Supplementary Table 3. Full list of proteins identified by mass spectrometry from SILAC experiment of wild type 3xMBT pulldown from WT (light) MEFs as compared to MLL1 KO (heavy) MEFs
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0.07
0.07
0.06
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0.05
0.04
0.03
0.03
0.02

4.52
4.61
4.61
4.62
4.65
4.66

4.71
4.72

4.74
4.75
4.79
4.79
4.80
4.80
4.81

4.82
4.85

4.89
4.90
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4.99
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5.01
5.07
5.10

5.16
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5.19
5.19
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5.30
5.34
5.35

5.37
5.43
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5.57
5.66
5.68
5.71
5.74
5.76
5.76

5.79
5.84
5.87
5.94
5.99
6.08
6.25
6.31
6.33
6.35
6.36
6.42
6.50

6.70
6.73
7.00
7.21
7.22
7.23
7.31
7.43
7.56
7.67

7.72
7.81
7.97
8.08
8.59
8.69
9.12
10.26
11.62
12.59
13.38
14.58
16.23
18.15
20.57
23.05
35.70
38.28
46.15

3.2
8.2
1.8
5.3
28.7
10.2
39.3
3.7
1.6

27.6
18.0
81.8
21
2.0
29.7
3.3
15.5
4.2
219.1
343
1.4
2.7
2.4
21
15
35.5
34.7
1.9
118.3

25.7
53.3
1.8
129
25.9
19.2
6.2
481.0

169.2
23.7

580.3
197.1
1.8
25.2
15
2.2
7.3
29
179.0

10.7

14.9
1.4
1.4
4.2
16

13.2
34.6
7.5
22.6
74.5
43.7
199.8
16.0
7.0
9.1
59.6
78.1
126.0
9.2
8.9
130.9
14.5
54.4
18.6
497.2
152.8
6.2
12.0
10.7
9.4
7.0
112.2
156.6

485.7
16.5
120.8
154.1
8.7
61.2
45.9
79.9
29.5
727.5

335.0
49.9
24.0

858.0

317.8

8.8
52.9

8.0
117
38.1
15.3

944.5
13.8
38.8
33.7

119
10.0
30.5
13.0
87.6
1439.2
6.7
13.6
2191.6
49.3
685.9
13.0
109
82.0
14.8
113
659.8
20.0
18.9
13.0
57.3
9.3
12.9
13.4
17.5
30.7
314
16.0
10.9
251.6
227.1
256.7
15.8
22.4
44.9
159.0
50.9
280.7
28.9
445
147.0
69.8

16.0
42.1
9.1
27.5
90.6
53.2
243.2
19.4
8.5
111
72.5
95.1
153.4
11.2
10.9
159.3
17.7
66.2
22.7
605.1
186.0
7.6
14.5
13.0
11.5
8.5
136.5
190.6
10.6
591.2
20.1
147.0
187.5
10.6
74.5
55.8
97.2
359
885.5

407.7
60.8
29.2

1044.4

386.9
10.8
64.4

9.7
14.2
46.3
18.6

1149.6
16.8
47.3
41.1

14.4
12.2
37.1
159
106.6
1751.8
8.1
16.5
2667.5
60.0
834.9

13.2
99.8
18.0
13.8
803.1
24.4
23.0
15.8
69.7
11.3
15.8
16.4
213
37.4
383
19.5
13.3
306.2
276.5
312.4
19.3
27.2
54.6
193.5

341.7
352
54.2

179.0
84.9

0.2
0.2
0.2
0.2
0.4
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.5
0.2
0.6
0.2
0.2
0.2
0.2
0.3
0.2
0.4

0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.3
0.2
0.2
0.2
0.2

03
0.2
0.2
0.6
0.2
0.2
0.7
0.2
0.5
0.5
0.2
0.7
0.6
0.2
0.5
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2

0.2
0.2
0.2
0.2
03
0.2
0.2
0.5
0.2
0.3

0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.1
0.1
0.2
0.1
0.1
0.1
0.1
0.1
13
0.1
0.1
03
0.1
0.2
0.1
0.1
0.1
0.1

0.1
0.0
0.0
0.0
0.0

0.20
0.19
0.19
0.19
0.32
0.19

0.19
0.19
0.19
0.38
0.19
0.53
0.19
0.19
0.19
0.19

0.19
0.36

0.18
0.18
0.18
0.18
0.18
0.26
0.18
0.18
0.20
0.18

0.28
0.17
0.17
0.46
0.20
0.17
0.54
0.17
0.42
0.39

0.56
0.51
0.16
0.39
0.16
0.16
0.16
0.16
0.16
0.16

0.15
0.15

0.15
0.15
0.15
0.14
0.25
0.14
0.14
0.45
0.14
0.25

0.13
0.19
0.13
0.12
0.13
0.12
0.12
0.12
0.14
0.12

0.12
0.11
0.11
1.04
0.10
0.10
0.24
0.09
0.16
0.07
0.07
0.06
0.06
0.05
0.04
0.04
0.03
0.02
0.02

5.05
5.14
5.14
5.15
3.15
5.20

5.25
5.26
5.28
2.63
5.30
1.88
5.35
5.35
5.36
5.37

5.38
2.76

5.46
5.46
5.49
5.52
5.55
3.84
5.49

5.00
5.69

3.52
5.76
5.77
2.15
5.07
5.79
1.84
5.92
241
2.56

1.80
1.96
6.14
2.56
6.32
6.33
6.37
6.41
6.42
6.43

6.46
6.51
6.55
6.63
6.68
6.79
6.97
3.98
7.07
7.08
222
7.17
3.98

7.47
5.32
7.81
8.04
7.41
8.06
8.15
8.29
6.94
8.56

8.61
8.72
8.89
0.96
9.59
9.69
4.14
11.44
6.21
14.05
14.93
16.26
18.11
20.25
22.95
25.71
39.83
42.71
51.49



