Supplementary Table S1. Expression differences of prenylation-associated genes from transcriptomic datasets

MtSinaiMTA MtSinaiTPA MtSinaiACC MtSinaiDLPFC DLPFC_Super DLPFC_Deep
() (5} () () () ()
Symbol - a a a & x T S z
FDPS 115 020 005|102 002 081 | 104 006 062 | 116 021 028 | 122 028 019 |-1.02 -003 0.74
s”yﬁ:::;"s HMGCR 410 014 034 | -104 -005 081 | 119 026 023 | 118 -024 015|124 031 022 | 109 043 045
GGPS1 406 009 054|106 009 044 | 1144 048 013 | 103 005 066| 121 028 019 | -104 -005 060
ENTA 106 008 067 |-1.08 -011 025 | 121 -027 007 |-1.01 002 090 | 1.04 005 074 | 147 022 0.6

ENTB 403 004 087 |-134 042 0004 | 103 005 077 | -1.25 -0.32 008
P"*“Z:]tk’)‘:]’:]si::rase PGGT1B 421 028 009 | 1.03 004 079 | 45 020 033 | 131 039 021 110 014 049 | -1.04 -006 055
RABGGTA | 103 004 073 |-103 -005 071 | 102 002 088 |-1.10 -044 019 [ 147 023 005 | 1.05 007 047
RABGGTE | -106 -009 050 | 1.05 006 057 | -1.00 -001 096 | 111 045 039 | 171 078 008 | 1.02 003 0.85
pronylcysteine  1CMT 447 022 001 | 101 001 094 | 104 006 069 | 125 032 041|106 009 042 | 102 003 074
processing RCE1 -1.05 007 052 | -1.02 -0.02 0.80
CNAYMES  MPSTEa | 103 004 065 |-106 -009 016 | 104 006 058 | 107 009 035|120 027 017 | 120 027 0.09
RHOA 402 003 077 |-105 -007 038 | 102 003 080 | 115 020 033 | 141 049 004 | -101 -002 089
RHOB 445 021 015 | 133 041 0002 | 114 019 018 | .21 -028 010|122 029 002 | -1.18 -0.23 0.01
RHOC 124 031 003 | 115 -0.21 008
STPases  CDCH2 105 006 069 | 118 023 003 | 116 -022 029 | 103 004 076|119 025 029 | 1.01 001 0.92
RACT 110 043 007 | 100 000 095 | 101 002 082 | 1.02 003 066 | 1.84 088 006 | -1.11 015 0.32
RAC2 410 043 021 | -106 -009 051
KRAS 410 044 025 |-105 -007 058 | 131 038 001 |-104 -005 061 165 073 001 | 109 013 038
RAP1A 422 029 006 |-113 048 016 | -1.04 006 073 | -104 -006 075| 124 032 016 | 101 001 091

Values in bold type indicate fold change (FC) >+ 1.10 or p < 0.05



