Table S1. List of datasets used in the study.
	GEO Accession ID 
	Reference 
	Total number of samples   (Normal /Tumor) 
	Normal/Tumor 
	Relapse Free Survival 
	Meta analysis of Correlation Coefficients 
	ER+ve/ER-ve 
	Grade 
	PR+ve/PR-ve 
	Metastasis 
	Histological subgroups 
	Subtypes (Basal/LuminalA/LuminalB/ Normal 

	GSE25066 
	[1]
	508 
	  
	y 
	y 
	y 
	y 
	y 
	  
	  
	  

	GSE3494 
	[2]
	251 
	  
	  
	y 
	  
	y 
	y 
	  
	  
	  

	GSE7390 
	[3] 
	198 
	  
	y 
	y 
	y 
	y 
	  
	y 
	  
	  

	Vijver 
	[4]
	295 
	  
	y 
	y 
	y 
	y 
	  
	y 
	  
	  

	GSE2034 
	[5]
	286 
	  
	y 
	y 
	
	  
	  
	  
	  
	  

	GSE21653 
	[6]
	266 
	  
	  
	y 
	
	  
	y 
	  
	y 
	y 

	GSE20685 
	[7]
	327 
	  
	  
	y 
	  
	  
	  
	y 
	  
	  

	GSE1456 
	[8]
	159 
	  
	y 
	y 
	  
	  
	  
	  
	  
	y 

	GSE2990 
	[9]
	189 
	  
	y 
	y 
	  
	  
	  
	  
	  
	  

	GSE23720 
	[10]
	370 
	  
	  
	  
	y 
	  
	y 
	  
	  
	  

	GSE5460 
	[11]
	129 
	  
	  
	  
	
	  
	  
	  
	y 
	  

	GSE19615 
	[12]
	115 
	  
	  
	  
	  
	  
	  
	  
	y 
	  

	GSE5327 
	[13]
	58 
	  
	  
	  
	  
	  
	  
	y 
	  
	  

	GSE26304 
	 - 
	115 
	  
	  
	  
	  
	  
	  
	  
	  
	y 

	GSE3744 
	[14]
	47(7/40) 
	y 
	  
	  
	  
	  
	  
	  
	  
	  

	GSE22820 
	[15]
	186(10/176) 
	y 
	  
	  
	  
	  
	  
	  
	  
	  

	GSE22544 
	[16]
	20 (4/16) 
	y 
	  
	  
	  
	  
	  
	  
	  
	  

	GSE21422 
	[17]
	30 (5/25) 
	y 
	  
	  
	  
	  
	  
	  
	  
	  

	Total no. of samples used 
	  
	26/3523 
	26/257 
	1635 
	2479 
	1371 
	1252 
	1395 
	878 
	510 
	540 


*symbol “y” denotes that the corresponding profile is used for the analysis
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