
0 5000 10000 15000 20000

−
1.

0
−

0.
5

0.
0

Gene Set  125 : KEGG_FOCAL_ADHESION

Number of genes: 22849 (in list), 197 (in gene set)
Gene List Index

R
un

ni
ng

 E
nr

ic
hm

en
t S

co
re

 (
R

E
S

)

"clus2" "NON.clus2" 

Peak at 4751
Zero crossing at 14398

−0.6 −0.4 −0.2 0.0 0.2 0.4 0.6
0.

0
0.

5
1.

0
1.

5
2.

0
2.

5

Gene Set Null Distribution

ES = 0.429  NES = 1.52 Nom. p−val= 0.0793 FWER= 0.741 FDR= 0.774
ES

P
(E

S
)

Gene Set Null Density
Observed Gene Set ES value

Neg. ES "NON.clus2"  Pos. ES: "clus2" 

 Heat Map for Genes in Gene Set

 

 

PRKCG
VTN

BIRC3
ERBB2
CHAD

PDGFD
ITGA8

PRKCA
PIK3CG

HGF
MAPK3

TLN2
VWF
KDR

COL4A4
VASP
TNXB

VEGFA
CCND2

SRC
ITGA10

FLT1
TNR

ITGA7
CCND3

CAV3
BCAR1

FLNB
ROCK2

RHOA
PIK3R3
ACTN4
LAMC3
DIAPH1

MYL2
MYL5

MAPK8
PDPK1
MYLPF
ITGB7
RAF1
XIAP

PRKCB
FLT4

RAC1
CTNNB1

MET
PAK4
PAK3

PIK3CB
RASGRF1
PDGFRA

CAPN2
FYN

PAK1
ARHGAP5

GRB2
MAPK9
ITGB3

MYL12B
ACTG1

SHC2
PIK3R5

MYL12A
VAV1

CDC42
ITGA1
ELK1

MYLK2
PPP1CA

RAP1A
LAMB2

ACTB
PXN

VAV2
PPP1CC

ILK
PDGFA

PTEN
ROCK1
RAP1B
BIRC2

MAP2K1
DOCK1

SOS1
CRK

PDGFB
AKT1
AKT2
TLN1

ITGA3
SOS2

ITGB1
COL4A1
PIK3R1
MAPK1

PIP5K1C
PARVG
PIK3R2

ZYX
VCL

PTK2
BAD

ITGB4
ITGA9
BRAF

LAMA4
LAMB1

RAC2
LAMA3
PARVA

COL11A2
JUN

PPP1CB
RAPGEF1

GSK3B
ITGA2
SHC1

ITGB5
COL4A2

ITGB6
MYLK3
LAMA5

SHC3
LAMC1

PPP1R12A
ITGA6
ITGA4

THBS3
PAK2

PDGFRB
LAMB3
LAMA2
CCND1

CRKL
ITGAV

ACTN1
VEGFB
ITGB8

MYL10
LAMB4
PIK3CA

PAK6
PARVB

FLNC
THBS1
COMP
BCL2

LAMC2
ITGA5

COL6A3
PGF

IBSP
SHC4
FIGF

COL5A2
MYL9

PIK3CD
COL3A1
COL6A1

FLNA
IGF1

COL1A2
COL1A1
COL6A2
COL5A3

IGF1R
RAC3
VAV3

THBS2
COL5A1

MYLK
PDGFC
VEGFC

AKT3
EGFR

FN1
CAV2
TNN

ITGA11
CAV1

ACTN3
ACTN2

RELN
MYL7
PAK7

MAPK10
THBS4

EGF
COL2A1

SPP1
LAMA1

TNC
COL6A6
ITGA2B

COL4A6
COL11A1

Class

T
C

G
A

_2
H

_A
9G

Q
_0

1

T
C

G
A

_I
G

_A
3I

8_
01

T
C

G
A

_I
G

_A
3Q

L_
01

T
C

G
A

_I
G

_A
3Y

9_
01

T
C

G
A

_I
G

_A
3Y

A
_0

1

T
C

G
A

_I
G

_A
3Y

B
_0

1

T
C

G
A

_I
G

_A
4Q

T
_0

1

T
C

G
A

_I
G

_A
50

L_
01

T
C

G
A

_I
G

_A
51

D
_0

1

T
C

G
A

_I
G

_A
5S

3_
01

T
C

G
A

_I
G

_A
62

5_
01

T
C

G
A

_I
G

_A
6Q

S
_0

1

T
C

G
A

_I
G

_A
8O

2_
01

T
C

G
A

_I
G

_A
97

H
_0

1

T
C

G
A

_I
G

_A
97

I_
01

T
C

G
A

_J
Y

_A
6F

E
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
43

H
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
43

J_
01

T
C

G
A

_L
5_

A
4O

M
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
88

S
_0

1

T
C

G
A

_L
N

_A
49

K
_0

1

T
C

G
A

_L
N

_A
49

L_
01

T
C

G
A

_L
N

_A
49

N
_0

1

T
C

G
A

_L
N

_A
49

O
_0

1

T
C

G
A

_L
N

_A
49

P
_0

1

T
C

G
A

_L
N

_A
49

R
_0

1

T
C

G
A

_L
N

_A
49

U
_0

1

T
C

G
A

_L
N

_A
49

V
_0

1

T
C

G
A

_L
N

_A
49

W
_0

1

T
C

G
A

_L
N

_A
49

X
_0

1

T
C

G
A

_L
N

_A
49

Y
_0

1

T
C

G
A

_L
N

_A
4A

1_
01

T
C

G
A

_L
N

_A
4A

2_
01

T
C

G
A

_L
N

_A
4A

4_
01

T
C

G
A

_L
N

_A
4A

5_
01

T
C

G
A

_L
N

_A
4A

6_
01

T
C

G
A

_L
N

_A
4A

8_
01

T
C

G
A

_L
N

_A
4A

9_
01

T
C

G
A

_L
N

_A
4M

Q
_0

1

T
C

G
A

_L
N

_A
5U

5_
01

T
C

G
A

_L
N

_A
5U

6_
01

T
C

G
A

_L
N

_A
5U

7_
01

T
C

G
A

_L
N

_A
7H

V
_0

1

T
C

G
A

_L
N

_A
7H

W
_0

1

T
C

G
A

_L
N

_A
7H

Y
_0

1

T
C

G
A

_L
N

_A
7H

Z
_0

1

T
C

G
A

_L
N

_A
8I

1_
01

T
C

G
A

_L
N

_A
9F

O
_0

1

T
C

G
A

_L
N

_A
9F

P
_0

1

T
C

G
A

_L
N

_A
9F

Q
_0

1

T
C

G
A

_L
N

_A
9F

R
_0

1

T
C

G
A

_Q
9_

A
6F

U
_0

1

T
C

G
A

_S
8_

A
6B

W
_0

1

T
C

G
A

_V
5_

A
7R

C
_0

1

T
C

G
A

_V
5_

A
A

S
V

_0
1

T
C

G
A

_V
R

_A
8E

O
_0

1

T
C

G
A

_V
R

_A
8E

R
_0

1

T
C

G
A

_V
R

_A
8E

U
_0

1

T
C

G
A

_V
R

_A
8E

Y
_0

1

T
C

G
A

_V
R

_A
8E

Z
_0

1

T
C

G
A

_V
R

_A
8Q

7_
01

T
C

G
A

_V
R

_A
A

4G
_0

1

T
C

G
A

_V
R

_A
A

7B
_0

1

T
C

G
A

_V
R

_A
A

7D
_0

1

T
C

G
A

_V
R

_A
A

7I
_0

1

T
C

G
A

_Z
6_

A
8J

D
_0

1

T
C

G
A

_Z
6_

A
8J

E
_0

1

T
C

G
A

_Z
6_

A
A

P
N

_0
1

T
C

G
A

_2
H

_A
9G

F
_0

1

T
C

G
A

_2
H

_A
9G

G
_0

1

T
C

G
A

_2
H

_A
9G

H
_0

1

T
C

G
A

_2
H

_A
9G

I_
01

T
C

G
A

_2
H

_A
9G

J_
01

T
C

G
A

_2
H

_A
9G

K
_0

1

T
C

G
A

_2
H

_A
9G

L_
01

T
C

G
A

_2
H

_A
9G

M
_0

1

T
C

G
A

_2
H

_A
9G

N
_0

1

T
C

G
A

_2
H

_A
9G

O
_0

1

T
C

G
A

_2
H

_A
9G

R
_0

1

T
C

G
A

_I
C

_A
6R

E
_0

1

T
C

G
A

_I
C

_A
6R

F
_0

1

T
C

G
A

_I
G

_A
3Y

C
_0

1

T
C

G
A

_I
G

_A
4P

3_
01

T
C

G
A

_I
G

_A
4Q

S
_0

1

T
C

G
A

_I
G

_A
5B

8_
01

T
C

G
A

_I
G

_A
7D

P
_0

1

T
C

G
A

_J
Y

_A
6F

8_
01

T
C

G
A

_J
Y

_A
6F

A
_0

1

T
C

G
A

_J
Y

_A
6F

B
_0

1

T
C

G
A

_J
Y

_A
6F

D
_0

1

T
C

G
A

_J
Y

_A
6F

G
_0

1

T
C

G
A

_J
Y

_A
6F

H
_0

1

T
C

G
A

_J
Y

_A
93

8_
01

T
C

G
A

_J
Y

_A
93

9_
01

T
C

G
A

_J
Y

_A
93

C
_0

1

T
C

G
A

_J
Y

_A
93

D
_0

1

T
C

G
A

_J
Y

_A
93

E
_0

1

T
C

G
A

_J
Y

_A
93

F
_0

1

T
C

G
A

_K
H

_A
6W

C
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
43

C
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
43

E
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
43

I_
01

T
C

G
A

_L
5_

A
43

M
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
4O

E
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
4O

F
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
4O

G
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
4O

H
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
4O

I_
01

T
C

G
A

_L
5_

A
4O

J_
01

T
C

G
A

_L
5_

A
4O

N
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
4O

O
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
4O

P
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
4O

Q
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
4O

R
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
4O

S
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
4O

T
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
4O

U
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
4O

W
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
4O

X
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
88

T
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
88

V
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
88

W
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
88

Y
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
88

Z
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
89

1_
01

T
C

G
A

_L
5_

A
89

3_
01

T
C

G
A

_L
5_

A
8N

E
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
8N

F
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
8N

G
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
8N

H
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
8N

I_
01

T
C

G
A

_L
5_

A
8N

J_
01

T
C

G
A

_L
5_

A
8N

K
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
8N

L_
01

T
C

G
A

_L
5_

A
8N

M
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
8N

N
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
8N

Q
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
8N

R
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
8N

S
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
8N

T
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
8N

U
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
8N

V
_0

1

T
C

G
A

_L
5_

A
8N

W
_0

1

T
C

G
A

_L
7_

A
56

G
_0

1

T
C

G
A

_L
7_

A
6V

Z
_0

1

T
C

G
A

_L
N

_A
49

M
_0

1

T
C

G
A

_L
N

_A
49

S
_0

1

T
C

G
A

_L
N

_A
4A

3_
01

T
C

G
A

_L
N

_A
4M

R
_0

1

T
C

G
A

_L
N

_A
7H

X
_0

1

T
C

G
A

_L
N

_A
8H

Z
_0

1

T
C

G
A

_L
N

_A
8I

0_
01

T
C

G
A

_M
9_

A
5M

8_
01

T
C

G
A

_Q
9_

A
6F

W
_0

1

T
C

G
A

_R
6_

A
6D

N
_0

1

T
C

G
A

_R
6_

A
6D

Q
_0

1

T
C

G
A

_R
6_

A
6K

Z
_0

1

T
C

G
A

_R
6_

A
6L

4_
01

T
C

G
A

_R
6_

A
6L

6_
01

T
C

G
A

_R
6_

A
6X

G
_0

1

T
C

G
A

_R
6_

A
6X

Q
_0

1

T
C

G
A

_R
6_

A
6Y

0_
01

T
C

G
A

_R
6_

A
6Y

2_
01

T
C

G
A

_R
6_

A
8W

5_
01

T
C

G
A

_R
6_

A
8W

8_
01

T
C

G
A

_R
6_

A
8W

C
_0

1

T
C

G
A

_R
6_

A
8W

G
_0

1

T
C

G
A

_R
E

_A
7B

O
_0

1

T
C

G
A

_S
8_

A
6B

V
_0

1

T
C

G
A

_V
5_

A
7R

B
_0

1

T
C

G
A

_V
5_

A
7R

E
_0

1

T
C

G
A

_V
5_

A
A

S
W

_0
1

T
C

G
A

_V
5_

A
A

S
X

_0
1

T
C

G
A

_V
R

_A
8E

P
_0

1

T
C

G
A

_V
R

_A
8E

Q
_0

1

T
C

G
A

_V
R

_A
8E

T
_0

1

T
C

G
A

_V
R

_A
8E

W
_0

1

T
C

G
A

_V
R

_A
8E

X
_0

1

T
C

G
A

_V
R

_A
A

4D
_0

1

T
C

G
A

_X
8_

A
A

A
R

_0
1

T
C

G
A

_X
P

_A
8T

6_
01

T
C

G
A

_X
P

_A
8T

8_
01

T
C

G
A

_Z
6_

A
9V

B
_0

1

T
C

G
A

_Z
R

_A
9C

J_
01

clus2 NON.clus2


