Supplementary Table 2. GO term annotation of PRPF3 co-expressed genes.

geneSet

description

ES
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pValue

FDR

link

size

leadingE
dgeNum

leadingEdgeld

userld

G0:0006260

DNA replication

0.7862

2.2709

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00062
60

233

93

5984;9156;51
514;8208;990;
146956;4171;
80174;8318;4
175;983;7991
5;4174,;672;39
78;11232;176
3;641;63922;4
172;2237;983
7;10714;5422;
1111;55388;8
1620;9134;51
11;5557;1003
6;10721;5424;
80119;11169;
8317;29980;5
888;23649;62
40;54962;940
1;4678;4176;5
558;79733;26
271;5427;144
455;10535;16
63;10919;624
1;57695;9984;
7270;51659;8

ATAD5;ATRIP;
BLM;BRCA1;C
CNA2;CCNET1;
CCNEZ2;CDC45
;CDC6;CDC7,;
CDK1;CDK2;C
DT1;CHAF1A;
CHAF1B;CHEK
1;CHTF18;CLS
PN;DBF4;DBF
4B;DDX11;DH
X9;DNA2;DON
SON;DSCC1;D
TL;E2F7;E2FS8;
EHMT2;EME1;
ESCO2;EXO1;
FAM111A;FBX
O5;FEN1;GINS
1;GINS2;GINS
3;GINS4;GMN
N;HMGA1;ING
5;KIN;LIGT;LIG
3;MCM10;MC
M2;MCM3;MC
M4;MCM5;MC




G0:0007059

chromosome
segregation

0.7706

2.2171

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00070
59

263

93

23126;83540;
146909;3833;
1063;4751;72
72:55355;990;
3192;11004;1
46956;221150
;24137;29127,
6421;55154;6
4151;7756;99
28;7153;7998
0;672;10403;5
7405;51203;5
5143;5347;90
55;991;332;64
1;113130;111
30;2237;9493;
81930;23397;
9212;701;923
2;2177;38710
3;55165;7517,
9787;81620;6
99;9134;1133
9;10460;9700;
220134;4288;
9319;891;106

ANAPC4;AUR
KB;BIRC5;BLM
;BRCA1;BUB1;
BUB1B;BUBS3;
CCNB1;CCNE
1:CCNE2;CDC
20;CDC6;CDC
A5;CDCAS8;CD
T1;CENPE;CE
NPF;CENPQ;C
ENPW,;CEP55;
DDX11;DLGAP
5;DMC1;DSCC
1:DSN1.ECT2;
EME1;ESCO2,;
ESPL1;FANCD
2;FBXO5;FEN1
;H2AFY;HJUR
P;HNRNPU;KI
F14;KIF18A;KI
F18B;KIF23;KI
F2C;KIF4A;KIF
4B;KIFC1;KPN
B1;MAD2L1;M
KI67;MSH5;MS




G0:0044839

cell cycle G2/M
phase transition

0.7327

2.0988

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00448
39

192

77

51514;1063;4
751;990;5583
5;23354;2029;
80174;983;99
28;79915;983
3;672;995;229
74:5347:641:9
212;51512;91
33;1111;2305;
8317;29980;9
814;891;5889;
9401;9088;84
81;26271;794
41;6790;1073
3;3161;11113;
993;11190;57
504;11073;78
40;63967;841
31;890;2956;7
283;55920;95
55;115106;10
657;22995;93
323;203068;1
017;80279;14
53;22897;979

AKAPSL;ALMS
1;ATAD5;AUR
KA;AURKB;BL
M;BRCA1;CCN
A2;CCNB1;CC
NB2;CDC25A,;
CDC25B;CDC2
5C;CDC6;CDC
7;CDK1;CDK2;
CDK4;CDK5RA
P2;CDK5RAP3
;CENPF;CENP
J;CEP135;CEP
152;CEP164;C
EP250;CEP29
0;CEP72;CEP7
8;CHEK1;CIT;
CKAP5;CLSPN
:CSNK1D;DBF
4B;DONSON;D
TL;ENSA;FBX
O5;FOXM1;GT
SE1;H2AFY;H
AUS1;HAUSS;
HAUS5;HAUS6




G0:0007051

spindle
organization

0.7485

2.0954

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00070
51

152

59

83540;3833;4
751;7272;319
2;23354;2592
66;24137;291
27;55154;775
6;284403;383
2;6491;10403;
57405;22974;
5347;9055;99
1,9493;9212;4
605;29899;10
460;9700;891;
10615;3925;8
481;26271;71
75;1062;7944
1,84722;6790;
23636;8480;2
85643;7283;1
15106;440270
;93323;20306
8;1453;3837;9
793;25886;54
801;22919;55
722;114327;4
204;5901;104

ASPM;AURKA;
AURKB;CCNB
1;CDC20;CEN
PE;CEP72;CK
AP5;CSNK1D;
EFHC1;ESPLA1,
FBXO5;GOLG
A8A;GOLGASB
;GPSM2;HAUS
1;HAUS3;HAU
S5;HAUSG;HA
US8;HNRNPU,;
KIF11;KIF23;KI
F4A;KIF4B;KIF
C1;KPNB1;LZT
S2;MAPRE1;M
ECP2;MSTO1;
MYBL2;NDC80
:NEK2;NUF2;N
UP62;0FD1;PL
K1;POC1A;PR
C1;PSRC1;RA
CGAP1;RAE1;
RAN;SPAG5;S
PC25;STIL;ST




G0:0000075

cell cycle
checkpoint

0.7359

2.0951

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00000
75

196

77

5546;65123;5
1514;1063;96
56;7272;990;2
61726;146956
;9735;8318;98
3;7756;7153;6
72;10403;995;
5347;1763;99
1;641;11130;7
9968;9212;51
512;701;8682;
1111;7517;44
36;81620;699;
1869;4194;51
11;25896;581
0;29980;9319;
891;54962;25
988;79733;71
75;144455;67
90;9984;4085;
8914;3014;11
073;25904;58
83;63967;835;
2956;84444;7
027;4849;918

ATRIP;AURKA,;
AURKB;BLM;B
RCA1;BRIP1;B
UB1;BUB1B;B
UB3;CASP2;C
CNB1;CDC20;
CDC25C;CDC4
5:CDC6;CDK1;
CDK2;CDK5RA
P2;CDK5RAP3
;CDT1;CENPF;
CHEK1;CLSPN
;CNOT10;CNO
T2;CNOT3;CN
OT6;DCLRE1B
;DNA2;DONSO
N;DOT1L;DTL,;
E2F1;E2F7;E2
F8;EME1;GTS
E1;H2AFX;HIN
FP;HUS1B;INT
S3;INTS7;KNT
C1;MAD2L1;M
DC1;MDM4;M
SH2;MSH6;MU




G0:0050000

chromosome
localization

0.8010

2.0809

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00500
00

68

19

83540;3833;1

063;3192;110
04;9928;1040
3;55143;1131

30;81930;551

65;9787;8162

0;891;10615;5
5166;1062;84

722;23636

CCNB1;CDCA
5:CDCAS8;CDT
1;CENPE;CEN
PF;CENPQ;CE
P55;DLGAP5;
HNRNPU;KIF1
4;KIF18A;KIF2
C;KIFC1;NDC8
O;NUF2;NUP62

:PSRC1;SPAG




G0:0044772

mitotic cell cycle
phase transition

0.7012

2.0559

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00447
72

453

161

51514;128239
;1163;1063;47
51,7272;990;2
146;55835;23
354;2029;973
5;4171;80174;
8318;4175;98
3;7756;9928;7
9915;9833;41
74;672;10403;
995;22974;53
47;991;641;11
3130;4172;11
065;9212;515
12;701;5422;9
133;1033;553
88;7517;9787;
81620;699;18
69;9134;4194;
5111;54443;2
305;5557;104
60;9700;8317;
29980;9814;9
319;891;2364
9;5889;9401;2

ALMS1;ANAP
C4;ANAPCT;A
NLN;ATAD5;A
URKA;AURKB;
BLM;BRCA1;B
UB1;BUB1B;B
UB3;CASP2;C
CNA2;CCNB1;
CCNB2;CCNE
1:CCNE2;CDC
16;CDC20;CD
C25A;CDC25B
;CDC25C;CDC
27;CDC45;CD
C6;CDC7;CDC
A5;CDK1;CDK
2;CDK4;CDK5
RAP2;CDK5RA
P3;CDKN2A;C
DKN2C;CDKN
2D;CDKN3;CD
T1;CENPE;CE
NPF;CENPJ;C
EP135;CEP15
2;CEP164;CEP




G0:0032200

telomere

organization

0.7302

2.0303

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00322
00

136

69

5984;9156;47
51;3192;7203;
1763;641;223
7;9887;9212;1
0714;5422;75
17;9134;5111;
5557;5424;23
381;80119;58
88;23649;588
9;9401;5558;6
4421;3181;59
85;3183;4216;
1736;84444;3
020;142;3184;
10728;8550;5
983;898;6950;
23137;3178;7
515;5982;648
58;55226;650
57;2547;6117,
135458;908;5
1750;675;752
0;10576;6714;
26272;10575;
22948;55135;

ACD;AURKB;B
LM;BRCA2;CC
NE1;CCNE2;C
CT2;CCT3;CC
T4;CCT5;CCT6
A;CCT8;DCLR
E1B;DCLRE1C
;DKC1;DNA2;D
OT1L;EXO1;E
XOSC10;FBXO
4;FEN1;GNL3;
H3F3A;HIST4H
4;HNRNPA1;H
NRNPA2B1;HN
RNPC;HNRNP
D;HNRNPU;HU
S1B;MAP3K4;
MAPKS3;MAPK
APK5;NAT10;N
EK2;PARP1;P
CNA;PIF1;POL
A1;POLA2;PO
LD1;POLD3;P
RIM1;PRIM2;P
RKDC;PTGES




G0:0006302

double-strand
break repair

0.7137

2.0217

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00063
02

180

79

9156;9656;14
6956;8318;64
21;8438;672;1
763;641;1131
30;2237;5422;
1111;7517;44
36;2305;1072
1;8317;2187;9
319;5888;588
9;9401;10635;
25788;1663;7
516;51659;64
421;8914;301
4;157570;842
96;80010;845
15;9025;1114
4:7913;63979;
142;9400;647
10;254394;55
159;3980;100
38:55100;231
37;7515;6485
8;79913;5932;
80198;2547;8
3990;401720;

ACTR5;APTX;
BARD1;BLM;B
RCA1;BRCAZ2;
BRIP1;CCDC1
55;CDC45;CD
C7;CDCA5;CH
EK1;CHEK2;D
CLRE1B;DCLR
E1C;DDX11;D
EK;DMC1;DNA
2;EME1;ESCO
2;EXO1;FANC
B;FEN1;FIGNL
1;FIGNL2;FOX
M1;GINS2;GIN
S4;H2AFX;HIS
T4H4;HUS1B;L
IG3;MCM8;MC
M9;MDC1;MS
H2;MUS81;NIP
BL;NUCKS1;P
ARP1;PARP2;
PAXIP1;POLA
1;POLM;POLQ
;PRPF19;PSM




G0:0006338

chromatin
remodeling

0.7179

2.0166

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00063
38

141

54

6944;81611;9
1687;55355;5
7459;2648;95
57;387103;11
11;3070;7972
3;11339;1058;
2491:80336;7
9019;64105;8
6;4678;3148;6
4946;55166;7
175;3066;234
21;6605;3183;
9025;11335;3
159;22955;54
107;3020;102
9;6827;4602;5
757;6602;161
6;9759;11176;
6601;5931;30
65;6597;1001
4:6871;80152;
401541;1108;
79172;6599;1
810;23347

ACTL6A;ANP3
2E;BAZ2A;CB
X3;CDKN2A;C
ENPA;CENPH;
CENPI;CENPK
;CENPL;CENP
M;CENPO;CE
NPP;CENPQ;C
ENPT;CENPW;
CHD1L;CHD4;
CHEKT1;DAXX;
DR1;GATAD2B
;H3F3A;HDAC
1;HDAC2;HDA
C4;HDACS5;HE
LLS;HJURP;H
MGA1;HMGBZ;
HNRNPC;ITGB
3BP;KAT2A;M
YB;NASP;OIP5
;PABPC1L;PO
LE3;PTMA;RB
BP7;RNF8;SC
MH1;SMARCA
4,SMARCC1;S




G0:0048285

organelle fission

0.6870

2.0139

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00482
85

404

141

23126;83540;
146909;3833;
1063;4751;72
72;990;3192;1
1004;146956;
259266;899;9
735;24137;29
127;11022;55
154;64151;77
56;9928;7153;
79980;3832;1
0403;51203;9
95;55143;229
74;5347;9055;
991;286151;6
41;113130;11
130;9493;819
30;11065;233
97;9212;701;9
232;4605;217
7;9133;55165;
1111;7517;97
87;81620;699;
9134;54443;1
0460;9700;58

AKAPS8;AKAP8
L;ANAPC4;AN
LN;ASPM;AUR
KA;AURKB;BL
M;BRCA2;BRI
P1;BUB1;BUB
1B;BUB3;C110
rf80;CCNA2;C
CNB1;CCNBZ2;
CCNE1;CCNE
2;CCNF;CCNI2
:CDC16;CDC2
0;CDC25B;CD
C25C;CDC27;
CDC6;CDCA5;
CDCAS8;CDK5
RAP2;CDT1;C
ENPE;CENPF;
CEP192;CEP5
5;CHEK1;CKS
2;CNTD1;CYP
26B1;DDHD1;
DLGAP5;DMC
1;DNM1L;DSC
C1;DSN1;DYN




G0:0033044

regulation of
chromosome
organization

0.6823

2.0085

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00330
44

305

115

9869;90780;1
063;4751;727
2;990;3192;41
71;8318;6421;
7756;7153;72
03;672;10403;
5347;991;261
47;113130;22
37;9212;701;9
232;2648;111
1;7517;9787;8
1620;699;104
60;9700;2338
1;80119;6392
5;4288;9319;8
91;8726;1101
1;26271;7175;
1062;29945;1
663;1789;408
5;4000;3181;1
786;3183;421
6;3159;1736;5
1043;9555;29
028;22823;91
84;55795;302

ACD;AKAPS;A
KAPS8L;ANAPC
4;ASF1A;ATAD
2;AURKB;BCO
R;BRCA1;BUB
1;BUB1B;BUB
3;CCNB1;CCT
2:CCT3;CCT4;
CCT5;CCT6A;
CCT8;CDC20;
CDC23;CDC26
:CDC27;CDC4
5;CDC6;CDCA
5;CDK5RAP2;
CDT1;CENPE;
CENPF;CHEK1
;DDX11;DKC1,;
DLGAP5;DNM
T1;DNMT3B;D
YNC1LI1;EED;
ESPL1;FBXO4;
FBXO5;FENT1,
H1FX;H2AFY;
H3F3A;HDACS5
;HIST1H1B;HM




G0:0006333

chromatin
assembly or
disassembly

0.7103

2.0033

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00063
33

138

52

91687;8208;5
5355;4171;55
723;387103;3
070;79723;11

339;10036;10
58;2491;7901

9;64105;4678;
3148;64946;5
5166;11011;7
175;23421;30
14;6605;4743
82;3159;5410
7;64754;9555;
3020;6418;12
6961;1029;10
541;4673;111

98;25842;852

0;6602;1616;8
971;6601;593

1;9733;6597;5
5201;80152;4

01541;146059
:29855;79172;
6599;23347

ANP32B;ASF1
A;ASF1B;CDA
N1;CDKN2A;C
ENPA;CENPH,;
CENPI;CENPK
;CENPL;CENP
M;CENPO;CE
NPP;CENPQ;C
ENPT;CENPW;
CHAF1A;CHAF
1B;DAXX;H1F
X;H2AFB1;H2A
FX;H2AFY;H3F
3A;HAT1;HELL
S;HIST2H3C;H
JURP;HMGAT1;
HMGB2;ITGB3
BP;MAP1S;MC
M2;NAP1L1;N
ASP;0OIP5;POL
E3;RBBP7;SA
RT3;SET;SMA
RCA4;SMARC
C1;SMARCC2;
SMARCD1;SM




G0:0008380

RNA splicing

0.6939

1.9951

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00083
80

363

162

9129;10262;1
196;27316;55
46;9939;2209
88;3192;6421;
51593;6635;5
1747;65109;8
4950;9584;84
811;55094;82
41;8175;2839
89;9984;5533
9;3187;1478;1
16461;6632;5
725;2521;227
94;26528;484
1;10181;3181;
3191;23210;1
0921;3183;16
60;55015;977
5;6625;6628;4
670;11338;58
155;51634;11
325;25766;93
43;9416;8375
9;10657;6637;
55692;6627;5

ACIN1;AKAPS8
L;:BUD13;CAS
C3;CCAR1;CE
LF4;CLK2;CPS
F3;CPSF7;CR
NKL1;CSTF2;C
STF3;CWC22;
CWC25;CwC2
7;DAZAP1;DB
R1;DDX17;DD
X20;DDX23;D
DX42;DDX46;
DHX15;DHX16
;DHX8;DHX9;E
CD;EFTUDZ;EI
F4A3;FIP1L1;F
US;GEMIN7;G
PATCH1;GPK
OW;HMX2;HN
RNPAO;HNRN
PA1;HNRNPA1
L2;HNRNPA2B
1;HNRNPA3;H
NRNPC;HNRN
PD;HNRNPH1;




G0:0036297 |interstrand cross- 0.8107 (1.9893 |0.00E+00]0.00E+00|http://ami|39 23 29089;146956|ATRIP;DCLRE
link repair go.gene :55215;2189;2|1B;DCLRE1C;

ontology. 178;2177;751 |EME1;FANCA;

org/amig 7;2187;5888;1|FANCB;FANC

o/term/G 0635;64421;8 [D2;FANCE;FA

0:00362 4515;9025;29 INCG;FANCI;F

97 56;84126;551 |ANCL;MCMS;

20;64710;254 |MCM9;MSHS6;

394;55159;64 IMUS81;NUCK

858;2175;801 [S1;RAD51;RA

98;6117 D51AP1;RFW

D3;RNF8;RPA
G0:0022616|DNA strand 0.8880 [1.9851 |0.00E+00(0.00E+Q0[http://ami|23 16 5984;3978;17 |DCLRE1B;DNA
elongation go.gene 63;2237;9837;|2;FEN1;GINS1;

ontology. 5422;5111;10 [GINS2;GINS3;

org/amig 535;51659;84 |GINS4;LIGT;LI

o/term/G 296;5983;647 |G3;NUCKS1;P

0:00226 10;3980;6478 [CNA;POLAT;P

16 5;5426;64858 |OLE;RFC3;RF

C4;RNASEH2A




G0:0006397

mMRNA processing

0.6852

1.9765

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00063
97

423

180

9129;10262;2
7316;5546;99
39;220988;31
92;6421;103;5
1593;11052;6
635;51747;65
109;84950;80
336;891;9584;
84811;55094;
8241;8175;28
3989;9984;98
77;55339;318
7;1478;11646
1;6632;5725;2
521;22794;26
528;7884;484
1;10181;3181;
3191;23210;2
5888;474382;
10921;3183;1
660;55015;97
75;6625;6628;
4670;11338;5
8155;51634;1
1325;25766:;9

ACIN1;ADARA
KAPS8L;BARD1
;BUD13;CASC
3;CCAR1;CCN
B1;CDC73;CD
K7;CELF4;CPS
F3;CPSF4L;CP
SF6;CPSF7:;C
RNKL1;CSTF2;
CSTF3;CWC22
;CWC25;CWC
27;DAZAP1;DB
R1;DDX17;DD
X20;DDX23;D
DX42;DDX46;
DHX15;DHX16
;DHX8;DHX9;E
CD;EFTUDZ;EI
F4A3;ERCC3;F
IP1L1;FUS;GE
MIN7;GPATCH
1;GPKOW;GTF
2H1;GTF2H4;H
2AFB1;HMX2;
HNRNPAO;HN




G0:0006403

RNA localization

0.6784

1.9515

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00064
03

208

90

9939;220988;
79902;3192;6
421;7203;988
7;11052;2338
1;65109;5160
2;348995;717
5;7248;23636;
9984;9877;55
339;23404;75
14;22794;788
4;8021;23511;
3181;23225;8
480;10921;51
010;1660;977
5:1736;9326;5
5746;9631;11
338;51634;57
122;79023;10
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108

36

2645;189;516
4:5213;5162;2
29;5160;1089
1,5465;33912
3;10993;5207;
957;4967;805
0;3643;57546;
2027;2203;51
422;3479;302
9;5223;55526;
1738;63826;5
106;863;5105;
5236;5091;51
66;134526;55
753;2819;295
4

ACOT12;AGXT
;ALDOB;CBFA
2T3;DHTKD1;
DLD;ENOS;EN
TPD5;FBP1;G
CK;GPD1;GST
Z1;HAGH;IGF1
;INSR;JMJDS8;
OGDH;OGDHL
;PC;PCK1;PCK
2;PDHA1;PDH
B;PDHX;PDK2;
PDK4;PDP2;P
FKFB1;PFKM,;
PGAM1;PGM1;
PPARA;PPAR
GC1A;PRKAG




G0:0042180

cellular ketone

metabolic process

-0.5298

-2.2103

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00421
80

176

71

1645;5743;11
160;93058;55
81;3667;6622;
635;2168;894
2;1312;10229;
207;8013;552;
2475;345;271
22;57834;301;
653;23038;13
3;6999;16935
5;5164;23408;
341;60481;10
891;1374;116
519;5465;110
9;130013;106
13;57107;32;2
08;634;8574;8
0219;1586;79
602;9104;33;5
1117;10901;3
638;57546;15
55;51166;514
22;8564;3029;
37;2531;6715;
8529;6716;12

AADAT;ACAC
B;ACADL;ACA
DVL;ACMSD;A
DH4;ADIPORZ2;
ADM;AKR1C1;
AKR1C4;AKR7
A2;AKT1;AKT2
;ANXAT;APOA
5;APOC1;APO
C3;AVPR1A;B
HMT;BMP5;CB
R4;CEACAMT1;
COMT;COQ10
A;COQ10B;CO
Q4;C0Q6;CO
Q7;COQ9;CPT
1A;CYP17A1;C
YP2B6;CYP4F
11;CYP4F2;DH
RS4;DKK3;EL
OVL5;ERLINT1;
ERLIN2;FABP1
:GOT2;GPD1;
GSTZ1;HAGH;I
DO2;INSIG1;IR




G0:0042537

benzene-containing
compound
metabolic process

-0.8131

-2.2607

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00425
37

22

14

6999;169355;

1571,2946;29

48;54658;294

4;51166;2349

8;8564,5446;6
716;2806;30

AADAT;ACAA1
:CYP2E1;GOT
2;GSTM1;GST
M2;GSTM4;HA
AO;IDO2;KMO;
PONS3;SRD5A2

; TDOZ2;,UGT1A




G0:0030258

lipid modification

-0.5375

-2.2739

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00302
58

270

99

27349;3628;8
310;3667;423
3;8817;55862;
2168;207;801
3;9021;2475;2
24;5781;1543;
26063;348;33
5;2064;3084;5
5361;1891;34
1;5295;51179;
2246;55300;1
0891;1374;11
6519;5465;52
88;55343;830
9;145567;32;2
08;2252;2109;
83667;79602;
33;55268;231
67;2053;2606
1;1384;6483;5
264;8835;114
757;54928;51
422:1576;936
5;565825;5436
3:37:8503;572

ACAA1;ACAA2
;ACACB;ACAD
10;ACAD11;AC
ADL;ACADM;A
CADS;ACADV
L;ACAT1;ACO
X1;ACOX2;AC
OX3;ADIPORZ2;
AKT1;AKT2;AL
DH3A2;AMAC
R;APOA1;APO
A5;APOC1;AP
OE;AUH;BDH2
:CPT1A;CPT2;
CRAT;CYGB;C
YP1A1;CYP2C
8;CYP3A4;CY
P4A22;CYP4V
2;DECR1;DEC
R2;ECH1;ECH
DC1;ECHDC2;
ECHS1;EFR3A
;EHHADH;EPH
X2;ERBB2;ES
R1;ETFA;ETFB




G0:0006091

generation of
precursor
metabolites and
energy

-0.5466

-2.2915

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00060
91

418

162

441531;93058
:10327:4706:;3
939;8803;550
22:4697;3667;
83931;51341;
6622;3795;98
52;6834;1022
9;207;8013;55
2;3158;2475;1
26;23410;128;
4708;3572;26
45;5836;7386;
1346;2538;41
90;54511;570
19;5213;1097
5;79660;4717,
5162;2235;47
05;3416;5018;
4129;229;516
0;81889;50;34
17;728294;13
55;10891;270
89;51218;664;
5465;10105;1
109;130;3391

ACADVL;ACAT
1:ACO1;ACO2;
ACOX1;ACSS2
:ACSS3;ADH1
A;ADH1B;ADH
1C;ADH4;ADH
5;ADH6;AGL;A
KR1A1;AKR1C
4;AKR7A2;AK
R7A3;AKT1;AK
T2;ALDH1B1;A
LDH2;ALDH4A
1;ALDH5A1;AL
DOB;AOX1;AQ
P7;ASIP;AVPR
1A;BDH1;BDH
2;BNIP3;CAT;
CBFA2T3;CHC
HD10;CIAPIN1
:COQ10A;COQ
10B;COQ7;CO
Q9;COX15;CO
X411;COX7A1;
CYB5A;CYP1A
2;D2HGDH;DH




G0:0006081

cellular aldehyde
metabolic process

-0.6508

-2.2933

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00060
81

69

37

223;57026;11
315;1645;956
3;58510;1032
7;132158;257
96;3795;224;2
7122;220;653;
128;189;229;3
417;2098;645
77,8574;3418;
64080;64902;
3029;51071;5
223;501;8387
5;55163;127;2
2977;2806;93
80;23729;511
09;8659

ADH4;ADHS5;A
GXT;AGXT2;A
KR1A1;AKR1C
1;,AKR7A2;AK

R7A3;ALDH1A
3;ALDH3A2;AL
DH4A1;ALDH7
A1;ALDH8AT;A
LDH9A1;ALDO
B;:BCO2;:BMP5;
DERA;DKKS3;E

SD;GLYCTK;G
OT2;GRHPR;H
6PD;HAGH;ID

H1;IDH2;KHK;

PARK7;PDXP;

PGAM1;PGLS;

PNPO;PRODH




G0:0006790

sulfur compound
metabolic process

-0.5723

-2.3002

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00067
90

335

143

8460;2799;27
20;2937;1032
7;6319;9391;8
803;150274;6
622;635;8942;
1312;55790;8
0221,56548;1
497;64377;31
58;23743;287
9;27430;1468;
51268;2876;2
9562;56922;64
87;3157;2330
5;9027;51144;
1634;9348;69
99;189;5164;5
7019;337876;
5162;122970;
5549;25828;5
1363;6817;51
703;5160;790
71;2729;6048
1,3417,26873;
2588;9953;34
8158;2098;25

AADAT;AASS;
ABHD14B;ACA
CB;ACAT1;AC
OT1;ACOT12;
ACOT13;ACOT
2:ACOT4;ACO
T6;ACSF2;AC
SF3;ACSL1;AC
SL5;ACSL6;AC
SM2A;ACSM2
B;ACSM3;ACS
M5;ACSS2;ADI
1;AGXT;AKR1
A1;ALDH5A1;B
AAT;BHMT;BH
MT2;BTD;CDO
1;CHST15;CH
ST7;CHSTS;C
HSY3;CIAO1;C
IAPIN1;CNDP2
:COMT;CPS1;
CSGALNACTT1,
CTH;CTNS;DC
N;DLD;DLST;E
LOVL5;ELOVL




G0:0006520

cellular amino acid
metabolic process

-0.5671

-2.3377

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00065
20

301

113

1497;23743;5
1733;55556;3
74569;51268;
131669;56922
;4942:122622,;
3067;2747;69
99;189;16935
5;54511;2582
8;2628;23569;
7965;2729;48
46;144193;25
93;5053;1300
13;10993;268
7;27165;670;6
4802;22928;5
1557;113675;
1491;23395;1
807;389434;1
0588;10955;3
028;443;2346
4:4143;6472;5
6954;51091;5
1166;36;1373;
4842;23498;5
184;3176;649

AADAT;AASS;
ABAT;ACADS;
ACADSB;ACA
T1;ACMSD;AC
Y1;ADHFE1;A
DI1;ADSSL1;A
GXT;AGXT2;Al
MP2;ALDH4A1
;ALDH5A1;ALD
H6A1;ALDH7A
1;AMDHD1;AS
L;:ASPA;ASPG;
ASS1;AUH;BA
AT;BCKDHA;B
CKDHB;BCKD
K;BHMT2;BPH
L;CDO1;CPS1,;
CTH;CTNS;DL
ST;DPYS;EAR
S2;ENOSF1;F
AH;FOLH1;FO
LH1B;GAMT;G
ATM;GCAT;GC
DH;GCLC;GCS
H;GGT5;GLS2;




G0:0033865

nucleoside

bisphosphate
metabolic process

-0.6236

-2.4816

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00338
65

128

59

80221;3158;5
1268;3157;23
305;51144;69
99;5164;7971
7;5162;12297
0;6817;51703;
5160;79071;6
0481;348158;
6799;32;4598;
54995;8802;6
41372;4967;8
050;57546;51
166;55856;55
902;9060;549
28;570;12387
6;283927;174
3;6296;1738;5
4988;10861;1
97322;2180;8
4693;5166;27
284;10157;32
95;641371;13
4526;10249;8
4836;10965;5
3354;38;2639;

AADAT;AASS;
ABHD14B;ACA
CB;ACAT1;AC
OT1;ACOT12;
ACOT13;ACOT
2:ACOT4;ACO
T6;ACSF2;AC
SF3;ACSL1;AC
SL5;ACSL6;AC
SM2A;ACSM2
B;ACSM3;ACS
M5;ACSS2;BA
AT;DLD;DLST;
ELOVL5;ELOV
L6;GCDH;GLY
AT;GSTZ1;HM
GCL;HMGCSH;
HMGCS2;HSD
17B12;HSD17
B4;IMPAD1;M
CCC2;MCEE;
MLYCD;MVK;N
UDT7;0GDH;0
XSM;PANK1;P
APSS2;PDHA1




G0:0016053

organic acid
biosynthetic
process

-0.5564

-2.5189

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00160
53

383

153

5743;11160;5
825;441531;1
0327;6319;56
624;4706;273
49;3939;8803;
114876;4023;
51341;635;89
42;873;552;23
743;2879;345;
51733;374569
:3248;301;220
;1543;84696;2
3038;26063;4
942;1593;264
5;51144;1634;
2747;10858;7
390;189;8647;
5213;1559;26
43;341;5322;6
718;229;2628;
55301;79071;
60481;1571;1
0891;116519;
348158;5465;
2593;5053;11

AASS;ABAT;A
BCB11;ABCD3
;ABHD1;ABHD
2:ACACB;ACA
DL;ACADVL;A
CMSD;ACOT1
2;ACOX2;ACS
F3;ACSM2A;A
CSM2B;ACSM
3;ACSM5;ACS
S2;ADI1;ADIP
OR2;AGXT;AG
XT2;AKR1AT;A
KR1C4;AKR1D
1;ALDH1A3;AL
DH8A1;ALDOB
;AMACR;ANXA
1;APOA5;APO
C1;APOC3;AS
AH2;ASL;ASP
A;ASPG;ASS1;
AVPR1A;BAAT
;BHMT;BHMT2
;CBFA2T3;CB
R1;CBR4;CDO




G0:0016042

lipid catabolic
process

-0.6168

-2.5373

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00160
42

302

139

6783;23491;3
991;4668;513
90;151056;21
66;6822;9784;
5825;56624;5
581;27349;66
002;8310;402
3;3667;55862;
2168;207;966
3;2475;345;22
4;374569;229
33;7879;8469
6;26063;1066;
338;348;335;1
25981;10858;
339221;5660;
1891;341;231
75;5322;2365
9:6718;8879;5
1179;5140;15
0379;2822;34
17;1374;1165
19;13;5465;83
09;32;208;534

AADAC;ABCD
3;ABHD1;ABH
D2;ABHDG6;AC
AA1;ACAA2:A
CACB;ACAD10
;ACAD11;ACA
DL;ACADM;AC
ADS;ACADVL;
ACAT1;ACBD5
;ACER1;ACOX
1;ACOX2;ACO
X3;AlG1;AKR1
D1;AKT1;AKT2
;ALDH3A2;AM
ACR;ANGPTL3
;APOA1;APOA
5;APOB;:APOC
1;APOC3;APO
E;ASAH2;ASP
G;AUH;:BCO2;
BDH2;CES1;C
ES3;CPS1;CP
T1A;CPT2;CR
AT;CYP1A2;C

6;1592;2109;8

YP26A1;CYP3




G0:0007031

peroxisome
organization

-0.7015

-2.5385

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00070
31

79

45

51268;55670;
65084;26063;
189;1891;122
970;8800;341
6:51179;3417;
7314;5189;58
30;5193;8309;
2053;26061;1
384;5264;109
01;51024;111
45;5195;570;5
5825;7323;28
3927;196743;
54363;11001;
6342;51;1962;
847;23600;32
95;5194;1096
5;92960;3731
56;83752;315
5;30;23417

ACAA1;,ACOT2
:ACOT4;ACOX
1;ACOX2;AGX
T;AMACR;BAA
T;CAT;CRAT;D
ECR2;DHRS4;
ECH1;EHHAD
H;EPHX2;FIS1;
GSTK1;HACLA1
‘HAO1;HAO2;
HMGCL;HSD1
7B4;IDE;IDH1;
LONP2;MLYC
D;NUDT7;PAO
X;PECR;PEX1;
PEX11A;PEX1
1G;PEX12;PE
X13;PEX14;PE
X26;PEX5;PHY
H;PIPOX;PLA2
G16;SCP2;SL
C27A2; TMEM1




G0:0016999

antibiotic metabolic
process

-0.6627

-2.5725

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00169
99

141

62

126;2876;154
3;131669;303
9;51005;128;4
190;7001;516
2;6817;4129;2
878;5160;818
89;50;3417;30
42;144193;20
98;1109;6799;
130;10013;34
19;8574;3418;
8802;219;546
58;3043;1058
8;48;4967;559
02;10020;154
4;124;3240;17
43;55526;791
5;5106;5105;4
191;6482;109
35;6716;127;1
25;23530;253
4;27284;847;5
5753;6390;63
92;6389;217;6
5018;84869;8

ACO1;ACO2Z;A
CSS2;ADH1A,;
ADH1B;ADH1C
;ADH4;ADH5;A
DH6;AKR1C4;
AKR7A2;ALDH
1B1;ALDH2;AL
DH5A1;AMDH
D1;AMDHD2;C
AT;CBR4;CYP
1A1;,CYP1A2;D
HTKD1;DLST;
ESD;FAHD1;F
YN;GNE;GPX1
;GPX3;HBA1;H
BB;HBM;HDAC
6;HP;IDH1;IDH
2;IDH3A;MAO
B;MDH1;MDH2
‘MTHFS;NNT;
OGDH;OGDHL
;PCK1;PCK2;P
DHA1;PDHB;PI
NK1;PRDX2;P
RDX3;SDHA;S




G0:0042737

drug catabolic
process

-0.6651

-2.5757

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00427
37

130

60

51268;2876;3
039;51005;70
01;1559;3416;
6817;4129;28
78;1571;3042;
4128;5053;67
99;10993;234
75;161823;15
49;113675;23
29;219;1807;1
548;3043;105
88;23464;885
6;1555;51166;
4842;1544;15
76;3240;1967
43;54363;509
2;1743;3081;1
13612;1558;5
106;5105;265
3;1486;2184;1
573;10935;54
47;,622;23530;
27284:;847;10
157;6898;324
2:38;217;5860

AADAT;AASS;
ACAT1;ADAL;
ALDH1B1;ALD
H2;AMDHD2;B
DH1;CAT;CTB
S;CYP1A2;CY
P2A6;CYP2AT7;
CYP2B6;CYP2
C8;CYP2C9;C
YP2E1;CYP2J
2;CYP2U1;CY
P3A4;DLST;DP
YS;FAH;FMO4;
GCAT;GCSH;
GPX1;GPX3;G
STZ1;HAO1;H
BA1;HBB;HBM
‘HGD;HP;HPD;
IDE;MAOA;MA
OB;MTHFS;NN
T;NOS1;NR112
;PAH;PAOX;P
CBD1;PCK1;P
CK2;PIPOX;P
OR;PRDX2;PR




G0:0043574

peroxisomal
transport

-0.7497

-2.5953

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00435
74

68

40

51268;55670;
26063;189;18
91;122970;34
16;51179;341
7;7314;5189;5
830;5193;830
9;2053;26061;
1384;5264;10
901;5195;570;
55825;7323;2
83927;196743
;54363;11001;
6342;51;1962;
847;23600;32
95;5194;1096
5;373156;837
52;3155;30;23
417

ACAA1;,ACOT2
:ACOT4;ACOX
1;ACOX2;AGX
T;AMACR;BAA
T;CAT;CRAT;D
ECR2;DHRS4;
ECH1;EHHAD
H;EPHX2;GST
K1;HACL1;HA
01;HAO2;HMG
CL;HSD17B4;l
DE;IDH1;LONP
2;MLYCD;NUD
T7;PAOX;PEC
R;PEX1;PEX12
;PEX13;PEX14
;PEX26;PEXS5;
PHYH;PIPOX;

SCP2;SLC27A




G0:0006631

fatty acid metabolic
process

-0.6449

-2.6585

0.00E+00

0.00E+00

http://ami
go.gene
ontology.
org/amig
o/term/G
0:00066
31

339

168

948;5743;111
60;5825;6319;
56624;4706;2
7349;5066;66
002;8310;402
3;3667;6622;5
5862;2168;71
32;718;873;20
7:8013;552;80
221;2879;966
3;2475;345;22
4;57834;3248;
301;2876;154
3;84696;2303
8;26063;2330
5;1066;51144;
5164;1891;15
59;122970;10
434;341;2317
5;23659;8879;
51179;51703;
55301;79071;
60481;1571;1
0891;1374;11
6519;84266;2

ABCD3;ABHD1
;ABHD2;ACAA
1;ACAA2;ACA
CB;:ACAD10:A
CAD11;ACADL
;ACADM;ACAD
S;ACADSB;AC
ADVL;ACATT1,
ACBD5;ACOT1
:ACOT12;ACO
T2;ACOT4;AC
OT6;ACOX1;A
COX2;ACOX3;
ACSF2;ACSF3
;ACSL1;ACSL5
:ACSL6;ACSM
2A;ACSM2B;A
CSM3;ACSM5;
ACSS2;ADIPO
R2;AKR1C4;A
KT1;AKT2;ALD
H3A2;ALDH5A
1;ALKBH7;AM
ACR;ANGPTL3
;ANXA1T;APOA




