
0 5000 10000 15000

−
0.

8
−

0.
6

−
0.

4
−

0.
2

0.
0

0.
2

Gene Set  87 : KEGG_SPLICEOSOME

Number of genes: 17346 (in list), 125 (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 11425
Zero crossing at 7508

−0.4 −0.2 0.0 0.2 0.4 0.6
0

1
2

3
4

5

Gene Set Null Distribution

ES = 0.251  NES = 1.25 Nom. p−val= 0.206 FWER= 0.969 FDR= 1
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

 

 

TRA2A
MAGOHB

SNRPG
NCBP1
RBM25
SNW1

THOC1
THOC2

AQR
SFRS9
DDX23

TXNL4A
PUF60
SFRS7
EIF4A3

SNRPD1
SNRPD3

CDC40
DHX8
LSM4

SFRS13A
SNRPB
ACIN1
SFRS1
BCAS2
PRPF3

EFTUD2
SNRPA1
PRPF31

LSM7
SNRNP27
CTNNBL1

PPIE
MAGOH
TCERG1

PRPF4
PQBP1

NHP2L1
SFRS2
U2AF2
SFRS4
SFRS6

SNRNP70
USP39

CWC15
SNRNP40

SF3B2
PRPF8
PLRG1
RBM22
SF3B1
RBM17

DDX5
THOC3
HSPA8
DHX15

SNRPD2
ZMAT2
THOC4
WBP11
DDX42
PCBP1

SNRNP200
PHF5A

HNRNPU
SART1

PRPF40B
SNRPF

PRPF19
HNRNPK

SF3A3
HNRNPC
SNRPB2

NAA38
BUD31

PRPF18
U2AF1

HNRNPA3
SF3B4

PRPF40A
SFRS3
DHX38
PRPF6

CRNKL1
SFRS2B

PRPF38B
CHERP
SF3B5

RBM8A
SLU7

SF3A1
SNRPE

SMNDC1
HNRNPM

TRA2B
DDX46
SFRS5
XAB2

HSPA2
SF3B14

PPIH
CDC5L
SF3A2

SNRPC
HSPA6
SF3B3

SNRPA
HSPA1A

SYF2
PRPF38A

RBMX
BAT1

SR140
HSPA1B

HNRNPA1
LSM6
PPIL1

DHX16
CCDC12

HNRNPA1L2
LSM5
LSM2
LSM3
ISY1

HSPA1L
Class

T
C

G
A

_V
3_

A
9Z

Y
_0

1

T
C

G
A

_V
4_

A
9E

5_
01

T
C

G
A

_V
4_

A
9E

9_
01

T
C

G
A

_V
4_

A
9E

A
_0

1

T
C

G
A

_V
4_

A
9E

C
_0

1

T
C

G
A

_V
4_

A
9E

H
_0

1

T
C

G
A

_V
4_

A
9E

J_
01

T
C

G
A

_V
4_

A
9E

K
_0

1

T
C

G
A

_V
4_

A
9E

O
_0

1

T
C

G
A

_V
4_

A
9E

T
_0

1

T
C

G
A

_V
4_

A
9E

W
_0

1

T
C

G
A

_V
4_

A
9E

Z
_0

1

T
C

G
A

_V
4_

A
9F

2_
01

T
C

G
A

_V
4_

A
9F

4_
01

T
C

G
A

_V
4_

A
9F

7_
01

T
C

G
A

_V
D

_A
8K

7_
01

T
C

G
A

_V
D

_A
8K

9_
01

T
C

G
A

_V
D

_A
8K

A
_0

1

T
C

G
A

_V
D

_A
8K

B
_0

1

T
C

G
A

_V
D

_A
8K

E
_0

1

T
C

G
A

_V
D

_A
8K

G
_0

1

T
C

G
A

_V
D

_A
8K

H
_0

1

T
C

G
A

_V
D

_A
8K

J_
01

T
C

G
A

_V
D

_A
8K

O
_0

1

T
C

G
A

_V
D

_A
A

8M
_0

1

T
C

G
A

_V
D

_A
A

8R
_0

1

T
C

G
A

_V
D

_A
A

8S
_0

1

T
C

G
A

_W
C

_A
87

T
_0

1

T
C

G
A

_W
C

_A
87

U
_0

1

T
C

G
A

_W
C

_A
87

W
_0

1

T
C

G
A

_W
C

_A
88

0_
01

T
C

G
A

_W
C

_A
88

1_
01

T
C

G
A

_W
C

_A
88

5_
01

T
C

G
A

_W
C

_A
A

9E
_0

1

T
C

G
A

_Y
Z

_A
98

3_
01

T
C

G
A

_R
Z

_A
B

0B
_0

1

T
C

G
A

_V
3_

A
9Z

X
_0

1

T
C

G
A

_V
4_

A
9E

7_
01

T
C

G
A

_V
4_

A
9E

8_
01

T
C

G
A

_V
4_

A
9E

D
_0

1

T
C

G
A

_V
4_

A
9E

E
_0

1

T
C

G
A

_V
4_

A
9E

F
_0

1

T
C

G
A

_V
4_

A
9E

I_
01

T
C

G
A

_V
4_

A
9E

L_
01

T
C

G
A

_V
4_

A
9E

M
_0

1

T
C

G
A

_V
4_

A
9E

Q
_0

1

T
C

G
A

_V
4_

A
9E

S
_0

1

T
C

G
A

_V
4_

A
9E

U
_0

1

T
C

G
A

_V
4_

A
9E

V
_0

1

T
C

G
A

_V
4_

A
9E

X
_0

1

T
C

G
A

_V
4_

A
9E

Y
_0

1

T
C

G
A

_V
4_

A
9F

0_
01

T
C

G
A

_V
4_

A
9F

1_
01

T
C

G
A

_V
4_

A
9F

3_
01

T
C

G
A

_V
4_

A
9F

5_
01

T
C

G
A

_V
4_

A
9F

8_
01

T
C

G
A

_V
D

_A
8K

8_
01

T
C

G
A

_V
D

_A
8K

D
_0

1

T
C

G
A

_V
D

_A
8K

F
_0

1

T
C

G
A

_V
D

_A
8K

I_
01

T
C

G
A

_V
D

_A
8K

K
_0

1

T
C

G
A

_V
D

_A
8K

L_
01

T
C

G
A

_V
D

_A
8K

M
_0

1

T
C

G
A

_V
D

_A
8K

N
_0

1

T
C

G
A

_V
D

_A
A

8N
_0

1

T
C

G
A

_V
D

_A
A

8O
_0

1

T
C

G
A

_V
D

_A
A

8P
_0

1

T
C

G
A

_V
D

_A
A

8Q
_0

1

T
C

G
A

_V
D

_A
A

8T
_0

1

T
C

G
A

_W
C

_A
87

Y
_0

1

T
C

G
A

_W
C

_A
88

2_
01

T
C

G
A

_W
C

_A
88

3_
01

T
C

G
A

_W
C

_A
88

4_
01

T
C

G
A

_W
C

_A
88

8_
01

T
C

G
A

_W
C

_A
88

A
_0

1

T
C

G
A

_W
C

_A
A

9A
_0

1

T
C

G
A

_Y
Z

_A
98

0_
01

T
C

G
A

_Y
Z

_A
98

2_
01

T
C

G
A

_Y
Z

_A
98

4_
01

T
C

G
A

_Y
Z

_A
98

5_
01

clus3 NON.clus3


