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这个是mic和皮尔逊选出的特征交集，交集只有5个特征，8个分子

分布无差异


Tanimoto系数：谷本系数
这些方法都是对于像……这种多维向量的数据才能计算，而我们要评估的是数值对的序列，像X=（……）这样，如果直接展开就会造成信息的损失

但是如果不看相关性的数值对，只看分子的含量，就是一个9维向量了，可以应用这种相似性的进行评估，这个可能会对分类有帮助

划分验证集-测试集对模型进行评估
目的是找出分类效果好的特征子集
方法是划分出验证集和测试集留作评估，只有训练集参与特征选择和训练
特征选择的方法是：
。。。
使用的是SVM分类模型
分别用pearson和mic两种系数尝试了

集合划分的比例时6：2：2，分别有xxxx个样本

然后是特征选择，根据组间p值至少有2个<0.05的条件，能保留195个
再根据方差和均值之差的阈值选择，首先以较大的步长，分别是0.005和0.05，对方差与均值的阈值在0，1之间进行选择，保留每个组合选出的特征集合
同一列中，下面的一定是包含上面的特征，同一行中，左边的一定包含右边的特征，从这个表中可以看出，特征集合变化的区域基本是红框包围的区域，方差不到0.1，均值之差不到0.2，在这个区间内使用更小的步长，再进行不同阈值的特征选择。
在区间内有959个不同的特征集合

分类效果：
按照valid准确性的升高顺序进行排列深色的是valid，浅色是test，发现test的准确性并没有随着验证集提高而提高，而是始终在一个范围内波动，似乎没有关联
10-100个的，518组合

Pearson的特征选择，根据组间p值至少有2个<0.05的条件，能保留344个
再根据方差和均值之差的阈值选择，首先以较大的步长，分别是0.005和0.05，对方差在0-1之间，Pearson是-1到1的，所以均值之差阈值在0，2之间进行选择，保留每个组合选出的特征集合

根据这个结果再以更小的步长在方差<0.3, 均值之差<0.55进行不同阈值组合的特征选择，在区间内有4021个不同的特征集合

10-100个的，1550组合

Pearson略好于mic，并且非参数检验p值为，但是都不大，即使随机选择的几率也有0.3333，很接近



交集和差异，计算9维数据相似性，或200多维相似性
相关性包含的分子，比如说出现很多次的分子
目的是找出分子，而不是局限于相关性，相关性只是手段

不同集合划分的影响

CEC分组，正常是一组，两侧是一组，百分之几

ppt增加内容：为什么做实验，实验目标，上次的补充内容


CEC分高低两类

1. 跟曾老师讨论自己的事情，各自准备，在研究中心（上海生科院）
2. 质谱仪软件-去上科大讨论，准备好材料，做个简报
11点半到生科院，在那边吃中饭
一两点钟去上科大
