
参考：R package DOSE 
(DOSE:::enricher_internal)

HPO富集分析



1 原始HPO关联数据的整理



2 HPO关联数据读取

data/pre_data_show.html


3 富集分析的实现
3.1 P value计算

基因数目
全部基因
（GENE）

待查询的基因
（gene）

in hpoid M Q

not in hpoid N - M k - Q

total N k

𝑃 = 1 − ෍

𝑖=0

𝑄−1
𝑐ℎ𝑜𝑜𝑠𝑒 𝑀, 𝑖 ∗ 𝑐ℎ𝑜𝑜𝑠𝑒(𝑁 −𝑀, 𝑘 − 𝑖)

𝑐ℎ𝑜𝑜𝑠𝑒(𝑁, 𝑘)

参考：http://www.bioconductor.org/packages/release/bioc/vignettes/DOSE/inst/doc/enrichmentAnalysis.html

http://www.bioconductor.org/packages/release/bioc/vignettes/DOSE/inst/doc/enrichmentAnalysis.html


3.2 富集分析函数



3.3 数据分析过程

数据来源：DOSE包，geneList.rda

data/enrich.html

