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S u m m a r y

Voss W.-R., BUCH K. & SAUER W. 1994. Computer supported karyotype analysis
by means of the PC-program ,CHROMEX'. - Phyton (Horn, Austria) 33 (2): 279-288,
3 figures. - German with English summary.

An easy and fast method for recording and analyzing chromosomal data by com-
puter is introduced. ,CHROMEX' is a computer program for IBM-compatible PC's
that relies on commercially available and moderately priced hardware (XT, 640 kb).
The program (developed in 1989) has been extensively tested for various karyomor-
phological applications as well as for teaching courses. Features are: construction
and management of karyological databases, fast comparison of karyological parame-
ters (e.g. r-value, Lr, Si, Gi), calculation of means of multiple probes, and automatic
sorting. 2-D analysis of data can be presented as idiograms, karyographs, and scat-
ter-diagrams. Program operations are completely explained in an online handbook.
CHROMEX is available to interested scientists.
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Vorgestellt wird eine einfache und schnelle Methode zur Erfassung und Auswer-
tung chromosomenmorphologischer Daten mittels Computer. „CHROMEX" ist ein
Computer-Programm für IBM-kompatible Personalcomputer, welches schon bei mi-
nimaler Hardware-Ausstattung lauffähig ist (XT, 640 kb). Das Programm wurde im
Jahre 1989 entwickelt und seitdem im Rahmen verschiedener karyologischer Pro-
jekte ausgiebig erprobt sowie für die Lehre eingesetzt. Zum Funktionsumfang gehö-
ren die Erfassung und Verwaltung karyologischer Datenbanken, die schnelle Berech-
nung karyologischer Parameter (z.B. r-Wert, Lr, Si, Gi), der Vergleich und die Mitte-
lung einer beliebigen Auswahl von Chromosomensätzen sowie die Möglichkeit zur
automatischen Vorsortierung von Chromosomen. Die Analyse und 2-D-Darstellung
von Chromosomendaten erfolgt in Form von Idiogrammen, Karyographien oder in
Scatter-Diagrammen. Die Bedienung wird in einem Online-Handbuch (im Pro-
gramm integrierte Bedienungsanleitung) vollständig erklärt. Das Programm kann In-
teressenten zur Verfügung gestellt werden.

Al lgemeines

Wie bereits andere Verfahren der EDV-gestützten Karyotyp-Darstel-
lung (z. B. WETSCHNIG 1992) basiert auch das unten beschriebene Pro-
gramm auf einer genauen manuellen oder (halb)automatischen Vermes-
sung der Längen von Chromosomenschenkeln bzw. Satelliten. Es erlaubt
die Berechnung nicht nur eines (haploiden oder diploiden) Chromosomen-
satzes, sondern es verfügt auch über die Möglichkeit der statistischen Be-
arbeitung mehrerer Sätze. Die derart erhaltenen Daten können wahlweise
als Tabellen (vgl. Tabelle 1 und 2), Idiogramme oder Karyographien (vgl.
Abb. 2 b, c) eingesehen und ausgedruckt werden. Damit lassen sich klei-
nere Meßungenauigkeiten oder Zufälligkeiten der Chromosomen-Kontrak-
tion bzw. Präparations-Artefakte ausgleichen. Eine derartige „Generali-
sierung" von Karyotypen erscheint uns vor allem für vergleichende Unter-
suchungen, u. a. von Formenkreisen, von besonderem Vorteil zu sein.

Im Vordergrund des Interesses stehen Karyotypen (repräsentiert durch
Idiogramme), welche durch Karyographien und die entsprechenden Da-
tentabellen ergänzt werden. Das Verfahren läßt sich sowohl für routinemä-
ßige „Idiogramm-Vergleiche" als auch zur Ermittlung von „Basiskaryoty-
pen" (= gemittelte Idiogramme relativ ursprünglicher Sippen) verwenden.

SINOTÖ & SATÖ 1940 definieren einen „basikaryotype" (!) als jenen
spezifischen Karyotyp, der bezogen auf [euploide] Polyploid-Komplexe
die (monoploide) Basiszahl (x bzw x0) enthält (vgl. RIEGER & al. 1991). Zu-
mal aber im Verlauf von Phylogenien etwa durch Polyploidie und speziell
durch Dysploidie auch andere, „sekundäre Basiszahlen" (x^ xn) entstehen
können, verstehen wir unter „Basiskaryotypen" alle jene Karyotypen, die
(1) nicht nur eine primäre sondern auch eine abgeleitete, sekundäre,
Grundzahl enthalten, (2) ein statistisches Mittel aus mehreren Einzelka-
ryotypen und damit (3) einen speziellen, auch chromosomenmorpholo-
gisch definierten (diploiden oder niedrig polyploiden bzw. dysploiden)
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Abb. 1. a = Optimal gespreitete Metaphase-Platte von Tulipa gesneriana L. (2n = 24),
b = ebensolche von Gynandriris (Iris) sisyrinchium (L.) PARL. (2n = 24), aber z.T.
mit ± zusammengelagerten Chromosomen. Orcein-Essigsäure-Färbung, Phasenkon-
trast (SAUER, unveröff. bzw. BUCH 1990). - Meßstriche = jeweils 10 (im.

Karyotyp repräsentieren; d.h. Basiskaryotypen geben die chromosomalen
(= karyologischen) Besonderheiten von Sippen wieder, auf welche be-
stimmte Entwicklungslinien zurückgeführt werden können, oder auch
von Sippen, die für das Umfeld der Vorläufer solcher phylogenetischer
Reihen kennzeichnend sind. Selbstverständlich können Basiskaryotypen
wesentliche Ergänzungen durch weitere spezifische Daten erfahren, wie
sie durch differentielle Färbe- oder molekularbiologische Methoden erhal-
ten werden (vgl. z.B. SAUER & STEGMEIER 1979, SCHUBERT & KÜNZEL 1990,
GREBENSTEIN 1992).

Methodik

(1) Ausgewertet werden genaue Zeichnungen sehr guter Mitoseplatten (Meta-
phase oder späte Prophase) oder entsprechende Mikrophotographien (vgl. Abb. la).
Je nach Lage der Chromosomen wird deren Vermessung entweder direkt am Präpa-
rat vorgenommen, indem die Chromosomen mit Hilfe eines Zeichenspiegels auf ein
Elektronik-Tableau projiziert und die Maße von dort automatisch an einen PC wei-
tergegeben werden oder die einzelnen Chromsomen eines Satzes werden aus Zeich-
nungen oder Mikrophotographien ausgeschnitten und nach bestimmten Vorgaben,
wie sie etwa der Abb. 2 a zu entnehmen sind, zunächst zu Karyogrammen arrangiert.

Aufgrund spezieller Präparations- und Spreitungs-Probleme lassen sich Über-
kreuzungen, Zusammenlagerungen von Chromosomen ("stickiness", Abb. 1 b) und
andere Artefakte auch in optimal gefärbten Präparaten nicht immer vermeiden. In
nicht vollständig gespreiteten Platten, die aber ohne weiteres ausgewertet werden
können, macht dieser Umstand, vor allem bei einer maschinellen Datenerfassung,
Nachkorrekturen erforderlich. Daher ziehen wir - ganz abgesehen von den erhebli-
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chen Preisunterschieden - in der Routine zur Vermessung der Chromosomen halb-
automatische Verfahren einer vollautomatisierten Bildanalyse (PESCHKE 1984, FUKUI
1986, GONZALEZ & WINTZ 1987) vor.

(2) Die Datenverarbeitung beruht auf einer exakten Erhebung der Arm- bzw.
Schenkel-/Satelliten-Längen:

p = kurzer,
q = langer Arm,
z = Satellit. .. •
Daraus werden die folgenden Grund-Parameter errechnet (zur Terminologie der

Parameter s. vor allem TEPPNER 1974, ferner SAUER & LEEP 1979):
Gesamtlänge eines Chromosoms (X = q + p bzw. q + p + z für SAT-Chromosomen),
Arm-/Schenkel-Verhältnisse („Chromosomen-Indices": r = q : p); für diese In-

dex-Berechnung bleiben allerdings die Satelliten unberücksichtigt! -
Nach dem Vorschlag von LEVAN & al. 1964 lassen sich die Chromosomen
mit Hilfe der betreffenden r-Werte grundsätzlich vier statistisch definier-
ten Index-Klassen zuordnen: m (metazentrisch: r = 1,00-1,70), sm (subme-
tazentrisch: 1,71-3,00), st (subtelozentrisch: 3,01-7,00) und t (telozen-
trisch: 7,01-co).

Als weitere Parameter bzw. Zwischenwerte (Xp, Eq, L2n), welche für die Berech-
nung anderer Größen (Lln, Si, Gi) benötigt werden, sind zu nennen:

m = Anzahl der metazentrischen Chromosomen
sm = Anzahl der submetazentrischen Chromosomen
st = Anzahl der subtelozentrischen Chromosomen
t = Anzahl der telozentrischen Chromosomen
Sat = Anzahl der Satelliten-(SAT-)Chromosomen
Ep = Gesamtlänge der kurzen Arme
Zq = Gesamtlänge der langen Arme
L l n = Länge des haploiden Chromosomensatzes
L2n = Länge des diploiden Chromosomensatzes
Si = Symmetrie-Index: Längenverhältnis von Zp zu Zq (Si = Sp : Zq x 100)
Gi = Größengradient-Index: Längenverhältnis vom kleinsten zum größten

Chromosom (Gr = S kleinstes Chromosom : S größtes Chromosom x
100; Satelliten werden mitberücksichtigt!).

Lr = relative Länge (Lr = S : L l n x 100)
NB: In den Ausdrucken, vor allem in den Tabellen, wird für die Symbole Gi, Si

und Lr eine abweichende Schreibweise benutzt: Gi%, Si%, Lr%; in diesen Fällen
wird auf die Art der Berechnung Bezug genommen.

(3) Nach Berechnung der oben aufgeführten Parameter für jeden Chromosomen-
satz (bzw. „Platte") können die betreffende Daten- und Parameter-Tabelle, das Idio-
gramm und die Karyographie ausgedruckt werden.

(4) Für die Erstellung eines generalisierten Karyotyps (Idiogramms) aus m e h -
r e r en (möglichst 10) Platten muß zunächst eine Zuordnung der homologen Paare
der verschiedenen (bereits geordneten) Datensätze zueinander erfolgen; dies wird
durch die Vergabe von selbst definierten Nummern (DEF) für die einzelnen Chromo-
somen erreicht. - In kritischen Fällen kann allerdings die Zuordnung sowohl der ho-
mologen Chromosomen innerhalb eines Satzes als auch der Homologen-Paare aus
den verschiedenen Chromosomensätzen Schwierigkeiten bereiten. Dieser Vorgang
kann durch die Darstellung der Chromosomen in einem Scatter-Diagramm (Abb. 3),

©Verlag Ferdinand Berger & Söhne Ges.m.b.H., Horn, Austria, download unter www.biologiezentrum.at



283

PH

6

4

2

0

-2

-4

-6

für NP, 210 ', Gynandriris sisyrinchiiiM

-19

Illliilinii....!!!!

lllllim'llllliiili
H 1 h H 1 h H 1 h 4—I h

0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 18 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 DEF

KaryograpMe Nr, 210 : Gynandriris sisyrinchiuw

16

ii

12

10

8

6

4

2 4
H 1 1 1 1 1 1 H

0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 Nr.

Abb. 2. Gynandriris sisyrinchium, verschiedene Möglichkeiten der Karyotyp-Dar-
stellungen: a = Karyogramm, manuell erstellt nach einer Zeichnung, und mit Hilfe
des „CHROMEX"-Programms: b = Idiogramm; c = Karyographie (nach BUCH 1990).
- Meßstrich = 10 um.
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in dem die Chromosomen-Indices (r) gegen die Chromosomenlänge (£ = p+q bzw.
p+q+z!) aufgetragen werden, erleichtert werden. Dabei entspricht der Abstand zwi-
schen zwei Punkten dem Grad der Ähnlichkeit der betreffenden Chromosomen.
Diese diagrammatische Darstellung kann auch für andere Möglichkeiten der Inter-
pretation herangezogen werden (vgl. hierzu SAUER & HEUBL 1984).

Nachdem die festen Zuordnungsnummern (DEF-Nummern, s. unten) für die ein-
zelnen Chromosomen vergeben worden sind und die Mittelung mehrerer Platten
durchgeführt worden ist, können das entsprechende Idiogramm und die betreffende
Karyographie erstellt werden; Idiogramm und Karyographie (Abb. 2 b, c) geben nun
die gemittelten Längenwerte der Chromosomen wieder. Die Abfolge der Chromoso-
men entspricht im Idiogramm den vom Bearbeiter vergebenen DEF-Nummern (Ta-
belle 2); in der Karyographie werden die Chromosomen allerdings nach abnehmender
Gesamtgröße bzw. -länge (E) aufgetragen, d.h. unabhängig von ihrer DEF-Nummer.

(5) Beschreibungen der gebräuchlichsten Präparier- und Färbe verfahren finden
sich u.a. bei LINNERT 1977 oder DYER 1979.

Beschreibung des CHROMEX-Programmes

Das Programm CHROMEX wurde zur Unterstützung und Beschleuni-
gung der oben beschriebenen Vorgehensweise entwickelt. Durch die Imple-
mentierung für IBM-kompatible XT-Personalcomputer mit mindestens
640 kb Speicher und CGA-Grafikkarte ist es auf fast allen neueren Com-
putersystemen (Intel 8086-80486) lauffähig. Das Programm kann mit
einem S/W-Monitor betrieben werden, steht aber auch als Farbversion
zur Verfügung. Eine Festplatte ist nicht unbedingt erforderlich.

CHROMEX unterstützt bei der Datenspeicherung alle gängigen Dis-
kettenformate. Je Chromosomensatz (hier auch „Satz" oder „Platte" ge-
nannt) können bis zu 150 Einzelchromosomen erfaßt werden. Der Daten-
satz für eine Platte umfaßt jeweils 2500 Byte, so daß auf einer 1.44 MB
Diskette die Werte von ca. 500 Chromosomensätzen abgespeichert werden
können. Die maximale Anzahl von Datensätzen ist nur durch die physika-
lische Größe der Festplatte bzw. der Disketten begrenzt. Das Programm ist
einfach aufgebaut und kann auch von unerfahrenen Anwendern leicht be-
dient werden. Das eingebaute Online-Handbuch (eine Programmbeschrei-
bung, die auf Tastendruck erscheint), macht das Nachschlagen in einem
separaten Handbuch unnötig. Alle jeweils ausführbaren Funktionen er-
scheinen am unteren Bildrand und können über eine Funktionstaste auf-
gerufen werden. Die Eingabe der Daten erfolgt komfortabel innerhalb
eines Datenblattes, ähnlich wie bei kommerziellen Datenbankprogram-
men. Alle Daten können jederzeit gesichert und zu einem späteren Zeit-
punkt erweitert oder geändert werden. Insgesamt sind 6 Längenwerte zu
erfassen :

KURZ = Länge des kurzen Armes
SAB1 = Abstand des Satelliten vom kurzen Arm
SGR1 = Größe des Satelliten am kurzen Arm
LANG = Länge des langen Armes
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Abb. 3. Mit Hilfe des „CHROMEX"-Programms erstelltes Scatter-Diagramm eines
Chromosomensatzes von Gynandriris sisyrinchium als Hilfe zur Erkennung homolo-
ger Chromosomen (nach BUCH 1990).

SAB2 = Abstand des Satelliten vom langen Arm
SGR2 = Größe des Satelliten am langen Arm
Die Längenwerte können in beliebigen Maßeinheiten angegeben wer-

den. Zur Beschleunigung der Eingabe wird das Dezimalkomma automa-
tisch berücksichtigt, es muß nicht eingegeben werden. Satellitendaten
werden nur bei Bedarf editiert. Nach Eingabe eines Umrechnungsfaktors,
der einmalig über den Maßstab der Zeichnung oder Mikrophotographie er-
rechnet werden muß, kann jederzeit in (im-Einheiten umgerechnet werden.
Tabelle 1 zeigt ein typisches Datenblatt. Alle oben genannten karyologi-
schen Parameter, die Umrechnung in i^m-Einheiten, verschiedene Sortie-
rungen der Chromosomen sowie die zweidimensionale Bildschirmdarstel-
lung der Daten in Form eines Scatter-Diagrammes, eines Idiogrammes
oder einer Karyographie stehen auf Tastendruck zur Verfügung.

Eine besondere Eigenschaft von CHROMEX ist die Möglichkeit der
Berechnung und Darstellung von gemittelten Idiogrammen (s.o.), die
durch Mittelung beliebig vieler Chromosomensätze derselben Sippe erhal-
ten werden. Zunächst werden vom Anwender manuell Zuordnungsnum-
mern (sog. DEF-Nummern) für die einzelnen Chromosomen (der betreffen-
den Sätze) vergeben. Dabei unterstützt ihn das Programm durch eine auto-
matische Vorsortierung nach Symmetrie-Klassen (m, sm, st, t) und nach
Chromosomenlänge (Z) sowie durch die verschiedenen Bildschirmdarstel-
lungen der Rohdaten.

Um eine Bestimmung des Idiogramms aufgrund der Mittelung mehre-
rer Chromosomensätze durchzuführen, muß der Benutzer ein beliebiges,
noch freies Datenblatt als Auswertungsblatt bestimmen (siehe Tabelle 2).
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Tabelle 1. Datenblatt für e i n e n Chromosomensatz von Gynandriris (Iris) sisyrinchium (L.) PARL. -
Das Datenblatt enthält die Rohdaten (Schenkel-/Satelliten-Längen) und die entsprechenden karyologi-
schen Parameter (nach BUCH 1990). -- LNR = laufende Nummer, Typ = Indexklasse, Satelliten-(SAT-)
Chromosomen werden in der Tabelle durch Sternchen (*) gekennzeichnet. "2 kz" = 2p; "2 lg" = 2q; Gr
= Gi. - Weitere Erläuterung der Abkürzungen s. Text.

Messwerte

Projekt :
Pflanze :
Präparat:
HerbarNr:

LNR KURZ

von Platte Nr.117 in

Iris
Tris sisyrinchium I
207: 36,0 / 93,0

0 OK? J Faktor:

SAB SGR LANG

mm

53

266

SAB

£ kz
2 lg
2n =
In =

SGR

:190
:390
:580
:290

.00

. 10

. 10

.05

2p+q+Z

erstellt am

Sat :
S i %
Gr % :
Lr % :

r=q/p

48.
30.

199.

Typ

25

4
71
70
90

. 10

m
sm
st
t

Lr%

1993

: 4
: 10
: 6
: 0

DEF

1
2
3
4
5
6
7
8
9

10
11
12
13
14
15
16
17
18
19
20
21
22
23
24

1.8
14.8
3.5
3.5
1.3

17.8
6.5
6 .5
7.3
7.0
4 .0
4 .0
6.3
6. 3
6.0
4.5

21.8
3.8
4 .3

20.5
1 .8
8.0
6.2
1.5

1.8
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
2.0
0.0
0.0
0.0

5.5
0.0
0.0
0.0
6.2
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
3.3
0.0
0.0
6.0

11.8
16.3
10.5
17.0
11.5
18.0
18.8
14.8
19.3
16. 5
12.0
12.5
13.5
13.2
21.0
19.0
23.8
20.0
21.0
21.8
10.8
19.5
15.5
12.0

0.0
0.0
0 .0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0 .0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0

0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0

19. 1
31 . 1
14.0
20.5
19.0
35.8
25.3
21.3
26 . 6
23. 5
16.0
16.5
19.8
19. 5
27.0
23.5
45.6
23.8
25.3
42.3
15.9
27.5
21.7
19.5

6. 55
1 .10
3 .00
4 .85
8.84
1.01
2.89
2.27
2.64
2.35
3.00
3. 12
2. 14
2.09
3.50
4.22
1.09
5.26
4.88
1.06
6.00
2.43
2.50
8.00

st*
m
sm
st
t *
Rl

sm
sm
sm
sm
sm
st
sm
sm
st
st
m
st
st
m
st*
sm
sm
t *

6.6
10.7
4 .8
7. 1
6.6

12.3
8.7
7.3
9.2
8. 1
5.5
5.7
6.8
6.7
9.3
8.1

15.7
8.2
8.7

14 .6
5.5
9.5
7.5
6.7

21
4

14
19
24
3
7

10
6
8

13
20
11
12
15
18
1

17
16
2

22
5
9

2 3

Es ist dann lediglich noch anzugeben, welche Datensätze aus dem aktuel-
len Pool in die Berechnungen einbezogen werden sollen; Datensätze, die
unberücksichtigt bleiben, werden markiert und damit für die Mittelwert-
bildung gesperrt. Chromosomen aus verschiedenen Sätzen/Platten, wel-
che dieselbe DEF-Nummer tragen, werden gemittelt. - Hierdurch eröffnet
sich überdies die interessante Möglichkeit, sog. hypothetische Idio-
gramme zu konstruieren, indem z.B. die karyologischen Konsequenzen
möglicher Hybridisierungsvorgänge zwischen verschiedenen Arten/Sip-
pen theoretisch nachvollzogen werden.

Nach der Berechnung der gemittelten Werte für die einzelnen Chromo-
somen können Idiogramm und Karyographie auf dem Bildschirm betrach-
tet und mittels Hardcopy-Funktion auf einem Drucker ausgegeben wer-
den. Die Skalierung der x-Achse erfolgt automatisch, die Ausdehnung der
y-Achse kann vom Benutzer selbst gewählt werden. In der aktuellen Pro-
grammversion erfolgt der Ausdruck in CGA-Qualität, d.h. mit einer Auf-
lösung von 640 x 200 Punkten.
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Tabelle 2. Auswertungsblatt für einen " g e m i t t e l t e n Karyotyp" von Gynandriris (Iris) sisyrin-
chium (L.) PARL. - Die Tabelleneinträge und Mittelwerte sind aus 5 Metaphase-Platten derselben
Herkunft errechnet worden (nach BUCH 1990). - "2 kz" = 2p; "2 lg" = 2q; Gr = Gi. - Weitere
Erläuterung der Abkürzungen s. Tabelle 1 und Text.

Idiogramm

Projekt :
Pflanze :
Addiere :

LNR

1
2
3
4
5
6
7
8
9

10
11
12
13
14
15
16
17
18
19
20
21
22
23
24

KURZ

5.68
5.47
4.86
4.53
2.14
2.00
1.78
1.83
1.71
1 .57
1.96
1.60
1.12
1.07
1.37
1.17
0.89
0.97
0.90
0.94
0.65
0.64
0.54
0.43

/Karyographie

Iris

210 in lim

Gynandriris sisyrinchium
113-117

SAB

0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.20
0.44
0. 19
0.19

SGR

0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
1 .57
1.22
1.64
1.65

LANG

5.95
5.70
5.26
4 . 75
5.11
4.77
4.63
4.30
4.07
3.69
3 .43
3.56
3.23
3.01
5.3 t
5. 19
4.95
4.72
4. 14
3.46
3.47
3.45
3.83
3.31

SAB

0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00

2 kz
2 lg
2n =
In =

SGR

0.00
0. 00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00
0.00

: 51.90
:103.29
: 155. 19
: 77.60

Sp+q+Z

11.63
11.17
10. 12
9.28
7.25
6.77
6.41
6. 13
5.78
5.26
5. 39
5. 16
4 .35
4.08
6. 68
6.36
5.84
5.69
5.04
4.40
5.69
5.31
6.01
5.39

erstellt am

Sat :
Si % :
Gr % :
Lr % :

r=q/p

1.04
1 .04
1.08
1 .04
2.38
2.38
2.60
2.34
2.38
2.35
1.75
2.22
2.88
2.81
3.87
4 .43
5.56
4.86
4 .60
3 .68
5.33
5.39
7.09
7.69

50.
35.

199.

Typ

m
m
m
m
sm
sm
sm
sm
sm
sm
sm
sm
sm
sm
st
st
st
st
st
st
st*
st*
t *
t *

25.10.

4 m
25 sm
08 st
70 t

Lr%

15.0
14.4
13.0
12.0
9.3
8.7
8.3
7.9
7.4
6.8
6.9
6.6
5.6
5.3
8.6
8.2
7.5
7.3
6.5
5.7
7.3
6.8
7.7
6.9

1993

: 4
: 10
: 6
: 0

DEF

1
2
3
4
5
6
7
8
9

10
11
12
13
14
15
16
17
18
19
20
21
22
23
24

Zur Erleichterung der Datenbankorganisation werden zu jedem Chro-
mosomensatz alle wichtigen Stammdaten erfaßt. Dazu gehören insbeson-
dere Projektbezeichnung, Pflanzenname, spezielle Angaben zu den Präpa-
raten, Herbarnummer und Umrechnungsfaktor. Einzelne Sätze oder Aus-
wertungsblätter werden auf Tastendruck mit allen Parametern, Stammda-
ten und Erstellungsdatum auf jedem herkömmlichen Drucker als Liste
(Tabelle 1 und 2) ausgegeben.

Ohne auf das wohl mancherorts noch benützte TA.S.-System von
LEITZ (S. Z.B. PESCHKE 1984) einzugehen, soll darauf hingewiesen werden,
daß gegenüber den uns bekannten Auswertungs-Programmen für karyolo-
gische Zwecke das hier vorgestellte CHROMEX-Programm nicht nur über
IBM-Kompatibilität, sondern auch über einen deutlich erweiterten Ein-
satzbereich verfügt. Es wurde bereits mehrfach mit Erfolg für die Routine-
arbeit herangezogen (z.B. BUCH 1990 - Gattung Iris, KOHLEE 1989 - meh-
rere Poaceen-Gattungen) sowie seit 1989 in karyologischen Kursen einge-
setzt.
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Interessenten können das vollständige Programm gegen eine geringe
Gebühr erhalten; Anfragen und Optionen sollten an Dr. SAUER gerichtet
werden.
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