
0 5000 10000 15000

−
1.

0
−

0.
5

0.
0

Gene Set  140 : KEGG_LEUKOCYTE_TRANSENDOTHELIAL_MIGRATION

Number of genes: 18192 (in list), 110 (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 14765
Zero crossing at 9398

−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
3.

0

Gene Set Null Distribution

ES = −0.436  NES = −1.35 Nom. p−val= 0.121 FWER= 0.986 FDR= 0.912
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

 

 

CLDN23
CLDN10
CLDN4

VAV3
ITK

ICAM1
TXK

CLDN1
RHOH

VCAM1
MYL5

CLDN7
PTK2B

NCF1
ITGAM

F11R
MAPK13
PIK3CG
RASSF5

VAV1
CD99
NCF4

PLCG2
ACTN1

MYL12A
RAC2
MSN

NCF2
CYBB
CYBA
JAM2
MYL7

ITGAL
PRKCB

SIPA1
MYL9

PIK3R5
ITGB2
VASP
CDH5

CXCR4
MYL12B

ACTN2
ACTN4

PECAM1
VCL

PIK3CB
PXN

CLDN5
RAP1A
RAP1B
MYLPF

PIK3CD
CTNNA1

ITGB1
GNAI2

CLDN19
ROCK2

EZR
PRKCG
PRKCA

RAC1
PLCG1
ROCK1

ARHGAP5
ACTB
RHOA

CDC42
VAV2

MAPK11
CTNND1
PTPN11

ITGA4
ESAM
NOX3

CLDN16
CTNNA2
CTNNB1
MAPK14

ACTG1
CLDN3
GNAI3

CLDN18
JAM3
NOX1

PIK3R1
RAPGEF3

ACTN3
CLDN14

PTK2
PIK3CA
CLDN15
MAPK12

MMP2
GRLF1
CLDN2

CXCL12
MLLT4

PIK3R2
BCAR1

THY1
CLDN20
CLDN6
MMP9

RAPGEF4
PIK3R3

CLDN11
CLDN9
GNAI1

CTNNA3
Class

T
C

G
A

_0
2_

00
47

_0
1

T
C

G
A

_0
2_

24
83

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

01
29

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

01
38

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

01
56

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

01
57

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

01
74

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

01
78

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

02
38

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

06
46

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

06
86

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

07
45

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

25
57

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

25
58

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

25
59

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

25
69

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

25
70

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

54
08

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

54
13

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

54
16

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

54
17

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

58
56

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

58
59

_0
1

T
C

G
A

_1
2_

06
16

_0
1

T
C

G
A

_1
2_

06
18

_0
1

T
C

G
A

_1
2_

08
21

_0
1

T
C

G
A

_1
2_

15
97

_0
1

T
C

G
A

_1
2_

36
50

_0
1

T
C

G
A

_1
4_

18
25

_0
1

T
C

G
A

_1
5_

14
44

_0
1

T
C

G
A

_1
9_

13
90

_0
1

T
C

G
A

_1
9_

26
24

_0
1

T
C

G
A

_1
9_

26
29

_0
1

T
C

G
A

_2
6_

51
33

_0
1

T
C

G
A

_2
6_

51
34

_0
1

T
C

G
A

_2
6_

51
35

_0
1

T
C

G
A

_2
7_

18
30

_0
1

T
C

G
A

_2
7_

25
19

_0
1

T
C

G
A

_2
7_

25
21

_0
1

T
C

G
A

_2
7_

25
23

_0
1

T
C

G
A

_2
8_

17
53

_0
1

T
C

G
A

_2
8_

52
15

_0
1

T
C

G
A

_2
8_

52
16

_0
1

T
C

G
A

_3
2_

26
34

_0
1

T
C

G
A

_4
1_

25
71

_0
1

T
C

G
A

_4
1_

56
51

_0
1

T
C

G
A

_7
6_

49
29

_0
1

T
C

G
A

_0
2_

00
55

_0
1

T
C

G
A

_0
2_

24
85

_0
1

T
C

G
A

_0
2_

24
86

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

01
25

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

01
30

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

01
32

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

01
41

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

01
58

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

01
68

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

01
84

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

01
87

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

01
90

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

02
10

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

02
11

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

02
19

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

06
44

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

06
45

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

06
49

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

07
43

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

07
44

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

07
47

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

07
49

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

07
50

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

08
78

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

08
82

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

18
04

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

25
61

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

25
62

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

25
63

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

25
64

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

25
65

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

25
67

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

54
10

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

54
11

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

54
12

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

54
14

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

54
15

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

54
18

_0
1

T
C

G
A

_0
6_

58
58

_0
1

T
C

G
A

_0
8_

03
86

_0
1

T
C

G
A

_1
2_

06
19

_0
1

T
C

G
A

_1
2_

36
52

_0
1

T
C

G
A

_1
2_

36
53

_0
1

T
C

G
A

_1
2_

52
95

_0
1

T
C

G
A

_1
2_

52
99

_0
1

T
C

G
A

_1
4_

07
81

_0
1

T
C

G
A

_1
4_

07
87

_0
1

T
C

G
A

_1
4_

07
89

_0
1

T
C

G
A

_1
4_

07
90

_0
1

T
C

G
A

_1
4_

08
17

_0
1

T
C

G
A

_1
4_

10
34

_0
1

T
C

G
A

_1
4_

18
23

_0
1

T
C

G
A

_1
4_

18
29

_0
1

T
C

G
A

_1
4_

25
54

_0
1

T
C

G
A

_1
5_

07
42

_0
1

T
C

G
A

_1
6_

08
46

_0
1

T
C

G
A

_1
6_

10
45

_0
1

T
C

G
A

_1
9_

17
87

_0
1

T
C

G
A

_1
9_

26
19

_0
1

T
C

G
A

_1
9_

26
20

_0
1

T
C

G
A

_1
9_

26
25

_0
1

T
C

G
A

_1
9_

40
65

_0
1

T
C

G
A

_1
9_

59
60

_0
1

T
C

G
A

_2
6_

14
42

_0
1

T
C

G
A

_2
6_

51
32

_0
1

T
C

G
A

_2
6_

51
36

_0
1

T
C

G
A

_2
6_

51
39

_0
1

T
C

G
A

_2
7_

18
31

_0
1

T
C

G
A

_2
7_

18
32

_0
1

T
C

G
A

_2
7_

18
34

_0
1

T
C

G
A

_2
7_

18
35

_0
1

T
C

G
A

_2
7_

18
37

_0
1

T
C

G
A

_2
7_

25
24

_0
1

T
C

G
A

_2
7_

25
26

_0
1

T
C

G
A

_2
7_

25
28

_0
1

T
C

G
A

_2
8_

17
47

_0
1

T
C

G
A

_2
8_

24
99

_0
1

T
C

G
A

_2
8_

25
09

_0
1

T
C

G
A

_2
8_

25
10

_0
1

T
C

G
A

_2
8_

25
13

_0
1

T
C

G
A

_2
8_

25
14

_0
1

T
C

G
A

_2
8_

52
04

_0
1

T
C

G
A

_2
8_

52
07

_0
1

T
C

G
A

_2
8_

52
08

_0
1

T
C

G
A

_2
8_

52
09

_0
1

T
C

G
A

_2
8_

52
13

_0
1

T
C

G
A

_2
8_

52
18

_0
1

T
C

G
A

_2
8_

52
20

_0
1

T
C

G
A

_3
2_

19
70

_0
1

T
C

G
A

_3
2_

19
80

_0
1

T
C

G
A

_3
2_

19
82

_0
1

T
C

G
A

_3
2_

26
15

_0
1

T
C

G
A

_3
2_

26
16

_0
1

T
C

G
A

_3
2_

26
32

_0
1

T
C

G
A

_3
2_

26
38

_0
1

T
C

G
A

_3
2_

42
13

_0
1

T
C

G
A

_3
2_

52
22

_0
1

T
C

G
A

_4
1_

25
72

_0
1

T
C

G
A

_4
1_

39
15

_0
1

T
C

G
A

_4
1_

40
97

_0
1

T
C

G
A

_7
6_

49
25

_0
1

T
C

G
A

_7
6_

49
26

_0
1

T
C

G
A

_7
6_

49
27

_0
1

T
C

G
A

_7
6_

49
28

_0
1

T
C

G
A

_7
6_

49
31

_0
1

T
C

G
A

_7
6_

49
32

_0
1

clus1 NON.clus1


