Suppl. Fig. 2

fold changes to reference sample(s)
array deviations between samples and reference samples
bead standard errors between sample and reference sample

Selected Genes

fold changes to SiGFP

Ref

ro

Probo

Symbol
TNFRSF118
SNORAG2
TFPI2

sTC1

cP

F3
SNORA7B
GBPS5.
HISTIHIC
INDO
RPL32
MALL
FLJ20186
LIPC
HIST1H2BK
CAMK2B

HIST1H2BD
RPL13

WNT7A
MGC13057
HIST1H2BD
LOC286297
APOOL

WDR25
C100rf116
LOC644100
HS3ST1
CRLF1
HRAS
GPR110
Cldorf151
LOC644100
IMP4
LOC389816
HIST1H2AC
GPR110
BRI3BP
FLJ20186
LOC441408
RPS19BP1
PNMT
RPL8
THOC4
ED10
HIST1H2BJ

FBXO6
BAD
C16orf6s
DG
ZFAND2A

RRAGD
LOC650298

DKFZP564.0863
PFKFB3
GCHFR

LHL15
C200rf169-DBNDD2
DSCR6

BCKDHB

nce
Array Std Dev

‘Avg signal Bead Std Err ‘Avg signal Bead Std Err ‘Array Std Dev pval Genebank Acc No
requl [y Sdey DIff Bead Sdev Dif IGEP. IGEP. iCD24 iCD24 iCD24 iCD24
3,7 28 18, 182,0 15,1 670,1 17,9 156,8 0,000 'NM_002546
28 30 108 1403 14,7 3895 13,9 683 0,000 NR_002324
27 94 98 3294 126 904,2 380 484 0,000 NM_006528
27 66 134 199,2 124 534,1 158 382 0,000 NM_003155
27 43 13,2 1311 203 349,0 108 306 0,000 NM_000096
24 5.1 19 677.3 1775 16518 519 145 0,000 NM_001993
24 68 14 167.8 12,1 403.2 12,9 225 0,000 NR_002992
23 7.0 98 845 83 194,2 69 73 0,001 NM_052942
23 97 10,7 14039 562 31745 96,6 1260 0,000 NM_005319
22 29 97 1516 18,3 339,1 15 453 0,000 NM_002164
22 7.3 103 1413 31 3143 1.0 205 0,000 NM_001007074
22 60 11,0 2393 89 525,6 14,3 388 0,000 NM_005434
22 30 12 5422 19 1717 353 1996 0,000 NM_017702
22 82 105 4465 314 9615 270 314 0,000 NM_000236
21 75 123 1349,7 485 28803 78,1 1543 0,000 NM_080593
21 108 1,1 2030 07 4317 14,0 204 0,000 NM_172081
21 214 91 537,3 28 1224 38,2 246 0,000 NM_021063
21 18,9 89 236,1 1,1 489,0 14,7 22 0,000 NM_033251
21 154 10,0 65,4 12 1344 50 33 0,003 NM_000669
20 724 116 777 55 14708 388 49 0,000 NM_000574
20 71 106 2307 84 4725 14,0 255 0,000 NM_016098
20 7.0 94 102,1 32 2075 69 17 0,001 NM_013452
20 85 123 6108 17 12366 32,1 623 0,000 NM_004625
20 53 89 7373 632 1490,8 527 789 0,000 NM_001042521
20 135 96 793,9 206 1599,7 46,5 39,1 0,000 NM_138720
20 80 84 1014 63 2013 85 63 0,001 XM_372109
20 11,0 91 3472 153 6855 21,1 155 0,000 NM_198450
20 34 1,1 22440 20,0 44050 12,7 616.2 0,000 NM_016619
19 135 11,0 4566 07 889,2 235 313 0,000 NM_001003725
19 31 74 113 186 2143 71 15,0 0,001 NR_001566
19 28 105 7023 916 1352,0 365 1393 0,000 NM_024515
19 29 89 1965 14,0 3756 13 48,1 0,000 NM_006829
19 970 7.3 938 08 178,6 67 01 0,001 XM_927327
19 31 7.8 167,2 61 3178 111 424 0,000 NM_005114
19 61 87 15,3 51 2190 7.4 118 0,001 NM_004750
19 27 108 682,1 510 1290,0 320 1780 0,000 NM_005343
19 36 86 1084 52 2045 65 216 0,001 NM_153840
19 58 82 3984 06 7473 238 593 0,000 NM_032714
19 37 82 88,2 37 164.9 54 17,0 0,001 XM_937388
19 29 91 899,3 44,1 16749 45,1 2206 0,000 NM_033416
19 29 92 151,2 128 281,0 87 320 0,000 NM_001013653
18 16,7 104 10306 40,0 1884,1 406 11,0 0,000 NM_002448
18 52 75 1909 39 349,0 126 263 0,000 NM_003512
18 86 80 852 19 1554 53 62 0,001 NM_025048
18 28 80 3603 19.2 6533 186 840 0,000 NM_080626
18 49 69 2859 310 518,1 15,7 16,8 0,000 NM_017702
18 44 9,0 4202 229 756,3 210 532 0,000 XM_497029
18 39 7.9 541,1 60,0 9713 282 502 0,000 NM_194326
18 14,0 7.9 7547 24,0 13464 45,0 18,2 0,000 NM_002686
18 58 76 365,3 7.5 650,1 211 12 0,000 NM_033301
18 59 7.7 10245 13,9 1817,1 537 20,1 0,000 XM_001134346
18 a4 81 10956 216 1939,0 438 1718 0,000 NM_032286
18 51 80 2558 216 4524 16,0 17.2 0,000 NM_021058
18 213 95 638,9 69 11242 304 158 0,000 NM_198951
17 32 67 4429 19 774,1 217 61,0 0,000 NM_024093
17 31 71 884 27 153,2 59 18,0 0,002 NM_014598
17 33 75 3203 18,9 554,8 152 51,1 0,000 NM_015414
17 46 7.8 4282 395 7403 270 281 0,000 NR_002894
17 12 67 4998 256 863,8 326 67 0,000 NM_145254
17 101 89 9255 493 1598,2 373 7.7 0,000 NM_000227
17 15 7.7 686,1 339 1183.4 330 9.2 0,000 NM_006769
17 25 7.8 3814 485 657.9 18,9 616 0,000 NM_019116
17 63 98 21266 1206 3661.9 888 1229 0,000 NM_031286
17 4,0 7.9 617.7 904 1063,2 299 19,9 0,000 NM_005438
17 71 7.0 2515 93 4326 13,9 16,3 0,000 NM_018438
17 43 68 100,1 48 1717 66 12,0 0,001 NM_004322
17 7.9 76 507,0 17 868,5 264 442 0,000 NM_024109
17 35 7.9 633,1 281 10804 324 994 0,000 NM_003211
17 54 75 6464 02 11006 360 832 0,000 NM_182491
17 52 74 835,1 352 1421,1 439 766 0,000 NM_021244
17 28 74 2482 9,1 4218 13,1 530 0,000 XM_939387
17 59 88 694,0 289 1735 343 519 0,000 NM_001074
17 28 75 748 33 1255 40 14,7 0,003 NM_019016
17 29 71 1483 67 2486 80 276 0,000 NM_024060
17 32 88 101,7 85 1701 45 126 0,001 NM_014598
17 80 7.2 557,1 298 929,1 270 16,7 0,000 NM_001074
17 39 82 1114 143 18523 416 1752 0,000 NM_144998
17 87 76 4836 15,9 803,9 24,9 208 0,000 XR_001434
17 36 80 14297 1015 23695 69,2 160,8 0,000 NM_080651
16 61 7.2 7427 706 12223 339 82 0,000 NM_003517
16 15,0 69 1052,7 446 17317 474 06 0,000 NM_015459
16 19,1 7.0 3142 37 5116 13,6 67 0,000 NM_004566
16 11,0 76 17422 280 2827.7 808 702 0,000 NM_005258
16 37 7.3 19,5 108 193,6 60 9,1 0,001 NM_030624
16 37 74 7647 735 12365 35,1 538 0,000 NR_003189
16 75 76 19,7 63 192,7 60 35 0,001 NM_018962
16 32 75 9194 12,0 1480,1 416 164.0 0,000 NM_080677
16 46 68 5115 18 822,9 220 557 0,000 NM_000714
16 34 68 5327 258 856,7 218 68,2 0,000 NM_004870
16 29 7.9 3067,1 256,0 49316 157.3 3915 0,000 NM_004126
16 a1 68 2426 12,1 389,9 104 236 0,000 NM_173683
16 49 7.8 2940 285 4711 12,9 7.8 0,000 NM_012446
16 54 74 7306 34 1164,8 302 763 0,000 NM_002306
16 65 68 12184 950 19417 513 16,9 0,000 NM_006349
16 32 69 1188,7 304 18874 582 188.9 0,000 NM_001018
16 37 75 3737 532 5914 134 50 0,000 NM_004890
16 37 68 574,6 43,0 902,0 236 44,4 0,000 NM_016068
16 a1 66 80,1 66 1257 40 45 0,003 NM_017899
16 94 69 595,6 16,3 9304 267 19,3 0,000 NM_015684
16 43 68 2569,0 598 3996,1 1038 2713 0,000 NM_000858
15 31 71 1766,7 184,7 2717.7 67,1 1227 0,000 NM_181505
15 136,0 7.0 2707,2 75 41613 106,0 32 0,000 NM_006758
15 27 68 162,6 54 8,1 2475 7 230 0,000 NM_003543
15 64 66 409.9 12 14,6 613,1 19,7 17,2 0,000 NM_198077
15 28 68 13505 46,7 577 20187 512 177.3 0,000 NM_001040165
15 61 71 2351 69 63 3492 92 125 0,000 NM_152520
15 37 66 189,7 61 114 2775 7.3 126 0,000 NM_002517
15 14,2 66 42073 1203 24,1 28203 807 735 0,000 NM_017991
15 71 68 3264 1,0 1 2144 55 46 0,001 NM_015072
15 55 7.9 18715 a7 72,1 1218,8 347 46,0 0,000 NM_007266
15 33 7.8 22455 626 1308 1461,1 378 1069 0,000 NM_198597
45 38 73 5280,7 1735 368,6 3412,7 838 1250 0,000 NM_004793
16 29 81 4607.0 12,7 3133 29626 906 2610 0,000 NM_001096
16 2160 7.7 163,7 46 03 105,0 30 00 0,007 NM_001735
16 26 76 16569 528 839 10502 274 1508 0,000 NM_001455
16 49 74 29535 940 740 1869,7 515 146,6 0,000 NM_001025
16 a4 7.2 6517 223 542 4093 1.6 15 0,000 NM_016422
16 18 83 1219 29 06 763 26 33 0,039 NM_025243
16 18,7 69 379,0 14,2 38 2370 64 38 0,001 NM_015346
16 44 7.2 2068 69 82 128,6 40 95 0,003 NM_019120
16 9.2 68 2874,2 110,9 434 17816 49,7 75,1 0,000 NM_001287
16 48 74 27547 1038 24 1693,7 387 2201 0,000 NM_001018017
16 98 68 8730.4 3144 1485 5351,9 1857 194,7 0,000 NM_006708
16 50 7.7 5312 158 64 3252 1.2 35,1 0,000 NM_001040455
16 25 71 2324 8,2 314 1416 46 46 0,002 NM_014798
16 71 7.0 346,6 131 8,1 2106 63 1,0 0,001 NM_017707
16 30 7.3 2056,0 791 199,1 1249,0 319 722 0,000 NM_032637
16 279 69 601.4 24,4 20 3653 97 64 0,000 NM_213662
A7 58 84 2351,7 65,1 15,1 14223 452 1464 0,000 NM_030918
A7 56 65 14457 62,0 330 873,7 254 68,6 0,000 NM_006702
A7 43 67 5721,0 2221 3765 34505 1144 1535 0,000 NM_002076
A7 58 69 963,1 395 350 579,7 15,7 313 0,000 NM_015690
A7 71 69 6346 264 155 381,0 102 201 0,000 NM_018482
A7 62 81 48839 156,3 2923 29280 855 254 0,000 NM_000937
A7 48 81 4017,2 1208 2169 2406,7 69,4 1213 0,000 NM_015202
A7 50 66 2674,2 106,0 2022 15959 574 12.2 0,000 NM_001144
A7 48 68 3087.4 1206 2232 18416 618 363 0,000 NM_002161
A7 63 85 28703 927 672 17121 443 16,4 0,000 NM_005027
A7 29 71 323,0 12,0 14.4 192,5 63 305 0,001 NM_018245
A7 38 69 1718,1 696 162.9 10238 310 203 0,000 NM_005539
A7 26 76 3033 1,0 13,1 1797 ] 340 0,001 NM_001001330
A7 86 68 13898 577 336 8215 257 322 0,000 NM_198212
A7 116 66 14532 63,5 66 858,3 266 44,8 0,000 NM_001047160
A7 7.8 7.2 3057.3 1313 69,0 1798,9 446 930 0,000 NM_018330
A7 67 80 8175 226 125 363,1 93 255 0,000 NM_006051
A7 26 75 16479 638 1397 9654 276 1212 0,000 NM_003388
A7 59 68 500,9 204 125 2933 10,0 227 0,000 NM_014393
A7 4,0 76 23819 78,1 786 13904 517 169,6 0,000 NM_001005476
A7 35 74 3013.2 11,7 1268 17566 584 236.2 0,000 NM_002868
A7 60 7.8 19884 746 584 1150,8 328 822 0,000 NM_001017980
A7 35 76 1693,0 629 13,8 979,0 312 919 0,000 NM_006674
18 31 71 323,1 134 38,1 184,3 62 7.0 0,001 NM_000930
18 75 7.7 1064,9 395 576 604.9 201 38 0,000 NM_012197
18 53 7.7 4501,2 1895 66,3 2556,6 618 297.7 0,000 NM_013402
18 16,1 7.2 677.0 29,0 55 3823 "7 128 0,000 NM_133496
18 80 74 15572 69,9 19,0 876,9 223 66,2 0,000 NM_003982
18 116 75 9403 378 273 527,7 17,0 81 0,000 NM_015492
18 104 74 3115 13,7 88 1744 49 a4 0,001 NM_183050




FRAS1 18 36,9 70 2908 12,7 18 0,000 1627 57 16 0,001 NM_025074
TNRC6B 1.8 15,1 86 382,9 134 36 0,000 2131 63 7.7 0,001 NM_001024843
MT1X 8 65 81 17195 648 17,9 0,000 951,7 30,3 1,0 0,000 NM_005952
VEZF1 8 54 69 28444 1419 1232 0,000 1564,3 431 14,5 0,000 NM_007146
JARID1B 1.8 25 67 7205 36,5 84,1 0,000 3932 12,7 454 0,000 NM_006618
RUTBC1 19 210 98 1270,3 40,0 154 0,000 6862 19,7 124 0,000 NM_014853
INPPL1 19 12,8 93 1326,6 443 232 0,000 7106 218 249 0,000 NM_001567
NEDD4L 19 15,1 79 3829 16,3 11 0,000 2049 63 10,7 0,001 NM_015277
FREQ 19 27 78 7034 298 92,6 0,000 3735 124 298 0,000 NM_014286
KPNAG 19 46 89 1317.8 46,0 a4,7 0,000 694,3 243 90,7 0,000 NM_012316
KIAAQ152 19 63 76 42713 2063 2555 0,000 22229 83,7 718 0,000 NM_014730
TUG1 19 9.2 87 20792 84,3 1034 0,000 1066,7 32,7 72 0,000 NR_002323
UBQLN2 20 42 7.7 943,0 451 82,6 0,000 4791 152 281 0,000 NM_013444
C130rf23 20 83 89 8475 271 30,2 0,000 3259 91 86 0,000 NM_170719
DCUN1D1 20 203 69 4618 241 76 0,000 2313 92 38 0,001 NM_020640
RAB22A 20 85 89 599,2 242 208 0,000 2998 9.4 14,5 0,000 NM_020673
NASP 20 42 1.4 7016 19,3 618 0,000 350,8 15 217 0,000 NM_172164
MTAP 20 158 96 3974 148 24 0,000 1974 59 103 0,001 NM_002451
PPARGC1A 20 46 76 188,4 92 132 0,001 93,3 32 74 0,009 NM_013261
FSTL1 20 39 9.4 1331,7 52,6 86,7 0,000 6572 195 884 0,000 NM_007085
HMGCS1 20 35 83 34732 1572 1214 0,000 1702,2 55,3 3826 0,000 NM_002130
TSPAN17 21 9,0 10,1 2600,3 86,0 373 0,000 1266,1 458 1105 0,000 NM_012171
PDZK1 21 59 93 362,0 14,2 a7 0,000 175,1 6,0 2741 0,001 NM_002614
LAMAS 21 27 13,1 4908,0 132,1 8958 0,000 23268 645 845 0,000 NM_005560
TRIM 22 7.7 9,5 4292 18,6 14,1 0,000 1915 63 16,9 0,001 NM_001003818
SCNN1A 23 27 1,9 1403,5 475 206,1 0,000 6115 189 82,6 0,000 NM_001038
INSIG1 23 32 86 919,7 46,1 63,1 0,000 4006 139 97,6 0,000 NM_198337
CD24 8, 1 154 8, 3 6, 0000 1 000 NM 013230




