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MASTL vs r R2 p
Cyclin A 0.3944 0.1555 <0.0001
Cyclin B 0.4544 0.2065 <0.0001

p16 0.3263 0.1065 <0.0001
p21 0.1936 0.0375 0.0053
p27 0.0136 0.0002 0.8463
p53 0.2290 0.0525 0.0003

PARP count 0.2962 0.0877 <0.0001
pFKHR 0.1003 0.0101 0.1206
PTEN 0.1018 0.0104 0.1149

ER -0.0728 0.0053 0.3618
PR -0.0579 0.0034 0.4282

MASTL vs r R2 p
AKT (total) 0.6950 0.4830 0.0084

Cyclin B 0.7022 0.4930 0.0075
p53 0.7807 0.6096 0.0016

p-p38 0.7676 0.5893 0.0022
p38 (total) 0.5525 0.3052 0.0502
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