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基于Delaunay三角剖分和K-means聚类的指纹检索模型
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[摘　要]本文从指纹检索的切入点出发，结合统计分析方法提取指纹细节点的相关指标，根据现有细节点数据建立指纹检索模

型，最后结合数据分析及检索结果计算检索穿透率，验证基于Delaunay三角剖分和K-means聚类的指纹检索模型的准确性和有效性。
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一、引言

近些年，生物识别技术发展相当迅速，该技术的特点是利

用人类生物特征进行身份认证。其优势十分明显，由于人类的

生物特征通常具有唯一性、可测量性、终身不变性等特点，可

以使得认证准确率很高。常见的生物特征种类繁多，如指纹、

虹膜、人脸、静脉、掌纹、耳廓、DNA、笔迹和声音等[1]。因

此目前常见的生物识别技术主要用于识别以上生物特征。在生

物特征识别领域，指纹作为最具独特性与持久性的生物特征之

一，被广泛应用于身份识别。

二、方法介绍

（一）Delaunay三角剖分

假设是有限点集，为由点集中的点作为端点构成的封闭

线段，为的集合。点集的三角剖分就是一张图[2]，该图满足

条件：

1.没有相交边

2.图中所有的面都是三角面，且所有三角面的合集是点集

的凸包。所谓凸包，就是包含点集的最小凸多边形，满足点集

的所有点均在的边界上或的内部，用表示点集的凸包。

3.假设中的一条边，若满足存在一个圆经过的两个端点，

圆内不含点集中任何其他的点，这一特性又称为空圆特性。如

果点集的三角剖分的边集的任意元素都是Delaunay边，则称该

三角剖分为Delaunay三角剖分[3]。

（二）K-means聚类算法

均值聚类是基于样本集合划分的聚类算法。均值聚类将

样本集合划分为个子集，构成个类，将个样本分到个类中，每

个样本到其所属类的中心的距离最小，每个样本只能属于一个

类，所以均值聚类是硬聚类[4]。

三、模型建立

首先，文章中将采用Delaunay三角剖分算法选取三角形。

其次，提取每个三角形的面积特征、平均角度特征，并结合

K-means聚类方法，对指纹数据进行分类。最后，对每个类进

行如下操作，依次是计算各样本到聚类中心的距离；再根据距

离最大原则对指纹数据集进行过滤，最终保留检索结果。

四、指标提取

对于相同手指指纹数据，构建Delaunay三角剖分，剖分的

每个三角形的三个顶点到重心点的距离之和作为三角形的颜色

编码，结果图1所示：

            图 2 10024_0和10024_1

结果显示：点越密集的地方，图片上的颜色越深。同时，

基于上述Delaunay三角剖分能够看到，对于相同手指之间，其

Delaunay三角剖分在直观上和整体上具有相似性，对于局部的

三角形，二者也具有一定的位置统一性，且颜色的深浅度基本
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保持一致。

基于此，通过Delaunay三角剖分来提取每一张手指数据的

图像信息和特征。主要包括如下三个方面：基于位置坐标的特

征提取、基于三角形面积的特征提取和基于角度的特征提取。

首先是基于坐标的特征提取。通过计算重心坐标进行特征

提取，部分结果如表1所示。

表1 重心坐标值

序号 x_bar y_bar z_bar

10024_0 120.97 186.93 178.47

10024_1 156.45 245.00 157.91

然后是基于三角形面积的特征提取。通过计算所有三角形

的面积，基于所有三角形的面积来构造特征统计量，提取的特

征有数量、最小值、最大值、极差、平均值、方差、标准差、

第一四分位数、中位数、第三四分位数、四分差、变异系数、

偏度、峰度、总面积。

最后是基于角度的特征提取。将手指的每一张细节点角

度进行区间的整合。将0到359依次八个等度数的区间，依次

为[0,45)，[45,90)，[90,135)，[135,180)，[180,225)，

[225,270)，[270,315)，[315,360)，计算每一个区间的平均

度数，此时得到8个关于度数的统计量，如果某一个区间类不

存在，则填充为0。

综合上述结果，即对每个指纹数据总共提取了26个特征。

五、模型分析

基于11000个样本特征进行聚类分析。通过采用不同的聚

类方法和确定不同的聚类个数，得到最终的聚类模型。根据聚

类的结果计算每一类中的所有样本到聚类中心的距离进行升序

排序，根据最终的过滤比例进行数据过滤，剩余的指纹样本即

保存下来的样本。

最终将样本聚为10类，统计每一类的样本个数，结果如表

2所示:

表2 聚类之后的样本量分布情况统计

聚类结

果
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 总和

样本量 994 1278 1220 519 1494 703 982 330 1463 2017 11000

通过计算样本到其聚类中心的距离然后进行排序能够有效

降低时间复杂度和空间复杂度，加快筛选速度，一定程度上提

高精确率。对应第1类的994个样本计算到聚类中心的距离，然

后对距离结果进行降序排序，根据给定的比例剔除距离最大的

这一部分样本，最终保留下来的样本作为下一步精确匹配的结

果，在此基础上，结合指纹检索模型并针对不同的过滤比例，

得到的穿透率如表3所示:

表3不同模型穿透率

过滤比例 80% 90% 95% 97%

穿透率
0.5320 0.4040 0.3500 0.3320

从上表可知，不同的过滤水平下，目标指纹高度相似

的指纹之间存在重合，一定程度上验证了基于三角剖分算法

(Delaunay)和K-means聚类算法的指纹检索模型的准确性。但

是也能够看到，对于不同的待匹配指纹，重合的情况不尽相

同，说明模型的进度有待提高。

六、结语

基于三角剖分算法(Delaunay)和K-means聚类算法的指纹

检索模型的精度和穿透度整体来说并不高，还有很大的提升

空间。一方面，导致穿透度较低的主要原因可能和特征提取

的过程有直接关系，可能需要使用其他方法进行特征提取。

另外一方面，对于指纹数据的降噪和指纹数据位置的矫正需

要进一步修正，这也会直接导致模型的穿透度较低，匹配效

果价差。
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