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SUMMARY

I. Title

Study on the bioactive natural product derived from arctic and antarctic

ocean against Alzheimer’s disease(AD).

II. Needs and aims of the project

1. Needs

Alzheimer’s disease is an age related disorder characterized by deposition of
neurotoxic forms of AP and degeneration of neurons. In 2015, there were approximately
48 million people worldwide with AD. It most often begins in people over 65 years of
age, although 4% to 5% of cases are early-onset Alzheimer’s which begin before this. It
affects about 6% of people 65 years and older. In 2010, dementia resulted in about
486,000 deaths. There are no drug treatments that can cure Alzheimer's disease or any
other common type of dementia. However, medicines have been developed for
Alzheimer’s disease that can temporarily alleviate symptoms, or slow down their
progression, in some people. In last decade, BACE1 inhibitors had been failed in clinical
trial cause of loss of efficacy and its toxicity. Even if still medical unmet needs are
strong, there are no effective approach. Therefore we have been approaching to control

of BACE expression by natural product derived from polar ocean..

2. Aims

Screening and evaluation on natural product efficacy about decreasing secretase

_iv_



expression using molecular and cellular biological tools and through this, we aim to

develop new Alzheimer’'s disease treatment technology.

III. Contents and scope of the project

1. Evaluation on Ramalin’s Neurobehavioural efficacy using learning and

memory test.

A. Through P.O adminstration, we evaluated the efficacy of Ramalin using learning

and memory test.

2. Analysis of AP production and BACE1 proteolytic activity, using model

animals of Alzheimer’s disease.

A. Using biochemical and molecular analysis, we had investigated Ramalin’s efficacy
in model animal of Alzheimer's disease. Additionally, autopsy was performed for

toxicity test.

3. Evaluation on anti-inflammatory effect of Ramalin, using model animals of

Alzheimer’s disease.

A. For understanding Ramalin’s mechanism in brain, we investigated activation of
inflammatory cells in model animal’s brain under Ramalin adminstration.
B. Through investigating anti-inflammatory marker, we had validated the mechanism

of Ramalin in model animal of Alzheimer's disease.

4. Analysis on expression level of hyperphosphorylated Tau after Ramalin

administration, using model animals of Alzheimer’s disease.

A. We had investigated protein level of hyperphosphorylated Tau protein in model
animal’s brain (3xTg).

B. Confirmation of decreasing on hyperphosphorylated Tau level through



immunohistochemistry using brain.

5. Ramalin has the HDACG6 inhibitory activity
A. We had investigated HDAC6 enzyme activity under treatment of Ramalin.
B. Secretion assay of tumor necrosis factor 1 using THP-1 cell

C. Evaluation on increasing tubulin acetylation which is direct substrate of HDAC6

6. The GPScreen for On target screening of the Ramalin

A. On-target screening for the Ramalin using GPScreen method and analysis
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IV. Results

1. Mechanism study of anti-Alzheimer’s disease by Ramalin
A. Evaluation on anti-inflammatory effect of Ramalin, using neuronal cells.

Ramalin could reduce BACE1 protein expression in HT-22 and SH-SY5Y cell
line. Under oxidative stress, BACEl protein expression also decreased by Ramalin
treatment. In BV-2 cell line, Ramalin affects activation of autophagic signalling
proteins. Ramalin could reduce inflammasome related proteins and it is caused by

anti-inflammatory effect of Ramalin.

B. Analysis on expression of BACEl and inflammatory proteins, using microglia cell

line.

Ramalin could reduce expression of anti-inflammatory proteins such as

Caspase-1, IL-beta, NALP3, and COX2 by western blot analysis.
C. Ramalin has inhibitory activity against HDACs

Through HDACI1 and 6 enzyme assay, Ramalin slightly inhibits HDAC1 and 6.
And also Ramalin reduced TNFa secretion in THP-1 cell line. However Ramalin could
not induced tubulin acetylation which 1is direct substrate of HDAC6. Therefore
reducing TNFa effect of Ramalin is caused by other HDACs such as sirt family, not
by HDACS.

2. Evaluation on Ramalin efficacy as therapeutic agent by model animals of

Alzheimer’s disease.

A. Evaluation on Ramalin’s Neurobehavioural efficacy using learning and memory test

by model animals of Alzheimer’s disease.

Ramalin had improved learning ability and memory through P.O. adminstration.

These experiments were conducted by the Morris water maze test and Y maze test.

B. Analysis on expression of BACEl protein, using model animals of Alzheimer’s

disease.

After finishing Ramalin adminstration, efficacy had been demonstrated through

- vii -



the analysis of brain tissue.

V. Application of this research

Brain diseases such as Alzheimer's dementia (AD) are increasing rapidly due to
the global trend to go to an aging society. These neurological disorders that occur with
aging is accompanied by economic and emotional pain of the families who take care of
patients. As well as patients may also require the astronomical costs to society due to
steady increase in the elderly population . The results of the study team was the finding
32 compounds which can control BACE] expression which induce inhibition of AR
production that causes the onset of AD. Among bioactive material, Ramalin had verified
the mechanism of the therapeutic efficacy through the AD animal model studies . By this
study it will provide the core knowledge and skills in the rapidly growing senile
dementia, particularly effective prevention and treatment of AD drug development to

pharmaceutical industry and a major contributor to national economic development.
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Figure 1. Procedure of AP production in Alzheimer's disease
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7b. @xslolv] A5 A Aok AW A%

(1) A A F<2 disease modulating agents (4 2,34H)

Disease modulating agents pipelines in late-stage development for AD
Drug name Company Mechanism of Action Development
status
LY450139 Eli Lilly Gamma secretase inhibitor Phase III
Rosiglitazone GSK PPAR gamma agonist Phase III
XR
AL-108 Allon therapeutics Tau hyperphosphorylation inhibitor Phase 11
CAD-106 Novartis/Cytos Amyloid vaccine Phase II
biotechnology
ACC-001 Wyeth/Elan Amyloid vaccine Phase 11
EHT-0202 ExonHit Alpha secretase stimulator Phase 11
NIC5-15 Humanetics Gamma secretase inhibitor Phase II
Rember TauRx therapeutics Tau hyperphosphorylation inhibitor Phase II
PF-4494700 Pfizer / Transtech RAGE Phase 11
(TTP488) pharma
Cogane Phytopharm Neuroprotectant Phase II
HF0220 Hunter-Fleming Neuroprotectant Phase II
MND-21 Mochida N/A Phase II
pharmaceutical
(2) dA A FA AB SR AAA (2 2, 37)
Disease modulating agents pipeline in late-stage development for AD
By (et S Mechan.ism of Development
Action status
Ba&fgz%gab Wyeth/Elan Beta-Amyloid Aggregation Inhibitor Phase 111
Gammagard Baxter International Inc Beta-Amyloid Aggregation Inhibitor Phase 111
PBT-2 Prana biotechnology Beta-Amyloid Aggregation Inhibitor Phase II
Gero-46 Gerolymatos Beta-Amyloid Aggregation Inhibitor Phase 11
T817MA TOYAI\ég EI;]EMICAL Beta-Amyloid Aggregation Inhibitor Phase II
Ly2062430 Eli Lilly Beta-Amyloid Aggregation Inhibitor Phase 11
AL108 Tré‘ﬂi“c’npgi‘:;ﬁgﬁgzzl/ Beta-Amyloid Aggregation Inhibitor Phase 11
(]iLZl\lg?fgg) Elagle/r a;ggﬁfcl:on Beta-Amyloid Aggregation Inhibitor Phase 1I

(3) dA AN

%%l symptom modulating agent (24 2, 34)




Symptom modulating agents pipelines in late-stage development for AD

Drug name Company Mechanism of Development
Action status
Dimebon Pfizer/Medivation MPTP Stabilizer Phase 1II
ABT-089 Abbott Nicotinic agonists Phase 1I
CX717 Cortex Pharmaceuticals AMPA receptor agonist Phase 1I
Huperzine A Neurohitech AChEIs Phase I
Debio9902 Debiopharm group AChEIs Phase I
PRX-03140 EPIX/GSK 5-HT, receptor antagonist Phase II
SB-742457 GSK 5-HTs receptor antagonist Phase II
MEM3454 Memory Pélgz?eaceutlcals/ Nicotinic receptor agonists Phase 1I
MK-0249 Merck & Co N/A Phase 1I
SAM-531 Wyeth Serotonin rgceptor Phase TI
antagonist

(% *: datamonitor, 2009, MedTRACK)
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He IHEALD(THD: §) HES(CH: %)
2006 22 939 =i C
2007 28,055 = 2e.3
2008 31,965 = 139
2009 B9 =2 12,4
2010 40,94= = 14,0
2011 /4 =Y -3.7
2012 40,672 = 3z
2013 48,97 = 204
2014 bh, 465 = 337
2015 4,695 = 14,1
2016 B9 712 = 20,1

.
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Figure 12. Toxicological test using model animal under treatment of Ramalin

_18_




ok o o o o mr o
Mo T N R
4 R Mo
n_AIﬂH El OEO_
= o ﬂﬁﬁ‘_fxw”
)%boi_ a4 9o
g ¥ T ED
o Bk o w o :
T | T oo XD
NS o i oy
2 g i B
ol ® BT T
,m._mmm_ NV:_TWL.%%OE
T ﬂé%%m@.ﬂr
T & lE@.X_ﬂnﬁM B
T —
A o W ow oy NN
w3 $EEZYFES
e — 1%2%0__@_@
E T T R o ® %
52ELFTES]
T EwaT LT
| | |
%m
L
: ez
o ofF —y X
_
- ﬁﬂﬂwm_&o
- 7o 2
WEAaL
3 Mo P
R
- E
< X3

_19_



Nio

3. AD 55 9o X ¥ A

SRR
Ramalin®] 7]

o thsle]

1=
[}

o

s I A o

ANE

=
=

s} ®3}

o A Ramalin®ll

mechanism

1

|
pul

s}
el

SE

=
S

el
=

s+
=3,

TR
=

B

=
=

o] w3}

=
=

9% A

5}

=S
[}

o] ¥ zAd A iNOS, COX 2

=il
=

tlo

9l MAPK, NFkB

=
=

sAE W7AY

Al

4

o

=3

Tor
No

T

western blot WH o2

24 wAY

3k o
=

|

o

s+
ol

143 S western blot o &

[e]
i

¢l microglia,

X

=
=

I Immunohistochemistry

el

SEEE

X

|

I

A

59

astrocyte

9177 3}

o}

¥4

tel INOS

3|

o] & ZA oA western blot WHE o]&

)
=

o

Ramalin$

+ ®HH, Ramalin®]

Eil

oske ki ot 3xTgolAl iINOS9 7}

Fold 3xTgollA 1

iNOS ¢

)

—~
fite)

N

o3
T

ks
pd

t 2xTgoll A Ramalin 5 ¢

1=

A
917 INOS ¢

3R

TE AR

2

23}

N

Foll A

A} HT-22 A A AE

& I~
7 %

pl

=13
=

COX-2¢]

lug/ml A%9 Ramalin®.® COX 2

o
o
oj

Hz:;:]_oo]:

-
R=1

HzAolH COX-29

9]
Pk (29 13, 14) o] 9A] F71x g

3|

i

ki3

< invivodlA F%W3li2z Ramaling 59

5]
=

2 =9l

13
T

A i A

2xTGolA COX-2 T

A Y

western blot ¥ & 9]

g3k = Aa

o] &3&}¢ 1, 3xTG ¥

o
=

¢l NFkB (p p65, p 65)9]

=
=]

=
=

Sol7hn AR R

Soll o3 o=

}1\_]_,

o]

_20_



Qs Aok FelE AL FAsDh (19 15) p 659 B FaE fYE AR Mo}

NFxBell o]l o] Fo|x+ d5 s o] Ramalinel ¢l&] Ad= &S &0 & 5 3

ozl d=#d A3 AL F MAPK (p-JNK, JNK, p-ERK, ERK, pp38, p3g8)e wz

3ok 2 A3l A= E western blot WH & o]-&3}e] FelstuAt Fth Ramaling 457+
kg

W oQlakEt @48 HAES AT & Atk (1Y 16) GRATo JE RAH o]
N
T

2ot AFAA EAe 984 Ramaling Fo3 AD TERU
Immunohistochemistry "WH-& AFE3}o] EA18l02F &9} astrocyted] FA3t A=E 3
Adst7] 91g A3 A3 Ramalinell oA 24 &4d38td astrocyte®] A4S S 5 3
At (298 17) Ramaling o3k #¢ ¥ Ao A astrocytosis?} @A 5 o] GFAPY 3
o] 7AW Aog dAgkdn

e
>
}o{r
2
iy
tio
1:011
_E
1 o}
fr
12
2
o
rir
olf
%
tlo
N
N
2
)
> R
s
e
it
£
o
iy
ot
=
O
o}
O
<
r
4
N
)
A
N

3xTg-AD 3xTg-AD + Ramalin(20mg/kg)

Les gnﬂllm &
S T T TTTITITII Y

Actin

Figure 13. iNOS and COX2 protein expression level under Ramalin treatment in 3xTg

model animal

_2’]_



A B - Ve - Veice

Ramalin  Ramalin B Ramaln 10mg/kg @ Ramaln 10my/kg
Ramalin 3 Ramaln 20my/kg
APP/PS1  10mglkg  20mglkg 150 £ Ramaln 20mghg 150
E’iw 5 10
ST o . -
0 5 " L)
AC'HN’, —_—— l g g
= I I Q
0 0

Figure 14. iNOS and COX2 protein expression level under Ramalin treatment in 2xTg
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Figure 16. MAPK activation profile with Ramalin in 3xTg model
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Figure 18. Down-regluation of hyperphosphorylated Tau in 3xTg by Ramalin
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Figure 20. Strucure of HDAC inhibitor and Ramalin A. Valproic acid, B. SAHA, C.

Ramalin
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Figure 21. Inhibitory activity of Ramalin to HDACI1 and 6 at 10uM
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Figure 24. Western blot analysis using acetylated tubulin and histone. Ramalin could

not induce acetylation of tubulin and histone.
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Figure 25. Procedure of GPScreen using Ramalin
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Table 1. Result of 1% active test

concentration (ubr) ] 1 10 20 30 40 50 100 500
Coll mass Average (n=3) 02297 | 02404 | 01475 | 00697 | 00151 | 00113 | OOOBE | OOOB6 | D.OOS6
STDEV (n=13) 00194 | 00141 | 00130 | 00028 | 00041 | 0021 | OOO28 | OO009 | OOO22

Cell mass Average (n=13) 10000 | 10466 6419 30.34 6.56 493 3.85 3.76 242
% STDEV (n=13) 8450 6.157 5.662 2093 1763 0915 1.216 0.390 0.938

Activity test for determination of Glg; in Wild type 5. pombe
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Figure 26. Glsy curve of Ramalin in wild type S. pombe
(2) Genome-wide GPScreen (12} =28 4)

dudERgor AAH Gl BFE o 20uM Ramaling 1,276 mutant S. pombe°l # €]
St A A F 15A17HE AHElslg A, o] 8 F3}4 drug-induced haploinsufficiency S &
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Table 2. Result of 1276 mutant screening

Initial absorbance Final absorbance
S. pombe S. pombe D.W. Drug D.W. Drug Fitness
SystemiclD Genename only treated only treated value
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SPAC1002.04c taf11 0.0474 0.0466 0.1832 0.1598 1.20
SPAC1002.08c mtf1 0.0489 0.0517 0.1583 0.1668 0.95
SPAC1002.09¢c did1 0.0460 0.0489 0.1764 0.1395 1.44
SPAC1002.10c sgt1 0.0476 0.0480 0.1801 0.1298 1.62
SPAC1002.11 gaal 0.0544 0.0510 0.1454 0.0972 1.97
SPAC1002.13c psu1 0.0477 0.0459 0.1474 0.1092 1.58
SPAC1002.16¢ 0.0474 0.0490 0.1857 0.1419 1.49
SPAC1006.02 asat 0.0460 0.0485 0.1392 0.1243 1.23
SPAC1006.08 etd1 0.0463 0.0451 0.1882 0.1582 1.25
SPAC1071.01c pta1 0.0518 0.0493 0.1426 0.1105 1.48
SPAC1071.10c pma 0.0529 0.0553 0.1886 0.1980 0.95
SPAC1093.04c 0.0451 0.0449 0.1355 0.1093 1.40
SPAC1093.05 0.0474 0.0459 0.1428 0.1263 1.19
SPAC10F6.02¢c prp22 0.0459 0.0477 0.1792 0.1655 1.13
SPAC10F6.03c cts1 0.0473 0.0520 0.1943 0.1786 1.16
SPAC10F6.09c psm3 0.0484 0.0502 0.1857 0.1435 1.47
SPAC10F6.10 rio1 0.0462 0.0457 0.1649 0.1311 1.39
SPAC110.03 cdc42 0.0458 0.0457 0.1375 0.1189 1.25
SPAC110.04c pss1 0.0489 0.0491 0.1756 0.1547 1.20
SPAC1142.04 0.0449 0.0502 0.1726 0.1716 1.05
SPAC11E3.02¢c 0.0468 0.0462 0.1423 0.1329 1.10
SPAC11E3.07 vma4 0.0459 0.0468 0.1577 0.0993 2.13
SPAC11G7.05¢ mct1 0.0493 0.0481 0.1673 0.1180 1.69
SPAC11H11.06 arp2 0.0490 0.0476 0.2209 0.1578 1.56
SPAC1250.01 snf21 0.0484 0.0476 0.1398 0.1179 1.30
SPAC1296.06 tah18 0.0467 0.0462 0.1881 0.1315 1.66
SPAC12B10.08c 0.0481 0.0470 0.1972 0.1758 1.16
SPAC12G12.02 efg1 0.0460 0.0455 0.2378 0.1568 1.72
SPAC12G12.04 mcp60 0.0453 0.0458 0.1584 0.1373 1.24
SPAC12G12.05¢ | taf9 0.0469 0.0470 0.1401 0.1193 1.29
SPAC12G12.06¢c | rcl1 0.0469 0.0497 0.1218 0.1108 1.23
SPAC12G12.08 mrpl16 0.0480 0.0477 0.1601 0.1154 1.66
SPAC12G12.14c | pfs2 0.0456 0.0471 0.1781 0.1535 1.25
SPAC13A11.02¢c | erg11 0.0466 0.0462 0.1272 0.1177 1.13
SPAC13C5.01¢ pre9 0.0489 0.0485 0.3206 0.1740 2.16
SPAC13F5.02¢ ptr6 0.0474 0.0454 0.1439 0.1268 1.19
SPAC13F5.06¢c sec10 0.0469 0.0483 0.1833 0.1511 1.33
SPAC13G6.05¢ trs33 0.0475 0.0488 0.1787 0.1750 1.04
SPAC13G6.11c erg12 0.0498 0.0475 0.1640 0.1181 1.62
SPAC13G7.01c erg7 0.0461 0.0482 0.2114 0.1950 1.13
SPAC13G7.08c crb3 0.0471 0.0477 0.1610 0.1350 1.30
SPAC13G7.10 teb1 0.0510 0.0510 0.2015 0.1270 1.98
SPAC1420.02¢c cctd 0.0474 0.0486 0.2051 0.1900 1.12
SPAC144.07c gpn2 0.0470 0.0493 0.1739 0.1399 1.40
SPAC144.08 0.0470 0.0463 0.1504 0.1186 1.43
SPAC144.09c sfc2 0.0471 0.0492 0.1919 0.1800 1.1
SPAC144.10c gwt1 0.0479 0.0478 0.1545 0.1084 1.76
SPAC144.12 rki1 0.0480 0.0463 0.2351 0.1238 2.41
SPAC144.15c cog1 0.0507 0.0500 0.1547 0.1128 1.66
SPAC144.16 cia2 0.0475 0.0473 0.1537 0.1401 1.14
SPAC144.18 vrg4 0.0495 0.0485 0.1543 0.1366 1.19
SPAC1486.03c 0.0476 0.0455 0.1540 0.1343 1.20
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SPAC1486.05 nup189 0.0484 0.0488 0.1231 0.1105 1.21
SPAC1486.06 npt1 0.0482 0.0474 0.1420 0.0945 1.99
SPAC1486.07c mrpl19 0.0449 0.0436 0.1621 0.0987 213
SPAC1486.09 0.0489 0.0475 0.1754 0.1246 1.64
SPAC14C4.02¢c smch 0.0470 0.0472 0.1361 0.1184 1.25
SPAC1556.07 pmm1 0.0510 0.0507 0.1974 0.1781 1.15
SPAC1565.05 utp8 0.0485 0.0480 0.2257 0.2067 1.12
SPAC1565.06¢ spg1 0.0489 0.0472 0.2320 0.1643 1.56
SPAC1565.08 cdc48 0.0475 0.0467 0.1910 0.1267 1.79
SPAC15A10.01 atm1 0.0463 0.0485 0.1594 0.1724 0.91
SPAC15A10.02 taf12 0.0480 0.0480 0.1809 0.1195 1.86
SPAC15A10.04c | zpr1 0.0471 0.0464 0.1638 0.1422 1.22
SPAC15A10.12¢c 0.0514 0.0481 0.1703 0.1130 1.83
SPAC15E1.04 hal3 0.0484 0.0492 0.2061 0.1680 1.33
SPAC15E1.08 naa10 0.0490 0.0476 0.2132 0.1664 1.38
SPAC15F9.03c nxt2 0.0497 0.0470 0.2518 0.1632 1.74
SPAC16.02c srp2 0.0489 0.0477 0.2756 0.1586 2.04
SPAC167.02 ptb1 0.0447 0.0462 0.2814 0.1738 1.86
SPAC167.03c snu66 0.0507 0.0495 0.1557 0.1060 1.86
SPAC1687.01 rpc19 0.0468 0.0451 0.2135 0.1888 1.16
SPAC1687.02 0.0459 0.0469 0.2318 0.1908 1.29
SPAC1687.03c rfc4 0.0489 0.0494 0.1804 0.1559 1.23
SPAC1687.04 mcb1 0.0478 0.0481 0.1680 0.1204 1.66
SPAC1687.11 spb1 0.0460 0.0457 0.2137 0.1206 2.24
SPAC1687.18c ssi3 0.0478 0.0478 0.1774 0.1714 1.05
SPAC1687.20c mis6 0.0455 0.0467 0.1371 0.1314 1.08
SPAC16A10.06¢ nse2 0.0464 0.0469 0.1604 0.1182 1.60
SPAC16C9.03 nmd3 0.0486 0.0487 0.1812 0.1386 1.47
SPAC16E8.02 0.0469 0.0491 0.2307 0.1477 1.86
SPAC16E8.03 gna1l 0.0462 0.0467 0.1398 0.1085 1.51
SPAC16E8.04c aro7 0.0491 0.0467 0.2463 0.1662 1.65
SPAC16E8.07c vph1 0.0467 0.0463 0.1861 0.2010 0.90
SPAC16E8.10c rsm7 0.0564 0.0514 0.1508 0.1067 1.71
SPAC16E8.11c tfb1 0.0517 0.0509 0.1605 0.1089 1.88
SPAC16E8.15 tif45 0.0465 0.0476 0.2387 0.1277 2.40
SPAC16E8.16 sua’ 0.0471 0.0479 0.1633 0.1378 1.29
SPAC1751.02¢c rsm19 0.0474 0.0457 0.2385 0.1541 1.76
SPAC1751.03 0.0483 0.0493 0.2086 0.1577 1.48
SPAC1782.03 saf3 0.0484 0.0489 0.1719 0.1184 1.78
SPAC1782.10c nhp2 0.0488 0.0447 0.2932 0.1788 1.82
SPAC1783.03 fta2 0.0463 0.0468 0.1512 0.1166 1.50
SPAC17A2.03c vmab 0.0545 0.0534 0.1685 0.0993 2.48
SPAC17A2.04c cns1 0.0482 0.0486 0.1842 0.1589 1.23
SPAC17A2.08¢c ntr2 0.0483 0.0474 0.1694 0.1206 1.65
SPAC17A5.03 rpl301 0.0470 0.0467 0.1613 0.1262 1.44
SPAC17A5.06 ptr8 0.0481 0.0470 0.1894 0.1448 1.44
SPAC17A5.12 ucp? 0.0468 0.0473 0.1693 0.1633 1.06
SPAC17A5.13 0.0465 0.0469 0.1501 0.1125 1.58
SPAC17A5.15¢ gus1 0.0477 0.0500 0.1940 0.1679 1.24
SPAC17C9.01¢c nuc2 0.0466 0.0477 0.1807 0.1435 1.40
SPAC17C9.02¢c lys7 0.0485 0.0482 0.2213 0.1373 1.94
SPAC17C9.03 tif471 0.0488 0.0483 0.2039 0.1244 2.04
SPAC17C9.06 samb50 0.0477 0.0473 0.1946 0.1801 1.11
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SPAC17C9.13c cut8 0.0467 0.0468 0.1843 0.1407 1.47
SPAC17D4.02 cdc45 0.0474 0.0472 0.1754 0.1323 1.50
SPAC17G6.07¢ use1 0.0486 0.0475 0.2314 0.1557 1.69
SPAC17G6.09 sec62 0.0458 0.0452 0.2250 0.1252 2.24
SPAC17G6.10 ssri 0.0491 0.0491 0.1721 0.1196 1.74
SPAC17G6.11¢c 0.0470 0.0475 0.1613 0.1542 1.07
SPAC17G6.12 cul1 0.0458 0.0451 0.2389 0.1527 1.79
SPAC17G6.14c¢ uap56 0.0478 0.0516 0.2963 0.2161 1.51
SPAC17G6.16¢ ysh1 0.0466 0.0472 0.1992 0.2045 0.97
SPAC17G8.01c tri1 0.0456 0.0451 0.2166 0.1693 1.38
SPAC17G8.02 0.0466 0.0479 0.1829 0.1768 1.06
SPAC17G8.03c dpb3 0.0463 0.0467 0.1475 0.1114 1.56
SPAC17G8.04c arch 0.0485 0.0486 0.1790 0.1434 1.38
SPAC17G8.06¢c 0.0490 0.0499 0.1967 0.1790 1.14
SPAC17G8.12 sec3 0.0494 0.0482 0.2182 0.2211 0.98
SPAC17H9.02 mtl1 0.0484 0.0470 0.1705 0.1182 1.71
SPAC17H9.05 ebp?2 0.0485 0.0462 0.2288 0.1555 1.65
SPAC17H9.07 0.0462 0.0461 0.1428 0.1209 1.29
SPAC17H9.16 tom22 0.0463 0.0472 0.1580 0.1256 1.42
SPAC17H9.17¢ mdm10 0.0497 0.0524 0.1718 0.1318 1.54
SPAC17H9.20 psc3 0.0472 0.0463 0.1790 0.1386 1.43
SPAC1805.17 crm1 0.0477 0.0462 0.2161 0.1302 2.00
SPAC1834.01 sup45 0.0478 0.0480 0.2075 0.1603 1.42
SPAC1834.02 aro1 0.0474 0.0471 0.1861 0.1249 1.78
SPAC1834.06¢c pmo25 0.0496 0.0489 0.1916 0.1466 1.45
SPAC1834.11¢c sec18 0.0476 0.0489 0.1675 0.1352 1.39
SPAC18B11.05 gpi18 0.0471 0.0483 0.1590 0.1191 1.58
SPAC18B11.06 lcpS 0.0483 0.0489 0.1842 0.1352 1.57
SPAC18G6.03 ypt3 0.0460 0.0482 0.2236 0.1916 1.24
SPAC18G6.06 utp11 0.0497 0.0480 0.1572 0.1151 1.60
SPAC18G6.07¢c mra1 0.0457 0.0484 0.2219 0.1989 1.17
SPAC18G6.11¢c rrn3 0.0470 0.0471 0.1697 0.1352 1.39
SPAC18G6.14c rps7 0.0488 0.0483 0.1670 0.1463 1.21
SPAC1952.01 0.0477 0.0493 0.1873 0.1426 1.50
SPAC1952.13 ned1 0.0501 0.0485 0.1754 0.1120 1.97
SPAC1952.14c mrpl25 0.0470 0.0450 0.2363 0.1420 1.95
SPAC19A8.06 0.0500 0.0460 0.2391 0.1492 1.83
SPAC19A8.07¢ imp4 0.0469 0.0465 0.1702 0.1274 1.52
SPAC19A8.09 yos1 0.0483 0.0475 0.2082 0.1355 1.82
SPAC19A8.12 dcp2 0.0475 0.0466 0.1826 0.1307 1.61
SPAC19A8.13 usp101 0.0485 0.0478 0.2085 0.1414 1.71
SPAC19A8.15 trp2 0.0481 0.0460 0.2153 0.1870 1.19
SPAC19B12.01 0.0536 0.0530 0.1741 0.1100 2.11
SPAC19B12.02¢c | gas1 0.0492 0.0485 0.1619 0.1572 1.04
SPAC19B12.03 bgs3 0.0490 0.0492 0.1681 0.1086 2.01
SPAC19B12.05¢ | fcp1 0.0481 0.0509 0.1883 0.1586 1.30
SPAC19D5.04 ptr1 0.0496 0.0497 0.2004 0.1362 1.74
SPAC19D5.05¢ imp3 0.0484 0.0480 0.1737 0.1471 1.26
SPAC19G12.01c | cut20 0.0509 0.0522 0.2094 0.1923 1.13
SPAC19G12.07c | rsd1 0.0479 0.0493 0.1827 0.1353 1.57
SPAC19G12.14 its3 0.0444 0.0455 0.2139 0.1511 1.61
SPAC1A6.02 0.0479 0.0468 0.1856 0.1348 1.56
SPAC1B1.01 deb1 0.0512 0.0493 0.1697 0.1122 1.88

_34_




SPAC1B1.03c kap95 0.0501 0.0502 0.2308 0.2288 1.01
SPAC1B2.02¢ ugo1 0.0491 0.0525 0.2203 0.2012 1.15
SPAC1B2.05 mcmS 0.0475 0.0481 0.2753 0.1270 2.89
SPAC1B3.09¢c 0.0472 0.0468 0.1753 0.1348 1.46
SPAC1B3.12c rpb10 0.0501 0.0470 0.1599 0.1416 1.16
SPAC1B3.13 nan 0.0471 0.0459 0.2472 0.1542 1.85
SPAC1B3.14 vma3 0.0476 0.0497 0.2323 0.1365 213
SPAC1B3.18¢c mrps18 0.0486 0.0504 0.1586 0.1270 1.44
SPAC1B9.03c 0.0497 0.0493 0.1978 0.1421 1.60
SPAC1D4.04 cct2 0.0476 0.0460 0.1962 0.1439 1.52
SPAC1D4.08 pis1 0.0471 0.0475 0.2023 0.1839 1.14
SPAC1D4.10 trz1 0.0458 0.0463 0.2364 0.1318 2.23
SPAC1D4.12 rad15 0.0470 0.0475 0.1727 0.1301 1.52
SPAC1D4.14 tho2 0.0486 0.0456 0.2650 0.1747 1.68
SPAC1F12.07 ser1 0.0491 0.0496 0.1514 0.1290 1.29
SPAC1F12.08 cab4 0.0476 0.0487 0.1913 0.1657 1.23
SPAC1F12.09 gpi17 0.0514 0.0483 0.2196 0.1885 1.20
SPAC1F3.01 rrp6 0.0503 0.0505 0.2053 0.1683 1.32
SPAC1F5.02 pdi1 0.0491 0.0475 0.2019 0.1221 2.05
SPAC1F5.04c cdc12 0.0488 0.0461 0.2210 0.1528 1.61
SPAC1F5.06 Ish1 0.0484 0.0482 0.1843 0.1371 1.53
SPAC1F5.11c tra2 0.0490 0.0479 0.1631 0.1153 1.69
SPAC1F7.02¢ has1 0.0492 0.0478 0.1845 0.1195 1.89
SPAC1F7.03 pkd2 0.0474 0.0488 0.1860 0.1670 1.17
SPAC1F7.04 rho1 0.0466 0.0465 0.2409 0.2009 1.26
SPAC1F7.05 cdc22 0.0456 0.0464 0.2447 0.1329 2.30
SPAC1F8.07¢ 0.0468 0.0489 0.1909 0.1887 1.03
SPAC20G4.06¢ adf1 0.0471 0.0458 0.1747 0.1199 1.72
SPAC20G8.01 cdc17 0.0489 0.0492 0.2162 0.1153 2.53
SPAC20G8.03 itr2 0.0471 0.0465 0.1768 0.1343 1.48
SPAC20G8.05¢ cdc15 0.0469 0.0467 0.2173 0.1215 2.28
SPAC20G8.06 not1 0.0495 0.0477 0.1779 0.1467 1.30
SPAC20H4.01 utp5 0.0467 0.0464 0.1647 0.1449 1.20
SPAC21E11.06 tif224 0.0525 0.0516 0.1841 0.1189 1.96
SPAC21E11.07 iba57 0.0503 0.0475 0.2441 0.1596 1.73
SPAC21E11.08 Ich2 0.0466 0.0470 0.1858 0.1858 1.00
SPAC222.03c tim10 0.0475 0.0470 0.1495 0.0976 2.02
SPAC222.06 mak16 0.0479 0.0474 0.1990 0.1505 1.47
SPAC222.09 seb1 0.0454 0.0458 0.1963 0.1475 1.48
SPAC222.10c byr4 0.0464 0.0491 0.1988 0.1943 1.05
SPAC222.11 hem13 0.0481 0.0451 0.2802 0.1750 1.79
SPAC227.02¢c rmp15 0.0463 0.0472 0.1541 0.0964 2.19
SPAC227.08c yth1 0.0485 0.0479 0.1490 0.0969 2.05
SPAC227.09 fol3 0.0478 0.0492 0.1861 0.1815 1.05
SPAC227.12 rna4 0.0496 0.0489 0.2036 0.1462 1.58
SPAC227.13c isu1 0.0524 0.0506 0.1510 0.1212 1.40
SPAC227.16¢ psf3 0.0464 0.0468 0.1497 0.1236 1.35
SPAC22A12.05 rpc11 0.0480 0.0468 0.1948 0.1746 1.15
SPAC22A12.08c 0.0495 0.0503 0.1662 0.1486 1.19
SPAC22A12.09c | sap114 0.0469 0.0482 0.1923 0.1678 1.22
SPAC22A12.12¢ rrp40 0.0476 0.0465 0.1596 0.1224 1.48
SPAC22A12.13 mug84 0.0483 0.0468 0.1762 0.1127 1.94
SPAC22A12.15¢ bip1 0.0478 0.0492 0.1910 0.1939 0.99
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SPAC22E12.02 wbp4 0.0483 0.0457 0.1819 0.1216 1.76
SPAC22E12.07 rnal 0.0473 0.0455 0.1947 0.1447 1.49
SPAC22E12.08 rrn10 0.0468 0.0470 0.1665 0.1404 1.28
SPAC22E12.09c | krp1 0.0486 0.0479 0.1409 0.0958 1.93
SPAC22E12.10c | etp1 0.0465 0.0458 0.1814 0.1525 1.26
SPAC22E12.13c | rlp24 0.0548 0.0555 0.1733 0.1310 1.57
SPAC22E12.16¢ pik1 0.0479 0.0498 0.1708 0.1237 1.66
SPAC22E12.17c | glo3 0.0465 0.0494 0.1868 0.1702 1.16
SPAC22F3.05¢ alp41 0.0473 0.0466 0.1763 0.1378 1.41
SPAC22F8.06 pam1 0.0469 0.0459 0.2162 0.1253 2.13
SPAC22F8.08 sec24 0.0476 0.0500 0.2080 0.1457 1.68
SPAC22F8.10c sap145 0.0515 0.0502 0.1821 0.1581 1.21
SPAC22G7.09c nup45 0.0478 0.0473 0.1445 0.1033 1.73
SPAC22G7.10 iss1 0.0482 0.0468 0.2267 0.1595 1.58
SPAC22H10.05¢c 0.0471 0.0471 0.2166 0.1653 1.43
SPAC22H10.10 alp21 0.0458 0.0488 0.2126 0.1491 1.66
SPAC22H10.12c | gdi1 0.0490 0.0499 0.2506 0.2303 1.12
SPAC23A1.05 0.0469 0.0460 0.1976 0.1618 1.30
SPAC23A1.08c rpl3401 0.0489 0.0491 0.1937 0.1425 1.55
SPAC23A1.12¢c frs1 0.0502 0.0516 0.1804 0.1567 1.24
SPAC23A1.15¢c sec20 0.0473 0.0453 0.2392 0.1713 1.52
SPAC23A1.18¢ mrp51 0.0530 0.0547 0.1482 0.1016 2.03
SPAC23C11.03 mpp1 0.0487 0.0475 0.1712 0.1485 1.21
SPAC23C11.05 ipp1 0.0490 0.0470 0.1797 0.1321 1.54
SPAC23C11.09 ala1 0.0479 0.0495 0.1834 0.1735 1.09
SPAC23C11.11 cka1 0.0486 0.0468 0.1688 0.1215 1.61
SPAC23C11.12 hcn1 0.0458 0.0464 0.2578 0.1762 1.63
SPAC23C11.16 plo1 0.0462 0.0453 0.1863 0.1510 1.33
SPAC23C11.17 mdm28 0.0506 0.0493 0.2008 0.1651 1.30
SPAC23C4.10 sec2 0.0478 0.0503 0.1797 0.1649 1.15
SPAC23C4.13 bet1 0.0452 0.0462 0.1659 0.1133 1.80
SPAC23C4.14 alg1 0.0478 0.0472 0.1956 0.1196 2.04
SPAC23C4.15 rpb5 0.0472 0.0477 0.1951 0.1470 1.49
SPAC23C4.18¢ rad4 0.0472 0.0474 0.2076 0.1418 1.70
SPAC23C4.19 spt5 0.0485 0.0487 0.1876 0.1287 1.74
SPAC23D3.02 rfc2 0.0506 0.0497 0.1816 0.1566 1.23
SPAC23D3.06¢ nup146 0.0486 0.0484 0.1611 0.1498 1.11
SPAC23D3.07 pup1 0.0463 0.0465 0.1522 0.1075 1.74
SPAC23D3.08 usp108 0.0479 0.0488 0.1935 0.1266 1.87
SPAC23E2.02 Isd2 0.0482 0.0455 0.2003 0.1193 2.06
SPAC23G3.01 rpb2 0.0493 0.0460 0.2194 0.1185 2.35
SPAC23G3.06 nop58 0.0475 0.0478 0.1709 0.1031 2.23
SPAC23G3.09 taf4 0.0487 0.0483 0.1653 0.1300 1.43
SPAC23G3.11 rpn6 0.0527 0.0472 0.2197 0.1492 1.64
SPAC23H3.02¢ ini1 0.0438 0.0442 0.2136 0.1361 1.85
SPAC23H3.07¢ mrp2 0.0517 0.0491 0.2360 0.1367 2.10
SPAC23H3.10 ssr2 0.0482 0.0475 0.1512 0.1247 1.33
SPAC23H4.03c erv25 0.0463 0.0459 0.2197 0.1695 1.40
SPAC23H4.04 0.0501 0.0493 0.1633 0.1066 1.98
SPAC23H4.06 gin1 0.0488 0.0503 0.1835 0.1542 1.30
SPAC23H4.07¢ srp102 0.0466 0.0470 0.1562 0.1109 1.72
SPAC23H4.11c cnl2 0.0460 0.0471 0.1630 0.1384 1.28
SPAC23H4.15 tsr1 0.0482 0.0480 0.1879 0.1844 1.02
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SPAC23H4.18¢ rbx1 0.0476 0.0471 0.1863 0.1350 1.58
SPAC24B11.09 mpc2 0.0494 0.0473 0.2491 0.1291 2.44
SPAC24B11.11c | sid2 0.0509 0.0492 0.2631 0.1491 212
SPAC24C9.03 mvd1 0.0493 0.0467 0.2716 0.1464 2.23
SPAC24C9.04 0.0463 0.0456 0.2408 0.1663 1.61
SPAC24C9.06¢c aco1 0.0492 0.0480 0.2032 0.1899 1.09
SPAC24C9.09 0.0478 0.0501 0.1813 0.1726 1.09
SPAC24C9.10c mrp4 0.0457 0.0458 0.1461 0.1095 1.58
SPAC24C9.11 sgd1 0.0483 0.0460 0.1731 0.1150 1.81
SPAC24C9.13c mrp10 0.0458 0.0456 0.2451 0.1281 242
SPAC24H6.01c 0.0458 0.0461 0.1783 0.1246 1.69
SPAC24H6.05 cdc25 0.0493 0.0493 0.1433 0.1406 1.03
SPAC24H6.06 sld3 0.0503 0.0491 0.2169 0.2309 0.92
SPAC24H6.12¢ uba3 0.0472 0.0472 0.1919 0.1478 1.44
SPAC25B8.02 sds3 0.0479 0.0506 0.1717 0.1428 1.34
SPAC25B8.12¢ 0.0483 0.0508 0.1668 0.1686 1.01
SPAC25B8.14 mal2 0.0479 0.0468 0.1734 0.1275 1.56
SPAC25B8.16 pop100 0.0505 0.0467 0.2009 0.1415 1.59
SPAC25G10.07c | cut7 0.0491 0.0500 0.2136 0.2371 0.88
SPAC25G10.08 0.0475 0.0470 0.1586 0.1249 1.43
SPAC25H1.08¢ 0.0494 0.0485 0.1607 0.1327 1.32
SPAC26A3.03c rmi1 0.0487 0.0483 0.1506 0.1002 1.96
SPAC26A3.05 chc 0.0473 0.0472 0.1485 0.1044 1.77
SPAC26A3.08 smb1 0.0514 0.0492 0.1564 0.1137 1.63
SPAC26A3.12¢c dhp1 0.0476 0.0494 0.1815 0.1741 1.07
SPAC26A3.15¢ nsp1 0.0489 0.0479 0.1557 0.1123 1.66
SPAC26F1.06 gpm1 0.0493 0.0487 0.1583 0.1146 1.65
SPAC26F1.13c Irs1 0.0479 0.0522 0.1971 0.1759 1.21
SPAC26H5.06 pot1 0.0486 0.0481 0.1819 0.1349 1.54
SPAC26H5.12 rpo41 0.0486 0.0473 0.1985 0.1461 1.52
SPAC26H5.13¢ kei1 0.0491 0.0513 0.1729 0.1718 1.03
SPAC27D7.07c smd1 0.0499 0.0476 0.1950 0.1271 1.83
SPAC27E2.05 cdc1 0.0480 0.0470 0.1778 0.1105 2.04
SPAC27E2.06¢c msm1 0.0468 0.0465 0.1390 0.1046 1.59
SPAC27E2.10c rfc3 0.0500 0.0485 0.2076 0.1771 1.23
SPAC27F1.02c cdc8 0.0553 0.0536 0.2365 0.1203 2.72
SPAC27F1.04c nuf2 0.0465 0.0468 0.1476 0.1376 1.11
SPAC27F1.07 ost1 0.0476 0.0468 0.1733 0.1306 1.50
SPAC27F1.09c prp10 0.0456 0.0476 0.1557 0.1529 1.05
SPAC29A4.03c 0.0486 0.0478 0.1718 0.1183 1.75
SPAC29A4.04c cbfb 0.0476 0.0469 0.1686 0.1282 1.49
SPAC29A4.06¢ 0.0458 0.0466 0.2315 0.1843 1.35
SPAC29A4.07 srb6 0.0464 0.0461 0.1532 0.1283 1.30
SPAC29A4.08¢c prp19 0.0465 0.0457 0.2395 0.1930 1.31
SPAC29A4.10 r5 0.0475 0.0469 0.1546 0.0938 2.28
SPAC29A4.15 srs1 0.0486 0.0468 0.1717 0.1339 1.41
SPAC29B12.01 ino80 0.0460 0.0476 0.2346 0.1767 1.46
SPAC29B12.07 sec16 0.0473 0.0479 0.1484 0.1125 1.57
SPAC29E6.02 prp3 0.0485 0.0485 0.1709 0.1431 1.29
SPAC29E6.03c uso1 0.0539 0.0482 0.1846 0.1708 1.07
SPAC29E6.04 nnf1 0.0492 0.0475 0.1692 0.1194 1.67
SPAC29E6.06¢ 0.0463 0.0494 0.1686 0.1663 1.05
SPAC29E6.08 tbp1 0.0471 0.0471 0.1660 0.1280 1.47
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SPAC2C4.03c smd2 0.0461 0.0456 0.2333 0.1614 1.62
SPAC2C4.04c 0.0472 0.0465 0.1822 0.1387 1.46
SPAC2C4.11c rbp28 0.0442 0.0463 0.2502 0.1782 1.56
SPAC2C4.12¢c tpt1 0.0477 0.0480 0.1663 0.1152 1.76
SPAC2C4.13 vma16 0.0452 0.0461 0.2199 0.1625 1.50
SPAC2E12.02 hsf1 0.0488 0.0474 0.1724 0.1326 1.45
SPAC2E1P5.04c | cwg?2 0.0455 0.0475 0.1551 0.1341 1.27
SPAC2E1P5.05 rrp9 0.0502 0.0480 0.2002 0.1533 1.42
SPAC2F3.03c rpa49 0.0490 0.0469 0.1791 0.1410 1.38
SPAC2F3.04c rim1 0.0521 0.0473 0.2237 0.1532 1.62
SPAC2F3.06¢ kap104 0.0514 0.0501 0.1519 0.1393 1.13
SPAC2F3.09 hem1 0.0495 0.0519 0.1595 0.1229 1.55
SPAC2F3.10 vps54 0.0464 0.0466 0.1616 0.1594 1.02
SPAC2F3.14c saf2 0.0492 0.0496 0.1621 0.1276 1.45
SPAC2F3.17¢c Ism6 0.0502 0.0481 0.2606 0.1249 2.74
SPAC2F7.05¢c tif5 0.0477 0.0473 0.1662 0.1469 1.19
SPAC2F7.13c wrs1 0.0476 0.0474 0.1434 0.1155 1.41
SPAC2F7.14c rrp4 0.0483 0.0473 0.1496 0.1184 1.42
SPAC2F7.15 rsm24 0.0460 0.0461 0.1719 0.1326 1.46
SPAC2G11.02 urb2 0.0497 0.0469 0.2335 0.1302 2.21
SPAC2G11.08c smn1 0.0456 0.0477 0.2546 0.1556 1.94
SPAC2G11.11¢c prh1 0.0459 0.0469 0.1543 0.1359 1.22
SPAC2G11.14 taf111 0.0449 0.0456 0.2668 0.1595 1.95
SPAC30C2.03 0.0466 0.0462 0.2141 0.1513 1.59
SPAC30D11.03 ddx27 0.0485 0.0481 0.1967 0.1502 1.45
SPAC30D11.04c | nup124 0.0532 0.0473 0.3645 0.2481 1.55
SPAC30D11.08¢c | phf2 0.0482 0.0458 0.1717 0.1267 1.53
SPAC31A2.03 mrp11 0.0475 0.0497 0.1723 0.1354 1.46
SPAC31A2.04c pre 0.0473 0.0476 0.2491 0.1458 2.05
SPAC31A2.05c mis4 0.0486 0.0500 0.1743 0.1666 1.08
SPAC31A2.07c dbp10 0.0494 0.0478 0.1788 0.1344 1.49
SPAC31A2.08 mrp20 0.0480 0.0464 0.1478 0.1179 1.40
SPAC31G5.01 sap49 0.0484 0.0487 0.1589 0.1242 1.46
SPAC31G5.02 0.0459 0.0466 0.1531 0.1113 1.66
SPAC31G5.05¢ 0.0461 0.0459 0.2397 0.1392 2.08
SPAC31G5.06 rgg8 0.0456 0.0451 0.2382 0.1710 1.53
SPAC31G5.08 ups1 0.0453 0.0461 0.2356 0.1503 1.83
SPAC31G5.13 rpn11 0.0457 0.0457 0.2544 0.1565 1.88
SPAC31G5.16¢ dpm1 0.0524 0.0496 0.1511 0.1146 1.52
SPAC323.02¢ pup2 0.0484 0.0480 0.1667 0.1370 1.33
SPAC323.06¢c ubab 0.0457 0.0457 0.1697 0.1187 1.70
SPAC323.08 rmp1 0.0481 0.0476 0.1401 0.1143 1.38
SPAC328.08c tbc1 0.0512 0.0512 0.1576 0.1183 1.59
SPAC32A11.04c | tif212 0.0471 0.0484 0.1313 0.1113 1.34
SPAC343.01c erg8 0.0463 0.0456 0.1501 0.1074 1.68
SPAC343.02 img1 0.0486 0.0489 0.1462 0.1282 1.23
SPAC343.03 apci1 0.0495 0.0472 0.1443 0.1249 1.22
SPAC343.05 vma 0.0470 0.0460 0.2256 0.1751 1.38
SPAC343.08c mrp17 0.0468 0.0481 0.2350 0.1619 1.65
SPAC343.13 pet112 0.0478 0.0478 0.2322 0.1669 1.55
SPAC343.14c 0.0486 0.0495 0.1427 0.1443 0.99
SPAC343.17c 0.0458 0.0465 0.1964 0.1302 1.80
SPAC3A11.08 pcu4 0.0481 0.0487 0.1645 0.1471 1.18
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SPAC3A11.12¢c rpts 0.0530 0.0490 0.2319 0.1571 1.65
SPAC3A12.02 0.0480 0.0489 0.2319 0.1696 1.52
SPAC3A12.04c rpp1 0.0443 0.0453 0.2292 0.1676 1.51
SPAC3A12.05¢c taf2 0.0487 0.0484 0.1211 0.1012 1.37
SPAC3A12.07 rpb11 0.0459 0.0465 0.1757 0.1081 2.1
SPAC3A12.11c cwf2 0.0501 0.0498 0.1612 0.1154 1.69
SPAC3A12.14 cam1 0.0499 0.0501 0.1739 0.1193 1.79
SPAC3A12.15 vps53 0.0469 0.0468 0.1810 0.1636 1.15
SPAC3A12.16¢ tim17 0.0476 0.0471 0.1452 0.1091 1.57
SPAC3A12.18 zwf1 0.0497 0.0466 0.1845 0.1434 1.39
SPAC3A12.19 0.0456 0.0462 0.1601 0.1210 1.53
SPAC3C7.11c cnx1 0.0535 0.0510 0.1709 0.1062 2.13
SPAC3F10.03 grs1 0.0458 0.0490 0.1478 0.1368 1.16
SPAC3F10.08¢ faf1 0.0483 0.0457 0.2437 0.1612 1.69
SPAC3G6.08 ervi 0.0484 0.0481 0.2008 0.1405 1.65
SPAC3G6.10c vps51 0.0454 0.0450 0.2031 0.1347 1.76
SPAC3G9.06 frs2 0.0469 0.0466 0.1977 0.1248 1.93
SPAC3G9.09¢ tif211 0.0496 0.0498 0.1740 0.1505 1.24
SPAC3G9.10¢c rrp41 0.0530 0.0525 0.1646 0.1089 1.98
SPAC3G9.12 peg1 0.0482 0.0493 0.1824 0.1680 1.13
SPAC3G9.13¢ msw1 0.0530 0.0455 0.1956 0.1450 1.43
SPAC3G9.14 sak1 0.0510 0.0519 0.2418 0.1475 2.00
SPAC3G9.15¢ fcf2 0.0521 0.0495 0.1555 0.1331 1.24
SPAC3G9.16¢ bet5 0.0468 0.0471 0.1611 0.1218 1.53
SPAC3H1.01c orc3 0.0457 0.0444 0.1510 0.1303 1.23
SPAC3H5.06¢ pol1 0.0540 0.0506 0.2199 0.1431 1.79
SPAC3H5.11 0.0464 0.0457 0.2462 0.1312 2.34
SPAC3H8.06 aurt 0.0468 0.0534 0.2313 0.1873 1.38
SPAC458.03 tel2 0.0476 0.0495 0.1569 0.1600 0.99
SPAC458.07 tfa1 0.0467 0.0466 0.2114 0.1347 1.87
SPAC4A8.08c vrs2 0.0478 0.0477 0.2003 0.1476 1.53
SPAC4A8.11c fas2 0.0464 0.0487 0.2055 0.1266 2.04
SPAC4A8.12c sds22 0.0493 0.0469 0.1697 0.1081 1.97
SPAC4A8.13c pts1 0.0502 0.0464 0.2776 0.1402 242
SPAC4A8.15¢ cdc3 0.0505 0.0476 0.2519 0.1679 1.67
SPAC4A8.16¢ tif33 0.0460 0.0481 0.1829 0.1628 1.19
SPACA4D7.04c rer2 0.0484 0.0507 0.2234 0.1389 1.98
SPACA4D7.05 sum1 0.0493 0.0478 0.2079 0.1264 2.02
SPACA4D7.09 tif223 0.0498 0.0502 0.2112 0.1584 1.49
SPAC4D7.12c fetd 0.0530 0.0525 0.1672 0.1146 1.84
SPAC4D7.13 usp104 0.0470 0.0496 0.1509 0.1532 1.00
SPAC4F10.03c trm7 0.0510 0.0497 0.2356 0.1576 1.71
SPAC4F10.09c noc1 0.0524 0.0501 0.2270 0.1476 1.79
SPAC4F10.10c mnn9 0.0466 0.0521 0.2043 0.1382 1.83
SPAC4F10.12 fta1 0.0512 0.0515 0.2270 0.1556 1.69
SPAC4F8.02¢c mrpl40 0.0470 0.0470 0.2388 0.1720 1.53
SPAC4F8.04 0.0468 0.0470 0.2356 0.1665 1.58
SPAC4F8.05¢ mrpl28 0.0480 0.0488 0.2395 0.1830 1.43
SPACA4F8.06 mrps12 0.0490 0.0481 0.2291 0.1586 1.63
SPAC4F8.07¢c hxk2 0.0547 0.0540 0.1528 0.0951 2.39
SPAC4F8.12¢c spp42 0.0469 0.0464 0.1400 0.1072 1.53
SPACA4F8.13c rng2 0.0486 0.0479 0.1974 0.1569 1.37
SPAC4F8.14c hcs1 0.0476 0.0470 0.2287 0.1879 1.29
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SPAC4G8.02c sss1 0.0441 0.0482 0.3019 0.1519 2.49
SPAC4G8.09 0.0500 0.0492 0.2074 0.1550 1.49
SPAC4G8.12¢c 0.0491 0.0480 0.1646 0.1283 1.44
SPAC4G9.03 adk1 0.0465 0.0452 0.2212 0.1473 1.71
SPAC4G9.04c pcf11 0.0501 0.0497 0.2448 0.1724 1.59
SPAC4G9.08c rpc2 0.0465 0.0473 0.1557 0.1306 1.31
SPAC4G9.17¢c mrp5 0.0552 0.0474 0.2008 0.1737 1.15
SPACA4H3.08 0.0487 0.0509 0.1937 0.1631 1.29
SPAC4H3.09 0.0492 0.0464 0.1955 0.1276 1.80
SPAC4H3.10c pyk1 0.0499 0.0491 0.1515 0.1462 1.05
SPAC4H3.11c ppc89 0.0476 0.0476 0.2009 0.1355 1.74
SPAC56E4.02¢ alg13 0.0466 0.0465 0.1713 0.1295 1.50
SPACS56E4.04c cut6 0.0513 0.0514 0.2355 0.1545 1.79
SPACS56E4.05 mug69 0.0461 0.0456 0.2200 0.1847 1.25
SPAC56F8.03 0.0471 0.0487 0.2095 0.1542 1.54
SPAC56F8.10 met9 0.0465 0.0487 0.1975 0.1854 1.10
SPAC56F8.11 spc3 0.0477 0.0475 0.2280 0.1547 1.68
SPAC57A10.05¢c | pof1 0.0483 0.0496 0.1625 0.1221 1.58
SPAC57A10.11¢c | tim40 0.0462 0.0467 0.1562 0.1099 1.74
SPAC57A7.06 utp14 0.0467 0.0471 0.1499 0.1077 1.70
SPAC57A7.10c sec21 0.0467 0.0461 0.1776 0.1129 1.96
SPACS57A7.11 mip1 0.0478 0.0484 0.1782 0.1541 1.23
SPAC589.04 0.0473 0.0453 0.1554 0.1235 1.38
SPAC607.03c snu13 0.0478 0.0468 0.1422 0.0990 1.81
SPAC607.04 arg82 0.0459 0.0460 0.2200 0.1326 2.01
SPAC607.05 rpn9 0.0506 0.0500 0.1862 0.1334 1.63
SPAC630.03 arp3 0.0467 0.0485 0.2185 0.1579 1.57
SPAC630.08c erg25 0.0530 0.0511 0.2132 0.1993 1.08
SPAC630.12 0.0473 0.0479 0.2303 0.1825 1.36
SPAC637.04 ypp1 0.0476 0.0461 0.2642 0.1849 1.56
SPAC637.05¢c vmaz2 0.0478 0.0475 0.1491 0.0971 2.04
SPAC637.08 nbp35 0.0487 0.0464 0.2306 0.1599 1.60
SPAC637.12c mst1 0.0496 0.0497 0.2052 0.1530 1.51
SPAC644.04 pct1 0.0508 0.0496 0.2409 0.1588 1.74
SPAC644.05¢ dut1 0.0528 0.0512 0.2521 0.1742 1.62
SPAC644.10 med11 0.0457 0.0457 0.1574 0.1193 1.52
SPAC644.12 cdch 0.0466 0.0482 0.1889 0.1373 1.60
SPAC644.16 0.0470 0.0473 0.2418 0.1859 1.41
SPAC644.17c mrpl9 0.0542 0.0541 0.1480 0.1074 1.76
SPAC644.18c bet3 0.0555 0.0549 0.1785 0.1168 1.99
SPAC664.05 rpl13 0.0473 0.0466 0.2342 0.1525 1.76
SPAC664.06 rip7 0.0457 0.0465 0.1701 0.1183 1.73
SPACG664.08c bfr2 0.0464 0.0453 0.2591 0.1333 242
SPAC664.09 ggt1 0.0479 0.0484 0.2145 0.1463 1.70
SPAC664.11 ssc 0.0485 0.0467 0.2104 0.1481 1.60
SPAC688.02¢ mis14 0.0482 0.0528 0.2252 0.2958 0.73
SPAC688.09 rim2 0.0499 0.0486 0.2303 0.1535 1.72
SPAC688.13 scn3 0.0511 0.0500 0.2370 0.1524 1.82
SPAC6B12.10c spp1 0.0494 0.0516 0.1820 0.1381 1.53
SPAC6B12.11 drc1 0.0470 0.0453 0.2071 0.1340 1.80
SPAC6B12.13 0.0491 0.0490 0.2252 0.1471 1.80
SPAC6C3.09 rpp40 0.0485 0.0490 0.2064 0.1380 1.77
SPAC6F12.05¢c tnr3 0.0481 0.0485 0.1956 0.1706 1.21
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SPAC6F12.07 tom20 0.0533 0.0512 0.2125 0.1288 2.05
SPAC6F12.08¢c exo84 0.0498 0.0490 0.2113 0.1556 1.52
SPAC6F12.11¢c sfc 0.0509 0.0517 01777 0.1390 1.45
SPAC6F12.13c fps1 0.0500 0.0513 0.1964 0.1512 1.47
SPAC6F12.14 cut23 0.0462 0.0477 0.2005 0.1156 2.27
SPAC6F12.15¢ cut9 0.0475 0.0478 0.2524 0.1739 1.62
SPAC6F12.16¢ mtr4 0.0471 0.0473 0.1970 0.1203 2.05
SPAC6F12.17 rnal4 0.0475 0.0483 0.2328 0.1703 1.52
SPAC6F6.03c 0.0484 0.0486 0.2095 0.1299 1.98
SPAC6F6.05 ost2 0.0498 0.0478 0.2211 0.1531 1.63
SPAC6F6.07¢ rps13 0.0511 0.0502 0.1886 0.1341 1.64
SPAC6F6.08¢c cdc16 0.0533 0.0521 0.2112 0.1188 2.37
SPAC6F6.10c arc2 0.0496 0.0492 0.1565 0.1136 1.66
SPAC6F6.15 ypt5 0.0464 0.0474 0.1907 0.1758 1.12
SPAC6F6.16¢ tpz1 0.0456 0.0464 0.1578 0.1246 1.43
SPAC6G10.04c pred 0.0455 0.0453 0.2106 0.1294 1.96
SPAC6G10.05¢ irs120 0.0510 0.0523 0.1894 0.1425 1.53
SPAC6G10.07 cbc 0.0504 0.0498 0.2119 0.1429 1.73
SPAC6G10.09 0.0455 0.0462 0.2471 0.1681 1.65
SPAC6G9.02¢c nop9 0.0456 0.0490 0.2107 0.1479 1.67
SPAC6G9.06¢ pcpl 0.0485 0.0466 0.2532 0.1643 1.74
SPAC6G9.07¢ arc4 0.0483 0.0490 0.1619 0.1726 0.92
SPAC6G9.11 syb1 0.0468 0.0457 0.1472 0.1127 1.50
SPAC732.01 vmaii 0.0476 0.0485 0.2341 0.1623 1.64
SPAC7D4.09¢ dfg10 0.0481 0.0489 0.2195 0.1592 1.55
SPAC7D4.10 vmail3 0.0501 0.0498 0.1505 0.1057 1.80
SPAC7D4.11c sec39 0.0504 0.0489 0.2097 0.1210 2.21
SPAC7D4.15¢c ost4 0.0453 0.0469 0.1554 0.1214 1.48
SPAC806.02c 0.0478 0.0491 0.2154 0.1441 1.76
SPAC806.05 0.0454 0.0463 0.2535 0.1353 2.34
SPAC806.06c 0.0496 0.0521 0.1926 0.1667 1.25
SPAC821.08c sip1 0.0464 0.0510 0.2192 0.1572 1.63
SPAC821.12 orb6 0.0495 0.0488 0.2303 0.1643 1.57
SPAC823.04 rrp36 0.0468 0.0471 0.2173 0.1786 1.30
SPAC823.06 taf3 0.0504 0.0476 0.1490 0.1035 1.76
SPAC823.07 pga3 0.0510 0.0512 0.2498 0.1624 1.79
SPAC823.08c rrp3 0.0518 0.0498 0.2094 0.1652 1.37
SPAC824.05 vps16 0.0449 0.0458 0.2294 0.1221 2.42
SPAC824.06 tim14 0.0455 0.0473 0.1923 0.1456 1.49
SPAC890.04c 0.0488 0.0518 0.2298 0.1575 1.71
SPAC890.08 rpl31 0.0456 0.0454 0.1400 0.0993 1.75
SPAC8C9.15¢ tif225 0.0488 0.0497 0.1537 0.1618 0.94
SPAC8F11.04 0.0492 0.0497 0.1763 0.1369 1.46
SPAC8F11.06 brré 0.0443 0.0470 0.2367 0.1621 1.67
SPAC8F11.07c cdc24 0.0497 0.0492 0.2018 0.1634 1.33
SPAC9.03c brr2 0.0465 0.0456 0.1671 0.1567 1.09
SPAC926.04c hsp90 0.0471 0.0494 0.1977 0.1882 1.09
SPAC926.08c 0.0462 0.0452 0.2104 0.1495 1.57
SPAC959.02 sec17 0.0471 0.0463 0.1806 0.1373 1.47
SPAC959.03c utp7 0.0469 0.0480 0.1991 0.1397 1.66
SPAC959.09c apcd 0.0517 0.0532 0.1567 0.1139 1.73
SPAC959.10 sen15 0.0471 0.0462 0.1479 0.1235 1.30
SPAC9E9.06¢c 0.0483 0.0474 0.1764 0.1168 1.85
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SPAC9E9.07¢ ypt2 0.0476 0.0469 0.1903 0.1680 1.18
SPAC9G1.09 sid1 0.0471 0.0491 0.2027 0.1567 1.45
SPAC9G1.13c swcé 0.0467 0.0482 0.2034 0.1501 1.54
SPACUNK4.06¢c rpb7 0.0526 0.0467 0.1446 0.1055 1.56
SPAP14E8.03 bos1 0.0470 0.0477 0.2289 0.1664 1.53
SPAP19A11.05¢c mrp7 0.0470 0.0459 0.2287 0.1309 2.14
SPAP27G11.03 0.0465 0.0458 0.1442 0.1126 1.46
SPAP27G11.04c | tad3 0.0466 0.0478 0.1384 0.1065 1.56
SPAP27G11.09c | rib1 0.0469 0.0468 0.1351 0.1155 1.28
SPAP27G11.13c | nop10 0.0454 0.0456 0.2011 0.1435 1.59
SPAP7G5.02¢ gua?2 0.0496 0.0541 0.2671 0.1892 1.61
SPAP8A3.06 uaf2 0.0465 0.0447 0.1626 0.1302 1.36
SPAP8A3.08 cdc4 0.0470 0.0471 0.2288 0.1527 1.72
SPAP8A3.09¢c paal 0.0475 0.0495 0.1685 0.1301 1.50
SPAP8A3.10 0.0473 0.0472 0.2190 0.1376 1.90
SPAP8A3.11c mtg2 0.0471 0.0488 0.2305 0.1628 1.61
SPAPB17E12.07c | sen2 0.0459 0.0450 0.1603 0.1220 1.49
SPAPB17E12.09 0.0459 0.0455 0.1587 0.1226 1.46
SPAPB17E12.10c 0.0457 0.0456 0.1578 0.1194 1.52
SPAPB17E12.11 ost3 0.0455 0.0459 0.1595 0.1288 1.38
SPAPB1A10.02 scm3 0.0476 0.0503 0.2168 0.1857 1.25
SPAPB1A10.04c | cwp1 0.0482 0.0501 0.2237 0.1582 1.62
SPAPB1A10.06¢ 0.0465 0.0472 0.1831 0.1531 1.29
SPAPB1A10.11c | mse1 0.0477 0.0477 0.2031 0.1354 1.77
SPAPB1E7.01c 0.0450 0.0455 0.2066 0.1556 1.47
SPAPB1E7.03 rpc82 0.0465 0.0466 0.1698 0.1332 1.42
SPAPB1E7.10 rpc17 0.0481 0.0458 0.2439 0.1588 1.73
SPAPB24D3.06¢ 0.0494 0.0504 0.1562 0.1254 1.42
SPAPB2B4.01¢c gpi12 0.0464 0.0474 0.1929 0.1806 1.10
SPAPB2B4.05 vmab 0.0467 0.0485 0.2301 0.1568 1.69
SPAPBSES.07¢ rmp12 0.0493 0.0503 0.1975 0.1708 1.23
SPAPBSES.09 rvb1 0.0468 0.0467 0.2123 0.1385 1.80
SPAPJ698.03c prp12 0.0483 0.0489 0.2059 0.1317 1.90
SPAPYUG7.05 0.0484 0.0485 0.1313 0.1138 1.27
SPBC106.06 cct4 0.0477 0.0474 0.2824 0.1855 1.70
SPBC106.09 cut4 0.0504 0.0496 0.2363 0.1651 1.61
SPBC106.14c sda1 0.0503 0.0507 0.1930 0.1555 1.36
SPBC106.15 idi1 0.0464 0.0478 0.1651 0.1277 1.49
SPBC106.16 pre6 0.0500 0.0495 0.1960 0.1654 1.26
SPBC106.18 rpl2501 0.0469 0.0463 0.1429 0.0993 1.81
SPBC1105.03c mrpl16 0.0505 0.0471 0.1472 0.0960 1.98
SPBC1105.06 pmc4 0.0520 0.0496 0.2024 0.1415 1.64
SPBC1105.07¢c 0.0476 0.0493 0.1787 0.1749 1.04
SPBC1105.16¢ rpr2 0.0460 0.0480 0.1991 0.1313 1.84
SPBC1105.17 cnp1 0.0461 0.0459 0.1909 0.1306 1.71
SPBC115.01c rrp46 0.0478 0.0473 0.2287 0.1512 1.74
SPBC119.01 rpn3 0.0500 0.0508 0.2188 0.1540 1.64
SPBC119.02 ubc4 0.0482 0.0476 0.2368 0.1712 1.53
SPBC119.09c 0.0512 0.0498 0.1557 0.1056 1.87
SPBC119.11c pac1 0.0502 0.0480 0.2242 0.2095 1.08
SPBC119.13c prp31 0.0488 0.0490 0.2294 0.1896 1.28
SPBC119.15 npa3 0.0489 0.0490 0.1899 0.1585 1.29
SPBC119.17 0.0451 0.0459 0.2379 0.1604 1.68
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SPBC119.18 0.0464 0.0461 0.1560 0.1264 1.36
SPBC1198.04c zas1 0.0467 0.0460 0.1473 0.1092 1.59
SPBC1198.05 0.0483 0.0490 0.1787 0.1284 1.64
SPBC1198.10c simb 0.0479 0.0474 0.2055 0.1415 1.67
SPBC1198.11¢c reb1 0.0495 0.0490 0.2007 0.1342 1.77
SPBC1198.13¢c tfig2 0.0486 0.0457 0.2646 0.1695 1.74
SPBC11B10.01 alg2 0.0473 0.0473 0.2149 0.1707 1.36
SPBC11B10.03 cog8 0.0498 0.0483 0.2059 0.1638 1.35
SPBC11B10.04c | mrps28 0.0509 0.0513 0.1596 0.1131 1.76
SPBC11B10.09 cdc2 0.0507 0.0525 0.1821 0.1303 1.69
SPBC11C11.03 ndc80 0.0517 0.0500 0.2117 0.1395 1.79
SPBC11C11.04c | alp1 0.0484 0.0491 0.1913 0.1806 1.09
SPBC11C11.05 0.0466 0.0468 0.2240 0.1504 1.71
SPBC11G11.04 trs20 0.0456 0.0457 0.1647 0.1289 1.43
SPBC11G11.06¢c | sme1 0.0484 0.0472 0.2195 0.1425 1.80
SPBC11G11.07 mir10 0.0466 0.0463 0.2341 0.1320 2.19
SPBC1215.02¢ naa25 0.0464 0.0461 0.1728 0.1571 1.14
SPBC1271.02 stt3 0.0526 0.0551 0.2092 0.1818 1.24
SPBC1271.04c 0.0459 0.0454 0.1484 0.1239 1.31
SPBC1271.13 mrpl8 0.0500 0.0480 0.1394 0.1256 1.15
SPBC1271.15¢ 0.0472 0.0465 0.2148 0.1432 1.73
SPBC1289.02¢c uap2 0.0507 0.0514 0.2112 0.1820 1.23
SPBC1289.03c spi1 0.0549 0.0519 0.1569 0.1241 1.41
SPBC1289.04c pob1 0.0463 0.0482 0.1895 0.1564 1.32
SPBC1289.05¢ vma10 0.0491 0.0461 0.2573 0.1422 2.17
SPBC1289.07¢c rpc40 0.0477 0.0486 0.1891 0.1595 1.28
SPBC1289.08 uap1 0.0479 0.0468 0.2156 0.1364 1.87
SPBC1289.12 usp109 0.0471 0.0478 0.1621 0.1344 1.33
SPBC12C2.06 dbp5 0.0487 0.0478 0.1830 0.1150 2.00
SPBC12C2.10¢c pst1 0.0484 0.0459 0.2886 0.1497 2.31
SPBC12C2.11 0.0481 0.0537 0.1835 0.1407 1.56
SPBC12D12.01 sad1 0.0495 0.0496 0.2039 0.1368 1.77
SPBC12D12.03 cct1 0.0458 0.0467 0.2456 0.1891 1.40
SPBC12D12.08c | ned8 0.0517 0.0506 0.2082 0.1373 1.81
SPBC1306.01c 0.0498 0.0488 0.1879 0.1442 1.45
SPBC1347.04 tim54 0.0530 0.0517 0.1894 0.1205 1.98
SPBC1347.05¢c 0.0480 0.0474 0.1611 0.1133 1.72
SPBC1347.10 cdc23 0.0465 0.0479 0.1907 0.1307 1.74
SPBC13A2.01c cbc2 0.0459 0.0470 0.2165 0.1416 1.80
SPBC13A2.03 0.0497 0.0474 0.2144 0.1493 1.62
SPBC13E7.01 cwf22 0.0471 0.0491 0.2115 0.1865 1.20
SPBC13E7.02 cwf24 0.0470 0.0490 0.2003 0.1670 1.30
SPBC13E7.05 gpi14 0.0459 0.0472 0.2315 0.1328 217
SPBC13E7.10c brf1 0.0486 0.0485 0.2285 0.1747 1.43
SPBC13G1.01c nam9 0.0478 0.0474 0.1466 0.1024 1.80
SPBC13G1.06¢ isd11 0.0462 0.0469 0.2507 0.1668 1.71
SPBC13G1.07 swf1 0.0465 0.0464 0.1451 0.0985 1.89
SPBC13G1.09 0.0482 0.0495 0.2012 0.1364 1.76
SPBC13G1.11 ykt6 0.0472 0.0483 0.2020 0.1357 1.77
SPBC146.01 med15 0.0479 0.0480 0.2397 0.1434 2.01
SPBC146.03c cut3 0.0475 0.0491 0.2043 0.1372 1.78
SPBC146.05c cwf25 0.0476 0.0452 0.2645 0.1620 1.86
SPBC146.07 prp2 0.0502 0.0492 0.1766 0.1125 2.00
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SPBC146.14c sec26 0.0489 0.0501 0.1827 0.1202 1.91
SPBC14C8.01c cut2 0.0470 0.0461 0.2274 0.1554 1.65
SPBC14C8.02 tim44 0.0504 0.0500 0.2038 0.1461 1.60
SPBC14C8.06 arct 0.0521 0.0506 0.1919 0.1216 1.97
SPBC14C8.07c cdc18 0.0478 0.0496 0.2361 0.2073 1.19
SPBC14C8.10 mrpl24 0.0476 0.0478 0.1954 0.1336 1.72
SPBC14C8.12 rpb8 0.0488 0.0468 0.1837 0.1210 1.82
SPBC14C8.14c pol5 0.0463 0.0465 0.1788 0.1724 1.05
SPBC14C8.16¢ bot1 0.0462 0.0467 0.2419 0.1665 1.63
SPBC14F5.02 trs65 0.0476 0.0456 0.2116 0.1619 1.41
SPBC14F5.04c pgk1 0.0504 0.0496 0.1991 0.1637 1.30
SPBC14F5.05¢c sam1 0.0478 0.0464 0.2086 0.1928 1.10
SPBC14F5.06 rli1 0.0493 0.0492 0.1744 0.1144 1.92
SPBC14F5.08 med7 0.0434 0.0445 0.1460 0.1302 1.20
SPBC1539.01c mrp15 0.0478 0.0473 0.1599 0.1055 1.93
SPBC1539.05 cog3 0.0486 0.0474 0.2122 0.1622 1.43
SPBC1539.09¢ trp1 0.0493 0.0498 0.2116 0.1650 1.41
SPBC15C4.03 0.0459 0.0473 0.1828 0.1392 1.49
SPBC15D4.04 gpt2 0.0508 0.0514 0.2097 0.1340 1.92
SPBC15D4.11c mam33 0.0464 0.0504 0.2113 0.1816 1.26
SPBC15D4.14 taf73 0.0454 0.0464 0.1973 0.1378 1.66
SPBC1604.05 pgi1 0.0470 0.0494 0.1959 0.1839 1.11
SPBC1604.06¢ nok4 0.0478 0.0460 0.2836 0.1351 2.65
SPBC1604.10 srb7 0.0511 0.0618 0.1499 0.1139 1.90
SPBC1604.13c mrpl32 0.0495 0.0505 0.1876 0.1330 1.67
SPBC1604.14c shk1 0.0516 0.0503 0.2316 0.1613 1.62
SPBC1604.15 gpi16 0.0536 0.0550 0.1697 0.1024 2.45
SPBC1604.17¢c tti2 0.0504 0.0466 0.2405 0.1523 1.80
SPBC1604.21c ptr3 0.0455 0.0465 0.2372 0.1617 1.66
SPBC1677.02 dpm3 0.0526 0.0504 0.2201 0.1460 1.75
SPBC1677.03c tda1 0.0483 0.0473 0.2166 0.2116 1.02
SPBC1685.03 sec11 0.0472 0.0473 0.2058 0.1475 1.58
SPBC1685.16 vmag 0.0465 0.0451 0.1580 0.1293 1.32
SPBC16A3.04 rsm25 0.0494 0.0463 0.2818 0.1654 1.95
SPBC16A3.05c rae1 0.0470 0.0482 0.2415 0.1426 2.06
SPBC16A3.09¢ ufd1 0.0467 0.0454 0.2333 0.1456 1.86
SPBC16A3.11 eso1 0.0490 0.0497 0.1918 0.1905 1.01
SPBC16A3.15¢ nda2 0.0510 0.0489 0.2945 0.1878 1.75
SPBC16C6.07¢ rpt1 0.0470 0.0462 0.1590 0.0952 2.29
SPBC16C6.12¢ las1 0.0497 0.0540 0.1960 0.1771 1.19
SPBC16C6.13c sec27 0.0466 0.0466 0.1192 0.0869 1.80
SPBC16D10.04c | dna2 0.0454 0.0454 0.1567 0.1529 1.04
SPBC16D10.09 pcn1 0.0455 0.0466 0.1269 0.0942 1.71
SPBC16D10.10 tad2 0.0466 0.0475 0.1783 0.1165 1.91
SPBC16E9.05 erg6 0.0495 0.0472 0.2348 0.1958 1.25
SPBC16E9.10c rix7 0.0471 0.0467 0.2487 0.1517 1.92
SPBC16G5.01 rpn12 0.0470 0.0471 0.1530 0.1150 1.56
SPBC16G5.04 mrpl23 0.0499 0.0484 0.2329 0.1298 2.25
SPBC16G5.08 trp4 0.0477 0.0468 0.2201 0.1681 1.42
SPBC16G5.10 rrp42 0.0486 0.0479 0.2467 0.1592 1.78
SPBC16G5.12¢ top3 0.0486 0.0491 0.2091 0.1492 1.60
SPBC16G5.14c rps3 0.0481 0.0478 0.1385 0.0996 1.75
SPBC16G5.18 erg24 0.0465 0.0472 0.1526 0.1056 1.82
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SPBC16H5.10c prp43 0.0544 0.0520 0.1603 0.1082 1.88
SPBC16H5.15 0.0484 0.0475 0.1343 0.0688 4.03
SPBC1703.01c pop4 0.0492 0.0479 0.2138 0.1382 1.82
SPBC1703.02 rsc9 0.0449 0.0447 0.1853 0.1299 1.65
SPBC1703.05 rio2 0.0473 0.0455 0.1858 0.1563 1.25
SPBC1703.10 ypt1 0.0500 0.0485 0.1897 0.1560 1.30
SPBC1709.02¢ vrs1 0.0469 0.0487 0.2227 0.1502 1.73
SPBC1709.07 erg27 0.0468 0.0467 0.2040 0.1732 1.24
SPBC1709.08 cft1 0.0460 0.0482 0.1900 0.1514 1.40
SPBC1709.15¢ cft2 0.0475 0.0499 0.1937 0.1661 1.26
SPBC1709.17 0.0499 0.0477 0.1854 0.1267 1.72
SPBC1709.19¢ nfu1 0.0487 0.0476 0.1792 0.1001 2.49
SPBC1709.20 pop8 0.0480 0.0460 0.1416 0.1076 1.52
SPBC1711.07 rrb1 0.0462 0.0474 0.2375 0.1194 2.66
SPBC1711.10c npl4 0.0473 0.0483 0.1511 0.1101 1.68
SPBC1711.16 pwp1 0.0507 0.0491 0.2108 0.1958 1.09
SPBC1711.17 prp16 0.0461 0.0452 0.2247 0.1214 2.34
SPBC1718.04 0.0455 0.0458 0.2363 0.1800 1.42
SPBC1718.05 trs31 0.0466 0.0462 0.1751 0.1385 1.39
SPBC1734.01c esf1 0.0531 0.0486 0.2681 0.1698 1.77
SPBC1734.02¢c cdc27 0.0486 0.0498 0.1958 0.1382 1.67
SPBC1734.03 0.0497 0.0483 0.1697 0.1525 1.15
SPBC1734.10c 0.0474 0.0494 0.2216 0.2009 1.15
SPBC1734.14c suc 0.0473 0.0491 0.1855 0.1374 1.57
SPBC1734.16¢ pst3 0.0477 0.0483 0.1685 0.1375 1.35
SPBC1773.07¢c sbp1 0.0494 0.0486 0.1634 0.1046 2.04
SPBC1773.10c nrs1 0.0477 0.0470 0.2302 0.1418 1.93
SPBC1773.11c mug89 0.0469 0.0476 0.2331 0.1342 2.15
SPBC1778.08c arc3 0.0478 0.0484 0.2456 0.1585 1.80
SPBC17A3.01c tim50 0.0466 0.0475 0.1788 0.1598 1.18
SPBC17A3.04c rar1 0.0490 0.0493 0.1535 0.1169 1.55
SPBC17A3.07 pgr1i 0.0484 0.0470 0.2187 0.1721 1.36
SPBC17D1.01 0.0484 0.0530 0.2592 0.1653 1.88
SPBC17D1.03¢c rrp43 0.0485 0.0484 0.2164 0.1327 1.99
SPBC17D1.04 acr1 0.0477 0.0487 0.1538 0.1171 1.55
SPBC17D11.05 tif32 0.0463 0.0470 0.2071 0.1226 2.13
SPBC17D11.06 spp2 0.0457 0.0511 0.2301 0.1584 1.72
SPBC17D11.07c | rpn2 0.0507 0.0504 0.2425 0.1546 1.84
SPBC17F3.02 nak1 0.0497 0.0502 0.2444 0.2074 1.24
SPBC17G9.03c krs1 0.0460 0.0461 0.2562 0.1599 1.85
SPBC17G9.04c nup85 0.0475 0.0488 0.2035 0.1685 1.30
SPBC17G9.09 tif213 0.0510 0.0483 0.1568 0.0911 247
SPBC17G9.11¢c pyr1 0.0459 0.0466 0.1812 0.1583 1.21
SPBC17G9.13c 0.0454 0.0473 0.3188 0.1657 2.31
SPBC1826.01c mot1 0.0470 0.0463 0.2451 0.1284 2.41
SPBC1861.04c prp24 0.0483 0.0479 0.1338 0.1278 1.07
SPBC1861.08c leat 0.0457 0.0456 0.2150 0.1465 1.68
SPBC18E5.02¢ 0.0501 0.0497 0.1604 0.1408 1.21
SPBC18E5.03c sim4 0.0499 0.0505 0.2103 0.1737 1.30
SPBC18E5.06 rps21 0.0470 0.0469 0.1827 0.1043 2.36
SPBC18E5.12¢ mas2 0.0498 0.0499 0.1629 0.1151 1.73
SPBC18H10.03 tif35 0.0485 0.0469 0.2043 0.1609 1.37
SPBC18H10.12c | rpl701 0.0486 0.0495 0.2043 0.1559 1.46
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SPBC18H10.17c 0.0474 0.0459 0.2309 0.1597 1.61
SPBC1921.02 rad60 0.0475 0.0453 0.2130 0.1230 213
SPBC19C2.01 cdc28 0.0499 0.0524 0.1913 0.1697 1.21
SPBC19C2.03 rpc10 0.0472 0.0489 0.2156 0.1307 2.06
SPBC19C2.05 ran1 0.0477 0.0491 0.2106 0.1393 1.81
SPBC19C2.07 fba1 0.0507 0.0466 0.2801 0.1621 1.99
SPBC19C2.08 prp38 0.0467 0.0478 0.2301 0.1829 1.36
SPBC19C2.11c mdm34 0.0501 0.0493 0.1658 0.0984 2.36
SPBC19C2.12 mrpl51 0.0466 0.0480 0.2156 0.1686 1.40
SPBC19C2.15¢ phs1 0.0455 0.0463 0.2205 0.1315 2.05
SPBC19C7.06 prs1 0.0479 0.0488 0.2089 0.1681 1.35
SPBC19C7.07c sen34 0.0511 0.0533 0.2312 0.1492 1.88
SPBC19F5.02¢ utp4 0.0487 0.0515 0.1828 0.1368 1.57
SPBC19F5.03 sac11 0.0483 0.0481 0.2224 0.1579 1.59
SPBC19F5.04 0.0470 0.0465 0.2736 0.1890 1.59
SPBC19F5.05¢c ppp1 0.0527 0.0532 0.1951 0.1791 1.13
SPBC19F8.05 0.0479 0.0481 0.1483 0.0998 1.94
SPBC19F8.07 mcs6 0.0483 0.0485 0.1844 0.1217 1.86
SPBC19G7.05¢c bgs1 0.0466 0.0484 0.2275 0.1219 2.46
SPBC19G7.13 tbf1 0.0459 0.0459 0.2085 0.1097 2.55
SPBC19G7.14c cogb 0.0469 0.0463 0.1651 0.1063 1.97
SPBC19G7.15 nup44 0.0471 0.0457 0.2169 0.1177 2.36
SPBC1A4.01 apc10 0.0462 0.0489 0.2305 0.1730 1.49
SPBC1A4.04 0.0481 0.0478 0.1400 0.1043 1.63
SPBC1A4.06¢c tam41 0.0476 0.0468 0.2156 0.1150 2.46
SPBC1A4.07c sof1 0.0479 0.0470 0.2210 0.1159 2.51
SPBC1A4.08c cct3 0.0480 0.0458 0.3374 0.2006 1.87
SPBC1A4.10c pmc1 0.0480 0.0481 0.1709 0.1634 1.07
SPBC1A4.11c 0.0481 0.0467 0.1955 0.1230 1.93
SPBC20F10.01 gar1 0.0470 0.0476 0.2525 0.1678 1.71
SPBC20F10.04c nse4 0.0473 0.0451 0.1562 0.1140 1.58
SPBC20F10.08c rtp1 0.0487 0.0501 0.1297 0.1089 1.38
SPBC20F10.09 Ism5 0.0460 0.0463 0.1656 0.1294 1.44
SPBC21.01 mis17 0.0478 0.0477 0.2091 0.1677 1.34
SPBC21.04 med8 0.0490 0.0483 0.2420 0.1575 1.77
SPBC21.06¢ cdc? 0.0484 0.0502 0.2110 0.1705 1.35
SPBC211.01 rsm10 0.0451 0.0461 0.1429 0.1144 1.43
SPBC211.02¢c cwf3 0.0477 0.0496 0.1978 0.1656 1.29
SPBC211.03c geal 0.0488 0.0478 0.2312 0.1522 1.75
SPBC211.04c mcm6 0.0460 0.0456 0.1509 0.1462 1.04
SPBC211.08c mtr3 0.0465 0.0473 0.2203 0.1197 2.40
SPBC215.09c erg10 0.0462 0.0464 0.2369 0.1669 1.58
SPBC215.12 cwf10 0.0448 0.0453 0.1913 0.1111 2.23
SPBC216.07c tor2 0.0456 0.0463 0.2564 0.1934 1.43
SPBC21B10.11 dpm?2 0.0459 0.0459 0.2441 0.1694 1.60
SPBC21C3.04c 0.0455 0.0466 0.2085 0.1298 1.96
SPBC21C3.05 sap62 0.0456 0.0483 0.1989 0.1741 1.22
SPBC21C3.10c 0.0448 0.0462 0.2139 0.1296 2.03
SPBC21D10.05c | ucp3 0.0463 0.0462 0.2387 0.1374 2.11
SPBC21D10.11c | nfs1 0.0485 0.0471 0.2438 0.1317 2.31
SPBC21H7.02 taf10 0.0469 0.0472 0.2253 0.1253 2.28
SPBC21H7.05 sfco 0.0474 0.0486 0.2193 0.1265 2.21
SPBC23E6.04c utp10 0.0460 0.0464 0.1727 0.1578 1.14
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SPBC23E6.06¢c rib3 0.0534 0.0516 0.1640 0.1229 1.55
SPBC23E6.07c rfc 0.0457 0.0468 0.1785 0.1568 1.21
SPBC23G7.05 sui1 0.0459 0.0457 0.1647 0.1442 1.21
SPBC244.01c sid4 0.0466 0.0459 0.1921 0.1259 1.82
SPBC244.02c utp6 0.0470 0.0473 0.1949 0.1452 1.51
SPBC24C6.02 0.0494 0.0492 0.2249 0.1332 2.09
SPBC24C6.03 0.0469 0.0463 0.2838 0.2096 1.45
SPBC24C6.07 cdc14 0.0500 0.0488 0.2256 0.1416 1.89
SPBC25B2.05 mis3 0.0473 0.0481 0.1427 0.1189 1.35
SPBC25B2.09¢c mrs1 0.0468 0.0470 0.2205 0.1565 1.59
SPBC25D12.03¢ | mem7 0.0481 0.0484 0.1954 0.1689 1.22
SPBC25D12.04 suc22 0.0474 0.0499 0.1866 0.1348 1.64
SPBC25H2.02 trs1 0.0491 0.0493 0.2052 0.1656 1.34
SPBC25H2.04c tim22 0.0472 0.0473 0.2361 0.1353 2.15
SPBC25H2.06¢ hrf1 0.0551 0.0534 0.1875 0.1002 2.83
SPBC25H2.07 tif11 0.0496 0.0478 0.1934 0.1496 1.41
SPBC25H2.12¢ cct? 0.0472 0.0465 0.2723 0.1786 1.70
SPBC25H2.13¢ cdc20 0.0478 0.0475 0.2615 0.1511 2.06
SPBC26H8.02¢ sec9 0.0459 0.0474 0.1621 0.1578 1.05
SPBC26H8.06 grx4 0.0467 0.0456 0.2286 0.1528 1.70
SPBC26H8.07¢ nda3 0.0530 0.0551 0.1364 0.1041 1.70
SPBC26H8.08c grn1 0.0482 0.0487 0.2464 0.1637 1.72
SPBC26H8.10 dis3 0.0497 0.0498 0.2434 0.1524 1.89
SPBC27.01c pga2 0.0486 0.0486 0.2312 0.1430 1.93
SPBC27B12.01c | mmm1 0.0496 0.0472 0.2181 0.1291 2.06
SPBC27B12.02 mis19 0.0454 0.0459 0.2107 0.1183 2.28
SPBC27B12.06 gpi13 0.0476 0.0473 0.1960 0.1446 1.53
SPBC27B12.12¢ 0.0485 0.0486 0.1920 0.1441 1.50
SPBC27B12.13 tom40 0.0460 0.0465 0.1411 0.1142 1.40
SPBC28E12.01c | apc13 0.0454 0.0467 0.2089 0.1292 1.98
SPBC28E12.05 esf2 0.0477 0.0478 0.1518 0.1185 1.47
SPBC28F2.04c cwf7 0.0518 0.0526 0.2114 0.1691 1.37
SPBC28F2.06c mdm12 0.0475 0.0476 0.1455 0.0996 1.88
SPBC28F2.09 toa1 0.0477 0.0465 0.2264 0.1659 1.50
SPBC28F2.12 rpb1 0.0478 0.0484 0.1614 0.1194 1.60
SPBC29A10.04 psm1 0.0482 0.0500 0.1722 0.1726 1.01
SPBC29A10.15 orc1 0.0453 0.0452 0.2186 0.1709 1.38
SPBC29A3.04 rpl8 0.0491 0.0482 0.1396 0.0940 1.98
SPBC29A3.06 utp18 0.0473 0.0484 0.1649 0.1299 1.44
SPBC29A3.15¢c rsm23 0.0486 0.0502 0.2155 0.1534 1.62
SPBC29A3.16 rrs1 0.0460 0.0470 0.2059 0.1272 1.99
SPBC2A9.08c sec22 0.0480 0.0485 0.2544 0.2057 1.31
SPBC2A9.09 plp2 0.0460 0.0459 0.1278 0.1167 1.16
SPBC2A9.10 0.0459 0.0463 0.1582 0.1332 1.29
SPBC2A9.12 orc6 0.0465 0.0447 0.1692 0.1393 1.30
SPBC2D10.08¢ 0.0461 0.0473 0.2473 0.1566 1.84
SPBC2F12.02c mrpl7 0.0468 0.0459 0.2296 0.1525 1.71
SPBC2F12.08c ceg1 0.0472 0.0467 0.2306 0.1407 1.95
SPBC2F12.10 0.0471 0.0464 0.2494 0.1668 1.68
SPBC2F12.14c guai 0.0456 0.0459 0.1540 0.1248 1.37
SPBC2G2.04c mmf1 0.0469 0.0458 0.2268 0.1510 1.71
SPBC2G2.11 myr1 0.0476 0.0482 0.2400 0.1544 1.81
SPBC2G2.12 hrs1 0.0486 0.0498 0.2489 0.1539 1.92
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SPBC2G2.16 0.0512 0.0486 0.1964 0.1280 1.83
SPBC2G5.05 0.0460 0.0469 0.1846 0.1617 1.21
SPBC2G5.07c rpc25 0.0541 0.0517 0.1809 0.1215 1.82
SPBC30B4.05 kap109 0.0508 0.0482 0.2551 0.1644 1.76
SPBC30B4.07c tfb4 0.0485 0.0498 0.1691 0.1314 1.48
SPBC30D10.02 ncb2 0.0453 0.0474 0.2209 0.1489 1.73
SPBC30D10.06 Ism4 0.0483 0.0495 0.1577 0.1033 2.03
SPBC30D10.07¢ 0.0495 0.0481 0.2047 0.1959 1.05
SPBC30D10.08 mgm101 0.0463 0.0465 0.1549 0.1175 1.53
SPBC30D10.11 gpi1 0.0543 0.0500 0.1650 0.1079 1.91
SPBC30D10.12c | rsm27 0.0458 0.0459 0.1372 0.1047 1.55
SPBC30D10.15 0.0495 0.0492 0.1626 0.1232 1.53
SPBC30D10.17c | smi1 0.0513 0.0504 0.1658 0.1918 0.81
SPBC31E1.03 hub1 0.0458 0.0498 0.2185 0.1417 1.88
SPBC31E1.04 pep12 0.0496 0.0474 0.1803 0.1553 1.21
SPBC31E1.05 gle1 0.0458 0.0482 0.1940 0.1164 217
SPBC31E1.06 bms1 0.0472 0.0462 0.2209 0.1450 1.76
SPBC31F10.04c srb4 0.0489 0.0485 0.1872 0.1569 1.28
SPBC31F10.06c sar1 0.0471 0.0471 0.2587 0.1428 2.21
SPBC31F10.11c cwf4 0.0479 0.0501 0.1794 0.1596 1.20
SPBC32C12.02 ste11 0.0468 0.0469 0.2046 0.1129 2.39
SPBC32F12.01c css1 0.0468 0.0481 0.2086 0.1482 1.62
SPBC32F12.04 gtb1 0.0483 0.0486 0.2367 0.1493 1.87
SPBC32F12.10 0.0540 0.0519 0.1635 0.1077 1.96
SPBC32H8.04c 0.0459 0.0454 0.2000 0.1287 1.85
SPBC32H8.10 cdk9 0.0471 0.0464 0.1889 0.1556 1.30
SPBC32H8.12c act1 0.0493 0.0509 0.2644 0.1643 1.90
SPBC336.02 0.0459 0.0457 0.1545 0.1281 1.32
SPBC336.04 cdc6 0.0496 0.0503 0.2450 0.1474 2.01
SPBC336.07 sfc3 0.0452 0.0475 0.1967 0.1463 1.53
SPBC336.08 spc24 0.0474 0.0489 0.2252 0.1735 1.43
SPBC336.09c rrn7 0.0485 0.0501 0.1614 0.1118 1.83
SPBC336.11 vps52 0.0480 0.0488 0.1803 0.1289 1.65
SPBC336.12¢ cdc10 0.0464 0.0490 0.1705 0.1425 1.33
SPBC336.15 pic1 0.0456 0.0455 0.2267 0.1569 1.63
SPBC337.05c cct8 0.0481 0.0483 0.1990 0.1759 1.18
SPBC337.06¢c cwf15 0.0465 0.0464 0.1462 0.0560 10.39
SPBC337.12 red5 0.0446 0.0461 0.1891 0.1158 2.07
SPBC337.14 rpb4 0.0471 0.0455 0.2362 0.1436 1.93
SPBC342.02 qrs1 0.0479 0.0483 0.2008 0.1209 2.11
SPBC354.02¢c sec61 0.0468 0.0477 0.2185 0.1666 1.44
SPBC354.06 mrps16 0.0471 0.0474 0.2229 0.1460 1.78
SPBC359.02 alr2 0.0505 0.0529 0.2225 0.1284 2.28
SPBC36.05¢ clré 0.0554 0.0526 0.1468 0.0791 3.45
SPBC36.08¢c cog2 0.0496 0.0523 0.1759 0.1426 1.40
SPBC36.09 sap61 0.0489 0.0476 0.1930 0.1085 2.37
SPBC36.12¢c git7 0.0456 0.0460 0.1484 0.1362 1.14
SPBC365.09c kin17 0.0494 0.0496 0.1629 0.1400 1.26
SPBC365.15 alp4 0.0478 0.0480 0.1785 0.1667 1.10
SPBC36B7.07 tig1 0.0468 0.0475 0.2149 0.1687 1.39
SPBC36B7.09 gen2 0.0504 0.0482 0.2337 0.1599 1.64
SPBC3B8.01c arh1 0.0475 0.0467 0.1883 0.1186 1.96
SPBC3B8.09 utp3 0.0478 0.0496 0.2013 0.1933 1.07
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SPBC3B8.11 rré6 0.0460 0.0467 0.1498 0.1239 1.34
SPBC3B9.01 fes1 0.0482 0.0491 0.2378 0.1537 1.81
SPBC3B9.02¢ cwf28 0.0504 0.0523 0.1697 0.1677 1.03
SPBC3B9.03 srp101 0.0485 0.0483 0.2038 0.1610 1.38
SPBC3B9.07¢ rpa43 0.0503 0.0508 0.2391 0.1270 2.48
SPBC3B9.10 viti1 0.0466 0.0473 0.1844 0.1533 1.30
SPBC3B9.12 trs23 0.0464 0.0488 0.1939 0.1547 1.39
SPBC3B9.14¢ mrpl3 0.0475 0.0496 0.2173 0.1803 1.30
SPBC3B9.16¢ nup120 0.0511 0.0513 0.1446 0.1181 1.40
SPBC3B9.17 isa2 0.0498 0.0489 0.2402 0.1497 1.89
SPBC3B9.18c vma7 0.0480 0.0476 0.2077 0.1671 1.34
SPBC3B9.19 mge1 0.0452 0.0478 0.2143 0.1502 1.65
SPBC3B9.21 dcp1 0.0458 0.0470 0.2214 0.1760 1.36
SPBC3D6.03c trz2 0.0464 0.0467 0.1403 0.1256 1.19
SPBC3D6.07 gpi3 0.0472 0.0468 0.1839 0.1328 1.59
SPBC3D6.11¢ sIx8 0.0468 0.0451 0.1548 0.1217 1.41
SPBC3D6.12 dip2 0.0458 0.0466 0.2125 0.1412 1.76
SPBC3E7.13c syf2 0.0495 0.0474 0.1465 0.0949 2.04
SPBC3E7.14 smf1 0.0467 0.0465 0.2212 0.1495 1.69
SPBC3F6.02¢c 0.0531 0.0574 0.1537 0.1012 2.30
SPBC3F6.04c nop14 0.0473 0.0479 0.2461 0.1595 1.78
SPBC3H7.01 spo14 0.0487 0.0488 0.1729 0.1304 1.52
SPBC3H7.04 0.0472 0.0487 0.2180 0.1428 1.82
SPBC4.03c 0.0483 0.0491 0.1731 0.1297 1.55
SPBC4.04c mcm2 0.0479 0.0496 0.1824 0.1447 1.41
SPBC4.07c rpt2 0.0473 0.0473 0.1490 0.1199 1.40
SPBC409.04c mis12 0.0485 0.0468 0.1652 0.1247 1.50
SPBC409.05 skp1 0.0481 0.0496 0.2450 0.1528 1.91
SPBC409.09c mis13 0.0450 0.0458 0.1950 0.1168 2.11
SPBC409.12¢ stn1 0.0539 0.0538 0.1680 0.1148 1.87
SPBC409.13 rib4 0.0463 0.0459 0.1483 0.1191 1.39
SPBC409.14c mrps17 0.0467 0.0459 0.2267 0.1443 1.83
SPBC409.15 tsr2 0.0462 0.0447 0.1638 0.1405 1.23
SPBC409.21 sec66 0.0485 0.0521 0.1355 0.1112 1.47
SPBC428.01c nup107 0.0478 0.0465 0.2431 0.1315 2.30
SPBC428.13c mob1 0.0485 0.0489 0.1588 0.1122 1.74
SPBC428.16¢c rhb1 0.0460 0.0447 0.1604 0.1346 1.27
SPBC428.18 cdt1 0.0504 0.0509 0.2397 0.1578 1.77
SPBC428.19c utp15 0.0491 0.0495 0.2317 0.1386 2.05
SPBC428.20c alp6 0.0448 0.0455 0.1719 0.1663 1.05
SPBC4B4.01c ptk1 0.0488 0.0490 0.1819 0.1771 1.04
SPBC4B4.05 smg1 0.0459 0.0455 0.1459 0.1273 1.22
SPBC4B4.09 usp105 0.0464 0.0451 0.2130 0.1505 1.58
SPBC4C3.03 thr1 0.0487 0.0508 0.1786 0.1379 1.49
SPBC4C3.05¢c nuc1 0.0463 0.0480 0.2449 0.1651 1.70
SPBC4C3.07 eife 0.0482 0.0473 0.1022 0.0683 2.57
SPBC4C3.10c pre3 0.0460 0.0464 0.1574 0.1347 1.26
SPBC4F6.07¢ 0.0469 0.0475 0.2314 0.1628 1.60
SPBC4F6.13c erb1 0.0471 0.0468 0.2036 0.1308 1.86
SPBC4F6.14 nop4 0.0473 0.0475 0.2236 0.1499 1.72
SPBC4F6.17¢ 0.0471 0.0480 0.2309 0.1563 1.70
SPBC4F6.18¢ arf1 0.0444 0.0457 0.2136 0.1580 1.51
SPBC530.12¢ pdf1 0.0531 0.0539 0.1814 0.1177 2.01

_49_




SPBC543.04 npr3 0.0478 0.0480 0.2254 0.1591 1.60
SPBC543.06¢ dbp8 0.0487 0.0486 0.2349 0.1548 1.75
SPBC557.03c pim1 0.0475 0.0480 0.1887 0.1416 1.51
SPBC56F2.04 utp20 0.0498 0.0500 0.2370 0.1738 1.51
SPBC56F2.07¢ 0.0473 0.0474 0.2411 0.1745 1.52
SPBC577.07 ubp10 0.0453 0.0455 0.1989 0.1381 1.66
SPBC577.09 ckn1 0.0489 0.0473 0.1791 0.1127 1.99
SPBC577.10 pre4 0.0445 0.0456 0.2045 0.1220 2.09
SPBC582.03 cdc13 0.0512 0.0486 0.1194 0.1039 1.23
SPBC582.07¢ rpn7 0.0483 0.0480 0.1752 0.1137 1.93
SPBC609.01 0.0484 0.0477 0.2662 0.1746 1.72
SPBC646.03 her2 0.0454 0.0464 0.1898 0.1463 1.45
SPBC646.04 pla1 0.0472 0.0474 0.2547 0.1799 1.57
SPBC646.05¢ erg9 0.0488 0.0493 0.2297 0.2002 1.20
SPBC646.07¢ tsc13 0.0469 0.0462 0.2654 0.1687 1.78
SPBC646.10c nop56 0.0489 0.0499 0.2333 0.1505 1.83
SPBC646.11 cct6 0.0468 0.0476 0.2075 0.1911 1.12
SPBC646.14c orch 0.0464 0.0460 0.1729 0.1566 1.14
SPBC646.16 scl1 0.0521 0.0537 0.2791 0.1559 2.22
SPBC649.05 cut12 0.0488 0.0481 0.2011 0.1207 2.10
SPBC651.01c nog1 0.0533 0.0488 0.1732 0.1323 1.44
SPBC651.08c rpci 0.0498 0.0507 0.2518 0.1733 1.65
SPBC660.13c ssb1 0.0483 0.0494 0.1935 0.1550 1.38
SPBC660.15 0.0468 0.0483 0.2047 0.1182 2.26
SPBC660.16 0.0445 0.0454 0.2542 0.1760 1.61
SPBC685.05 gpi15 0.0461 0.0476 0.2343 0.1968 1.26
SPBC685.09 orc2 0.0482 0.0501 0.1802 0.2058 0.85
SPBC691.02¢ drp1 0.0483 0.0487 0.1772 0.1483 1.29
SPBC6B1.07 prp1 0.0450 0.0460 0.2626 0.1657 1.82
SPBC713.04c pwp2 0.0485 0.0500 0.1785 0.1275 1.68
SPBC713.10 tim16 0.0468 0.0468 0.1486 0.1231 1.33
SPBC713.12 erg1 0.0470 0.0493 0.1776 0.1827 0.98
SPBC725.08 pir2 0.0468 0.0495 0.1686 0.1689 1.02
SPBC725.13c psf2 0.0449 0.0464 0.2712 0.1402 2.41
SPBC725.17¢c rr11 0.0494 0.0493 0.1369 0.1082 1.49
SPBC776.07 0.0476 0.0467 0.1916 0.1722 1.15
SPBC776.08c utp22 0.0464 0.0487 0.2243 0.2010 1.17
SPBC776.10c cogb 0.0457 0.0464 0.2010 0.1606 1.36
SPBC776.12c hsk1 0.0494 0.0483 0.2456 0.1340 2.29
SPBC776.13 cnd1 0.0486 0.0495 0.1849 0.1850 1.01
SPBC776.18c pmh1 0.0515 0.0497 0.1571 0.1147 1.62
SPBC800.06 brx1 0.0463 0.0465 0.1469 0.0993 1.91
SPBC800.09 sum2 0.0475 0.0475 0.1920 0.1389 1.58
SPBC800.13 cnp20 0.0492 0.0506 0.1628 0.1272 1.48
SPBC83.06¢ 0.0463 0.0474 0.1965 0.1759 1.17
SPBC83.07 imj3 0.0475 0.0483 0.1716 0.1597 1.1
SPBC83.08 rvb2 0.0485 0.0493 0.1457 0.1218 1.34
SPBC83.14c rfcS 0.0530 0.0487 0.2000 0.1308 1.79
SPBC83.15 0.0475 0.0473 0.2260 0.1813 1.33
SPBC839.08c its8 0.0480 0.0530 0.1780 0.1639 1.17
SPBC839.09c mrp21 0.0513 0.0483 0.2429 0.1613 1.70
SPBC839.10 usp107 0.0465 0.0463 0.2106 0.1257 2.07
SPBC839.12 rpc31 0.0507 0.0482 0.2933 0.1352 2.79
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SPBC839.17¢c fkh1 0.0474 0.0463 0.1494 0.1072 1.67
SPBC887.03c noc3 0.0481 0.0473 0.1713 0.1654 1.04
SPBC887.07 mrpl38 0.0521 0.0477 0.1775 0.1786 0.96
SPBC887.09¢c s0g2 0.0468 0.0482 0.1890 0.1752 1.12
SPBC887.12 0.0465 0.0485 0.1745 0.1754 1.01
SPBC887.13c 0.0473 0.0457 0.2659 0.1634 1.86
SPBC887.14c pfh1 0.0478 0.0492 0.1816 0.1595 1.21
SPBC887.19 rft1 0.0495 0.0481 0.2248 0.1599 1.57
SPBC8D2.05¢ sfi1 0.0454 0.0458 0.2147 0.1441 1.72
SPBC8D2.06 irs1 0.0466 0.0475 0.1972 0.1808 1.13
SPBC8D2.07¢ sfc9 0.0469 0.0479 0.1884 0.1405 1.53
SPBC8D2.09¢ msl1 0.0474 0.0500 0.1608 0.1243 1.53
SPBC8D2.13 shq1 0.0488 0.0484 0.2048 0.1476 1.57
SPBC8D2.14c sed5 0.0463 0.0447 0.2390 0.1577 1.71
SPBC8D2.15 lips 0.0544 0.0525 0.1667 0.1159 1.77
SPBC947.07 0.0456 0.0484 0.1973 0.1812 1.14
SPBC947.12 kms2 0.0484 0.0496 0.2323 0.2014 1.21
SPBC9B6.04c tuf1 0.0490 0.0509 0.2185 0.2015 1.13
SPBC9B6.05¢ Ism3 0.0498 0.0458 0.2544 0.1262 2.54
SPBC9B6.06 mrpl10 0.0479 0.0473 0.1822 0.1763 1.04
SPBC9B6.08 clct 0.0485 0.0481 0.1396 0.0942 1.98
SPBC9B6.10 cdc37 0.0465 0.0471 0.1736 0.1644 1.08
SPBP16F5.02 mcs2 0.0513 0.0512 0.2081 0.1419 1.73
SPBP16F5.06 nop8 0.0478 0.0504 0.1785 0.1342 1.56
SPBP18G5.02 0.0501 0.0491 0.2324 0.1193 2.60
SPBP19A11.01 gev3 0.0488 0.0468 0.1782 0.1688 1.06
SPBP19A11.03c mts4 0.0477 0.0481 0.2223 0.1518 1.68
SPBP19A11.04c mor2 0.0466 0.0489 0.1588 0.1383 1.26
SPBP19A11.06 lid2 0.0484 0.0497 0.2080 0.1532 1.54
SPBP22H7.02c mrd1 0.0465 0.0481 0.1829 0.1807 1.03
SPBP22H7.03 0.0488 0.0475 0.1965 0.1355 1.68
SPBP22H7.07 prp5 0.0458 0.0459 0.1701 0.1677 1.02
SPBP22H7.09¢ mis15 0.0461 0.0487 0.1912 0.1580 1.33
SPBP23A10.04 apc2 0.0481 0.0455 0.2219 0.1647 1.46
SPBP23A10.06 mtm1 0.0485 0.0474 0.1834 0.1620 1.18
SPBP23A10.07 rpa2 0.0472 0.0471 0.1936 0.1756 1.14
SPBP23A10.08 alp5 0.0476 0.0486 0.1716 0.1461 1.27
SPBP23A10.09 psf1 0.0498 0.0478 0.2368 0.1554 1.74
SPBP23A10.13 orc4 0.0542 0.0506 0.1516 0.1040 1.82
SPBP23A10.15c qcr1 0.0500 0.0504 0.1767 0.1599 1.16
SPBP35G2.09 usp103 0.0467 0.0472 0.1459 0.1300 1.20
SPBP4H10.06¢ cut14 0.0455 0.0460 0.1660 0.1600 1.06
SPBP4H10.15 0.0463 0.0463 0.1658 0.1566 1.08
SPBP4H10.21¢ sld5 0.0496 0.0491 0.1603 0.1080 1.88
SPBP8B7.01¢c pop7 0.0509 0.0483 0.2214 0.1760 1.34
SPBP8B7.03c rpl402 0.0467 0.0478 0.1712 0.1594 1.12
SPBP8B7.12¢c fta3 0.0470 0.0478 0.1639 0.1030 212
SPBP8B7.14c dpb2 0.0474 0.0486 0.1477 0.1151 1.51
SPBP8B7.15¢ mpe1 0.0494 0.0503 0.2021 0.1607 1.38
SPBP8B7.16¢ dbp2 0.0444 0.0459 0.2083 0.1507 1.56
SPBP8B7.17¢ 0.0497 0.0497 0.2195 0.1592 1.55
SPBP8B7.19 spt16 0.0482 0.0468 0.1842 0.2039 0.87
SPBP8B7.20c nop2 0.0465 0.0488 0.2013 0.2037 1.00
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SPBP8B7.29 abz1 0.0459 0.0471 0.1831 0.1482 1.36
SPBPJ4664.04 cop1 0.0480 0.0473 0.1317 0.1088 1.36
SPCC1020.02 spc7 0.0476 0.0484 0.1774 0.1539 1.23
SPCC1020.04c rpb6 0.0467 0.0481 0.1589 0.1379 1.25
SPCC10H11.01 prp11 0.0469 0.0493 0.1969 0.1881 1.08
SPCC10H11.02 cwf23 0.0470 0.0499 0.1948 0.1399 1.64
SPCC1183.01 sec15 0.0455 0.0452 0.2709 0.1479 2.19
SPCC1183.03c fxn1 0.0494 0.0473 0.2371 0.1330 2.19
SPCC1183.07 rrp5 0.0493 0.0484 0.1738 0.1405 1.35
SPCC1183.08¢ rpl101 0.0461 0.0455 0.2212 0.1391 1.87
SPCC11E10.02c | gpi8 0.0494 0.0494 0.1508 0.1014 1.95
SPCC1223.07c drs1 0.0473 0.0482 0.1842 0.1590 1.24
SPCC1223.08¢ dfr1 0.0509 0.0481 0.2063 0.1744 1.23
SPCC1223.14 0.0522 0.0537 0.1471 0.1021 1.96
SPCC1235.07 fta7 0.0462 0.0455 0.2113 0.1813 1.22
SPCC1235.10c sec6 0.0486 0.0496 0.1971 0.1942 1.03
SPCC1259.06 taf8 0.0460 0.0480 0.2148 0.1311 2.03
SPCC1259.15¢ ubc11 0.0478 0.0474 0.1451 0.1086 1.59
SPCC126.05¢ mrpl17 0.0540 0.0530 0.1625 0.0988 2.37
SPCC126.14 prp18 0.0473 0.0469 0.1633 0.1327 1.35
SPCC1281.01 ags1 0.0453 0.0472 0.2199 0.1649 1.48
SPCC1281.02¢c spf30 0.0490 0.0495 0.1671 0.1841 0.88
SPCC1281.05 rsc’ 0.0470 0.0462 0.1240 0.0959 1.55
SPCC1281.06¢ 0.0470 0.0477 0.1746 0.1033 2.29
SPCC1322.04 fyu1 0.0482 0.0500 0.1752 0.1299 1.59
SPCC1322.11 rpl2302 0.0481 0.0479 0.1938 0.1251 1.89
SPCC1393.04 fta4 0.0464 0.0461 0.1504 0.1337 1.19
SPCC1393.06¢ ipi1 0.0472 0.0481 0.1948 0.1459 1.51
SPCC1393.11 mrpl20 0.0495 0.0475 0.2124 0.1187 2.29
SPCC1442.06 pre8 0.0465 0.0441 0.1403 0.1108 1.41
SPCC1442.09 trp3 0.0478 0.0461 0.2070 0.1600 1.40
SPCC1442.10c rpb3 0.0545 0.0561 0.1664 0.1061 2.24
SPCC1442.12 pps1 0.0473 0.0453 0.2185 0.1829 1.24
SPCC1450.04 tefb 0.0466 0.0455 0.1322 0.1096 1.34
SPCC1450.10c 0.0476 0.0473 0.1919 0.1845 1.05
SPCC1450.13c 0.0488 0.0478 0.1532 0.0965 2.14
SPCC1450.14c ero12 0.0535 0.0544 0.1674 0.1200 1.74
SPCC1450.15 0.0490 0.0486 0.2299 0.1912 1.27
SPCC1494.02c taf13 0.0490 0.0512 0.1541 0.1040 1.99
SPCC14G10.01 cabb 0.0459 0.0459 0.1254 0.1079 1.28
SPCC14G10.02 urb1 0.0445 0.0468 0.2599 0.1826 1.59
SPCC162.07 ent1 0.0477 0.0471 0.1756 0.1881 0.91
SPCC162.08¢c nup211 0.0463 0.0473 0.1974 0.1548 1.41
SPCC162.09¢c hmg1 0.0458 0.0480 0.1724 0.1597 1.13
SPCC1620.01c Ism2 0.0456 0.0444 0.2004 0.1388 1.64
SPCC1620.05 0.0455 0.0459 0.1908 0.1282 1.77
SPCC1620.06c 0.0468 0.0490 0.1934 0.1691 1.22
SPCC1620.09c tfg1 0.0477 0.0492 0.2266 0.2090 1.12
SPCC1620.10 cwf26 0.0466 0.0467 0.1653 0.1158 1.72
SPCC1620.11 nup97 0.0449 0.0457 0.2961 0.1938 1.70
SPCC1672.01 0.0482 0.0479 0.1440 0.1345 1.11
SPCC1672.02c sap1 0.0492 0.0506 0.2359 0.1898 1.34
SPCC1672.05¢c yrs1 0.0491 0.0484 0.1582 0.1048 1.93
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SPCC1672.07 0.0459 0.0450 0.2626 0.1797 1.61
SPCC1672.08¢c tfa2 0.0496 0.0479 0.1593 0.1073 1.85
SPCC1672.10 mis16 0.0483 0.0500 0.1846 0.1506 1.35
SPCC1682.02¢c mcm3 0.0462 0.0477 0.1593 0.1486 1.12
SPCC1682.03c mug174 0.0466 0.0473 0.1947 0.1715 1.19
SPCC1682.04 cdc31 0.0472 0.0493 0.1777 0.1550 1.23
SPCC1682.07 ssl1 0.0493 0.0468 0.1769 0.1646 1.08
SPCC1682.09¢ ggc1 0.0474 0.0476 0.1711 0.1785 0.94
SPCC1682.10 rpn8 0.0484 0.0480 0.1966 0.1474 1.49
SPCC16A11.02 utp13 0.0459 0.0457 0.2109 0.1456 1.65
SPCC16A11.05c | dim1 0.0491 0.0488 0.1560 0.1023 2.00
SPCC16A11.06c | gpi10 0.0491 0.0496 0.1816 0.1408 1.45
SPCC16A11.09¢c | tim23 0.0451 0.0444 0.1795 0.1376 1.44
SPCC16A11.11 mrpl31 0.0489 0.0506 0.1820 0.1542 1.28
SPCC16A11.13 luc? 0.0444 0.0460 0.2256 0.1616 1.57
SPCC16A11.14 sfh1 0.0480 0.0466 0.1796 0.1863 0.94
SPCC16A11.17 mcmé4 0.0474 0.0517 0.1908 0.2031 0.95
SPCC16C4.02c 0.0489 0.0495 0.1946 0.1462 1.51
SPCC16C4.05 pop23 0.0472 0.0475 0.2051 0.1421 1.67
SPCC16C4.08c skb15 0.0488 0.0511 0.2440 0.2386 1.04
SPCC16C4.15 rmi2 0.0476 0.0480 0.1671 0.1825 0.89
SPCC16C4.18c taf6 0.0485 0.0509 0.1403 0.1415 1.01
SPCC16C4.19 rpp21 0.0461 0.0472 0.2764 0.1489 2.26
SPCC1739.02¢ mrpl22 0.0468 0.0470 0.1580 0.1247 1.43
SPCC1739.11c cdc11 0.0479 0.0482 0.1781 0.1561 1.21
SPCC1753.01c ssb2 0.0491 0.0501 0.2245 0.1437 1.87
SPCC1753.04 tol1 0.0474 0.0476 0.1537 0.1159 1.56
SPCC1795.04c pre10 0.0468 0.0476 0.2325 0.1519 1.78
SPCC1795.05¢ 0.0496 0.0481 0.1504 0.1101 1.63
SPCC1795.07 0.0492 0.0467 0.1446 0.1074 1.57
SPCC1795.08c vid21 0.0453 0.0453 0.2118 0.1332 1.89
SPCC1795.11 sum3 0.0498 0.0481 0.1491 0.1085 1.64
SPCC18.04 pof6 0.0493 0.0474 0.1654 0.1442 1.20
SPCC18.05c 0.0479 0.0471 0.1450 0.1258 1.23
SPCC18.07 rpc53 0.0452 0.0477 0.1958 0.1879 1.07
SPCC18.08 0.0484 0.0497 0.2008 0.1711 1.26
SPCC18.12¢c utp23 0.0471 0.0494 0.1704 0.1678 1.04
SPCC18.14c rpp0 0.0505 0.0491 0.1471 0.1155 1.45
SPCC18.16¢c fmn1 0.0487 0.0480 0.1703 0.1269 1.54
SPCC1827.01c utp25 0.0471 0.0485 0.1827 0.1632 1.18
SPCC1827.05¢c 0.0482 0.0478 0.1965 0.1858 1.07
SPCC1827.06¢c 0.0456 0.0452 0.2172 0.1380 1.85
SPCC1840.01c mog1 0.0488 0.0469 0.1741 0.1723 1.00
SPCC1840.10 Ism8 0.0496 0.0503 0.2060 0.2114 0.97
SPCC188.03 cnd3 0.0476 0.0462 0.2327 0.1571 1.67
SPCC188.04c spc25 0.0510 0.0500 0.1628 0.1036 2.09
SPCC188.06¢ srp54 0.0480 0.0495 0.1912 0.1738 1.15
SPCC188.11 prp45 0.0494 0.0487 0.2094 0.1645 1.38
SPCC18B5.04 rsm18 0.0457 0.0471 0.1852 0.1948 0.94
SPCC18B5.08¢c ism1 0.0469 0.0483 0.1916 0.1637 1.25
SPCC1906.01 mpg1 0.0460 0.0468 0.2214 0.2104 1.07
SPCC191.02¢c acs1 0.0536 0.0516 0.1618 0.1129 1.77
SPCC191.08 0.0461 0.0478 0.2505 0.1820 1.52
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SPCC1919.02 0.0482 0.0492 0.1851 0.1771 1.07
SPCC1919.08¢c mrpl33 0.0476 0.0486 0.2156 0.1734 1.35
SPCC1919.14¢c bdp1 0.0487 0.0481 0.2120 0.2008 1.07
SPCC24B10.05 tim9 0.0468 0.0476 0.1812 0.1961 0.91
SPCC285.03 0.0463 0.0461 0.1776 0.1592 1.16
SPCC285.08 ret2 0.0482 0.0460 0.1178 0.0931 1.48
SPCC285.12 Ism7 0.0550 0.0517 0.1557 0.1104 1.72
SPCC285.14 trs130 0.0446 0.0460 0.2092 0.1249 2.09
SPCC290.02 rpc34 0.0468 0.0483 0.1556 0.1632 0.95
SPCC290.03c nup186 0.0465 0.0473 0.1481 0.1612 0.89
SPCC2H8.04 0.0483 0.0475 0.2200 0.1297 2.09
SPCC306.03c cnd2 0.0494 0.0517 0.2575 0.1867 1.54
SPCC306.06¢ big1 0.0526 0.0515 0.1784 0.1244 1.73
SPCC31H12.07 sec231 0.0473 0.0467 0.2286 0.1539 1.69
SPCC320.09 hem15 0.0520 0.0501 0.1713 0.1047 2.18
SPCC320.10 srp72 0.0470 0.0480 0.1640 0.1546 1.10
SPCC320.11¢c nip7 0.0489 0.0475 0.1793 0.1707 1.06
SPCC320.13¢ ark1 0.0458 0.0468 0.1939 0.1544 1.38
SPCC330.04c mug135 0.0496 0.0503 0.2078 0.1263 2.08
SPCC330.08 alg11 0.0483 0.0481 0.1906 0.1421 1.51
SPCC330.09 enp2 0.0467 0.0472 0.2013 0.1638 1.33
SPCC330.10 pcm1 0.0468 0.0462 0.1389 0.1320 1.07
SPCC330.13 rpc37 0.0485 0.0467 0.1807 0.1815 0.98
SPCC338.13 cog4 0.0475 0.0480 0.2106 0.1757 1.28
SPCC338.15 wbp1 0.0492 0.0479 0.2026 0.1594 1.38
SPCC338.17¢ rad21 0.0483 0.0490 0.1907 0.1947 0.98
SPCC417.08 tef3 0.0460 0.0472 0.1865 0.1966 0.94
SPCC4B3.09¢c mrpl12 0.0481 0.0483 0.2061 0.2145 0.95
SPCC4B3.14 cwf20 0.0485 0.0481 0.1602 0.1119 1.75
SPCC4B3.18 ppc 0.0485 0.0465 0.1421 0.1008 1.72
SPCC4G3.06¢ mrpl4 0.0460 0.0457 0.2274 0.1762 1.39
SPCC4G3.07¢c phf1 0.0488 0.0499 0.1636 0.1675 0.98
SPCC4G3.14 mdj1 0.0476 0.0497 0.2214 0.1954 1.19
SPCC4G3.16 0.0514 0.0539 0.1518 0.1016 2.10
SPCC4G3.18 rix1 0.0522 0.0570 0.1593 0.1122 1.94
SPCC550.02¢ cwfb 0.0511 0.0502 0.1517 0.1044 1.86
SPCC550.04c gpi2 0.0476 0.0492 0.1505 0.1105 1.68
SPCC550.05 nse1 0.0477 0.0475 0.1375 0.1062 1.53
SPCC550.06¢ hsp10 0.0455 0.0453 0.2610 0.1321 2.48
SPCC550.13 dfp1 0.0476 0.0507 0.1914 0.1654 1.25
SPCC553.02 gns1 0.0519 0.0497 0.1774 0.1060 2.23
SPCC553.06 swp1 0.0483 0.0455 0.3145 0.2130 1.59
SPCC553.09¢ spb70 0.0514 0.0469 0.2081 0.1891 1.10
SPCC553.11¢ toa2 0.0472 0.0475 0.1858 0.1963 0.93
SPCC576.03¢c tpx1 0.0499 0.0473 0.1473 0.1097 1.56
SPCC576.05 sac3 0.0473 0.0486 0.1576 0.1546 1.04
SPCC576.06¢ 0.0494 0.0505 0.1532 0.1545 1.00
SPCC576.07 ret3 0.0530 0.0513 0.1292 0.0863 2.18
SPCC576.08¢c rps2 0.0470 0.0459 0.1214 0.1057 1.24
SPCC576.10c rpt3 0.0539 0.0518 0.1428 0.1030 1.74
SPCC576.12¢ mhf2 0.0485 0.0464 0.1356 0.1180 1.22
SPCC576.15¢ ksg1 0.0478 0.0479 0.1577 0.1126 1.70
SPCC584.04 sup35 0.0466 0.0469 0.1963 0.2065 0.94
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SPCC584.05 sec 0.0465 0.0456 0.2337 0.1390 2.00
SPCC584.14 mug160 0.0475 0.0454 0.1394 0.1143 1.33
SPCC5E4.03c tafs 0.0472 0.0478 0.1636 0.1458 1.19
SPCC5E4.04 cut1 0.0483 0.0477 0.1268 0.1095 1.27
SPCC5E4.06 smcb 0.0473 0.0486 0.1796 0.1928 0.92
SPCC61.01c str2 0.0493 0.0479 0.2169 0.2295 0.92
SPCC61.04c 0.0532 0.0494 0.2727 0.1329 2.63
SPCC613.04c rng3 0.0478 0.0489 0.1733 0.1337 1.48
SPCC613.05¢ rpl35 0.0484 0.0459 0.2524 0.1533 1.90
SPCC613.09 senb54 0.0481 0.0473 0.1962 0.2020 0.96
SPCC622.09 htb1 0.0517 0.0485 0.2496 0.1133 3.05
SPCC622.10c sech 0.0537 0.0541 0.1769 0.0984 2.78
SPCC622.13¢ tti1 0.0443 0.0453 0.1368 0.1377 1.00
SPCC63.05 tap42 0.0488 0.0492 0.1881 0.1584 1.28
SPCC63.07 thg1 0.0504 0.0500 0.1658 0.1233 1.57
SPCC63.10c sec59 0.0486 0.0462 0.2394 0.1358 2.13
SPCC63.11 prp28 0.0494 0.0509 0.1590 0.1153 1.70
SPCC63.12¢ pup3 0.0585 0.0519 0.1642 0.0975 2.32
SPCC645.03¢c isal 0.0459 0.0472 0.2344 0.1269 2.37
SPCC645.04 nse3 0.0485 0.0483 0.1630 0.1092 1.88
SPCC645.05¢ myo2 0.0460 0.0477 0.1816 0.1474 1.36
SPCC645.06¢ rgf3 0.0471 0.0508 0.1923 0.2048 0.94
SPCC645.09 mrpl37 0.0498 0.0469 0.1726 0.1706 0.99
SPCC645.10 cca2 0.0482 0.0482 0.2081 0.1396 1.75
SPCC663.05¢ cial 0.0483 0.0470 0.1637 0.1077 1.90
SPCC70.05c nnk1 0.0468 0.0480 0.1714 0.1447 1.29
SPCC70.07c tmp1 0.0463 0.0461 0.1918 0.1108 2.25
SPCC736.03¢c msf1 0.0474 0.0492 0.1856 0.1450 1.44
SPCC736.10¢c mrps8 0.0457 0.0457 0.2392 0.1477 1.90
SPCC736.12¢ mmi‘ 0.0486 0.0500 0.1516 0.1005 2.04
SPCC737.08 0.0473 0.0487 0.1588 0.1630 0.98
SPCC74.01 sly1 0.0466 0.0458 0.2561 0.1816 1.54
SPCC757.08 rrp45 0.0497 0.0494 0.2111 0.1519 1.57
SPCC757.10 vph2 0.0465 0.0472 0.1337 0.1060 1.48
SPCC777.04 0.0470 0.0473 0.1872 0.2041 0.89
SPCC777.05 gtr2 0.0464 0.0479 0.1572 0.1336 1.29
SPCC777.07 omh3 0.0457 0.0503 0.1785 0.1841 0.99
SPCC777.11 gtf1 0.0451 0.0469 0.2276 0.1582 1.64
SPCC777.14 prp4 0.0459 0.0464 0.2124 0.1434 1.72
SPCC790.02 pep3 0.0461 0.0467 0.2514 0.1572 1.86
SPCC825.03c psy1 0.0491 0.0480 0.1730 0.1273 1.56
SPCC830.03 gre3 0.0463 0.0460 0.2284 0.1503 1.75
SPCC830.05¢ epl1 0.0478 0.0483 0.1880 0.1622 1.23
SPCC830.09¢ pop5 0.0468 0.0476 0.1916 0.1835 1.07
SPCC830.11¢c fap7 0.0469 0.0468 0.1732 0.1578 1.14
SPCC895.03c suab 0.0464 0.0504 0.2002 0.1954 1.06
SPCC895.04c ufe1 0.0490 0.0478 0.1768 0.1655 1.09
SPCC962.02¢c bir1 0.0491 0.0456 0.2035 0.2008 0.99
SPCC962.03c cut15 0.0474 0.0494 0.2031 0.1863 1.14
SPCC962.06¢ bpb1 0.0481 0.0490 0.1589 0.1648 0.96
SPCC965.03 vmasd 0.0495 0.0481 0.2375 0.1875 1.35
SPCC970.03 cbr1 0.0476 0.0474 0.1567 0.1171 1.57
SPCC970.04c mob2 0.0453 0.0478 0.1992 0.1613 1.36
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SPCC970.08 0.0485 0.0487 0.1862 0.1532 1.32
SPCC970.09 sec8 0.0454 0.0463 0.1896 0.1513 1.37
SPCC970.12 mis18 0.0512 0.0505 0.2397 0.1401 2.10
SPCP1E11.08 nsa2 0.0473 0.0477 0.2316 0.1298 2.24
SPCP25A2.03 0.0444 0.0476 0.2136 0.1301 2.05
SPCP31B10.08c rpl35a 0.0467 0.0461 0.1224 0.1056 1.27
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Table 3. 2nd result of GPScreen

Initial absorbance Final absorbance

S. pombe S. pombe D.W. Drug D.W. Drug Fitness
SystemiclD Genename only treated only treated value
SPAC11E3.07 vma4 0.0492 0.0465 0.1419 0.0939 1.96
SPAC13G7.10 teb1 0.0483 0.0466 0.1236 0.0873 1.85
SPAC144.10c gwti 0.0512 0.0492 0.1349 0.1032 1.55
SPAC1687.11 spb1 0.0501 0.0488 0.1213 0.0853 1.95
SPAC16E8.15 tif45 0.0513 0.0508 0.1412 0.0900 2.29
SPAC17A2.03c vmab 0.0517 0.0491 0.1527 0.0956 217
SPAC17C9.03 tif471 0.0488 0.0496 0.1417 0.0996 1.86
SPAC1805.17 crm 0.0480 0.0471 0.1440 0.1071 1.60
SPAC1952.13 ned1 0.0494 0.0467 0.1468 0.1061 1.64
SPAC19B12.03 bgs3 0.0465 0.0483 0.1086 0.0854 1.67
SPAC19G12.07¢c rsd1 0.0476 0.0510 0.1471 0.0943 2.30
SPAC1B1.01 deb1 0.0502 0.0484 0.1108 0.0800 1.92
SPAC1B2.05 mcmb5 0.0532 0.0489 0.1273 0.0854 2.03
SPAC1B3.14 vma3 0.0472 0.0456 0.1261 0.0859 1.96
SPAC1F5.02 pdi1 0.0535 0.0535 0.1557 0.1072 1.90
SPAC1F7.05 cdc22 0.0492 0.0494 0.1362 0.0911 2.09
SPAC20G8.01 cdc17 0.0570 0.0495 0.1218 0.0801 212
SPAC20G8.05¢c cdc15 0.0496 0.0507 0.1718 0.1120 1.99
SPAC222.03c tim10 0.0503 0.0473 0.1411 0.1036 1.61
SPAC227.02c mp15 0.0490 0.0489 0.1435 0.0948 2.06
SPAC227.08c yth1 0.0526 0.0487 0.1328 0.0867 211
SPAC22A12.13 mug84 0.0493 0.0478 0.1525 0.1108 1.64
SPAC22F8.08 sec24 0.0545 0.0512 0.1480 0.0854 2.73
SPAC22G7.09c nup45 0.0467 0.0467 0.1281 0.1006 1.51
SPAC23C4.13 bet1 0.0489 0.0485 0.1515 0.1105 1.65
SPAC23C4.14 alg1 0.0494 0.0479 0.1575 0.1114 1.70
SPAC23C4.19 spt5 0.0517 0.0505 0.1633 0.0945 2.54
SPAC23D3.07 pup1 0.0480 0.0483 0.1535 0.1079 1.77
SPAC23G3.06 nop58 0.0469 0.0476 0.1341 0.0958 1.81
SPAC23H4.07¢c srp102 0.0576 0.0525 0.1580 0.1073 1.83
SPAC24B11.09 mpc2 0.0463 0.0485 0.1402 0.0981 1.89
SPAC24C9.13c mrp10 0.0514 0.0490 0.1436 0.1066 1.60
SPAC26A3.05 chc1 0.0511 0.0485 0.1477 0.1072 1.65
SPAC27E2.05 cdc1 0.0474 0.0469 0.1262 0.0970 1.57
SPAC27F1.02c cdc8 0.0538 0.0513 0.1386 0.0916 210
SPAC29A4.10 m5 0.0481 0.0474 0.1305 0.0903 1.92
SPAC2F3.17c Ism6 0.0490 0.0488 0.1477 0.0959 210
SPAC31A2.04c pre1 0.0522 0.0517 0.1386 0.0824 2.81
SPAC323.06¢c uba5 0.0522 0.0494 0.1546 0.1079 1.75
SPAC3A12.07 rpb11 0.0464 0.0481 0.1507 0.1045 1.85
SPAC3G9.06 frs2 0.0471 0.0470 0.1284 0.0874 2.01
SPAC3G9.14 sak1 0.0542 0.0524 0.1598 0.1178 1.61
SPAC4A8.08c vrs2 0.0534 0.0560 0.2210 0.1334 217
SPAC4A8.11c fas2 0.0497 0.0501 0.1506 0.1022 1.94
SPAC4A8.12¢c sds22 0.0501 0.0514 0.1409 0.0991 1.90
SPAC4D7.05 sum1 0.0502 0.0480 0.1379 0.1025 1.61
SPAC4F10.12 fta1 0.0473 0.0488 0.1303 0.0883 210

_57_



SPAC4F8.07c hxk2 0.0515 0.0519 0.1517 0.0958 2.28
SPAC4G8.02¢c sss1 0.0498 0.0475 0.1655 0.0995 2.23
SPAC4H3.11c ppc89 0.0502 0.0523 0.1474 0.1010 2.00
SPAC637.05¢c vma2 0.0522 0.0541 0.1567 0.1040 2.09
SPAC6F12.07 tom20 0.0478 0.0476 0.1420 0.1030 1.70
SPAC6F12.14 cut23 0.0476 0.0487 0.1498 0.1022 1.91
SPAC6F12.16¢ mtr4 0.0484 0.0471 0.1474 0.1092 1.59
SPACG6F6.08c cdc16 0.0523 0.0490 0.1452 0.0983 1.88
SPAC806.05 0.0491 0.0478 0.1574 0.1027 1.97
SPAC824.05 vps16 0.0500 0.0500 0.1296 0.0854 2.25
SPAC890.04c 0.0515 0.0480 0.1171 0.0855 1.75
SPAC890.08 rpl31 0.0485 0.0469 0.1413 0.1153 1.36
SPBC106.18 rpi2501 0.0475 0.0468 0.1658 0.1222 1.57
SPBC12C2.06 dbp5 0.0491 0.0492 0.1475 0.1021 1.86
SPBC146.03c cut3 0.0475 0.0479 0.1433 0.1016 1.78
SPBC146.07 pmp2 0.0516 0.0486 0.1525 0.1027 1.87
SPBC146.14c sec26 0.0482 0.0501 0.1078 0.0900 1.49
SPBC1539.01c mrp15 0.0519 0.0494 0.1546 0.1065 1.80
SPBC1604.06¢c nok4 0.0499 0.0474 0.1592 0.1119 1.69
SPBC1604.15 gpi16 0.0524 0.0495 0.1655 0.1049 2.04
SPBC16C6.07¢c rpt1 0.0505 0.0514 0.1545 0.0978 2.24
SPBC16D10.09 peni 0.0555 0.0538 0.1387 0.1001 1.80
SPBC16D10.10 tad2 0.0469 0.0466 0.1259 0.0881 1.90
SPBC16H5.15 0.0517 0.0489 0.1496 0.0970 2.04
SPBC1709.19¢ nfut 0.0491 0.0454 0.1487 0.1042 1.69
SPBC1711.07 b1 0.0486 0.0474 0.1456 0.1004 1.83
SPBC1734.02¢c cdc27 0.0520 0.0490 0.1404 0.0907 212
SPBC17D11.07¢c rpn2 0.0518 0.0525 0.1543 0.0956 2.38
SPBC17G9.09 tif213 0.0461 0.0481 0.1014 0.0681 2.77
SPBC1826.01c mot1 0.0455 0.0466 0.1380 0.1081 1.50
SPBC18E5.06 rps21 0.0487 0.0476 0.1252 0.0988 1.49
SPBC1921.02 rad60 0.0481 0.0474 0.1312 0.0896 1.97
SPBC19C2.11¢c mdm34 0.0482 0.0459 0.1408 0.0815 2.60
SPBC19C7.07¢c sen34 0.0527 0.0491 0.1479 0.0961 2.03
SPBC19F8.07 mcs6 0.0462 0.0461 0.1341 0.0872 214
SPBC19G7.05¢c bgs1 0.0536 0.0486 0.1391 0.0934 1.91
SPBC19G7.13 tbf1 0.0508 0.0495 0.1708 0.1116 1.93
SPBC19G7.15 nup44 0.0497 0.0476 0.1402 0.1070 1.52
SPBC1A4.06¢c tam41 0.0482 0.0462 0.1463 0.1039 1.70
SPBC1A4.07¢c sof1 0.0469 0.0468 0.1396 0.1016 1.69
SPBC211.08c mtr3 0.0474 0.0497 0.1441 0.0964 2.07
SPBC25H2.06¢c hrft 0.0494 0.0471 0.1634 0.0970 2.28
SPBC27B12.02 mis19 0.0506 0.0486 0.1462 0.0961 2.01
SPBC29A3.04 pl8 0.0494 0.0488 0.1137 0.0905 1.54
SPBC32C12.02 ste11 0.0580 0.0490 0.1496 0.1015 1.74
SPBC337.06c cwf15 0.0521 0.0515 0.1539 0.0890 2.71
SPBC36.05¢ clré 0.0490 0.0469 0.1247 0.0885 1.82
SPBC36.09 sap61 0.0561 0.0489 0.1271 0.0844 2.00
SPBC3B8.01¢c arh1 0.0521 0.0506 0.1291 0.0871 211
SPBC3B9.07¢c rpa43 0.0476 0.0498 0.1427 0.0946 212
SPBC3E7.13c syf2 0.0486 0.0476 0.1413 0.1017 1.71
SPBC3F6.02c 0.0488 0.0484 0.1437 0.0981 1.91
SPBC428.13c mob1 0.0469 0.0469 0.1285 0.0909 1.85
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SPBC4C3.07 eifé 0.0494 0.0474 0.1086 0.0807 1.78
SPBC530.12c pdf1 0.0498 0.0478 0.1318 0.0909 1.90
SPBC660.15 0.0546 0.0506 0.1359 0.0818 2.61
SPBC713.04c pwp2 0.0482 0.0480 0.1338 0.0935 1.88
SPBC83.08 rvb2 0.0506 0.0492 0.1343 0.1047 1.51
SPBC839.12 mpc31 0.0541 0.0489 0.1514 0.0963 2.05
SPBC887.19 rft1 0.0459 0.0456 0.1277 0.0897 1.85
SPBC8D2.07c sfc9 0.0471 0.0470 0.1311 0.0921 1.86
SPBC8D2.09c msl1 0.0471 0.0472 0.1345 0.0963 1.78
SPBC9B6.05¢c Ism3 0.0517 0.0500 0.1371 0.0870 2.31
SPBC9B6.08 clc1 0.0518 0.0484 0.1403 0.0956 1.88
SPBP16F5.06 nop8 0.0485 0.0488 0.1499 0.1003 1.97
SPBP18G5.02 0.0478 0.0470 0.1205 0.0802 2.19
SPBP19A11.03c mts4 0.0511 0.0510 0.1516 0.0986 211
SPBP19A11.06 lid2 0.0494 0.0545 0.1784 0.1123 2.23
SPBP22H7.09c mis15 0.0541 0.0481 0.1376 0.0958 1.75
SPBP8B7.12c fta3 0.0505 0.0491 0.1643 0.1048 2.04
SPCC1183.07 mp5 0.0487 0.0492 0.1518 0.0957 2.22
SPCC126.05¢c mrpl17 0.0485 0.0462 0.1288 0.0852 2.06
SPCC1281.06¢c 0.0481 0.0492 0.1510 0.0791 3.44
SPCC1393.06¢c ipi1 0.0505 0.0499 0.1576 0.1073 1.87
SPCC1442.10c rpb3 0.0522 0.0477 0.1554 0.0983 2.04
SPCC1672.10 mis16 0.0502 0.0492 0.1432 0.0972 1.94
SPCC16A11.11 mrpl31 0.0475 0.0471 0.1483 0.1050 1.74
SPCC16C4.19 rpp21 0.0525 0.0497 0.1602 0.0966 2.30
SPCC330.08 alg11 0.0489 0.0490 0.1444 0.0982 1.94
SPCC550.06¢c hsp10 0.0495 0.0504 0.1432 0.0917 2.27
SPCC576.15¢c ksg1 0.0511 0.0479 0.1193 0.0793 217
SPCC61.04c 0.0488 0.0490 0.1597 0.1004 2.16
SPCC622.09 htb1 0.0529 0.0499 0.1471 0.0924 2.22
SPCC622.10c secH 0.0486 0.0476 0.1456 0.0954 2.03
SPCC63.05 tap42 0.0511 0.0491 0.1250 0.0898 1.82
SPCC63.12c pup3 0.0493 0.0495 0.1381 0.0904 217
SPCC645.03c isal 0.0490 0.0498 0.1419 0.0966 1.99
SPCC645.04 nse3 0.0509 0.0533 0.1398 0.1035 1.77
SPCC70.05¢c nnk1 0.0471 0.0491 0.1445 0.1049 1.75
SPCP1E11.08 nsa2 0.0488 0.0474 0.1188 0.0845 1.89
(4) promising ¢t drug target A AL ¢l FHAR &<
22t GPScreens &3t 14474 9] mutantE A4 stAt. ol & F3to 28749 2E&3H SHE

)

g1 3lar, o] wE human ortholog ¥ functional classification DBE ZA st} (£ 4)
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Table 4. Human ortholog and functional classification DB

S.
pombe Human
ortholog o
Human ortholog gene description
Genena (212
name
me
SCD5 Stearoyl-CoA desaturase 5
SCD Stearoyl-CoAdesaturase(delta-9-desaturase)
pre1 PSMB2 Proteasome (prosome, macropain) subunit, beta type, 2
tif213 EIF2S3L | Putative eukaryotic translation initiation factor 2 subunit 3-like protein
EIF2S3 Eukaryotictranslationinitiationfactor2,subunit3gamma,52kDa
sec24 SEC24A | SEC24 family member A
SEC24B | SEC24familymemberB
cwf15 CWC15 CWC15 spliceosome-associated protein
MSI1 Musashi RNA-binding protein 1
DAZAP1 | DAZassociatedprotein1
MSI2 MusashiRNA-bindingprotein2
mdm34 - -
sptb SUPT5H | Suppressor of Ty 5 homolog (S. cerevisiae)
rpn2 PSMD1 Proteasome (prosome, macropain) 26S subunit, non-ATPase, 1
Ism3 LSM3 LSM3 homolog, U6 small nuclear RNA associated (S. cerevisiae)
rsd1 RBM39 RNA binding motif protein 39
RBM23 RNAbindingmotifprotein23
rpp21 RPP21 Ribonuclease P/MRP 21kDa subunit
if45 EIF4E Eukaryotic translation initiation factor 4E
EIF4E1B | Eukaryotictranslationinitiationfactor4Efamilymember1B
hrfi YIF1A Yip1 interacting factor homolog A (S. cerevisiae)
YIF1B Yip1linteractingfactorhomologB(S.cerevisiae)
GCK Glucokinase (hexokinase 4)
hxk2 HK2 Hexokinase2
HK1 Hexokinase1
HK3 Hexokinase3(whitecell)
hsp10 HSPE1 Heat shock 10kDa protein 1
vps16 VPS16 Vacuolar protein sorting 16 homolog (S. cerevisiae)
rpt1 PSMC2 Proteasome (prosome, macropain) 26S subunit, ATPase, 2
KDM5B Lysine (K)-specific demethylase 5B
lid2 KDM5D Lysine(K)-specificdemethylase5D
KDM5C Lysine(K)-specificdemethylase5C
KDMS5A Lysine(K)-specificdemethylase5A
sss1 SEC61G | Sec61 gamma subunit
rrp5 PDCD11 | Programmed cell death 11
HIST1H2 | Histone cluster 1, H2bl
BL H2Bhistonefamily,memberM
H2BFM Histonecluster1,H2bk
HIST1H2 | Histonecluster1,H2bk
BK Histonecluster1,H2bj
HIST1H2 | Histonecluster2,H2be
htb1 BH Histonecluster1,H2bd
HIST1H2 | Histonecluster1,H2bf
BJ Histonecluster1,H2bm
HIST2H2 | Histonecluster1,H2bn
BE Histonecluster1,H2bi
HIST1H2 | Histonecluster1,H2ba
BD Histonecluster1,H2bc
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HIST2H2
BF
HIST1H2
BM
HIST1H2
BN
HIST1H2
Bl

E,IAS-H H2 | Histonecluster1 ,H2bg

Histonecluster3,H2bb
EICS-H H2 Histonecluster1,H2bf
HIST1H2 H2Bhistonefamily,memberW ,testis-specific
BG Histonecluster1,H2bo
HIST3H2 Histonecluster1,H2bb

BB
HIST1H2
BF
H2BFWT
HIST1H2
BO
HIST1H2
BB

PGS1 Phosphatidylglycerophosphate synthase 1

ATP6VO

vmaé D1 ATPase, H+ transporting, lysosomal 38kDa, VO subunit d1
ATP6VO | ATPase,H+transporting,lysosomal38kDa,V0subunitd2

D2

ksg1 PDPK1 3-phosphoinositide dependent protein kinase 1

pup3 PSMB1 Proteasome (prosome, macropain) subunit, beta type, 1

vrs2 VARS Valyl-tRNA synthetase

YIPF7 Yip1 domain family, member 7
YIPF5 Yip1domainfamily,member5

mcs6 CDK7 Cyclin-dependent  kinase 7

pa43 | DVISTN T 1wisT neighbor

(5) #Z Target validation

A9l 28719 mutantE2 ©| £3589 time course DIH &<l 2&S X3t} olF T3] =
= TAAT Fe4d & DIHE eI S &2 & 4 Ak (29 29 olF

A E 1559 RS AAT ¢ AT (£ 5H) 165719 gdgE2
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WT 5. pombe
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== E55_05- g ] ES5_10- ==} EX5_(1%.
&5 Contred 44 fantral 30 Contral
=@=4 E55_0%- == E55_10- == 20 E55_05-
&5 Drug 44 Drug 30 Drug
w1 E55_12- ol 25 =g=0 E55_10-
23 Confrol 87 Contral 02 Cantrol
=11 £S5 _12- =T 550 =@=£ E55_10-
33 Dnug B7 Drug ek Drug
3 5L 14 =3 E55_11- =g=10 ES5_08-
11 Centrol 20 Contrel 80 Contral
=17 E55_14. —m— ES5_11- =10 E55 06
11 Drug 20 Crug 80 Drug
L 5 0 15
g5 ES5_12- —e= 23 ESS_09- il 13 ESS_13-
#2 Contral 30 Cantral 14 cantral
=5 ES5 13- =@= 33 £S5 _09- =22 E55_13-
B2 Drug 30 Drug 14 Drug
=14 £S5 _O7- e 14 ES5_0G- g E55_13-
65 Contral 20 Control 10 Control
=14 55 _07- 14 ESE (G- e ESS_13-
65 Drug 40 prug 10 Crisg

Li] i W 15 20

Q i I 15 Ip

Figure 29. Target Validation in Time Course
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Table 5. Finally confirmed Ramalin target candidate 15 genes and human orthologs list

- S. pombe Human
Fithess Human ortholog LERK
Rank gene ortholog Human o ne description
score name Ensembi D gene name rtholog ge pt
1 47 BT ENSGO0000113615  SECZ24A  SECZ4 family member A
: ENSG00000138802 SEC24B  SECZ4family memberB
2 46 owf1s  ENSGO0000150316 CWC15  CWC15 spliceosome-associated protein
3 4.3 rmps ENSG00000148843 PDCD11  Programmed cell death 11
4 4.2 vps16  ENSGO0000215305  WPS16 Vacuoclar protein sorting 16 homolog (S. cerevisiae)
5 4,19 spts ENSGO00000196235 SUPTEH  Suppressorof Ty 5 homolog (5. cerevisiag)
G 416 mdm34 - - -
7 40 1it45 ENSGO0000151247 EIF4E Eukaryotictranslation initiation factor 4E
] ENSGO0000175766 EIF4E1E  Eukaryotictranslation initiationfactor 4E family member 18
8 395 Ism3 ENSG00000170860 LSM3 Iﬁ:‘;‘lg}humulugﬂﬁ small nuclearRMAassociated (S. cere
g 185 rsd1 ENSG00000131051  RBM39  RMAbinding maotif protein 39
) ENSG00000100461 REMZ23 RMA binding motif protein 23
ENSGO0000135097 MsI Musashi RMA-binding protein 1
10 38 ENSGO0000071626 DAZAP1 DAZassociated protein 1
ENSG0O0000153944 MSI2 Musashi RMA-binding protein 2
11 375 Va6 ENSGO00000158720 ATPEVODT ATPase, H+transporting, lysesomal 38kDa, VO subunit d1
; ENSGO0000147614 ATPEVOD2 ATPase H+fransporting, lvsosomal 38kDa, V0 subunit d2
12 372 ENSGO0000087 157 PGS1 Phosphatidvlalvcerophosphate svnthase 1
13 3.6 ksgl EMSG000001408492 PDPEA 3-phosphoinastide dependent protéin kKinase 1
ENSGO0000106633 GCK Glucokinase (hexokinase 4)
14 15 hxdc2 ENSG00000159399 HK2 Hexokinase 2
: ENSG00000156515 HKA1 Hexokinase 1
ENSG00000160683 HK3 Hexokinase 3 (whita cell)
15 3.4 pre1 000000012600 poygy  proteasome (prosome, macropain) subunit beta type, 2
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9. missense mutation®ll °]s] E-<Qlo] ol A7t & FAAETA A7 AL EHA
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binding protein®] 2} &2]7]% 3}A|WF A A= Protein RRP5 homolog® ' &1 3t} 18S
rRNA2] processingd] 23 9&S 5= Aoz dHA A}t Ramalin® BACE @
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4) VPS16: AXU 2zt 7]#el vesicles &7]vdH FQ3% 9IS = vacuolar protein
sorting (VPS) 9] &} &A] late endosome®| Y lysosomed] =2 AgEo] Q) ol oy
Aol Eao] #He] & Aoz AurdEtl Ramalin® W A 7]5olA o dde
down-regulation®] ¥ojib= @Aol #AT 7hede] vt Aedn

5) SUPT5H: RNA polymerase o] <3S v x= wwdz mRNA processing 2
transcriptional elongation®l| #oidl= whdl Ao} o] vl Aol O 7  transcriptional
pausing®] WAlEl7| % Sl 19 nuclease activityoll ]3] RNAQ Adslr| % sl oz
olt}. T3 NFxkB¢99 bindings %3] mRNAY negative feedbacks

Ramalin®] BACE-1 protein &2 COX 2, iNOS w2 dd Aslo] #dE 750
%3t NFkB mediated B9 x4 % o] & 5 Qi s

6) mdm34: ERMES/MDM complex®| 3%t component® ER¥} mitochondria®] ZAgtel| dsk&
|

= g Aolt}, Ramalin® X v 7§41 5 ¥ o] mitochondria®] &A 9o 72 dAgs 7s5A4S

o

Aol v} 3 mitochondrial shape°l] &S 51 biogenesisol] #ojd o=z B

iy

=
TRT

J

=

A &< gl7]el %% Ramalin® mitochondria movement, fission/fusions 52 #H7} A&

£ g9 ¥ Bart Yokw ARAC,

7) EIF4E: mRNA9] stabilityo]l 43S F+ 5Send capping®l] #o] &t w2 o)}k Ramalin

o] 4&& F= @A E0] mRNAo| A4S F5 FEo B2 Ao HAY, o 4ol
d&e F° BACE mRNAY stabilityoll &S T4 &l A3o] sty Addn

&) LSM3: SM like protein® ¥dF<QA LSM39 4-$ tri-snRNP2} Z3$Hslo] pre-mRNA 9]
splicing®l #ojstes dwldoltt, CWCIGo FFE v A= AP LSM3dl dFE vE o
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9) RBM23, 39: U2AF like family® RNA binding protein®|t}. steroid nuclear receptoroll
T2 A3 steroid responses F A= o
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2 steroid ZA1&2 =2 FAT AA ZA7F o HA el M AREsa A

10) MSI1, MSI2, DAZAP1: RNA binding protein®. % post-transcriptional gene regulation
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A gel okl vl W Zle] JFE Fo Ramalin®] Welzdo] paiso] ole@ v

o 23 58e H9 B & JnY, FF FUWY Role] YER AF5T AoE BuEh

3 A&S gl g A E o)t proliferation® migrationol] S

11) ATP6VODI, 2: Al pH 2450l 2.3 988 3= V-ATPase? $ 2 component

¢l DI, D2 &+ A& vacuolar type2] V-ATPase pumpe|t}. ol x| Z2do|x T3 HaS
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biosynthesisoll #HEET HZ ADS GWAS AFolA% EAH Fhol7|= 3tu}. A7)

wol AHA e DAAZ Ramalindl oa oW £752 Aga=x A7 Bagd

13) PDPKI1: AGC kinase?] dF S =2 growth factor signaling, insulin signaling®l] ¢8| &
A3l ®t}h knockout miced A¢ AFTHAES F 88 £ don milddt glucose
intolerance® H.¢1t}h. Ramalin® @4 ¢] PDPK19 24 % o2& g9 & dart vx
daEch el A9 9 G AFRES A 38 Yttty BEAEE Gt Ao #

AZE Az = vk PDPKIS] Adl= oF BAE A A7l 23 2l H3An

rr
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14) hexokinase I, II, III, IV: glucose® X33+ 68HE S QUAs) st FArolth oA
Al T2 %k G0l glycolysis 9 A ©@AE o] &40 93 o] Fo|Xtt. AMPKe %
d F7tel oA E & o] FTFskth mekA] autophagic effect& 7HA+ Ramalin®] &%

& 1 hexokinase®] &4 Q1S Fsto] oluA tiAbe &elo] dasittn wekE
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