



蛋白质功能模块：
免疫
炎症/急性阶段
细胞/肝素结合
脂质运输
止血/蛋白酶抑制



hsCRP有差异

先筛选gensini分数相关性高的


CEC和Genisni结合起来，冲突的数据样本扔掉


正常人与病人的样本蛋白质数据不一致


蛋白质用交集
CEC是准的，gensini不一定准，红色和橙色两组跟结局应该更相关？用终点事件验证一下
蛋白质的相关性来预测CEC


P7:先把有差异的相关性找出来

1和2两分类的效果，不考虑正常人/没病变的，蓝色绿色两组做测试集

把预后好坏加上，上传ppt


39+84+20，先用PCA试一下能否分开


周末或周四周五：叫上小金，系统地梳理上海那边的思路和我自己做的思路


上海那边重点是在对病人严重程度的分类上


分子指标与现有指标的关系


探索分两类：1.病人与非病人。2.严重程度（预后）
严重程度相关的关键分子特征
两个问题的一致性：数据的三个方向切面，横切纵切等
两个数据研究之间的关系：
终点事件可能是多个积累的结果：
蛋白质的含量变化可能跟严重程度关联比较高，随着严重程度增加，某种蛋白在某个组分增加或减少
相关性高或低的组中挑出反常的
两组样本间的分子差异，或自定义一个量，能够反映终点事件
定量变化！
功能模块的定量关系，分子的相关性，某个分子有某个模式


大论文章节只考虑自己的工作，不包括绪论等，要有3章


0，1为正常（病情轻），另外3组病情重
左边两组做分析，看上去正常其实有病，或者gensini小于40




公共数据集-文章-小样本-分析现有数据



Pca贡献的特征数值，能不能让pca与原始分子相关系数特征对应起来


