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Gene Set  504 : REACTOME_TRANSMEMBRANE_TRANSPORT_OF_SMALL_MOLECULES

Number of genes: 17976 (in list), 380 (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 3459
Zero crossing at 9208

−0.4 −0.2 0.0 0.2 0.4
0

1
2

3
4

5

Gene Set Null Distribution

ES = 0.443  NES = 1.55 Nom. p−val= 0 FWER= 0.941 FDR= 0.162
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

 

 

SLC22A7
SLC1A6

AQP4
GNG3

GABRA2
SLC8A3

SLC34A3
GABRR1
SLC4A4

SLC29A4
ATP7B

SLC18A2
ATP8A2

ATP6V1G2
SLC4A5

GABRB3
ATP1A3
ABCG4
ADCY1
HTR3B

SLC18A1
SLC5A2

SLC10A6
SLC13A1
SLC5A1
SLC9A3

GNG4
ATP9A

PRKAR1B
SLC9A7
SLC8A2

GNG2
GABRR2
SLC9A5

SLC12A5
ATP4B
AVPR2

SLC5A11
SLC6A15
SLC4A8

SLCO1C1
SLC29A2

ATP1A2
SLC24A2

GLRB
SLC26A9
SLC2A3

SLC36A1
GNB5
AQP6
AQP1

ADCY3
ABCA12
GABRB1

ABCG8
SLC17A5

ABCD2
ABCA3

SLC8A1
GABRA5
NUP155
ADCY8

SLC39A6
ADCY2

SLC12A6
ABCA7

HK1
SLC38A1
GABRG3

GNG13
ABCA2

FLVCR1
SLC35D2

ATP1B2
AQP10

SLC7A11
ATP6V0A4

GNB3
ATP6V1B2

SLC4A3
NUPL1

SLC6A1
SLC39A2

GLRA1
SLC15A4
SLC41A2
STEAP3

ARHGEF9
SLC17A8
SLC9A6

ATP9B
SLC22A4
SLCO3A1
SLC31A1

NUP153
SLC29A1
SLC7A1

SLC16A3
ATP10B
NUP205
ABCA4

PRKACB
RAB11FIP2

SLC6A5
ABCB6

GNAS
SLC41A1

ABCC1
ATP1B1
NUP133
SLC1A1
NUP210
ATP2B3

SLCO4C1
ATP7A
PEX19

SLC3A1
RAE1

ATP2C2
TPR

SLC24A1
PRKAR2A

ATP8A1
SLC35B4

ADCY9
ADCY6

SLC20A2
POM121
ABCC11
SLC7A5

SLC2A12
SLC6A11

NUPL2
SLC35C1
GABRA4
SLC5A6

NUP62
NUP214

ATP6V0A2
NUP93

NUP188
SLC20A1
SLC2A11
SLC2A6

SEH1L
ATP6V1C1

SLC9A2
ABCB10
SLC4A1

GNB1
GNG7

GABRG2
SLC37A4
SLC9A1
ATP2C1
GNG10

SLC4A9
SLC28A1

GNB2
SLC16A1
SLC30A5

NUP107
SLC27A4

ATP2A1
ATP6V1E2

GABRA3
HTR3A
ADCY5
ABCC5

ATP6V0C
PRKAR1A

SLC7A6
G6PC2

ATP2A2
NUP35
ABCC4

SLC24A5
GLRA2

ATP6V1G1
SLC44A2
SLC2A1

NUP43
MIP

NUP54
SLC16A8
SLC5A5
ATP1A1
ATP2B2
ABCG1

SLC39A7
ATP6V0D1

SLC35A2
AQP5

SLC6A2
SLC39A5
SLC39A3

HK2
SLC35B2
SLC43A2

ABCG5
NUP85

ATP6V1E1
SLC5A3

SLC6A19
SLC22A5
SLC1A4

PRKACA
ATP6V1H

SLC6A3
SLC12A7

ABCC8
SLC22A15

SLC32A1
G6PC3
ABCC9

GCK
ATP6V1A

SLC4A2
NUP88

HMOX1
PRKACG
ATP8B1

SLC39A10
SLC44A3
SLC29A3
SLC34A2

ATP11B
ATP6V1F

ADCY7
ATP6V0E1

RANBP2
SLC9A8

ATP6V1B1
SLC35A1
ABCA10
HMOX2

SLC6A12
ATP6V1D

ATP10D
AAAS

FTL
FTH1

NUP50
AQP8

SLC39A1
NUP37

ATP6V0D2
RAB11A

SLC27A1
SLC38A3
SLC44A1

ABCD3
SLC35A3
SLC7A10

ATP1A4
GABRA1
SLC6A20

ATP11C
ATP6V0B
MCOLN1

ABCC2
SLC30A7
SLC3A2

SLC33A1
ADCY4

ATP11A
SLC7A9

GNG5
MYO5B

SLC36A2
SLC16A7
SLC46A1

SLC25A10
SLCO2A1

SLC1A5
SLC4A7

SLC39A8
SLC2A13

GNB4
ALB

SLC38A2
SLC6A7
SLC7A8
GNG11

SLC15A3
GNG8

SLC22A18
APOA1

SLC12A4
SLC12A2

ABCD1
GNGT2

SLC2A8
SLC30A8

GLRA3
ATP2A3

SLC2A10
SLC12A1
SLC13A2
SLC5A7

AQP9
SLC22A16

TFRC
ABCG2

PEX3
SLC17A7

FXYD2
SLC26A6

GNG12
SLCO2B1
SLC44A5
SLC40A1

TCIRG1
SLC30A1

AQP3
SLC14A1
SLC26A2

AQP2
SLC26A4
SLC22A2
SLC7A2

SLC35D1
ATP1B3

SLC16A10
SLC22A1
SLC9A9

ATP6V1C2
AQP7

ABCB1
SLC1A2

SLC39A4
SLC47A2
SLC7A7

HK3
SLC24A3

ATP8B3
SLC30A3

PRKAR2B
ABCA9
ABCC6

SLC13A3
SLC26A7

TF
ATP8B4

SLC38A5
SLCO4A1

SLC6A6
CYBRD1
SLC1A7
SLC1A3

SLC24A4
SLC2A9

HEPH
SLC13A5
SLC30A2
SLC15A2

SLC22A11
SLC11A1
SLC24A6
SLC43A1
SLC2A4
ATP10A
ABCA6

SLC14A2
RHCG

GABRB2
SLC2A5

CP
SLC26A1
SLC5A8
ABCA8

SLC6A9
GCKR

SLC38A4
SLC44A4
SLC27A6
SLC47A1
SLC22A3

ABCC3
ATP4A
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


