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Экологическая ситуация на большей части территории Республики Бела
русь в постчернобыльский период характеризуется наличием низкодозовой ра
диации и вредных факторов техногенной природы. Это свидетельствует о том, 
что значительная часть населения постоянно испытывает достаточно сильное 
мутагенное давление сочетанного типа. Хроническое воздействие данных фак
торов может оказать критическое генотоксичное влияние на генетический статус 
человеческой популяции в республике, в частности, в форме резкого увеличе
ния частоты и тяжести генетических (врожденные пороки развития, пренаталь
ная гибель, нарушение репродуктивности, стерильность) и онкологических за
болеваний.

В настоящее время общепризнанным является факт, что формирующаяся в 
результате хронического воздействия генотоксичных факторов генетическая не
стабильность ведет не только к новообразованиям, но может быть также ответ
ственна и за ряд ее отдаленных феноменов, реализующихся на организменном  
уровне [1-5].

Анализ процесса малигнизации клеток и дальнейшей опухолевой прогрес
сии показывает, что они тесно связаны с реорганизацией генома, который во 
многих случаях выражается структурными или численными аберрациями хро
мосом и изменениями их отдельных областей. В настоящее время известны мно
гочисленные примеры хромосомны х перестроек, которые либо обусловливают 
предрасположенность к развитию онкологических заболеваний, либо могут яв
ляться прямой причиной злокачественной трансформации [4] . Опухолевая про
грессия также часто связана с появлением клеточных клонов, несущ их новые 
хромосомны е перестройки и отличающихся от исходного штамма целым рядом  
признаков, имеющ их непосредственное значение для прогнозирования развития 
заболевания и выбора оптимальной стратегии лечения [5].

Коварность хронического воздействия малых доз радиации заключается 
еще и в ее трудно прогнозируемом развитии, так как в этом случае основную  
роль начинают играть стохастические процессы и возможные последствия ее 
воздействия на организм человека определяются характером и местом распреде
ления энергий в каком-то критическом, наиболее уязвимом микрообъеме (т. е. в 
ядре отдельной клетки или даже в его части) [6, 7]. Причем, если при воздейст
вии высоких доз индивидуальные особенности организма (радиочувствитель
ность, активность репарационных систем, функциональное состояние всего ор
ганизма и отдельных его систем и органов) не играют сколь-нибудь сущ ествен
ной роли, то по мере снижения дозовых нагрузок их значение возрастает и в об 
ласти малых доз индивидуальное функциональное состояние, возраст, радио-
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чувствительность, могут стать определяющими для генетических и соматиче
ских изменений.

В этой связи только долговременный широкомасштабный цитогенетиче
ский мониторинг на популяционном уровне по всей территории республики, 
необходимость осуществления которого обоснована нами в работах [8, 9], может 
обеспечить определение достоверной коллективной дозы населения и в то же 
время на индивидуальном -  дать реальную оценку повреждающ их факторов, что 
является сущ ественно важным для выявления индивидуумов цитогенетического 
и онкологического рисков и прогнозировании возможных последствий как 
хронического радиационного воздействия, так и сочетанных мутагенных 
факторов в целом.

Несмотря на многообразие методов цитогенетической диагностики (биодо
зиметрии), общепризнанным и официально утвержденным ВОЗ (1985, 1986) и 
М АГАТЭ (1992) является только классический цитогенетический метод, осн о
ванный на учете специфических хромосомны х аберраций в лимфоцитах перифе
рической крови.

В настоящее время классический цитогенетический метод представляет со 
бой основной инструмент отслеживания состояния генома человека в активно 
меняющихся экологических условиях. Однако в связи с необходимостью  анали
за и систематизации информации большого количества цитогенетических пре
паратов и трудоемкостью их анализа, особенно в случае оценки числовых абер
раций (анализ до 5 0 0 -1 0 0 0  метафаз на одного пациента, эффективная реализа
ция цитогенетического метода в рамках широкомасштабного цитогенетического 
мониторинга требует использования специальных высокоскоростных программ
но-аппаратных алгоритмов обработки хромосомны х биопрепаратов.

В результате выполненных нами работ [8, 10-12] впервые в Республике 
Беларусь осущ ествлена разработка компьютерного цитогенетического комплек
са («Х ромосома-01»). Прибор ориентирован на быструю обработку больших 
объемов цитогенетической информации (морфометрический анализ хромосом и 
микроядер клеток человека) и предназначен для использования в качестве базо
вых региональных станций создаваемой общереспубликанской сети компьютер
ного цитогенетического мониторинга.

Комплекс «Хромосома» обеспечивает: автоматизированную оценку и диф
ференциальный учет всех основных типов аберраций хромосом, включая коль
цевые и дицентрические хромосомы, являющиеся маркерами радиационного 
воздействия, кариотипирование хромосом по Денверской классификации, эф 
фективное сжатие, архивацию и передачу цитогенетической информации; стати
стическую обработку и анализ результатов мониторинга, установление корреля
ционных связей между частотой цитогенетических аномалий и радиационно
экологическим состоянием территорий, социальным статусом, возрастом и о б 
щим состоянием здоровья обследуемы х, наряду с цитогенетической диагности
кой вести и цитологические исследования с созданием компьютерной базы дан
ных соматических тканей лиц с наследственной, врожденной и онкологической  
патологией, объединение ряда базовых региональных станций «Хромосома» в 
единую  общ ереспубликанскую телекоммуникационную сеть цитогенетического
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мониторинга с созданием общ ей компьютерной цитогенетической и цитологи
ческой базы данных.

Одной из основных задач при разработке комплекса «Х ромосома» для 
обеспечения возможности создания на его базе общереспубликанской сети цито
генетического мониторинга была необходимость разработки скоростных алго
ритмов анализа морфометрических параметров хромосомного набора (длины  
плеч хромосомы, положение центромеры, центромерны й и плечевой индексы  
и т. д .) с учетом особенностей отечественных хромосомны х биопрепаратов. Это 
связано с тем, что методы оценки и реконструкции поглощенных биологических 
доз основываются на анализе структурных и числовых аберраций хромосом че
ловека, которые могут быть обнаружены именно морфометрическими методами  
[8, 13, 14].

Известные и доступные нам для тестирования программно-аппаратные ал
горитмы современных систем автоматизированного анализа хромосом челове
ка, такие как Karyo 3.1 (фирма «ВидеоТест», С.-Петербург), KaryoService (раз
работка М ИФИ), Lucia Karyo (Чехия), используют упрощенный подход к анали
зу, основанный на определении только средней линии хромосомы и положения 
центромеры (теломеры и длины отдельных плеч хромосомы не определяются). 
Такая методика применима для анализа специально приготовленных цитогене
тических препаратов, где у  отдельных хромосом сестринские хроматиды не раз
делены [15]. В случае же, когда сестринские хроматиды достаточно сильно рас
ходятся (а именно эта ситуация наиболее характерна для отечественных препа
ратов), данная методика приводит к многочисленным грубым ошибкам класси
фикации хромосом. В связи с этим возникла необходимость в разработке эффек
тивных программно-аппаратных алгоритмов, ориентированных на специфику 
применения в отечественной практике компьютерного цитогенетического мони
торинга.

В общ ем виде процедура компьютерного автоматизированного анализа 
хромосом человека может быть представлена в виде следую щ их основных бло
ков: блока выделения изолированных объектов и определения их внешних кон
туров (блока сегментации); блока индентификации хромосом и определения ха
рактерных точек хромосомы, таких как центромера и теломеры; блока измере
ния морфометрических и фотометрических параметров хромосом; блока клас
сификации хромосом на основе измеренных параметров в соответствии с Д ен
верской международной классификацией [16].

В данной работе приводим краткое описание одной из частей разработан
ного нами скоростного алгоритма анализа хромосом, а именно блока сегмента
ции изображения, во многом определяющ его эффективность и быстродействие 
комплекса «Хромосома».

И сходные предпосылки: цифровой образ микроизображения (метафазной 
пластинки) хромосомного биопрепарата и записан в памяти компьютера. Это 
цифровое изображение представляет собой прямоугольную многоэлементную  
матрицу, каждый элемент которой (отдельный пиксель) соответствует точке 
изображения определенной оптической плотности препарата. И зображение счи-
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таем монохромным, то есть каждому пикселю ставится в соответствие число, 
пропорциональное яркости данной точки изображения.

Так как изображение метафазной пластинки представляет собой  совокуп
ность темных объектов на светлом фоне, то признаком принадлежности некото
рой точки изображения объекту является малое (ниже некоторого фиксирован
ного порога) значение яркости этой точки. В соответствии с выбранным уровнем  
порога множество точек изображения разбивается на два подмножества: под
множество точек, принадлежащих объектам, и подмножество точек, принадле
жащих фону. Задача сегментации состоит в разбиении первого подмножества на 
отдельные объекты и кодирование геометрических форм этих объектов в у д о б 
ном для дальнейшего анализа виде. Учитывая специфику изображений метафаз
ных пластинок -  наличие слипшихся, перекрывающихся и т. д. объектов -  сле
дует отметить достаточно жесткое требование к алгоритму сегментации, заклю
чающееся в том, что алгоритм долж ен разделять объекты лю бой сколь угодно  
сложной формы.

В основу разработанного алгоритма сегментации, приведенного ниже, были 
положены следующие критерии построения максимально быстрого алгоритма:

1. Алгоритм должен протестировать на принадлежность объектам каждую  
точку изображения, причем обращаться к одной и той ж е точке минимальное 
число раз (в идеальном случае один раз).

2. При анализе изображения алгоритм должен использовать естественную  
последовательность расположения пикселей в памяти компьютера, то есть вы
полнять построчный анализ изображения.

3. Кодирование формы выделенных объектов должно производиться в тер
минах дискретных изображений, то есть не следует использовать характеристи
ки, которые применяются для описания непрерывных кривых, например, кри
визна дуги.

Соблюдение этих критериев обеспечило разработку алгоритма, у  которого 
минимизировано число обращений к оперативной памяти и количество расчет
ных операций, что эквивалентно максимизации быстродействия. Основными 
элементами, которыми оперирует алгоритм, являются хорда, сегмент, объект, 
дискретный вектор и векторный контур.

Х орда -  это непрерывная часть строки изображения, принадлежащая неко
торому объекту. Она однозначно определяется двумя точками (левой и правой) 
или четырьмя целыми числами (их координатами).

Сегмент -  это совокупность последовательно перекрывающихся хорд, при
чем в одной строке изображения сегменту может принадлежать только одна 
хорда. Перекрывающимися хордами называются хорды, расположенные в со 
седних строках, проекции которых на ось X  перекрываются (рис. 1). Кроме то
го, два сегмента, содержащ ие хорды из одной строки, не должны содержать пе
рекрывающихся хорд (рис. 2).
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Перекрывающиеся хорды Неперекрывающиеся хорды

Рис. 1. Х о р д ы

Объектом будем называть совокупность связанных сегментов. Сегменты 
называются связанными, если последняя хорда одного сегмента перекрывается 
с первой хордой другого или наоборот. Например, у объекта, изображенного на 
рис. 2, сегмент 1 связан с сегментами 2 и 3, сегмент 3 связан с сегментами 4 и 5 
и т. д. Очевидно, что список связанных сегментов однозначно характеризует от
дельный объект изображения и содержит полную информацию о его форме. Од
нако, как показывает анализ, описание объекта на основе списка сегментов явля
ется неудобным в задачах классификации объектов по их форме. Более прием
лемым следует признать описание формы, основанное на построении контуров 
объектов.

Контуром, как известно, называется множество внешних точек плоского 
объекта. В нашем случае контур представляет собой последовательность дис
кретных пикселей изображения, расположенных на краю объекта. В связи с этим 
оказалось удобным ввести понятия дискретного вектора и векторного контура.

Дискретный вектор, как и обычный вектор на плоскости, характеризуется 
направлением (углом азимута) и длиной с той лишь разницей, что азимут дис
кретного вектора может принимать восемь фиксированных значений, условно 
обозначенных от 0 до 7 (рис. 3, а ) ,  и длина его должна быть кратна размеру пик
селя в соответствующем направлении.
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Рис. 3. Д и с к р е т н ы е  в е к т о р ы
Следовательно, дискретный вектор всегда направлен либо вдоль сетки рас

тра, либо по диагонали, а его начало и конец расположены в центрах пикселей 
(рис. 3, б ) .

Понятие дискретного вектора оказывается весьма удобным для описания 
контура плоской фигуры дискретного изображения. Для этой цели нами введен 
еще один объект -  векторный контур, определяемый как последовательность 
дискретных векторов, расположенных на пикселях контура объекта, при этом 
начало одного вектора совпадает с концом предыдущего, а точками стыковки 
векторов являются пиксели, в которых контур изменяет свое направление (рис.
4). Таким образом, векторный контур однозначно определяет контур объекта и 
обеспечивает достаточно компактную его кодировку в терминах дискретного 
изображения. Похожая процедура кодирования контура была предложена в ра
боте [17], но в ней использовались лишь дискретные векторы единичной длины, 
что в данном случае снижает эффективность алгоритма.
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