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time genelj gene2| gene3| gene4
0.0 1.00 1.00 1.00 1.00
0.5 0.33 0.35 1.94 0.80
1.0 -0.53 0.78 2.44 0.16
1.5 -0.60 1.31 2.31] -0.35
2.0 -0.09 1.36 193] -0.33
2.5 0.32 1.06 1.75] -0.01
3.0 0.28 0.81 1.87 0.20
3.5 0.00 0.83 2.07 0.15
4.0 -0.18 1.00 2.13] -0.02
4.5 -0.12 1.1 2.05 -0.11
5.0 0.03 1.08 1.95] -0.06
5.5 0.10 0.99 1.94 0.03
6.0 0.05  0.94 1.98 0.06
6.5 -0.03 0.97 2.03 0.02
7.0 -0.05 1.01 2.03] -0.02
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