LDL-C分组
阈值3.37mmol/L， <3.37为正常

根据LDL-C分为正常和高两组，分析他们的临床指标，临床指标中XXX有差异，HDLC均值有些差别，但p值稍微有点高

终点事件的比例是没有什么差异的，这个可能跟样本的数量也有关系
CEC略有差别，但p值也比0.05大一点

然后是分子差异，这个标准是9组分中有任意一组有差别就可以，一共是XX脂质和XX个蛋白质

还有相关系数，是378个有差异的

按照LDL-CheapHDL-C分四组，LDL-C阈值是3.37，HDL-C阈值是1.03，>1.03是正常。这样分的话，总的数量是XX:XX:XX:XX，有终点事件的比例是XX:XX:XX:XX，也是没有明显差的差别

然后四组的临床指标作比较，TC，XXXXX有差异，

相关系数有887个是有差异的，其中。。。特别的是，这些系数都只在一个比较中出现，没有哪个系数是在两个比较中都有差异的

前面用的都是皮尔逊相关系数，下面说一下其他的相关系数

现在用的有其他3个，斯皮尔曼相关系数，最大信息数，还有距离相关系数，斯皮尔曼跟皮尔逊比较类似，区别就在他不是使用原始的值，而是用排序的位次来计算，所以皮尔逊表述的是线性相关性，斯皮尔曼描述的是单调性的趋势，对离群点不敏感，另外两个XX和XX计算就复杂一些，他们都是能够表示非线性的相关性，在特征选择中也是应用比较多的，但他们也有局限，取值都是0到1，没有正负之分，因此只能表示强度，表示不出两个俩之间的单调性的关系。这是四种相关系数在一些不同的数据中的例子，线性，二维正态分布，均匀分布，二次函数，圆，指数函数等

用原始的分子定量计算了以上三种相关系数，然后用这些进行了CEC等级的分类





LDL丢掉，只看LDL正常的147人

CEC三分类的终点事件差别？

数据形状的描述？

线性的先踢出去，看看剩余的非线性关系是什么样子

留出一部分数据验证，验证效果

保留几个组分看效果差别 1～9

可能是几个一组几个一组的关系，利用这种关系
建立一个工作平台或流程？
本科生小金，要讨论协调，他能做哪些东西

两件事：
上海的事情
成果先写论文，最好暑假之前，后面还有找工作啥的，
所以要带小金，让小金能接手，能跟上海讨论
周末前发简报（包括跟小金的协调工作）
