Supplementary information S4 | Significance of the number of proteins with Pfam domains within specific cancer sub-classes
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Nucleoplasmin - - - - — _ _ _ _ _

MoeA_N - - - - - - — _ _ _

Fip1 . - - - - - - - - -

Clathrin_propel - - - - - - - - _ _

Rad4 - - - - - - - - - -

hormone_rec - - - - - - — _ _ _

77 — - - - — - — - - -

TCL1_MTCP1 - - - - - - - - - -

Caudal_act - - - - - _ _ _ _ _

Rabaptin - - - - - - _ _ _ _

Runt - - - - - - - - - -

APC_crr - - - - - - - - - -

ERCC4 - - - - - - - - - -

FHA - - - - - - - - - -

CbI_N3 - - - - - - - - - -

CbI_N - - - - - - - - - -

Band_41 - - - - - - _ _ _ _

Hox9_act - - - - - - _ _ _ _

TG - - - - - - - - - -

death - - - - — _ _ _ _ _



MoCF_biosynth - - - - - - - — _ _

HhH-GPD - - - - - - - - - -

I_LWEQ - - - - - - - - - _

notch - - - - - - - — _ _

PBX - - - - - - - - - -

BCL_N - - - - - - _ _ _ _

2f-B_box - - - - - - - - - -

XPG_N - - - - - - - - - -

RBD - - - - - - - - - -

Clathrin - - - - - - - _ _ _

3_5_exonuclease - - - - - - - — _ _

MH2 - - - - - - - - - -

Anti_proliferat - - - - - - - — _ _

NAC - - - - - - - - - _

FATC - - - - - - - - - -

WH1 - - - - - - - - - -

UBA - - - - - - - - - —

IRF - - - - - - - - - -

Rlla - - - - - - - - - -

RHD - - - - - - - - - -



Z-C3HC4 - - - - - - - - - -

Frizzled - - - - - - - - — _

MH1 - - - - - - - - - -

Rap_GAP - - - - - - - - _ _

ig - - - - - - - - - -

NAP - - - - - - - - - -

WD40 - - - - - - - - - -

DAG_PE-bind - - - - - - - - - -

BTB - - - - - - - - - -

WH2 - - - - - - - - - -

RhoGEF - - - - - - - - - -

LRRCT - - - - - - - - - -

Cadherin_C_term - - - - - - - — _ _

PBD - - - - - - - - - -

PSI - - - - - - - - - -

G-alpha - - - - - - - - - -

Fz - - - - - - - - - -

IQ - - - - - - - - - -



cNMP_binding - - - - _ _ _ _ _ _
AMP-binding - - - = _ _ _ _ _ _
rrm — - - - - - - - - -
kazal - - - = = = — — _ _
Sema - - - - - - — — _ _
zf-C2H2 - - - - = = = — — _
RA - - - - - - - - - -
pkinase_C - - - — = = _ _ _ _
EGF - - - - - - - - - -
histone - - - = = = - — _ _
bzIP - - - — _ _ _ _ _ _
LRRNT - - - - = = — — _ _
Y_phosphatase - - - - - — _ _ _ _
cadherin - - - - = = = - — _
ank - - - — — _ _ _ _ _
HMG_box - - - — = = - — _ _
WW - - - - - - - - - -
UCH = = = = = = = = - -
CH - - - - - - - - - -
PDZ - = = = = = = = = =
PH - - - - - - - - - -
C2 - - - - - - - - - -
Collagen - - - - - - - _ _ _
efhand - - - = = = - — _ _
KRAB - - - - - - - - _ _

The probabilities of the same or a greater number of proteins with a given domain occurring in a randomly selected set of human proteins of the same size under a binomial distribution that were significant at 5% are shown.



