
0 5000 10000 15000

−
1.

0
−

0.
5

0.
0

Gene Set  293 : PID_REG_GR_PATHWAY

Number of genes: 18090 (in list), 78 (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 4544
Zero crossing at 10263

−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 = 0.43  NES = 1.41 Nom. p−val= 0.0852 FWER= 0.994 FDR= 0.209
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

 

 

NR1I3
AFP

PRKACG
BGLAP

KRT5
VIPR1

PPP5C
TP53
BAX

PCK2
SFN

CDKN1A
CDK5

FGG
FKBP4
MAPK3

SMARCA4
KRT14
HDAC1

TBP
AKT1
CSF2

SMARCD1
KRT17

MAPK14
TSG101

IRF1
NR4A1
SUMO2

MDM2
SMARCC2

MAPK8
RELA

NFKB1
STAT5A

SMARCC1
POU2F1

MMP1
MAPK9
YWHAH
MAPK1
HDAC2

PRKACA
GSK3B

HSP90AA1
CREBBP

JUN
NCOA2
STAT5B

CDK5R1
FKBP5
EP300

SUV420H1
NCOA1

FOS
CREB1

IL5
IL8

SGK1
PRKACB

IL13
STAT1
EGR1

ICAM1
PBX1

TBX21
SPI1
CGA
IFNG

POMC
IL6

MAPK11
GATA3

NFATC1
NR3C1

PRL
SELE

MAPK10
Class

T
C

G
A

_A
F

_2
68

7_
01

T
C

G
A

_A
F

_2
69

0_
01

T
C

G
A

_A
F

_3
91

1_
01

T
C

G
A

_A
F

_6
65

5_
01

T
C

G
A

_A
F

_A
56

K
_0

1

T
C

G
A

_A
F

_A
56

L_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
73

1_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
90

1_
01

T
C

G
A

_A
G

_4
02

1_
01

T
C

G
A

_A
G

_4
02

2_
01

T
C

G
A

_A
H

_6
64

4_
01

T
C

G
A

_D
C

_4
74

5_
01

T
C

G
A

_D
C

_6
15

6_
01

T
C

G
A

_D
C

_6
15

8_
01

T
C

G
A

_D
C

_6
68

1_
01

T
C

G
A

_D
T

_5
26

5_
01

T
C

G
A

_D
Y

_A
1D

E
_0

1

T
C

G
A

_D
Y

_A
1D

F
_0

1

T
C

G
A

_E
F

_5
83

1_
01

T
C

G
A

_E
I_

68
85

_0
1

T
C

G
A

_E
I_

69
17

_0
1

T
C

G
A

_E
I_

70
04

_0
1

T
C

G
A

_F
5_

64
64

_0
1

T
C

G
A

_F
5_

64
65

_0
1

T
C

G
A

_F
5_

65
71

_0
1

T
C

G
A

_F
5_

67
02

_0
1

T
C

G
A

_F
5_

68
10

_0
1

T
C

G
A

_F
5_

68
11

_0
1

T
C

G
A

_F
5_

68
12

_0
1

T
C

G
A

_F
5_

68
13

_0
1

T
C

G
A

_F
5_

68
63

_0
1

T
C

G
A

_F
5_

68
64

_0
1

T
C

G
A

_A
F

_2
69

1_
01

T
C

G
A

_A
F

_2
69

2_
01

T
C

G
A

_A
F

_2
69

3_
01

T
C

G
A

_A
F

_3
40

0_
01

T
C

G
A

_A
F

_3
91

3_
01

T
C

G
A

_A
F

_4
11

0_
01

T
C

G
A

_A
F

_5
65

4_
01

T
C

G
A

_A
F

_6
13

6_
01

T
C

G
A

_A
F

_6
67

2_
01

T
C

G
A

_A
F

_A
56

N
_0

1

T
C

G
A

_A
G

_3
57

4_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
57

5_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
57

8_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
58

0_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
58

1_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
58

2_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
58

3_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
58

4_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
58

6_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
58

7_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
59

1_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
59

2_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
59

3_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
59

4_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
59

8_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
59

9_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
60

0_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
60

1_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
60

2_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
60

5_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
60

8_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
60

9_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
61

1_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
61

2_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
72

5_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
72

6_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
72

7_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
72

8_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
73

2_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
74

2_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
87

8_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
88

1_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
88

2_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
88

3_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
88

5_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
88

7_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
89

0_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
89

2_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
89

3_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
89

4_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
89

6_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
89

8_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
90

2_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
90

9_
01

T
C

G
A

_A
G

_3
99

9_
01

T
C

G
A

_A
G

_4
00

1_
01

T
C

G
A

_A
G

_4
00

5_
01

T
C

G
A

_A
G

_4
00

7_
01

T
C

G
A

_A
G

_4
00

8_
01

T
C

G
A

_A
G

_4
01

5_
01

T
C

G
A

_A
G

_A
00

2_
01

T
C

G
A

_A
G

_A
00

8_
01

T
C

G
A

_A
G

_A
00

C
_0

1

T
C

G
A

_A
G

_A
00

H
_0

1

T
C

G
A

_A
G

_A
00

Y
_0

1

T
C

G
A

_A
G

_A
01

1_
01

T
C

G
A

_A
G

_A
01

4_
01

T
C

G
A

_A
G

_A
01

5_
01

T
C

G
A

_A
G

_A
01

6_
01

T
C

G
A

_A
G

_A
01

J_
01

T
C

G
A

_A
G

_A
01

L_
01

T
C

G
A

_A
G

_A
01

N
_0

1

T
C

G
A

_A
G

_A
01

W
_0

1

T
C

G
A

_A
G

_A
01

Y
_0

1

T
C

G
A

_A
G

_A
02

0_
01

T
C

G
A

_A
G

_A
02

3_
01

T
C

G
A

_A
G

_A
02

5_
01

T
C

G
A

_A
G

_A
02

6_
01

T
C

G
A

_A
G

_A
02

G
_0

1

T
C

G
A

_A
G

_A
02

N
_0

1

T
C

G
A

_A
G

_A
02

X
_0

1

T
C

G
A

_A
G

_A
03

2_
01

T
C

G
A

_A
G

_A
03

6_
01

T
C

G
A

_A
H

_6
54

4_
01

T
C

G
A

_A
H

_6
54

7_
01

T
C

G
A

_A
H

_6
54

9_
01

T
C

G
A

_A
H

_6
64

3_
01

T
C

G
A

_A
H

_6
89

7_
01

T
C

G
A

_A
H

_6
90

3_
01

T
C

G
A

_B
M

_6
19

8_
01

T
C

G
A

_C
I_

66
19

_0
1

T
C

G
A

_C
I_

66
20

_0
1

T
C

G
A

_C
I_

66
21

_0
1

T
C

G
A

_C
I_

66
22

_0
1

T
C

G
A

_C
I_

66
23

_0
1

T
C

G
A

_C
I_

66
24

_0
1

T
C

G
A

_C
L_

49
57

_0
1

T
C

G
A

_C
L_

59
17

_0
1

T
C

G
A

_C
L_

59
18

_0
1

T
C

G
A

_D
C

_4
74

9_
01

T
C

G
A

_D
C

_5
33

7_
01

T
C

G
A

_D
C

_5
86

9_
01

T
C

G
A

_D
C

_6
15

4_
01

T
C

G
A

_D
C

_6
15

5_
01

T
C

G
A

_D
C

_6
15

7_
01

T
C

G
A

_D
C

_6
16

0_
01

T
C

G
A

_D
C

_6
68

2_
01

T
C

G
A

_D
C

_6
68

3_
01

T
C

G
A

_D
Y

_A
0X

A
_0

1

T
C

G
A

_D
Y

_A
1D

C
_0

1

T
C

G
A

_D
Y

_A
1D

D
_0

1

T
C

G
A

_D
Y

_A
1D

G
_0

1

T
C

G
A

_D
Y

_A
1H

8_
01

T
C

G
A

_E
F

_5
83

0_
01

T
C

G
A

_E
I_

65
06

_0
1

T
C

G
A

_E
I_

65
07

_0
1

T
C

G
A

_E
I_

65
08

_0
1

T
C

G
A

_E
I_

65
09

_0
1

T
C

G
A

_E
I_

65
10

_0
1

T
C

G
A

_E
I_

65
11

_0
1

T
C

G
A

_E
I_

65
12

_0
1

T
C

G
A

_E
I_

65
13

_0
1

T
C

G
A

_E
I_

65
14

_0
1

T
C

G
A

_E
I_

68
81

_0
1

T
C

G
A

_E
I_

68
82

_0
1

T
C

G
A

_E
I_

68
83

_0
1

T
C

G
A

_E
I_

68
84

_0
1

T
C

G
A

_E
I_

70
02

_0
1

T
C

G
A

_F
5_

68
14

_0
1

T
C

G
A

_F
5_

68
61

_0
1

T
C

G
A

_G
5_

62
33

_0
1

T
C

G
A

_G
5_

62
35

_0
1

T
C

G
A

_G
5_

65
72

_0
1

T
C

G
A

_G
5_

66
41

_0
1

clus1 NON.clus1


