Table S13. Functional enrichment analysis of the top 30 hub genes in the turquoise module.

Category Term description Term ID Adjusted Genes
p value
purine nucleoside ENSGALG00010023392, ENSGALG00010
GO:BP | diphosphate metabolic |[G0:0009135| 5.9E-05 [021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
process G00010000081
ENSGALG00010023392,ENSGALG00010
GO:BP glycolytic process | GO:0006096| 5.9E-05 [021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
G00010000081
ENSGALG00010023392,ENSGALG00010
GO:BP | ADP metabolic process |GO:0046031| 5.9E-05 [021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
G00010000081
leoside dihosoat ENSGALG00010023392,ENSGALG00010
Go:Bp | ™¢ eﬁm E 1p1 i’fpn“ GO:0006165| 5.9E-05 [021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
phosphorylatio G00010000081
ENSGALG00010023392,ENSGALG00010
GO:BP |nucleotide phosphorylation|G0O:0046939| 5.9E-05 [021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
G00010000081
ENSGALG00010023392,ENSGALG00010
GO:BP |ATP generation from ADP |GO:0006757| 5.9E-05 [021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
G00010000081
purine ribonucleoside ENSGALG00010023392, ENSGALG00010
GO:BP | diphosphate metabolic [G0:0009179| 5.9E-05 [021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
process G00010000081
bonucleoside dishosoat ENSGALG00010023392,ENSGALG00010
Go:Bp |"*° “ctegshe rp OSPRA! 500009185 5.9E-05 |021110,ENSGALG00010009385, ENSGAL
metabotic process G00010000081
tiated musele coll ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
GO:BP S p fef ‘i.sct.e ce GO:0051146| 5.9E-05 [019451, ENSGALG00010012253,ENSGAL
tietentiation G00010013012,ENSGALG00010006653
ENSGALG00010024570,ENSGALGO00010
GO:BP | muscle cell development |GO:0055001| 5.9E-05 [019451,ENSGALG00010012253,ENSGAL
G00010013012,ENSGALG00010006653
ENSGALG00010029655,ENSGALG00010
GO-BP generation of precursor GO:0006091| 5.9E-05 016292,ENSGALG00010023392, ENSGAL

metabolites and energy

G00010021110,ENSGALG00010009385,E
NSGALG00010000081

444




GO:BP

pyruvate metabolic process

GO:0006090

6.42E-05

ENSGALG00010023392, ENSGALGO00010
021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
G00010000081

GO:BP

nucleoside diphosphate
metabolic process

G0:0009132

0.000113

ENSGALG00010023392, ENSGALGO00010
021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
G00010000081

GO:BP

carbohydrate metabolic
process

GO:0005975

0.000113

ENSGALG00010029655,ENSGALG00010
016292,ENSGALG00010023392,ENSGAL
G00010021110,ENSGALG00010009385,E
NSGALG00010000081

GO:BP

carbohydrate catabolic
process

G0:0016052

0.000121

ENSGALG00010023392, ENSGALGO00010
021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
G00010000081

GO:BP

muscle cell differentiation

G0:0042692

0.000141

ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
019451, ENSGALG00010012253,ENSGAL
G00010013012,ENSGALG00010006653

GO:BP

anatomical structure
morphogenesis

GO0:0009653

0.000141

ENSGALG00010024570,ENSGALG00010

019451, ENSGALG00010000153,ENSGAL
G00010002079,ENSGALG00010012253,E

NSGALG00010019045,ENSGALG000100

13012,ENSGALG00010021110,ENSGALG
00010001844,ENSGALG00010006653

GO:BP

sarcomere organization

GO0:0045214

0.000157

ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
019451,ENSGALG00010006653

GO:BP

ATP metabolic process

G0:0046034

0.000177

ENSGALG00010023392, ENSGALGO00010
021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
G00010000081

GO:BP

anatomical structure
formation involved in
morphogenesis

G0O:0048646

0.000225

ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
019451,ENSGALG00010000153,ENSGAL
G00010012253,ENSGALG00010013012,E
NSGALG00010021110,ENSGALG000100
06653

GO:BP

anatomical structure
development

GO:0048856

0.000284

ENSGALG00010024570,ENSGALG00010

019451, ENSGALG00010000153,ENSGAL
G00010002079,ENSGALG00010012253,E

NSGALG00010017826,ENSGALG000100

19045,ENSGALG00010013012,ENSGALG
00010022774, ENSGALG00010021110,EN

SGALG00010006069,ENSGALG00010001
844, ENSGALG00010006653
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purine ribonucleoside ENSGALG00010023392, ENSGALGO00010
GO:BP triphosphate metabolic | G0O:0009205| 0.000289 |021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
process G00010000081
sctomvosin structure ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
GO:BP oryani ati(‘:n 1 1G0:0031032| 0.000295 (019451, ENSGALG00010000153,ENSGAL
ganiz G00010006653
. ENSGALG00010024570,ENSGALGO00010
GO:BP myofibril assembly G0:0030239] 0.0003 019451 ENSGALG00010006653
ribonucleoside ENSGALG00010023392, ENSGALGO00010
GO:BP triphosphate metabolic  |GO:0009199| 0.0003 021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
process G00010000081
purine nucleoside ENSGALG00010023392, ENSGALG00010
GO:BP triphosphate metabolic  |G0O:0009144| 0.0003 |021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
process G00010000081
striated muscle cell ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
GO:BP development G0:0055002 0.000313 019451, ENSGALG00010006653
purine-containing ENSGALG00010023392, ENSGALGO00010
GO:BP compound metabolic G0:0072521( 0.000387 [021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
process G00010006069,ENSGALG00010000081
nucleoside trishosphate ENSGALG00010023392, ENSGALG00010
GO:BP umetabolic procepss G0:0009141( 0.000403 [021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
p G00010000081
ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
019451, ENSGALG00010000153,ENSGAL
G00010002079,ENSGALG00010012253,E
NSGALG00010017826,ENSGALG000100
GO:BP developmental process |G0:0032502( 0.000403 19045, ENSGALG00010013012,ENSGALG
00010022774, ENSGALGO00010021110,EN
SGALG00010006069,ENSGALG00010001
844 ENSGALG00010006653
ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
019451, ENSGALG00010000153,ENSGAL
G00010002079,ENSGALG00010012253,E
GO:BP cell development GO:0048468] 0.000426 NSGALGO00010017826. ENSGALG000100
13012,ENSGALG00010006069,ENSGALG
00010006653
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GO:BP

primary metabolic process

G0:0044238

0.000451

ENSGALG00010029655,ENSGALG00010

019451, ENSGALG00010016292,ENSGAL
G00010000153,ENSGALG00010002079,E

NSGALG00010012253,ENSGALG000100

18340,ENSGALG00010017826,ENSGALG
00010019045,ENSGALG00010023392,EN

SGALG00010022774,ENSGALG00010021
110,ENSGALGO00010009385,ENSGALG00
010006069,ENSGALG00010001844,ENSG
ALG00010004358, ENSGALG0001000375

0,ENSGALG00010000081

GO:BP

biological process

GO:0008150

0.000476

ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
029655,ENSGALG00010024570,ENSGAL
G00010019451, ENSGALG00010016292,E
NSGALG00010000153,ENSGALG000100
02079,ENSGALG00010012253,ENSGALG
00010018340,ENSGALG00010017826,EN
SGALG00010019045,ENSGALG00010023
392,ENSGALG00010013012,ENSGALGO00
010022774, ENSGALG00010021110,ENSG
ALG00010013846,ENSGALG0001000938
5,ENSGALG00010006069,ENSGALGO0001
0001844,ENSGALG00010004358, ENSGA
LG00010006653, ENSGALG00010003750,
ENSGALG00010023605,ENSGALG00010
000081

GO:BP

NADH regeneration

GO:0006735

0.00073

ENSGALG00010023392, ENSGALG00010
021110

GO:BP

canonical glycolysis

GO0:0061621

0.00073

ENSGALG00010023392, ENSGALGO00010
021110

GO:BP

glucose catabolic process
to pyruvate

GO:0061718

0.00073

ENSGALG00010023392, ENSGALG00010
021110

GO:BP

glucose catabolic process

G0:0006007

0.000844

ENSGALG00010023392, ENSGALGO00010
021110

GO:BP

glycolytic process through
glucose-6-phosphate

G0:0061620

0.000844

ENSGALG00010023392, ENSGALG00010
021110

GO:BP

muscle structure
development

G0:0061061

0.000844

ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
019451,ENSGALG00010012253,ENSGAL
G00010013012,ENSGALG00010006653

GO:BP

nucleobase-containing
small molecule metabolic
process

GO:0055086

0.000844

ENSGALG00010023392,ENSGALG00010
021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
G00010006069,ENSGALG00010000081
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GO:BP

cellular component
assembly involved in
morphogenesis

G0:0010927

0.000937

ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
019451,ENSGALG00010006653

GO:BP

organic substance
metabolic process

GO:0071704

0.000967

ENSGALG00010029655,ENSGALG00010

019451,ENSGALG00010016292,ENSGAL
G00010000153,ENSGALG00010002079,E

NSGALG00010012253, ENSGALG000100

18340,ENSGALG00010017826,ENSGALG
00010019045,ENSGALG00010023392,EN

SGALG00010022774,ENSGALG00010021
110,ENSGALG00010009385,ENSGALGO00
010006069, ENSGALG00010001844,ENSG
ALG00010004358 ENSGALG0001000375

0,ENSGALG00010000081

GO:BP

glycolytic process through
fructose-6-phosphate

GO:0061615

0.00098

ENSGALG00010023392, ENSGALGO00010
021110

GO:BP

cell differentiation

GO:0030154

0.001005

ENSGALG00010024570,ENSGALG00010

019451, ENSGALG00010000153,ENSGAL
G00010002079,ENSGALG00010012253,E

NSGALG00010017826,ENSGALG000100

19045,ENSGALG00010013012,ENSGALG
00010006069,ENSGALG00010006653

GO:BP

cellular developmental
process

GO:0048869

0.001051

ENSGALG00010024570,ENSGALG00010

019451,ENSGALG00010000153,ENSGAL
G00010002079,ENSGALG00010012253,E

NSGALG00010017826,ENSGALG000100

19045, ENSGALG00010013012,ENSGALG
00010006069,ENSGALG00010006653

GO:BP

myotube differentiation

G0:0014902

0.001084

ENSGALG00010019451, ENSGALGO00010
012253,ENSGALG00010013012

GO:BP

regulation of
developmental process

G0:0050793

0.001105

ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
019451, ENSGALG00010000153,ENSGAL
G00010002079,ENSGALG00010012253,E
NSGALG00010019045,ENSGALG000100
13012,ENSGALG00010021110

GO:BP

tissue morphogenesis

G0:0048729

0.001152

ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
019451, ENSGALG00010000153,ENSGAL
G00010012253,ENSGALG00010019045

GO:BP

regulation of actin
cytoskeleton organization

G0:0032956

0.001154

ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
019451, ENSGALG00010000153,ENSGAL
G00010006653

GO:BP

regulation of
supramolecular fiber
organization

G0:1902903

0.001154

ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
019451, ENSGALG00010000153,ENSGAL
G00010006653
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. ENSGALG00010028598, ENSGALGO00010
GO:BP actin eytoskeleton | 2 16300361 0.001185 [024570. ENSGALG00010019451 ENSGAL
organization G00010000153, ENSGALG00010006653
ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
Go:pp | Supramolecularfiber o 0074351 0001241 (024570, ENSGALG00010019451 ENSGAL
organization G00010000153, ENSGALG00010006653
ENSGALG00010029655, ENSGALG00010
019451,ENSGALG00010016292,ENSGAL
G00010000153,ENSGALG00010002079,E
NSGALG00010012253, ENSGALG000100
18340,ENSGALG00010017826,ENSGALG
GO:BP metabolic process | GO:0008152| 0.001406 {00010019045, ENSGALG00010023392,EN
SGALG00010022774,ENSGALG00010021
110,ENSGALG00010009385, ENSGALG00
010006069, ENSGALG00010001844,ENSG
ALG00010004358 ENSGALG0001000375
0,ENSGALG00010000081
ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
. o 019451,ENSGALGO00010000153, ENSGAL
Go:pp | "egulation Olf.tb“’loglcal GO:0065008| 0.00148 |G00010017826,ENSGALG00010006069,E
quatity NSGALG00010006653,ENSGALG000100
03750,ENSGALGO00010023605
. . ENSGALG00010023392,ENSGALG00010
GO:BP p““nteglﬁf’n“de(’“de GO:0009150| 0.00153 |021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
metabolic process G00010000081
requlation of actin ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
GOBP | tbased process | G0:0032970( 0.00153 019451 ENSGALGO0010000153,ENSGAL
G00010006653
GO:BP | hexose catabolic process [G0:0019320| 0.00172 g;sl?(?LGOOOI0023392’ENSGALG00010
. ENSGALG00010028598, ENSGALGO00010
Go:pp | Actinfilament-based | 2 05300001 0.001784 |024570. ENSGALG00010019451, ENSGAL
process G00010000153, ENSGALG00010006653
. . ENSGALG00010023392,ENSGALG00010
Go:pp |11Pose phosphate metabolic| - 15166631 0.001805 |021110.ENSGALG00010009385, ENSGAL
process G00010000081
. . . ENSGALG00010023392,ENSGALG00010
Go:pp | fibonucleotide metabolic | - 16005501 0.001805 [021110.ENSGALG00010009385, ENSGAL
process G00010000081
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GO:BP

muscle tissue development

GO:0060537

0.001805

ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
019451, ENSGALG00010012253,ENSGAL
G00010006653

GO:BP

regulation of biological
process

GO:0050789

0.001805

ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
024570,ENSGALG00010019451, ENSGAL
G00010000153,ENSGALG00010002079,E
NSGALG00010012253, ENSGALG000100
17826, ENSGALG00010019045,ENSGALG
00010013012,ENSGALG00010022774,EN
SGALG00010021110,ENSGALG00010009
385,ENSGALG00010006069,ENSGALGO00
010001844, ENSGALG00010006653,ENSG
ALG00010003750,ENSGALG0001002360
5

GO:BP

tissue development

G0:0009888

0.001982

ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
019451, ENSGALG00010000153,ENSGAL
G00010002079,ENSGALG00010012253,E
NSGALG00010019045,ENSGALG000100
06653

GO:BP

monosaccharide catabolic
process

GO:0046365

0.001982

ENSGALG00010023392, ENSGALGO00010
021110

GO:BP

actin filament organization

GO0:0007015

0.002025

ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
019451, ENSGALG00010000153,ENSGAL
G00010006653

GO:BP

phosphorylation

GO0:0016310

0.002025

ENSGALG00010029655,ENSGALG00010
019451,ENSGALG00010000153,ENSGAL
G00010023392,ENSGALG00010021110,E
NSGALG00010009385,ENSGALG000100
00081

GO:BP

glucose metabolic process

GO:0006006

0.0021

ENSGALG00010023392, ENSGALG00010
021110,ENSGALG00010009385

GO:BP

nitrogen compound
metabolic process

G0O:0006807

0.002124

ENSGALG00010029655,ENSGALG00010
019451, ENSGALG00010000153,ENSGAL
G00010002079,ENSGALG00010012253,E
NSGALG00010018340,ENSGALG000100
17826,ENSGALG00010019045,ENSGALG
00010023392, ENSGALG00010022774,EN
SGALG00010021110,ENSGALG00010009
385,ENSGALG00010006069,ENSGALGO00
010001844, ENSGALG00010003750,ENSG
ALG00010000081

GO:BP

myoblast fusion

GO:0007520

0.002309

ENSGALG00010019451, ENSGALGO00010
013012

GO:BP

muscle cell cellular
homeostasis

GO:0046716

0.002518

ENSGALG00010019451,ENSGALGO00010
006653
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GO:BP

purine nucleotide
metabolic process

G0:0006163

0.002518

ENSGALG00010023392, ENSGALGO00010
021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
G00010000081

GO:BP

biological regulation

G0:0065007

0.002682

ENSGALG00010028598, ENSGALGO00010
024570,ENSGALG00010019451, ENSGAL
G00010000153,ENSGALG00010002079,E
NSGALGO00010012253,ENSGALG000100
17826,ENSGALG00010019045,ENSGALG
00010013012,ENSGALG00010022774,EN
SGALG00010021110,ENSGALG00010009
385,ENSGALG00010006069,ENSGALGO00
010001844, ENSGALG00010006653,ENSG
ALG00010003750,ENSGALG0001002360
5

GO:BP

multicellular organismal
process

G0:0032501

0.002745

ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
019451, ENSGALG00010000153,ENSGAL
G00010002079,ENSGALG00010012253,E
NSGALG00010019045,ENSGALG000100
22774, ENSGALG00010021110,ENSGALG
00010006069,ENSGALG00010001844,EN
SGALG00010003750,ENSGALG00010023
605

GO:BP

animal organ development

GO0:0048513

0.002986

ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
019451, ENSGALG00010000153,ENSGAL
G00010002079,ENSGALG00010012253,E
NSGALG00010019045,ENSGALG000100
01844, ENSGALG00010006653

GO:BP

organic cyclic compound
metabolic process

G0:1901360

0.003003

ENSGALG00010002079,ENSGALG00010
012253,ENSGALG00010017826,ENSGAL
G00010019045,ENSGALG00010023392,E
NSGALG00010022774,ENSGALG000100
21110,ENSGALGO00010009385,ENSGALG
00010006069,ENSGALG00010001844,EN
SGALG00010004358 ENSGALG00010000
081

GO:BP

monocarboxylic acid
metabolic process

G0:0032787

0.003004

ENSGALG00010023392, ENSGALGO00010
021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
G00010000081

GO:BP

regulation of cytoskeleton
organization

GO0:0051493

0.003193

ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
019451, ENSGALG00010000153,ENSGAL
G00010006653

GO:BP

carbohydrate biosynthetic
process

G0:0016051

0.00321

ENSGALG00010029655,ENSGALG00010
023392,ENSGALG00010009385

GO:BP

hexose metabolic process

GO0:0019318

0.003322

ENSGALG00010023392, ENSGALGO00010
021110,ENSGALG00010009385
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ENSGALG00010028598 ENSGALGO00010
029655,ENSGALG00010024570,ENSGAL
G00010019451, ENSGALG00010016292.E
NSGALG00010000153, ENSGALG000100
02079,ENSGALG00010012253, ENSGALG
00010017826,ENSGALG00010019045,EN
GO:BP cellular process G0:0009987| 0.003539 [SGALG00010023392, ENSGALG00010013
012,ENSGALG00010022774, ENSGALGO00
010021110,ENSGALG00010013846,ENSG
ALG00010009385,ENSGALG0001000606
9,ENSGALG00010001844, ENSGALGO0001
0006653, ENSGALG00010023605,ENSGA
LG00010000081
GO-BP regulgtlon ofmyotube GO-0010330| 0.003722 ENSGALG00010019451,ENSGALG00010
differentiation 012253
positive regulation of
GO:BP striated muscle cell GO:0051155] 0.003924 ENSGALG00010019451,ENSGALG00010
. .. 012253
differentiation
nucleotide metabolic ENSGALG00010023392, ENSGALGO00010
GO:BP 4 FocesS GO:0009117{ 0.003924 {021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
P G00010000081
nucleoside phosphate ENSGALG00010023392, ENSGALGO00010
GO:BP linetabolicp rocpess GO:0006753( 0.0041 [021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
P G00010000081
monosaccharide metabolic ENSGALG00010023392, ENSGALGO00010
GO:BP process G0:00059961 0.004205 021110,ENSGALG00010009385
GO:BP syncytium formation GO:0006949( 0.004272 ](;:E%(]}ﬁ LG00010019451,ENSGALG00010
GO-BP syncytium formation jby GO-0000768] 0.004272 ENSGALG00010019451,ENSGALGO00010
plasma membrane fusion 013012
GO:BP cell-cell fusion GO0:0140253| 0.004272 ](;:E%(]}ﬁ LG00010019451.ENSGALGO0010
necative reeulation of cell ENSGALG00010019451, ENSGALGO00010
GO:BP & (\1/i fferililtiation GO0:0045596( 0.005002 {000153,ENSGALG00010019045,ENSGAL
G00010013012
GO:BP | myotube cell development | GO:0014904( 0.005093 Eﬁ%?? LG00010012253,ENSGALG00010
animal orean ENSGALG00010024570,ENSGALGO00010
GO:BP morpho efesis GO:0009887( 0.005278 {019451, ENSGALG00010000153,ENSGAL
Tphog G00010012253, ENSGALG00010019045
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ENSGALG00010023392,ENSGALG00010
small molecule metabolic 021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
GO:BP process G0:00442811 0.005525 G00010006069,ENSGALG00010004358,E
NSGALG00010000081
ENSGALG00010029655,ENSGALG00010
019451,ENSGALG00010016292, ENSGAL
G00010000153,ENSGALG00010002079,E
NSGALG00010012253,ENSGALG000100
GO:BP | cellular metabolic process | GO:0044237| 0.005525 |17826,ENSGALG00010019045,ENSGALG
00010023392, ENSGALG00010022774,EN
SGALG00010021110,ENSGALG00010009
385,ENSGALG00010006069,ENSGALGO00
010001844, ENSGALG00010000081
ENSGALG00010002079,ENSGALG00010
012253, ENSGALG00010017826,ENSGAL
nucleobase-containing G00010019045, ENSGALG00010023392.E
GO:BP compound metabolic  [GO:0006139] 0.005855 [NSGALG00010022774,ENSGALG000100
process 21110,ENSGALG00010009385,ENSGALG
00010006069,ENSGALG00010001844,EN
SGALG00010000081
GO-BP regulation of acjun ﬁlament GO-0030834| 0.006058 ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
depolymerization 006653
) regulation of actin filament ) ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
GO:BP organization GO:0110053| 0.006058 000153, ENSGALG00010006653
. ENSGALG00010002079,ENSGALG00010
GO:BP cell fate commitment GO:0045165] 0.006058 012253 ENSGALG00010019045
] cellular carbohydrate ] ENSGALG00010029655,ENSGALG00010
GO:BP metabolic process G0:0044262/ 0.006101 016292, ENSGALG00010023392
. ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
GO:BP heart morphogenesis GO:0003007( 0.006145 019451 ENSGALG00010019045
GO-BP positive regulatlon. of GO-0051149| 0.006409 ENSGALG00010019451,ENSGALGO00010
muscle cell differentiation 012253
GO-BP actin ﬁla.mer?t GO:0030042| 0.006409 ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
depolymerization 006653
ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
024570,ENSGALG00010019451,ENSGAL
] negative regulation of ] G00010000153,ENSGALG00010002079,E
GO:BP biological process GO:00485191 0.006431 NSGALG00010012253, ENSGALG000100
17826,ENSGALG00010019045,ENSGALG
00010013012,ENSGALG00010003750
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ENSGALG00010002079,ENSGALG00010
012253, ENSGALG00010017826,ENSGAL
heterocycle metabolic G00010019045,ENSGALG00010023392,E
GO:BP process G0:0046483( 0.006644 INSGALG00010022774, ENSGALG000100
21110,ENSGALG00010009385,ENSGALG
00010006069, ENSGALG00010001844 EN
SGALG00010000081
ENSGALG00010019451, ENSGALGO00010
GO:BP | epithelium development [GO:0060429] 0.00675 [000153,ENSGALG00010002079,ENSGAL
G00010012253,ENSGALG00010019045
ENSGALG00010028598 ENSGALG00010
024570,ENSGALG00010019451, ENSGAL
G00010000153,ENSGALG00010002079,E
. NSGALG00010012253,ENSGALG000100
Gop | regulationofeellular 4 h 06507041 000675 |17826, ENSGALG00010019045,ENSGALG
process 00010013012,ENSGALG00010021110,EN
SGALG00010009385,ENSGALG00010006
069,ENSGALG00010001844, ENSGALGO00
010006653, ENSGALG00010023605
GO-BP regula.ltion ofmyoblast GO-0045661| 0.006767 ENSGALGO00010012253,ENSGALG00010
differentiation 013012
ENSGALG00010002079,ENSGALG00010
012253, ENSGALG00010017826,ENSGAL
cellular aromatic G00010019045,ENSGALG00010023392,E
GO:BP compound metabolic  [GO:0006725] 0.006949 [NSGALG00010022774,ENSGALG000100
process 21110,ENSGALG00010009385,ENSGALG
00010006069, ENSGALG00010001844 EN
SGALG00010000081
positive regulation of ENSGALG00010019451, ENSGALG00010
GO:BP developmental process G0:0051094( 0.007438 [000153,ENSGALG00010002079,ENSGAL
G00010012253, ENSGALG00010021110
GO:BP gluconeogenesis GO:0006094( 0.00782 ENSGALG00010023392, ENSGALG00010
009385
GO:BP hexose biosynthetic GO:0019319| 0.007%2 ENSGALG00010023392, ENSGALG00010
process 009385
GO:BP regulation f)f stria‘Fed' GO:0051153 0.00782 ENSGALG00010019451, ENSGALG00010
muscle cell differentiation 012253
ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
GO:BP |[muscle organ development [ GO:0007517| 0.00782 012253, ENSGALG00010006653
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cellular component ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
GO:BP mUcl> ho errl)esis G0:0032989| 0.00782 |019451,ENSGALG00010002079,ENSGAL
TPROg G00010006653
ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
019451,ENSGALG00010000153,ENSGAL
) multicellular organism ) G00010002079,ENSGALG00010012253.E
GO:BP development GO:00072750.00782 NSGALG00010019045,ENSGALG000100
22774, ENSGALG00010021110,ENSGALG
00010001844
GO-BP muscle t1ssu§ GO:0060415| 0.008192 ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
morphogenesis 012253
GO-BP glycogen metabolic GO:0005977| 0.00821 ENSGALG00010029655,ENSGALG00010
process 016292
GO:BP | glucan metabolic process |GO:0044042( 0.00821 ]gi\;sz(g}ﬁ LG00010029655,ENSGALG00010
GO-BP .rnonosac.charlde GO-0046364| 0.00821 ENSGALG00010023392, ENSGALGO00010
biosynthetic process 009385
GO-BP cellular glucan metabolic G0:0006073| 0.00821 ENSGALG00010029655,ENSGALG00010
process 016292
] regulation of cellular ] ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
GO:BP component size G0:003233510.00821 019451, ENSGALG00010006653
GO-BP regulation ofprc.)tem GO:1901879| 0.00917 ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
depolymerization 006653
GO-BP muscle organ GO-0043644| 0.009452 ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
morphogenesis 012253
GO-Bp | €nerey reserve metabolic GO-0006112] 0.009736 ENSGALG00010029655,ENSGALG00010
process 016292
ENSGALG00010002079,ENSGALG00010
012253, ENSGALG00010017826,ENSGAL
cellular nitrogen G00010019045,ENSGALG00010023392,E
GO:BP compound metabolic  [GO:0034641| 0.009847 [NSGALG00010022774,ENSGALG000100
process 21110,ENSGALG00010009385,ENSGALG
00010006069,ENSGALG00010001844,EN
SGALG00010000081
reculation of cell ENSGALG00010019451,ENSGALG00010
GO:BP dgil;ferentiation G0:0045595] 0.010893 000153, ENSGALG00010012253,ENSGAL
G00010019045,ENSGALG00010013012

455




non-membrane-bounded ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
GO:BP organelle assembly G0:0140694) 0.01126 019451, ENSGALG00010006653
carboxvlic acid metabolic ENSGALG00010023392,ENSGALG00010
GO:BP Y Focess GO0:0019752] 0.011664 |021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
P G00010000081
neeative reeulation of ENSGALG00010019451,ENSGALG00010
GO:BP devgelo melizl oSS GO:0051093] 0.011664 |000153,ENSGALG00010019045,ENSGAL
P P G00010013012
ENSGALG00010029655,ENSGALG00010
phosphate-containing 019451, ENSGALG00010000153,ENSGAL
GO:BP compound metabolic  [GO:0006796] 0.011983 [{G00010023392,ENSGALG00010021110,E
process NSGALG00010009385,ENSGALG000100
00081
ENSGALG00010023392,ENSGALG00010
GO:BP | oxoacid metabolic process | GO:0043436( 0.012078 |021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
G00010000081
oreanic acid metabolic ENSGALG00010023392,ENSGALG00010
GO:BP & oSS G0:0006082] 0.012245 |021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
P G00010000081
ENSGALG00010029655,ENSGALG00010
hosphorus metabolic 019451, ENSGALGO00010000153,ENSGAL
GO:BP phosp FOeSS G0:0006793| 0.012301 |G00010023392,ENSGALG00010021110,E
P NSGALG00010009385,ENSGALG000100
00081
GO-BP cellular po?ysaccharlde GO-0044264| 0.012685 ENSGALG00010029655,ENSGALG00010
metabolic process 016292
GO-BP regulation of act(.)rny.osm GO-0110020! 0.012855 ENSGALG00010019451,ENSGALGO00010
structure organization 000153
GO:BP | myoblast differentiation |[GO:0045445]| 0.013069 ](;:E?)(l}ﬁ LG00010012253,ENSGALGO0010
GO:BP | protein depolymerization [GO:0051261] 0.013284 ](;Z(I)\LS&E;ALGOOO 10028598, ENSGALG00010
ENSGALGO00010028598, ENSGALGO00010
GO:BP | cytoskeleton organization [GO:0007010] 0.013284 [024570,ENSGALG00010019451,ENSGAL
G00010000153,ENSGALG00010006653
GO-BP polysaccharide metabolic GO:0005976| 0.013584 ENSGALG00010029655,ENSGALG00010
process 016292
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regulation of protein-
GO:BP containing complex GO:0043244] 0.015083 ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
) 006653
disassembly
GO:BP |cardiac muscle contraction | GO:0060048| 0.016223 ]Si\;i(s}fLGOOO 10024570,ENSGALG00010
GO-BP regulat.lon of rpqscle cell GO-0051147] 0.016449 ENSGALG00010019451, ENSGALGO00010
differentiation 012253
) organic hydroxy compound ) ENSGALG00010023392,ENSGALG00010
GO:BP metabolic process GO:1901615 0.016449 006069, ENSGALG00010004358
] regulation of anatomical ] ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
GO:BP structure size G0:0090066/ 0.016934 019451, ENSGALG00010006653
. . ENSGALG00010012253, ENSGALGO00010
GO:BP regionalization GO0:0003002( 0.016934 019045, ENSGALG00010001844
oreanophosphate ENSGALG00010023392, ENSGALGO00010
GO:BP me%abo{)ic rlz)cess GO:0019637( 0.018829 {021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
P G00010000081
GO-BP cardiac chamb.er GO:0003206| 0.020406 ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
morphogenesis 019451
GO:BP [striated muscle contraction | GO:0006941] 0.020569 ]Si\;i(s}fLGOOO 10024570,ENSGALG00010
GO-BP negative regulatlgn qf GO-0051494] 0.020569 ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
cytoskeleton organization 019451
negative regulation of
GO:BP supramolecular fiber GO0:1902904( 0.020569 ](;Zi\;i(s}i&LGOOO 10028598, ENSGALGO0010
organization
) negative regulation of ) ENSGALGO00010019451, ENSGALG00010
GO:BP MAPK cascade GO0:0043409( 0.020569 000153
] pattern specification ] ENSGALGO00010012253,ENSGALG00010
GO:BP process G0:0007389| 0.020569 019045,ENSGALG00010001844
ENSGALG00010028598, ENSGALGO00010
neeative reeulation of 024570,ENSGALG00010019451, ENSGAL
GO:BP gcellular glrlocess GO0:0048523( 0.020569 [{G00010000153,ENSGALG00010002079,E
p NSGALG00010012253, ENSGALG000100
19045, ENSGALG00010013012
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carbohvdrate derivative ENSGALG00010023392, ENSGALG00010
GO:BP metzbohc rOCZSS Y 1GO:1901135| 0.021374 |021110,ENSGALG00010009385,ENSGAL
P G00010000081
regulation of actin
GO:BP polymerization or GO:0008064| 0.021418 ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
. 006653
depolymerization
GO-BP regulation of actin filament GO-0030832| 0.021418 ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
length 006653
reoulation of oreanclle ENSGALG00010028598 ENSGALG00010
GO:BP & or anizatifn G0:0033043( 0.021951 [019451, ENSGALGO00010000153,ENSGAL
8 G00010006653
positive regulation of
GO:BP supramolecular fiber | GO:1902905( 0.022417 ](;:(I)\;i??LGOOO 10000153,ENSGALG00010
organization
circulatory svstem ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
GO:BP develo ym}elnt G0:0072359( 0.022417 019451, ENSGALG00010019045, ENSGAL
P G00010021110
GO:BP pallium development [ GO:0021543| 0.024253 ENSGALG00010000153,ENSGALG00010
002079
ENSGALG00010029655, ENSGALG00010
019451, ENSGALG00010016292,ENSGAL
G00010000153,ENSGALG00010002079,E
macromolecule metabolic NSGALG00010012253, ENSGALG000100
GO:BP process GO:0043170| 0.024253 18340,ENSGALG00010017826,ENSGALG
00010019045,ENSGALG00010022774, EN
SGALG00010021110,ENSGALG00010001
844 ENSGALG00010003750
ENSGALG00010029655, ENSGALG00010
019451, ENSGALG00010000153,ENSGAL
] organonitrogen compound ] G00010018340,ENSGALG00010023392,E
GO:BP metabolic process GO:1901564) 0.02521 NSGALG00010021110,ENSGALG000100
09385,ENSGALG00010006069,ENSGALG
00010003750,ENSGALG00010000081
GO-BP neural p.recur§or cell GO-0061351] 0.026212 ENSGALG00010000153,ENSGALGO00010
proliferation 002079
GO-BP skeletal muscle tissue GO-0007519| 0.026474 ENSGALG00010012253, ENSGALG00010
development 006653
ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
GO:BP heart development GO:0007507] 0.026474 019451 ENSGALG00010019045
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GO-BP positive regulathn qf GO-0051495| 0.026574 ENSGALG00010000153, ENSGALGO00010
cytoskeleton organization 006653
GO-BP actin polymer}zat}on 1 60:0008154] 0.026574 ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
depolymerization 006653
ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
019451, ENSGALGO00010000153,ENSGAL
GO:BP system development GO:0048731] 0.026574 |G00010002079,ENSGALG00010019045,E
NSGALG00010021110,ENSGALG000100
01844
GO-BP skeletal muscle organ GO-0060538] 0.027297 ENSGALG00010012253, ENSGALGO00010
development 006653
negative regulation of
ENSGALG00010028598 ENSGALG00010
GO:BP cellular cpmponent GO:0051129( 0.027297 019451 ENSGALG00010013012
organization
GO-BP negat.lve .regulatlo.n .of GO-0006469| 0.027498 ENSGALG00010019451, ENSGALGO00010
protein kinase activity 000153
GO:BP cardiac chamber GO:0003205| 0.027493 ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
development 019451
GO:BP heart contraction GO:0060047( 0.028909 ](;Zi\;i(S};XLGOOOI0024570,ENSGALG00010
GO-BP cardiac muscle tissue GO-0048738] 0.028909 ENSGALG00010024570,ENSGALGO00010
development 019451
] negative regulation of cell ] ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
GO:BP population proliferation G0:0008285/ 0.028909 000153,ENSGALG00010019045
ENSGALGO00010000153,ENSGALG00010
GO:BP embryo development GO:0009790] 0.028909 |012253, ENSGALG00010019045,ENSGAL
G00010001844
ENSGALG00010028598 ENSGALG00010
] cellular component ] 024570,ENSGALG00010019451, ENSGAL
GO:BP assembly G0:0022607 0.029397 G00010000153,ENSGALG00010006069.E
NSGALG00010006653
oreanic substance ENSGALGO00010017826,ENSGALG00010
GO:BP cagtabolicu oSS GO:1901575] 0.02966 023392,ENSGALG00010021110,ENSGAL
p G00010009385,ENSGALG00010000081
ENSGALG00010002079,ENSGALG00010
GO:BP developmental growth [ GO:0048589] 0.030136 013012.ENSGALG00010006069
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GO-BP negatllve regul'at'lon of GO-0033673] 0030393 ENSGALG00010019451, ENSGALGO00010
kinase activity 000153
GO:BP heart process GO:0003015] 0.031426 ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
019451
GO:BP central ne'rvous s.ys‘Fem GO:0021953] 0.031426 ENSGALG00010002079,ENSGALG00010
neuron differentiation 019045
ENSGALG00010019451, ENSGALG00010
. 000153, ENSGALG00010002079,ENSGAL
regulation of G00010012253, ENSGALG00010017826,E
GO:BP macromoliglzleessmetabohc GO:0060255( 0.031426 NSGALG00010019045. ENSGALG000100
p 22774 ENSGALG00010021110,ENSGALG
00010001844
GO-BP negative regulation of cell GO-00107211 0.031503 ENSGALG00010019451,ENSGALGO00010
development 000153
GO-BP striated muscle tissue GO:0014706| 0.032277 ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
development 019451
GO-BP protem—cgntamlng GO-0032984] 0033057 ENSGALG00010028598, ENSGALGO00010
complex disassembly 006653
] regulation of cell ] ENSGALG00010019451, ENSGALG00010
GO:BP development G0:0060284| 0.033845 000153, ENSGALG00010012253
reculation of cellular ENSGALGO00010028598, ENSGALG00010
GO:BP comguonent oreani Uelition GO:0051128] 0.033845 |019451, ENSGALG00010000153,ENSGAL
P ganiz G00010013012,ENSGALG00010006653
ENSGALGO00010028598, ENSGALG00010
024570,ENSGALG00010019451, ENSGAL
] cellular component ] G00010000153,ENSGALG00010002079.E
GO:BP organization G0:00160431 0.033845 NSGALG00010013012,ENSGALGO000100
13846,ENSGALG00010006069,ENSGALG
00010006653
. . ENSGALGO00010000153,ENSGALG00010
GO:BP | embryonic morphogenesis [ GO:0048598| 0.034141 019045, ENSGALG00010001844
GO-BP negative regulat.lo'n of GO-0051348] 0036477 ENSGALG00010019451,ENSGALG00010
transferase activity 000153
post-transcriptional
. ENSGALGO00010017826,ENSGALG00010
GO:BP regulation (?fgene GO:0010608] 0.037231 022774.ENSGALG00010021110
expression
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ENSGALG00010028598 ENSGALG00010
] cellular component ] 024570,ENSGALG00010019451,ENSGAL
GO:BP biogenesis G0:0044085) 0.037277 G00010000153,ENSGALG00010006069,E
NSGALG00010006653
GO-BP anterlor/pqsterlc?r pattern GO-0009952| 0037913 ENSGALG00010012253,ENSGALG00010
specification 001844
ENSGALG00010028598 ENSGALG00010
024570,ENSGALG00010019451,ENSGAL
] cellular component ) G00010000153,ENSGALG00010002079,E
GO:BP organization or biogenesis GO:0071840) 0.038467 NSGALG00010013012,ENSGALG000100
13846, ENSGALG00010006069,ENSGALG
00010006653
GO:BP muscle contraction GO:0006936] 0.038935 ]Si\;i(s}fLGOOO 10024570,ENSGALG00010
lati £ cell ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
GO:BP relg‘tl. ation (ii fcfaﬁ _|G0:0042127 0039515 |000153, ENSGALG00010002079,ENSGAL
popuiation prolietatio G00010019045
GO:BP |[telencephalon development| GO:0021537| 0.039585 ](;:(I)\;%S?LGOOOIOOOOI >3,ENSGALG00010
) regulation of anatomical ) ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
GO:BP structure morphogenesis (0:0022603 0.040373 019451, ENSGALG00010021110
ENSGALG00010019451, ENSGALGO00010
lati £ cellul 000153,ENSGALG00010002079,ENSGAL
GO:BP reg“tab“’? 01 celUAT 1 G0:0031323| 0.040373 |G00010012253,ENSGALG00010017826,E
fEtaboric process NSGALG00010019045,ENSGALG000100
21110,ENSGALG00010001844
GO:BP | alcohol metabolic process | GO:0006066| 0.040966 Eggﬁ? L£G00010023392,ENSGALG00010
] positive regulation of cell ] ENSGALG00010019451,ENSGALG00010
GO:BP differentiation G0:0045597) 0.040966 000153,ENSGALG00010012253
ENSGALG00010019451, ENSGALG00010
regulation of nitrogen 000153,ENSGALG00010002079,ENSGAL
GO:BP compound metabolic GO:0051171| 0.041447 |G00010012253, ENSGALG00010017826,E
process NSGALG00010019045,ENSGALG000100
21110,ENSGALG00010001844
ENSGALG00010019451, ENSGALG00010
000153, ENSGALG00010002079,ENSGAL
] regulation of metabolic ] G00010012253,ENSGALG00010017826,E
GO:BP process G0:00192221 0.042396 NSGALG00010019045,ENSGALG000100
22774 ENSGALG00010021110,ENSGALG
00010001844
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GO:BP

catabolic process

G0:0009056

0.04534

ENSGALG00010017826,ENSGALG00010
023392,ENSGALG00010021110,ENSGAL
G00010009385,ENSGALG00010000081

GO:BP

regulation of primary
metabolic process

G0O:0080090

0.046352

ENSGALG00010019451, ENSGALGO00010
000153,ENSGALG00010002079,ENSGAL
G00010012253,ENSGALG00010017826,E
NSGALG00010019045,ENSGALG000100
21110,ENSGALG00010001844

GO:BP

negative regulation of
protein phosphorylation

G0:0001933

0.047599

ENSGALG00010019451,ENSGALGO00010
000153

GO:BP

growth

G0:0040007

0.04785

ENSGALG00010002079,ENSGALG00010
013012,ENSGALG00010006069

GO:BP

energy derivation by
oxidation of organic
compounds

G0O:0015980

0.048675

ENSGALG00010029655,ENSGALG00010
016292

GO:BP

small molecule catabolic
process

G0:0044282

0.048929

ENSGALG00010023392, ENSGALGO00010
021110

GO:BP

muscle system process

G0O:0003012

0.049729

ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
019451

GO:CC

actin cytoskeleton

GO:0015629

0.015768

ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
024570,ENSGALG00010000153,ENSGAL
G00010006653

GO:CC

cytoplasm

GO:0005737

0.015768

ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
029655,ENSGALG00010024570,ENSGAL
G00010019451,ENSGALG00010000153,E
NSGALG00010018340,ENSGALG000100
17826,ENSGALG00010023392,ENSGALG
00010022774, ENSGALG00010021110,EN
SGALG00010013846,ENSGALG00010009
385,ENSGALG00010006069,ENSGALGO00
010001844, ENSGALG00010006653

GO:CC

cellular_component

GO:0005575

0.034358

ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
029655,ENSGALG00010024570,ENSGAL
G00010019451, ENSGALG00010000153,E
NSGALG00010012253, ENSGALG000100
18340,ENSGALG00010017826,ENSGALG
00010019045,ENSGALG00010023392,EN
SGALG00010022774,ENSGALG00010021
110,ENSGALG00010013846,ENSGALGO00
010009385,ENSGALG00010006069,ENSG
ALG00010001844,ENSGALG0001000435
8, ENSGALG00010017501,ENSGALGO0001
0006653, ENSGALG00010023605
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GO:CC

sarcomerc

G0:0030017

0.040988

ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
006653

GO:CC

ruffle

GO:0001726

0.040988

ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
000153

GO:CC

extracellular space

GO:0005615

0.040988

ENSGALG00010009385,ENSGALG00010
006069,ENSGALG00010004358, ENSGAL
G00010017501

GO:CC

cytosol

GO:0005829

0.040988

ENSGALG00010024570,ENSGALG00010
000153,ENSGALG00010018340,ENSGAL
G00010017826,ENSGALG00010023392,E
NSGALG00010021110,ENSGALG000100
09385

GO:CC

intracellular anatomical
structure

G0:0005622

0.040988

ENSGALG00010028598, ENSGALG00010

029655,ENSGALG00010024570,ENSGAL
G00010019451,ENSGALG00010000153,E

NSGALG00010012253, ENSGALG000100

18340,ENSGALG00010017826,ENSGALG
00010023392,ENSGALG00010022774,EN

SGALG00010021110,ENSGALG00010013
846,ENSGALG00010009385,ENSGALGO00
010006069, ENSGALG00010001844,ENSG
ALG00010006653

GO:CC

cellular anatomical entity

GO:0110165

0.040988

ENSGALG00010028598, ENSGALG00010

029655,ENSGALG00010024570,ENSGAL
G00010019451, ENSGALG00010000153,E

NSGALG00010012253, ENSGALG000100

18340,ENSGALG00010017826,ENSGALG
00010023392,ENSGALG00010022774,EN

SGALG00010021110,ENSGALG00010013
846,ENSGALG00010009385,ENSGALGO00
010006069, ENSGALG00010001844,ENSG
ALG00010004358 ENSGALG0001001750

1,LENSGALG00010006653, ENSGALGO0001
0023605

GO:CC

transcription regulator
complex

GO:0005667

0.041257

ENSGALG00010012253,ENSGALG00010
019045,ENSGALG00010001844

GO:CC

myofibril

GO0:0030016

0.041749

ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
006653

GO:CC

contractile fiber

GO:0043292

0.041749

ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
006653

GO:MF

actin binding

GO:0003779

0.000452

ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
024570,ENSGALG00010000153,ENSGAL
G00010004358, ENSGALG00010006653
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GO:MF

binding

GO0:0005488

0.00083

ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
029655,ENSGALG00010024570,ENSGAL
G00010019451,ENSGALG00010016292,E
NSGALG00010000153,ENSGALG000100
02079,ENSGALG00010012253, ENSGALG
00010018340,ENSGALG00010017826,EN
SGALG00010019045,ENSGALG00010023
392,ENSGALG00010023957, ENSGALGO00
010022774, ENSGALG00010021110,ENSG
ALG00010009385,ENSGALG0001000606
9,ENSGALG00010001844, ENSGALG0001
0004358, ENSGALG00010006653,ENSGA
LG00010003750

GO:MF

cytoskeletal protein
binding

G0:0008092

0.000866

ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
024570,ENSGALG00010019451, ENSGAL
G00010000153,ENSGALG00010004358,E
NSGALG00010006653

GO:MF

intramolecular
oxidoreductase activity

G0O:0016860

0.005255

ENSGALG00010023392,ENSGALG00010
009385

GO:MF

protein binding

GO:0005515

0.011037

ENSGALG00010028598, ENSGALG00010
029655,ENSGALG00010024570,ENSGAL
G00010019451,ENSGALG00010016292,E
NSGALG00010000153,ENSGALG000100
12253, ENSGALG00010018340,ENSGALG
00010023392, ENSGALG00010009385,EN
SGALG00010006069,ENSGALG00010001
844, ENSGALG00010004358, ENSGALGO00
010006653

GO:MF

single-stranded RNA
binding

G0:0003727

0.011739

ENSGALG00010017826,ENSGALG00010
022774

GO:MF

nucleic acid binding

GO:0003676

0.016043

ENSGALG00010002079,ENSGALG00010
012253,ENSGALG00010017826,ENSGAL
G00010019045,ENSGALG00010023957,E
NSGALG00010022774,ENSGALG000100
21110,ENSGALG00010001844

GO:MF

exopeptidase activity

G0:0008238

0.019835

ENSGALG00010018340,ENSGALGO00010
003750

GO:MF

calmodulin binding

GO:0005516

0.019835

ENSGALG00010029655,ENSGALG00010
016292
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organic cyclic compound

ENSGALG00010029655,ENSGALG00010
002079,ENSGALG00010012253,ENSGAL
G00010017826,ENSGALG00010019045,E

GOMF binding GO:00971591 0.022924 |56 ALG00010023957, ENSGALG000100
22774 ENSGALG00010021110,ENSGALG
00010001844, ENSGALG00010004358
GO:MF isomerase activity GO:0016853] 0.028434 ENSGALG00010023392,ENSGALG00010
009385
DNA-bindine transcrintion ENSGALG00010002079,ENSGALGO00010
GO:MF factorgacti it P GO:0003700{ 0.028434 [012253,ENSGALG00010019045,ENSGAL
Vi G00010001844
GO:MF actin filament binding | GO:0051015| 0.028628 ]S(I)\;i??LGOOO 10028598, ENSGALG00010
GO:MF lyase activity GO0:0016829( 0.039499 ENSGALG00010023392,ENSGALG00010
000081
RNA polymerase II cis-
) regulatory region ] ENSGALG00010002079,ENSGALGO00010
GOMF sequence-specific DNA GO:0000978| 0.044598 012253, ENSGALG00010001844
binding
ENSGALG00010029655,ENSGALGO00010
002079,ENSGALG00010012253,ENSGAL
) heterocyclic compound ] G00010017826,ENSGALG00010019045,E
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