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标记平面立体线图的自适应遗传算法 

熊思颖， 董黎君 

(太原理工大学机械工程学院，山西 太原 030024) 

摘 要：针对由理查德·迈尔斯提出的标记线图的遗传算法进行改进：采取自适应参数调

整法，同一代中适应度高于平均的个体杂交和变异率动态变化，适应度低于平均的个体杂交和

变异率设为定值；在创建初始种群时加入了约束条件，旨在改善初始种群覆盖空间的不确定性

和个体分布的相对不合理性；修正了遗传算法的适应度函数，使得以个体适应度为指标的选择

算子能正确引导算法搜索解空间。用遗传算法标记 6 幅不同的线图，变量为杂交率、变异率公

式中的参数 a 和 c，分析算法标记成功率曲线的变化趋势，探讨算子参数设置对遗传算法性能

的影响，结果表明 c 属于区间[0，0.05]，a 属于区间[0.8，1.0]且为标记线图的遗传算法的最优

参数设置。 
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A Self-Adaptive Genetic Algorithm for Labeling Line Drawings of  
Planar Objects 

XIONG Siying,  DONG Lijun 

(College of Mechanical Engineering, Taiyuan University of Technology, Taiyuan Shanxi 030024, China) 

Abstract: This paper improves the genetic algorithm for labeling line drawings presented by Richard 

Myers in the following areas: self-adaption parameter adjustment method was used, the hybridization 

rate and mutation rate of individuals with high fitness in the same generation were dynamically 

changed, and the rate of hybridization and mutation of individuals with lower fitness was set as a 

fixed value; the constraints were established when the initial population was created, with the aim of 

improving the uncertainty of the initial population coverage space and the relative irrationality of the 

individual distribution; the fitness function of the genetic algorithm was modified so that the selection 

operator with the individual fitness as the index could correctly guide the algorithm to search the 

solution space. The genetic algorithm was employed to mark six different line drawings, the 

parameter a and c in the formula of hybridization rate and mutation rate were used as experimental 

variables, the change tendency of the algorithm’s mark success rate curve was analyzed, and the 

influence of operator parameter setting on the performance of genetic algorithm was discussed. The 

results show that c belongs to interval [0, 0.05] and a belongs to interval [0.8, 1.0] and a is the 

optimal parameter setting of the genetic algorithm for labeling line drawings. 

Keywords: line drawing label; genetic algorithm; binary coding; fitness 
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线图解释一直是计算机辅助设计和机器视觉

研究的一个活跃领域，被广泛应用于建筑草图的处

理和二维工程图的三维重建等方面。一致性标记问

题由 HARALICK 和 SHAPIRO[1]在 20 世纪 70 年代

提出，起到排除线图的二义性和确定线图平面结构

的作用，是三维流形物体重构的重要预备步骤。

MYERS 和 HANCOCK[2]致力于研究多面体场景的

线图的一致性标记，在此基础上，STANFILL 和

WALTA[3]提出了离散弛豫算法，表明使用一致性节

点标记库便于在多面体对象的一致解释中指明搜

索方向，通过分析三维场景及其二维投影之间的几

何约束关系构造一致性节点标记库。文献[2]使用遗

传算法确定线图棱线的最佳一致性标记，提出一种

通过标记给出消失点的线图重建三维场景的方法，

介绍了遗传算法是解决模糊线图标记问题的有效

手段，证明基于种群和初始种群创建具有随机性特

点的优化方法可以为线图标记问题提供优良的解。

HANCOCK 和 KITTLER[4]将 Faugeras 和 Hummel

提出的贝叶斯框架应用于多面线框图的标记，

BONNICI 和 CAMILLERI[5]将艺术线索如阴影和谱

线与遗传算法结合的方法标记手绘图，文献[2]利用

遗传算法的概率搜索和优化功能分配和评估线图

的标记组合。 

本文从杂交率和变异率、初始种群、适应度函

数等方面着手改善由理查德·迈尔斯提出的标记线

图的遗传算法易陷入局部最优和成功率低的缺点，

验证改进后遗传算法的优越性，探讨标记线图的遗

传算法的最优参数设置。 

1  遗传算法设计 

遗传算法的进化主要靠选择算子和杂交算子

来推进，变异算子在算法的全局意义上只是起到修

复和补充的作用[6]。传统遗传算法的杂交、变异率

设为定值，在进化初期，固定的杂交、变异率能快

速淘汰种群中性能低的个体，但是在进化后期，固

定的杂交、变异率反而会破坏种群中的优质个体，

放缓算法的收敛速度[7]。因此，在标记线图的遗传

算法中引入自适应机制。 

1.1  适应度函数 

把遗传算法运用于线图标记，需将线图表示为

由 n 个基因组成的染色体 E，其中，n 为线图中棱

线的数目。染色体 E 上的每一个基因与一条棱线的

标记
ne  相对应， { , , , , , , , }           

是棱线的合法标记集，其中，   、 、 、 为实棱线

的标记[8]；   、 、 、 为虚棱线的标记，于是染色

体 E 可由集合
1

{ , , }  
ne eL 定义。 

杂交和变异算子作用于基因层，选择算子作用

于表现型层，基因层到表现型层的转换是通过适应

度函数抽象得到的[9]。遗传算法引导种群进化的重

要依据是个体的适应度，适应度函数的选取直接影

响算法的收敛速度和结果。线图可由一个节点集

1{ , , }RJ J J  表示，其中 R 为线图中所有节点的数

目。子集 ( )rE J E 表示在节点 rJ 处的棱线标记，

其中 1, ,r R  。第 r 个节点 rJ 的节点库 r 由该节

点所属节点类型决定。平面立体完整线图一般包括

两种类型的节点：“Y”型和“W”型，其中，合法的“Y”

型节点有 8 种，合法的“W”型节点有 16 种，图 1

为 24 种合法的节点标记，即“Y”型节点库的基数为

8，“W”型节点库的基数为 16。 
 

 
 

图 1  24 种合法的节点标记 
 

假设与第 r 个节点 rJ 的棱线标记 rL L 相关的

概率为 P(Lr)，则线图的全局概率 P(L)是所有节点

概率 P(Lr)的总和，其中 1, ,r R  ，即 

 1

( )

( )

R

r
r

P L

P L
R




 (1) 

使用线标记的破坏机理模型计算节点标记的

概率，该破坏机理模型的前提是：一个初始连续场

景的表示会受到无记忆标记错误过程的影响[3]。该

模型指出，某节点标记的编码串与其对应的节点库

中任意合法标记的编码串的汉明距离的指数函数

可以衡量该节点标记的一致性。假设每条棱线的标

记均受到标记错误过程的影响，且该过程发生的概
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率为 p。节点 Jr 当前的标记 Lr 与该节点对应节点库

中的元素 rl 的汉明距离用 Hr, l 表示。节点概率

P(Lr)的表达式可由贝叶斯模型推导出来，即 

 
,(1 )

( )
1

r l

r

HR

r
r l

p p
P L

p

 
    

  (2) 

式(2)的待定参数是无记忆标记错误过程发生

的概率 p。为了使汉明距离的指数作用更明确，可

将式(2)改写为 

 ,
(1 ) 1

( ) exp ln
r

R

r r l
lr

p p
P L H

p

  
    

  (3) 

分析式(3)发现，对数项
1

ln
p

p


的数值越小，

指数的主导作用越明显，使 minexp ( ())H 最大化

等价于使 minH 最小化，因此通过最小化价值函

数式(4)来最大化线图标记的一致性，即 

 ,
1

( ) min



r

R

r l
l

r

C L H  (4) 

在多次运行遗传算法后发现，由理查德·迈尔斯

提供的染色体适应度式(5)计算得出的染色体适应

度过小，在选择操作中，某个个体的累计概率相对

其之前个体突然变大，通常大于 0.9，且其后个体

的适应度变化非常缓慢，导致通过轮盘赌选出的个

体适应度差异过小，甚至会出现种群中个体适应度

相等的情况，导致优化无法进行，最终获得某个局

部最优解。解决方案：引入与算法迭代次数相关的

缩放参数 k，将其与式(5)中的价值函数 Ci(L)相乘，

新的适应度函数由式(6)~(8)表示，即 

  ( ) exp ( )F i Ci L   (5) 

  ( ) exp ( )iF i KC L   (6) 

 

1

max ( )


hj
K

C L
 (7) 

 1 lg( ) h T  (8) 

其中，Ci(L)为第 i 个染色体的价值函数；C(L)max 为

价值函数的最大值；T 为算法最大迭代次数；j 为算

法的当前迭代次数；k 为一个随算法迭代次数非线

性变化的正数。 

1.2  染色体编码 

线图标记算法将线图的棱边描述为凸棱(共有

凸棱的两个面对于视点而言均为可见面，且位于棱

线右侧的面逆时针转过一个大于 90°、小于 180°的

角与位于棱线左侧的面重合，由记号“+”表示)、凹

棱(共有凹棱的两个面对于视点而言均为可见面，且

位于棱线右侧的面逆时针转过一个大于 180°、小于

270°的角与位于棱线左侧的面重合，由记号“–”表

示)或遮挡棱(共有遮挡棱的两个面中只有一个面可

见，由记号“→”或“←”表示，顺着箭头的方向走，

被遮挡平面在左手边)。为标记一幅线图，需将线图

表示为节点的集合，从预定义的节点库中为构成节

点的每条棱线分配一个记号，节点库由该节点所属

的某型节点的所有合法记号汇编而成。对于每一个

节点，其节点库中包含多种记号样式，线图标记算

法的任务是找出使得线图中所有节点被正确标记

的棱线记号集合。 

采用二进制编码，分别用字符 C、E、F、I、J、

L、Q、R 记录标记符 , , , , , , ,       ，并用

字符对应的ASCII码的二进制将上述标记符转换成

二进制表示。字符 C、E、F、I、J、L、Q、R 对应

的 ASCII 码的二进制分别为 01000011、01000101、

01000110 、 01001001 、 01001010 、 01001100 、

01010001、01010010。假如“Y”型合法节点的标记

为{ , , }   ，则该节点的字符表示为 FFL，二进

制表示为 010001100100011001001100。为了区分

“Y”型和“W”型节点，在节点的二进制码串串首增

加一个“节点类型判别位”，用“1”表示“Y”型，“0”

表 示 “W” 型 ， 则 上 述 节 点 的 完 整 码 串 为

1010001100100011001001100。染色体长度 l=25R，

其中 R 为线图的节点数目。 

1.3  创建初始种群 

本 文 采 取 文 献 [2] 中 建 议 的 种 群 规 模

popusize=100。经典遗传算法的初始种群是随机产

生的，初始种群在搜索空间的覆盖范围是不确定

的，若初始种群空间不涉及全局最优解所在区域，

而算子又不能在有限的进化代数内使种群个体分

布覆盖到最优解区域，就不可避免地发生算法陷入

局部最优解的问题，因此初始种群个体分布的相对

合理性对于改善算法的全局收敛性至关重要。 

代表一幅线图的染色体是由数个代表一个节

点的基因片段拼接而成，结合 24 个合法的节点标

记和在 1.2 节中叙述的染色体编码方法可以知道，

每个棱线标记对应的字符的二进制表示中“1”的数

目恒为 3，每一条基因片段上的 24 个基因中“1”的

个数恒为 9 个，因此可以在创建初始种群时约束染

色体上“1”的数目，使得种群能够科学地表征解空间

并且节约算法运行时间。 
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1.4  选择算子 

选择算子的作用是利用某种策略在当前种群

中选出优质的个体，增大其进入交配池的几率，以

提高算法的全局收敛性，使算法具有良好的效率。 

首先将当前群体中适应度最大的个体保留下

来，剩下的 N–1 个个体由优化后的轮盘赌法选择，

具体操作步骤为：计算当前群体中染色体的适应度

F(i)，其中 1, ,i N  。将每个个体适应度的平方项

作为划分轮盘的依据，个体 i 被选择的概率为 

 
 

 

2

2

1

( )
( )

( )
N

i

F i
P i

F i





 (9) 

累计概率为 

 
1

( )
i

i
k

D P k


   (10) 

在 0 到 1 之间随机产生一个数 r，当 1( , )i ir D D ，

选择第 i 个个体。上述操作重复进行 N–1 次，选出

N–1 条染色体。 

1.5  杂交和变异算子 

破坏性杂交算子可以更好地探索搜索空间，因

此本文采取均匀交叉。首先生成一个在 0 到 1 之间

的随机数 r，如果杂交率 Pc≥r，则将随机配对的 2

条染色体上的基因互换，互换方式有别于点式杂

交：随机生成一条与父代染色体长度相同的二进制

位串，其中“0”表示不交换父代染色体对应位置上的

基因，“1”则表示交换，称这条二进制位串为杂交掩

码[10]。变异操作是按概率对染色体上随机选取的基

因位取反，该操作对恢复种群的多样性有一定作

用。首先产生一个在 0 到 1 之间的随机数 r，如果

变异率 Pm≥r，则将变异算子作用于父代染色体，

随机选取染色体上的变异位，变异位上的二进制代

码是 0 则变为 1，1 则变为 0。 

当种群平均适应度变差时，有必要提高杂交率

来加速进化，当种群平均适应度不错时，意味着进

化接近最优解，应该减小杂交率[11]。设 fmax 为当代

种群的最大适应度； f 为当代种群的平均适应度，

当差值 maxff  越小，意味着种群中个体的适应度

差别较小，说明种群陷入局部最优的概率越大，种

群过早收敛的可能性也越大。反之，种群中个体适

应度差别较大，个体特征较为分散，种群难以收敛

到满意的解。所以，当较小时，增加杂交率和变

异率来破坏当前稳定性，同理，当较大时减小杂

交率和变异率，使种群能够顺利收敛到最优解。对

于适应度高的个体组成的子种群，减小其杂交率和

变异率，适应度低的个体所对应的杂交率和变异率

相应增加。因此，Pc、Pm的值不仅与有关，还与

fmax–f′和 fmax–f 相关，其中 f′为杂交父代中适应度更

高的一个，f 则为变异个体的适应度。于是有 

 max maxa( ) ( ),

,

≥    
 

c

f f f f f f
P

b f f
 (11) 

 max maxc( ) ( ),

,

≥    
 

m

f f f f f f
P

d f f
 (12) 

其中，a、b、c、d 为小于等于 1 的常数。父代染色

体经杂交变异操作获得子代染色体，比较父代染色

体和子代染色体的适应度并将适应度低的一方淘

汰，适应度高的一方进入交配池。首先应从适应度

优于平均值的子种群 popu1 中每次随机取出 2 个要

参与杂交的个体，重复 populsize/2 次，并将待杂交

个体顺序放入杂交交配池中。 

1.6  遗传算法流程图 

遗传算法的基本流程如图 2 所示。终止条件：

算法最大迭代次数 T=200。 

 

 
 

图 2  遗传算法流程图 

 
1.7  判断算法标记成功的方法 

根据编码规则，利用逆向思维对遗传算法最终

迭代结果进行解码操作，码串中每长度为 25 的 1

个串经解码后可翻译为 1 个节点标记。每个节点由

3 条边组成，而每条边又可以作为另一个节点的 1

条边，也就是说每个节点都与 3 个面邻接，即将节

点标记根据节点标记传播理论“粘”起来可以形成一

个封闭的“标记环”，且每个节点属于 3 个“标记环”。

将上述“标记环”与所标记的线图进行匹配，匹配成
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功则表示算法标记成功，反之，则失败。 

1.8  改进后的遗传算法的优越性 

选取图 3 所示的线图作为实验对象比较改进后

遗传算法(improved genetic algorithm，IGA)和理查

德提出的标记线图的遗传算法(genetic algorithm 

proposed by Richard，RGA)的收敛速度和稳定性。

RGA 算法随机生成初始种群，种群大小取 100，选

择操作为一般轮盘赌法，采用多点交叉和基本位变

异，杂交率取 0.9，变异率取 0.03；IGA 算法中 a 取

1，b 取 0.6，c 取 0.1，d 取 0.05。不限制算法的迭代

次数，两种算法各执行 50 次，记录算法成功率 s、

获得正确标记所需的平均迭代次数 n，结果见表 1。 
 

 

(a) 节点数为 14 的线图(1) 

 

(b) 节点数为 20 的线图(2) 

 

(c) 节点数为 22 的线图(3) 

 

(d) 节点数为 16 的线图(4) 

 

(e) 节点数为 32 的线图(5) 

 

(f) 节点数为 24 的线图(6) 
 

图 3  实验线图 

 
表 1  两种算法实验结果比较 

线图 
IGA 算法 RGA 算法 

S (%) n S (%) n 

(1) 67 96 39 245 

(2) 62 83 36 237 

(3) 59 87 30 305 

(4) 55 103 30 269 

(5) 63 98 29 281 

(6) 44 122 18 286 

 

从表 1 的数据可以看出，RGA 算法的成功率在

30%左右，且收敛的代数偏大。IGA 算法的成功率

在 58%左右，收敛代数明显降低，改进后遗传算法

的稳定性和收敛速度相较于标准遗传算法均有较

大提升。 

2  实验设计 

实验用的测试线图如图 3 所示，标记后的线图

如图 4 所示。遗传算法用 MATLAB R2012b 编写。

统计遗传算法成功标记线图的次数并计算其占总

实验次数的比例(平均值)，绘制成折线图，分析折

线走势探讨遗传算法的最佳参数设置，讨论杂交率

和变异率的选取对算法性能的影响。常数 b 和 d 是

针对适应度小于平均值的个体设置的杂交率和变

异率，沿用 RGA 算法 b 取 0.6，d 取 0.05。如果将

实验变量 a、c 的取值编码为 α－ι、κ－σ，上述希

腊字母分别代表参数 a、c 的具体数值(表 2)。设定

参数 a 为定值时研究参数 c 取不同值时的成功率，

表 3 的 9 个横行代表代号为 i~ix 的 9 组实验，每组

实验有 9 个不同的参数设置，每个参数设置对应的

遗传算法均运行 50 次，每次迭代 200 代，根据运

行结果计算每个参数设置对应的算法成功标记线

图的概率，计算出每组实验的平均成功率，反映在

图 5 折线的纵坐标上；设定参数 c 为定值时研究参

数 a 取不同值时算法标记成功的概率，表 3 的 9 个

纵列代表代号为 I~IX 的 9 组实验，按照上述方法

绘制图 6。 
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(a) 节点数为 14 的线图(1) 

 
(b) 节点数为 20 的线图(2) 

 
(c) 节点数为 22 的线图(3) 

 
(d) 节点数为 16 的线图(4) 

 
(e) 节点数为 32 的线图(5) 

 
(f) 节点数为 24 的线图(6) 

 

图 4  标记后的线图 

 

表 2  参数 a、c 的取值 

参数 编码 数值 

a α-ι 0.1 0.2 0.3 0.4 0.5 0.6 0.7 0.8 0.9

c κ-σ 0 0.05 0.1 0.15 0.2 0.25 0.3 0.35 0.4

 
表 3  18 组实验参数设置 

代号 ⅰ ⅱ ⅲ ⅳ ⅴ ⅵ ⅶ ⅷ ⅸ

Ⅰ κα κβ κγ κδ κε κζ κη κθ κι

Ⅱ λα λβ λγ λδ λε λζ λη λθ λι

Ⅲ μα μβ μγ μδ με μζ μη μθ μι

Ⅳ υα υβ υγ υδ υε υζ υη υθ υι

Ⅴ ξα ξβ ξγ ξδ ξε ξζ ξη ξθ ξι

Ⅵ οα οβ ογ οδ οε οζ οη οθ οι

Ⅶ πα πβ πγ πδ πε πζ πη πθ πι

Ⅷ ρα ρβ ργ ρδ ρε ρζ ρη ρθ ρι

Ⅸ σα σβ σγ σδ σε σζ ση σθ σι

 

 
 

图 5  参数 c 对算法成功率的影响 

 
 

图 6  参数 a 对算法成功率的影响 

3  实验结果 

由图 5 可知，参数 c 的变化对算法成功率的影

响颇为显著。当 c 大于 0.2 时，6 幅线图标记成功

的概率除了线图(4)有小幅上升外均大幅下降，且当

c 大于 0.35 时，成功率基本上不足 50%；当 c 位于

区间[0，0.05]时，算法成功标记线图的概率较高，

对于线图(1)、(2)、(5)，算法成功率在 c 取 0.05 时

达到峰值，虽然在此区间内线图(3)、(4)和(6)标记

成功的概率呈下降趋势，但就整体变化而言，下降

趋势相对较缓，且概率下降小于 10%；当 c 位于区

间[0.05，0.20]时，线图(1)、(2)、(4)的成功率曲线

均呈现不同程度的直线下降趋势，线图(3)、(4)、(6)

的成功率曲线有所波动，但相比于区间[0，0.05]成
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功率是有所下降的。参数 c 的选取直接影响种群中

适应度相对较高个体的变异率，且 c 与变异率是正

比关系，因此在选取参数 c 时，最好不要在大于 0.1

的区间内选取。实际上，小但非零变异率是种群进

化的重要手段，但不是算法最终收敛的关键因素。 

分析图 6，随着参数 a 的变化，线图成功率曲

线波动较大，当 a 在某些小区间上增大时，成功率

上升到某个上限便会有所下降，a 在区间[0.8，1.0]

时曲线变化相对缓和且此时算法的成功率较高。参

数 a 的取值对应种群中较优秀个体的杂交率，且二

者是正比关系。 

综上所述，参数 c 属于区间[0，0.05]且参数 a

属于区间[0.8，1.0]时为标记线图的遗传算法的最优

参数设置。 

4  结 束 语 

遗传算法虽然是一种广泛应用的全局搜索算

法，但仍然存在许多不足，比如容易发生过早收敛、

收敛速度慢、陷入局部最优等问题。通常可以将遗

传算法与具有较强局部搜索能力的启发式算法如

爬山法、梯度法等结合起来，在一定程度上改进遗

传算法的性能。 

二进制编码的长度与线图的节点数成正比。用

遗传算法标记复杂线图时，由于这类线图包含数量

可观的节点，普遍存在编码串过长的问题，算法的

计算精度虽有提高，但由于算法的搜索空间急剧扩

大，计算量增加，导致算法的效率变差，同时会削

弱变异算子对染色体的作用。可以尝试从以下两个

方面改进上述缺点：直接方法是换一种编码策略，

可以采取浮点数编码，用在算法搜索空间较大的情

形，便于将遗传算法和经典的优化算法结合使用；

间接方法就是从线图着手，先将复杂线图划分为若

干简单线图，对简单线图进行标记后再将其依据标

记的一致性或标记的传播理论“粘合”起来。 

上述只探讨了平面立体完整线图的标记情况，

对于不完整的线图，可以将线图补全后再用改进后

的遗传算法标记。亦可以将上述方法根据曲面的标

记特点运用于曲面立体线图的标记。 
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