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生物的遗传信息基本上是储存在 DNA 之

中的。在问期细胞中这些 DNA 以与蛋白质组

成的纤丝状态存在， 而在有丝分裂中期，经过

几级的卷曲螺旋化凝结， 形成只有 DNA 双螺

旋氏度 1 / 5000-1 / 10000 的高度凝缩 的染色

休。在任何一种生物的细胞中染色体的数量和

形态都是一定的。在普通光学显微镜下染色体

是我们可以观察到的最小的遗传单位。通过染

色体的数量及其形态的描述和分析，收集到了

许多的遗传信息。对染色 体的识另IJ (特别是在

形态上的各个染色体的区分)，是进行染色体

研究的基础。

染色体的形态 liJ f究，民jJ核型分析是根据染

色体的长度、 臂比等来 i丘别各个染色体的。 70

年代随着染色技术的不断成熟， 染色 体的研

究， 又增加了带型这一指标， 民jJ染色体上所显

现的染色程度不同的各种带纹。这类带型分析

主要是经过如 G 带 、 N 芳 、 C 带等的;在带处

理，根据染色体上的各种带型，通过照片进行

染色体的识别。这种英IJ别几乎完全依赖于研究

者的视觉能力。也就是说只有受 过良好的训

练 ， 并积累了足够经验的研究者，才可以进行

该项工作。即使这样 也只能得到定性的分析结

果。因此， 长期以来， 染色体的研究一直希望

能取得有质有量的染色体图象分析数据。

图象分析 ， 就是将图象(包括人的视觉所

不能观察到的)的特征，如图象的空 间 位置、

-光的强度，用一个 2 维的光强函数， 日jJ灰皮

( grey value ) 函数使其数字化， 然后通过计算

机进行分析。而染色体图象分析是将从显微镜

下(或照片)得到的图象，即染色 体的特征(如

染色休的长度 、 臂比 、 带型等)用数字描述后

所进行的分析。它是唯一的将染色体的形态特

性进行定量分析的方法。

最早利用仪器如光密度测量仪、 电视屏非

显示系统等对染色体进行分析 尝试的是在 60

年代。 Carlson et a l. 丰I~ Mendelsohn et al. 可

谓染色体图象分析的先驱者[l ， Z] 。 他们通过测

定染色体的光密度来进行染色休的形态分析。

后来，细胞学家 、 显微镜及摄影器材制造商等

联合开发丁人类染色体分析计算机系统凹 ， 这

一系统可以自动地对制备好的染色体标本进行

查找、分析，但是， 在理论与实际应用上仍然

存在着差异， 单单依赖于常规仪器设备和计算

机系统进行细胞学分析是不能奏效的。随着电

子显做镜和l计算机软 件的快速友展， Taylor 

a nd G raham 、 Finnon et a l. 先后开发了商业性

的人类染色体分析系统一一Magiscan和Cyto s­

can[4 ， 5]。以后英法德美日等各国推出了一系列

的染色体图象分析系统的专用机或专用软件。

为染色体的研究和临床医学的染色体诊断提供

了方便。 Fukui 研究开发了 CHIAS ( Chromo­

some I mage An alysis System ) ，至此才有了

一个专供用来进行植物染色体图象分析 的系
统[6 - 8] 。

CHAIS 是将一般的计算机分析软件与图

象分析软件相结合， 所地立的用于植物染色体

图象分析的系统。该系统主要是以植物休细胞

染色体为研究对象， 对其大小及形态特征进行

分析， 主要有以下五大特点 : (1) 以植物染色

体为研究;对象J ( 2) 最大程度的将图象分析程

序自动化， 提高了图象分析的速度; ( 3 ) 显微

镜自动操作系统引进到 CHAIS 中， 节省了显

微镜操作的时间。 CHAIS 可以对染色体数 2n
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设置查找条件(Setting proper condition ) 飞
t I 

挑选分裂中期的细胞 (Scanning metaphase plate ) 11 
t 1 

确定图象 (Decision on metaphase) 

+ 
原始图象输入(lnput of images ) 

+ 
直方图规格化(Normalization )

+ 
图象阴影校JI (Shading correcti on ) 

+ 
二伯:化 (Binarization ) 12 

+ 
提取图象的校正(Correction of extracted image ) 

+ 
确定着丝粒位置(Decision on the centromere position) 

+ 
描绘中轴线(Drawing the mid-rib line) 

+ 飞
设置测量参数(SettJng parameter calibration ) I 
中|

测量(Measurement) 13 
t I 

数据输出 (Data output ) .-' 
t -, 

染色体配对( Pairing the homologous chromosomes) I 
t 1, 

lfíO作染色体核型(Karyotyping ) J 尸
t I 

制作模式图 (Idiograming ) -' 

图 1 CHAIS 系统染色体图象分析流程图

1. 自动查找分裂中期的细胞 2. 收集染色体图象的数据 3 . 半自动化地进行核型分析
4 . 染色体模式图的制作

81 

=4 至 120 的植物进行分析， 并且针对植物染

色体受细胞壁的影响，不能完全除去细胞质等

问题， 设置了各种处理程序。 利用 CHAIS 系

统进行植物染色体分析的全过程主要有四个步

骤 : (1)自 动寻找分裂中期的细胞; ( 2 ) 收集

染色体图象的数据; ( 3) 半自动化地进行核型

分析; (4) 染色体模式图的制作 (图 1 )。

色体进行准确的识别。 并且可以为细胞学及染

色体研究提供新的信息。图象分析系统中伪彩

色 (pseudocoloration ) 可划分1. 6X107 等级，

染色体图象分析系统的利用 ， 首先可以大

大减少细胞学观察及核型分析所需的时间和劳

力。从分裂中期染色体的查找开始到制作出染

色体的模式图全过程所需时间仅为 10-20 分

钟。 与以往的从镜检、拍照 、 染色体长度的测

量， 到核型分析手工操作所需时间相比在速度

上是一大飞跃， 其次可以收集到大量高质量的

染色体图象的各种数据。除了通常需要的染色

体长度及臂比以外， 还可以以染色体的浓缩型

(CP 豆 condensation pattern ) 、 G 带 、 N 带 、

C 带染色体分染的带型等作为参数，对各个染

这是人的视觉所不能分辨的。利用伪彩色可将

染色体上的细小变化显示出来，提高人的视觉

的分辨率。

不难者出 ， 因象分析系统在细胞生物学、

遗传学和医学领域有着广泛 的 应用 前景。 首

先 ， 随着计算机软件技术的不断发展， 将实现

对不同物种的染色体识别的自动化。在医学临

床上对染色体异常的诊断如正确使用相应的机

种和软件， 基本上是可以达到预期目标的。在

植物染色体的自动识别上. • Ka misugi et a l. 在

引进了染色体 CP 参数后，识另IJ水稻各个染色

体的准确率达 90% 以上[町 ， Ba u chan & Ca m­

pbell 通过伪彩色、边缘增强等处理，市IJ 作出

分析困难的二倍体酋宿(Medicago sativa L . ) 的

核型模式图[ 1 0 ] 。
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第二， 人的视觉所能观察到 的形 态、 色

调 、 深浅等通过计算机进行收集，将各种具有

生物学意义的图象参数可视化。另外， 在光学

显微镜的各种光学系统下(或各种染色)观察到

的图象， 可以在图象分析系统上通过各种措:片

的处理制作出来。并有可能创造出光学显做镜

(戎染色)所不能产生的罔象。

第三， 通过统计处理对原位杂交图象进行

分析。原位杂交是目前基因定位的方法之一。

但是一些单拷贝 ， 或低拷贝基因由于杂交信号

较弱， 要确定其在染色休上的位置是困难的。

所以往往是需要通过大量的分裂中期的杂交图

象的统计分析，来确定杂交信号在染色体上的

特殊位置。

第四，对减数分裂时期染色体的分析，特

别是粗线期染色体的高分辨率作图也同样是有

效的。我们对水稻小抱子母细胞粗线期染色体

进行了图象分析的尝试。 小抱子母细胞粗线期

染色体上分布有较多的由染色粒组成的带纹，

在玉米上是体细胞中期染色 体 G 带的 5-6

倍 [11]。通过图象分析处理，将染色粒的分布、

染色粒的大小及其灰度准确地计算出来， 并制

作出水稻高分辨率染色粒图。

第五， 染色体图象分析与其它关联学科及

技术结合， 进行染色休加工。 如与显微激光技

术结合对染色体进行微切剖， 与 PCR(polyme­

rase ch ain r eac tio n ， 聚合酶链式反应)技术

结合对切割片段进行扩增，可获得染色体上特

殊位置的特定 DNA 序列。

染色体图象分析系统， 虽然早在 10 余年

前就已经出现， 而且作为医学临床诊断的一种

手段已经开始进入实际应用阶段。但是，由于

以下原因迄今为止仍不能广泛地被更多的染色

体研究人员所利用。(1)价格昂贵 z 计算机软

件系统和硬件系统目前仍然价格很高， 并不是

月~-有的实验室都有能力购买的。 (2) 人员缺

少 : 各类阁象分析系统被迅速地开发，生物学

领域内的研究人员缺乏基本的有关图象分析的

系统进修， 而图象分析系统的软件编写人员又

都是以计算机工程为主，所以在使用者与制造

者之间常常难以沟通。 (3) 图象分析系统中各

个处理参数设置标准还没有完全确立z 人的视

觉观察与计算机处理结果的不一致， 在图象分

析中是常有的现象。 尽管图象分析存在着许多

有待解决的问题，随着研究人员对染色体分析

的再现性、 精确度、 定量分析等的追求， 以及

计算机硬件和软件的不断改进， 将会越来越广

泛地应用于染色体的研究中来。
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