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Gene Set  713 : REACTOME_SIGNALING_BY_FGFR

Number of genes: 18090 (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

)

"clus1" "NON.clus1" 

Peak at 2320
Zero crossing at 10263

−0.4 −0.2 0.0 0.2 0.4
0

1
2

3
4

Gene Set Null Distribution

ES = 0.464  NES = 1.81 Nom. p−val= 0 FWER= 0.568 FDR= 0.223
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

 

 

FGFR4
FGFR3
MLST8

PRKACG
FGF8

RPS6KB2
PRKCG

KLB
UBA52

MAP2K2
AKT1S1

BAD
HRAS

CDKN1A
FGF3

PRKAR1B
PPP2R1A
ADRBK1

PRKAR2A
GSK3A
ADCY6

TSC2
SPRY2
MAPK3
CALM3

ITPR3
FGF23
AKT2

FGF17
TRIB3

THEM4
FGF20

SRC
PPP2CA

AKT1
PRKCA
CASP9
PRKCD
PDPK1

RAF1
PHLPP1

FRS3
NR4A1
MDM2
CDK1
MTOR

MKNK1
YWHAB

CHUK
CALM1

GRB2
ADCY3

MAPKAP1
CALM2
PLCG1
FOXO3
MAPK1

PRKACA
PRKCE
FGF19

PPP2CB
SHC1

MAP2K1
CDKN1B

KRAS
NRAS

RPS27A
PTEN

PIK3R1
FGF18

PRKAR1A
ADCY7

BRAF
FOXO4
ADCY1
ADCY9

GAB1
CBL

SOS1
CREB1

FRS2
ITPR2

PRKACB
FOXO1
ADCY4
PIK3CA
RICTOR

FGF9
FGFR2
IL17RD
CAMK4

KL
FGFR1

PRKAR2B
ADCY5
PDE1B

AKT3
FGF5

FGF10
FGF2

PDE1A
ADCY2

FGF7
FGF1
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


