1. 血浆总体水平的算法，是把不同分组的数值直接加起来吗？归一过的再加会不会有问题？多个p值做校正，是有哪些p值
2. Lipo-hipl的脂质分子有表达差异（p＜0.05）计算结果与文章中不太一致，是我的算法有问题吗
3. 分子相互作用网络，符合pcc（蛋白-脂质）大于0.35，蛋白蛋白大于0.5的边非常多
a) 挑出差异边，可以还是比较nor组与acs组pcc序列是否有显著差异？
4. 每组有15人，APOA1这个网络是求平均？
