
0 5000 10000 15000

−
1.

5
−

1.
0

−
0.

5
0.

0

Gene Set  611 : REACTOME_SIGNALING_BY_ILS

Number of genes: 18193 (in list), 104 (in gene set)
Gene List Index

R
un

ni
ng

 E
nr

ic
hm

en
t S

co
re

 (
R

E
S

)

"clus4" "NON.clus4" 

Peak at 15508
Zero crossing at 10321

−0.5 0.0 0.5
0.

0
0.

5
1.

0
1.

5
2.

0
2.

5

Gene Set Null Distribution

ES = −0.582  NES = −1.89 Nom. p−val= 0.00406 FWER= 0.34 FDR= 0.0647
ES

P
(E

S
)

Gene Set Null Density
Observed Gene Set ES value

Neg. ES "NON.clus4"  Pos. ES: "clus4" 

 Heat Map for Genes in Gene Set

 

 

IL2RB
IL7

IL1RN
CASP1

IL1B
TEC

MAP3K8
LCK

BLNK
IL2RG

IL6R
PTK2B

VAV1
PIK3CD

TMEM189−UBE2V1
JAK2
IL1R2
IRAK3

IL6
CSF2RB

LYN
IL1R1
IRAK2

FYN
NOD2

IL18
HCK
IL7R

IL2
IL5RA
IL6ST
RIPK2

NFKB2
PTPN6
STAT1

CSF2RA
JAK3
SYK
IL1A

NOD1
MAP2K6

MYD88
PIK3CA

SQSTM1
MAP3K3
MAP2K1

JAK1
TRAF6
MAPK3

TAB3
HGF

IRAK1
CHUK
STAT3
TNIP2

TOLLIP
GRB2

YWHAZ
PIK3CB

RELA
STAT5A

BTRC
SOCS3

NRAS
PIK3R2

RBX1
YWHAB

HRAS
SKP1

STAT5B
IL2RA
SOS1

PIK3R1
MAPK1

RAF1
IKBKB
UBE2N

SHC1
CUL1

PRKACB
TYK2
TAB2

IKBKG
RAPGEF1

PELI3
YES1

MAP2K4
IRAK4
TAB1

IL1RAP
MAP2K2

CRKL
CRK

KRAS
INPPL1

CBL
CSF2

PIK3R3
MAP3K7

GAB2
IL3RA
PELI1
CDK1
PELI2
Class

T
C

G
A

_3
H

_A
B

3S
_0

1

T
C

G
A

_3
U

_A
98

F
_0

1

T
C

G
A

_L
K

_A
4O

6_
01

T
C

G
A

_M
Q

_A
4L

P
_0

1

T
C

G
A

_S
C

_A
6L

M
_0

1

T
C

G
A

_S
C

_A
6L

N
_0

1

T
C

G
A

_S
H

_A
7B

H
_0

1

T
C

G
A

_T
S

_A
7O

Z
_0

1

T
C

G
A

_T
S

_A
7P

1_
01

T
C

G
A

_T
S

_A
7P

3_
01

T
C

G
A

_T
S

_A
7P

7_
01

T
C

G
A

_T
S

_A
8A

F
_0

1

T
C

G
A

_T
S

_A
8A

I_
01

T
C

G
A

_U
D

_A
A

B
Y

_0
1

T
C

G
A

_U
D

_A
A

B
Z

_0
1

T
C

G
A

_U
D

_A
A

C
5_

01

T
C

G
A

_U
T

_A
88

D
_0

1

T
C

G
A

_U
T

_A
88

G
_0

1

T
C

G
A

_U
T

_A
97

Y
_0

1

T
C

G
A

_Z
N

_A
9V

Q
_0

1

T
C

G
A

_Z
N

_A
9V

V
_0

1

T
C

G
A

_3
H

_A
B

3K
_0

1

T
C

G
A

_3
H

_A
B

3L
_0

1

T
C

G
A

_3
H

_A
B

3M
_0

1

T
C

G
A

_3
H

_A
B

3O
_0

1

T
C

G
A

_3
H

_A
B

3T
_0

1

T
C

G
A

_3
H

_A
B

3U
_0

1

T
C

G
A

_3
H

_A
B

3X
_0

1

T
C

G
A

_3
U

_A
98

D
_0

1

T
C

G
A

_3
U

_A
98

E
_0

1

T
C

G
A

_3
U

_A
98

G
_0

1

T
C

G
A

_3
U

_A
98

H
_0

1

T
C

G
A

_3
U

_A
98

I_
01

T
C

G
A

_3
U

_A
98

J_
01

T
C

G
A

_L
K

_A
4N

W
_0

1

T
C

G
A

_L
K

_A
4N

Y
_0

1

T
C

G
A

_L
K

_A
4N

Z
_0

1

T
C

G
A

_L
K

_A
4O

0_
01

T
C

G
A

_L
K

_A
4O

2_
01

T
C

G
A

_L
K

_A
4O

4_
01

T
C

G
A

_L
K

_A
4O

5_
01

T
C

G
A

_L
K

_A
4O

7_
01

T
C

G
A

_M
Q

_A
4K

X
_0

1

T
C

G
A

_M
Q

_A
4L

C
_0

1

T
C

G
A

_M
Q

_A
4L

I_
01

T
C

G
A

_M
Q

_A
4L

J_
01

T
C

G
A

_M
Q

_A
4L

M
_0

1

T
C

G
A

_M
Q

_A
4L

V
_0

1

T
C

G
A

_M
Q

_A
6B

L_
01

T
C

G
A

_M
Q

_A
6B

N
_0

1

T
C

G
A

_M
Q

_A
6B

Q
_0

1

T
C

G
A

_M
Q

_A
6B

R
_0

1

T
C

G
A

_M
Q

_A
6B

S
_0

1

T
C

G
A

_N
Q

_A
57

I_
01

T
C

G
A

_N
Q

_A
63

8_
01

T
C

G
A

_S
C

_A
6L

P
_0

1

T
C

G
A

_S
C

_A
6L

Q
_0

1

T
C

G
A

_S
C

_A
6L

R
_0

1

T
C

G
A

_S
C

_A
A

5Z
_0

1

T
C

G
A

_S
H

_A
7B

C
_0

1

T
C

G
A

_S
H

_A
7B

D
_0

1

T
C

G
A

_S
H

_A
9C

T
_0

1

T
C

G
A

_S
H

_A
9C

U
_0

1

T
C

G
A

_T
S

_A
7O

U
_0

1

T
C

G
A

_T
S

_A
7O

Y
_0

1

T
C

G
A

_T
S

_A
7P

0_
01

T
C

G
A

_T
S

_A
7P

6_
01

T
C

G
A

_T
S

_A
7P

8_
01

T
C

G
A

_T
S

_A
7P

B
_0

1

T
C

G
A

_T
S

_A
8A

S
_0

1

T
C

G
A

_T
S

_A
8A

V
_0

1

T
C

G
A

_T
S

_A
8A

Y
_0

1

T
C

G
A

_U
D

_A
A

C
1_

01

T
C

G
A

_U
D

_A
A

C
4_

01

T
C

G
A

_U
D

_A
A

C
6_

01

T
C

G
A

_U
D

_A
A

C
7_

01

T
C

G
A

_U
T

_A
88

C
_0

1

T
C

G
A

_U
T

_A
88

E
_0

1

T
C

G
A

_X
T

_A
A

S
U

_0
1

T
C

G
A

_Y
S

_A
95

B
_0

1

T
C

G
A

_Y
S

_A
95

C
_0

1

T
C

G
A

_Y
S

_A
A

4M
_0

1

T
C

G
A

_Z
N

_A
9V

O
_0

1

T
C

G
A

_Z
N

_A
9V

P
_0

1

T
C

G
A

_Z
N

_A
9V

S
_0

1

T
C

G
A

_Z
N

_A
9V

U
_0

1

T
C

G
A

_Z
N

_A
9V

W
_0

1

clus4 NON.clus4


