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Figure S1. The distribution of post COVID‐19 vaccine myocarditis and pericarditis 

adverse events by category. 



 

Figure S2.  Immune  response map  for  the  role of PKR  in  stress‐induced antiviral  cell 

response. B: binding; IE: influence on expression; TR: transcription regulation; red arrows 

for inhibition, green arrows for activation, grey arrows for unspecified action, violet text 

boxes for normal process, pink text boxes for pathological processes, blue text boxes for 



notes,  starred  network  objects  refer  to  groups  or  complex  processes,  pink  hexagons 

indicate whether  a  network  object  is  a  biomarker  for  cardiomyopathies,  and  green 

hexagons indicate whether the network object is expressed in cardiovascular tissues, red 

thermometers indicate that the network object is a biomarker for myocarditis.  

 

 



 

Figure S3. Immune response map for the antiviral actions of Interferons. B: binding; IE: 

influence on expression; TR:  transcription  regulation;  red arrows  for  inhibition, green 

arrows  for activation, grey arrows  for unspecified action, violet  text boxes  for normal 

process, pink  text boxes  for pathological processes, blue  text boxes  for notes,  starred 

network objects refer to groups or complex processes, pink hexagons indicate whether a 



network  object  is  a  biomarker  for  cardiomyopathies,  and  green  hexagons  indicate 

whether  the  network  object  is  expressed  in  cardiovascular  tissues,  red  thermometers 

indicate that the network object is a biomarker for myocarditis. 

 

Figure S4. Network  connecting  IFN‐gamma with PRG4. The network was generated 

using  the  auto‐expand  algorithm  in  MetaCoreTM  and  canonical  pathways,  with 

maximum number of nodes allowed = 50. Red arrows  for  inhibition, green arrows  for 

activation, and grey arrows for unspecified action. 


