16S rRNA基因测序已经成为当前研究微生物群落组成及其分布的重要手段。

ASV（Amplicon Sequence Variants）指的是“扩增子序列变体”

Sparcc是基于16s或metagenomics数据等计算组成数据之间关联关系的算法。

三五个最好
用两三个组合
选特征，做映射，所有的已经做的工作和效果梳理一下，找新思路
多个特征的组合做交集？与26做交集？效果稳定？


稳健性
度数
病人预后
三个评分都试一试
用多组随机划分
临床信息也用上
评分一：反复确认的，应该会更准确
27个正常 有对照组，新的临床信息
重要的临床信息，四个浓度


两周后

目前没有统一的分法，有文献这么分：根据Gensini评分系统评估冠状动脉病变程度分为<30分组、30－59分组、60－89分组及≥90分组。
