果，但是在一些复

杂数据集以及未知分布特征的数据集上表现稍差。

作为智能计算领域的新发展，免疫克隆优化算法兼

顾全局搜索和局部搜索能力，在搜索中不易陷入局

部极值，具有更好的种群多样性。文献[7]中指出 K-
均值算法易陷入局部极值点，并且它对噪音和孤立

点数据非常敏感，且性能极易受数据分布的影响。

因此，本文结合免疫克隆优化算法的优点，将其寻

优的特性应用到 K-均值算法中，克服 K-均值算法

的缺点，并成功应用于 SAR 图像分割。 

3  基于免疫克隆优化的 SAR 图像分割 

3.1 免疫克隆优化 
免疫克隆优化算法的基本流程可描述如下： 
步骤1 k:= 0，初始化抗体种群 ( )0A ，设定算

法参数，计算初始种群的亲和度； 
步骤2 依据亲和度和设定的抗体克隆规模，

对抗体种群 ( )A k 进行克隆操作，得到克隆后的种群

( )Y k ； 
步骤3 以概率 mp 对 ( )Y k 实现免疫基因操作， 

得到新的抗体种群 ( )Z k ； 
步骤4 对 ( )Z k 进行克隆选择操作，得到新的

抗体种群 ( )A k′ ； 
步骤5 若满足终止条件，输出 ( )A k′ ，否则，

( )1A k＋ = ( )A k′ ，k:= ＋1k 返回步骤 2。 
算法中的核心算子：克隆算子，具有很强的群

体搜索能力，该算子主要包含 3 种操作：克隆操作、

免疫基因操作和克隆选择操作。克隆操作有效地实

现了搜索空间的扩张；免疫基因操作包含交叉和变

异，免疫学认为，亲和度成熟和抗体多样性的产生

主要依靠抗体的高频变异，而非交叉或重组；克隆

选择操作通过局部择优，有效地压缩了种群的大小。

由于克隆算子本身的选择机制具有记忆功能，因此

可以保证算法以概率 1 收敛到 优解[6]。我们采用欧

式距离作为相似度函数。下面给出了 K 个类别的目

标函数μ： 

( )1 2
1

, , ,
j i

K

k j i
i x C

C C C x zμ
= =

= −∑ ∑      (3) 

免疫克隆优化算法的任务就是在 N 维聚类空间

搜索 K 个 优的聚类中心，即 小化目标函数μ。 
3.2 基于免疫克隆优化的 SAR 图像分割 

在人工免疫系统中，抗原一般指问题及其约束，

抗体一般指问题的候选解。针对 SAR 图像分割问

题，抗原代表参与聚类的样本，每个抗体代表候选

的聚类中心。对于 N 维聚类空间，抗体的长度为

N×K，采用实数编码方式，其中第一组 N 个实数表

示第一个聚类中心，下一组 N 个实数表示第二个聚

类中心，依此类推。具体的操作以下举例说明： 
例 1  假设 N=2，K=3，即聚类空间维数为 2，

聚类个数为 3。那么抗体(5.1，3.5，1.4， 0.2，4.9，
3.2)代表聚类中心(5.1，3.5)、(1.4，0.2)、(4.9，3.2)。 

 (1)克隆操作  克隆在免疫学中是指通过无性

繁殖可连续传代并形成群体。在人工免疫系统中，

对抗体种群 1 2 3= { , , , , }nB b b b b 的克隆增殖操作 2r
定义为[9] 

1

2

1 2 1
1 2 1 1 1 2

2 1 2
2 2

{ } {

   } { }n

q
n

q q
n n n

b b b b b b b

b b b b b

+ + + ⎯⎯→ + + + +

+ + + + + + + +  (4) 

其中 , 1,2, ; 1,2,j
i i ib b i n j q= = = , [1, ]i cq n∈ 为

一自适应参数，也可以设定为一常数， cn 为设定的

克隆比例上限。下面举例说明本文中克隆操作的具

体实现方式。 
例 2  假设抗体种群为 

(5.1，3.5，1.4，0.2，4.9，3.2) 
(2.9，4.3，0.8，5.2，4.7，1.6) 

设克隆比例为 2，那么该抗体经过克隆操作之后变

为 
(5.1，3.5，1.4，0.2，4.9，3.2) 
(5.1，3.5，1.4，0.2，4.9，3.2) 
(2.9，4.3，0.8，5.2，4.7，1.6) 
(2.9，4.3，0.8，5.2，4.7，1.6) 

(2)免疫基因操作  克隆变异操作是对免疫系

统学习识别外部模式、抗体基因变异和编辑过程的

模拟。本文采用均匀变异策略，设 ( )1 2, , ,i i i imb b b b=
是群体中的一个个体，均匀性变异是先在个体 ib 中

随机选择一个分量 ilb ，然后，在一个定义的区间

l l[ , ]a b 中均匀随机地取一个数 '
ilb 代替 ilb ，以得到变异

产生的后代 '
ib ，即 1( , , , )' '

i i il imb b b b= 。本文对于

克隆过后的抗体种群以概率 mp 经历如例3所示的均

匀变异过程。 
例 3  假设抗体(5.1，3.5，1.4，0.2，4.9，3.2)

以概率 pm选择将要进行克隆变异的基因位，假设选
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取的基因位为“3.5”，在事先定义的区间 [ ]0, 8 中随

机地取实数“2.9”以代替基因“3.5”，于是变异过

后的抗体变为(5.1，2.9，1.4，0.2，4.9，3.2)。 
(3)克隆选择操作  克隆选择操作是从抗体各

自克隆后的子代中选择优秀的个体，从而形成新的

种群，对抗体群 1 21 2 1 2 1 2
1 1 1 2 2 2( , , , , , , , , , , ,q q

n nB b b b b b b b b  
, )nq

nb ，克隆选择操作定义如下 
1 21 2 1 2

1 1 1 2 2 2

1 2
1 2

{ } { }

   { }n

q q

q
n n n n

b b b b b b

b b b b b b

+ + + + + + + +

′ ′ ′+ + + + ⎯⎯→ + + +  (5)  

可见，克隆选择操作是克隆操作的逆操作。同

一个抗体 ib 经过克隆后形成的亚群体在经过免疫基

因操作后通过克隆选择操作实现局部的亲和度提

高。具体如例 4 所描述： 
例 4  假设经过免疫基因操作后的亚群体为 

(5.1，2.9，1.4，0.2，4.9，3.2) 
(4.1，3.5，1.4，0.2，4.9，3.2) 

若经过亲和度计算抗体(4.1，3.5，1.4，0.2，4.9，
3.2)的亲和度 高，则在该亚群体中抗体(4.1，3.5，
1.4，0.2，4.9，3.2)的被选择概率 大，则选择该抗

体为下一代新的抗体。 
(4)亲和度计算  抗体-抗原亲和度反映抗体与

抗原之间的结合力。在人工免疫系统中，一般指候

选解对问题的适应性度量。本文中的亲和度计算分

两个部分完成：首先，根据每一代的聚类中心将所

有样本数据划分到不同的类别当中。具体地，遵循

式 (1)的原则将点 , 1,2, ,ix i n=  划分到类 ,jC  
{ }1,2, ,j K∈ 。每一代划分完成之后依据式(2)重新

计算新的聚类中心 * * *
1 2, , , Kz z z 。 

举例说明如下： 
例 5  例 1 中假设的抗体所代表的第一个聚类

中心为(5.1，3.5)。在聚类的过程中将点(4.9，3.7)，
(5.9，3.0)划分到以(5.1，3.5)为中心的类中，那么该

类新的中心为 
( ) ( )( )， ，5.1 4.9 5.9 /3 3.5 3.7 3.0 /3 =(5.3 3.4)+ + + +  

新的中心(5.3，3.4)将会取代旧的中心(5.1，3.5)。 

然后依据式(3)计算 K 个类别的相似度函数μ， 
亲和度函数定义为 

1/f μ=                  (6) 

即 大化亲和度函数等价于 小化目标函数μ。 

4  实验结果 

本文用 ICCA分别对两幅不同波段的SAR图像

进行分割，将实验结果与 KM[7]以及 GAC[5]进行了

比较分析。在所有的算法中，聚类数目是已知的。

对于图像中的每个像素，依据文献[10]对图像提取基

于灰度共生矩阵的 3 维特征。ICCA 的参数设置如

下： 大迭代代数为 500、种群大小为 10、变异概

率为2/( )N K× 、克隆尺度为 5；GAC 的参数设置

下： 大迭代代数为 500、种群大小为 50、变异概

率为 0.1。KM 算法的 大迭代代数设为 500。 
图 1(a)是位于新墨西哥州 Albuquerque 城附近

的 Rio Grande 河流的 Ku-band SAR 图像，分辨率

为 1 m，其中包含 3 类地物：植被、河流和农作物。

图 2(a)是一幅无人机载 X-band SAR 图像，空间分

辨率为 3 m，其中包含 4 类地物：水体、城区和两

种农作物。 
对于图像分割的结果，在没有标准数据的情况

下，可以用人工目测的方法进行比较，对比图 1 中

1(b)，1(c)，1(d)结果，可以看到：(1)ICCA 对河流

的划分在 3 种算法中是 好的；(2)对于植被和农作

物的划分，ICCA 也比 GAC 和 KM 更加清晰。 
从图 2 中 3 种算法的分割结果来看，采用 KM

时，错分现象比较严重，如图 2(b)中，有一类农作

物几乎没有被正确划分，其他 3 类的错分也很严重； 
GAC 和 ICCA 的分割结果还比较令人满意，但是如

图 2(c)所示，GAC 对城区以及水体的划分要劣于图

2(d)中 ICCA 的结果。 
为了进一步验证算法的有效性，本文还将 3 种

算法进行分割精度的定量比较。对于图 1(a)中的

Ku-band SAR 图像，我们随机选取 3 个 18×18 的 

 
图 1 1 m Ku-band SAR 图像分割(256×256) 
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图 2 3 m X-band SAR 图像分割(256×256) 

区域，然后对这些区域用 3 种算法，得到不同的分

割结果，并计算识别率，这个概率可以粗略反映各

种分割算法性能的优劣。对于图 2(a)中的 X-band 
SAR 图像，我们随机选取 4 个 15×15 的区域，同样

得到 3 种算法的识别率，结果如表 1 所示，可以看

出 ICCA 的分割精度要明显高于其他两种聚类方

法。 

表 1 3 种分割方法识别率比较(%) 

 KM GAC ICCA 

图 1 83.16 76.49 88.82 

图 2 66.40 87.82 91.47 

5  结束语 

合成孔径雷达已成为国际对地观测领域 重要

的前沿技术之一，而图像分割是实现 SAR 图像信息

提取和解译的关键步骤。本文提出了一种免疫克隆

SAR 图像分割方法。在新方法中，通过借鉴生物学

免疫系统的抗体克隆选择机理，构造适合于人工智

能的克隆算子，利用免疫克隆优化算法搜索 优聚

类中心，新算法 终能以较大的概率获得问题的全

局 优解，且具有较快的收敛速度。通过对真实的

SAR 图像测试，并与其它两种聚类方法 GAC、KM
相比较，本文提出的方法都优于其他两种方法的分

割效果，这说明了基于 ICCA 的聚类方法能够很好

地处理不同波段及拥有不同地物特征的 SAR 图像

分割问题，并具有较高的精度。 
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