
0 5000 10000 15000

−
1.

0
−

0.
5

0.
0

Gene Set  135 : KEGG_FC_EPSILON_RI_SIGNALING_PATHWAY

Number of genes: 17259 (in list), 67 (in gene set)
Gene List Index

R
un

ni
ng

 E
nr

ic
hm

en
t S

co
re

 (
R

E
S

)

"clus3" "NON.clus3" 

Peak at 12589
Zero crossing at 8873

−0.6 −0.4 −0.2 0.0 0.2 0.4 0.6
0

1
2

3
4

Gene Set Null Distribution

ES = −0.429  NES = −1.54 Nom. p−val= 0.0141 FWER= 0.766 FDR= 0.118
ES

P
(E

S
)

Gene Set Null Density
Observed Gene Set ES value

Neg. ES "NON.clus3"  Pos. ES: "clus3" 

 Heat Map for Genes in Gene Set

 

 

PLA2G2D
PLCG1

AKT3
PRKCA

FCER1G
MS4A2

MAPK13
VAV2

PIK3R5
PRKCB

FCER1A
MAP2K1

PDK1
FYN
TNF
LYN

PRKCE
MAP2K6
PIK3CG
PIK3R3
PIK3CD

LCP2
PLA2G4A

SYK
LAT

MAPK10
PIK3CA

MAP2K3
RAC1

MAPK3
GRB2
VAV1

MAPK14
MAPK1
INPP5D
PLCG2

RAF1
NRAS

MAP2K4
SOS2
VAV3

PLA2G2F
BTK

MAP2K2
RAC2

IL5
IL13

PRKCD
PIK3R1

SOS1
KRAS

MAPK9
MAP2K7

GAB2
AKT1

MAPK8
JMJD7−PLA2G4B

AKT2
PIK3R2
PIK3CB

PLA2G12A
PLA2G6

PLA2G1B
RAC3

MAPK12
PLA2G10
MAPK11

Class

T
C

G
A

_A
B

_2
81

0_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
81

2_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
82

3_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
83

2_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
83

9_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
84

0_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
84

1_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
84

8_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
85

3_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
85

5_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
85

9_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
86

2_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
86

9_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
87

1_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
87

4_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
87

7_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
87

9_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
89

5_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
89

6_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
89

7_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
90

3_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
91

3_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
91

8_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
91

9_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
92

0_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
92

1_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
92

8_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
93

0_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
93

1_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
96

3_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
97

1_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
97

2_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
97

5_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
97

6_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
97

7_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
98

4_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
98

6_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
98

8_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
99

0_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
99

3_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
99

4_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
99

8_
03

T
C

G
A

_A
B

_3
00

6_
03

T
C

G
A

_A
B

_3
00

7_
03

T
C

G
A

_A
B

_3
01

1_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
80

3_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
80

5_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
80

6_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
80

7_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
80

8_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
81

1_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
81

3_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
81

4_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
81

5_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
81

6_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
81

7_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
81

8_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
81

9_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
82

0_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
82

1_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
82

2_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
82

4_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
82

5_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
82

6_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
82

8_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
83

0_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
83

3_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
83

4_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
83

5_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
83

6_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
83

7_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
83

8_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
84

2_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
84

3_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
84

4_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
84

5_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
84

6_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
84

7_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
84

9_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
85

1_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
85

4_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
85

6_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
85

7_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
85

8_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
86

0_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
86

1_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
86

3_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
86

5_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
86

6_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
86

7_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
86

8_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
87

0_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
87

2_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
87

3_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
87

5_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
88

0_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
88

1_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
88

2_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
88

4_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
88

5_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
88

6_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
88

7_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
88

8_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
88

9_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
89

0_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
89

1_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
89

8_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
89

9_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
90

0_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
90

1_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
90

4_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
90

8_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
90

9_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
91

0_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
91

1_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
91

2_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
91

4_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
91

5_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
91

6_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
91

7_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
92

4_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
92

5_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
92

7_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
92

9_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
93

2_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
93

3_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
93

4_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
93

5_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
93

6_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
93

7_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
93

8_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
93

9_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
94

0_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
94

1_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
94

2_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
94

3_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
94

4_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
94

6_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
94

8_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
94

9_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
95

0_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
95

2_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
95

4_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
95

5_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
95

6_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
95

9_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
96

4_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
96

5_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
96

6_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
96

7_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
96

9_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
97

0_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
97

3_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
97

8_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
97

9_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
98

0_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
98

1_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
98

2_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
98

3_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
98

5_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
98

7_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
99

1_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
99

2_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
99

5_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
99

6_
03

T
C

G
A

_A
B

_2
99

9_
03

T
C

G
A

_A
B

_3
00

0_
03

T
C

G
A

_A
B

_3
00

1_
03

T
C

G
A

_A
B

_3
00

2_
03

T
C

G
A

_A
B

_3
00

5_
03

T
C

G
A

_A
B

_3
00

8_
03

T
C

G
A

_A
B

_3
00

9_
03

T
C

G
A

_A
B

_3
01

2_
03

clus3 NON.clus3


