Algoritmo ICP (Iterative Closets Point)

Registro ICP()
inicio
micntras Error > Umbral hacer
1. Muestrear imagenes
2. Seleceion de apareamiento
3. Rechazo de apareamientos

4. C"aleulo de la transformada
finientras

fin

Algoritmo 3.1: Algoritmo ICP clasico.

e Seleccion de un conjunto de puntos en una o amnbas imdgenes.
e Correspondencia del conjunto de puntos entre imagencs.
e Asignacion de pesos a parejas de puntos.

e Rechazo de ciertos pares de puntos basado en consideraciones de las parejas individuales
o del conjunto completo.

e Asignaciéon de una métrica de error basada en parejas de puntos.

e VMinimizacién de la métrica de error.

Seleccién de puntos.

La variacion de la cantidad de puntos tiene un clecto sobre la convergencia del método. La
siguientes estrategias de seleccion de puntos se han propuesto:

e Utilizar todos los puntos disponibles [11].
e Muestreo uniforme sobre todos los puntos disponibles |106/.

e Muestreo aleatorio con muestras de diferentes tamanio en cada iteracién [74].

Seleccion de puntos con altos gradientes y algunas variantes que trabajan sobre el color
o la intensidad [110].
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Correspondencia entre puntos.

La segunda ctapa del ICP consiste en la correspondencia entre los puntos muestreados, para
esto, diferentes algoritmos han propuesto que para cada punto seleccionado:
e Encontrar ¢l punto més cercano en la otra imagen [11].

e Encontrar el punto que se intercepta en la otra imagen, trazando un rayo en direccion
de la normal, este método es conocido como “Disparo de Normales™ [25].

e Proyectarlo en la otra imagen, desde el punto de vista de la cimara de rango con la que
se gener6 la segunda imagen [14]. Este método es también llamado Calibracién Inversa.

e Proyectar el punto sobre la imagen destino y realizar una bisqueda basada en distancia
punto a punto [110].

e Realizar alguna de las técnicas anteriores y restringir la correspondencia de acuerdo a
algin tipo de métrica, como normales [86] o color [48].

Asignacion de pesos a las parejas.

Una vez determinado el grupo de parejas, la tercera etapa corresponde a la asignacién de
pesos a cada una de ellas, en este aspecto se han propuesto cuatro procedimientos diferentes:
e Pesos constantes 91).
e Asignacion de pesos bajos a parejas con alta distancia punto a punto [48].
e Asignacién de pesos basado en la compatibilidad de las normales [48]. esto es, w = ny-ny.

e Pesos basados en la métrica del error esperado del sensor, calculado a través de la
distancia punto al plano [91].

Rechazo de parejas.

La asignacion de pesos de la etapa anterior. permite tener un criterio para el rechazo de
parejas. El objetivo es eliminar outliers o parejas que produzcan un gran efecto en el pro-
ceso de minimizacién por minimos cuadrados. Las siguientes estrategias de rechazo han sido
propucstlas:
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e Rechazar el n % de las peores parejas. Usualmente la distancia entre los puntos es la
métrica de determinacion de la calidad de la pareja [86].—

e Rcchazar parcjas que no scan consistentes con parcjas vecinas [40]. Este esquema cla-
sifica dos parejas (pi,p2) v (g1, ¢2) como inconsistente si: ||(pi, p2) — (¢1,¢2)|| s mayor
que un umbral.

e Rechazo de parejas que posean puntos en los limites de la mallas, este enfoque asume
que la conectividad de los puntos de las imédgenes es conocida [106].

Asignacién y minimizacién de la métrica del error.

La fase final del proceso de ICP, es la determinacién de la métrica del error. Las siguientes
métricas para medir el error han sido utilizadas:

e La suma del cuadrado de las distancias entre las parejas de puntos [91].

e La métrica del cuadrado de las distancias entre las parcjas de puntos. combinada con
la diferencia entre los colores de cada punto [63)].

e La suma del cuadrado de las distancias desde cada punto origen, hasta el plano que
contiene el punto destino y que esta orientado perpendicularmente a la normal del
destino [26].

Existen diferentes formas para realizar la busqueda del alincamicento. Entre los procedimicntos
propuestos para esta busqueda tenemos:

e Generar repetidamente un conjunto de puntos correspondientes usando la transforma-
cién actual y minimizar la métrica del error [26].

e El procedimiento anterior combinado con extrapolacion en el espacio de las transfor-
madas para acelerar la convergencia [11].

e Realizar el procedimiento de reduccién iterativa del error iniciando con varias perturba-
ciones de la condicién inicial, posteriormente, el mejor resultado es seleccionado [101].

e Realizar la minimizacion iterativa a partir de varios conjuntos de puntos scleccionados
alcatoriamente [74].
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¢ Bisqueda estocastica de la mejor transformacién usando enfriamiento simulado [14].

Una de las variantes mas importantes del ICP, es ICP+N, el cual consiste en modificar
la etapa de seleccién de los puntos de tal forma que la varianza de la distribucion de las
normales de los puntos scleccionados sca la menor posible, esta idea surge a partir del hecho
de que pequenos detalles, representados por puntos con alta variacién de sus normales, son
muy importantes para la correcta correspondencia de las imagenes, en contraste a esto, los
mcétodos basados cn scleceidn aleatoria no podrian garantizar la scleceion de estos puntos [11].

3.3 Meétodo de Correspondencia de Imagenes de Rango
Empleando un Algoritmo Genético (ICP+AG).

La revisidén de la literatura sobre la problemadtica del registro revela los numerosos intentos
por resolver dicho problema. Entre cllos ¢l algoritmo ICP ticne un lugar destacado, a pesar de
sus serias limitantes. Otra aproximacién para registrar dos imagenes de rango, es encontrar la
transformacion geomeétrica a través de un espacio de busqueda. mas que la bisqueda basada
en correspondencias de los métodos basados en ICP, En este caso, la meta es encontrar, en
un espacio de bisqueda de transformaciones geométricas, una solucion que se pueda emplear
para alinear precisamente dos vistas. Una manera razonable para realizar esta bisqueda es a
través del empleo de téenicas de optimizacion estocdstica, tales como los algoritmos genéticos.
Esta aproximacion, generalmente se considera para proveer registro grueso. Sin embargo,
se pueden combinar diferentes operadores, tales como hisquedas heuristicas locales, para
obtener alincaciones precisas durante ¢l proceso de convergencia,

La busqueda de correspondencias precisas s un problema que puede ser abordado desde el
punto de vista de la optimizacién. Los algoritmos genéticos constituyen una de las herramien-
tas recientes que permite encontrar soluciones mediante la busqueda en grandes espacios. El
principio general de un algoritmo genético es someter a un proceso de evolucion una pobla-
ci6n de individuos codificados como cromosomas, los cuales representan posibles soluciones
de un problema de busqueda. Durante la evolucion a cada individuo se le asigna un valor
de aptitud obtenido de una funcion definida especificamente para ¢l problema a solucionar.
Esta funcién, llamada funcién de aptitud, debe ser diseniada de tal forma que favorezca a los
individuos més aptos o adecuados como solucién del problema. La aptitud asignada a cada
individuo es tenida en cuenta para scleccionar los progenitores a participar en ¢l proceso de
la reproduccion, el cual consiste en intercambiar el material genético o contenido de un par
de individuos seleccionados para generar dos nuevos individuos o dos nuevas posibles solu-
ciones del problema, que de acuerdo a un mecanismo de reemplazo son incorporadas cn la
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poblacién. Los nuevos individuos descendientes se someten ademas a un proceso de mutacion
que consiste en una perturbacién aleatoria de su material genético. con el objetivo de dar
variabilidad y cnrigquecer la exploracion de las posibles soluciones del problema, representa-
das como cromosomas. Finalmente, después de llevarse a cabo un determinado nimero de
ciclos de asignacidn de aptitud, reproduccién, mutacion y reemplazo, llamados generaciones,
s¢ escoge la mejor solucién para el problema, es decir, ¢l individuo con mayor aptitud.

Brunnstrom y Stoddart [20] propusieron un método en el que se integra el método clasico
ICP con un algoritmo genético para acoplar superficies de forma libre. En esta propuesta,
inicialmente se obtiene un alineamiento con un algoritmo genético, que luego es refinado con
¢l ICP. El problema central hacia el cual Brunnstrom y Stoddart dirigen su propucsta, cs cl
encontrar un conjunto de puntos correspondientes entre las dos vistas. Para ello se toman
muestras densas en ambas vistas y se procede a hacer la bisqueda con un algoritmo genético
quc va asociando puntos entre las vistas, guiado por una funcién de aptitud que va contando
el numero de buenas correspondencias utilizando las invariantes de traslacion y rotacién, tales
como, la orientacion relativa de las superficies normales v la distancia relativa entre puntos.
En esta propuesta, un cromosoma representa una asignacion de puntos de ambas vistas.

Robertson y Fisher [90] propusieron un algoritmo genético paralelo, con el cual se logra
reducir el tiempo computacional empleado, pero las soluciones no son mds precisas que las
obtenidas con el primer método. En esta propuesta los individuos de la poblacién son vectores
conformados por scis pardmetros, que representan una transformada. La funcién de aptitud
empleada es una medida del error cuadratico medio de las dos vistas registradas, luego de
aplicar la transformada representada por cada cromosoma de la poblacién.

Silva et al. [99] proponen un método para el registro de imagenes de rango, haciendo dos
contribuciones claves: la hibridacion de un algoritmo genético con el método de optimizacion
heuristico de ascenso por la colina v una medida de desempeno de interpenetracién de la
superficie, diferente a la métrica cldsica basada en el calculo del error cuadratico niedio entre
los correspondientes puntos de dos imagenes, luego del registro. La medida de desempeno
propuesta en este trabajo, consiste en calcular la fraccién de puntos que quedan solapados
en la vista A y en la vista B después del registro. Este método se especializa en buscar los
parametros de una transformada constituida por scis valores, tres pardmetros de rotacion y
tres de traslacion.

Yamany et al. [113] usaron un algoritmo genético para registro de superficies parcialmente
solapadas, a partir de datos 2-D y 3-D, minimizando la funcién de costo del error cuadratico
medio. El método es adecuado para registro de conjuntos de datos que se superponen parcial-
mente, sélo considerando los puntos tales que p; € S; U Sy, donde S| y Sy son los conjuntos
de fronteras en el espacio para los dos conjuntos de datos.
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Un estudio reciente sobre uso de algoritmos genéticos para registro de datos de rango fue
presentado por Lee et al. [28]. Para manejar datos parcialmente solapados, la media de los
residuos ¢s usada como una métrica de cerror. Esto mejora la robustez pero lleva a que ¢l
método sea inaplicable para datos cuyo solapamiento estd por debajo del 50 %. Un operador
avanzado de mutacién dinamica es introducido, lo cual mejora el error de registro y ayuda
a cvitar convergencia prematura. Después de que el algoritmo genético ha convergido, cl
espacio de bisqueda se reduce y se aplica el algoritmo genético nuevamente.

La evaluacion de la precision del proceso de registro es un item que requiere atencion; el
camino mas facil es la comparacion del modelo obtenido con otro de referencia, ya sea sintético
o real. Existe una gran dificultad para comparar las diferentes propucestas reportadas cn la
literatura, debido a que en cada trabajo se utiliza una base de datos de imagenes diferente,
lo que impide una comparacién de los resultados de las métricas que cada uno implementa.

Los algoritmos genéticos han sido aplicados en el problema de registro; sin embargo, la
complejidad del espacio de busqueda, ha sido una de las principales dificultades para las
propuestas realizadas. Por esta razon, se proponen estrategias de submuestreo para reducir
el numero de puntos correspondientes para guiar el registro, el muestreo uniforme aleatorio
y el muestreo uniforme en el espacio de las normales [91].

En el Algoritmo 3.2, se plantea y describe una propuesta novedosa para la correspondencia
de imégenes de rango parcialmente solapadas empleando algoritmos genéticos. El algoritmo
consiste inicialmente en obtener un par de imagenes pre-alineadas y realizar un proceso de
bisqueda de la mejor correspondencia para un conjunto de puntos mucestreados alcatoria-
mente sobre una de las imdgenes que es tomada como la imagen a registrar.

El proceso de biisqueda de las correspondencias se realiza mediante un algoritmo genético
modificado para disminuir el tiempo de convergencia y mejorar la eficiencia.

Registro ICP+AG()
inicio
1. Pre-alincamiento y obtencién del area de solapamiento
2. Muestreo de puntos
3. Determinacion de subdominios
4. Optimizacion de la correspondencia mediante AG
fin
Algoritmo 3.2: Método propuesto para el registro de unagenes de rango
parcialmente solapadas empleando algoritimos genéticos.

En los parrafos siguientes se explicara en detalle cada una de las ctapas que componen ¢l
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método propuesto.

3.3.1 Pre-alineamiento y obtencién del area de solapamiento.

Generalmente, como etapa inicial del proceso de registro se requiere un proceso previo que
permita encontrar una solucion global al registro de imédgenes de rango. Esto se debe a
que diferentes tipos de dispositivos de adquisicién generan imagenes parciales de los objetos
en diferentes sistemas de coordenadas. Los sistemas de coordenadas se cambian debido a
problemas de oclusion en regiones dificiles de sensar o en objetos de gran tamano en los
cuales es necesario mover el dispositivo de adquisicion o el objeto mismo. Los sistemas de
coordenadas referentes en cada imagen pueden cambiar en sus parametros de translacion v/o
rotacion. El paramctro de escalado generalmente no cambia, por lo tanto, no s¢ considera
dentro del problema de registro.

Usualmente, los trabajos realizados en el campo del registro de imégenes de rango no consi-
deran explicitamente una fase de pre-alineamiento, es decir, se asume que las imagenes estan
suficientemente cercanas o que la posicion inicial de las vistas no afecta el proceso de registro.
El pre-alineamiento de las imagenes mejora el tiempo de convergencia del método y permite
encontrar una solucién adecuada para el registro de las imagenes. Sin un proceso de pre-
alineamiento los métodos de registro podrian tomar tiempo excesivo para encontrar la solu-
cién o no encontrarla. Por ejemplo, el método de registro ICP, requiere que las imagenes estén
suficientemente cercanas para garantizar la convergencia. El problema del pre-alineamiento
automatico hace parte de un tépico de investigacion dentro del registro, denominado registro
burdo o grueso, que busca acercar las imagenes lo suficiente para que un método de registro
fino funcione correctamente.

Una vez se han pre-alineado el conjunto de imagenes, es posible calcular un area comin entre
las dos magenes (A y B). Esta area entre las imdgenes se denomina area de solapamiento
AB, y consiste en el conjunto de pares de puntos que poseen una distancia menor a un umbral
Al

AB = {(a;.b;) / i € Is Aj € 1 A Dist(a;, b;) < A } (3.2)

donde 1,4, Iy son el conjunto de indices de puntos en cada una de las imagenes A y B
respectivamente, a; es el punto mas cercano a b;, esto es, Dist(a;, b;) = Min(Dist(a,,b;))/r €
La-

Las drcas de solapamicnto son necesarias en ¢l proceso de registro debido a que estas son
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tomadas como referencia para realizar un correcto alineamiento. Es decir, cualquier método de
registro busca hacer coincidir correctamente las areas de solapamiento entre las imagenes. Las
arcas de solapamicnto constituyen ¢l parametro referente mas importante para el proceso de
registro y sobre las cuales se buscan las correspondencias adecuadas, por lo tanto. en pares de
vistas en los cuales no exista area de solapamiento, no es posible realizar un correcto registro
de las imagenes.

En la Figura 3.1 se muestran resultados obtenidos del proceso de pre-alineamiento. Estas
pruebas fueron realizadas manualmente, generando pares de puntos de referencia entre las
areas de solapamiento de las imagenes. Las parejas obtenidas son enviadas a un procedimiento
propucsto por Horn [59], con el cual se estima la mejor transformada. Aun cuando no se tenga
un buen pre-alineamiento, el método propuesto genera registros adecuados.

3.3.2 Muestreo de puntos.

Dadas dos imagenes de rango A y B, donde A es la imagen de referencia y B es la imagen
a registrar, se selecciona aleatoriamente un conjunto de N puntos pertenecientes al drea de
solapamiento en B v se determina, para cada uno de estos, el punto mas cercano en A, de
acucrclo a una estimacion de la distancia entre los puntos de A v B (ver Figura 3.2).

3.3.3 Determinacion de subdominios.

Los subdominios se forman con M puntos cercanos al punto mas cercano en A para cada
punto en B. Formalmente, un subdominio se define como el conjunto de puntos P, tal que
para cada muestra ¢ € [3, I {a,,a;,...;ax} Ji.4,...,k € 15 ¥ constituyen un conjunto
de puntos cercanos circularmente simétrico al punto mas cercano en A de cada muestra i,
esto es, Dist({a;.a;,...,ax},b;) < f. donde 3 es el radio del vecindario, e /4 es el indice de
puntos de la imagen A (ver Figura 3.3).

La determinacion de los subdominios posce un paso critico computacionalmente, este cs, la
husqueda del punto mas cercano en A a cada uno de los puntos de la muestra seleccionaca
en B. debido a que esto implica calcular y comparar las distancias a todos los puntos que
[orman ¢l arca solapada cn A. Esta busqueda cs mejorada con la implementacion de una
estructura de arbol k-d.

La divisién del espacio de busqueda en subdominios, reduce el costo computacional para
encontrar el punto de correspondencia correcto de un punto seleccionado de la imagen de
referencia. Sin embargo, no ¢s posible garantizar que dentro del espacio de busqueda de
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alhieamiento.
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(d) Iinagenes sin pre- (¢) Puntos de referencia. (f) Imdgenes pre-alinecadas.
alineamiento.

(g) hnagenes s pre- (h) Putos de relerencia (1) Indgenes pre-alineadas.
alienmento.

Figura 3.1: Pre-alineamiento de imdgenes de rango.
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(a) Imagen de referencia.  (b) lmageun a registrar.

Figura 3.2: Muestreo v seleceion de puntos cercanos.

todos los subdominios exista dicho punto. La probabilidad de existencia de una solucion
dentro de cada subdominio aumenta en relacion al tamano de éste. Asi, si cada subdominio
tiene el tamario total de la nube de puntos disponible, la probabilidad de encontrar la solucion
es del 100 %.

Se¢ realizaron prucbas con el fin de analizar ¢l comportamicuto del AG, al variar ¢l tamano
de los subdominios, para determinar un valor adecuado para este parametro. Las pruebas
consisten en establecer el tamano de los subdominios como una relacion porcentual del area
de solapamicnto. Cada subdominio ¢s construido como un conjunto de puntos cercanos al
punto seleccionado en la imagen de referencia; el tamano es variado en intervalos crecientes
de 10% . El conjunto de 10 imdgenes a registrar son una transformacién controlada de la
imagen de referencia, La transformacion consiste en la aplicacion de una transformada con
valores de rotacion v traslacion determinados manualmente.

El tiempo empleado para encontrar la solucion y los errores de registro son reportados en
las ‘l'ablas 3.1 y 3.2 como un promedio de cinco ejecuciones del AG para cada configuracion.
Las prucbas mucstran que los mejores resultados se obticnen con tamanos de subdorminios
entre 30% vy 50%, junto con incrementos significativos en el tiempo usado en el proceso
de registro. Esto permite concluir que no es necesario usar un tamano superior al 50 %
del arca solapada para cada subdominio, porque ¢l error no mejora y sc incremcenta ¢l costo
computacional. Sin embargo, el tamano apropiado de los subdominios dependera de la calidad
del pre-alineamiento de las vistas; es decir, a mejor prealineacién, mas pequeno el tamano de
los subdominios.
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Figura 3.3: Determinacion de subdominios en A(Imagen de referencia) pava
cada muestra en /3 (Imagen a registrar).
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Tabla 3.2: Comportaniento del tiecmpo (en seg) para diferentes tamanos de
los subdominios (en scgundos).

3.3.4 Optimizacion de la correspondencia mediante AG.

Los algoritmos genéticos constituyen una herranienta adecuada para resolver el problema de
optimizacion debido a su paralelismo implicito en la biisqueda, su habilidad para encontrar y
mantener multiples 6ptimos en cada generacion de la evolucion v su habilidad para optimizar
criterios no derivables. En general, los AG codifican cada posible solucién en individuos
mediante un esquema de representacion, a cada individuo se le estima una funcién de aptitud
que sugiere el nivel de la calidad de la solucién implicita en el individuo. Para cada generacién,
cada individuo es evolucionacdo mediante la aplicacion de operadores genéticos como el cruce
y la mutacion. Como se definié anteriorimente, dadas dos imagenes de rango A vy B, donde A
es la imagen de referencia v B es la imagen a registrar, la bisqueda de los mejores puntos en
A que se acoplan con una muestra de puntos seleccionada en B, es realizada por un algoritino
genético. el cual esta compuesto por tres elementos: el esquema de representacion, la funcion
de aptitud y la configuracién de los operadores genéticos.

Esquema de representacion.

Consiste en un cromosoma de tamano N, esto es, a cada uno de los puntos de la muestra
seleccionada en la imagen B, le corresponde un gen del cromosoma. Cada gen contiene un
indice que identifica un punto dentro del vecindario correspondicente a dicho punto, definido
en la imagen A. La Figura 3.4 ilustra esta representacion.

El gen 1 corresponde al primer punto de la muestra, el gen 2 al segundo punto de la muestra v
asi sucesivamente hasta el N-ésimo punto de la muestra tomada en la imagen B. Por ejemplo,
en la Figura 3.4 ¢l gen | contiene ¢l valor 12, lo cual significa que ¢l punto 12 estd dentro del
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ImageA—s | 12 | 25 | 78 | ... yi

ImageB— 1 2 3 N

Figura 3.4: Esquema de representacion de 1 cromosoina.

subdominio del primer punto muestreado en B. El indice 25 representa un punto de la imagen
A, perteneciente a un vecindario de puntos cercanos al punto 2 de la muestra en la imagen
B. y asi sucesivamente. Cada punto de la muestra tomada en la imagen B tiene definido un
vecindario de puntos cercanos en la imagen A, del cual el respectivo gen tomara valores.

Funcién de aptitud.

La funcién de aptitud consiste en medir el error promedio entre los puntos de las dreas de
solapamiento originadas en el registro de las imagenes. Cada individuo, que puede ser visto
como un conjunto de puntos con sus respectivas parcjas, os traducido a una transformada
por medio del método de Horn [59]. La transformada es aplicada a la imagen a registrar y el
error cuadratico medio de este registro es asignado comio la aptitud del individuo. Entre mas
pequeno sca este error, ¢l individuo serd mucho mejor:

N p _ pye
Aptitud = £ = \/me‘:\j R) (3.3)

a,, es cada punto en el area de solapamiento en la imagen A, y b; es cada punto en el drea
de solapamiento en la imagen B, después de aplicada la transformada.

Operadores Genéticos.

Para el registro de dos vistas se aplica un operador de cruce simple con un solo punto de
corte, en ¢l que se intercambia el contenido genético de los progenitores a cada lado del punto
de corte para generar dos nuevos individuos (ver Figura 3.5). Por su parte, el operador de
mutacién, simplemente varia la informaciéon de cada gen segin la probabilidad de mutacion,
teniendo en cuenta los vecindarios definidos para cada punto representado. Es decir, si al gen

o
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HE z\15|.-..\9| [12‘5 122 [ |4

35 |1 fi2|2]..]4a] 35| 1|2 [16]..| 9]

Figura 3.5: Crmice cou un solo punto de corte.

1 que representa el i-ésimo valor de la muestra tomada en la imagen B, le corresponde ser
mutado, se selecciona al azar un respectivo punto en el vecindario definido para este punto
en la imagen A y se cambia por el valor anterior.

El muestreo de N puntos en la imagen B, solo se realiza una vez durante todo el proceso,
lo que quiere decir que el algoritmo genético descrito, se especializa en la bisqueda de los
puntos que mejor se acoplen con la muestra scleccionada. El pre-alincamiento de las iinagenes
permite reducir el espacio de bisqueda para este procedimiento.

Parametrizacion del algoritmo genético.

La ejecucién de un algoritmo genético (AG) exige asignar valores adecuados a un conjunto
de parametros que garanticen su buen funcionamiento. Dentro de dicho conjunto de parame-
tros s¢ cncuentran, cntre otros, ¢l tamano de la poblacion, la longitud de los individuos y
las probabilidades asignadas a cada uno de los operadores genéticos. No existen criterios
claramente definidos en la literatura para asignar valores a dichos pardmetros; sin embargo,
se han realizado numnerosas pruebas sobre una amplia variedad de problemas de busqueda y
optimizacion, con el fin de determinar adecuados rangos de valores para parametrizar un AG.
No obstante, una parametrizacién dependera del problema en particular; por consiguiente,
una forma de encontrar estos valores es mediante la ejecucion de prucbas experimentales so-
bre el dominio real del problema. Con el objetivo de determinar los valores adecuados de las
probabilidades de los operadores genéticos para el problema de registro de imagenes de rango,
¢l método propucsto en este capitulo, basado en AG, ha sido probado con un conjunto de 30
pares de imagenes de rango de objetos reales, permitiendo la variacion de las probabilidades
de los operadores de cruce y mutacién, en intervalos de 10% y promediando los resultados
obtenidos para cada una de las posibles combinaciones de porcentaje de estos.
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| Cruce

(.1 0.2 .4 0.4 0.5 0.6 (B 0K (§R7] |1

\ Nl 01742 | 01968 | 0.1958.1 N, 18499 (L1947 | 01980 | 01882 | 0.18589 | 01971 0.1859
]
1

01925 | 0.1892 | 0.1949 01654 01858 | 0.1762 | 01842 | 01771 | Q1819 | 0.1900
072010 | 0.199] 0.1873 Q810 MURTY | O 15 | 00842 | OURE5S | 01867 | 017657
| (e | 01845 | D.LIT6G | 01876 01977 MLt | 1815 ) 00770 | 01699 | 0 188 01747
a \ 0.5 | 0.1899 | 0.1885 | 0.1920 0.1902 00799 | 0.1863 | 0.1890 | 0.1938 | 0.1792 | (L{752

0.6 | 0.1967 | 0.1807 | D.1835 0.1650 0.1990 | 04889 | 0.1930 | 01927 | 01722 | 01806
i 0.7 | 0.18950 | 0.1846 | V1906 | 0.1608 | 01855 | L1937 | QLI9GR | O.18G3 | 0.1G11 | 01750
0 0.8 | 02017 | 0.1890 | 0.1968 0. 1964 01891 | 0.1921 | D730 | 01942 | 01831 | 0.1823
n 0.0 1 01825 | 0.1912 | (.2033 0.1870 0.1860 [ 01886 | 01877 | 0.1858 | 01794 | 01951

1.0 | 0.1934 | 0.1880 | 0.1957 I_I’.!.IBOQ |_C|.18'?ﬁ 0.1909 0179 |_U.'1'Jl?. 0.183 0.2044

Tabla 3.3: Promedio de los resultados (mm) obtenidos para cada combina-
cion de porcentajes asignados a los operadores genéticos.

PARAMETROS VALOR
Nuwnero de Generaciones 100
Tawmano de la Poblacion 100
Tamano del Individuo 10 Parcjas

| Probahilidad de Cruce 0%
| Probabilidad de Mutacidn 70%

Tabla 3.4: Valores de confivuracion del AG.

En la Tabla 3.3, se muestran los promedios de los resultados para cada combinacién, tras
100 generaciones de evolucion del AG. Los resultados con menor promedio se consiguicron
con una probabilidad del 40% para el operador de cruce y del 70 % para el operador de
mutacién. El tamafio de la poblacion fue establecido en 100 individuos, conio generalmente
¢s reportado en la literatura. Cada individuo estd compuesto por 10 parcjas de puntos. La
Tabla 3.4, muestra los valores de los parametros de configuracion para el AG.

El procedinmiiento de optimizacion de la correspondencia mediante AG, se valida con un
conjunto de pruebas. para demostrar la efectividad del método propuesto (ICP+AG). Se
realiza un analisis de la convergencia del error y el ticmpo, frente a los métodos de registro
como ICP e ICP+N. Adicionalmente, se valida la robustez del método propuesto, con respecto
a la alineacién inicial de una par de imagenes de rango, frente al ICP e ICP+N, mediante
una prucba experimental intensiva.
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Comparacion de la convergencia del error y el tiempo.

Este experimento consiste en medir la convergencia del error y el tiempo para el registro
de pares de imdgenes de rango pre-alincadas de un objeto real, para ¢l método propucsto
ICP+AG frente a ICP e ICP+N. En la Figura 3.8 se muestran las imagenes v el resultado del
mejor registro obtenido de un conjunto de 30 pruebas realizadas para cada par de imagenes
con ¢l mismo pre-alincamicnto.

La prucba de convergencia del error fue cjecutada fijando ¢l umbral de cerror en 1 x 10°#
mmy 1 x 107% mmy corriendo el método iterativamente hasta que convergiera. Las pruebas
fueron realizadas manteniendo el mismo pre-alineamiento de las imagenes para cada caso. Los
resultados muestran que ¢l ICP+AG converge en menos iteraciones como pucde obscrvarse
en las Figuras 3.6 y 3.7.

Los tiempos de convergencia (en segundos) para las pruebas con valores de 1 x 107* mmy
1 x 107% mmson mostrados en las Tablas 3.5 v 3.6 respectivamente.

o . “-L‘l'iu‘il)llt‘:ﬁ ‘ ) 'l'ir:lu.pn {m_:gnmj.tx-;] .

; IC™ | ICP--N. | JOP4AC | 1P | ICPEN T ICPAG
Priweha | 13 12 4 3.125 7.327 IX(1.325
Prucha 2 | 17 15 11 6.325 | 15.327 235.235
Prueha 3 17 15 11 5.325 13.251 210.254

Tabla 3.5: Ticipo de convergencia para 1 x 107 mm.

Iteraciones Tiempo (segundos
Pruebas =P 1 TCP-N [ 1CPTAG [ TCP [ 1CPEN I(‘PJ— AC
Pruebu 1 [ 15 1 13 5.125 | 7.827 235.698
Prucha 2 21 15 13 3.251 19.325 220.325
Prucha 3 | 18 16 13 G.016 | 18.327 | 315608

Tabla 3.6: Tiempo de convergencia para L x 107" mm.



