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Summary

WeTrscHNIG W. 1992. CHROM, a new computer program for the presentation of
data in chromosome morphology. — Phyton (Horn, Austria) 31 (2): 251-256, with
1 figure. — German with English summary.

A computer program (CHROM) for microcomputers of the ATARI ST series is
introduced. The program is menudriven and easy to use. It is designed for the
handling of length values mainly of metaphase plates. The program shall help the
karyologist in mathematical works connected with analysis of karyomorphological
data. The possibility of storing data allows to build up a karyological database.
Chromosome data can be presented in tables and idiograms. Thereby it is possible to
choose between 4 ways of sorting and 4 ways of scaling the presented chromosomes.

Zusammenfassung

WEeTscHNIG W. 1992. CHROM, ein neues Computerprogramm zur Darstellung
chromosomenmorphologischer Daten. — Phyton (Horn, Austria) 31 (2): 251-256, mit
1 Abbildung. — Deutsch mit englischer Zusammenfassung.

CHROM, ein Computerprogramm fiir Microcomputer der ATARI ST Serie wird
vorgestellt. Das einfach zu bedienende, meniigesteuerte Programm ist fiir die Verar-
beitung von Léngenmessungen an Chromosomen, die sich in Metaphase oder spéter
Prophase befinden, konzipiert. Es soll den Karyologen bei der im Zusammenhang mit
der Auswertung chromosomenmorphologischer Daten anfallenden Rechenarbeit
unterstiitzen. Durch die Moglichkeit der Datenspeicherung wird das Anlegen einer
karyologischen Datensammlung ermoglicht. Chromosomendaten kénnen in Form von
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Tabellen und Idiogrammen dargestellt werden. Dabei kann zwischen 4 Méglichkeiten
der Sortierung und 4 Méglichkeiten der Skalierung der dargestellten Chromosomen-
werte gewdhlt werden.

Neben der Chromosomenzahl ist die Morphologie der Metaphasechro-
mosomen eines der am héufigsten erfaliten karyologischen Merkmale von
Pflanzensippen.

Im Falle ungebénderter Metaphasechromosomen werden zur Charakte-
risierung der Chromosomen deren Arm- und Satellitenlingen gemessen.
Diese Messungen kénnen mittels Okularmikrometer erfolgen, meist jedoch
wird ein Photo oder (mittels eines Zeichenapparates) eine Zeichnung herge-
stellt, an denen dann die Lingen der Arme und Satelliten vermessen
werden. Eine Erfassung der Lingenwerte ist auch mit den Mitteln der
elektronischen Bildverarbeitung mdglich.

Die so erhaltenen MeBwerte stellen die Basis fiir die Berechnung weite-
rer Merkmale der Chromosomen, wie z. B. Gesamtlidnge des Chromosoms
(c), relative Chromosomenlédnge (cr oder Lr) und Armverhéltnis (r fiir Ratio)
dar. Die Chromosomendaten kénnen nun aufgrund der MeBwerte oder der
errechneten Werte geordnet und z. B. in Tabellenform dargestellt werden.
Auch eine graphische Darstellung der MeBwerte, etwa in Form von Idio-
grammen, wird hdufig durchgefiihrt.

Die Angabe der Mefiwerte kann in verschiedenen Einheiten erfolgen.
Die einfachste Form der Darstellung ist die Angabe in Teilstrichen der
verwendeten  Mefiskala (Rohwerte). Der einfacheren Vergleichbarkeit
wegen ist jedoch eine Umrechnung dieser Werte in Mikrometereinheiten
anzustreben. Sollen unterschiedlich stark kondensierte Metaphasen vergli-
chen werden (was jedoch weitestgehend vermieden werden sollte), so
erleichtert es den Vergleich, wenn die MeBwerte in Prozentanteile an der
Gesamtlénge des Satzes umgerechnet werden.

Neben den Merkmalen, die ein Chromosom charakterisieren, kénnen
auch Merkmale, die Eigenschaften des Chromosomensatzes beschreiben,
aus diesen Daten berechnet werden, z. B. die Gesamtlinge aller Chromoso-
men, der GroBengradient-Index und der Symmetrie-Index. Weitere Merk-
male des Satzes stellen die Chromosomenzahl, die Anzahl der satellitentra-
genden (SAT-Chromosomen) bzw. satellitenlosen Chromosomen (SL-Chro-
mosomen) dar, oder die Anzahl der Chromosomen, deren Centromere in
bestimmten Regionen (Symmetrieklassen) gelegen sind.

Weiters konnen statistische Werte zur Beschreibung des Chromosomen-
satzes, von Chromosomengruppen oder von Merkmalen eingesetzt werden.

Die Durchfithrung der erwidhnten Arbeitsgénge ist manuell eine relativ
zeitaufwendige Prozedur, daher bietet sich der Einsatz eines Computers fiir
diese Zwecke an. Fiir den medizinischen Anwendungsbereich werden Soft-
warepakete angeboten, die — unter Einsatz der Moglichkeiten digitaler
Bildverarbeitung — menschliche Metaphaseplatten im mikroskopischen
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Priparat suchen, die Chromosomen vermessen und ordnen. Abgesehen vom
groflen apparativen Aufwand sind diese Programme durch ihre enge Bin-
dung an die Aufgabenstellungen der medizinischen Praxis fiir den Botani-
ker, der mit Chromosomen unterschiedlichster Gréfle und Form, und mit
diploiden Chromosomenzahlen von 4 bis zu mehreren Hundert konfrontiert
sein kann, zu unflexibel.

Ein von FUkul 1986 vorgestelltes Programm zur automatischen Erfas-
sung und Bearbeitung von Chromosomendaten ist speziell fiir den Einsatz
in der Botanik gedacht. Da aber auch in diesem Fall der Einsatz von
digitaler Bildverarbeitung die unverzichtbare Basis darstellt, ist der
Anwenderkreis limitiert. Eine von SAUER & HEUBL 1984 angekiindigte
Programmbeschreibung ist meines Wissens noch nicht erschienen.

Mit CHROM méchte ich ein Programm fiir Mikrocomputer vom Typ
ATARI ST vorstellen, das beliebig erfalte Daten von Chromosomen verar-
beiten kann, und das den Karyologen von der im Zusammenhang mit der
Analyse von Chromosomensétzen anfallenden Rechenarbeit entlasten soll.
CHROM stellt die Basis einer Serie von Programmen dar, die speziell fiir
karyologische Studien entwickelt werden. Kiinftige Programme werden die
Verarbeitung gebédnderter Chromosomen, verschiedenste graphische Dar-
stellungsmoglichkeiten und den Vergleich von zwei bis mehreren Metapha-
seplatten ermdglichen.

Folgende Funktionen kénnen mittels CHROM ausgefiihrt werden:

1. Daten von Metaphase- oder spiten Prophasechromosomen konnen
eingegeben und die Daten ganzer Chromosomensétze als Datei gespeichert
werden. Dadurch ist es moglich, eine karyologische Datensammlung anzu-
legen. Neben Text, der zur Identifizierung des untersuchten Chromosomen-
satzes dient, konnen Langenwerte von 3 bis 100 Chromosomen verarbeitet
werden. Pro Chromosom werden drei Langenwerte (1-, s- und Satellitenlan-
genwert) verarbeitet. Telozentrische Chromosomen im engsten Sinne (nur
ein Langenwert) kénnen nicht verarbeitet werden. Das obere Limit von 100
Chromosomen kann auf Anfrage beliebig nach oben erweitert werden.
Neben diesen Daten bendttigt das Programm einen Faktor, mit dem die
MeBwerte zu multiplizieren sind, um sie in Mikrometereinheiten umzu-
rechnen.

2. Daten konnen nachtriglich verdndert (korrigiert), Chromosomen
hinzugefiigt oder gelgscht werden. Das Lischen ganzer Metaphaseplatten
ist ebenfalls moglich.

3. CHROM rechnet die MeBwerte in pm-Werte um und errechnet die r-
und cr-Werte (relative Langen) der Chromosomen. Als r-Wert (Ratio) wird
der Quotient aus 1-Wert und s-Wert bezeichnet, der cr-Wert stellt den
prozentuellen Anteil der Chromosomenlénge an der Gesamtliange des Satzes
dar. Anschlielend werden die Chromosomen nach dem r-Wert mit einer
fortlaufenden Nummer, die der Identifikation dient, versehen. Weiters wer-
den der Grofengradient- und der Symmetrie-Index (G; bzw. S;) errechnet.
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4. Die Chromosomen kénnen wahlweise nach dem r-, 1-, cr-Wert oder
nach einer willkiirlichen Folge von Chromosomennummern sortiert und
gereiht werden. Das jeweils gewdihlte Ordnungskriterium wird bei der
Ausgabe von Tabellen und Idiogrammen beriicksichtigt.

5. Die Chromosomen kénnen homologisiert werden, d. h. der Mittelwert
der Arm- und Satellitenldngen, der r- und cr-Werte von jeweils zwei
Chromosomen wird berechnet. So kann aus einem diploiden Satz ein fikti-
ver haploider Satz errechnet werden.

6. Es kann definiert werden, in welchen Einheiten die in Mikrometer-
einheiten gespeicherten MeBwerte dargestellt (skaliert) werden sollen.
Dabei sind vier Moglichkeiten vorgesehen: 1. Die Darstellung erfolgt in den
Einheiten der Messung (Rohwerte), 2. in pm-Einheiten, 3. in Prozent von der
Gesamtlange aller Chromosomen, oder 4. in einer beliebig transformierten
um-Einheit (d. h. um-Werte werden mit einem frei wiahlbaren Faktor multi-
pliziert).

7. Tabellen der Chromosomendaten kénnen am Bildschirm oder am
Drucker ausgegeben werden. In den Tabellen werden neben allen Lingen-
werten der Chromosomen die Gesamtlénge (c), die relative Linge (cr), sowie
der r-Wert jedes Chromosomes angegeben.

8. Idiogramme konnen am Bildschirm dargestellt werden (Abb. 1). .
Dabei sind verschiedenste Parameter wie die Breite der Chromosomen, ihr
Abstand voneinander, das Fiillmuster der Chromosomen etc. einstellbar.
MaBstibe werden am rechten und linken Bildrand eingeblendet. Zur leich-
teren Groflenabschitzung konnen Hilfslinien zwischen den MeBbalken ein-
geblendet werden. Die Darstellung der Idiogramme folgt im wesentlichen
dem von TEPPNER in der Lehre und in seinen Studien iiber Onosma und
Poaceae (TEPPNER 1974, 1991, TEPPNER & WETSCHNIG 1980) gebrauchten
Schema. An einer Ausgaberoutine fiir HPGL-fdhige Gerite wie Plotter und
Laserdrucker wird gearbeitet; zur Zeit ist der Ausdruck nur iiber die
Hardcopy-Funktion oder iiber den Export in ein Zeichenprogramm mdog-
lich.

9. Eine Auflistung der Chromosomen nach ihrer Centromerposition
(nach LEVAN, FREDGA & SANDBERG 1964) kann am Bildschirm und am
Drucker ausgegeben werden.

10. Eine Tabelle mit den wichtigsten statistischen Werten der jeweili-
gen Metaphaseplatte kann am Bildschirm oder am Drucker dargestellt
werden. Von den Chromosomenlidngenwerten (Lédnge des Satelliten am
kurzen bzw. am langen Arm, Lénge des kurzen Armes, Linge des langen
Armes, Gesamtlange des Chromosoms) sowie den Verhéltniswerten (r-Wert,
cr-Wert) werden dabei folgende statistische Parameter errechnet: 1. Die
Gesamtliange (GL), also die Summe aller Einzelwerte des betreffenden
Liangen- bzw. Verhidltniswertes, 2. der Mittelwert (MW), 3. die Standardab-
weichung (Standarddeviation) des Mittelwertes (STD), 4. der Maximalwert
(Max), 5. der Minimalwert (Min) und 6. die Spannweite (Range), also die
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Differenz zwischen dem Maximal- und dem Minimalwert. Diese Berech-
nungen werden separat durchgetiihrt fiir: 1. alle Chromosomen, 2. die satel-
litenlosen Chromosomen (SL-~Chromosomen) und 3. die Satellitenchromo-
somen (SAT-Chromosomen).

11. Die Parameter zur Darstellung der Chromosomen in den diversen
Einheiten konnen abgespeichert werden, ebenso wie die Art der Anzeige,
die nach dem Ladevorgang einer Platte erscheint.

An Interessenten, die ihrer Anfrage eine 3,5” DD Diskette beilegen,
wird CHROM mit einer ausfiihrlichen Beschreibung gratis abgegeben.
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