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(57)【特許請求の範囲】
【請求項１】
　変数軸と強度軸とを有する複数のスペクトル特性における波形データからピークを抽出
するピーク抽出方法であって、
　それぞれの前記スペクトル特性の単一の波形データ中の点に対して、該点が前記変数軸
上においてピークの近傍であるか否かを推定し、ピークの近傍であると推定された連続す
る点の集合をピーク領域とする処理を、パラメータであって該パラメータの値を複数通り
変化させることによって前記ピーク領域が変化するパラメータに基づいて行うことにより
値を複数通り変化させた前記パラメータのそれぞれに対して異なるピーク領域を求めるス
テップと、
　前記パラメータにより求められた前記ピーク領域の包含関係を求め、該包含関係を有す
る数の多少に基づいてピーク領域の第１の信頼度を付与するステップと、
　前記単一の波形データを複数用意し、該複数の波形データによる複数の前記第１の信頼
度に基づいて前記変数軸上における第２の信頼度を求めるステップと、
　該第２の信頼度に基づいてグループ化範囲を決定し、前記単一波形データにおいてピー
ク領域内における前記強度軸上の最大点として求められるピークの頂点の群のうち前記グ
ループ化範囲内に存在する前記ピークの頂点の群を１つのグループとしてグループ化する
ステップと
を有することを特徴とするピーク抽出方法。
【請求項２】
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　前記ピークの近傍であるか否かを推定するステップは、波形データ中の点Ａを画定し、
該点Ａに対して前記変数軸において探索方向に存在する点Ｂを、前記探索方向であって前
記点Ａの前記変数軸における変数の減少する減少方向に順次探索するステップと、該点Ａ
の前記変数軸における変数の増加する増加方向に順次探索するステップと、を含み、
　前記探索するステップは、前記点Ａに対して探索方向の前記点Ｂが下記のいずれかに該
当する場合に探索終了し、またそのケースを探索終了ケースとし、前記減少方向の探索と
前記増加方向の探索とに関する該探索終了ケースの結果に基づいて前記点Ａがピークの近
傍であるか否かを推定することを特徴とする請求項１に記載のピーク抽出方法。
ケース１：前記点Ｂの前記強度軸座標が上方閾値を上回る。
ケース２：前記点Ｂの前記強度軸座標が下方閾値を下回る。
ケース３：上記のいずれのケースにも当てはまらず、波形データの端部まで到達する。
　但し、前記上方閾値と前記下方閾値とは、前記パラメータに基づいて決められる値であ
る。
【請求項３】
　前記第１の信頼度を付与するステップは、前記ピーク領域からそれを包含するピーク領
域が存在する限り順次ピーク領域を辿り、該辿った回数を信頼度とすることを特徴とする
請求項１又は２に記載のピーク抽出方法。
　但し、辿る場合に複数の経路がある際には、辿った回数が最大の場合の値を信頼度とす
る。
【請求項４】
　前記第２の信頼度を求めるステップは、前記変数軸を複数の区間に区切り、該区間毎の
前記第１の信頼度に基づくピーク密度曲線を生成するステップを含み、
　前記グループ化範囲を決定するステップは、前記ピーク密度曲線とあるしきい値とに基
づいて信頼度のレベルに応じたグループ化範囲を決定するステップを含むことを特徴とす
る請求項１から３までのいずれか１項に記載のピーク抽出方法。
【請求項５】
　前記スペクトル特性は、生体由来分子に起因するスペクトル特性であることを特徴とす
る請求項１から４までのいずれか１項に記載のピーク抽出方法。
【請求項６】
　コンピュータに請求項１から５までのいずれか１項に記載のピーク抽出方法を実行させ
るためのプログラム。
【請求項７】
　変数軸と強度軸とを有する複数のスペクトル特性における波形データを取得する波形デ
ータ取得部と、
　単一波形データにおけるピークを該ピークの信頼度を付して抽出するピーク抽出部と、
　前記ピークの信頼度に基づいて前記ピークをグループ化するグループ化処理部と
を有するピーク抽出装置において、
　前記ピーク抽出部は、それぞれの前記スペクトル特性の単一の波形データ中の点に対し
て、該点が前記変数軸上においてピークの近傍であるか否かを推定し、ピークの近傍であ
ると推定された連続する点の集合をピーク領域とする処理を、パラメータであって該パラ
メータの値を複数通り変化させることによって前記ピーク領域が変化するパラメータに基
づいて行うことにより値を複数通り変化させた前記パラメータのそれぞれに対して異なる
ピーク領域を求め、前記パラメータにより求められた前記ピーク領域の包含関係を求め、
該包含関係を有する数の多少に基づいてピーク領域の第１の信頼度を付与し、前記単一の
波形データを複数用意し、該複数の波形データによる複数の前記第１の信頼度に基づいて
前記変数軸上における第２の信頼度を求め、
　前記グループ化処理部は、前記第２の信頼度に基づいてグループ化範囲を決定し、前記
単一波形データにおいてピーク領域内における前記強度軸上の最大点として求められるピ
ークの頂点の群のうち前記グループ化範囲内に存在する前記ピークの頂点の群を１つのグ
ループとしてグループ化することを特徴とするピーク抽出装置。
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【請求項８】
　さらに、前記グループ化されたピークに含まれるそれぞれのピークの強度の違い又は前
記単一波形データそれぞれの前記グループ化範囲における強度の違いの少なくともいずれ
か一方に基づいて、一つ以上の前記単一波形データからなる波形データ群であって複数の
異なる波形データ群の間の差異を検出する差異検出部を有することを特徴とする請求項７
に記載のピーク抽出装置。
【請求項９】
　生体由来分子に起因するスペクトル特性のピークを抽出することを特徴とする請求項７
又は８に記載のピーク抽出装置。
【発明の詳細な説明】
【技術分野】
【０００１】
　本発明は、電子計算機を用いた情報処理によって、スペクトル特性におけるピークを抽
出する技術に関する。また、ピーク抽出技術を用いた診断装置に関する。飛行時間型質量
分析装置(ＴＯＦ－ＭＳ:time-of-flight Mass Spectrometry)、液体クロマトグラフなど
の質量分析装置を用いて血漿、血清、尿、組織抽出液、髄液などの様々な生体試料を測定
することにより得られる波形データ（以下「波形データ」あるいは「波形」と称する。）
から、その試料に含まれるタンパク質等生体由来分子に対応する「ピーク」部分を、計算
機を用いた情報処理によって抽出する手法および装置に関する。
【背景技術】
【０００２】
　スペクトル特性におけるピークの抽出技術としては種々の技術が提案されている。一般
的なピーク抽出手法では、例えば、ＳＮ比が一定値以上であるなどの条件に基づいて単一
波形からピークを抽出する方法を用いていた（この欄において第１のステップと称する）
。
【０００３】
　例えば由来の異なる単一波形を比較する場合には、第２のステップとして、上記第１の
ステップで異なる単一波形から抽出したピークをグループ化して比較することが必要とな
る場合が多い。この際、第１のステップで抽出された全てのピークは、第２のステップで
あるピークのグループ化処理において全て同等に取り扱われる（特許文献１参照）。
【０００４】
　単一波形から得られたピークを、複数波形間で重ね合わせ、重ね合わせた状態における
隣接する複数波形間のピーク同士がある距離よりも近い位置にある場合には、それらを同
一のピークグループとみなし、同一由来のピークとして特定する処理が行われる。同一の
ピークグループに属する複数のピークについて、一部のピークが他のピークとその強度に
関して十分な差が認められる場合には、そのピークを有する波形に関しては特異性がみら
れることになり、例えば、既知の物質と比較することによってその特異なピークに対応す
る物質を同定することやその特異性が特定の疾患患者に固有のものであればそれを診断に
用いることなどが可能となる。
【０００５】
【特許文献１】特開２００３－３１５３４１号公報
【発明の開示】
【発明が解決しようとする課題】
【０００６】
　しかしながら、上記のピーク抽出方法を用いると、以下のような場合にピーク抽出精度
が低下する可能性がある。
（１） ノイズによる質低下
　単一波形から得られたピークはピークらしいものもノイズのようなものも、次の処理で
あるピークグループ化処理においては全て同等に扱われる。図１５は、上記の一般的な処
理を行ってピーク抽出を行い、次いで、ピークのグループ化を行う手順の例を示す図であ
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る。図１５の左側中段の図に示すようにノイズが有る場合に、ピークのグループ化処理に
おいてこのノイズに起因するピークも１つのピークグループとみなされる。その結果、ノ
イズのみ、或いは、大部分がノイズからなるピークグループが生成され易く、かかるノイ
ズを多く含むピークグループとノイズを多くは含まないピークグループとで区別が付かな
いという問題点がある。
【０００７】
（２） ピーク密集区間での質低下
　もう１つの問題であるピーク密集区間でのピーク抽出の質低下について図１６を参照し
つつ説明を行う。図１６は、上記の一般的な処理を行ってピーク抽出を行い、次いで、ピ
ークのグループ化を行う手順の例を示す図である。
【０００８】
　図１６に示すような細かなピークが密集している区間では、隣接ピークの間隔が狭まっ
ている。そのため、一定の距離以内にあるピークをすべてグループ化する従来の単純なピ
ークグループ化方法では、右図に示すように、結果として多くのピークが同一のグループ
に割り当てられてしまい、各波形から得られたピークの対応付けが正しくなされない。特
にブロードなピーク、即ちピークトップが不明瞭あるいは隣接するピークが重なり合って
いる状態が多くみられる高分子領域においては、ピーク抽出によって得られた結果は図１
６に示すような「細かなピークが密集する」状態である場合が多く、この問題がより生じ
やすい。
【０００９】
　本発明は、上記の問題点に鑑みて、ピーク抽出とグループ化されたピークの対応付けと
の精度を向上させることを目的とする。
【課題を解決するための手段】
【００１０】
　本発明は、個々のピークに対して信頼度を付与し、複数の波形において同じ位置に存在
するピークの信頼度の合計値をピーク密度として求めこのピーク密度をもとにピークグル
ープの信頼度を付与する方式を採用している。これにより、大部分がノイズのピークグル
ープ、或いは、ごく一部の波形にしか見られない例外的なピークからなるグループの信頼
度は低く設定される。これにより、ノイズによる質低下という上記（１）の問題に対して
は、信頼度の低いピークグループを除去することにより対処できる。上記（２）の問題に
対しては、近傍ピークを単純にグループ化するのではなく、微小区間ごとにピーク密度を
計算し、ピーク密度の増減を考慮したグループ化を行うため、よりピークらしい部分のみ
をグループ化することが可能である(図１７参照)。
【００１１】
　さらに、ピークグループに信頼度を付与するということは、ピークグループの序列化を
行うことに対応する。従って、大量のピークグループが得られた場合に、信頼度の高いピ
ークグループのみ、或いは、信頼度の高いピークグループから、後続の作業を行うことが
でき、作業の効率化が可能になる。
【発明の効果】
【００１２】
　本発明は、個々のピークに対して信頼度を付与し、複数の波形において同じ位置に存在
するピークの信頼度の合計値をピーク密度として求め、このピーク密度をもとにピークグ
ループの信頼度を付与する方式を採用している。これにより、大部分がノイズのピークグ
ループ、或いは、ごく一部の波形にしか見られない例外的なピークからなるグループの信
頼度は低く設定される。これにより、ノイズによる質低下という上記（１）の問題に対し
ては、信頼度の低いピークグループを除去することにより対処できる。上記（２）の問題
に対しては、近傍ピークを単純にグループ化するのではなく、微小区間ごとにピーク密度
を計算し、ピーク密度の増減を考慮したグループ化を行うため、よりピークらしい部分の
みをグループ化することが可能である。
【００１３】
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　さらに、ピークグループに信頼度を付与するということは、ピークグループの序列化を
行うことに対応する。従って、大量のピークグループが得られた場合に、信頼度の高いピ
ークグループのみ、或いは、信頼度の高いピークグループから、後続の作業を行うことが
でき、作業の効率化が可能になる。
【発明を実施するための最良の形態】
【００１４】
　本明細書において、ピーク抽出処理とは、単一波形からピークを抽出し、抽出したピー
クを複数の波形でグループ化する処理を指す。
【００１５】
　以下、本発明の実施の形態によるピーク抽出技術について、図面を参照しつつ説明を行
う。まず、具体的な実施の形態について説明する前に、本発明の概要についてSurface-En
hanced Laser Desorption/Ionization TOF MS(ＳＥＬＤＩ ＴＯＦ－ＭＳ)を利用した質量
分析を例にして、図１Ａ、Ｂを参照しつつ説明を行う。
【００１６】
　図１Ａは、プロテオーム解析装置の位置付けを示す図である。図１Ａに示すように、Ｓ
ＥＬＤＩ ＴＯＦ－ＭＳは、例えば、金属製のチップと飛行時間(Time-of-flight)型の質
量分析計を組み合わせたシステムである。生体内から得られた少量のサンプルを直接ある
いは粗分画して用いることで、短時間で様々なタンパク質の解析を行うことができる。チ
ップの表面にイオン交換性、IMAC(Ni、Cuなどの金属イオン)などの化学的な修飾が施され
ており、化学的性質を利用してチップ表面にタンパク質を捕捉し、ＴＯＦ－ＭＳで測定す
る。生体試料中のタンパク質の発現解析やタンパク質の同定、翻訳後修飾の解析などを行
うことが可能である。このＳＥＬＤＩ ＴＯＦ－ＭＳにより測定されたプロテオーム波形
データは、横軸に分子量あるいはそれに準ずる量としての質量電荷比(m/z)を、縦軸に分
子数あるいはそれに準ずる量としての強度をプロットしたスペクトルとして得られる。こ
の場合には、各m/zに対応するピークがタンパク質等の特定分子に対応するピークである
。さらに、このＳＥＬＤＩ ＴＯＦ－ＭＳを用いて血漿等の生体試料を測定することによ
り得られる波形データから、その試料に含まれるタンパク質等生体由来分子に対応する「
ピーク」部分を、計算機を用いた情報処理によって抽出するピーク抽出装置を備えている
。ＳＥＬＤＩ ＴＯＦ－ＭＳを用いて複数の試料からそれぞれ得られた波形データに対し
、同一分子由来と推測されるピークを複数波形データ間で対応づけし、ピークのグループ
化を行う。ピークのグループ化の質は、その後のデータ解析処理の精度に大きな影響を与
え、ひいては、そのデータ解析に基づく診断等の精度に大きな影響を与える。
【００１７】
　図１Ｂは、本実施の形態によるピーク抽出装置の概略構成例を示す図である。図１Ｂに
示すように、本実施の形態によるピーク抽出装置は、波形データを取得する波形データ取
得部１と、単一波形データにおけるピークを抽出するピーク抽出部３と、ピークのグルー
プ化を行うグループ化処理部５と、データを出力するデータ出力部７と、を有している。
さらに、グループ化されたピークに基づいて、単一波形データ間の差異を検出する差異検
出部１１を有する。それぞれの処理部は、実際には以下に説明する方法をコンピュータに
実行させるためのプログラムを格納するＲＯＭと、ＲＯＭ内のデータを展開するＲＡＭと
、ＲＡＭに展開されたプログラムを実行するＣＰＵと、により処理を行うものである。
【００１８】
　本実施の形態によるピーク抽出装置は、単一の波形データからピークを抽出し、そのピ
ークに信頼度を付与する。その後、複数波形にまたがるピークのグループ化と信頼度の付
与を行う。
【００１９】
　すなわち、まず、波形データに関して、後述するピーク領域の幅を変化させることがで
きるパラメータを設定し、このパラメータを任意に変えることにより、細かいピークから
粗いピークまで様々なピークを「領域」（以下、「ピーク領域」と称する。）として抽出
する。またそれらのピーク領域の包含関係からピーク領域の重なり度合い（以下、「包含
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レベル」と称する。）を求める。この「包含レベル」は、「ピークらしさ」、すなわち抽
出したピークの信頼度を表す指標として用いることができる。
【００２０】
　この場合の複数波形データにまたがるピークの対応付けに際し、上述の「包含レベル」
を用いてピークグループ自体の信頼度を数値化する。即ち包含レベルの高い（＝信頼度の
高い）ピークが多くの波形データで見られる位置では、高い信頼度のピークグループが得
られ、一方、逆の場合には得られるピークグループの信頼度は低いと判断することができ
る。
【００２１】
　以上に説明したように、ピークのグループ化の質を求めることにより、その後のデータ
解析処理の精度、ひいては、最終的なデータ解析に基づく診断等の精度を知ることができ
る。
【００２２】
　以下、単一波形データからのピーク抽出処理、複数波形データからのピークのグループ
化処理の順に説明を行う。図２は、本実施の形態による単一波形データからのピーク抽出
処理（ステップ１）及びピークのグループ化処理（ステップ２）の概要を示す図である。
図２に示すように、複数の対象について測定してそれぞれ得られた単一の波形１から波形
Ｎまでを、ステップ１において、波形１から波形Ｎまでのそれぞれの単一波形データから
のピーク抽出を行い、次いで、ステップ２においてピークのグループ化を行う。以下に、
ステップ１の単一波形データからのピーク抽出処理、ステップ２のピークのグループ化処
理の順に説明を行う。
【００２３】
　（１）ステップ１：単一波形データからのピーク抽出処理
　本実施の形態によるピーク抽出装置では、ピークの存在する部分をピーク領域として検
出する。このピーク領域として検出する処理において、内部で用いるパラメータを様々な
値に設定することにより、様々な幅を持つピーク領域が得られる。換言すれば、様々な幅
を持つピーク領域が得られるようにパラメータを選択してピーク領域を検出する処理を行
う。このパラメータの値が大きい場合は、高いピークを含む幅の広い領域が得られる。逆
にパラメータ値が小さい場合は、低いピークを含む幅の狭い領域が得られる。一般にパラ
メータ値が小さいと多くのピークが得られるがノイズも多く含まれるようになる。一方、
パラメータ値が大きいとノイズが少ない一方でピークの検出漏れの確率が大きくなる。
【００２４】
　本実施の形態によるピーク抽出装置では、パラメータ値を数通りに変更し、それぞれの
パラメータ値毎に幅の異なるピーク領域を得る。これらのピーク領域の重なり具合からそ
の包含関係を構成し、包含関係の深さを「包含レベル」として数値化する。この包含レベ
ルを「ピークらしさ」の指標として取り扱うことにより、ピークに信頼度を付与すること
ができ、ピークとしての信頼度を伴ったピーク領域を検出することができる。
【００２５】
　図３は、単一波形データからピークを抽出し、包含レベルを求める過程を示す図である
。図３に示す単一波形は、横軸がｍ／ｚ、縦軸が強度である。但し、ｍは質量、ｚは電荷
である。図３に示すように、右側から４つのピークが抽出されている（順に、ピーク１～
４とする）。内部のパラメータを０．５、１、５、１０とした場合のピーク領域を検出す
る。内部のパラメータを０．５とした場合に、ピーク１からピーク４までのいずれのピー
クにおいてもピーク領域が検出される。内部パラメータ＝１でのピーク領域は、ピーク２
及びピーク４においてピーク領域が検出される。内部パラメータ＝５及び１０でのピーク
領域は、ピーク４においてピーク領域が検出される。
【００２６】
　このように４種類の異なる内部パラメータ値におけるピーク領域を検出し、ピーク１～
４のそれぞれに関して、検出されたピーク領域の構造に基づいて包含レベルを決定する。
【００２７】
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　以下に、ステップ１についてより詳細に説明する。ステップ１は、以下の２つのサブス
テップに分割される。以下、各サブステップについて詳細に述べる。
【００２８】
（１－１）ピーク領域の検出
　本実施の形態によるピーク領域検出ステップにおいては、図３に示すように、内部のパ
ラメータＰの値を数通りに変化させ、各値Ｐに対して単一波形からのピーク領域の検出を
行う。変化させるパラメータＰの具体的な値は予め与えられており、全ての波形データに
おいて、その数、値ともに共通であるものとする。例えばＮ個のパラメータ値が事前に与
えられていれば、単一の波形に対してＮ回のピーク領域の検出を行い、それぞれのパラメ
ータ値に対して別個のピーク領域検出結果が得られる。
【００２９】
　ピーク領域検出処理は、波形中のすべての点に対して、その点がピークの近傍であるか
否かを推定することによって行う。ピークの近傍であると推定された連続する点の集合が
一つのピーク領域となる。各点がピークの近傍であるか否かの推定は、当該点の左方およ
び右方を順次探索し、予め設定した閾値を超えて増加・減少しているか否かによって行う
。当該点の推定の具体的手順について図４（ａ）から（ｄ）までを参照しつつ具体的に説
明する。図４（ａ）から図４（ｄ）までは、探索を終了する４つのケースである。
【００３０】
　（１）まず、当該点を点Ａとする。（２）次いで、点Ａの左方、即ち、ｍ／ｚ値が減少
する方向を探索する。この際、(ア)ＢをＡとする。(イ)Ｂの左隣の点を改めてＢとする。
(ウ)Ｂが下記探索終了ケースのいずれかに当てはまれば、下記（３）へ、それ以外は上記
(イ)の処理に移る。（３）点       Ａの右方探索を行う。すなわち上記（２）と同様の
処理を右方即ちｍ／ｚ値の増加する方向に対して行う。（４）点Ａの左方探索および右方
探索の探索終了ケースをもとに、表 １に基づいて、点Ａがピークの近傍であるか否かを
推定する。
【００３１】
　ここで、探索終了ケースは、以下の通りである。すなわち、図４（ａ）に示すように、
探索終了ケース１として、点Ｂの強度が上方閾値Ｔ１を上回った場合である。この場合に
は、左側により高いピークが存在することが推定されるため、点Ａはピークの近傍ではな
いと推定できる。図４（ｂ）に示すケース２では、点Ｂの強度が下方閾値を下回る。この
場合には、自分（点Ａ）よりも点Ｂが下がっているので、点Ａはピークの近傍である可能
性があるが、右方を探索するまではピークの近傍と推定することはできない。図４（ｃ）
に示すケース３では、ケース１、２のいずれかの状態になることなく、点Ａから予め定め
られた距離Ｄまで到達した場合である。図４（ｄ）に示すケース４は、上記のいずれにも
合致せずに波形の端まで到達した場合である。ここで、図４（ｃ）ケース３におけるＤは
、Ａ又はＢに依存する可変値であっても良い。
　尚、図４（ｃ）は省略することが可能である。
【００３２】
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【表１】

【００３３】
　表１は、ピークの近傍を推定するための推定表である。「○」は、ピークの近傍である
ことを意味する。「×」は、ピークの近傍ではないことを意味する。「左」は、点Ａの左
隣の点の推定結果と同じにする（前の推定結果で代用する）ことを意味する。
【００３４】
　左方と右方とを探索し、それぞれの探索結果がケース１～４までのいずれに当てはまる
かを判定することにより、ピークの近傍であるか否かを推定することができる。この推定
結果に基づいて、ピーク領域を決めることができる。尚、表１及び以下の計算手法は、例
示であり、変更又は変形が可能であることはいうまでもない。
【００３５】
　尚、上記探索終了ケースにおける「上方閾値 Ｔ１」および「下方閾値 Ｔ２」は、パラ
メータＰに依存する値である。閾値の決め方には様々な方法があるが、以下の表２に代表
的な３つの方法を示す。
【００３６】

【表２】

【００３７】
　ここで、Ｙ（Ａ）は、ＡのＹ座標即ち強度であり、max{ Ｙ(Ａ),.., Ｙ(Ｂ)}は、Ａか
らＢに至るすべての点の強度の最大値であり、ｎ(Ａ)はＡの位置におけるノイズの強さを
示す。表２に示されるように、Ｔ１、Ｔ２は、Ａ又はＢに依存する可変値であっても良い
。
【００３８】
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　表２に示すように、方法１では、Ｔ１が点Ａの強度よりもパラメータＰだけ上がった値
、Ｔ２が点Ａの強度よりもパラメータＰだけＰ下がった値として定義される。方法２では
、Ｔ１が点Ａの強度よりもパラメータＰだけＰ上がった値、Ｔ２が位置ＡからＢまでの間
における強度の最大値からパラメータＰだけ下がった値として定義される。方法３では、
Ｔ１は点Ａの強度よりもノイズの強さとパラメータＰとで表される関数ｎ（Ａ）×２Ｐだ
け大きい値であり、Ｔ２は位置ＡからＢまでの間における強度の最大値からノイズの強さ
とパラメータＰとで表される関数ｎ（Ａ）×２Ｐだけ小さい値である。ここで、関数ｎ（
Ａ）×２Ｐは、Ｐ＝１であれば、ノイズの強さｎ（Ａ）の２倍が上記の関数となる。以下
では、方法３を採用した場合について説明する。
　以上のような方法により、単一波形におけるピーク領域を検出することができる。
【００３９】
（１－２）ピーク領域の選別と包含レベルの設定
　サブステップ（１－２）では、上述のサブステップ（１－１）において得られた数通り
のパラメータ値によるピーク領域群に対して、それらの包含関係をもとにピーク領域の選
別および包含レベルの設定を行う。図５は、サブステップ（１－１）で得られたピーク領
域の例を示す図である。以下、図５を参照しつつサブステップ（１－２）の処理について
説明する。パラメータＰを様々に変化させて得られたピーク領域、すなわち、パラメータ
ＰがＰ１、Ｐ２、Ｐ３、Ｐ４の場合について得られた図５において太線で示される全ての
ピーク領域に関して、そのうちの任意の２組に対する包含関係を検査する。図６は、包含
関係について検査した様子を示す図である。図６に示すように、包含関係を、包含される
側（例えば符号Ａで示す。）から包含する側（例えば符号Ｂで示す。）へ向けての矢印に
より示している。尚、包含関係を検査する際に、一方が他方を完全に含まなくともほぼ含
んでいれば包含関係が成立すると判断されるように、後述する「包含関係成立条件」を設
定する。これにより、若干のはみ出しを許容する包含関係の構築が可能となる。なお、包
含関係は必ずしもパラメータＰの大小とは一致しない。
【００４０】
　図７は、包含関係成立条件のうち不完全な包含関係ではあるが包含していると見なすこ
とができる例を示す図である。下記の式（１）を満たすような完全な包含関係が成立しな
くても、式（２）、（３）に示す条件が全て満たされる場合には、ピーク領域Ａはピーク
領域Ｂに包含されるものとする。
【００４１】
　完全な包含関係は以下の関係である。
　ｃ ＜ ０　　　　　　　　　　（１）
　但し、ピーク領域の左端、右端ともに満たされることが条件である。
【００４２】
　不完全ではあるが、本実施の形態において包含関係になるとみなす関係は以下の関係で
ある。
　ｃ ＜ ｋａ　　　　　　　　　　（２）
【００４３】
　但し、ピーク領域の左端、右端ともに満たされることが条件である。
　ｐｂ ≦ ａ ＜ ｑｂ　　　　　　（３）
【００４４】
　但し、a：ピーク領域Ａの幅    ｂ：ピーク領域Ｂの幅  ｃ：ピーク領域Ａのはみ出し
の長さ、ｋ，ｐ，ｑ：予め決められら定数（例：ｋ＝０．２, ｐ＝０．２, ｑ＝０．９５
）。ｋは、０．２から０．３の間、ｑは１に近い１以下の値が適当である。状況によって
調整することで、包含関係を正確に把握することができる。
【００４５】
　次に、図８に示すように、各ピーク領域の包含レベル（ＣＬ）を設定する。図８に示す
ように、各ピーク領域からそれを包含するピーク領域が存在する限りそれらを順次辿る。
すなわち、矢印の方向に包含関係がとれずに矢印を付すことができなくなるまで辿る。そ
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して、その辿った回数を包含レベルＣＬと定義する。但し、複数の経路がある場合は、辿
った回数の最大値を包含レベルＣＬとする。
【００４６】
　次に、図９に示すように、他のいずれかのピーク領域を包含しているピーク領域、およ
び、他のピーク領域との包含関係が存在しないピーク領域を取り除く（矢印の指示される
側に相当する領域を除去する）。これにより、他のピーク領域に包含されており、かつ、
他のピーク領域を包含していないピーク領域のみを残すことができる。
【００４７】
　最後に、図１０に示すように、２つのピーク領域間で重なりがある場合は、いずれか一
方のみを取り除く。どちらを取り除くかに関しては様々な決め方があるが、「パラメータ
Ｐの小さいほうを取り除く」と規定した場合の例を図１０に示している。
　以上の手順により、ピーク領域を精度良く抽出することができる。さらに、抽出された
ピーク領域には、包含レベル、すなわち、ピーク領域の信頼度が付与されている。尚、こ
こでは、ピーク領域内において最も強度の大きい点をそのピーク領域の頂点とする。
【００４８】
（２）ステップ２：複数波形データからのピークのグループ化
　ステップ２においては、複数の波形データから得られたピークのグループ化処理を行う
。複数の波形データそれぞれにおいてピーク抽出を行い、それぞれのピークを比較する場
合は、ある波形からのピークが他の波形におけるどのピークと対応するのかを決める必要
がある。
【００４９】
　しかしながら、対応する複数ピークのｍ／ｚ値が完全に一致することは稀であり、ｍ／
ｚ値の完全一致をもってピークの対応をとることは困難である。そこで、ｍ／ｚ値が多少
ずれていても、比較的近いピークに関しては同じグループに属するものとして適切にグル
ープ化する必要がある。本実施の形態によるピーク抽出装置では、ステップ１において得
られた各ピーク領域の包含レベルを利用することにより、信頼度を付加したピークのグル
ープ化を実現する。ピークのグループ化処理は以下のサブステップからなる。
（２－１）複数の波形から得られたピーク領域の頂点座標を重ね合わせる。
（２－２）ｍ／ｚ軸を微小区間に分割する。
（２－３）区間ごとに包含レベルの合計を計算し、全区間にわたるピーク密度曲線を得る
。
（２－４）ピーク密度曲線をもとに、ピークのグループ化範囲を決定する。
（２－５）同一のグループ化範囲に属するピークをグループ化する。
【００５０】
　以下では、上記各サブステップについて説明を行うが、その前にステップ２の流れの概
略について図１１を参照しつつ説明を行う。まず、個々の波形データからのピークであっ
て、ステップ１において抽出されたピーク領域とピークの頂点座標とを有する波形データ
を準備する。これらの個々の波形におけるピークの頂点座標を重ねて表示し、この状態に
おいてｍ／ｚ軸を微小区間に分割する。次いで、この微小区間毎に包含レベルの合計を計
算し、曲線化する。これをピーク密度曲線と称する。このピーク密度曲線に対して、ある
しきい値Ｌを基準にしてこれを越える値をグループ化範囲とする。これにより、グループ
化範囲に対して信頼度を付与することができる。
　以下に、より詳細に各サブステップについて説明する。
【００５１】
（２－１）：ピーク頂点の重ね合わせステップ
　まず、各単一波形から求めたピークの頂点を、ｍ／ｚ軸、強度軸双方が揃うように重ね
合わせる。
【００５２】
（２－２）：ｍ／ｚ軸の分割
　ｍ／ｚ軸を微小区間に分割する。区間の分割方法としては、ａ）区間幅を固定にして分
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容する分割方法、ｄ）許容しない分割方法など、がある。以下に表３と図１２とを参照し
つつ代表的な分割方法を挙げて説明する。図１２は、分割方法１～４までの具体的な分割
例を示す図である。
【００５３】
【表３】

【００５４】
　表３に示す方法のうち、分割方法１は、波形の左端から等間隔に分割（区間の重なりな
し）する方法であり、ｍ／ｚに関して等間隔に分割する基本的な方法である。これに、対
して、分割方法２は、波形の左端から、ｍ／ｚの値に応じて幅が変動する区間に分割（区
間の重なりなし）する方法である。例えば、ＳＥＬＤＩ ＴＯＦ－ＭＳでは、ｍ／ｚが大
きくなると、解像度（分解能）が粗くなる（低下する）ため、このような方法によりｍ／
ｚ軸を実効的に等間隔に近い方向にすることができる。分割方法３は、少数点以下が０で
ある位置を中心に、幅が固定(例えば１．２)の区間に分割（区間の重なりあり）する方法
であり、分割範囲の中心位置同士が等間隔になる。分割方法４の方法は、少数点以下が０
である位置を中心に、ｍ／ｚの値に応じて変動する幅を持つ区間に分割（区間の重なりあ
り）する方法であり、分割方法２と分割方法３とを加味した方法であり、本実施の形態で
は、ＳＥＬＤＩ ＴＯＦ－ＭＳに適用することを考慮して適正化された分割方法４を採用
している。
【００５５】
（２－３）ピーク密度曲線の導出
　ｍ／ｚ軸の分割に関するサブステップ（２－２）で得られた区間のそれぞれについて、
当該区間に頂点が含まれるピーク領域を全て列挙し、それらの包含レベルの合計値を当該
区間に対するピーク密度とみなす処理を行う。包含レベルが高いほど、また、ピークが多
く含まれる区間ほど、ピーク密度が高くなる。それぞれの区間毎にピーク密度を計算しこ
れを全ての区間に対してプロットすることにより、このプロットに沿ったピーク密度曲線
が得られる。尚、ピーク密度計算方法には、上述の包含レベルの合計を行う基本的な方法
（基本方式）の他に、様々な代替方法が存在する。表４にピーク密度計算方法の代表的な
例を示す。
【００５６】
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【表４】

【００５７】
　表４に示すピーク密度計算方法１は、ある単調増加関数F(x)に対して、 ピーク密度を
以下の式で求める。
ピーク密度＝Σ F(CLi)i=1,,nとする。（４）
【００５８】
　但し、式（４）において、Ｐ１からＰｎまでは、当該区間に属するピークであり、ＣＬ
ｉはＰｉの包含レベルである。単調増加関数F(x)を具体的に決めることによって、様々な
ピーク密度計算方法を実現できる。以下にいくつかの例を示す。
　F(x)＝x　　　　　　　　　　　　（５）
【００５９】
　単調増加関数F(x)が式（５）で表される場合は、ピーク密度計算方法１は基本方式と一
致する。即ちピーク密度は包含レベルの合計に相当する。
　他には以下の式を用いることができる。
　F(x)＝x ・x　　　　　　　　　　　　（６）
【００６０】
　F(x)として式（６）を用いると、ピーク密度は包含レベルの２乗の合計に相当する。式
（６）は、包含レベルが高いほどピーク密度に与える影響が大きいことを考慮して重み付
けしたものである。
　F(x)＝　   ０（x＜３）　　
　　　　　　 １（x≧３）　　　　　　　　　　　（７）
　式（７）は、包含レベルの低いピークはノイズに起因するピークと推定して無視し、包
含レベルが３以上のもののみを考慮する方法である。
【００６１】
　次に、ピーク密度の計算方法２について説明する。ピーク密度計算方法２では、当該区
間を中心として含み、幅が当該区間よりＳ倍広い区間を参照区間と規定する。当該区間お
よび参照区間について、上記ピーク密度計算方法１のいずれかの方法によりピーク密度を
計算し、それぞれＤ１、Ｄ２とし、数値Ｓ・Ｄ１／Ｄ２を改めて実際のピーク密度とする
。　図１３は、この方法によりピーク密度を求めるピーク密度の計算方法の概念図である
。当該区間の周辺に比べた前項方法の数値の相対的な高さを表す。この方法によれば、前
後の広い範囲を参照して前後と比較することで、より精度の良いピーク密度を求めること
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ができる。尚、本実施の形態では計算方法２による方法を用いている。また計算方法２で
用いる下位のピーク密度計算方法には単調増加関数F(x)として式（６）を用いている。
【００６２】
（２－４）グループ化範囲の決定
　サブステップ（２－３）で得られたピーク密度曲線をもとに、グループ化範囲を以下の
手順により決定する。図１４は、グループ化範囲決定方法の概略を示す図である。まず、
第１に、ピーク密度曲線において閾値Ｌ０よりも大きいピーク密度を持つ区間が存在しな
ければ終了する。第２に、ピーク密度曲線において閾値Ｌ０よりも大きいピーク密度を持
つ区間が存在すれば、最も高いピーク密度を持つ区間をグループ化の中心Ｃとする。また
そのピーク密度をＬとする（ａ）。第３に、後述するような予め指定された方法により、
中心Ｃを含む一定の範囲をグループ化範囲とする（ａ’）。またそのグループ化範囲の信
頼度をＬとする（ａ）。第４に、グループ化範囲内の全区間のピーク密度を「０」にする
（ｂ）。また、グループ化範囲の左方および右方を順次検査し、ピーク密度が減少する限
りにおいて、その区間のピーク密度を「０」にする（ｂ）。ここで第１に戻り、残るピー
クに関して同様の操作を行う（この際、都度Ｌが変更される、（ｃ，ｄ，ｅ））。閾値Ｌ

０よりも大きいピーク密度を持つ区間が存在しなくなれば、処理を終了し最終的なグルー
プ化範囲を確定する（ｅ）。上述のＣを含む一定の範囲をグループ化範囲とする方法とし
ては種々の方法を用いることができる。代表的なグループ化範囲を決定する方法を表５に
示す。
【００６３】
【表５】

【００６４】
　表５におけるグループ化範囲決定方法１は、点Ｃを中心に±ｗの区間をグループ化範囲
とする方法である。ｗは固定値でも良いし、点Ｃのｍ／ｚの値に依存して変動する値でも
よい。グループ化範囲決定方法２は、点Ｃの左方および右方を順次検査し、ピーク密度が
Ｌ’までに下がったところまでをグループ化範囲とする方法である。ここで、Ｌ’は、点
Ｃのピーク密度Ｌを用いて、例えば以下のような式により決められる値である。式として
は、第１にＬ’ ＝ Ｌ・αである。但し、αは０≦α＜１なる定数であり、例えば０．１
程度の値である。或いは、Ｌ’ ＝ Ｌ － βに基づいて決定することも可能である。但し
、βは０＜β≦Lとなる定数である。グループ化範囲決定方法３は、上記１と２とを併用
する方法である。本実施の形態では、グループ化範囲決定方法３を用いている。
【００６５】
　上記の方法１ではピーク密度の変化を考慮せず予め定められた範囲をグループ化範囲と
するため、細かなピークが密集している部分では、隣り合う別ピークが同じグループ化範
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囲に割り当てられるという問題がある。一方、方法２では得られるグループ化範囲の幅に
制限を設けてないため、実際には有り得ない非常に幅の広いグループ化範囲が得られる場
合がある。方法３では両方法を併用することで、これらの問題が生じるのを回避できる。
【００６６】
（２－５）ピークのグループ化
　元に戻り、各ピーク頂点を見て、ピーク頂点がサブステップ（２－４）において得られ
たいずれのグループ化範囲に所属するかについて検査する。そして、同じグループ化範囲
に属するピークをグループ化する。いずれのグループ化範囲にも属さないピークはグルー
プ化されず、即ちノイズであったとみなす。
【００６７】
　以上のように、本発明の実施の形態においては、個々のピークに対して信頼度を付与し
、複数の波形において同じ位置に存在するピークの信頼度の合計値をピーク密度として求
め、このピーク密度をもとにピークグループの信頼度を付与する。これにより、大部分が
ノイズのピークグループ、或いは、ごく一部の波形にしか見られない例外的なピークから
なるグループの信頼度は低く設定される。従って、ノイズによる質低下を防止するととも
に、近傍ピークを単純にグループ化するのではなく、微小区間ごとにピーク密度を計算し
、ピーク密度の増減を考慮したグループ化を行うため、よりピークらしい部分のみをグル
ープ化することが可能である。
【００６８】
　さらに、ピークグループに信頼度を付与することで、大量のピークグループが得られた
場合に、信頼度の高いピークグループのみ、或いは、信頼度の高いピークグループから、
後続の作業を行うことができ、作業の効率化が可能になるという利点がある。
【実施例】
【００６９】
　以下に、40匹のラットの血漿を用いた例について記載する。図１８においては、用いる
４０匹のラットはその性質により「正常なラット」、「外科的処置を施したラット」など
のいくつかの群に分けられるものとする。図１８は、本実施例による処理の流れを示すフ
ローチャート図である。図１８に示すように、ステップＳ１において、ＳＥＬＤＩ ＴＯ
Ｆ－ＭＳにより測定を行う。採取されたラット４０匹分の血漿に対し、ＳＥＬＤＩ ＴＯ
Ｆ－ＭＳを用いてそれぞれ２回測定を行い、測定結果を計算機に取り込める形式の波形デ
ータとして出力する。１回の測定に対しそれぞれ波形データが得られる（ステップＳ１）
。
【００７０】
　次に、計算機に取り込まれた各波形データに対して、後述する計算機処理（ステップＳ
２）を行う。ステップＳ２において、まず、波形データを準備し、ベースラインの除去（
ステップＳ２－１）と平滑化処理を行い（ステップＳ２－２）、ステップＳ２－３でピー
ク抽出処理を行う。ステップＳ２－３のピーク抽出処理においては、ステップＳ２－３－
１の単一波形からのピーク抽出（上記ステップ１）と、ステップＳ２－３－２の複数波形
からのピークのグループ化処理（上記ステップ２）を行う。次いで、ステップＳ２－４に
おいて、ステップＳ２－１の結果またはステップＳ２－２の結果と、ステップＳ２－３の
結果とに基づいて、グループ間の差異を検出する。
【００７１】
　ベースラインの除去（ステップＳ２－１）および平滑化の処理（ステップＳ２－２）に
よって得られた波形データ（図中(a)点に相当）のサンプル１０例を図１９に示す。図１
９に示すサンプル１から１０までの各波形データをピーク抽出装置に入力すると、それぞ
れ個別に単一波形からのピーク抽出の処理が施される。その結果、各波形データに対する
ピークと各ピークに対する包含レベルとが得られる（図 １８(b)点に相当）。図１９のサ
ンプル１に対するピーク抽出結果を図２０に示す。図２０中の一部を拡大したデータを図
２１に示す。これらの図中の波形は平滑化処理後のデータである。また図中の点は、ピー
ク頂点を示す。
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【００７２】
　各波形データに対してピーク抽出および包含レベルの算出を行った後、「ステップ２ 
複数波形からのピークのグループ化」を行う。グループ化の結果を図 ２２に示す。また
、その一部を拡大したデータを図２３に示す。図中の上段においては、サンプル１から１
０までの波形データと抽出されたピーク頂点とが示されている。図中の中段は、得られた
ピーク密度曲線が描かれている。図下段では、ピーク密度曲線をもとにグループ化された
ピークが示されている。同じマークで示されたピーク頂点が同一グループに属するもので
ある。
【００７３】
　次にピーク抽出装置から得られたピークグループ及びそのグループ化範囲に基づき、正
常なラット群(以下Ａ群)と外科的処置を施したラット群(以下Ｂ群)の差異を検出する。図
２４はＡ群とＢ群とで差がみられる代表的なグループ化範囲周辺において、Ａ群とＢ群と
を上下にわけて波形データを示した図である。図２５は同じグループ化範囲周辺における
ピーク頂点あるいは後述の代表点を示した図である。以下に、図２４、図２５を参照しつ
つ差異検出について説明する。まず、あるピークグループに含まれるすべてのピーク頂点
について、それぞれのピーク頂点の強度を得る。得られた強度の中でＡ群（図２５の黒丸
）またはＢ群（図２５の×印）のラットに関するものを取り出し（強度取得処理）、Mann
-WhitneyのU検定などの適切な統計的検定手法によってＡ群とＢ群の強度の差に対する有
意確率を算出する。ピーク抽出装置から得られた全ピークグループに対して同様の有意確
率を算出し、十分小さい有意確率が得られたピークグループをＡ群とＢ群の間で差異が認
められるピークグループとして検出する。尚、上記「強度取得処理」の留意点について、
以下に説明する。
【００７４】
　(i)Ａ群またはＢ群のラットに関するある同一波形データ上のピークが、当該ピークグ
ループに複数含まれる場合は、それらの中から一つのピークを選んで代表点とし、代表点
に対する強度のみを取り出す。代表点の選び方としては、例えば強度が最大のものを代表
点とする方法などがある。
【００７５】
　(ii) Ａ群またはＢ群のラットに関するある同一波形データ上のピークが、当該ピーク
グループに一つも含まれない場合は、当該ピークグループのグループ化範囲で前述の波形
データ上の代表点を一つ選び、その強度を取り出す。代表点の選び方としては、例えば最
大の強度を持つ点を代表点とする方法などがある。
【００７６】
　(iii)　(i)および(ii)において代表点を選択する際、対象とする波形データは平滑化前
と平滑化後（それぞれ図 １８中の(e)、(f)）のどちらでも良い。ただし、いずれを対象
とするかは、統計的検定の対象となるデータ全体を通して統一しておく必要がある。
・　必要に応じて強度の正規化を行っても良い。
【００７７】
　尚、本実施例ではラットの血漿を用いたが、他の動物あるいはヒトの血漿、血清、尿、
組織抽出液、髄液などの様々な生体試料へも同様に適用が可能である。また比較する群を
「健常人」、「疾患Ｓの患者」などとした場合は、健常人と疾患患者とを区別できるグル
ープ化範囲を見つけることが可能となる。更には、別途取得した血漿等の生体試料に対し
てＳＥＬＤＩＴＯＦ－ＭＳによる測定を行って波形データを得ておき、差異のあるグルー
プ化範囲におけるその波形データの強度を調べることで、同生体試料を提供したヒトに関
する疾患の有無の推定、即ち診断を行うことが可能となる。
【００７８】
　また、本実施例ではラット群間の差異の検出に統計的検定手法を用いたが、差異を検出
可能な方法であれば別の方法を用いてもよい。また、本実施例では、単独のピークグルー
プごとにラット群間の差異の検出を行ったが、複数のピークグループの組み合わせによっ
て差異を検出することも可能である。さらに、本実施例ではＡ群とＢ群との２群間の差異
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を検出したが、Kruskal-Wallisの検定などの適切な手法を用いることで、３つ以上の群間
の差異を検出することも可能である。
【００７９】
　尚、本実施の形態による手法は、ＳＥＬＤＩ ＴＯＦ－ＭＳに留まらず、液体クロマト
グラフや質量分析など出力が波形で得られる装置全般に適用可能である。特にピークがブ
ロードな場合、即ちピークトップが不明瞭であったり、隣接するピークが重なり合ったり
するような場合に対して有効である。
【産業上の利用可能性】
【００８０】
　飛行時間型質量分析装置(ＴＯＦ－ＭＳ:time-of-flight Mass Spectrometry)、液体ク
ロマトグラフなどの質量分析装置を用いて血漿、血清、尿、組織抽出液、髄液などの様々
な生体試料を測定することにより得られるスペクトル特性の波形データから、生体試料に
含まれるタンパク質等の生体由来分子に対応する波形のピークを、電子計算機を用いた情
報処理によって抽出する技術に関する。
【図面の簡単な説明】
【００８１】
【図１Ａ】本発明の一実施の形態によるプロテオーム解析装置の位置付けを示す図である
。
【図１Ｂ】本実施の形態によるピーク抽出装置の概略構成例を示す図である。
【図２】本実施の形態による単一波形データからのピーク抽出処理（ステップ１）及びピ
ークのグループ化処理（ステップ２）の概要を示す図である。
【図３】本実施の形態による単一波形データからピークを抽出し、包含レベルを求める課
程を示す図である。
【図４】図４（ａ）から図４（ｄ）までは、ピークの探索を終了する４つのケースである
。
【図５】サブステップ（１－１）において得られた数通りのパラメータ値によるピーク領
域群を示す図である。
【図６】パラメータＰがＰ１、Ｐ２、Ｐ３、Ｐ４の場合について包含関係を検査した様子
を示す図である。
【図７】包含関係成立条件のうち不完全な包含関係ではあるが包含していると見なすこと
ができる例を示す図である。
【図８】各ピーク領域の包含レベル（ＣＬ）を設定する様子を示す図である。
【図９】他のいずれかのピーク領域を包含しているピーク領域、および、他のピーク領域
との包含関係が存在しないピーク領域を取り除く手順を示す図である。
【図１０】２つのピーク領域間で重なりがある場合にいずれか一方のみを取り除く手順を
示す図である。
【図１１】複数の波形データから得られたピークのグループ化処理を示す図である。
【図１２】区間の分割方法方法１～４までの具体的な分割例を示す図である。
【図１３】ピーク密度の計算方法２であって、当該区間を中心として含み、幅が当該区間
よりＳ倍広い区間を参照区間と規定する方法によりピーク密度を求めるピーク密度の計算
方法の概念図である。
【図１４】グループ化範囲決定方法の概略を示す図である。
【図１５】単一波形データからピーク抽出を行い、次いで、ピークのグループ化を行う手
順の例を示す図である。
【図１６】上記の一般的な処理を行ってピーク抽出を行い、次いで、ピークのグループ化
を行う手順の例を示す図である。
【図１７】微小区間ごとにピーク密度を計算し、ピーク密度の増減を考慮したグループ化
を行う方法を示す図である。
【図１８】本発明の実施例による処理の流れを示すフローチャート図である。
【図１９】ベースラインの除去および平滑化の処理によって得られた波形データ（図１８
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中(a)点に相当）のサンプル１０例を示す図である。
【図２０】図１９のサンプル１に対するピーク抽出結果を示す図である。
【図２１】図２０中の一部を拡大したデータを示す図である。
【図２２】各波形データに対してピーク抽出および包含レベルの算出を行った後、複数波
形からのピークのグループ化を行った結果を示す図である。
【図２３】図２２の一部を拡大したデータを示す図である。
【図２４】正常なラット群(以下Ａ群)と外科的処置を施したラット群(以下Ｂ群)とで差が
みられる代表的なグループ化範囲周辺において、Ａ群とＢ群とに上下にわけて波形データ
を示した図である。
【図２５】正常なラット群(以下Ａ群)と外科的処置を施したラット群(以下Ｂ群)とで差が
みられる代表的なグループ化範囲周辺において、各グループ化範囲内での各波形の代表点
を示した図である。
【符号の説明】
【００８２】
１…波形データ取得部、３…ピーク抽出部、５…グループ化処理部、７…データ出力部、
１１…差異検出部。

【図１Ａ】 【図１Ｂ】
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【図１３】
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