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Gene Set  305 : PID_PI3KCIPATHWAY

Number of genes: 19051 (in list), 49 (in gene set)
Gene List Index

R
un

ni
ng

 E
nr

ic
hm

en
t S

co
re

 (
R

E
S

)

"clus1" "NON.clus1" 

Peak at 4158
Zero crossing at 8820

−0.5 0.0 0.5
0.

0
0.

5
1.

0
1.

5

Gene Set Null Distribution

ES = 0.516  NES = 1.4 Nom. p−val= 0.2 FWER= 0.993 FDR= 1
ES

P
(E

S
)

Gene Set Null Density
Observed Gene Set ES value

Neg. ES "NON.clus1"  Pos. ES: "clus1" 

 Heat Map for Genes in Gene Set

 

 

ARAP3
KRAS
HRAS
YES1

PDPK1
FOXO3
NRAS

ADAP1
RAP1A

SRC
PIK3CA

RHOA
PIK3CB

ARF1
RAC1

CYTH3
CYTH2
PIK3R1

SGK1
ARF6
PTEN

FYN
LYN

INPPL1
PLCG1

ARF5
PIK3R5
PIK3R2

HSP90AA1
PIK3R6

SYK
INPP5D

PLEKHA1
LCK

PLCG2
BLNK

CYTH1
LAT

ZAP70
PLEKHA2

BTK
PIK3R3

HCK
DAPP1

PIK3CD
ITK

BLK
FGR

PIK3CG
Class

T
C

G
A

_2
G

_A
A

E
W

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

F
1_

01

T
C

G
A

_2
G

_A
A

F
E

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

G
9_

01

T
C

G
A

_2
G

_A
A

H
3_

01

T
C

G
A

_2
G

_A
A

H
8_

01

T
C

G
A

_2
G

_A
A

H
A

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

H
L_

01

T
C

G
A

_2
G

_A
A

H
N

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

H
T

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

K
O

_0
1

T
C

G
A

_2
X

_A
9D

5_
01

T
C

G
A

_2
X

_A
9D

6_
01

T
C

G
A

_4
K

_A
A

1G
_0

1

T
C

G
A

_4
K

_A
A

1I
_0

1

T
C

G
A

_S
6_

A
8J

W
_0

1

T
C

G
A

_S
B

_A
76

C
_0

1

T
C

G
A

_V
F

_A
8A

A
_0

1

T
C

G
A

_W
Z

_A
7V

4_
01

T
C

G
A

_W
Z

_A
7V

5_
01

T
C

G
A

_X
E

_A
8H

4_
01

T
C

G
A

_X
E

_A
A

N
V

_0
1

T
C

G
A

_X
E

_A
A

O
4_

01

T
C

G
A

_X
E

_A
A

O
F

_0
1

T
C

G
A

_X
Y

_A
89

B
_0

1

T
C

G
A

_Y
U

_A
90

Q
_0

1

T
C

G
A

_Y
U

_A
90

S
_0

1

T
C

G
A

_Y
U

_A
91

2_
01

T
C

G
A

_Z
M

_A
A

05
_0

1

T
C

G
A

_Z
M

_A
A

06
_0

1

T
C

G
A

_Z
M

_A
A

0D
_0

1

T
C

G
A

_Z
M

_A
A

0E
_0

1

T
C

G
A

_Z
M

_A
A

0F
_0

1

T
C

G
A

_Z
M

_A
A

0H
_0

1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

E
X

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

F
4_

01

T
C

G
A

_2
G

_A
A

F
6_

01

T
C

G
A

_2
G

_A
A

F
8_

01

T
C

G
A

_2
G

_A
A

F
G

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

F
H

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

F
I_

01

T
C

G
A

_2
G

_A
A

F
J_

01

T
C

G
A

_2
G

_A
A

F
L_

01

T
C

G
A

_2
G

_A
A

F
M

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

F
N

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

F
O

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

F
V

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

F
Y

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

F
Z

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

G
0_

01

T
C

G
A

_2
G

_A
A

G
3_

01

T
C

G
A

_2
G

_A
A

G
5_

01

T
C

G
A

_2
G

_A
A

G
6_

01

T
C

G
A

_2
G

_A
A

G
7_

01

T
C

G
A

_2
G

_A
A

G
8_

01

T
C

G
A

_2
G

_A
A

G
A

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

G
C

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

G
E

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

G
F

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

G
G

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

G
I_

01

T
C

G
A

_2
G

_A
A

G
J_

01

T
C

G
A

_2
G

_A
A

G
K

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

G
M

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

G
N

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

G
O

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

G
P

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

G
S

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

G
T

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

G
V

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

G
W

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

G
X

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

G
Y

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

G
Z

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

H
0_

01

T
C

G
A

_2
G

_A
A

H
2_

01

T
C

G
A

_2
G

_A
A

H
4_

01

T
C

G
A

_2
G

_A
A

H
C

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

H
G

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

H
P

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

K
D

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

K
G

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

K
H

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

K
L_

01

T
C

G
A

_2
G

_A
A

K
M

_0
1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

L5
_0

1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

L7
_0

1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

LF
_0

1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

LG
_0

1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

LN
_0

1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

LO
_0

1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

LP
_0

1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

LQ
_0

1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

LR
_0

1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

LS
_0

1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

LT
_0

1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

LW
_0

1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

LX
_0

1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

LY
_0

1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

LZ
_0

1

T
C

G
A

_2
G

_A
A

M
2_

01

T
C

G
A

_2
G

_A
A

M
3_

01

T
C

G
A

_2
G

_A
A

M
4_

01

T
C

G
A

_4
K

_A
A

1H
_0

1

T
C

G
A

_4
K

_A
A

A
L_

01

T
C

G
A

_S
6_

A
8J

X
_0

1

T
C

G
A

_S
6_

A
8J

Y
_0

1

T
C

G
A

_S
B

_A
6J

6_
01

T
C

G
A

_S
N

_A
6I

S
_0

1

T
C

G
A

_S
N

_A
84

W
_0

1

T
C

G
A

_S
N

_A
84

X
_0

1

T
C

G
A

_S
N

_A
84

Y
_0

1

T
C

G
A

_S
O

_A
8J

P
_0

1

T
C

G
A

_V
F

_A
8A

8_
01

T
C

G
A

_V
F

_A
8A

9_
01

T
C

G
A

_V
F

_A
8A

B
_0

1

T
C

G
A

_V
F

_A
8A

C
_0

1

T
C

G
A

_V
F

_A
8A

D
_0

1

T
C

G
A

_V
F

_A
8A

E
_0

1

T
C

G
A

_W
4_

A
7U

2_
01

T
C

G
A

_W
4_

A
7U

3_
01

T
C

G
A

_W
4_

A
7U

4_
01

T
C

G
A

_W
Z

_A
7V

3_
01

T
C

G
A

_W
Z

_A
8D

5_
01

T
C

G
A

_X
3_

A
8G

4_
01

T
C

G
A

_X
E

_A
8H

1_
01

T
C

G
A

_X
E

_A
8H

5_
01

T
C

G
A

_X
E

_A
9S

E
_0

1

T
C

G
A

_X
E

_A
A

N
I_

01

T
C

G
A

_X
E

_A
A

N
J_

01

T
C

G
A

_X
E

_A
A

N
R

_0
1

T
C

G
A

_X
E

_A
A

O
3_

01

T
C

G
A

_X
E

_A
A

O
6_

01

T
C

G
A

_X
E

_A
A

O
B

_0
1

T
C

G
A

_X
E

_A
A

O
C

_0
1

T
C

G
A

_X
E

_A
A

O
D

_0
1

T
C

G
A

_X
E

_A
A

O
J_

01

T
C

G
A

_X
E

_A
A

O
L_

01

T
C

G
A

_X
Y

_A
8S

2_
01

T
C

G
A

_X
Y

_A
8S

3_
01

T
C

G
A

_X
Y

_A
9T

9_
01

T
C

G
A

_Y
U

_A
90

P
_0

1

T
C

G
A

_Y
U

_A
90

W
_0

1

T
C

G
A

_Y
U

_A
90

Y
_0

1

T
C

G
A

_Y
U

_A
94

D
_0

1

T
C

G
A

_Y
U

_A
94

I_
01

T
C

G
A

_Y
U

_A
A

4L
_0

1

T
C

G
A

_Y
U

_A
A

61
_0

1

T
C

G
A

_Z
M

_A
A

0B
_0

1

T
C

G
A

_Z
M

_A
A

0N
_0

1

clus1 NON.clus1


