
现代食品科技                                           Modern Food Science and Technology	                                               2024, Vol.40, No.6

 252 

利用基于Python/RGB模块的DNA电泳图像

分析方法检测绵羊血浆中羊源性成分
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摘要：该文探究了运用 Python 处理食品中 DNA 分子量与含量测定的新方法，建立了 DNA 凝胶图像分析方法。

将不同分子量的 DNA Marker 与 DNA 标准样品进行琼脂糖凝胶电泳并拍照，利用自行开发 Python 程序分析凝胶图，对

图像进行灰度图转换、高斯模糊、图像阈值化、轮廓检测的图像优化步骤，探究了轮廓平均值法、轮廓中线法、全局

数据平均法、全局数据积分法反映出 DNA 浓度与 RGB 数值间的线性关系，选取最优处理方法，通过读取像素迁移距

离、RGB- 灰度、RGB- 向量、RGB- 亮度进行 DNA 分子量与含量的测定实验，建立一种基于 Python/RGB 色彩体系的

DNA 凝胶电泳中分子量与含量的分析方法。检测结果误差较小，证明了 Python/RGB 的 DNA 分子量与含量分析方法的

可行性，同时将该文所构建的凝胶图像分析方法应用于绵羊血浆中羊源性成分检测，结果显示所得目的蛋白为 296 bp，

而用 DNA 检测法得出样品中片段大小为 294 bp，误差为 0.99%，有望构建一种肉类源性成分检测的新方法。
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在食品生物化学实验教学中，包括了电泳实

验的教学内容 [ 脱氧核糖核酸（Deoxyribonucleic 
Acid，DNA）电泳与蛋白电泳 ]。利用电泳实验鉴

别食品中的羊源性成分，是一个常规的检测项目  [1]  ，

是食品生物化学实验教学的重要部分。

凝胶电泳实验可以检测核酸和蛋白的分子量与

样品含量  [2]  。核酸、蛋白等生物大分子大多含有阳

离子和阴离子基团，当他们分散在溶液中时，其净

电荷取决于介质中的氢离子浓度或与其他大分子的

相互作用。在电场中。带点颗粒向阴极或者阳极迁

移，其迁移方向取决于颗粒的带电性质。由于单位

时间内的迁移距离与呈显著的相关性，因此通过测

定同分子量的标准物的迁移距离，可以得到分子量

与迁移距离的相关性，从而测出待测样品的分子量。

此外，条带的亮度与样品的上样量呈正相关，因此

通过检测不同上样量的标准物条带的亮度，可以得

到条带亮度与上样量之间的关系，从而进一步测出

待测样品的上样量。目前，biorad 等凝胶成像系统

均有配套的成像分析软件。开发一个简易、免费的

凝胶成像分析软件，在教授传统食品生化实验的过

程的同时教授 Python 编程的知识是一个有意思的

课题。Python 是目前在实验科学上应用广泛的简单

易学的编程语言。利用 Python 的 numpy、skimage
等模块实现凝胶图像分析  [3]  ，通过自建软件，分析

条带迁移距离和 DNA 分子量的关系，分析条带红

绿蓝颜色表示法（Red Green Blue, RGB）亮度数

据与 DNA 含量的关系；由此开发出基于 RGB 色

彩体系的 DNA 分子量与含量检测方法  [4]  ，实现

DNA 的分子量分析和含量测定，可望构建凝胶成

像软件。

近年来，肉制品的消费量日益增长，一些不法

分子为了牟利，在羊肉中掺加其他肉类，以假充真，

以次充好。目前，以 DNA 为基础的检测方法是最

常用方法，其利用羊特异性线粒体 DNA 片段设计

引物，通过取血液 / 细胞 / 组织基因组 DNA 提取试

剂盒说明书提取羊的 DNA 后进行 PCR 扩增，DNA
凝胶电泳后进行产物鉴定，鉴定在 295 bp 是否含有

羊源性目的 DNA 片段。以此鉴别其是否为羊肉制

品。利用本课题自行研发的 Python/RGB 的 DNA 分

子量与含量分析方法，建立一种结合 PCR 进行羊源

性成分检测的新方法，为保护市场公平销售体制提

供技术保障，也更好的为食品监管部门提供技术上

的支持。

本课题的研究亮点主要在于：（1）从经典的分

子生物学实验出发，探索这些经典实验的新的实验

数据处理模式和检测方法；（2）利用课题组前期在

基于 Python 的 RGB 彩色分析  [5]  模块的基础上，进

一步建立 DNA 电泳凝胶的分析方法，探索 Python
编程语言在实验生物学领域的应用前景；（3）把实

验生物学与计算机编程知识有机结合，利用计算机

编程技术解决实际问题。

1  材料与方法

1.1  原料  

5*Load buffer，购于万昊生物；DNA 标准样

Abstract: A novel method for determining the molecular weight and content of  DNA in foods was developed using 

Python, and an image analysis method for DNA gels was established. Agarose gel electrophoresis was performed using DNA 

markers of different molecular weights and DNA standard samples, and gel images were captured for analysis with a self-

developed Python program. Image optimization was then performed using grayscale image conversion, Gaussian blurring, 

image thresholding, and contour detection, and the linear relationship between DNA concentration and RGB value was 

explored using the contour average, contour centerline, global data average, and global data integration methods, and the 

optimal processing method was selected. Pixel migration distance, RGB-grayscale value, RGB-vector, and RGB-brightness 

were used to determine the molecular weight and DNA content. A method for analyzing the molecular weight and content in 

DNA gel electrophoresis was established based on the Python/RGB color system. The relatively small error in the detection 

results demonstrates the feasibility of using Python/RGB to obtain information about DNA molecular weight and analyze 

content. Application of the gel image analysis method to detect sheep-derived components in the sheep plasma indicated 296 

bp of the target protein, while 294 bp was obtained using the DNA detection method, indicating an error of only 0.99%. The 

results therefore indicate that the method may serve as a novel means of detecting meat-derived components.

Key words: DNA gel electrophoresis; DNA molecular weight; DNA content; Python
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品、DS 10000 DNA marker、DS 15000 DNA marker、
Marker 2，购于东盛生物；琼脂糖，购于 Biowes ；
Gold view，购于源叶生物；50×TAE，购于 Biosharp ；

绵羊血浆、血清 / 血浆游离 DNA 提取试剂盒。

1.2  主要仪器设备

WFH-203C 暗箱式四用紫外分析仪，上海精科

实业有限公司；A200 基因扩增仪，杭州朗基科学仪

器有限公司；DF-101S 集热式恒温加热磁力搅拌器，

上海力辰邦西仪器科技有限公司。

1.3  试验方法 

1.3.1 模块设计

1.3.1.1 图像处理

使用 OpenCV 库中的 cv2.imread( ) 函数读取原

始图像。对图像进行灰度图转换，图像锐化的工作，

使用 cv2.GaussianBlur( ) 函数进行高斯模糊操作，

用于去除图像中的噪声。随后使用 cv2.normalize( )
函数进行直方图归一化，使图像的对比度增强，再

使用 cv2.threshold( ) 函数进行图像阈值化工作，此

操作是为了后续的轮廓检测做准备。

1.3.1.2 轮廓检测

导入 Opencv 的包，使用 cv2.findContours( ) 函
数进行轮廓检测。识别并标记出 DNA 跑胶条带的

轮廓，并采用四种统计方法：轮廓平均法，轮廓中

线法，全局平均法，全局积分法。轮廓平均法是将

轮廓上所有的坐标点上的 RGB 值求平均；轮廓中线

法是将取出检测出的轮廓的中线坐标点的 RGB 值

求平均；全局平均法是取轮廓内所有像素点坐标，

计算 RGB 值求平均；全局积分法是取轮廓内所有像

素点坐标，计算由 RGB 均值得出的亮度，再乘于

其轮廓面积。

1.3.1.3 聚类算法分  
聚类算法只在全局平均法以及全局积分法使用

到。将收集到轮廓内的所有坐标点进行 K 均值聚类

算法分类，根据图像中条带的数量分类成相应的聚

类。并使用 .labels_ 方法提取标签以方便进行 RGB
计算。

1.3.1.4 计算亮度并画图  
根据格拉斯曼定律  [20]  ，将得出的 RGB 均值以

RGB 亮度 0.3R+0.6G+0.1B 的公式计算其亮度值。

将每一个条带的亮度值加入到一个列表里，使用

Matplotlib 模块进行绘图，查看绘图的效果。得出

的亮度列表同样会生成一份 csv 表，存储浓度与亮

度的数值。

1.3.1.5 线性回归分析  
对数据结果进行线性回归分析，得到模型的截

距以及回归系数，并利用生成的数据结果画出线性

回归图像。

1.3.2 DNA分子量分析方法

选用不同分子量的 Marker、DNA 标准品并选

择对应的最适浓度凝胶以及条件，进行凝胶电泳，

将电泳后的凝胶在凝胶成像系统或紫外分析仪下拍

照，照片用于接下来实验做分子量分析。

1.3.3 DNA含量分析方法

选用不同分子量 DNA 样品，将其按照浓度梯

度进行稀释，与 DNA Marker 一同按顺序上样。将

电泳后的凝胶置于凝胶成像系统拍照，照片用于接

下来实验做 DNA 定量分析。

1.3.4 绵羊血浆DNA的提取及分子量和含量分析

利用购买的血清 / 血浆游离 DNA 提取试剂盒，

提取绵羊血浆中的 DNA，并进行 PCR 扩增验证。

将提取好的 DNA 在 -20 ℃下冷冻保存。

1.4 数据分析

本实验通过自行建立的 Python/RGB 模块对电

泳得到的凝胶进行 DNA 分子量与含量的分析；在

DNA 分子量的分析方法中，选用了不同分子量的

DNA Marker 样品得到的凝胶绘制标准曲线并分析

数据来确定误差范围，再通过测定已知分子量样品；

在 DNA 含量的分析方法中，通过分析样品的标准

曲线拟合程度来确定选取最优处理方法。再通过所

选取的方法进行标曲曲线的绘制，最终测定绵羊血

浆中羊源性成分来验证方法的可靠性。建立一种基

于 Python/RGB 色彩体系的 DNA 凝胶电泳中分子量

与含量的分析方法

2  结果与讨论

2.1 基于Python的DNA样品分子量分析研究

2.1.1 DNA Marker标准曲线的绘制

本课题首先以三种 marker（DS 10000 DNA 
marker、DS 15000 DNA marker、Marker 2） 研 究

对象，考察像素迁移距离与 DNA 分子量的关系。

将 DS 10000 DNA Marker、DS 15000 DNA marker、
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Marker 2 的电泳凝胶分析图，分别用 imganal.py 程

序读取每个条带中间点的像素值。并以像数迁移距

离的倒数为 X 轴，DNA Marker 中各条带分子量为

Y 轴，制作曲线，并作线性回归分析。结果如表 1
显示，所得的三种样品的 DNA 凝胶分析图中，像

素迁移距离的倒数与 DNA Marker（DS 10000 DNA 
marker、DS 15000 DNA marker、Marker 2）中各条带

分子量线性关系良好，且拟合系数 R2 分别为 0.979 5、
0.972 2、0.997 9。

表 1  DNA待测样品误差分析

Table 1 Error analysis of the DNA sample to be tested

样品
DS 10000 

DNA marker
DS 15000 

DNA marker Marker 2

标准
曲线

y=3E+6x-3 348.5 y=4E+6x-5 700.1 y=1E+6x-847.97

R2 0.979 5 0.972 2 0.997 9

2.1.2 DNA分子量测定的误差分析

选用分子量为 1 000、2 000、4 000、10 000 bp 
DNA 标准品为待测样品，并使用 10 000 bp 的 DNA 
Marker 为标准品。每个待测样品做四组平行实验，

取平均值作为实验最后结果。对得到的数据进行误

差分析，结果如表 2 显示，各待测样品误差较小，

表明本方法准确度良好。

表 2  DNA待测样品误差分析

Table 2 Error analysis of DNA samples to be tested

待测样品分子量 /bp 实测分子量 /bp 误差 /%

1 000 962 3.78

2 000 2 122 6.11

4 000 4 278 6.96

10 000 9 585 4.15

2.2 基于Python与RGB色彩体系的DNA含量
分析方法研究

2.2.1 图像预处理方法的优化

以上样量为 30、40、50、60、70 ng 的待测样

品所得的 DNA 电泳图为研究对象进行图像预处理。

对图像只进行灰度图转换、高斯模糊  [6]  、图像阈值化、

轮廓检测的步骤。结果如图 1 显示，发现轮廓检测

不能很好地识别图像中较暗的部分。需要对图像进

行直方图规定化以增强整体图像的对比度。

使用分子量为 9 415 bp 样品的条带图像作例子，

由图 2 可知，优化前，对于上样量＞60 ng 的样品，

轮廓选取相对成功，而对于含量＜60 ng 的样品，

轮廓选取效果不佳。优化后的图像在不同上样量下，

都可以准确识别出条带的轮廓。

图 1 分子量分别为 9 415 bp、5 220 bp 的待测样品的

凝胶电泳图

Fig.1 Gel electrophoresis of the samples with molecular 

weights of 9 415 bp and 5 220 bp respectively

图 2 优化前后的分子量为 9 415 bp 样品的轮廓选取效果

Fig.2 Contour selection effect of sample with molecular 

weight of 9 415 bp before and after optimization

2.2.2 轮廓中数据统计方法的优化

轮廓平均值法  [7]  （图 3a）是取条带中的轮廓坐

标作 RGB 计算后取平均，通过 cv2.findContours( )
函数来直接取得轮廓坐标作 RGB 计算。该方法的

R2 为 0.62，不能很好的反映 DNA 浓度与 RGB 数值

间的线性关系。

图 3 三种不同方法分别取得的分子量为 9 415 bp 样品

的坐标点

Fig.3 Coordinate points of samples with a molecular weight 

of 9 415 bp obtained by three different methods

轮廓中线平均值法（图 3b）是取条带中的中

线坐标点作 RGB 计算取平均，通过对条带图像轮

廓检测中最大与最小的 y 轴坐标作相减除二的计

算，来取得条带图像中的中线坐标。该方法的 R2

为 0.96，能够很好的反映 DNA 浓度与 RGB 数值

间的线性关系。

全局数据平均值法（图 3c）是通过取图像中所

有像素点坐标，作 K 均值聚类算法分类出各个条

带的像素密集的区域再作 RGB 值计算后取平均值。
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该方法的 R2 为 0.97，能够很好的反映 DNA 浓度与

RGB 数值间的线性关系。

图 4 全局统计法和轮廓统计法表示分子量为 9 415 bp

样品的亮度与浓度的关系

Fig.4 The global statistical method and the contour statistical 

method express the relationship between brightness and 

concentration of samples with a molecular weight of 9 415 bp 

全局数据积分法（图 3c）是通过取图像中所有

像素点坐标，作 K 均值聚类算法分类出各个条带的

像素密集的区域再作 RGB 值计算后取平均值后与

像素点数量值相乘。该方法的 R2 为 0.19，不能很好

的反映 DNA 浓度与 RGB 数值间的线性关系。

如图 4，对以上统计方法的比较中发现，使用

全局数据平均值法的统计方法得出的结果最优最

好，轮廓中线平均值法较优，轮廓平均值法与全局

数据平均法效果较差。因此，在对条带进行分析时，

应首先使用轮廓中线平均值法来初步查看折线的

分布，再使用全局数据平均值法来得出精确的数

据结果。

2.2.3 线性回归方式的优化

如图 5，对 2.2.2 得出的最优的数据统计方法的

基础上对上样量为 30~70 ng 且分子量为 10 000 bp
的 DNA 样品作线性回归分析。得出的线性回归结

果：Y=1.176X+107.114 公式，R2=0.954 9。

图 5 上样量分别为 30、40、50、60、70 ng 的 DNA Marker

的凝胶电泳图

Fig.5 Gel electrophoresis maps of DNA markers with loading 

amounts of 30, 40, 50, 60 and 70 ng respectively

图 6 对分子量为 10 000 bp 的 Marker 数据作线性

回归分析结果

Fig.6 Linear regression analysis results of Marker data with 

molecular weight of 10 000 bp
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2.2.4 RGB数据的表征指标的探究

在 2.2.3 中得出最优的线性回归的基础上，选

择分子量为 10 000 bp 的 DNA 样品为研究对象，考

察 RGB- 灰度、RGB- 亮度、RGB- 向量值等不同指

标值与 DNA 样品上样量之间的关系，模型的评价

标准是 R2。具体公式为：

RGB- 灰度=0.3R+0.59G+0.11B +0.5                      （1）
RGB- 亮度=0.3R+0.6G+0.1B                           （2）

RGB- 向量值 = R2+G2+B2                              （3）
对三种数据表征指标进行计算得到结果如下：

表 3  数据表征指标与R2的关系

Table 3 Relationship between data characterization 
indexes and R2

数据表征指标 R2

RGB 灰度 0.975 5

RGB 亮度 0.975 8

RGB 向量 0.946 6

根据表 3 可知，这三种 RGB 数据表征指标的

差异性不大。

2.2.5 不同分子量的DNA标准品的定量分析统计

效果的探究

在前述章节所得的最优分析方法的基础上，探

究 marker 中 4 000、7 000、10 000 bp 三种分子量的

DNA 条带的分析统计效果。分别对右边的 4 000、
7 000、10 000 bp 的 marker 进行数据分析，结果如

表 4，最终得出的线性回归图对各个点能较好地拟

合，模型的泛化能力良好。

表 4  DNA marker的4 000、7 000、10 000 bp条

带线性回归情况

Table 4 Linear regression of 4 000, 7 000 and 10 000 bp 
bands of DNA marker

marker 的分子量 /bp R2 回归方程

4 000 0.972 8 Y=0.920 1x+132.75

7 000 0.931 8 Y=0.955 1x+141.14

10 000 0.954 8 Y=1.176x+107.114

2.2.6 不同分子量的DNA待测样品的含量分析结

果探究

利用本课题所建立的 DNA 定量分析方法，分

析 9 415 bp 分子量的 DNA 待测样品的含量。选用

亮度值作为数据表征指标来考察本方法的准确性。

如图 7，选取上样量为 30 ng、60 ng 的样品进行验证，

并使用 10 000 bp 的 marker 作为标准物，探究本测

试方法的误差情况。结果如表 5，对得到的数据计

算其误差分别得到 3% 与 7.5%，表明本课题组所建

立的 DNA 定量分析方法准确度良好。

图 7 分子量为 9 415 bp 的 DNA 待测样品的凝胶电泳图

Fig.7 Gel electrophoresis of DNA samples with molecular 

weight of 9 415 bp

表 5  分子量为9 415 bp的DNA待测样品实测含量与理论产量

Table 5 Measured content and theoretical yield of DNA 
samples with molecular weight of 9 415 bp

理论含量 /ng RGB 亮度值 实测 DNA 含量 /ng

30 143.5 31.0

60 182.7 64.5

2.3 基于Python与RGB方法检测绵羊血浆成
分中的羊源性成分

对提取出的绵羊 DNA 进行琼脂糖电泳，选

取平均值和 Maker 2 标准曲线进行分析。根据

DNA 检测法   [8]  检测得羊源性成分 DNA 片段大小

为 294 bp。结果如图 8 显示，而实测样品中片段大

小为 296 bp，误差为 0.99%。

图 8 分子量为 294 bp 样品 PCR 的凝胶电泳图

Fig.8 Gel electrophoresis of PCR with molecular weight 

294 bp sample
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2.4 方法评价

2.4.1 基于Python DNA分子量分析法与凝胶电泳

图像分析系统的比较

数字图像处理技术在植物学  [9]  、医学  [10]  、分子

生物学等理工科领域，提供了高效和高质量的检

测  [11-17]  。本研究分析 DNA 分子量的原理如下：（1）
DNA 在高于其等电点的溶液中带负电，在电泳过程

中，DNA 向阳极移动，其迁移速率与分子量成反相

关，因此通过测定不同分子量的标准 DNA 样品在

凝胶中的迁移距离，可测算得到分子量与迁移距离

间的关系公式，通过把待测样品的迁移距离带入以

上相关关系公式，可得到待测样品的分子量，而在

凝胶途中，样品的迁移距离可以通过计算凝胶上样

口至电泳后条带的位置得到。传统的凝胶电泳分析

仪的主要工作过程是  [18,19]  ：以高分辨率激光扫描仪

或照相机拍摄的相片作为输入源，通过相应的专业

图像处理方法对其进行优化，完成对图像的分析，

从而可测定出相对分子量等，在此过程中，图像的

截取容易受到外界环境的干扰，影响分析结果。在

系统的图像处理软件方面，bio-Rad 等凝胶成像设

备的价格较高，难以满足国内小型实验室的要求。

而本方法仅需一张照片，在 Python 程序下读取像素

值即可进行分析，不仅成本低，而且使用方便快捷，

操作简单。

2.4.2 基于Python DNA含量分析法与紫外分光光

度法、qRT-PCR测定方法的比较

对于本文研究的基于 Python/RGB DNA 含量分

析法与紫外分光光度法  [20]  、qRT-PCR  [21-23]  测定方法

的比较，相比较可知，两种方法都能较快速的检测

出样品 DNA 含量，但是紫外分光光度法准确度和

灵敏度较低，受 DNA 纯度影响较大，受溶剂组成

影响因素较大，稳定性不高，qRT-PCR 测定方法部

分试剂属于有毒物  [24]  ，若处理不当则对实验员及环

境影响较大，且仪器昂贵，对实验员技术要求较高。

本方法不仅检测速度比前两种更快，更简易，而且

适用性范围广泛，对环境污染较小。因此在追求快

速检测的测定中，基于 Python DNA 含量分析法更

具有优势。

2.4.3 基于Python DNA含量分析法检测食品中羊

源性成分的结果分析

通过 DNA 试剂盒提取绵羊血浆中的 DNA 进行

PCR 扩增后凝胶电泳，运用本法对 DNA 凝胶电泳

图进行分析，结果显示所得目的蛋白为 296 bp，而

用 DNA 检测法得出样品中片段大小为 294 bp，误

差为 0.99% ；而较为常用的实时荧光定性 PCR 法误

差率为 1%，相比证明本法能完成绵羊血浆 DNA 提

取物中动物源性成分的测定，以此为基础可以通过

检测其他动物源性来鉴定肉制品中是否存在有掺杂

情况。同时有着快速、准确、灵敏度高、成本较低、

无污染等优点，对于食品监管部门来说，此法是提

供一种新型检测 PCR 产物羊源性产物的方法；对于

实验人员而言，此法简便快捷，使用试剂安全无污

染，极大保护了实验人员人身安全；对于肉制品市

场来说，此法不但可以更好地保护了消费者的利益，

更可以促进食品安全市场准入制度的规范化。

3  结论

本文主要利用 Python/RGB 颜色模式对 DNA 的

定量分析，通过对其分析方法与测试条件的优化，

在此条件的基础上，探究此方法的准确度，重复性。

通过优化图像预处理方法、优化轮廓中数据统计方

法，对电泳图处理进行优化。探究了 RGB 数据的

表征指标；线性回归方式；不同分子量的 DNA 标准

品的定量分析统计效果；不同分子量的 DNA 待测样

品的定量分析结果从而达到探索最佳分析方法与测

试条件的方法。本研究从经典的分子生物学实验出

发，尝试同时教授学生分子生物学实验以及 Python
的编程基础，具有一定的创新性。
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