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Gene Set  58 : KEGG_CYTOKINE_CYTOKINE_RECEPTOR_INTERACTION

Number of genes: 18565 (in list), 236 (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 2618
Zero crossing at 7694

−0.5 0.0 0.5
0.

0
0.

5
1.

0
1.

5
2.

0

Gene Set Null Distribution

ES = 0.684  NES = 1.71 Nom. p−val= 0 FWER= 0.814 FDR= 0.0617
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

 

 

AMHR2
IL5RA

IL17RB
INHBC

MPL
IL17B

CCL15
IFNW1

CNTFR
TNFRSF13C

BMPR1B
CCL27

ACVR2B
BMP7

IL5
IL28RA
INHBE
CCL25
GDF5
EPOR

IL22RA1
CSF3
LEPR
EPO

ACVR1B
TNFRSF19

LIFR
IL29

TNFRSF25
EDA

CCR10
IL11RA

IL23R
IL20

PF4V1
CCR9

TGFB2
BMPR1A

IL20RB
IFNB1
IL23A
CNTF
CTF1
LTBR

KIT
AMH

CCL28
EGF
FIGF
IL1A

TNFSF13
IL28A

IL12RB2
IL6R

IFNGR2
CCL24

BMPR2
CXCL5
VEGFA

MET
TNFSF15

TNFRSF1A
CXCR4
INHBB
IL28B

IL10RB
CLCF1

IFNAR1
TNFRSF21

TNFRSF10B
IL6ST

ACVR1
XCL1

ACVR2A
TGFBR1

IL1R1
PDGFC
VEGFB

EDAR
PRLR

IL13RA1
CXCL16

KITLG
IFNAR2

TNFRSF14
TSLP
FLT4

TNFSF10
IL8

CCL20
CX3CL1

RELT
CSF2

IL1RAP
IFNGR1

TNFRSF10A
CCR6
IFNE

EGFR
PLEKHO2

FLT3
PDGFA

IL1R2
IL12A
CD40

IL17RA
CXCL6

CSF1
IL20RA

CCL3L3
TNFRSF12A

CCL13
PRL

TNFRSF11B
IL13

TNFRSF18
IL19

CXCL3
CCL23

TGFBR2
TNFRSF10C

TNFSF11
CXCR1
CSF3R
PDGFB

CX3CR1
TNFRSF1B

TPO
IL22RA2

CCL7
OSMR

TNFSF12
IL12B

TNFSF18
CCL3L1

PF4
FLT1

IL15RA
CXCL2
CXCR2

TNFRSF10D
IL11

CCL17
KDR

NGFR
FAS
IL4R

CXCL10
TGFB1

TNFRSF4
VEGFC

IL1B
CXCL1

CCL8
CCL4L2

CCR8
IL18

CCR3
CCL2
PPBP

IL18R1
TNFRSF8

TNFRSF11A
IFNG
TNF

CXCL11
CCL14
CSF1R

IL24
TNFRSF17

CXCR5
ACVRL1

TNFSF14
TNFRSF13B

XCR1
LEP

TNFSF8
CCR1

FLT3LG
LTA

TNFSF9
IL15

CCL3
IL10RA

CD70
OSM
LTB

CCL18
XCL2

PDGFRA
IL3RA

PDGFRB
GHR

CCL4
CSF2RA

CCL5
CD27

CCL22
LIF

FASLG
IL6

TGFB3
CCR2

IL7
IL2RG

TNFSF13B
IL2RB

HGF
IL12RB1
IL18RAP

CCR7
TNFRSF6B

CCR5
CXCL9
EDA2R

IL10
CXCR3

IL9R
CD40LG
CSF2RB

CCL21
TNFSF4
CXCL13
CXCR6

TNFRSF9
CCR4

CCL19
BMP2

CXCL12
IL2RA
IL21R

CCL26
CXCL14

IL7R
CCL11
INHBA
Class

T
C

G
A

_0
9_

16
59

_0
1

T
C

G
A

_0
9_

16
62

_0
1

T
C

G
A

_0
9_

16
67

_0
1

T
C

G
A

_0
9_

16
68

_0
1

T
C

G
A

_1
3_

08
90

_0
1

T
C

G
A

_1
3_

08
97

_0
1

T
C

G
A

_1
3_

14
03

_0
1

T
C

G
A

_1
3_

14
05

_0
1

T
C

G
A

_1
3_

14
10

_0
1

T
C

G
A

_1
3_

14
11

_0
1

T
C

G
A

_1
3_

14
81

_0
1

T
C

G
A

_1
3_

14
97

_0
1

T
C

G
A

_1
3_

15
05

_0
1

T
C

G
A

_1
3_

15
07

_0
1

T
C

G
A

_1
3_

15
11

_0
1

T
C

G
A

_1
3_

15
12

_0
1

T
C

G
A

_1
3_

20
60

_0
1

T
C

G
A

_2
0_

16
82

_0
1

T
C

G
A

_2
0_

16
87

_0
1

T
C

G
A

_2
3_

10
23

_0
1

T
C

G
A

_2
3_

10
27

_0
1

T
C

G
A

_2
3_

11
09

_0
1

T
C

G
A

_2
3_

11
20

_0
1

T
C

G
A

_2
3_

20
78

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

09
75

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

14
17

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

14
18

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

14
25

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

14
27

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

14
34

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

14
35

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

14
36

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

14
63

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

15
45

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

15
46

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

15
50

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

15
52

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

15
62

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

15
63

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

15
64

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

18
42

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

18
46

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

18
49

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

18
50

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

19
28

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

19
30

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

20
24

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

20
33

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

20
35

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

22
61

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

22
62

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

22
71

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

22
88

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

22
89

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

22
90

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

22
93

_0
1

T
C

G
A

_2
4_

22
98

_0
1

T
C

G
A

_2
5_

13
14

_0
1

T
C

G
A

_2
5_

13
18

_0
1

T
C

G
A

_2
5_

13
20

_0
1

T
C

G
A

_2
5_

13
26

_0
1

T
C

G
A

_2
5_

13
28

_0
1

T
C

G
A

_2
5_

13
29

_0
1

T
C

G
A

_2
5_

16
23

_0
1

T
C

G
A

_2
5_

16
26

_0
1

T
C

G
A

_2
5_

16
28

_0
1

T
C

G
A

_2
5_

16
33

_0
1

T
C

G
A

_2
5_

16
35

_0
1

T
C

G
A

_2
5_

20
42

_0
1

T
C

G
A

_2
5_

23
98

_0
1

T
C

G
A

_2
5_

23
99

_0
1

T
C

G
A

_2
5_

24
01

_0
1

T
C

G
A

_2
9_

16
93

_0
1

T
C

G
A

_2
9_

16
95

_0
1

T
C

G
A

_2
9_

16
98

_0
1

T
C

G
A

_2
9_

16
99

_0
1

T
C

G
A

_2
9_

17
01

_0
1

T
C

G
A

_2
9_

17
05

_0
1

T
C

G
A

_2
9_

17
10

_0
1

T
C

G
A

_2
9_

17
11

_0
1

T
C

G
A

_2
9_

17
70

_0
1

T
C

G
A

_2
9_

17
81

_0
1

T
C

G
A

_2
9_

17
85

_0
1

T
C

G
A

_2
9_

24
27

_0
1

T
C

G
A

_2
9_

24
28

_0
1

T
C

G
A

_3
0_

17
18

_0
1

T
C

G
A

_3
0_

18
55

_0
1

T
C

G
A

_3
0_

18
57

_0
1

T
C

G
A

_3
0_

18
61

_0
1

T
C

G
A

_3
0_

18
62

_0
1

T
C

G
A

_3
0_

18
91

_0
1

T
C

G
A

_3
1_

19
46

_0
1

T
C

G
A

_3
1_

19
51

_0
1

T
C

G
A

_3
1_

19
53

_0
1

T
C

G
A

_3
1_

19
56

_0
1

T
C

G
A

_3
1_

19
59

_0
1

T
C

G
A

_3
6_

15
68

_0
1

T
C

G
A

_3
6_

15
69

_0
1

T
C

G
A

_3
6_

15
76

_0
1

T
C

G
A

_3
6_

15
78

_0
1

T
C

G
A

_3
6_

15
80

_0
1

T
C

G
A

_5
7_

15
82

_0
1

T
C

G
A

_5
7_

15
85

_0
1

T
C

G
A

_5
9_

23
48

_0
1

T
C

G
A

_6
1_

17
21

_0
1

T
C

G
A

_6
1_

17
37

_0
1

T
C

G
A

_6
1_

17
40

_0
1

T
C

G
A

_6
1_

19
19

_0
1

T
C

G
A

_6
1_

20
00

_0
1

T
C

G
A

_6
1_

20
02

_0
1

T
C

G
A

_6
1_

20
03

_0
1

T
C

G
A

_6
1_

20
09

_0
1

T
C

G
A

_6
1_

21
01

_0
1

T
C

G
A

_6
1_

21
13

_0
1

T
C

G
A

_0
4_

13
48

_0
1

T
C

G
A

_0
4_

13
57

_0
1

T
C

G
A

_0
4_

13
62

_0
1

T
C

G
A

_0
4_

13
64

_0
1

T
C

G
A

_0
4_

13
65

_0
1

T
C

G
A

_0
4_

15
14

_0
1

T
C

G
A

_0
4_

15
19

_0
1

T
C

G
A

_0
9_

03
64

_0
1

T
C

G
A

_0
9_

03
66

_0
1

T
C

G
A

_0
9_

03
67

_0
1

T
C

G
A

_0
9_

03
69

_0
1

T
C

G
A

_0
9_

16
66

_0
1

T
C

G
A

_0
9_

16
69

_0
1

T
C

G
A

_0
9_

16
70

_0
1

T
C

G
A

_0
9_

16
73

_0
1

T
C

G
A

_0
9_

16
74

_0
1

T
C

G
A

_0
9_

20
44

_0
1

T
C

G
A

_0
9_

20
45

_0
1

T
C

G
A

_0
9_

20
48

_0
1

T
C

G
A

_0
9_

20
51

_0
1

T
C

G
A

_0
9_

20
54

_0
1

T
C

G
A

_0
9_

20
56

_0
1

T
C

G
A

_1
0_

09
28

_0
1

T
C

G
A

_1
0_

09
36

_0
1

T
C

G
A

_1
3_

07
30

_0
1

T
C

G
A

_1
3_

07
99

_0
1

T
C

G
A

_1
3_

08
00

_0
1

T
C

G
A

_1
3_

08
01

_0
1

T
C

G
A

_1
3_

08
93

_0
1

T
C

G
A

_1
3_

08
99

_0
1

T
C

G
A

_1
3_

09
13

_0
1

T
C

G
A

_1
3_

09
16

_0
1

T
C

G
A

_1
3_

09
20

_0
1

T
C

G
A

_1
3_

09
24

_0
1

T
C

G
A

_1
3_

14
98

_0
1

T
C

G
A

_1
3_

15
06

_0
1

T
C

G
A

_1
3_

A
5F

T
_0

1
T

C
G

A
_2

0_
16

83
_0

1
T

C
G

A
_2

0_
16

84
_0

1
T

C
G

A
_2

0_
16

85
_0

1
T

C
G

A
_2

3_
10

26
_0

1
T

C
G

A
_2

3_
10

29
_0

1
T

C
G

A
_2

3_
11

11
_0

1
T

C
G

A
_2

3_
11

14
_0

1
T

C
G

A
_2

3_
11

22
_0

1
T

C
G

A
_2

3_
11

23
_0

1
T

C
G

A
_2

3_
18

09
_0

1
T

C
G

A
_2

3_
20

77
_0

1
T

C
G

A
_2

3_
20

81
_0

1
T

C
G

A
_2

3_
20

84
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
11

03
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
14

13
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
14

16
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
14

19
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
14

23
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
14

24
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
14

28
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
14

30
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
14

67
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
14

69
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
14

74
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
15

44
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
15

48
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
15

49
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
15

51
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
15

53
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
15

55
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
15

56
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
15

57
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
15

58
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
15

60
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
15

67
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
16

03
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
16

04
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
16

16
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
18

43
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
18

44
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
18

47
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
19

24
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
20

19
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
20

20
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
20

23
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
20

26
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
20

27
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
20

36
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
20

38
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
22

54
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
22

67
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
22

81
_0

1
T

C
G

A
_2

4_
22

97
_0

1
T

C
G

A
_2

5_
13

12
_0

1
T

C
G

A
_2

5_
13

13
_0

1
T

C
G

A
_2

5_
13

15
_0

1
T

C
G

A
_2

5_
13

16
_0

1
T

C
G

A
_2

5_
13

17
_0

1
T

C
G

A
_2

5_
13

19
_0

1
T

C
G

A
_2

5_
13

21
_0

1
T

C
G

A
_2

5_
13

22
_0

1
T

C
G

A
_2

5_
13

23
_0

1
T

C
G

A
_2

5_
13

24
_0

1
T

C
G

A
_2

5_
16

25
_0

1
T

C
G

A
_2

5_
16

27
_0

1
T

C
G

A
_2

5_
16

30
_0

1
T

C
G

A
_2

5_
16

31
_0

1
T

C
G

A
_2

5_
16

32
_0

1
T

C
G

A
_2

5_
16

34
_0

1
T

C
G

A
_2

5_
18

70
_0

1
T

C
G

A
_2

5_
18

71
_0

1
T

C
G

A
_2

5_
23

91
_0

1
T

C
G

A
_2

5_
23

92
_0

1
T

C
G

A
_2

5_
23

93
_0

1
T

C
G

A
_2

5_
23

96
_0

1
T

C
G

A
_2

5_
23

97
_0

1
T

C
G

A
_2

5_
24

00
_0

1
T

C
G

A
_2

5_
24

04
_0

1
T

C
G

A
_2

5_
24

09
_0

1
T

C
G

A
_2

9_
16

88
_0

1
T

C
G

A
_2

9_
16

90
_0

1
T

C
G

A
_2

9_
16

91
_0

1
T

C
G

A
_2

9_
16

94
_0

1
T

C
G

A
_2

9_
16

96
_0

1
T

C
G

A
_2

9_
16

97
_0

1
T

C
G

A
_2

9_
17

02
_0

1
T

C
G

A
_2

9_
17

03
_0

1
T

C
G

A
_2

9_
17

61
_0

1
T

C
G

A
_2

9_
17

62
_0

1
T

C
G

A
_2

9_
17

63
_0

1
T

C
G

A
_2

9_
17

76
_0

1
T

C
G

A
_2

9_
17

78
_0

1
T

C
G

A
_2

9_
17

83
_0

1
T

C
G

A
_2

9_
17

84
_0

1
T

C
G

A
_2

9_
24

14
_0

1
T

C
G

A
_2

9_
24

25
_0

1
T

C
G

A
_2

9_
A

5N
Z

_0
1

T
C

G
A

_3
0_

18
60

_0
1

T
C

G
A

_3
1_

19
44

_0
1

T
C

G
A

_3
6_

15
70

_0
1

T
C

G
A

_3
6_

15
71

_0
1

T
C

G
A

_3
6_

15
74

_0
1

T
C

G
A

_3
6_

15
75

_0
1

T
C

G
A

_3
6_

15
77

_0
1

T
C

G
A

_3
6_

15
81

_0
1

T
C

G
A

_3
P

_A
9W

A
_0

1
T

C
G

A
_5

7_
15

83
_0

1
T

C
G

A
_5

7_
15

84
_0

1
T

C
G

A
_5

7_
19

93
_0

1
T

C
G

A
_5

7_
19

94
_0

1
T

C
G

A
_5

9_
23

50
_0

1
T

C
G

A
_5

9_
23

51
_0

1
T

C
G

A
_5

9_
23

52
_0

1
T

C
G

A
_5

9_
23

54
_0

1
T

C
G

A
_5

9_
23

55
_0

1
T

C
G

A
_5

9_
23

63
_0

1
T

C
G

A
_5

9_
A

5P
D

_0
1

T
C

G
A

_5
X

_A
A

5U
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
17

24
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
17

25
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
17

28
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
17

33
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
17

36
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
17

38
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
17

41
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
17

43
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
19

00
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
19

07
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
19

10
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
19

14
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
19

17
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
19

18
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
19

95
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
19

98
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
20

08
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
20

12
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
20

16
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
20

88
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
20

92
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
20

94
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
20

95
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
20

97
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
20

98
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
21

02
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
21

04
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
21

09
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
21

10
_0

1
T

C
G

A
_6

1_
21

11
_0

1
T

C
G

A
_O

Y
_A

56
P

_0
1

T
C

G
A

_O
Y

_A
56

Q
_0

1
T

C
G

A
_V

G
_A

8L
O

_0
1

T
C

G
A

_W
R

_A
83

8_
01

clus3 NON.clus3


