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تصویر ورودی              خروجی قطعه بندی شده          

با استفاده از پارامترهای تولید شده توسط MRIقطعه بندی تصویر 

الگوریتم ژنتیک و یک قطعه بندی از قبل مشخص



چشم انداز

 بندی تصویر و روشهای آنقطعه

خوشه بندی

خوشه بندی طیفی و مفاهیم آن

روشهای افراز گراف

 نحوه ساختن گراف شباهت

نحوه برآورد کردن پارامترهای خوشه بندی طیفی

 روشNystrom

 نتایج آزمایشات انجام شده روی تصاویرMRI



قطعه بندی تصویر

 تجزیه تصویر به  ناحیه ها یا اشیاء و پیش زمینه: قطعه بندی

 تصویراساسی ترین فاکتورها برای قطعه بندی:

میزان درخشندگی تصویرBrightness

 لبه های تصویرEdges 

بافت

روشهای قطعه بندی تصویر:

مبتنی برهیستوگرام

مبتنی بر خوشه بندی



قطعه بندی تصویر

تصویر اصلی تصویر قطعه بندی شده



خوشه بندی

مجموعه ای از داده ها که به هم شباهت دارند: خوشه.

فرآیند گروه بندی مجموعه ای اشیا ٰء به کلاسهایی ازاشیاء مشابه: خوشه  بندی

بیشترین میزان شباهت درون خوشه ای و کمترین میزان شباهت بین خوشه ای: هدف



خوشه بندی داده ها 

 از معیار فاصله(Distance ) به عنوان عدم شباهت(Dissimilarity )بین داده ها استفاده شده است.



خوشه بندی

روشهای خوشه بندی:

خوشه بندی کرنلی

یادگیری مانیفلد

  خوشه بندی طیفی



خوشه بندی طیفی

 بر پایه نظریه طیفی گراف

افراز داده ها بر اساس تجزیه ویژه ماتریس شباهت و بدست آوردن بردارها و مقادیر ویژه آن

یکی ازمشکلات،تنظیم پارامترهای مورد نیازبرای ایجاد ماتریس مجاورتی گراف است.

استفاده ازالگوریتم ژنتیک برای بدست آوردن پارامترهای مورد نظربرای قطعه   بندی تصویر



مفاهیم خوشه بندی طیفی

 وزن دار بدون جهت گراف:G=(V,E)

,𝑥1,𝑥2}دهنده میزان شباهت مجموعه داده نشان  … ,𝑥𝑛}



مفاهیم خوشه بندی طیفی

 ماتریس مجاورت متقارنA: نمایش اطلاعات گرافG

 ماتریس درجهD : درجه نودi ام گرافG

𝑑𝑖,𝑖= 𝑗=1
𝑛 𝐴𝑖,𝑗



مفاهیم خوشه بندی طیفی

ماتریس لاپلاسین غیر نرمال:L=D-A

 لاپلاسین نرمالماتریس                         :𝑳𝑺𝒀𝑴 = 𝑫−
𝟏

𝟐(𝑫 − 𝑨)𝑫−
𝟏

𝟐

رای الگوریتم های خوشه بندی طیفی از یک یا چند تا ازبردارهای ویژه ماتریس لاپلاسین ب

.خوشه بندی استفاده می کنند که این بردارها جواب مسئله افراز گراف هستند



مفاهیم خوشه بندی طیفی

AوBافرازهایی ازV در نظر بگیرید کهA∪ 𝑩 = 𝑽وA∩ 𝑩 = 𝜱

Edge cut:یالهای اتصال دهنده خوشه ها



مفاهیم خوشه بندی طیفی

یافتن برش حداقل بین گروهها   : هدف افراز گراف

Cut(A,B)= 𝒊∈𝑨,𝒋∈𝑩𝑨𝒊,𝒋 cut(A,B)=0.3



افراز گرافروشهای 
 حداقل سازی وزن اتصالات بین خوشه ها: روش برش کمینه

𝐦𝐢𝐧
𝑨∪𝑩=𝑽,𝑨∩𝑩=𝜱

𝒄𝒖𝒕(𝑨,𝑩)

در نظر گرفتن نودهای تنها به عنوان یک خوشه : ایراد روش -



افراز گرافروشهای 

 معیار برش نرمال(Normalized-cut,Shi & Malik1997):

min Ncut(A,B)=
𝒄𝒖𝒕(𝑨,𝑩)

𝒗𝒐𝒍 𝑨
+ 
𝒄𝒖𝒕(𝑨,𝑩)

𝒗𝒐𝒍(𝑩)

مجموع وزن یال های اتصال دهنده خوشه ها =  vol(A)

خصوصیات روش:
حداقل سازی وزن اتصالات بین گروهی همزمان با حداکثر سازی معیاراتصالات درون گروهی

 نرمال شدن ارتباط بین گروهی با درنظر گرفتنvolume گروهها

تولید پارتیشن های متعادل تر



گراف روشهای افراز 

 برش نرمال دوتاییالگوریتم

Dوماتریس درجه Aتبدیل کردن داده های مسأله به گراف شباهت ومحاسبه ماتریس مجاورت .1

y=𝝀𝑫𝒚(D-A)حل کردن دستگاه 2.

ای استفاده از بردار ویژه متناظربا دومین کوچکترین مقدار ویژه ماتریس لاپلاسین بر.3

افرازگراف به دو گروه مجزا



تصویر قطعه بندی شده با استفاده از الگوریتم برش نرمال



نحوه ساختن گراف شباهت پیکسل ها

است که وزن بین هر دو رأس گراف مسأله ترکیبی ازاختلاف شدت روشنایی ومکان پیکسل های تصویر

:با یک تابع گوسی به صورت زیر بیان می شود

𝑨𝒊,𝒋 = 𝒆
−
∥𝑭 𝒊 −𝑭(𝒋)∥𝟐

𝟐

𝝈𝑰
𝟐 −

∥𝑿 𝒊 −𝑿(𝒋)∥𝟐
𝟐

𝝈𝑿
𝟐

 که در آن𝜎𝑋و 𝜎𝐼کانی انحراف معیار مرتبط با توابع نرمال اختلاف شدت روشنایی و اختلاف فاصله م

.دو پیکسل هستند



𝝈𝑿و 𝝈𝑰نحوه برآورد کردن پارامترهای 

 فاصلهدرصد کل برد تابع 20تا 10بین

 ژنتیکاز الگوریتم استفاده

 با دو متغیر ورودی: تخمین پارامترهاعمل

مقایسه خروجی خوشه بندی با یک جواب از پیش تعیین شده: تابع برازندگی

برازندگی  بیشتر کروموزوم= اختلاف کمتر



اندازه بسیار بزرگ ماتریس مجاورت :یکی از مشکلات عملی خوشه بندی طیفیA

 روشNystrom:

بردارها و مقادیر ویژه Nystromروش . است𝐾،<<nr و رتبه𝑀𝑛∈ 𝐾فرض کنید 

.تخمین می زندAرا با استفاده از یک زیر ماتریس کوچک 𝐾 ماتریس 

.باشد تخمین به دست آمده دقیق استA ،rاگر رتبه ماتریس 

نوشته شود 𝐾=𝑧𝑧𝑇 نیمه معین مثبت است پس متقارن است ومی تواند به صورت𝐾 چون

وکه 𝑧 ∈ 𝑀𝑟 از رتبهrاست.



(ادامه)Nystromروش 

تای اول مستقل خطی باشند، این کار باعث مرتب  rطوری مرتب می کنیم که zسطرها را در 

.که متقارن است،می شودKو ایجاد یک زیر ماتریس جدید 𝑲 شدن سطرها و ستونها در

𝑨در نتیجه زیر ماتریس اصلی ∈ 𝑺𝒓 ازK( که خودش ماتریس گرامr سطر اولzاست ) دارای

.رتبه کامل است

≡nاکنون فرض می کنیم 𝒎− 𝒓 ماتریس،Kرا بصورت زیر می نویسیم:

K=
𝑨𝒓𝒓 𝑩𝒓𝒏

𝑩𝒏𝒓
𝑻 𝑪𝒏𝒏



(ادامه)Nystromروش 

𝑨𝒓𝒓]سطر rدارای رتبه کامل است Aچون ماتریس  𝑩𝒓𝒏] مستقل خطی اند وازآنجاییکه رتبه

K،r،استn سطر[ 𝑩𝒏𝒓
𝑻 𝑪𝒏𝒏 بصورت[

[ 𝑩𝒏𝒓
𝑻 𝑪𝒏𝒏 ]=𝑯𝒏𝒓 [𝑨𝒓𝒓 𝑩𝒓𝒏]      

𝑨−𝟏𝑯ستون اول بصورت rبا در نظر گرفتن. تجزیه می شود = 𝑩𝑻 وnستون بعدی

:داریمC= 𝑩𝑻𝑨−𝟏𝑩بصورت 

𝑲𝒎𝒎=
𝑨 𝑩
𝑩𝑻 𝑩𝑻𝑨−𝟏𝑩

=[𝑨 𝑩𝑻]𝑻 𝑨𝒓𝒓
−𝟏 [A    B]          (1) 



(ادامه)Nystromروش 

.می سازیم( برای مقادیر ویژه ناصفر)را𝐾𝒎𝒎،تجزیه ویژه تقریبیAبا استفاده از تجزیه ویژه 

A=𝑼𝜦𝑼𝑻 تجزیه ویژهA است کهU ماتریس ستونی بردارهای ویژهA است و𝜦

:را بصورت زیر بازنویسی می کنیم(1)است، بنابراین فرمول Aماتریس قطری مقادیر ویژه 

𝑲𝒎𝒎=[𝑼 𝑩𝑻𝑼𝜦−𝟏]𝑻 𝜦 [𝑼𝑻 𝜦−𝟏 𝑼𝑻B]≡D𝜦 𝑫𝑻 (2)



(ادامه)Nystromروش 

 رابطه فوق یک تجزیه تقریبی ازK ،را نشان می دهدD ماتریس ستونی بردارهای ویژهK

.استKماتریس قطری مقادیر ویژه 𝜦و 

 ستونهای اگرD متعامد باشند، تجزیه ویژه دقیقKلذا اگر به جای . بدست می آیدA ،

≡ 𝑼𝑸𝜦𝑸𝑼𝑸
𝑻𝑨

−𝟏

𝟐B 𝑩𝑻= 𝑨 + 𝑨
−𝟏

𝟐𝑸𝒓𝒓

:بصورت زیر بدست می آیدKرا تجزیه کنیم،ماتریس بردارهای ویژه ستونی متعامد 

𝑽𝒎𝒓=[𝑨 𝑩𝑻]𝑻 𝑨
−𝟏

𝟐 𝑼𝑸 𝜦𝑸

−𝟏

𝟐

𝑲𝒎𝒎=𝑽بنابراین  𝜦𝑸 𝑽𝑻 تجزیه دقیقKواست =𝑰𝒓𝒓𝑽𝑽𝑻.



ی یک مرحله آغازین از اجرای الگوریتم ژنتیک برای بدست آوردن پارامترهای خوشه بند

طیفی 



مرحله نهایی 


