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Gene Set  553 : REACTOME_G_ALPHA_I_SIGNALLING_EVENTS

Number of genes: 17976 (in list), 170 (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 3569
Zero crossing at 9208

−0.5 0.0 0.5
0.

0
0.

5
1.

0
1.

5
2.

0
2.

5
3.

0

Gene Set Null Distribution

ES = 0.538  NES = 1.41 Nom. p−val= 0.0528 FWER= 0.99 FDR= 0.219
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

 

 

MCHR1
HTR1F
RGS4
GNG3

PTGER3
HTR5A
NMUR2
RGS11
HRH3

NPBWR2
ADCY1

DRD2
GNG4

GABBR1
S1PR5
CXCR7
GALR1
GNG2

GPR17
ADORA1

C5
OPRK1

GNB5
ADCY3
HTR1A
HTR1E
ADCY8
ADCY2
GNG13
NPY2R

NMU
CCR10
GNB3

BDKRB2
PYY
NPB

OPRD1
S1PR2
SSTR3
HTR1B
GNAS
NPW

APLNR
ADCY9
ADCY6

RGS7
APP

LPAR2
RGS12
GALR3
OPRM1

GNAZ
CCL27
GPR44
GNB1

P2RY4
PENK
GNG7

SSTR1
GNG10

GNB2
RRH

BDKRB1
ADCY5

OPN1SW
OPRL1

HRH4
GNAI2

CHRM2
PDYN
CCR8

ADRA2A
PMCH

ADCY7
GNAI3
SSTR2
LPAR1
S1PR1
CCR6

GNAI1
GALR2
RXFP4
RGS19

ADRA2B
CXCR1

RGS9
OPN5

ADCY4
GNG5

CCL28
P2RY12
GNAT2

GAL
PPYR1
GNB4

GABBR2
CCR3

P2RY14
ANXA1

RGS6
RGS20
INSL5

GNG11
GNG8

GNGT2
CXCL16
CXCR2

CCR9
CNR1
FPR2
FPR1

HEBP1
GNG12

AGT
HTR1D

CCR4
CCL25
CCR7

SST
NPY

CCL20
PPBP

CXCL11
CNR2

CCL16
IL8

RGS8
CXCL9
CXCL6
C5AR1

FPR3
CXCL12
CXCL3
RXFP3
GPER

S1PR4
OXER1

PF4
RGS1

S1PR3
OPN3

GPR18
C3AR1
CCR2

CXCL5
CCR1
CCL5
PNOC

P2RY13
CXCL10
CXCL13
GPR55
CXCR4
CXCL2
POMC

CXCL1
CXCR3
CXCR6

CCR5
RGS18
CXCR5

ADORA3
NMUR1

C3
SSTR5
CCL19
NPY1R

SAA1
NPY5R
CCL21
Class

T
C

G
A

_Q
R

_A
6G

R
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

G
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

X
_0

1

T
C

G
A

_Q
T

_A
5X

O
_0

1

T
C

G
A

_R
W

_A
68

5_
01

T
C

G
A

_R
W

_A
68

G
_0

1

T
C

G
A

_S
7_

A
7W

O
_0

1

T
C

G
A

_S
7_

A
7W

V
_0

1

T
C

G
A

_S
7_

A
7W

W
_0

1

T
C

G
A

_S
P

_A
6Q

K
_0

1

T
C

G
A

_S
R

_A
6M

U
_0

1

T
C

G
A

_S
R

_A
6M

Z
_0

1

T
C

G
A

_S
R

_A
6N

0_
01

T
C

G
A

_T
T

_A
6Y

O
_0

1

T
C

G
A

_W
2_

A
7H

E
_0

1

T
C

G
A

_W
B

_A
80

K
_0

1

T
C

G
A

_W
B

_A
81

6_
01

T
C

G
A

_W
B

_A
81

7_
01

T
C

G
A

_W
B

_A
81

H
_0

1

T
C

G
A

_W
B

_A
81

K
_0

1

T
C

G
A

_X
G

_A
82

3_
01

T
C

G
A

_P
7_

A
5N

X
_0

1

T
C

G
A

_P
7_

A
5N

Y
_0

1

T
C

G
A

_P
8_

A
5K

C
_0

1

T
C

G
A

_P
8_

A
5K

D
_0

1

T
C

G
A

_P
8_

A
6R

X
_0

1

T
C

G
A

_P
8_

A
6R

Y
_0

1

T
C

G
A

_P
R

_A
5P

F
_0

1

T
C

G
A

_P
R

_A
5P

G
_0

1

T
C

G
A

_P
R

_A
5P

H
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
6G

O
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
6G

S
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
6G

T
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
6G

U
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
6G

W
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
6G

X
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
6G

Y
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
6G

Z
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
6H

0_
01

T
C

G
A

_Q
R

_A
6H

1_
01

T
C

G
A

_Q
R

_A
6H

2_
01

T
C

G
A

_Q
R

_A
6H

3_
01

T
C

G
A

_Q
R

_A
6H

4_
01

T
C

G
A

_Q
R

_A
6H

5_
01

T
C

G
A

_Q
R

_A
6H

6_
01

T
C

G
A

_Q
R

_A
6Z

Z
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

0_
01

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

2_
01

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

3_
01

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

5_
01

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

6_
01

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

7_
01

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

8_
01

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

A
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

C
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

D
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

E
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

H
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

I_
01

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

J_
01

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

K
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

M
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

N
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

O
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

P
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

Q
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

R
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

T
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

U
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

V
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
70

W
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
7I

N
_0

1

T
C

G
A

_Q
R

_A
7I

P
_0

1

T
C

G
A

_Q
T

_A
5X

J_
01

T
C

G
A

_Q
T

_A
5X

K
_0

1

T
C

G
A

_Q
T

_A
5X

L_
01

T
C

G
A

_Q
T

_A
5X

M
_0

1

T
C

G
A

_Q
T

_A
5X

N
_0

1

T
C

G
A

_Q
T

_A
5X

P
_0

1

T
C

G
A

_Q
T

_A
69

Q
_0

1

T
C

G
A

_Q
T

_A
7U

0_
01

T
C

G
A

_R
M

_A
68

T
_0

1

T
C

G
A

_R
M

_A
68

W
_0

1

T
C

G
A

_R
T

_A
6Y

9_
01

T
C

G
A

_R
T

_A
6Y

A
_0

1

T
C

G
A

_R
T

_A
6Y

C
_0

1

T
C

G
A

_R
W

_A
67

V
_0

1

T
C

G
A

_R
W

_A
67

W
_0

1

T
C

G
A

_R
W

_A
67

X
_0

1

T
C

G
A

_R
W

_A
67

Y
_0

1

T
C

G
A

_R
W

_A
68

0_
01

T
C

G
A

_R
W

_A
68

1_
01

T
C

G
A

_R
W

_A
68

4_
01

T
C

G
A

_R
W

_A
68

6_
01

T
C

G
A

_R
W

_A
68

8_
01

T
C

G
A

_R
W

_A
68

9_
01

T
C

G
A

_R
W

_A
68

A
_0

1

T
C

G
A

_R
W

_A
68

B
_0

1

T
C

G
A

_R
W

_A
68

C
_0

1

T
C

G
A

_R
W

_A
68

D
_0

1

T
C

G
A

_R
W

_A
68

F
_0

1

T
C

G
A

_R
W

_A
7C

Z
_0

1

T
C

G
A

_R
W

_A
7D

0_
01

T
C

G
A

_R
W

_A
8A

Z
_0

1

T
C

G
A

_R
X

_A
8J

Q
_0

1

T
C

G
A

_S
7_

A
7W

L_
01

T
C

G
A

_S
7_

A
7W

M
_0

1

T
C

G
A

_S
7_

A
7W

N
_0

1

T
C

G
A

_S
7_

A
7W

P
_0

1

T
C

G
A

_S
7_

A
7W

Q
_0

1

T
C

G
A

_S
7_

A
7W

R
_0

1

T
C

G
A

_S
7_

A
7W

T
_0

1

T
C

G
A

_S
7_

A
7W

U
_0

1

T
C

G
A

_S
7_

A
7W

X
_0

1

T
C

G
A

_S
7_

A
7X

0_
01

T
C

G
A

_S
7_

A
7X

1_
01

T
C

G
A

_S
7_

A
7X

2_
01

T
C

G
A

_S
A

_A
6C

2_
01

T
C

G
A

_S
P

_A
6Q

C
_0

1

T
C

G
A

_S
P

_A
6Q

D
_0

1

T
C

G
A

_S
P

_A
6Q

F
_0

1

T
C

G
A

_S
P

_A
6Q

G
_0

1

T
C

G
A

_S
P

_A
6Q

H
_0

1

T
C

G
A

_S
P

_A
6Q

I_
01

T
C

G
A

_S
P

_A
6Q

J_
01

T
C

G
A

_S
Q

_A
6I

4_
01

T
C

G
A

_S
Q

_A
6I

6_
01

T
C

G
A

_S
R

_A
6M

P
_0

1

T
C

G
A

_S
R

_A
6M

Q
_0

1

T
C

G
A

_S
R

_A
6M

R
_0

1

T
C

G
A

_S
R

_A
6M

S
_0

1

T
C

G
A

_S
R

_A
6M

T
_0

1

T
C

G
A

_S
R

_A
6M

V
_0

1

T
C

G
A

_S
R

_A
6M

X
_0

1

T
C

G
A

_S
R

_A
6M

Y
_0

1

T
C

G
A

_T
T

_A
6Y

J_
01

T
C

G
A

_T
T

_A
6Y

K
_0

1

T
C

G
A

_T
T

_A
6Y

N
_0

1

T
C

G
A

_T
T

_A
6Y

P
_0

1

T
C

G
A

_W
2_

A
7H

5_
01

T
C

G
A

_W
2_

A
7H

7_
01

T
C

G
A

_W
2_

A
7H

A
_0

1

T
C

G
A

_W
2_

A
7H

B
_0

1

T
C

G
A

_W
2_

A
7H

C
_0

1

T
C

G
A

_W
2_

A
7H

D
_0

1

T
C

G
A

_W
2_

A
7H

F
_0

1

T
C

G
A

_W
2_

A
7H

H
_0

1

T
C

G
A

_W
2_

A
7U

Y
_0

1

T
C

G
A

_W
B

_A
80

L_
01

T
C

G
A

_W
B

_A
80

M
_0

1

T
C

G
A

_W
B

_A
80

N
_0

1

T
C

G
A

_W
B

_A
80

O
_0

1

T
C

G
A

_W
B

_A
80

P
_0

1

T
C

G
A

_W
B

_A
80

Q
_0

1

T
C

G
A

_W
B

_A
80

V
_0

1

T
C

G
A

_W
B

_A
80

Y
_0

1

T
C

G
A

_W
B

_A
81

4_
01

T
C

G
A

_W
B

_A
81

5_
01

T
C

G
A

_W
B

_A
81

8_
01

T
C

G
A

_W
B

_A
81

9_
01

T
C

G
A

_W
B

_A
81

A
_0

1

T
C

G
A

_W
B

_A
81

D
_0

1

T
C

G
A

_W
B

_A
81

E
_0

1

T
C

G
A

_W
B

_A
81

F
_0

1

T
C

G
A

_W
B

_A
81

G
_0

1

T
C

G
A

_W
B

_A
81

I_
01

T
C

G
A

_W
B

_A
81

J_
01

T
C

G
A

_W
B

_A
81

M
_0

1

T
C

G
A

_W
B

_A
81

N
_0

1

T
C

G
A

_W
B

_A
81

P
_0

1

T
C

G
A

_W
B

_A
81

Q
_0

1

T
C

G
A

_W
B

_A
81

R
_0

1

T
C

G
A

_W
B

_A
81

S
_0

1

T
C

G
A

_W
B

_A
81

T
_0

1

T
C

G
A

_W
B

_A
81

V
_0

1

T
C

G
A

_W
B

_A
81

W
_0

1

T
C

G
A

_W
B

_A
82

0_
01

T
C

G
A

_W
B

_A
82

1_
01

T
C

G
A

_W
B

_A
82

2_
01

clus4 NON.clus4


