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Measuring growth kinetics

A novel patient-specific model of glioma growth kinetics elucidates 
underlying biology as measured by gene expression microarray

Glioblastoma (GBM) is the most common 
primary brain tumor with universally poor 
prognosis.  A hallmark of this disease is single-
cell invasion into normal tissue. The kinetics of 
this invasion (D) and of cellular proliferation (ρ) 
can be estimated from routine pretreatment 
clinical imaging studies (MRI).  
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84 GBM patients with gene expression 
included in TCGA also had evaluable 
pretreatment MRI available for measurement.
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Differential gene expression of GBM patients with varying growth kinetics

REMBRANDT includes gene expression 
microarray data from 475 patients with glioma 
(grades II-IV).  Differential gene of GBM versus 
lower grade disease reveals 853 genes whose 
expression are specific for GBM. 
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647 of these genes were also assessed in 
GBM patients in TCGA. Differential expression 
of 20 genes in a linear model of ρ are 
significant with an FDR < 0.05.

This work was funded in part by:  
Moffitt Cancer Center PSOC NIH/NCI U54CA143970
Sage Bionetworks CCSB NIH/NCI U54CA149237

TC
G
A−
02
−0
01
1−
01
B

TC
G
A−
02
−0
02
4−
01
B

TC
G
A−
02
−0
03
8−
01
A

TC
G
A−
02
−0
04
7−
01
A

TC
G
A−
28
−5
21
6−
01
A

TC
G
A−
02
−0
00
7−
01
A

TC
G
A−
02
−0
02
1−
01
A

TC
G
A−
28
−5
21
3−
01
A

TC
G
A−
02
−0
01
0−
01
A

TC
G
A−
12
−0
77
3−
01
A

TC
G
A−
02
−0
05
4−
01
A

TC
G
A−
02
−0
05
8−
01
A

TC
G
A−
28
−5
20
7−
01
A

TC
G
A−
02
−0
05
5−
01
A

TC
G
A−
02
−0
00
1−
01
C

TC
G
A−
02
−0
04
3−
01
A

TC
G
A−
02
−0
05
1−
01
A

TC
G
A−
02
−0
00
4−
01
A

TC
G
A−
06
−0
20
6−
01
A

TC
G
A−
26
−5
13
6−
01
B

TC
G
A−
06
−1
08
7−
01
A

TC
G
A−
02
−0
11
6−
01
A

TC
G
A−
02
−0
00
9−
01
A

TC
G
A−
26
−5
13
9−
01
A

TC
G
A−
28
−5
21
5−
01
A

TC
G
A−
02
−0
05
2−
01
A

TC
G
A−
28
−5
21
8−
01
A

TC
G
A−
02
−0
02
5−
01
A

TC
G
A−
06
−0
13
0−
01
A

TC
G
A−
06
−1
80
0−
01
A

TC
G
A−
19
−2
62
3−
01
A

TC
G
A−
19
−5
94
7−
01
A

TC
G
A−
06
−0
64
4−
01
A

TC
G
A−
14
−1
39
6−
01
A

TC
G
A−
06
−0
15
5−
01
B

TC
G
A−
06
−2
56
9−
01
A

TC
G
A−
14
−0
87
1−
01
A

TC
G
A−
02
−0
05
7−
01
A

TC
G
A−
12
−0
69
2−
01
A

TC
G
A−
06
−0
14
7−
01
A

TC
G
A−
28
−1
76
0−
01
A

TC
G
A−
16
−1
06
0−
01
A

TC
G
A−
02
−0
06
9−
01
A

TC
G
A−
19
−2
62
4−
01
A

TC
G
A−
08
−0
24
5−
01
A

TC
G
A−
19
−5
95
6−
01
A

TC
G
A−
14
−3
47
7−
01
A

TC
G
A−
02
−0
01
4−
01
A

TC
G
A−
06
−0
12
9−
01
A

TC
G
A−
14
−4
15
7−
01
A

TC
G
A−
19
−1
39
0−
01
A

TC
G
A−
41
−5
65
1−
01
A

TC
G
A−
02
−2
46
6−
01
A

TC
G
A−
06
−6
39
1−
01
A

TC
G
A−
32
−1
97
3−
01
A

TC
G
A−
02
−0
10
4−
01
A

TC
G
A−
19
−1
78
7−
01
B

TC
G
A−
06
−0
22
1−
01
A

TC
G
A−
06
−0
17
8−
01
A

TC
G
A−
28
−1
74
7−
01
C

TC
G
A−
16
−0
84
6−
01
A

TC
G
A−
06
−5
85
9−
01
A

TC
G
A−
12
−3
65
1−
01
A

TC
G
A−
06
−5
41
1−
01
A

TC
G
A−
28
−2
51
0−
01
A

TC
G
A−
41
−2
57
3−
01
A

TC
G
A−
08
−0
38
5−
01
A

TC
G
A−
06
−2
55
7−
01
A

TC
G
A−
06
−0
17
3−
01
A

TC
G
A−
32
−4
21
0−
01
A

TC
G
A−
27
−2
51
9−
01
A

TC
G
A−
12
−1
08
9−
01
A

TC
G
A−
12
−0
82
7−
01
A

TC
G
A−
15
−1
44
7−
01
A

TC
G
A−
15
−1
44
9−
01
A

TC
G
A−
06
−0
19
5−
01
B

TC
G
A−
19
−5
96
0−
01
A

TC
G
A−
19
−1
78
9−
01
A

TC
G
A−
02
−0
01
6−
01
A

TC
G
A−
02
−2
48
5−
01
A

TC
G
A−
08
−0
34
9−
01
A

TC
G
A−
08
−0
38
9−
01
A

TC
G
A−
14
−0
79
0−
01
B

TC
G
A−
06
−0
20
8−
01
A

TC
G
A−
06
−0
18
5−
01
A

TC
G
A−
12
−0
67
0−
01
B

TC
G
A−
06
−0
23
7−
01
A

TC
G
A−
06
−1
80
4−
01
A

TC
G
A−
27
−1
83
6−
01
A

TC
G
A−
06
−5
41
5−
01
A

TC
G
A−
28
−5
22
0−
01
A

TC
G
A−
32
−1
97
0−
01
A

TC
G
A−
06
−2
56
5−
01
A

TC
G
A−
06
−0
12
6−
01
A

TC
G
A−
06
−0
64
6−
01
A

TC
G
A−
12
−1
59
9−
01
A

TC
G
A−
06
−0
15
8−
01
A

TC
G
A−
06
−0
16
8−
01
A

TC
G
A−
06
−0
15
2−
01
A

TC
G
A−
14
−0
81
2−
01
B

TC
G
A−
28
−1
75
2−
01
A

TC
G
A−
06
−0
74
4−
01
A

TC
G
A−
06
−0
74
3−
01
A

TC
G
A−
12
−0
81
9−
01
A

TC
G
A−
27
−1
83
3−
01
A

TC
G
A−
12
−5
29
5−
01
A

TC
G
A−
76
−4
92
7−
01
A

TC
G
A−
32
−4
71
9−
01
A

TC
G
A−
32
−2
63
8−
01
A

TC
G
A−
14
−0
78
6−
01
B

TC
G
A−
41
−2
57
2−
01
A

TC
G
A−
12
−0
70
3−
01
A

TC
G
A−
12
−3
64
9−
01
A

TC
G
A−
32
−1
97
8−
01
A

TC
G
A−
19
−2
63
1−
01
A

TC
G
A−
32
−2
63
2−
01
A

TC
G
A−
76
−4
92
8−
01
B

TC
G
A−
12
−5
29
9−
01
A

TC
G
A−
02
−2
48
3−
01
A

TC
G
A−
76
−4
93
2−
01
A

TC
G
A−
26
−5
13
3−
01
A

TC
G
A−
14
−1
82
1−
01
A

TC
G
A−
16
−0
85
0−
01
A

TC
G
A−
08
−0
34
4−
01
A

TC
G
A−
06
−2
57
0−
01
A

TC
G
A−
19
−0
96
0−
01
A

TC
G
A−
06
−0
12
8−
01
A

TC
G
A−
19
−2
62
9−
01
A

TC
G
A−
32
−1
97
6−
01
A

TC
G
A−
02
−0
07
4−
01
A

TC
G
A−
27
−2
52
1−
01
A

TC
G
A−
76
−4
92
5−
01
A

TC
G
A−
06
−5
41
7−
01
A

TC
G
A−
02
−0
00
3−
01
A

TC
G
A−
02
−0
04
6−
01
A

TC
G
A−
12
−1
09
6−
01
A

TC
G
A−
12
−1
09
5−
01
A

TC
G
A−
14
−1
40
1−
01
A

TC
G
A−
19
−5
95
9−
01
A

TC
G
A−
06
−5
40
8−
01
A

TC
G
A−
08
−0
34
7−
01
A

TC
G
A−
06
−0
23
8−
01
A

TC
G
A−
08
−0
35
0−
01
A

TC
G
A−
06
−5
85
6−
01
A

TC
G
A−
19
−0
95
7−
01
C

TC
G
A−
28
−1
74
6−
01
A

TC
G
A−
06
−0
68
6−
01
A

TC
G
A−
08
−0
34
8−
01
A

TC
G
A−
14
−1
45
1−
01
A

TC
G
A−
08
−0
34
5−
01
A

TC
G
A−
08
−0
35
9−
01
A

TC
G
A−
27
−1
83
7−
01
A

TC
G
A−
28
−1
75
3−
01
A

TC
G
A−
76
−6
19
1−
01
A

TC
G
A−
14
−1
45
5−
01
A

TC
G
A−
06
−0
24
1−
01
A

TC
G
A−
06
−0
17
4−
01
A

TC
G
A−
08
−0
35
3−
01
A

TC
G
A−
02
−0
02
6−
01
B

TC
G
A−
76
−4
93
4−
01
A

TC
G
A−
26
−5
13
4−
01
A

TC
G
A−
32
−4
20
8−
01
A

TC
G
A−
16
−0
86
1−
01
A

TC
G
A−
06
−1
80
5−
01
A

TC
G
A−
06
−1
80
1−
01
A

TC
G
A−
12
−1
60
2−
01
A

TC
G
A−
12
−0
61
8−
01
A

TC
G
A−
06
−0
64
8−
01
A

TC
G
A−
08
−0
34
6−
01
A

TC
G
A−
12
−1
09
7−
01
B

TC
G
A−
06
−0
21
4−
01
A

TC
G
A−
02
−0
04
8−
01
A

TC
G
A−
32
−4
21
3−
01
A

TC
G
A−
12
−1
08
8−
01
A

TC
G
A−
28
−2
51
4−
01
A

TC
G
A−
76
−6
19
2−
01
A

TC
G
A−
14
−0
86
7−
01
A

TC
G
A−
19
−1
39
2−
01
A

TC
G
A−
41
−3
91
5−
01
A

TC
G
A−
12
−1
09
9−
01
A

TC
G
A−
06
−0
15
6−
01
A

TC
G
A−
06
−0
18
8−
01
A

TC
G
A−
12
−1
09
2−
01
B

TC
G
A−
28
−2
50
2−
01
B

TC
G
A−
06
−0
64
9−
01
B

TC
G
A−
19
−1
38
7−
01
A

TC
G
A−
16
−0
84
8−
01
A

TC
G
A−
27
−1
83
0−
01
A

TC
G
A−
08
−0
37
3−
01
A

TC
G
A−
06
−0
24
0−
01
A

TC
G
A−
06
−0
16
0−
01
A

TC
G
A−
06
−0
16
7−
01
A

TC
G
A−
28
−2
50
6−
01
A

TC
G
A−
12
−1
09
8−
01
C

TC
G
A−
06
−0
88
2−
01
A

TC
G
A−
12
−0
82
2−
01
A

TC
G
A−
06
−0
13
3−
01
A

TC
G
A−
27
−2
52
6−
01
A

TC
G
A−
14
−1
82
7−
01
A

TC
G
A−
08
−0
24
4−
01
A

TC
G
A−
26
−1
44
2−
01
A

TC
G
A−
12
−0
81
8−
01
A

TC
G
A−
28
−1
75
6−
01
C

TC
G
A−
14
−1
45
8−
01
A

TC
G
A−
19
−1
78
8−
01
A

TC
G
A−
08
−0
35
1−
01
A

TC
G
A−
06
−6
38
9−
01
A

TC
G
A−
15
−1
44
4−
01
A

TC
G
A−
02
−0
08
4−
01
A

TC
G
A−
16
−0
84
9−
01
A

TC
G
A−
16
−1
46
0−
01
A

TC
G
A−
02
−0
08
0−
01
A

TC
G
A−
14
−1
45
6−
01
C

TC
G
A−
02
−2
48
6−
01
A

TC
G
A−
06
−2
56
6−
01
A

TC
G
A−
28
−5
20
4−
01
A

TC
G
A−
06
−0
14
2−
01
A

TC
G
A−
06
−0
13
2−
01
A

TC
G
A−
19
−2
62
0−
01
A

TC
G
A−
32
−1
98
0−
01
A

TC
G
A−
02
−0
11
5−
01
A

TC
G
A−
19
−1
38
8−
01
A

TC
G
A−
28
−1
74
5−
01
B

TC
G
A−
27
−1
83
4−
01
A

TC
G
A−
06
−0
21
6−
01
A

TC
G
A−
15
−1
44
6−
01
A

TC
G
A−
08
−0
35
5−
01
A

TC
G
A−
08
−0
38
0−
01
A

TC
G
A−
06
−0
12
7−
01
A

TC
G
A−
06
−0
74
9−
01
A

TC
G
A−
08
−0
39
0−
01
A

TC
G
A−
27
−2
51
8−
01
A

TC
G
A−
06
−0
18
4−
01
A

TC
G
A−
19
−1
79
0−
01
B

TC
G
A−
06
−0
19
0−
01
A

TC
G
A−
06
−1
08
6−
01
A

TC
G
A−
02
−0
07
5−
01
A

TC
G
A−
16
−1
06
2−
01
A

TC
G
A−
06
−0
12
4−
01
A

TC
G
A−
32
−1
98
6−
01
A

TC
G
A−
19
−5
95
2−
01
A

TC
G
A−
02
−0
10
2−
01
A

TC
G
A−
19
−5
95
1−
01
A

TC
G
A−
16
−1
04
7−
01
B

TC
G
A−
06
−0
21
0−
01
A

TC
G
A−
06
−0
12
2−
01
A

TC
G
A−
06
−0
14
3−
01
A

TC
G
A−
06
−0
15
4−
01
A

TC
G
A−
28
−2
50
1−
01
A

TC
G
A−
06
−0
65
0−
01
A

TC
G
A−
06
−5
41
0−
01
A

TC
G
A−
06
−0
13
9−
01
A

TC
G
A−
06
−0
88
1−
01
A

TC
G
A−
76
−6
19
3−
01
A

TC
G
A−
32
−4
21
1−
01
A

TC
G
A−
02
−0
07
9−
01
A

TC
G
A−
19
−5
95
5−
01
A

TC
G
A−
28
−1
75
0−
01
A

TC
G
A−
02
−0
02
8−
01
A

TC
G
A−
02
−0
02
7−
01
A

TC
G
A−
19
−1
38
5−
01
A

TC
G
A−
02
−0
03
4−
01
A

TC
G
A−
02
−0
06
0−
01
A

TC
G
A−
06
−6
39
0−
01
A

TC
G
A−
12
−0
65
7−
01
A

TC
G
A−
19
−0
95
5−
01
A

TC
G
A−
12
−0
82
9−
01
A

TC
G
A−
14
−0
78
9−
01
A

TC
G
A−
28
−2
51
3−
01
A

TC
G
A−
76
−6
28
2−
01
A

TC
G
A−
02
−0
10
7−
01
A

TC
G
A−
02
−0
06
4−
01
A

TC
G
A−
12
−3
64
6−
01
A

TC
G
A−
12
−3
64
4−
01
A

TC
G
A−
41
−2
57
5−
01
A

TC
G
A−
14
−3
47
6−
01
B

TC
G
A−
76
−4
92
9−
01
A

TC
G
A−
12
−5
30
1−
01
A

TC
G
A−
02
−0
11
4−
01
A

TC
G
A−
32
−2
63
4−
01
A

TC
G
A−
76
−6
28
5−
01
A

TC
G
A−
32
−5
22
2−
01
A

TC
G
A−
06
−5
41
6−
01
A

TC
G
A−
12
−1
59
7−
01
B

TC
G
A−
41
−2
57
1−
01
A

TC
G
A−
06
−0
87
5−
01
A

TC
G
A−
14
−1
82
5−
01
A

TC
G
A−
14
−1
45
4−
01
A

TC
G
A−
06
−2
55
8−
01
A

TC
G
A−
02
−0
03
3−
01
A

TC
G
A−
16
−1
06
3−
01
B

TC
G
A−
28
−5
20
8−
01
A

TC
G
A−
28
−5
21
4−
01
A

TC
G
A−
06
−0
93
9−
01
A

TC
G
A−
06
−1
08
4−
01
A

TC
G
A−
08
−0
39
2−
01
A

TC
G
A−
27
−1
83
1−
01
A

TC
G
A−
06
−0
21
3−
01
A

TC
G
A−
06
−0
21
9−
01
A

TC
G
A−
02
−0
11
3−
01
A

TC
G
A−
28
−5
20
9−
01
A

TC
G
A−
19
−2
61
9−
01
A

TC
G
A−
32
−2
61
5−
01
A

TC
G
A−
06
−0
87
8−
01
A

TC
G
A−
32
−2
61
6−
01
A

TC
G
A−
02
−0
08
3−
01
A

TC
G
A−
28
−2
50
9−
01
A

TC
G
A−
12
−3
65
3−
01
A

TC
G
A−
87
−5
89
6−
01
A

TC
G
A−
28
−6
45
0−
01
A

TC
G
A−
12
−3
65
0−
01
A

TC
G
A−
14
−1
45
3−
01
A

TC
G
A−
14
−0
86
5−
01
B

TC
G
A−
12
−0
61
6−
01
A

TC
G
A−
12
−1
59
8−
01
A

TC
G
A−
06
−2
56
7−
01
A

TC
G
A−
32
−2
49
1−
01
A

TC
G
A−
32
−1
98
7−
01
A

TC
G
A−
19
−5
95
0−
01
A

TC
G
A−
19
−4
06
8−
01
A

TC
G
A−
06
−5
41
3−
01
A

TC
G
A−
12
−0
82
8−
01
A

TC
G
A−
14
−0
81
7−
01
A

TC
G
A−
06
−0
87
6−
01
A

TC
G
A−
32
−1
97
9−
01
A

TC
G
A−
41
−3
39
2−
01
A

TC
G
A−
06
−0
17
1−
01
A

TC
G
A−
14
−0
78
3−
01
B

TC
G
A−
08
−0
35
7−
01
A

TC
G
A−
08
−0
35
8−
01
A

TC
G
A−
06
−2
55
9−
01
A

TC
G
A−
12
−3
65
2−
01
A

TC
G
A−
27
−2
52
3−
01
A

TC
G
A−
27
−2
52
4−
01
A

TC
G
A−
06
−0
17
6−
01
A

TC
G
A−
08
−0
38
6−
01
A

TC
G
A−
12
−0
62
0−
01
A

TC
G
A−
76
−4
93
1−
01
A

TC
G
A−
26
−5
13
2−
01
A

TC
G
A−
19
−0
96
4−
01
A

TC
G
A−
81
−5
91
0−
01
A

TC
G
A−
12
−3
64
8−
01
A

TC
G
A−
06
−0
14
8−
01
A

TC
G
A−
06
−0
19
2−
01
B

TC
G
A−
28
−1
74
9−
01
A

TC
G
A−
02
−0
01
5−
01
A

TC
G
A−
32
−2
49
8−
01
A

TC
G
A−
12
−0
65
4−
01
B

TC
G
A−
12
−0
68
8−
01
A

TC
G
A−
16
−1
05
6−
01
B

TC
G
A−
06
−0
16
6−
01
A

TC
G
A−
02
−0
08
6−
01
A

TC
G
A−
12
−1
09
1−
01
A

TC
G
A−
12
−0
82
1−
01
A

TC
G
A−
12
−0
82
0−
01
A

TC
G
A−
08
−0
37
5−
01
A

TC
G
A−
15
−0
74
2−
01
A

TC
G
A−
14
−1
45
2−
01
A

TC
G
A−
12
−0
78
0−
01
A

TC
G
A−
12
−1
60
0−
01
A

TC
G
A−
26
−1
79
9−
01
A

TC
G
A−
14
−0
86
6−
01
B

TC
G
A−
32
−1
99
1−
01
A

TC
G
A−
16
−1
04
8−
01
B

TC
G
A−
19
−5
95
4−
01
A

TC
G
A−
06
−5
85
8−
01
A

TC
G
A−
12
−0
61
9−
01
A

TC
G
A−
27
−1
83
2−
01
A

TC
G
A−
06
−0
12
5−
01
A

TC
G
A−
27
−1
83
8−
01
A

TC
G
A−
26
−1
43
9−
01
A

TC
G
A−
06
−0
21
1−
01
A

TC
G
A−
06
−0
18
7−
01
A

TC
G
A−
06
−0
74
7−
01
A

TC
G
A−
14
−0
78
7−
01
A

TC
G
A−
19
−2
62
1−
01
B

TC
G
A−
12
−1
09
0−
01
A

TC
G
A−
14
−1
03
4−
01
A

TC
G
A−
06
−0
87
9−
01
A

TC
G
A−
32
−4
20
9−
01
A

TC
G
A−
06
−0
14
5−
01
A

TC
G
A−
08
−0
35
4−
01
A

TC
G
A−
19
−1
79
1−
01
A

TC
G
A−
12
−0
65
6−
01
B

TC
G
A−
16
−1
04
5−
01
B

TC
G
A−
06
−2
56
1−
01
A

TC
G
A−
12
−0
82
6−
01
A

TC
G
A−
27
−1
83
5−
01
A

TC
G
A−
06
−2
56
4−
01
A

TC
G
A−
19
−5
95
8−
01
A

TC
G
A−
19
−1
38
6−
01
A

TC
G
A−
06
−2
56
3−
01
A

TC
G
A−
06
−5
41
4−
01
A

TC
G
A−
28
−5
21
9−
01
A

TC
G
A−
28
−1
75
7−
01
A

TC
G
A−
19
−1
78
6−
01
A

TC
G
A−
06
−0
15
7−
01
A

TC
G
A−
02
−0
07
0−
01
A

TC
G
A−
06
−0
75
0−
01
A

TC
G
A−
32
−1
97
7−
01
A

TC
G
A−
08
−0
35
6−
01
A

TC
G
A−
02
−0
06
8−
01
A

TC
G
A−
28
−1
75
5−
01
A

TC
G
A−
28
−1
75
1−
01
A

TC
G
A−
12
−1
09
4−
01
A

TC
G
A−
26
−1
43
8−
01
A

TC
G
A−
26
−1
44
0−
01
A

TC
G
A−
16
−1
05
5−
01
B

TC
G
A−
32
−2
49
4−
01
A

TC
G
A−
76
−4
93
5−
01
A

TC
G
A−
26
−5
13
5−
01
A

TC
G
A−
14
−1
79
5−
01
A

TC
G
A−
06
−0
74
5−
01
A

TC
G
A−
27
−2
52
8−
01
A

TC
G
A−
41
−3
39
3−
01
A

TC
G
A−
06
−1
80
2−
01
A

TC
G
A−
14
−1
79
4−
01
A

TC
G
A−
12
−0
77
2−
01
A

TC
G
A−
14
−2
55
5−
01
B

TC
G
A−
06
−0
13
8−
01
A

TC
G
A−
14
−1
45
9−
01
A

TC
G
A−
14
−1
82
9−
01
A

TC
G
A−
06
−0
19
7−
01
A

TC
G
A−
02
−0
05
9−
01
A

TC
G
A−
06
−0
20
1−
01
A

TC
G
A−
02
−2
47
0−
01
A

TC
G
A−
06
−5
41
2−
01
A

TC
G
A−
06
−0
14
1−
01
A

TC
G
A−
02
−0
08
9−
01
A

TC
G
A−
14
−2
55
4−
01
A

TC
G
A−
14
−1
82
3−
01
A

TC
G
A−
06
−0
16
9−
01
A

TC
G
A−
14
−1
40
2−
01
A

TC
G
A−
06
−0
13
7−
01
A

TC
G
A−
32
−2
49
5−
01
A

TC
G
A−
08
−0
24
6−
01
A

TC
G
A−
02
−0
02
3−
01
B

TC
G
A−
06
−0
87
7−
01
A

TC
G
A−
06
−5
41
8−
01
A

TC
G
A−
76
−4
92
6−
01
B

TC
G
A−
26
−1
44
3−
01
A

TC
G
A−
19
−0
96
2−
01
B

TC
G
A−
02
−0
03
9−
01
A

TC
G
A−
27
−2
52
7−
01
A

TC
G
A−
32
−1
98
2−
01
A

TC
G
A−
41
−4
09
7−
01
A

TC
G
A−
08
−0
35
2−
01
A

TC
G
A−
14
−0
78
1−
01
B

TC
G
A−
06
−2
56
2−
01
A

TC
G
A−
19
−2
62
5−
01
A

TC
G
A−
12
−0
77
8−
01
A

TC
G
A−
06
−0
14
0−
01
A

TC
G
A−
12
−0
70
7−
01
A

TC
G
A−
19
−0
96
3−
01
B

TC
G
A−
12
−1
09
3−
01
A

TC
G
A−
14
−0
73
6−
01
A

TC
G
A−
14
−0
81
3−
01
A

TC
G
A−
08
−0
36
0−
01
A

TC
G
A−
06
−0
64
5−
01
A

TC
G
A−
02
−0
07
1−
01
A

TC
G
A−
02
−0
08
5−
01
A

TC
G
A−
12
−0
77
6−
01
A

TC
G
A−
02
−0
09
9−
01
A

TC
G
A−
19
−1
38
9−
01
A

TC
G
A−
14
−1
03
7−
01
A

TC
G
A−
12
−0
77
5−
01
A

2335_mt

10476_mt

8655_mt

55612_mt

8224_mt

5334_mt

6284_mt

5725_mt

25793_mt

800_mt

80723_mt

2997_mt

79801_mt

79719_mt

5373_mt

22974_mt

6241_mt

3488_mt

92689_mt

55076_mtTMEM45A

FAM114A1

IGFB5

RRM2

TPX2

PMM2

AAGAB

SHCBP1

GYS1

SLC35G2

CALD1

FBXO7

PTBP1

S100A13

PLCL1

SYN3

FERMT1

DYNLL1

ATP5H

FN1

Performing differential expression of these 
genes in a linear model with D demonstrated 
37 genes with a significant FDR < 0.05

TC
G
A−
26
−5
13
6−
01
B

TC
G
A−
06
−0
13
0−
01
A

TC
G
A−
02
−0
02
5−
01
A

TC
G
A−
02
−0
02
8−
01
A

TC
G
A−
02
−0
02
7−
01
A

TC
G
A−
02
−0
05
7−
01
A

TC
G
A−
02
−0
00
9−
01
A

TC
G
A−
02
−0
04
3−
01
A

TC
G
A−
06
−1
08
7−
01
A

TC
G
A−
06
−0
20
6−
01
A

TC
G
A−
06
−0
64
4−
01
A

TC
G
A−
02
−0
00
4−
01
A

TC
G
A−
02
−0
06
0−
01
A

TC
G
A−
06
−1
80
0−
01
A

TC
G
A−
06
−0
15
5−
01
B

TC
G
A−
06
−5
85
8−
01
A

TC
G
A−
28
−1
75
5−
01
A

TC
G
A−
12
−0
69
2−
01
A

TC
G
A−
12
−0
70
7−
01
A

TC
G
A−
16
−1
06
2−
01
A

TC
G
A−
16
−1
04
7−
01
B

TC
G
A−
12
−0
82
9−
01
A

TC
G
A−
06
−0
14
8−
01
A

TC
G
A−
41
−3
91
5−
01
A

TC
G
A−
02
−0
10
7−
01
A

TC
G
A−
12
−1
09
2−
01
B

TC
G
A−
08
−0
35
6−
01
A

TC
G
A−
06
−0
12
5−
01
A

TC
G
A−
06
−2
56
4−
01
A

TC
G
A−
41
−2
57
2−
01
A

TC
G
A−
19
−5
95
1−
01
A

TC
G
A−
32
−1
97
7−
01
A

TC
G
A−
16
−1
05
5−
01
B

TC
G
A−
06
−1
80
2−
01
A

TC
G
A−
14
−0
86
6−
01
B

TC
G
A−
32
−1
98
2−
01
A

TC
G
A−
06
−1
08
6−
01
A

TC
G
A−
28
−2
51
4−
01
A

TC
G
A−
12
−0
65
6−
01
B

TC
G
A−
12
−0
70
3−
01
A

TC
G
A−
06
−0
68
6−
01
A

TC
G
A−
06
−0
74
5−
01
A

TC
G
A−
16
−1
06
3−
01
B

TC
G
A−
08
−0
35
8−
01
A

TC
G
A−
06
−0
74
4−
01
A

TC
G
A−
12
−0
82
0−
01
A

TC
G
A−
06
−1
80
1−
01
A

TC
G
A−
28
−1
75
3−
01
A

TC
G
A−
76
−6
19
1−
01
A

TC
G
A−
08
−0
35
3−
01
A

TC
G
A−
28
−1
74
9−
01
A

TC
G
A−
27
−2
52
8−
01
A

TC
G
A−
27
−1
83
5−
01
A

TC
G
A−
16
−1
05
6−
01
B

TC
G
A−
16
−0
84
8−
01
A

TC
G
A−
12
−1
60
0−
01
A

TC
G
A−
19
−1
78
6−
01
A

TC
G
A−
06
−0
15
7−
01
A

TC
G
A−
19
−0
95
7−
01
C

TC
G
A−
06
−0
12
6−
01
A

TC
G
A−
06
−0
65
0−
01
A

TC
G
A−
32
−2
49
4−
01
A

TC
G
A−
76
−4
93
5−
01
A

TC
G
A−
26
−5
13
5−
01
A

TC
G
A−
02
−0
05
1−
01
A

TC
G
A−
14
−0
73
6−
01
A

TC
G
A−
02
−0
03
9−
01
A

TC
G
A−
19
−2
62
5−
01
A

TC
G
A−
06
−0
17
6−
01
A

TC
G
A−
27
−2
52
7−
01
A

TC
G
A−
32
−4
20
9−
01
A

TC
G
A−
06
−1
08
4−
01
A

TC
G
A−
06
−0
16
6−
01
A

TC
G
A−
14
−1
40
2−
01
A

TC
G
A−
14
−1
39
6−
01
A

TC
G
A−
19
−1
79
0−
01
B

TC
G
A−
08
−0
36
0−
01
A

TC
G
A−
06
−0
12
4−
01
A

TC
G
A−
19
−5
94
7−
01
A

TC
G
A−
06
−0
13
9−
01
A

TC
G
A−
06
−0
88
1−
01
A

TC
G
A−
76
−6
19
3−
01
A

TC
G
A−
76
−6
28
2−
01
A

TC
G
A−
12
−0
77
8−
01
A

TC
G
A−
26
−1
43
9−
01
A

TC
G
A−
32
−2
63
8−
01
A

TC
G
A−
19
−5
95
2−
01
A

TC
G
A−
06
−5
41
0−
01
A

TC
G
A−
06
−5
41
2−
01
A

TC
G
A−
28
−2
50
2−
01
B

TC
G
A−
02
−0
08
6−
01
A

TC
G
A−
28
−2
51
3−
01
A

TC
G
A−
27
−2
52
4−
01
A

TC
G
A−
14
−1
45
2−
01
A

TC
G
A−
28
−1
76
0−
01
A

TC
G
A−
16
−1
06
0−
01
A

TC
G
A−
02
−0
01
5−
01
A

TC
G
A−
06
−0
15
4−
01
A

TC
G
A−
06
−0
14
3−
01
A

TC
G
A−
19
−2
61
9−
01
A

TC
G
A−
32
−4
21
1−
01
A

TC
G
A−
28
−2
50
1−
01
A

TC
G
A−
06
−0
16
8−
01
A

TC
G
A−
02
−2
47
0−
01
A

TC
G
A−
12
−1
09
3−
01
A

TC
G
A−
41
−4
09
7−
01
A

TC
G
A−
19
−0
95
5−
01
A

TC
G
A−
06
−0
14
1−
01
A

TC
G
A−
12
−1
59
9−
01
A

TC
G
A−
14
−0
78
9−
01
A

TC
G
A−
06
−0
87
8−
01
A

TC
G
A−
12
−1
08
8−
01
A

TC
G
A−
26
−1
43
8−
01
A

TC
G
A−
12
−1
09
6−
01
A

TC
G
A−
16
−1
04
5−
01
B

TC
G
A−
12
−0
77
6−
01
A

TC
G
A−
19
−5
95
5−
01
A

TC
G
A−
02
−0
06
8−
01
A

TC
G
A−
27
−1
83
2−
01
A

TC
G
A−
06
−0
12
2−
01
A

TC
G
A−
28
−1
75
0−
01
A

TC
G
A−
06
−0
15
6−
01
A

TC
G
A−
02
−0
07
9−
01
A

TC
G
A−
14
−1
03
4−
01
A

TC
G
A−
14
−1
03
7−
01
A

TC
G
A−
08
−0
34
6−
01
A

TC
G
A−
06
−0
16
9−
01
A

TC
G
A−
08
−0
34
5−
01
A

TC
G
A−
14
−1
79
5−
01
A

TC
G
A−
32
−2
49
1−
01
A

TC
G
A−
87
−5
89
6−
01
A

TC
G
A−
06
−2
56
2−
01
A

TC
G
A−
41
−3
39
3−
01
A

TC
G
A−
19
−2
62
3−
01
A

TC
G
A−
76
−4
93
1−
01
A

TC
G
A−
26
−5
13
2−
01
A

TC
G
A−
32
−1
98
7−
01
A

TC
G
A−
02
−0
07
5−
01
A

TC
G
A−
06
−0
14
0−
01
A

TC
G
A−
02
−0
07
0−
01
A

TC
G
A−
27
−1
83
0−
01
A

TC
G
A−
08
−0
37
3−
01
A

TC
G
A−
08
−0
35
2−
01
A

TC
G
A−
02
−0
10
2−
01
A

TC
G
A−
76
−4
92
8−
01
B

TC
G
A−
12
−5
29
9−
01
A

TC
G
A−
28
−5
21
9−
01
A

TC
G
A−
06
−5
41
4−
01
A

TC
G
A−
02
−0
06
4−
01
A

TC
G
A−
32
−1
98
6−
01
A

TC
G
A−
14
−0
78
1−
01
B

TC
G
A−
06
−0
19
2−
01
B

TC
G
A−
28
−1
75
1−
01
A

TC
G
A−
06
−0
64
5−
01
A

TC
G
A−
12
−1
09
4−
01
A

TC
G
A−
19
−1
38
9−
01
A

TC
G
A−
12
−0
77
5−
01
A

TC
G
A−
14
−1
79
4−
01
A

TC
G
A−
19
−1
38
5−
01
A

TC
G
A−
06
−0
14
7−
01
A

TC
G
A−
12
−0
68
8−
01
A

TC
G
A−
26
−1
44
3−
01
A

TC
G
A−
12
−0
65
4−
01
B

TC
G
A−
06
−0
75
0−
01
A

TC
G
A−
12
−0
77
2−
01
A

TC
G
A−
14
−0
86
7−
01
A

TC
G
A−
12
−0
78
0−
01
A

TC
G
A−
02
−0
07
1−
01
A

TC
G
A−
06
−0
19
0−
01
A

TC
G
A−
06
−0
21
1−
01
A

TC
G
A−
02
−0
04
7−
01
A

TC
G
A−
02
−0
00
7−
01
A

TC
G
A−
06
−5
85
9−
01
A

TC
G
A−
28
−2
50
6−
01
A

TC
G
A−
06
−0
19
5−
01
B

TC
G
A−
06
−0
24
0−
01
A

TC
G
A−
19
−1
79
1−
01
A

TC
G
A−
12
−0
67
0−
01
B

TC
G
A−
06
−0
13
3−
01
A

TC
G
A−
14
−1
82
7−
01
A

TC
G
A−
12
−1
09
8−
01
C

TC
G
A−
19
−5
96
0−
01
A

TC
G
A−
06
−1
80
4−
01
A

TC
G
A−
12
−3
64
6−
01
A

TC
G
A−
06
−0
23
7−
01
A

TC
G
A−
19
−1
78
9−
01
A

TC
G
A−
12
−0
61
8−
01
A

TC
G
A−
08
−0
35
9−
01
A

TC
G
A−
28
−5
20
4−
01
A

TC
G
A−
06
−0
16
7−
01
A

TC
G
A−
06
−0
16
0−
01
A

TC
G
A−
28
−1
75
6−
01
C

TC
G
A−
19
−1
78
8−
01
A

TC
G
A−
14
−1
45
8−
01
A

TC
G
A−
12
−0
81
8−
01
A

TC
G
A−
08
−0
34
4−
01
A

TC
G
A−
16
−0
84
9−
01
A

TC
G
A−
02
−0
08
0−
01
A

TC
G
A−
14
−1
45
6−
01
C

TC
G
A−
06
−6
38
9−
01
A

TC
G
A−
02
−0
08
4−
01
A

TC
G
A−
08
−0
35
1−
01
A

TC
G
A−
15
−1
44
4−
01
A

TC
G
A−
26
−1
44
2−
01
A

TC
G
A−
06
−0
12
9−
01
A

TC
G
A−
02
−0
01
4−
01
A

TC
G
A−
14
−4
15
7−
01
A

TC
G
A−
19
−2
62
9−
01
A

TC
G
A−
12
−3
65
1−
01
A

TC
G
A−
06
−0
14
2−
01
A

TC
G
A−
02
−0
02
4−
01
B

TC
G
A−
02
−0
01
1−
01
B

TC
G
A−
02
−0
03
8−
01
A

TC
G
A−
02
−0
11
6−
01
A

TC
G
A−
02
−0
02
1−
01
A

TC
G
A−
08
−0
39
2−
01
A

TC
G
A−
06
−2
56
9−
01
A

TC
G
A−
14
−0
87
1−
01
A

TC
G
A−
32
−1
97
3−
01
A

TC
G
A−
06
−0
18
8−
01
A

TC
G
A−
06
−6
39
1−
01
A

TC
G
A−
12
−1
09
9−
01
A

TC
G
A−
16
−1
46
0−
01
A

TC
G
A−
08
−0
35
0−
01
A

TC
G
A−
12
−0
82
7−
01
A

TC
G
A−
02
−2
46
6−
01
A

TC
G
A−
19
−2
62
4−
01
A

TC
G
A−
14
−0
86
5−
01
B

TC
G
A−
14
−1
82
5−
01
A

TC
G
A−
06
−0
87
5−
01
A

TC
G
A−
14
−1
45
4−
01
A

TC
G
A−
02
−2
48
3−
01
A

TC
G
A−
76
−4
93
4−
01
A

TC
G
A−
26
−5
13
4−
01
A

TC
G
A−
06
−1
80
5−
01
A

TC
G
A−
27
−1
83
6−
01
A

TC
G
A−
28
−1
74
6−
01
A

TC
G
A−
06
−2
55
8−
01
A

TC
G
A−
14
−1
45
5−
01
A

TC
G
A−
32
−2
63
4−
01
A

TC
G
A−
06
−0
24
1−
01
A

TC
G
A−
06
−0
17
4−
01
A

TC
G
A−
02
−0
01
0−
01
A

TC
G
A−
19
−1
39
0−
01
A

TC
G
A−
02
−0
06
9−
01
A

TC
G
A−
19
−0
96
0−
01
A

TC
G
A−
02
−0
05
4−
01
A

TC
G
A−
02
−0
05
8−
01
A

TC
G
A−
06
−2
55
7−
01
A

TC
G
A−
06
−0
23
8−
01
A

TC
G
A−
06
−2
56
6−
01
A

TC
G
A−
14
−3
47
7−
01
A

TC
G
A−
41
−2
57
5−
01
A

TC
G
A−
14
−3
47
6−
01
B

TC
G
A−
06
−0
20
8−
01
A

TC
G
A−
41
−2
57
1−
01
A

TC
G
A−
41
−2
57
3−
01
A

TC
G
A−
02
−0
10
4−
01
A

TC
G
A−
06
−0
17
8−
01
A

TC
G
A−
06
−0
22
1−
01
A

TC
G
A−
12
−1
59
7−
01
B

TC
G
A−
27
−2
52
1−
01
A

TC
G
A−
06
−5
41
7−
01
A

TC
G
A−
76
−4
92
5−
01
A

TC
G
A−
02
−0
11
4−
01
A

TC
G
A−
08
−0
38
5−
01
A

TC
G
A−
02
−0
04
8−
01
A

TC
G
A−
15
−1
44
9−
01
A

TC
G
A−
15
−1
44
7−
01
A

TC
G
A−
06
−0
12
8−
01
A

TC
G
A−
76
−4
93
2−
01
A

TC
G
A−
26
−5
13
3−
01
A

TC
G
A−
16
−0
85
0−
01
A

TC
G
A−
14
−1
82
1−
01
A

TC
G
A−
02
−0
02
6−
01
B

TC
G
A−
06
−2
57
0−
01
A

TC
G
A−
28
−5
21
6−
01
A

TC
G
A−
28
−5
20
9−
01
A

TC
G
A−
28
−5
21
8−
01
A

TC
G
A−
28
−5
21
5−
01
A

TC
G
A−
26
−5
13
9−
01
A

TC
G
A−
28
−2
50
9−
01
A

TC
G
A−
08
−0
24
6−
01
A

TC
G
A−
06
−2
56
1−
01
A

TC
G
A−
12
−3
65
3−
01
A

TC
G
A−
12
−3
65
0−
01
A

TC
G
A−
06
−0
21
9−
01
A

TC
G
A−
12
−3
64
4−
01
A

TC
G
A−
12
−3
65
2−
01
A

TC
G
A−
02
−0
08
3−
01
A

TC
G
A−
12
−5
30
1−
01
A

TC
G
A−
76
−4
92
9−
01
A

TC
G
A−
14
−2
55
5−
01
B

TC
G
A−
27
−1
83
1−
01
A

TC
G
A−
06
−0
93
9−
01
A

TC
G
A−
02
−2
48
6−
01
A

TC
G
A−
14
−1
82
3−
01
A

TC
G
A−
06
−0
19
7−
01
A

TC
G
A−
06
−0
20
1−
01
A

TC
G
A−
14
−2
55
4−
01
A

TC
G
A−
32
−2
61
5−
01
A

TC
G
A−
06
−0
18
7−
01
A

TC
G
A−
06
−0
21
0−
01
A

TC
G
A−
32
−1
99
1−
01
A

TC
G
A−
06
−5
40
8−
01
A

TC
G
A−
06
−5
41
8−
01
A

TC
G
A−
76
−4
92
6−
01
B

TC
G
A−
19
−5
95
0−
01
A

TC
G
A−
27
−2
51
9−
01
A

TC
G
A−
19
−5
95
9−
01
A

TC
G
A−
16
−1
04
8−
01
B

TC
G
A−
08
−0
34
7−
01
A

TC
G
A−
08
−0
37
5−
01
A

TC
G
A−
19
−2
63
1−
01
A

TC
G
A−
06
−0
74
7−
01
A

TC
G
A−
14
−0
78
7−
01
A

TC
G
A−
08
−0
24
4−
01
A

TC
G
A−
08
−0
35
4−
01
A

TC
G
A−
08
−0
38
9−
01
A

TC
G
A−
12
−0
61
6−
01
A

TC
G
A−
08
−0
35
5−
01
A

TC
G
A−
08
−0
39
0−
01
A

TC
G
A−
06
−0
21
3−
01
A

TC
G
A−
06
−0
87
6−
01
A

TC
G
A−
12
−0
82
2−
01
A

TC
G
A−
12
−0
82
8−
01
A

TC
G
A−
02
−0
08
9−
01
A

TC
G
A−
14
−0
78
3−
01
B

TC
G
A−
14
−0
78
6−
01
B

TC
G
A−
06
−0
18
4−
01
A

TC
G
A−
28
−6
45
0−
01
A

TC
G
A−
06
−0
14
5−
01
A

TC
G
A−
06
−5
41
3−
01
A

TC
G
A−
32
−1
97
8−
01
A

TC
G
A−
06
−2
56
3−
01
A

TC
G
A−
08
−0
35
7−
01
A

TC
G
A−
27
−2
52
3−
01
A

TC
G
A−
19
−1
38
6−
01
A

TC
G
A−
15
−0
74
2−
01
A

TC
G
A−
12
−1
09
5−
01
A

TC
G
A−
14
−1
40
1−
01
A

TC
G
A−
14
−1
45
1−
01
A

TC
G
A−
06
−0
87
9−
01
A

TC
G
A−
26
−1
44
0−
01
A

TC
G
A−
06
−0
15
2−
01
A

TC
G
A−
06
−0
13
7−
01
A

TC
G
A−
12
−0
65
7−
01
A

TC
G
A−
27
−1
83
8−
01
A

TC
G
A−
02
−0
09
9−
01
A

TC
G
A−
28
−1
75
7−
01
A

TC
G
A−
12
−0
62
0−
01
A

TC
G
A−
12
−0
61
9−
01
A

TC
G
A−
02
−0
05
9−
01
A

TC
G
A−
12
−3
64
8−
01
A

TC
G
A−
06
−0
87
7−
01
A

TC
G
A−
27
−1
83
7−
01
A

TC
G
A−
19
−5
95
4−
01
A

TC
G
A−
32
−4
21
3−
01
A

TC
G
A−
06
−2
55
9−
01
A

TC
G
A−
06
−0
64
6−
01
A

TC
G
A−
32
−1
97
9−
01
A

TC
G
A−
06
−6
39
0−
01
A

TC
G
A−
19
−1
78
7−
01
B

TC
G
A−
08
−0
38
6−
01
A

TC
G
A−
41
−5
65
1−
01
A

TC
G
A−
06
−5
41
1−
01
A

TC
G
A−
28
−2
51
0−
01
A

TC
G
A−
32
−1
98
0−
01
A

TC
G
A−
32
−4
20
8−
01
A

TC
G
A−
19
−2
62
0−
01
A

TC
G
A−
06
−0
13
2−
01
A

TC
G
A−
19
−5
95
8−
01
A

TC
G
A−
06
−5
85
6−
01
A

TC
G
A−
12
−3
64
9−
01
A

TC
G
A−
12
−0
82
6−
01
A

TC
G
A−
06
−0
17
3−
01
A

TC
G
A−
06
−0
13
8−
01
A

TC
G
A−
12
−0
82
1−
01
A

TC
G
A−
06
−0
21
4−
01
A

TC
G
A−
06
−0
15
8−
01
A

TC
G
A−
26
−1
79
9−
01
A

TC
G
A−
19
−0
96
3−
01
B

TC
G
A−
12
−1
09
0−
01
A

TC
G
A−
32
−2
61
6−
01
A

TC
G
A−
12
−0
77
3−
01
A

TC
G
A−
32
−2
49
8−
01
A

TC
G
A−
08
−0
24
5−
01
A

TC
G
A−
19
−5
95
6−
01
A

TC
G
A−
32
−5
22
2−
01
A

TC
G
A−
06
−5
41
6−
01
A

TC
G
A−
28
−5
21
3−
01
A

TC
G
A−
28
−5
21
4−
01
A

TC
G
A−
28
−5
20
7−
01
A

TC
G
A−
28
−5
20
8−
01
A

TC
G
A−
02
−0
03
3−
01
A

TC
G
A−
02
−0
04
6−
01
A

TC
G
A−
02
−0
00
3−
01
A

TC
G
A−
02
−0
05
2−
01
A

TC
G
A−
02
−0
00
1−
01
C

TC
G
A−
02
−0
05
5−
01
A

TC
G
A−
02
−0
03
4−
01
A

TC
G
A−
19
−1
38
8−
01
A

TC
G
A−
28
−1
74
5−
01
B

TC
G
A−
12
−1
08
9−
01
A

TC
G
A−
15
−1
44
6−
01
A

TC
G
A−
08
−0
38
0−
01
A

TC
G
A−
32
−4
21
0−
01
A

TC
G
A−
27
−1
83
4−
01
A

TC
G
A−
28
−1
74
7−
01
C

TC
G
A−
16
−0
84
6−
01
A

TC
G
A−
06
−0
74
9−
01
A

TC
G
A−
19
−2
62
1−
01
B

TC
G
A−
27
−1
83
3−
01
A

TC
G
A−
14
−0
79
0−
01
B

TC
G
A−
14
−1
45
3−
01
A

TC
G
A−
14
−0
81
7−
01
A

TC
G
A−
12
−5
29
5−
01
A

TC
G
A−
76
−4
92
7−
01
A

TC
G
A−
02
−0
11
3−
01
A

TC
G
A−
32
−1
97
0−
01
A

TC
G
A−
12
−0
81
9−
01
A

TC
G
A−
27
−2
51
8−
01
A

TC
G
A−
06
−0
17
1−
01
A

TC
G
A−
06
−0
21
6−
01
A

TC
G
A−
06
−0
12
7−
01
A

TC
G
A−
06
−2
56
5−
01
A

TC
G
A−
12
−1
59
8−
01
A

TC
G
A−
08
−0
34
9−
01
A

TC
G
A−
02
−0
01
6−
01
A

TC
G
A−
12
−1
09
7−
01
B

TC
G
A−
06
−0
74
3−
01
A

TC
G
A−
06
−0
64
8−
01
A

TC
G
A−
08
−0
34
8−
01
A

TC
G
A−
76
−6
28
5−
01
A

TC
G
A−
19
−4
06
8−
01
A

TC
G
A−
02
−2
48
5−
01
A

TC
G
A−
06
−0
64
9−
01
B

TC
G
A−
02
−0
08
5−
01
A

TC
G
A−
14
−0
81
2−
01
B

TC
G
A−
28
−1
75
2−
01
A

TC
G
A−
02
−0
07
4−
01
A

TC
G
A−
32
−1
97
6−
01
A

TC
G
A−
12
−1
60
2−
01
A

TC
G
A−
76
−6
19
2−
01
A

TC
G
A−
32
−2
63
2−
01
A

TC
G
A−
06
−2
56
7−
01
A

TC
G
A−
19
−1
39
2−
01
A

TC
G
A−
14
−1
45
9−
01
A

TC
G
A−
27
−2
52
6−
01
A

TC
G
A−
14
−1
82
9−
01
A

TC
G
A−
02
−0
11
5−
01
A

TC
G
A−
16
−0
86
1−
01
A

TC
G
A−
19
−0
96
4−
01
A

TC
G
A−
06
−0
88
2−
01
A

TC
G
A−
81
−5
91
0−
01
A

TC
G
A−
32
−4
71
9−
01
A

TC
G
A−
41
−3
39
2−
01
A

TC
G
A−
19
−1
38
7−
01
A

TC
G
A−
14
−0
81
3−
01
A

TC
G
A−
19
−0
96
2−
01
B

TC
G
A−
12
−1
09
1−
01
A

TC
G
A−
02
−0
02
3−
01
B

TC
G
A−
32
−2
49
5−
01
A

TC
G
A−
06
−0
18
5−
01
A

TC
G
A−
28
−5
22
0−
01
A

TC
G
A−
06
−5
41
5−
01
A

10633_mt
26050_mt
3745_mt
11022_mt
6579_mt
8224_mt
8398_mt
54805_mt
9472_mt
56521_mt
79754_mt
65996_mt
10766_mt
55509_mt
2615_mt
57124_mt
56901_mt
49855_mt
29015_mt
2335_mt
8655_mt
5806_mt
157567_mt
80723_mt
7050_mt
79143_mt
4162_mt
4601_mt
10135_mt
715_mt
5420_mt
800_mt
23333_mt
84617_mt
4478_mt
1284_mt
1282_mtCOL4A1

COL4A2
MSN
TUBB6
DPY19L1
CALD1
PODXL
C1R
NAMPT
MXI1
MCAM
MBOAT7
TGIF1
SLC35G2
ANKRD46
PTX
DYNLL1
FN1
SLC43A3
SCAPER
NDUFA4L2
CD248
LRRC32
BATF3
TOB2
MGC2752
ASB13
DNAJC12
AKAP6
CNNM2
PLA2G6
SYN3
SLCO1A2
TDRKH
KCNB1
SLITRK5
RASL10A

84 subjects

84 subjects

Gene set enrichment analysis with gene lists 
derived from the differential gene expression 
calculation revealed:

High D tumors are enriched for gene 
expression related to cell migration, integrin 
interactions and HIF activation with a relative 
reduction in genes related to focal-adhesions 
and extracellular matrix maintenance

High ρ tumors are enriched for genes related to 
resistance to therapy, induction after ionizing 
radiation and HIF pathway knock-down

This work demonstrates the potential to assess 
underlying differences in biology in a 
heterogeneous disease from measurements of 
routine clinical imaging.  We have previously 
shown that patients with high ρ tumors have 
worse survival, and here we find that these 
patients also differentially express genes related 
to treatment resistance and response to 
radiation.  We have also found that patients 
with high D tumors demonstrate a decrease in 
gene expression related to focal adhesion and 
increase in motility genes.

Future work will validate these findings in 
external datasets and in biological specimens.

Survival based on gene set

Gene set enrichment analysis

0.0

0.2

0.4

0.6

0.8

1.0

p = 0.000222

strata
bigClust$class=1
bigClust$class=2

Building a classifier 
from these genes on 
466 GBM patients in 
TCGA reveals two 
classes of patients 
with significantly 
different survival 
probability.

Conclusions
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