
POT Untreated Latency Dormancy Awakening TEPs
PO

T.
1

PO
T.

2
PO

T.
3

U
30

.1
U

30
.2

U
12

0.
1

U
12

0.
2

U
17

0.
1

U
17

0.
2

U
17

0.
3

AI
7.

1
AI

7.
2

AI
14

.1
AI

14
.2

T7
.1

T7
.2

T1
4.

1
T1

4.
2

AI
30

.1
AI

30
.2

AI
60

.1
AI

60
.2

AI
90

.1
AI

90
.2

T3
0.

1
T3

0.
2

T6
0.

1
T6

0.
2

AI
.a

lp
ha

AI
.b

et
a

AI
.g

am
m

a
AI

.d
el

ta
AI

.e
ps

ilo
n

T.
al

ph
a

T.
be

ta
T.

ga
m

m
a

T.
de

lta
T.

ep
si

lo
n

T.
ze

ta
T.

th
et

a
T.

et
a

AI
.a

lp
ha

_T
EP

AI
.b

et
a_

TE
P

AI
.g

am
m

a_
TE

P
AI

.e
ps

ilo
n_

TE
P

T.
al

ph
a_

TE
P

T.
be

ta
_T

EP
T.

ga
m

m
a_

TE
P

T.
de

lta
_T

EP
T.

ep
si

lo
n_

TE
P

T.
ze

ta
_T

EP

MYD88
TLR5

TRAF6
UNC93B1

Samples

G
en

es

−2 0 2
Z score

POT Untreated Latency Dormancy Awakening TEPs

PO
T.

1
PO

T.
2

PO
T.

3

U
30

.1
U

30
.2

U
12

0.
1

U
12

0.
2

U
17

0.
1

U
17

0.
2

U
17

0.
3

AI
7.

1
AI

7.
2

AI
14

.1
AI

14
.2

T7
.1

T7
.2

T1
4.

1
T1

4.
2

AI
30

.1
AI

30
.2

AI
60

.1
AI

60
.2

AI
90

.1
AI

90
.2

T3
0.

1
T3

0.
2

T6
0.

1
T6

0.
2

AI
.a

lp
ha

AI
.b

et
a

AI
.g

am
m

a
AI

.d
el

ta
AI

.e
ps

ilo
n

T.
al

ph
a

T.
be

ta
T.

ga
m

m
a

T.
de

lta
T.

ep
si

lo
n

T.
ze

ta
T.

th
et

a
T.

et
a

AI
.a

lp
ha

_T
EP

AI
.b

et
a_

TE
P

AI
.g

am
m

a_
TE

P
AI

.e
ps

ilo
n_

TE
P

T.
al

ph
a_

TE
P

T.
be

ta
_T

EP
T.

ga
m

m
a_

TE
P

T.
de

lta
_T

EP
T.

ep
si

lo
n_

TE
P

T.
ze

ta
_T

EP

CHUK

NFKB1

IRAK1

TLR5

IL12B

MAP3K7

TAB2

IL12A

IKBKG

IL6

TNF

RELA

UNC93B1

IRAK4

TRAF6

IKBKB

NFKBIA

MYD88

Samples

G
en

es

−2 0 2 4
Z score

POT Untreated Latency Dormancy Awakening TEPs

PO
T.

1
PO

T.
2

PO
T.

3

U
30

.1
U

30
.2

U
12

0.
1

U
12

0.
2

U
17

0.
1

U
17

0.
2

U
17

0.
3

AI
7.

1
AI

7.
2

AI
14

.1
AI

14
.2

T7
.1

T7
.2

T1
4.

1
T1

4.
2

AI
30

.1
AI

30
.2

AI
60

.1
AI

60
.2

AI
90

.1
AI

90
.2

T3
0.

1
T3

0.
2

T6
0.

1
T6

0.
2

AI
.a

lp
ha

AI
.b

et
a

AI
.g

am
m

a
AI

.d
el

ta
AI

.e
ps

ilo
n

T.
al

ph
a

T.
be

ta
T.

ga
m

m
a

T.
de

lta
T.

ep
si

lo
n

T.
ze

ta
T.

th
et

a
T.

et
a

AI
.a

lp
ha

_T
EP

AI
.b

et
a_

TE
P

AI
.g

am
m

a_
TE

P
AI

.e
ps

ilo
n_

TE
P

T.
al

ph
a_

TE
P

T.
be

ta
_T

EP
T.

ga
m

m
a_

TE
P

T.
de

lta
_T

EP
T.

ep
si

lo
n_

TE
P

T.
ze

ta
_T

EP

module1

module2

−10 −5 0 5 10
Z score

Gene 
List 1 (GL1)

Gene 
List 2 (GL2)

Sum of Z-scores 
of GL1 and GL2

Module scores for list 1

0.0

0.4

0.8

T0
_1

T0
_2

AI1
m1

AI2
m1

AI1
m2

AI2
m2

AIa
w1

AIa
w2

AIa
w3

AIa
w4

T0_1
T0_2
AI1m1
AI2m1
AI1m2
AI2m2
AIaw1
AIaw2
AIaw3
AIaw4

list11

0.00

0.25

0.50

0.75

T0
_1

T0
_2

AI1
m1

AI2
m1

AI1
m2

AI2
m2

AIa
w1

AIa
w2

AIa
w3

AIa
w4

T0_1
T0_2
AI1m1
AI2m1
AI1m2
AI2m2
AIaw1
AIaw2
AIaw3
AIaw4

list21

0.00

0.25

0.50

0.75

T0
_1

T0
_2

AI1
m1

AI2
m1

AI1
m2

AI2
m2

AIa
w1

AIa
w2

AIa
w3

AIa
w4

T0_1
T0_2
AI1m1
AI2m1
AI1m2
AI2m2
AIaw1
AIaw2
AIaw3
AIaw4

list21

Module scores for list 2

a

b

POT Untreated Latency Dormancy Awakening TEPs

PO
T.

1
PO

T.
2

PO
T.

3

U
30

.1
U

30
.2

U
12

0.
1

U
12

0.
2

U
17

0.
1

U
17

0.
2

U
17

0.
3

AI
7.

1
AI

7.
2

AI
14

.1
AI

14
.2

T7
.1

T7
.2

T1
4.

1
T1

4.
2

AI
30

.1
AI

30
.2

AI
60

.1
AI

60
.2

AI
90

.1
AI

90
.2

T3
0.

1
T3

0.
2

T6
0.

1
T6

0.
2

AI
.a

lp
ha

AI
.b

et
a

AI
.g

am
m

a
AI

.d
el

ta
AI

.e
ps

ilo
n

T.
al

ph
a

T.
be

ta
T.

ga
m

m
a

T.
de

lta
T.

ep
si

lo
n

T.
ze

ta
T.

th
et

a
T.

et
a

AI
.a

lp
ha

_T
EP

AI
.b

et
a_

TE
P

AI
.g

am
m

a_
TE

P
AI

.e
ps

ilo
n_

TE
P

T.
al

ph
a_

TE
P

T.
be

ta
_T

EP
T.

ga
m

m
a_

TE
P

T.
de

lta
_T

EP
T.

ep
si

lo
n_

TE
P

T.
ze

ta
_T

EP

module1

module2

−10 −5 0 5 10
Z score

Supplementary Figure 16



Supplementary Figure 16. Genes involved in TLR signaling are upregulated in MCF7 during 
therapy induced dormancy. (a) Heat map summarizing the expression of genes involved 
TLR/NF-kB signaling in the TRADITIOM bulk-RNA-seq experiments. (b) Same as (a) but for 
scRNA-seq, shown as violin plots summarizing the expression values across thousand of single-
cells per condition.


