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SUPPLEMENTARY FIGURES 

 

Figure S1. Differential Gene Expression of Adenylate Kinases. T‐test comparisons between normal (N) and tumor (T) data 

sets. Multiple (⋆) indicates a P‐value < 0.05. 
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Figure S2. Expression Heterogeneity of Adenylate Kinase Among form tissue specific hierarchical Clusters. (A) RNA data 

was mined and modeled to look for specific gene expression changes among tumor stages (stages 1‐4). ANOVA test com‐

parisons among tumor stages. Single (⋆) indicates a P‐value less than 0.05. Adenylate Kinase Hierarchical Clusters. (B) 

Correlation matrix for normal (left) and tumor (right) data. Correlation coefficients represent and genes were grouped 

based of a hierarchical clustering order. 

A

B 


