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INTRODUCTION

Plan d'analyse statistique
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  Fig. 2: Intensité du pic en fonction de la concentration relative
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							Plan expérimental					
																		VARIANCE	INTERACTION	VARIANCE TECHNOLOGIQUE
																		BIOLOGIQUE	BIO / TECHNO	Chimie	ERREUR
																		Concentration	Egalisation	Purification	Erreur	DU
																	Algorithme	relative	+	+	de	MODÈLE
																	pic (m/z)	+ interaction	interaction	interaction Total	mesure* Total	†
																	Classique
																	1349	55.58	8.97	5.77	12.91 18.68 6.65 25.34 28.05
																	2094	59.99	5.92	6.10	7.23 13.33 6.65 19.98 25.95
																	3150	84.93	2.94	4.32	2.25 6.57 1.65 8.22 9.80
																	5734	90.00	2.35	1.11	2.47 3.58 2.55 6.13 6.22
																	BHI PRO
																	1349	82.29	0.68	0.43	2.55 2.98 6.64 9.61 9.42
																	2094	79.68	1.53	0.36	2.18 2.53 4.44 6.98 14.31
																	3150	94.19	0.91	0.84	0.87 1.71 1.24 2.95 3.61
																	5734	94.83	0.88	0.17	1.25 1.42 1.06 2.48 2.79
																	Tab. 1: Décomposition de la variance de l'intensité du pic pour deux algorithmes de
																	traitement du signal et pour 4 pics désignés par leur valeur m/z. L'algorithme BHIPRO [1]
																	est plus performant qu'un algorithme classique.
			Fig. 1: Plan expérimental pour la chaine analytique MALDI-TOF	
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