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요  약  본 연구에서는 인물영상에서 입술영역을 검출하기 위한 확률맵 기반 유전자 알고리즘을 제안한다. 하나의 
최적해 탐색에 사용되었던 기존 유전자 알고리즘을 수정하여 입술과 같은 영역 검출에 부합하는 다수의 해를 얻도록 
적용한다. 이를 위해 공간좌표를 의미하는 염색체로 각 개체를 표현하고, 보존구간, 세대수에 따른 부분 균일교배, 

비중복 선택 등의 유전연산 방법을 도입한다. 또한 HSV 칼라공간에서 HS성분에 대한 확률맵을 제안하고, 이를 적용
함으로써 유전자 알고리즘의 속성인 유사 색상에 대한 적응성을 더욱 증대한다.

실험을 통하여 제안한 알고리즘의 성능을 좌우하는 주요 파라미터 분석, 종료 함수의 종료 조건 β의 최적값 평가 
분석 그리고 교배 방법에 따른 성능 평가 결과를 분석하였으며, 입술 이외의 관심객체 변경에 따른 다른 ROI(Region 

Of Interest)의 검출에도 유연하게 적응할 수 있음을 관찰하였다.

Abstract  This paper propose a genetic method based on probability map to detect region of the lips on a 
natural image with the faces. The method has many solutions in order to detect regions such as the lips 
instead of one optimal solution of existing methods. To do this, it represents a pair of spatial coordinates as a 
chromosome, and introduces genetic operations like conservation interval, the number of generations and 
non-overlapping selection. By using the probability map of the HS in HSV color space, it increases adaptability 
to similar color that is a property of genetic algorithm.
In our experiments, the optimal value of the important parameter   was analyzed, which was used as the 
condition of an ending function and affected performance of the proposed algorithm. Also the algorithm was 
analyzed on what performance it has when its mating methods are different. The results of the experiment 
showed that our algorithm could be flexibly adapted for detecting other ROIs.
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1. 서론

멀티미디어 기술의 급속한 발전과 더불어 문자 정보뿐
만 아니라 영상, 음성 등을 포함한 대용량의 멀티미디어 
정보가 가용하게 되었다. 영상 데이터로부터 관심영역의 
추출은 그 내용에 기반한 색상, 질감, 모양 등의 시각적 
특징 정보를 이용하여 고속으로 수행되어야 한다. 잡음이 
많은 환경의 자동 음성인식 시스템에서 입술 움직임과 
같은 시각적인 정보의 이용은 시스템 성능 개선에 효율

적이다[1-3]. 특히, 영상 분할은 주어진 영상에서 동일 영
역 내의 화소들간 동질성을 갖지만 서로 다른 영역간의 
화소들간에는 동질성을 가지지 않도록 몇 개의 영역들로 
구분하게 된다. 기존의 분할방법은 에지 기반 방법, 영역 
기반 방법, 분리 및 병합 방법, 클러스터링 기반 방법 등 
4가지로 구분할 수 있다[4]. 또한 최근에는 분할을 위해 
유전자 알고리즘을 도입하는 연구가 활발히 진행되고 있
다[5-13]. 유전자 알고리즘에 의한 영상 분할은 
Bhanu[10]에 의해 처음으로 적용되었으며, GA의 학습 기
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능을 이용하여 환경 변화에 따른 최적의 분할 특징 값을 
추출하였다. 또한 클러스터링의 결과를 이용하는 퍼지
(fuzzy) 함수에 기반 유전자 알고리즘에 의한 분할 방법
도 제시되고 있으나, 클러스터 개수를 미리 지정해 주어
야 하므로 일반 응용에는 한계가 있다[11]. Andrey[12,13]
에 의한 연구에서는 입력영상 전체를 하나의 염색체로 
표현함으로써 많은 처리시간을 요구하는 문제점을 가지
고 있다.

따라서, 기존의 분할 알고리즘들과 최근의 유전자 알
고리즘에 의해 지적되는 문제점인 입술과 피부와 같이 
낮은 대비의 서로 다른 영역의 분할에서 인위적인 개입
을 줄이는 강건한 방법이 요구된다. 이를 위해, 본 연구에
서는 확률맵을 도입하고, 주어진 환경에 적응성이 우수한 
유전자 알고리즘을 수정함으로써 확률맵 기반 유전자 알
고리즘에 의한 ROI 검출을 제안한다.

2. 확률맵 기반 유전자 알고리즘

본 연구에서 제안하는 확률맵 기반 유전자 알고리즘의 
전체적인 블록도는 그림 1과 같다. 

결과영상

후보영역

종료조건
NO YES

확률맵 생성

표본영상

선택 및 재생

교배

돌연변이 적합도 평가

초기 개체집단 생성

영상

확률맵

ROI 개체판별

해쉬테이블

[그림 1] 확률맵 기반 유전자 알고리즘의 블록도

제안한 알고리즘은 표본영상의 칼라 분포를 분석하여 
확률맵을 생성하는 과정, 영상에 제안 유전자 알고리즘을 
적용하는 과정, 그리고 어떤 개체가 관심영역에 실제 포
함될 수 있는지를 판별하는 ROI 개체 판별 과정으로 구
성된다.

2.1 확률맵

확률맵 생성은 입술 성분만을 갖는 RGB 표본영상들
을 HSV 칼라공간으로 변환하고, H와 S성분에 대한 누적
빈도를 계산한다. 이러한 과정을 다수의 표본영상에 대해 
수행한다. 이 결과의 누적빈도에는 특정 H,S좌표에 대해 
값이 없거나 지나치게 큰 값으로 나타난다. 이를 제거하

기 위해 H,S 좌 누적빈도에 3x3 평균필터를 이용하여 저
역통과 필터링을 하고, 필터링된 최종 누적빈도를 확률분
포로 변환함으로써 확률맵을 생성한다. 그림 2의 (a)는 
입술의 표본영상들을, (b)는 표본영상을 이용하여 생성된 
H,S 확률맵을 나타낸다.

  

(a) 표본 영상                 (b) 확률맵
[그림 2] 표본영상과 확률맵

2.2 초기 개체집단

제안 유전자 알고리즘은 입력영상의 공간좌표인 x와 y
를 이진스트링으로 표현하여 염색체로 사용한다. 

[그림 3] 공간좌표 및 개체의 표현형

typedef struct tagGENOTYPE{

       unsigned short  nChromX : CHROM_LENGTH; 

// 염색체 X
       unsigned short  nChromY : CHROM_LENGTH; 

// 염색체 Y
       double          dIFit;      // 개체적합도(Individual 
Fitness)

       double          dRFit;     // 상대적합도(Relative 
Fitness)

} GENOTYPE;

[그림 4] 개체의 유전자형

즉, 본 논문의 개체 표현형(phenotype)은 그림 3과 같
다. 또한 개체에 대한 유전자형(genotype)은 그림 4와 같
이 염색체 x와 y, 그리고 개체적합도와 상대적합도로 정
의된다.

유전 연산자에 의해 연산할 때 염색체 x와 염색체 y는 
서로 독립된다. 즉, 개체간 교배 등의 유전연산이 이루어
질 때, 한 개체의 염색체 x는 다른 개체의 염색체 x하고
만, 염색체 y는 다른 개체의 염색체 y하고만 연산한다. 
본 연구의 실험에서 입력 영상의 최대 크기를 512×512로 
제한하였기 때문에, 좌표를 나타내는 염색체 x와 y의 길
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이는 각각 9비트를 사용한다.
초기 개체집단의 크기는 유전자 알고리즘의 처리시간

에 영향을 주기 때문에 가능한 그 크기를 줄이기 위해 후
보영역 개념을 도입한다. 후보영역은 YCbCr칼라공간에
서 피부색의 범위를 이용한 식(1)에 의해 결정한다.

      ≦≦ ≦ ≦  
(1)

후보 영역의 크기 S cand가 결정되면 초기 개체집단의 
크기 S pop는 식(2)와 같이 결정하며, 후보영역으로부터 
그 크기만큼 개체를 추출하여 초기 개체집단을 형성하고 
해쉬 테이블에 표시한다. 여기서, R pop

는 후보영역의 크
기에 대 초기 개체집단의 크기 비인 개체 집단률을 나타
낸 상수이다.

S pop = R pop×S cand , 0≤R pop≤1 (2)

2.3 유전연산자 및 적합도 평가

적합도 평가는 개체집단에 포함된 개체를 대상으로 확
률맵을 참조하여 평가하고, 적합도에 따라 내림차순 정렬
하여 재배치한다. 임의 개체의 적합도는 해당 개체의 염
색체 x, y의 값을 이용하여 입력영상에서 해당 좌표의 화
소 값을 HSV로

변환한 후, H, S값을 이용하여 확률맵에 대응하는 좌
표의 값이다. 

[그림 5] 대체 구간의 개체 선택

그림 5는 유전자연산에 의해 개체집단 내에 개체를 형
성할 때의 방법을 나타낸다. 교배연산은 적합도가 높은 
보존구간 내 개체 간에 발생하여 삽입구간에 삽입하며, 
적합도가 낮은 대체구간에는 후보영역으로부터 랜덤선택
하고, 돌연변이 연산은 보존구간을 제외한 구간의 개체에
서만 발생된다.

유전연산자로 개체의 중복을 허용하지 않는 선택, 세
대수가 진행됨에 따라 범위를 달리하는 부분 균일교배, 
돌연변이가 사용되며, 이들 과정에서 각 개체의 적합도를 

평가한다. 또한 각 연산은 각 개체의 염색체 x, y에 대해 
모두 이루어진다.

2.3.1 비중복 개체선택

부모세대에서 자손세대로 유전시킬 개체를 취하는 선
택 및 재생방법으로는 적합도가 높은 개체는 보존하고 
적합도가 낮은 개체는 도태시키는 수정된 엘리트 보존 
선택법을 사용한다. 도태된 개체의 자리는 후보영역에서 
랜덤하게 선택하여 채우게 된다. 이 과정에서 개체집단에 
대체되거나 삽입되는 개체는 해쉬집단에을 이용하여 비
중복 검사를 수행한다. 이미 개체집단에 포함된 개체는 
버리는 반면, 그렇지 않은 개체는 해쉬테이블에 표시하고 
개체집단에 포함시킨다.

보존개체수 S pre와 대체개체수 S rep는 식(3)과 식(4)와 
같이 보존률 R pre과 대체율R rep에 의해 결정된다. 여기서, 

보존률과 대체율간에는 조건식 0≤(2R pre+R rep)≤1 을 
충족해야 한다.

S pre =  R pre×S pop,    0≤(2R pre+R rep)≤1 (3)

S rep =  R rep×S pop,    0≤(2R pre+R rep)≤1 (4)

2.3.2 부분 균일교배

지역해를 찾기 위한 교배연산은 개체집단의 보존구간
에 있는 개체에 대해서만 이루어지며, 적합도가 높은 순
으로 상위 2개씩의 개체를 선택하여 변형된 균일교배를 
실시한다. 이는 보존구간에 존재하는 개체들은 적합도가 
높은 개체이기 때문에 다음 세대에 해당 우성의 유전자
를 전달하기 위함이다. 

본 연구에서의 변형된 균일교배 방법은 선택된 두 부
모개체의 염색체간 균일교배를 하되, 하위 유전자 좌부터 
교배를 시작하여 세대수가 증가할수록 점차 상위 유전자 
좌로 교배점을 이동한다. 

G1일때 탐색범위

Gk일때 탐색범위

Gn일때 탐색범위

...

1<k<n 을 만족하는  k와n는 정수 

특정위치

[그림 6] 세대수에 따른 탐색범위

따라서 보존구간 내 개체가 의미하는 화소의 인접 화
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소와 대응하는 개체를 다음 세대에 유전시키면 다음 세
대에서 보존구간에 남을 가능성이 그만큼 커지게 되는 
것이다. 이러한 이유로 인접한 화소에 대응하는 개체를 
선택할 수 있도록 하기 위해 초기 세대에서는 하위 유전
자 좌를 교배하지만 세대가 증가할수록 바깥 화소에 대
응하는 개체를 검색하기 위해 점점 상위 유전자 좌로 교
배점을 이동시킨다.

그림 6는 세대수에 따라 부분 균일교배에 의해 생성되
는 개체의 탐색범위의 추이를 나타낸다. 변형된 균일교배
를 위해서는 마스크를 결정하여야 한다. 이러한 마스크는 
현재의 세대번호, 염색체 길이, 최대 세대수 및 최대 탐색
범위 상수에 의해 결정된다. 교배점의 위치는 식 (5)에 의
해 계산되며, 균일교배를 위한 마스크는 식 (6)에 의해 생
성된다. 여기서, ⌈⌉와 ⌊⌋은 상한과 하한을 나타내며, 

G max
는 최대 세대수, x는 현재 세대 번호, C length

는 
염색체 길이, r은 최대 탐색범위 상수, mod는 나머지 
연산자, num rand는 랜덤수, pos(x)는 교배점의 위치를 
나타낸다.

pos(x)=

Clength-   C length(G max -x)

G max +1
  

r
, for 1≤x≤G max

(5)

mask =  num rand mod 2
⌈ pos( x)⌉ (6)

일단, 식 (5)와 식(6)에 의해 교배에 사용될 마스크가 
결정되면 개체집단의 보존구간에 있는 인접한 개체들 간
에 식 (7)과 같은 방법으로 교배한다. 여기서 S 1

과 S 2
는 

교배에 의해 생성되는 개체들이며, and , or 및 ′은 각
각 비트 논리연산자 AND, OR, NOT을 의미한다. mask
는 식 (6)에 의해 세대수에 의존하여 교배가 발생할 영역
을 마스킹된 비트열이다.

   ′   
   ′   

(7)

교배연산을 통해 재생된 개체는 해쉬 테이블을 이용하
여 개체 중복여부를 검사한 후 이미 개체집단에 있으면 
폐기하고, 중복이 없으면 개체집단 내의 삽입구간에 삽입
한다. 삽입구간은 보존구간을 제외한 개체집단 내의 적합
도가 낮은 구간이다.

2.3.3 돌연변이

전역해를 찾기 위한 돌연변이는 보존구간을 제외한 개
체집단내의 개체에서 발생되며, 돌연변이에 의해 발생한 

개체는 후보영역을 포함한 입력영상의 전체공간을 탐색
영역으로 한다. 

본 연구에서 돌연변이 개수 S mut는 돌연변이율 R mut
에 

의해 결정되며 식 (8)과 같다. 여기서, S mut는 돌연변이 크
기를, R mut

는 돌연변이율을, R pre는 개체보존률을, S pop는 
개체집단 크기를, 그리고 Clength는 염색체 길이를 의미한다.

S mut=R mut (1-R pre)S popC length (8)

돌연변이가 발생하면 부모개체는 새로운 개체에 의해 
그 자리에서 대체된다. 물론, 돌연변이가 발생한 개체도 
교배에서와 마찬가지로 개체집단에 이미 포함되어 있는
지를 검사하기 위해 해쉬 테이블을 참조하며, 포함되지 
않은 경우에만 대체한다.

2.4 종료 조건

유전자 알고리즘은 그림 7과 같이 세대를 반복할수록 
이전 세대와 현 세대간 개체적합도의 차가 일정 값으로 
수렴되는 특성을 가진다. 이러한 특성을 이용하여 세대간 
적합도의 차이를 고려하면 종료 함수 및 종료 조건을 결
정할 수 있다.
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[그림 7] 세대수에 따른 개별 적합도 분포
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[그림 8] 세대별 성능 분석
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본 연구에서는 이러한 특성을 반영하도록 식(9)와 같
이 종료함수를 정의한다. 여기서, t는 세대 번호를, f( t,i)
는 개체집단에서 세대 t의 i번째 개체의 적합도, S pop는 
개체집단의 크기를 나타낸다.

E( t) =  ∑
Spop-1

i=0
[f(t,i)-f ( t-1, i)] (9)

종료 조건으로 세대 t에서 E( t)< β이면, 더 이상 세대
진행을 하지 않는다. 

2.5 ROI 개체 판별

ROI 개체 판별은 최후까지 환경에 적응한 개체집단 
중 실제로 관심영역에 포함되는 개체를 판별하는 과정이
다. 상대적합도 곡선에서 기울기를 계산할 때 특정 개체
에 의존하지 않도록, 식(10)과 같이 폭을 n으로 하는 이동 
평균 필터(moving average filter)를 이용하여 개체집단 내
에서 기울기가 최대인도 치 cut pos를 결정한다. 정렬된 
개체집단에서 cut pos를 경계로 적합도가 높 의쩴 의입술
개체로 간주된다. 그러나 상대적합도의 크기가 10 - m과 
같이 매우 작합도때문에 로그함수 D log (t,i)를 통곡선
증폭한다. 여기서 T avg는 이동 평균 필터이고 f r(t,i)는 
세대 t에서 i번째 개체의 상대적합도이다.

                

    

       ≠ 
  (10)

이는 관심영역에 포함된 개체와 관심영역 밖에 있는 
개체간의 상대적합도의 차이가 크다는 사실에 기반하여 
개체를 판별하는 것이다.

3. 실험 및 결과 분석

본 장에서는 관심영역인 입술영역의 분할을 위해 칼라
의 얼굴영상을 대상으로 제안한 확률맵 기반 유전자 알
고리즘을 적용하여 파라미터를 분석하고, 기존 방법과의 
성능비교를 한다.

3.1 성능 평가 기준

제안 알고리즘의 성능 평가 기준으로 중첩백분률과 분
할오류율, 처리시간, 그리고 세대수를 사용한다. 

중첩 백분율(OL)은 제안 알고리즘에 의해 분할된 입술
영역 O와 기준영상 R간에 중첩 정도를 백분율로 나타낸 
것으로 식 (11)과 같이 정의한다. 분할 오류율(SE)은 입술
영역의 화소가 입술영역이 아니라고 출력된 개수와 입술영
역이 아닌데 입술영역의 화소로 출력된 개수를 기준영상의 
전체 입술 화소 수에 대한 비율로 식 (12)와 같이 정의한다.



×
× (11)

SE=
|R|+ |O|- 2|R∩O|

2|R|
×100% (12)

또한 20log(ms)로 표현되는 처리시간(Time)과 유전자 
알고리즘의 종료조건에 의한 세대수(Gen)를 사용한다.

3.2 주요 파라미터 분석

후보영역과 관심영역의 상대적인 크기에 따라 세종류
의 영상 LL, SL, LS유형의 영상에 대해 주요 파라미터의 
값을 가변하면서 성능을 평가한다. 그림 9은 분석에 사용
된 각 유형의 입력영상과 관심객체, 후보영역의 영상을 
나타낸다.

[그림 9] 분석 유형별 입력 영상

[표 1] 영상 유형에 따른 파라미터의 최적값

각 영상별로 파라미터를 0.1단위로 가변하면서 얻은 
결과는 표 1과 같다. 초기개체집단의 크기는 ROI크기와 
비슷하게 초기화할 때 우수하며, 보존률과 대체율은 후보



확률맵 기반 유전자 알고리즘에 의한 ROI 검출

3033

영역에 대한 ROI의 상대적인 크기에 비례하게 설정하는 
것이 바람직한 것으로 나타났으며, 개체 돌연변이율은 성
능에 큰 영향을 주지 않는 것으로 나타났다.

또한, 종료 조건을 분석한 결과, 정확도를 유지하면서 
세대수를 최소로 하고자하는 경우는 β=0.03으로, 육안식
별이 불가능한 정도의 정확도 유지를 원하는 경우는β
=0.01, 그리고 비교적 정확한 결과를 요구할 때는 β
=0.002로 처리하는 것이 효과적임이 관찰되었다.

3.3 교배방법에 따른 성능 비교

그림 10은 동일한 입력 영상에 대해 교배방법을 사용
하지 않은 경우(NCGA), 균일교배를 사용한 경우
(UCGA), 그리고 제안 방법(PMGA)의 성능 비교 결과를 
보여준다.

실험에 따르면, 기존 유전자 알고리즘에서 사용되는 
대표적인 교배방법인 균일교배를 사용한 경우, 오히려 교
배연산을 하지 않은 경우보다 성능이 낮다. 반면, 기존의 
균일교배를 수정하여 제안한 부분 균일교배를 적용한 경
우는 두 방법보다 성능이 개선된 것을 관찰할 수 있다.
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[그림 10] 성능의 비교 분석

3.4 적응성 비교 분석

적응성 분석은 입력영상을 달리하였을 때의 성능을 분
석하는 것으로, 화장여부에 따른 영상을 대상으로 제안 
알고리즘을 적용한다. 실험결과의 영상은 비교를 위해 
ROI개체 판별처리를 수행하기 이전의 결과를 보인다.

그림 11의 (a)는 makeup 입술에 대해, (b)는 
no-makeup 입술에 대해 임계화방법(TH), 확률맵(PM), 제
안 알고리즘(PMGA)에 처리한 결과 및 성능 그래프를 나
타낸다.
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(a) makeup 영상
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(b) no-makeup 1인 영상
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(d) no-makeup 3인 영상 
[그림 11] 적응성 분석

그림 11의 결과 영상에서 TH방법이 우수한 듯 보이
나, ROI의 윤곽이 분명치 않음을 관찰할 수 있다. 반면, 
PMGA에서는 적응성으로 인하여 주변의 다른 부분이 
ROI화소로 출력되나, ROI의 윤곽은 보다 정확히 검출된 
것을 확인할 수 있다. 이러한 기타의 잡음은 ROI 개체판
별 처리에 의해 제거될 수 있다. 또한 실험 결과 입술영
역이 2인 이상의 영상과 1인 영상은 유사한 결과를 나타
내고 있음을 성능 평가 결과를 통해서 확인할 수 있었다. 
결국 제안 방법이 makeup 혹은 no-makeup 영상에 대해 
다른 방법에 비해 우수한 결과를 보임을 관찰할 수 있다.

 

4. 결론

본 연구는 단일 최적해의 검출을 목적으로 하는 것이 
아니라 ROI의 최적 영역을 검출하는 것이 목적이다. 대
부분의 ROI 분할 알고리즘은 색상 변화에 민감한 반응을 
나타낸다. 본 논문에서는 유사한 칼라정보로 구성되는 관
심객체내의 각 화소에 대한 적응성, 그리고 관심 객체의 
종류 변경에 따른 유연성을 제공할 수 있는 확률맵 기반 
유전자 알고리즘을 제안하였다. 또한, 관심영역을 구성하
는 화소의 색상 정보에 대한 발생확률인 확률맵을 이용
함으로써 직접적인 색상 정보 이용할 때 보다 넓은 색상
범위를 수용할 수 있다. 

실험을 통하여, 첫째, ROI 분할에 있어 유전자 알고리
즘의 성능을 좌우하는 주요 파라미터들을 가변하면서 출
력된 결과를 통하여 최적값을 분석하였다. 둘째, 제시한 
유전자 알고리즘에서 종료 함수의 종료 조건 β의 최적값
을 평가 분석하였다. 셋째, 교배 방법에 따른 성능 평가 
결과를 분석하였다. 넷째, 객체 분할에 주로 이용되는 임
계화방법과 본 논문에서의 확률맵에 의한 분할, 그리고 
제안한 확률맵 기반 유전자 알고리즘간의 성능 비교를 
하였다.

그러나, 근본적으로 HS 확률맵을 이용한다는 것은 칼
라정보에 의존하므로 칼라정보가 빈약한 검정색 계열의 

ROI 분할에 있어 제안 알고리즘의 적용은 부적합하다. 
따라서 향후 연구방향은 질감, 모양 정보 등을 함께 고려
한 검출 알고리즘 연구가 필요하다.
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