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基于生物信息学中双ＤＮＡ序列比对

算法的图像立体匹配及其实现
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摘要：提出了一种基于生物信息学中双ＤＮＡ序列比对算法的图像立体匹配新方法。图像立体匹配和生物信息学中双

ＤＮＡ序列比对的实质都是在匹配准则下搜索最佳匹配基元，因而新颖地将双序列比对算法引入图像立体匹配。首先介

绍了基于动态规划的双序列比对算法原理及其用于图像立体匹配的实现方法，然后根据左右摄像机的最大视差是一个

有限定值，进行了算法改进，极大地减少了计算量，并给出了 ＶＣ６．０中的实现流程，最后采用４组不同的图像对进行了

实验验证。该方法具有较低的计算复杂度和适宜于并行计算的特点，生成的视差图效果表明双序列比对算法为图像立

体匹配提供了一个实用有效的方法。
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１　引　言

　　基于立体视觉恢复景物的深度信息，在机器

人避障导航、运动目标跟踪、识别和生物医学等领

域有着广阔的应用前景。显然，由景物深度信息

狕与视差（Ｄｉｓｐａｒｉｔｙ）犱的关系（犱＝犅犉／狕，式中犅

为基线距离；犉为相机焦距）不难看出，若两个相

机的相对位置及焦距已知，由视差图（Ｄｉｓｐａｒｉｔｙ

ｍａｐ）能很容易地计算出场景中景物的深度信息，

其关键在于如何快速、准确寻找同一场景在相机

拍摄的左右两幅图像上的对应点［１２］，即立体匹配

问题。因此，立体匹配一直是计算机视觉领域的

一个热点研究问题，国内外广大研究人员已经提

出了很多匹配算法，归纳起来，主要可分为基于区

域［３４］、基于特征［５７］和基于相位［８１０］３类方法，其

实质都是在匹配准则下搜索最佳匹配基元。这些

方法都各有其优缺点：基于特征的匹配是对图像

对的特征区域进行匹配 ，其优点是速度快、能得

到比较精确的匹配，但只能得到稀疏的视差图，无

法处理特征不明显的场景图像；基于区域的匹配

可以直接产生致密的视差图，但其主要缺点是计

算复杂度大；基于相位的匹配，是利用具有局域频

率特征的相位信号作为匹配基元进行匹配，具有

从粗到精的多分辨率特性，也可以进行每个像素

的匹配，但一般只能得到景物的粗糙结构，有时还

需进行特殊处理。

无独有偶，在现代生物信息学中，通过序列比

较，在已知结构和功能的序列数据库中找出与新

测定序列具有相似性的同源序列，从而以足够的

可信度确定新序列的结构和功能信息，因而寻求

更快更灵敏的生物序列相似性比对算法也一直是

生物信息学的研究热点。经过４０多年的发展，双

序列比对算法已基本实现，序列比对的未来发展

方向是基因组比较，双序列比对是其重要基础。

该比对方法具有较低的计算复杂度和适宜于并行

计算的特点［１１１５］。

图像立体匹配和序列比对的实质相同，都是

在匹配准则下搜索最佳匹配基元。因此，本文新

颖地将生物信息学中双ＤＮＡ序列比对算法引入

图像立体匹配，该方法具有较低的计算复杂度和

适宜于并行计算的特点。

２　生物信息学中双ＤＮＡ序列比对

算法

　　序列比对是生物信息学的核心研究内容之

一。在生物学研究中，通过判断两个序列是否具

有足够的相似性，从而判断两者是否具有同源性，

常常需要进行序列比对，根据同时进行比对的序

列数目分为双序列比对和多序列比对。经过４０

多年的发展，双序列比对问题已基本解决。本文

正是拟将双序列比对算法引入图像立体匹配。

ＤＮＡ序列由Ａ、Ｔ、Ｃ、Ｇ四种碱基组成，从而

一个ＤＮＡ序列就可视为由这４个字母组成的字

符串。双序列比对算法，就是根据给定的计分函

数计算在待比对的两个字符串中插入空格‘’的

适当位置和数量，从而得到两个序列之间的最大

相似性排列，也就是实现了最优比对。插入空格

‘’的数量可视为左右两幅图像中对应点间的视

差。例如两条 ＤＮＡ 序列 ＴＧＣＧＴ和 ＡＴＧＧＴ，

希望通过对每条字符序列插入空格，得到使两条

序列的匹配字符数最大的最佳比对，具体算法过

程如下：

用狊表示待比较的前一序列，狋表示后一序

列，犛（犻，犼）表示得分矩阵中狊的第犻个字符和狋的

第犼个字符的最佳队列的分数，犵表示一个间隔

分数，表示狊中第犻个字符与狋中第犼个字符匹配

的分数。在生物信息学中，当正确匹配时，分数加

２；误匹配时，分数减１，间隔罚分犵取－１。

给定计分函数：

犛（犻，犼）＝ｍａｘ

犛（犻－１，犼）＋犵

犛（犻，犼－１）＋犵

犛（犻－１，犼－１）＋犘（犻，犼），　 （１

烅

烄

烆 ）

由式（１）可以看出，从三个方向可以到达矩阵

元素 （犻，犼）：对角线方向元素、同一行或同一列

的元素。在得分矩阵中，到达位置为（犻，犼）的某

一个元素有三种可能的路径：通过位置（犻－１，犼

－１）的对角方向，没有空位罚分；通过列犼的垂直
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方向和通过行犻的水平方向，空位罚分取犵。再

取３个分值中的最大值作为该矩阵元素的得分，

进行递归计算，实现动态规划。

对于边界初始分数取值为：

犛（犻，０）＝犛（０，犻）＝犵犻， （２）

依据上述计分函数所得得分矩阵如表１所示：

表１　双犇犖犃序列比对得分矩阵

Ｔａｂ．１　Ｓｃｏｒｅｍａｔｒｉｘｏｆｐａｉｒ－ｗｉｓｅＤＮＡａｌｉｇｎｍｅｎｔａｌｇｏｒｉｔｈｍ

　　然后从得分矩阵的右下角（犻＝犿，犼＝狀）开

始，通过动态规划回溯法，追溯序列比对的最优结

果，其路径见表（１）中箭头所示。若箭头为对角

线，则在比对后的序列中两个碱基相对应；若箭头

为水平方向，则在狊序列的相应位置插入一个空

格‘’；若箭头为垂直方向，则在狋序列的相应位

置插入一个空格‘’。比对结果有两种情况：

狊＇ＴＧＣＧＴ和　　ＴＧＣＧＴ

狋＇ ＡＴＧ－ＧＴ ＡＴＧＧ－ Ｔ

表２　改变误匹配罚分值后的得分矩阵

Ｔａｂ．２　Ｓｃｏｒｅｍａｔｒｉｘｗｈｅｎｍｉｓｍａｔｃｈｉｓ－２

　　显然，后一种结果不是最优的，主要原因在于

有误匹配，因此通过加大误匹配时的罚分值能改

进上述比对。误匹配时，按分数减２计算的得分

矩阵如表２所示。

表２中箭头所示回溯路径即为最优比对结果。

３　基于双序列比对算法的立体匹配

方法

　　假设左右两幅图像是由两个完全相同的摄像

机同时拍摄同一场景所得，且两个图像平面位于

同一个平面上，两摄像机坐标系的狓轴平行，光

轴相互平行，这样场景中的同一特征点在两个摄

像机图像平面上的成像位置只具有水平视差，而

且外极线与图像行平行。因此，可以将两幅图像

中的同一标号行像素看作是一对字符串，其特征

是图像行像素的灰度或ＲＧＢ值，将双序列比对算

法应用于在一对外极线上寻找最佳视差值，插入

空格的数量即为对应点的视差。如图１所示，场

景由白色方块和黑色背景组成。左图像中的一极

线上的像素灰度值为（０，０，０，０，０，２５５，２５５，２５５，

０，０），同时在右图像中相应极线上的像素灰度值

为（０，０，０，２５５，２５５，２５５，０，０，０，０）。应用第２部

分中的比对算法得到的最优比对结果为：

图１　图像的字符串表示

Ｆｉｇ．１　Ｉｎｔｅｎｓｉｔｙ（ｂｒｉｇｈｔｎｅｓｓ）ｖａｌｕｅｓｏｆａｇｒａｙｓｃａｌｅ

ｉｍａｇｅ（ｏｒＲＧＢｖａｌｕｅｓｏｆａｃｏｌｏｒｉｍａｇｅ）ｃａｎ

ｂｅｉｎｔｅｒｐｒｅｔｅｄａｓｔｈｅｃｈａｒａｃｔｅｒｓｏｆｔｈｅｓｔｒｉｎｇｓ

０００００２５５２５５２５５　００

０００２５５２５５２５５００ ００

显然，从左图像中的第４个像素开始，增加了

２个像素视差。

实际图像易受噪声、光照的影响，会造成左右

两幅图像中对应像素点的灰度值或ＲＧＢ值有些

差异，为了保证该匹配算法的稳定性、容错性，可

视实际情况设定匹配／误匹配的灰度值或ＲＧＢ值

的差异阈值。
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４　算法改进

　　从序列比对的实际意义出发，如果两个序列

较为相似，那么最优比对只需沿得分矩阵的对角

线（左上至右下），在其上下一定范围内进行规划

就可以得到。对于表１和表２，假定最大视差值

为１，则不需要计算全部的动态规划表，如表３所

示，只计算对角线及其上／下移一个位置的元素。

因此，可将计算复杂度从犗（犿狀）缩减至犗（犱犿）

或犗（犱狀），取犿、狀中较大者。在实际图像立体匹

配中，摄像机的视场、两个摄像机间的物理距离和

摄像机的焦距长度都是一定的，所以其最大视差

是一个有限的定值，因而也可利用上述改进算法

来大大减少搜索空间，缩小计算量。

图２　基于双序列比对算法的立体匹配流程图

Ｆｉｇ．２　Ｆｌｏｗｏｆａｎｏｖｅｌｓｔｅｒｅｏｍａｔｃｈｉｎｇｂａｓｅｄｏｎ

ｐａｉｒｗｉｓｅａｌｉｇｎｍｅｎｔａｌｇｏｒｉｔｈｍ

表３　限定了动态规划范围的得分矩阵

Ｔａｂ．３　Ｓｃｏｒｅｍａｔｒｉｘｌｉｍｉｔｅｄｂｙｄｙｎａｍｉｃｐｒｏｇｒａｍｍｉｎｇｒａｎｇｅ

犻 Ａ Ｔ Ｇ Ｇ Ｔ

犼 　０ 　１ 　２ ３ ４ ５

０ 　０ －１

Ｔ １ －１ －１ 　１

Ｇ ２ －２ 　０ ３

Ｃ ３ －１ ２ ２

Ｇ ４ １ ４ ３

Ｔ ５ ３ ６

　　经以上设计，基于生物信息学中双序列比对

算法的图像立体匹配新方法在 ＶＣ６．０中的实现

流程如图２所示。

５　实验结果

　　为了便于和其他算法进行横向比较，检验序

列比对算法的立体匹配效果，本文选用了立体匹

配实验常用的一对下载自德国波恩大学计算机视

觉研究小组的网页 ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗｄｂｖ．ｉｎｆｏｒｍａ

ｔｉｋ．ｕｎｉｂｏｎｎ．ｄｅ的合成图像对ｃｏｒｒｉｄｏｒ，图像大

小是２５６×２５６，如图３所示，在 Ｐ４／１．６ＧＨｚ／

２５６ＭＢ的ＰＣ机上实验，匹配后所得视差图如图

４所示，视差图中灰度值越小（亮度小）的点表示

视差越小，即深度越大；灰度值越大（亮度大）的点

表示视差越大，即深度越小，例如视差图中的球、

圆锥和走廊尽头的墙壁，其灰度是由浅到深，深度

信息相当明显。图中上部分的文本框是输入信

息，包括左右原图像、视差范围、匹配分数、补偿间

隔等。

图３　ｃｏｒｒｉｄｏｒ原始像对

Ｆｉｇ．３　Ｏｒｉｇｉｎａｌｉｍａｇｅｓ

图４　用本文算法得到的视差图

Ｆｉｇ．４　Ｏｕｒｄｉｓｐａｒｉｔｙｍａｐ

与采用基于遗传算法和基于 Ｈｏｐｆｉｅｌｄ网络

的实验结果（如图５所示）相比较，本文算法生成
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的视差图效果明显优于这两者，非常清楚地把图

像对中的各个景物按深度信息分开了层次。在硬

件条件相当的情况下，基于 Ｈｏｐｆｉｅｌｄ网络的匹配

时间是３９．７ｓ，而本文算法的运行时间是１．５６ｓ，

比基于区域的灰度相关算法的运行时间减少了

３０～５０倍。对实际图像（如图６（ａ）和（ｂ）所示）匹

配的效果如图６（ｃ）所示，计算产生的视差图密度

大，定位精度高。综上所述，本文算法是一种匹配

质量高、速度快的图像立体匹配算法。

（ａ）遗传算法　　　　　（ｂ）Ｈｏｐｆｉｅｌｄ网络

（ａ）Ｇｅｎｅｔｉｃａｌｇｏｒｉｔｈｍｓ　　（ｂ）Ｈｏｐｆｉｅｌｄｎｅｔｗｏｒｋ

图５　其他算法所得ｃｏｒｒｉｄｏｒ的视差图

Ｆｉｇ．５　Ｏｔｈｅｒｄｉｓｐａｒｉｔｙｍａｐｓ

（ａ）　　　　　　　　　　　（ｂ）

（ｃ）

图６　实际图像对及其视差图

Ｆｉｇ．６　Ｔｒｕｅｉｍａｇｅｓａｎｄｄｉｓｐａｒｉｔｙｍａｐ

本文提出的基于序列比对的立体匹配算法已

实际应用于远距离场景中动态目标深度信息的实

时获取。图７和图８分别是目标距离为５４ｍ和

５７ｍ处的获取情况。像对中白框所标示的动态

目标正在向左侧路边靠近，图像对上方的文本框

中是实时获取的深度信息显示。

图７　目标距离５４ｍ

Ｆｉｇ．７　Ｏｂｊｅｃｔｏｆ５４ｍ

图８　目标距离５７ｍ

Ｆｉｇ．８　Ｏｂｊｅｃｔｏｆ５７ｍ

根据实际应用情况，每对像对只取动态目标

周围 ５０×５０ 的区域进行匹配，处理速度为

１０ｐｉｘｅｌ／ｓ，完全能满足机器人动态避障的应用要

求。

６　结　论

　　本文将生物信息学中已成功实现的双序列比

对算法引入图像立体匹配，该方法具有较低的计

算复杂度和适宜于并行计算的特点。实验证明该

算法给立体匹配提供了一个既具有低计算复杂度

又能生成致密视差图的实用方法，匹配质量高、速

度快。
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