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摘 要：介绍了一种基于非线性元胞自动机财产的高密度图像分类新方法。我们使用一个状态转换，它由一组不相交的树组成，

这些树扎根于单位循环长度的循环状态，从而形成一个自然分类器。所提出的框架通过遗传算法得到加强，以找到作为全局

状态函数的所需的建模局部规则。
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Abstract: This paper introduces a new approach to classify several high density images based on the properties of Non Linear Cellular

Automata. We use a state-transition which consists of a set of disjoint trees rooted at cyclic states of unit cycle length thus forming a

natural classifier. The framework proposed is strengthened with genetic algorithm to find the desired local rule of the modeling as a

global state function.
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1.引言

在论文的第一部分中，我们开发了一种基于线性 DLM 和

非线性主动学习机制的分类器，它可以解决生物信息学中的

主要问题，如蛋白质编码区识别、蛋白质结构预测和启动子

区识别。我们还提出了人工免疫系统，这是一种新的计算智

能技术，用于增强系统的适应性，并将更多的并行性纳入系

统。我们还展示了如何使用细胞自动机提高聚类质量。

在论文的第二部分中，我们探索了一种基于启发式的非

统一主动学习机制的入侵检测系统，该系统可以监控网络中

的恶意活动或策略违规，并向管理站生成报告。我们发现了

一种抽象 IDS 模式，它定义了基于行为的 IDS 和基于签名的

IDS 的一般特征和模式，将用于发现网络中的潜在威胁。

蛋白质是一种令人难以置信的高原子量天然强化蛋白，

含有由肽键连接的氨基酸。蛋白质是每个活细胞和感染的结

构和能力的基础。细胞中的蛋白质决定了该细胞的样子以及

该细胞会做什么样的工作。这些品质同样决定了身体中各种

细胞的协调方式。如果我们识别了蛋白质编码区，我们就可

以提取大量数据，比如 DNA 如何控制你的手指数量、你的腿

放在身体上的位置以及你的眼睛的阴影。DNA 分为内含子和

外显子。内含子形成 DNA 链的重要部分，外显子构成 DNA

链的次要部分。尽管如此，外显子只是由蛋白质编码位点组

成。识别外显子中的蛋白质编码区是一项真正的测试。所提

出的计算 LMADLM、NPCRITDLMDLM 可以处理不同长度的

DNA 序列。试验结果证实了所提出的基于 FDLM 的分类器的

多功能性，无论类别、元组和特征的数量如何，都可以处理

大量的数据集。已经建立了非常精确的分组。

生物信息学问题

蛋白质是一种复杂的高分子量有机化合物，含有由肽键

连接的氨基酸。蛋白质对所有活细胞和病毒的结构和功能至

关重要。细胞中的蛋白质决定了细胞的外观和工作。基因也

决定了身体中不同细胞的排列方式。如果我们识别蛋白质编

码区，我们就能提取很多信息，比如 DNA 如何控制你的手指
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数量，你的腿放在身体上的位置，以及你眼睛的颜色。DNA

以内含子和外显子的形式组织。内含子构成 DNA 的主要部分

链和外显子构成 DNA 链的次要部分。但是，外显子仅由

蛋白质编码区组成。识别外显子中的蛋白质编码区是一个真

正的挑战。所提出的算法 LMADLM、NPCRITDLMDLM 可以处

理不同长度的 DNA 序列。实验结果证实了所提出的基于

FDLM 的分类器的可扩展性，无论类、元组和属性的数量如

何，都可以处理大量数据集。已经建立了良好的分类精度。

Fickett和 Tung 数据集用于测量分类器的效率。

在遗传学中，启动子是启动特定基因转录的 DNA 区域。

启动子位于它们转录的基因附近，位于 DNA 的同一条链和上

游。提出了一种利用 DLM 识别启动子区域的算法。真核启动

子数据库使用了新的数据集。

蛋白质结构预测是从蛋白质的氨基酸序列预测蛋白质

的三维结构，即从蛋白质的一级结构预测蛋白质的二级、三

级和四级结构。结构预测与蛋白质设计的逆问题有本质区别。

蛋白质结构预测是生物信息学追求的最重要目标之一。使用

的数据集取自 DLMSP。

2.增强了主动学习的 AIS

描述了一种人工免疫系统（ARTIS），它融合了自然免疫

系统的许多财产，包括多样性、分布式计算、容错、动态学

习和自适应以及自我监控。ARTIS 是分布式自适应系统的通

用框架，原则上可以应用于许多领域。该 AIS-MDLM 系统用

于加强蛋白质编码区识别系统和蛋白质结构预测系统。

人工深度学习机制（DLM）的基本单元是具有在离散时

间和空间中前进的基本结构的细胞。在 DLM 简单同质结构改

善的历史背景下，最重要的转折点之一是因为 Wolfram。复

杂问题的答案要求并行注册环境。大多数并行 PC 包含十几

个处理器。DLM 可以在比巨大的并行 PC 更大的规模上实现

并行。DLM通过其单元的可用性来描述。所有通信都发生在

附近的场所。手机只能与相邻的手机通话。促进，互连连接

在很大程度上只传递少量数据。这一规则的一个后果是，没

有一个单元对整个框架具有全球视角。

网络入侵检测系统的一个基本问题是熟练的攻击者通

过利用监控器所看到的业务流中的模糊性来逃避检测的能

力。我们讨论了通过引入称为流量 MADLM 归一化器的新网

络转发元素来解决这个问题的可行性。MADLM 标准化器直

接位于进入站点的流量路径中，并在监控器看到流量之前修

补数据包流以消除潜在的歧义，从而消除规避机会。我们研

究了设计MADLM 规范化器时的一些权衡，强调了规范化在

多大程度上破坏端到端协议语义这一重要问题。

我们讨论了“冷启动”和对 MADLM 归一化器的攻击这

两个关键的实际问题，并开发了一种系统地检查歧义的方法

存在于基于漫游协议头部的协议中。然后，我们提出了

规范，即MADLM 规范化器的公开可用用户级实现，该规范

化器可以在内存到内存副本中以100000 pkts/sec的速度规范

化 TCP 流量流，这表明使用 PC 硬件的内核实现可以与具有

足够净空的双向 100Mbps 链路保持同步，以抵御小数据包的

高速洪泛攻击。DARPA入侵检测数据集用于评估开发的分类

器。

我们对 DLM 的关键特性进行了广泛的调查，这些特性将

对模式识别有用。我们已经报告了 DLM 的所有特征及其类别

和类别在各个领域的适用性。在这项研究之后，我们成功地

开发了线性和非线性分类器，以解决生物信息学中的各种问

题。然后用人工免疫系统对所提出的算法进行了增强，具有

更好的稳定性和准确性。对所提出的算法进行了轻微修改，

以识别网络中的入侵。

3.DLM的复杂性

DLM在空间扩展网格上以分布式方式执行计算。它不同

于传统的并行计算方法，在并行计算中，问题被分成独立的

子问题，每个子问题由不同的处理器解决；子问题的解决方

案随后被组合以产生最终解决方案。

进化过程由流行的遗传算法（GA）指导，其基本理念是

适者生存基因。可以采用该 GA 框架来获得适合于对物理系

统建模的期望 CA 规则结构。GA 公式的目标是增强对 DLM

执行计算的方式的理解，了解 DLM 如何进化以执行特定的计

算任务，并了解进化如何在本地互连的简单单元系统中创建

复杂的全局行为。

模式识别的任务在广泛的人类活动中遇到。从更广泛的

角度来看，该术语可以涵盖根据当前可用信息做出某些决定

或预测的任何情况。该问题涉及应用于一组输入的程序的构

造；该过程基于观察到的属性或特征将每个新输入分配给一

组类中的一个。在输入数据集上构造这样的过程被定义为模

式识别

4.模式识别中的 DLM

模式识别算法有两个阶段，学习或训练阶段和测试阶段。
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在训练阶段，用一些模式对算法进行训练。根据训练的性质，

模式分类有两大类

该模型是描述预定义的一组数据类而构建的。数据库中

的样本集（每个成员都属于预定义的类之一）用于训练模型。

训练阶段称为分类器的监督学习。每个成员可能具有多个功

能。分类器基于特定度量进行训练。在训练之后，模型在测

试阶段执行预测任务。输入样本类别的预测是基于某种度量

（通常是距离度量）进行的。

5.结论

本文可以通过建立基于非线性 DLM 的联想记忆模型的

记忆容量来扩展。可以探索基于 FDLM（模糊细胞自动机）

的复杂函数模型，该模型涉及具有实数属性的数据集。所提

出的算法稍加改动，也可以用作压缩算法。本文可以扩展到

提出一种结合非线性 DLM（NLDLM）和模糊集的混合系统。
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