Table S1. Summary of compound effect in aneuploid Ts13 MEF compared to euploid wild-type MEF.
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0.93
1.1



1792_Ts/WT

A
B
c
D
E
F
G
H
|
J
K
L
M
N
o
P
1920_Ts/WT
A
B
c
D
E
F
G
H
|
J
K
L
M
N
o
P
1921_Ts/WT
A
B
c
D
E
F
G
H
|
J
K
L
M
N
o
P
1922_Ts/WT
A
B
c
D
E
F
G
H
|
J
K
L
M
N
o
P
1923_Ts/WT
A
B
c
D
E
F
G
H
|
J
K
L
M
N
o
P

0.88
0.89
0.98
0.97
0.96
0.85
1.07
1.02
1.05
1.19
1.04
1.04
1.01
1.06
0.99
1.05

0.96
0.98
0.96
1.07
0.96
0.99
1.06
113
0.99
1.02
0.96
1.04
1.06
1.03
1.00
1.00

1.00
0.96
0.92
0.91
1.05
1.01
0.98
1.09
1.00
1.05
1.03
1.07
1.02
1.04
1.02
1.15

0.99
0.99
0.92
1.05
0.99
0.99
1.02
112
1.05
0.99
1.04
1.05
1.04
0.98
1.06
0.97

1.04
1.02
1.00
1.03
1.00
1.01
0.90
1.04
0.95
1.03
1.00
1.08
0.89
0.86
1.00
1.02

:l(:omrol well

Note that Plate 1791 A3 as C16-ceramide, A5 as C8-ceramide, A16 as DL-PDMP, A19 as DL-PPMP

2
0.90
0.87
1.00
1.01
0.94
0.97
0.88
1.14
0.96
1.05
1.01
1.06
1.1
1.03
1.00
0.98

0.95
0.92
0.92
1.18
1.00
0.98
0.89
1.10
0.97
0.98
1.06
1.05
1.06
1.00
1.04
0.97

0.98

0.96
0.95
0.99
1.00
0.96
0.98
1.07
1.13

1.12
0.97

0.99
1.10

0.99

1.00
1.00
1.01
1.01
1.09
1.1
1.05
1.01
1.01
1.09
1.10
0.97
1.06
0.95

2
0.99
1.00
1.07
1.1
0.94
1.03
1.05
0.88
0.93
1.04
1.02
0.99
0.97
1.02
1.02
0.98

1.1
1.03
0.97
0.99
0.84
0.97
1.26
1.05
1.22
1.01
1.04
1.06
1.1
0.83
1.26
1.01

0.89
0.97
0.96
1.05
1.03
1.10
1.14
1.08
1.15
1.05
1.16
1.18
1.10
1.05
1.02
0.97

1.00
1.06
0.95
1.19
0.95
1.32
1.19
1.02
1.03
1.06
0.99
1.10
1.00
1.06
0.75
1.13

0.68
0.99
1.1
0.95
1.01
1.09
1.02
1.16
113
1.08
1.12
0.96
1.30
0.96
1.05
1.03

0.99

4
0.83
0.84
0.96
1.10
0.88
0.83
0.96
1.03
0.98
1.19
1.06
1.07
1.14
1.09
1.03
0.99

0.98
0.98
0.85
1.10
1.11
0.95
0.94
0.99
0.95
1.18
1.08
0.97
1.13
1.06
1.04
0.99

0.88
0.91
0.84
0.87
1.01
0.99
0.87
1.22
0.92
1.02
1.07
1.45
1.04
1.07
1.01
1.08

0.86
1.06
1.00
1.09
1.03
1.09
0.64
1.18
0.98
1.21
1.07
1.16
1.27
1.11
1.02
1.03

0.95
0.96
1.01
1.07
0.88
1.02
0.92
1.04
0.94
1.02
0.88
1.02
0.98
1.02
0.93
0.98

5
0.93
0.87
0.99
1.00
0.86
0.61
1.00
1.01
0.92
1.11
1.06
1.39
1.18
0.76
1.03
1.11

0.91
1.05
0.93
1.09
0.99
1.08
1.13
1.13
1.04
1.11
1.11
1.09
1.03
1.04
1.04
0.94

0.99
0.97
0.89
0.92
1.04
1.03
0.89
0.93
1.00
0.94
0.96
0.92
1.04
0.95
0.96
1.14

0.85
1.01
0.99
1.04
113
1.04
0.69
1.18
1.00
1.21
1.10
1.19
1.09
1.00
1.08
0.96

5
0.95
1.16
0.90
0.99
0.97
0.97
0.70
0.92
0.90
1.02
3.59
1.08
1.04
0.91
1.20
1.09

6
0.83
0.84
0.97
0.95
0.89
0.93
0.91
0.93
0.98
1.07
1.12
112
1.16
117
1.02
1.03

1.08
1.03
0.96
1.21
1.18
1.16
1.05
1.05
1.13
1.06
1.13
1.16
1.08
1.01
1.02
1.00

1.00
1.28
0.97
1.03
1.15
1.00
0.99
0.95
0.89
1.06
0.98
0.96
1.06
1.05
1.01
1.12

0.67
0.91
1.00
1.08
1.33
1.03
0.88
1.14
1.14
1.08
2.04
1.02
1.13
1.13
1.04
1.01

6
0.86
113
0.92
113
0.95
1.1
0.87
1.08
0.97
1.04
0.82
0.97
0.78
1.04
0.98
1.01

I:lCompound well

7
0.78
1.08
0.59
0.92
0.93
0.94
0.92
0.97
0.69
1.11
1.12
4.69
1.04
1.26
1.48
1.11

1.07
0.95
0.99
1.26
1.09
1.21
1.10
0.95
1.02
1.04
1.13
1.31
1.15
1.1
1.06
0.93

0.96
1.06
0.80
0.93
0.97
1.17
1.05
1.13
0.95
0.95
1.01
1.05
0.95
0.88
0.97
1.07

0.65
1.07
0.99
1.01
1.10
1.12
1.25
0.94
1.04
1.12
1.05
1.02
1.05
1.04
1.00
1.04

1.09
0.98
1.09
1.07
1.06
1.09
0.75
0.96
0.74
1.01
0.93
0.95
1.02
1.04
0.77
0.97

8

0.82
0.94
0.95
0.86
0.96
0.95
1.10
0.92
1.22
1.10
1.23
1.20
112
1.06
0.93

1.42
0.97
0.98
1.20
1.01
1.05
1.04
1.14
1.05
1.01
1.15
1.12
1.15
1.00
1.00
1.07

0.94
0.93
0.87
1.09
1.03
1.08
1.11
0.94
0.95
1.10
1.06
1.05
0.90
1.27
0.98
1.08

1.58
1.00
1.04
1.40
1.12
1.12
1.09
1.01
1.12
1.11
1.28
1.08
1.14
0.97
1.07
1.16

8
0.95
1.01
0.94
1.14
0.93
1.10
0.89
1.07
0.95
1.14
1.04
1.06
0.87
1.08
1.02
1.00

9
0.90
0.87
0.53
0.99
1.10
0.95
1.12
1.18
1.30
1.21
1.56
1.42
1.25
1.41
1.03
1.77

1.08
1.09
1.01
1.19
1.08
1.18
1.08
1.14
2.08
1.15
1.13
1.05
1.05
1.09
2.03
0.96

0.99
0.98
0.86
0.44
1.27
1.07
1.05
0.92
1.07
0.93
1.02
1.00
0.64
1.00
1.03
1.12

1.00
0.99
0.93
1.08
1.11
1.14
1.16
1.16
1.30
1.05
1.08
1.05
1.14
1.02
1.42
0.62

9
295
0.99
0.85
1.25
1.10
1.17
1.05
1.16
277
1.10
0.81
1.03
1.07
1.05
0.86
1.03

10
0.86
0.81
0.97
0.87
0.85
0.76
1.02
0.98
1.13
1.08
1.18
115
1.06
1.1
1.1
1.02

10
1.04
0.95
1.40
1.08
1.17
1.04
0.96
1.18
1.03
1.10
1.24
1.11
1.05
0.97
1.06
0.97

10
0.91
0.94
0.92
0.99
0.97
1.03
1.11
1.07
0.92
1.03
0.95
0.92
1.07
1.05
0.95
1.14

10
0.98
1.02
1.01
0.94
1.12
1.02
1.02
0.92
1.08
1.14
1.01
1.09
1.30
1.24
1.08
1.94

10
1.01
1.01
0.97
1.03
0.88
0.98
0.94
1.08
0.85
1.00
0.92
117
0.91
1.08
0.97
0.98

1
0.87
0.83
0.93
0.98
1.05
0.98
0.98
1.05
1.04
1.09
1.59
1.21
1.22
1.13
1.05
1.19

1"
1.13
0.79
0.90
1.07
1.47
1.05
0.99
1.00
1.12
1.19
1.01
1.03
1.03
1.02
0.94
0.95

1
0.95
0.92
0.83
0.85
0.89
1.10
1.14
1.18
1.01
0.95
1.01
1.04

1.04
0.94
1.43

1
0.99
1.1
0.98
0.90
1.09
1.19
0.96
0.93
1.12
1.14
0.97
1.04
1.31
1.11
1.01
1.02

1"
0.96
115
112
1.1
1.09
1.01
0.98
1.1
0.52
1.06
1.08
1.03
1.06
1.00
0.98
0.98

12
0.87
0.86
0.88
0.91
0.86
0.89
1.07
0.90
1.06
1.24
1.10
1.14
0.68
113
1.00
1.00

12
1.03
0.95
0.91
1.08
0.81
1.03
1.1
1.08
0.98
1.05
1.70
1.15
1.12
1.20
1.11
0.90

12
0.98
0.95
0.81
0.82
0.93
0.97
0.95
0.94
0.85
0.84
1.04
0.96
1.16
0.98
0.98
1.83

12
1.44
1.14
1.01
1.05
1.00
1.00
1.06
1.09
1.05
1.28
1.15
1.42
0.92
1.03
1.05
1.06

12
0.97
0.91
0.86
1.08
1.02
1.08
0.98
1.05
0.95
1.09
0.94
1.09
1.00
1.12
1.01
0.99

13
0.88
0.82
1.67
0.99
1.01
0.84
1.13
0.89
1.61
1.34
1.07
1.55
6.38
1.10
1.03
1.06

13
0.91
1.04
0.97
117
0.95
1.04
1.18
1.05
1.08
1.07
1.02
1.10
1.68
1.06
0.92
0.91

13
1.01
0.85
0.95
1.00
1.08
0.97
0.91
0.92
0.93
1.01
1.04
1.00
0.99
1.13
1.07
1.78

13
0.61
0.92
1.16
0.98
1.12
1.01
0.97
1.68
1.1
1.01
1.19
1.13
0.98
1.08
0.96
0.96

13
1.33
1.05
1.12
0.99
1.03
1.11
0.92
1.17
1.00
1.06
1.04
0.71
1.03
1.15
1.20
1.07

14
0.79
0.89
0.88
0.92
0.98
0.89
1.04
0.87
1.07
1.1
1.12
1.16
1.04
1.15
0.94
1.06

1.07
1.03
0.85
1.09
1.08
1.11
1.15
1.04
1.01
1.05
1.07
1.11
0.96
1.02
1.09
0.91

0.98
0.85
0.96
1.08
0.56
1.03
0.84
0.99
0.93
0.92
0.95
1.03
1.08
0.99
1.08
1.17

0.80
1.01
0.96
1.14
1.07
1.03
0.92
1.00
0.96
1.11
1.16
0.98
1.04
1.11
1.15
0.82

14
0.96
1.01
0.98
1.00
0.98
1.08
0.97
0.88
0.90
1.05
1.02
1.04
0.93
1.00
0.90
1.04

Compound that causes >2 fold growth inhibition in Trisomy13

15
0.84
0.86
0.95
1.04
1.30
0.87
1.04
1.11
1.12
1.07
0.96
1.20
1.01
0.83
1.02
0.96

15
1.02
1.00
1.11
1.04
0.99
0.95
1.13
1.12
1.15
1.33
1.22
1.14
1.24
1.00
1.07
0.87

15
1.03
0.94
0.83
0.89
0.96
1.05
1.06
1.03
1.21
0.99
117
1.06
1.68
0.90
0.99
1.11

15
0.96
1.71
1.01
1.08
1.07
1.09
1.05
223
1.38
0.91
1.10
1.12
1.07
1.03
1.03
1.07

15
1.00
1.15
0.58
1.01
1.08
1.11
1.04
1.09
0.97
1.03
1.63
1.03
0.96
1.07
1.00
1.09

16
0.81
0.77
0.85
1.00
0.99
0.82
0.93
1.06
1.19
1.06
1.06
0.98
1.04
1.00
1.04
1.00

16
1.01
0.93
1.11
1.10
1.09
1.02
1.19
1.07
3.00
1.02
1.06
1.19
1.27
0.81
1.11
0.98

16
0.98
0.99
0.93
0.92
1.04
1.07
1.04
0.93
1.62
1.07
0.93
1.01
1.15
1.02
1.04
1.08

16
0.58
1.15
1.08
1.06
1.08
1.07
0.74
0.99
0.97
1.21
1.16
0.91
1.05
0.73
1.01
6.85

16
1.08
1.03
0.98
1.05
1.05
1.04
1.00
1.08
1.05
1.03
1.03
1.10
1.06
1.10
1.02
0.81

17
0.85
0.80
1.07
1.04
0.94
0.87
0.97
1.10
207
1.05
1.20
1.24
1.10
1.11
1.07
0.95

17
0.96
1.03
1.03
1.05
1.14
1.06
1.05
1.15
0.96
1.15
0.93
1.12
0.93
1.16
0.94
0.90

17
1.04
0.87
0.99
1.80
1.02
0.92
1.17
1.02
1.00
0.98
1.13
0.97
0.90
1.01
0.99
1.03

17
0.64
0.99
1.03
0.99
0.99
1.05
0.95
1.02
1.06
0.86
1.22
1.14
1.00
0.98
1.1
1.1

17
1.03
1.01
1.10
0.92
1.04
0.97
1.12
1.00
1.08
1.00
1.14
1.06
1.05
1.08

1.08

18
0.88
0.92
1.13
1.02
1.00
0.95
1.04
1.03
1.02
1.10
1.10
113
1.22
1.21
1.04
0.95

18
1.08
1.04
1.03
1.00
1.05
1.07
1.15
1.13
1.02
1.07
1.03
1.07
1.05
1.00
1.20
0.87

18
1.44
0.88
0.90
0.89
0.95
0.99
0.97
1.03
1.00
1.05
1.07
0.87
1.36
0.98
0.90
3.82

18
5.14
1.19
1.05
1.09
1.16
1.08
1.04
1.1
1.14
1.09
0.94
0.99
1.05
1.07
1.06
1.05

18
1.03
1.1
0.98
1.20
0.91
0.99
1.12
0.88
0.95
1.10
1.02
1.12
1.02
1.00
1.01
1.02

19
0.82
0.77
1.07
1.01
1.03
0.92
1.06
1.28
1.22
1.06
1.12
1.28
0.79
0.83
0.89
0.95

1.1
0.94
1.01
1.04
0.95
0.91
1.07
1.12
1.00
1.14
1.03
1.06
1.32
1.13
0.95
0.90

19
0.87
0.78
0.80
0.93
1.02
1.02
1.18
1.01
0.94
1.02
1.12
0.96
1.06
0.57
1.00
1.16

19
0.67
1.08
1.03
0.88
1.01
1.04
1.01
1.12
1.12
1.20
1.01
1.14
1.01
0.98
1.09
1.1

19
2.94
1.08
1.03
1.00
1.05
1.02
1.01
0.98
113
1.04
113
1.01
0.80
0.98
1.27
0.99

20
0.87
0.89
0.96
1.03

0.80
1.03
1.04
1.14
1.02
1.19
1.05
1.06
1.03
1.01
1.00

20
0.99
1.08
1.02
1.31
0.90
0.97
1.1
1.07
0.99
1.00
1.07
1.16
1.06
0.96
1.05
0.94

20
0.60
0.83
0.81
0.92
1.02
0.96
1.14
1.00
0.98
1.00
0.99
1.02
0.72
0.85
1.04
1.29

20
0.62
0.87
0.98
1.10
0.99
1.00
0.96
1.01
1.01
1.09
0.98
0.98
1.13
1.11
1.62
0.96

20
1.04
1.05
1.02
0.99
112
1.09
1.09
0.97
0.99
112
1.04
1.13
1.15
1.08
0.95
1.00

21
0.80
0.85
1.04
1.04
0.95
0.85
1.01
1.09
0.85
1.24
1.25
1.99
117
0.98
1.02
0.97

21
1.05
1.13
0.95
1.08
0.94
1.09
0.97
1.18
1.02
1.13
1.13
1.22
1.14
0.97
1.16
1.06

21
0.62
0.53
0.36
0.85
1.01
1.08
1.01
0.91
1.06
1.05
1.05
1.07
1.08
0.97
1.21
1.07

21
0.64
0.94
1.04
1.28
0.97
1.05
1.03
1.13
1.00
1.07
1.21
1.21
1.23
1.08
1.05
0.99

21
1.06
1.02
1.22
1.05
1.06
0.68
4.82
1.05
1.11
1.01
1.13
0.67
1.14
1.06
1.13
0.97

22
0.99
0.96
1.05
0.98
1.02
0.86
0.96
0.95
1.06
1.02
1.19
1.22
1.09
117
0.98
1.03

22
1.02
1.09
1.11
3.48
0.96
0.86
0.96
1.12
1.11
0.96
1.05
1.11
0.94
1.06
253
0.93

22
0.97
1.02
0.89
0.93
1.16
1.01
1.21
0.98
1.04
1.07
0.97
0.99
1.14
0.97
1.02
1.09

22
0.79
0.87
1.09
1.26
0.94
1.03
1.06
1.26
1.13
117
1.12
1.14
0.74
1.08
0.99
1.07

22
1.03
1.09
1.08
1.03
0.99
0.99
0.97
1.14
0.99
1.1
1.06
1.08
0.93
0.99
1.02
1.09

23
1.00
0.91
1.02
1.02
1.01
0.87
0.91
1.03
1.10
1.01
1.12
1.06
112
1.20
0.97
0.98

23
1.04
1.06
1.01
1.01
0.96
0.99
1.00
0.91
1.02
1.02
1.01
1.10
0.99
0.99
0.94
0.90

23
1.04
0.90
0.92
0.94
1.04
1.01
0.96
0.93
0.96
1.03
1.04
1.10
113
1.05
0.93
1.01

23
0.92
0.95
0.86
0.96
1.09
1.09
1.02
0.95
0.97
1.09
1.12
0.98

1.02
1.01
0.90

23
1.04
1.07
1.20
1.08
1.10
0.95
1.05
1.07
1.04
0.97
1.09
1.06
1.10
0.97
1.04
1.02

24
0.88
0.88
1.01
0.95
0.89
0.82
1.02
1.07
1.09
0.95
1.00
1.05
1.02
1.01
0.89
0.92

24
1.05
1.00
1.06
1.08
0.86
1.01
1.06
1.00
1.06

0.90
1.01
0.93
0.95
0.96
0.93

24
1.04

1.02
0.95
0.86
0.97
0.89
1.01
1.10
1.02
1.06
1.10
0.99
1.10
1.02
1.07

24
0.94
0.92
0.97
0.92
0.92
0.97
0.96
0.92
0.99
1.00
0.95
0.99
1.04
1.08

0.94

24
0.94
1.09
1.10
0.95
0.95
0.84
1.04
0.96
1.06
1.03
1.06
1.1
0.95
1.08
1.08
1.01



Table S2

shRNA sequences used in this study

shRNA Sense sequence

UGCG.1275 GTGGACCAAACTACGAATTAA
UGCG.1514 TCCGCGAATCCATGACAATAT
UGCG.1376 ATGTGTTCAGATGGGATATTA
SGMS1.1996 CACACTATGGCCAATCAGCAA

siRNA sequences used in this study

siRNA Target sequence
siUGCG(SASI_Hs01_00050364) GTGGAAACATTAGCTGATAAT
siUGCG(SASI_Hs01_00050365) GTTGCAAAGTATGATCTTA
siUGCG(SASI_Hs01_00050366) GAAGATTACTTTATGGCCA
siSGMS1(SASI_Hs01_00060990) CTTGTAGGACTCTGGTTAA
siSGMS1(SASI_Hs01_00060991) CACATAACAGCTGTACAAA
siSGMS1(SASI_Hs01_00060992) GCCAAATGGGTATAGGAAA
Scramble control(SIC002-1NMOL)




Table S3

Primers used for quantitative Real-Time PCR

Gene

Forward primer

Reverse primer

SGMS1
SGMS2
UGCG
ASAH1
ASAH2
ACER1
ACER3
SMPD1
SMPD2
ENPP7
CERSH1
CERS2
CERS3
CERS4
CERS5
CERSG6
GBA
GALC
RPL19

5-TAGTTGGCACGCTGTACCTG
5-TCCAAAGCTCAATGGAGACTC
5-TGCTCAGTACATTGCCGAAG
5-ACGTACAGAGGTGCAGTTCC
5-ACGTTGCATCAACACAGGAG
5-CCCAGTTCATCCGCCTGGTC
5-TGCAGCTATTGGATGAACTC
5-CTCCCGCTGGCTCTATGAAG
5-GGGGCATTCCGTACTTGAGC
5-CCAGAGGTGGTGGGACAAC
5-GGCCACTCCATCTACGCTAC
5-TTAACTACGCGGGATGGAAG
5-TGGACGCAGACCTGTAACAC
5-TGGTGCTGCTGTTACACGAT
5-ATGCTTCATGGTGGCTCCTC
5-CAAGGCTGGGAAGTGGAACC
5-CCTGCCCTTGGTACCTTCAG
5-AGACAACAGACGGCACTGAG
5-AAGCCTGTGACGGTCCATTC

5-GGCCGCTGTACAGATAGTCC
5-GTGTGACCGCTGAAGAGGAA
5-TTCGTAGTTTGGTCCACCTG
5-AAGTTGCCAAGTAGGCCAGG
5-CTCTGATACATGGCCCGTCC
5-ACCTCAATCAGGTGCCGAAG
5-CCATGGATAAACCCATGTAAC
5-AGAGAGATGAGGCGGAGACC
5-GTGTGCAGCTGGGTAGGTAG
5-TTTGTAGTTGTGTGCGATGC
5-GTGAACTCAAGCTGCACGTC
5-GGCAGGATAGAGCTCCAGTG
5-GAAAAGAAAGGCTCGAGGTG
5-GTGGGAAAGAGGACCAGTCG
5-CTGCCTCCCATGTGACCATT
5-GTGGGGATTCTTTCCCGGAG
5-TGTCATGGCCCCTCCAAATC
5’-ATGACCATGGCAACCCAATG
5-CTTCTTAGATTCACGGTATC






