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Tabelle A3: M S-ldentifizierte Proteine nach EGFR Immunprézipitation aus Lysaten der Lungen-Adenokarzinom-Zelllinie HCC4006 . Anzahl gemessener peptide spectrum matches (PSM) und relative Proteinmenge
(NSAF) in % von EGFR. Prézipitation des EGFR erfolgte aus Lysaten von Erlotinib-resistenten (HCC ¢ ) und Erlotinib-sensitiven (HCC) Zellen nach Inkubation mit 1 uM Erlotinib (37°C, 1 h) und anschlieBender EGF-
Stimulation (100 ng/mi) (+). Log2 Werte der Quotienten fiir erhGhte (positiv) oder verringerte (-) Assoziation an EGFR. (n.i.= nicht identifiziert; n.c.= nicht calculierbar)

PSM % von EGFR log2

Accession Gen Protein M[kDa] HCC HCC+ HCC; HCCg+ HCC HCC+ HCCg HCCg+ Hf_gg Hggi HC::::! Hf_l(ég: H(H:gi;{

Q15029 U581 116 kDa U5 small nuclear ribonucleoprotein 109,366 5 6 40 31 0,20 0,38 1,68 1,87 09% 309 324 015 228
component OS

P31946 1433B 14-3-3 protein beta/alpha OS 28,1 n.i. n.i. 8 4 n.c. n.c. 1,31 0,94 n.c. n.c. nc. -048 n.c.

Q9NQ66  PLCB1 1-phosphatidylinositol-4,5-bisphosphate 138,5 7 14 n.. n.. 0,22 0,71 n.c. n.c. 1,70 n.c. n.c. n.c. n.c.
phosphodiesterase beta-1 OS

P09543 CN37 2',3"cyclic-nucleotide 3'-phosphodiesterase OS 475 3 n.i. n.i. n.i. 0,27 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q15392  DHC24  24-dehydrocholesterol reductase OS 60,1 16 n.i. 12 n.i. 1,15 n.c. 0,92 n.c. nc. 0,32 n.c. n.c. n.c.

P29728  OAS2 2'-5'-oligoadenylate synthase 2 OS 82,4 n.i. n.i. n.i. 0,10 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P62333 PRS10 268 protease regulatory subunit 10B OS 441 13 6 12 0,78 206 063 1,79 140 -0,32 1,20 152 -0,20

P62191 PRS4 268 protease regulatory subunit 4 OS 49,2 43 26 27 40 377 369 253 536 0,03 058 051 1,08 0,54

P17980 PRSBA 268 protease regulatory subunit 6A OS 49,2 21 14 19 29 1,84 1,99 1,78 3,88 0,11  -0,05 1,08 113 0,97

P43686 PRS6B 268 protease regulatory subunit 6B OS 47,3 11 11 10 7 1,00 162 097 097 0,70 -004 -004 000 -074

P35998 PRS7 26S protease regulatory subunit 7 0S 48,6 16 18 10 22 142 259 09 298 087 -0,58 1,07 165 0,21

P62195 PRS8 268 protease regulatory subunit 8 OS 45,6 11 19 10 19 1,04 291 1,01 2,74 1,48  -0,04 1,40 144  -0,08

Q99460  PSMD1  26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 1 105,8 41 69 50 94 167 455 2,18 5,85 1,45 0,38 1,81 1,43 0,36
(O]

000231 PSD11  26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 474 20 9 5 22 1,82 1,32 0,49 3,05 046  -1,91 0,75 2,65 1,21
1108

000232  PSD12  26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 52,9 16 6 7 17 1,30 0,79 0,61 2,12 0,72  -1,10 0,70 1,80 1,42
1208

QIUNM6 PSD13  26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 429 5 9 17 17 0,50 1,46 182 2,61 1,54 186 238 052 0,83
1308

000487 PSDE 26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 34,6 5 6 n.. 8 0,62 1,21 n.c. 1,52 0,96 n.c. 1,29 n.c. 0,33
14 0S

Q13200 PSMD2  26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 2 100,1 52 83 75 108 2,24 5,79 3,45 7,10 1,37 0,62 1,67 1,04 0,30

0S
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PSM % von EGFR log2
Accession Gen Protein M [kDa] HCC HCC+ HCCy HCC.+ HCC HCC+ HCCg HCCg+ Hil((:;g Hﬁgé’ HCHCéz H(:(::i Hgga’
043242  PSMD3  26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 3 60,9 46 57 33 71 3,25 6,53 2,49 7,67 1,00 -0,39 1,24 1,62 0,23
0S
P55036 PSMD4  26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 4 40,7 8 7 5 11 0,85 1,20 0,57 1,78 0,50 -0,58 1,07 1,65 0,57
0S
Q15008 PSMD6  26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 6 455 11 9 9 20 1,04 1,38 0,91 2,89 0,41 -0,20 147 1,67 1,07
0S
P51665 pPSD7 26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 7 37,0 n.i. 5 4 5 n.c. 0,94 0,50 0,89 n.c. n.c. n.c. 0,84 -0,08
0S
P48556 PSMD8  26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 8 39,6 3 6 6 7 0,33 1,06 0,70 1,16 1,70 1,09 1,83 0,74 0,14
0S
QINRX2  RM17 39S ribosomal protein L17, mitochondrial OS 20,0 2 n.. n.. n.. 0,43 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9P035  HACD3  3-hydroxyacyl-CoA dehydratase 3 OS 43,1 n.i. n.i. 8 n.i. n.c. n.c. 0,85 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P15880 RS2 408 ribosomal protein S2 OS 31,3046 13 8 11 8 1,79 1,78 1,62 1,68 0,01 -015 -0,09 0,06 -0,08
P62266 RS23 408 ribosomal protein S23 OS 15,7977 25 18 13 15 6,82 7,95 3,79 6,25 022 085 -0,13 0,72 -0,35
P62854 RS26 408 ribosomal protein S26 OS 13,0071 28 29 10 22 9,28 15,57 354 11,14 075 -1,39 0,26 165 -048
P42677 RS27 408 ribosomal protein S27 OS 95 22 n.i. n.i. n.i. 10,03 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q71UM5  RS27L 408 ribosomal protein S27-like OS 9,5 n.. n.. 6 n.. n.c. n.c. 2,92 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P62753 RS6 408 ribosomal protein S6 OS 28,663 10 10 4 3 1,50 2,44 0,64 0,69 070 123 113 010 -1,82
P62241 RS8 408 ribosomal protein S8 OS 24,2 12 9 6 8 2,14 2,60 1,14 2,18 0,28 -0,91 0,03 093 -0,25
P46781 RS9 408 ribosomal protein S9 OS 22,6 7 12 n.i. 5 1,34 3,71 n.c. 1,46 1,47 n.c. 0,13 nc. -135
Q9BRK5  CAB45  45kDa calcium-binding protein OS 41,8 n.. n.. 3 n.. n.c. n.c. 0,33 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P08195 4F2 4F2 cell-surface antigen heavy chain OS 68,0 12 12 20 17 0,76 1,23 1,35 1,65 0,70 0,83 1,11 0,28 0,42
P21589 5NTD 5'-nucleotidase OS 63,3 n.i. 3 28 24 n.c. 0,33 2,03 2,50 n.c. n.c. n.c. 0,29 2,92
P10809 CH60 60 kDa heat shock protein, mitochondrial OS 61,0164 22 7 51 36 1,55 0,80 3,85 3,89 -0,96 1,31 1,32 0,01 2,28
pP27635 RL10 60S ribosomal protein L10 OS 24,6 8 3 n.. n.. 1,40 0,85 n.c. n.c. -0,72 n.c. n.c. n.c. n.c.
P62913 RL11 60S ribosomal protein L11 OS 20,2396 8 4 4 6 1,70 1,38 0,91 1,95 -0,30  -0,91 0,20 1,10 0,50
P30050 RL12 60S ribosomal protein L12 OS 17,8 n.i. n.i. 4 n.i. n.c. n.c. 1,03 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P26373 RL13 60S ribosomal protein L13 OS 24,2 18 25 17 16 3,20 7,20 3,23 4,35 1,17 0,01 0,44 043 -0,73
P18621 RL17 60S ribosomal protein L17 OS 21,3833 15 7 8 9 3,02 2,29 1,72 2,77 040 -081 -013 0,69 0,28
P84098 RL19 60S ribosomal protein L19 OS 235 n.i. 3 n.i. n.i. n.c. 0,89 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
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PSM % von EGFR log2
Accession Gen Protein M [kDa] HCC HCC+ HCCy HCC.+ HCC HCC+ HCCg HCCg+ Hil((:;g Hﬁgé’ HCHCéz H(:(::i Hgga’
P46778 RL21 60S ribosomal protein L21 OS 18,5531 8 n.i. 14 7 1,86 n.c. 347 2,48 n.c. 0,90 042 -048 n.c.
P83731 RL24 60S ribosomal protein L24 OS 17,7679 19 16 9 8 4,61 6,29 2,33 2,97 045 098 -0,64 0,35 -1,08
P46776 RL27A 608 ribosomal protein L27a OS 16,551 9 2 5 n.i. 2,34 0,84 1,39 n.c. 147 0,75 n.c. n.c. n.c.
P46779 RL28 60S ribosomal protein L28 OS 15,7 6 n.i. 3 n.i. 1,64 n.c. 0,88 n.c. nc. -0,91 n.c. n.c. n.c.
Q969Q0  RL36L 60S ribosomal protein L36a-like OS 12,5 n.. n.. 5 4 n.c. n.c. 1,85 2,11 n.c. n.c. n.c. 0,20 n.c.
Q02878  RL6 60S ribosomal protein L6 OS 32,7 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,42 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q01813  K6PP 6-phosphofructokinase type C OS 85,5415 25 5 32 24 1,26 0,41 1,72 1,85 -1,63 0,45 0,55 0,10 2,18
P17858  KG6PL 6-phosphofructokinase, liver type OS 85,0 n.i. n.i. n.i. 9 n.c. n.c. nc. 0,70 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P11021 GRP78 78 kDa glucose-regulated protein OS 72,3 219 149 145 147 13,06 14,39 9,23 13,39 0,14  -0,50 0,04 054 -0,10
Q9UBM7 DHCR7  7-dehydrocholesterol reductase OS 54,5 7 n.i. n.i. n.i. 0,55 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9Y4K1  AIM1 Absent in melanoma 1 protein OS 188,6 n.. n.. 40 13 n.c. n.c. 0,98 0,45 n.c. n.c. nc. -1,10 n.c.
A1LOTO  ILVBL  Acetolactate synthase-like protein OS 67,8 3 3 n.i. n.i. 0,19 0,31 n.c. n.c. 0,70 n.c. n.c. n.c. n.c.
Q13085  ACACA  Acetyl-CoA carboxylase 1 0S 2654 351 336 42 183 5,70 8,84 0,73 454 063 -297 -033 2,64 -0,96
P60709  ACTB Actin, cytoplasmic 1 0S 41,7097 188 104 298 209 1943 1741 3288 33,00 -0,16 0,76 0,76 0,01 0,92
014639  ABLM1  Actin-binding LIM protein 1 OS 87,6 n.. n.. 4 n.. n.c. n.c. 0,21 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P61160  ARP2 Actin-related protein 2 OS 44,7 4 n.i. 6 4 0,39 n.c. 0,62 0,59 n.c. 0,68 0,61 -0,07 n.c.
015143  ARC1B  Actin-related protein 2/3 complex subunit 1B OS 40,9 n.. n.. n.. 2 n.c. n.c. n.c. 0,32 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
015144  ARPC2  Actin-related protein 2/3 complex subunit 2 OS 34,3 3 n.i. 9 6 0,38 n.c. 1,21 1,15 n.c. 1,68 161 -0,07 n.c.
015145  ARPC3  Actin-related protein 2/3 complex subunit 3 OS 20,5334 6 n.. 7 n.. 1,26 n.c. 1,57 n.c. n.c. 0,32 n.c. n.c. n.c.
P59998  ARPC4  Actin-related protein 2/3 complex subunit 4 OS 19,7 n.i. 4 2 0,44 n.c. 0,94 0,67 n.c. 1,09 0,61 -048 n.c.
P61158 ARP3 Actin-related protein 3 OS 47,341 18 n.i. 17 9 1,64 n.c. 1,65 1,25 n.c. 0,01 -0,39 -0,40 n.c.
Q07912  ACK1 Activated CDC42 kinase 1 OS 114,5 18 n.i. 13 21 0,68 n.c. 0,52 1,21 nc. -0,38 0,83 1,21 n.c.
Q12979 ABR Active breakpoint cluster region-related protein OS 97,6 n.. n.. 2 n.. n.c. n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q04771 ACVR1  Activin receptor type-1 OS 571 10 n.. 3 n.. 0,75 n.c. 0,24 n.c. nc. -164 n.c. n.c. n.c.
P46108 CRK Adapter molecule crk OS 33,8 4 n.i. n.i. n.i. 0,51 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
060503 ADCY9  Adenylate cyclase type 9 OS 150,6 19 13 n.i. n.i. 0,54 0,60 n.c. n.c. 0,15 n.c. n.c. n.c. n.c.
P61204 ARF3 ADP-ribosylation factor 3 OS 20,6 n.i. n.i. 15 7 n.c. n.c. 3,35 2,24 n.c. n.c. nc. -0,58 n.c.
P18085  ARF4 ADP-ribosylation factor 4 OS 20,4977 10 6 16 7 2,10 2,04 3,59 2,25 -0,04 0,77 010 -0,68 0,14
P62330  ARF6 ADP-ribosylation factor 6 OS 20,0694 3 n.i. 5 8 0,64 n.c. 1,15 2,63 n.c. 0,83 2,03 1,20 n.c.
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Accession Gen Protein M [kDa] HCC HCC+ HCCy HCC.+ HCC HCC+ HCCg HCCg+ Hil((:;g Hﬁgé’ HCHCéz H(:(::i Hgga’
P40616 ARL1 ADP-ribosylation factor-like protein 1 OS 20,4 6 n.i. 5 n.i. 1,27 n.c. 1,13 n.c. nc. -0,17 n.c. n.c. n.c.
Q66PJ3  AR6P4  ADP-ribosylation factor-like protein 6-interacting 38,4 n.i. 5 n.i. n.i. n.c. 0,91 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

protein 4 OS
Q9Y6U3  ADSV Adseverin OS 80,4 2 n.i. n.i. n.i. 0,11 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9Y2D5 AKAP2  A-kinase anchor protein 2 OS 94,6 n.. n.. 22 n.. n.c. n.c. 1,07 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
QOULX6  AKP8L  A-kinase anchor protein 8-like OS 71,6 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,19 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P49588 SYAC Alanyl-tRNA synthetase, cytoplasmic OS 106,7 4 n.. n.. n.. 0,16 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P47895  AL1A3  Aldehyde dehydrogenase family 1 member A3 OS 56,1 2 n.i. 5 3 0,15 nc. 041 0,35 n.c. 1,42 1,20  -0,22 n.c.
P43353  AL3B1  Aldehyde dehydrogenase family 3 member B1 OS 51,8 10 n.i. n.i. n.i. 0,83 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P30838  AL3A1  Aldehyde dehydrogenase, dimeric NADP- 50,4 8 n.i. n.i. n.i. 0,68 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

preferring OS
P12814  ACTN1  Alpha-actinin-1 OS 102,993 18 n.i. 127 73 0,75 n.c. 567 467 n.c. 2,91 2,63 -0,28 n.c.
043707  ACTN4  Alpha-actinin-4 OS 104,788 32 35 196 92 1,32 2,33 8,61 5,78 0,82 2,71 213 0,57 1,31
Q16352  AINX Alpha-internexin OS 55,4 n.i. n.i. 15 n.i. n.c. n.c. 1,25 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q60127 AL2CL  ALS2 C-terminal-like protein OS 107,7 n.. n.. 3 n.. n.c. n.c. 0,13 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P05067 A4 Amyloid beta A4 protein OS 86,9 13 n.i. 3 n.i. 0,65 n.c. 0,16 n.c. nc. -2,02 n.c. n.c. n.c.
Q9Y679  AUP1 Ancient ubiquitous protein 1 OS 53,0 n.. n.. n.. n.c. n.c. 0,35 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
QI9POK7  RAI14 Ankycorbin OS 109,973 n.i. 4 39 21 n.c. 0,25 1,63 1,26 n.c. n.c. nc. -0,38 2,31
Q9P2R3  ANFY1  Ankyrin repeat and FYVE domain-containing 128,3 n.. 3 n.. n.. n.c. 0,16 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

protein 1 OS
Q81207 AN13A  Ankyrin repeat domain-containing protein 13A OS 67,6 18 3 28 45 1,15 3,20 1,91 4,39 1,48 0,73 1,93 1,20 0,45
QINU02  ANKR5  Ankyrin repeat domain-containing protein 5 OS 86,6 4 n.. n.. n.. 0,20 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P04083 ANXA1  Annexin A1 0S 38,7 9 n.. n.. 21 1,00 n.c. n.c. 3,57 n.c. n.c. 1,83 n.c. n.c.
Q03518  TAP1 Antigen peptide transporter 1 OS 87,2 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,16 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q03519  TAP2 Antigen peptide transporter 2 OS 75,6 n.i. n.i. 7 n.i. n.c. n.c. 0,43 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q10567  AP1B1  AP-1 complex subunit beta-1 OS 104,6 26 n.i. 40 33 1,07 n.c. 1,76 2,08 n.c. 0,72 0,95 0,24 n.c.
043747  AP1G1  AP-1 complex subunit gamma-1 OS 91,3 8 n.i. 5 4 0,38 n.c. 0,25 0,29 nc. 058 -0,39 0,20 n.c.

Anlage Tabelle 3 Seite 4/45



Anlage Tabelle 3 Seite 5/45

PSM % von EGFR log2
Accession Gen Protein M[kDa] HCC HCC+ HCCg HCCg+ HCC HCC+ HCC: HCCg+ Hil((:;g Hﬁgé’ HCHCéz H(:(::i Hgga’
075843  AP1G2  AP-1 complex subunit gamma-like 2 OS 87,1 16 9 16 8 079 072 085 061 013 009 -039 -048 -0,25
Q9BXS5  APIM1  AP-1 complex subunit mu-1 OS 48,6 12 n.i. n.i. n.i. 1,07 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
QIY6Q5 APIM2  AP-1 complex subunit mu-2 OS 48,0782 22 n.i. 7 3 1,97 n.c. 0,67 0,41 nc. -156 -226 -0,71 n.c.
095782  AP2A1  AP-2 complex subunit alpha-1 OS 107,478 38 15 67 57 152 097 287 349 065 091 1,20 0,28 1,84
094973  AP2A2  AP-2 complex subunit alpha-2 OS 103,895 35 16 57 42 1,45 1,08 252 2,66 043 080 087 008 1,31
P63010  AP2B1  AP-2 complex subunit beta OS 104,486 50 14 81 63 206 094 357 397 114 079 094 015 2,09
P04114 ~ APOB  Apolipoprotein B-100 OS 515,3 7 4 2 6 006 005 002 008 011 1M 039 210 050
P05090 APOD Apolipoprotein D OS 21,3 n.i. 4 n.i. n.i. n.c. 1,31 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
QI9BQE5 APOL2  Apolipoprotein L2 OS 371 4 n.. 7 n.. 0,47 n.c. 0,87 n.c. n.c. 0,90 n.c. n.c. n.c.
095831  AIFM1  Apoptosis-inducing factor 1, mitochondrial OS 66,9 31 9 25 11 200 094 1,72 1,08 1,09 022 08 -067 021
QI6P47  AGAP3  Arf-GAP with GTPase, ANK repeat and PH domain- 95,0 n.. 4 n.. n.. n.c. 0,29 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
containing protein 3 OS
QINWB6 ARGL1  Arginine and glutamate-rich protein 1 OS 33,1968 5 6 2 3 0,65 126 028 0,60 09 -123 -0,13 1,10 -1,08
P54136 SYRC Arginyl-tRNA synthetase, cytoplasmic OS 75,3 8 9 20 22 0,46 0,83 1,22 1,92 0,87 1,42 2,07 0,65 1,21
Q8IUR7  ARMC8  Armadillo repeat-containing protein 8 OS 75,5 13 4 8 8 074 037 049 070 1,01 061 -009 052 092
P35869  AHR Aryl hydrocarbon receptor OS 96,1 3 n.i. 5 n.i. 0,13 n.c. 0,24 n.c. n.c. 0,83 n.c. n.c. n.c.
Q12797  ASPH Aspartyl/asparaginyl beta-hydroxylase OS 85,8 28 5 18 n.. 1,41 0,41 0,97 n.c. 1,79 -054 n.c. n.c. n.c.
P14868 SYDC Aspartyl-tRNA synthetase, cytoplasmic OS 57,1 n.i. n.i. 2 5 n.c. n.c. 0,16 0,58 n.c. n.c. n.c. 1,84 n.c.
Q8WWM7 ATX2L  Ataxin-2-like protein OS 113,304 13 23 5 5 0,49 142 020 0,29 152 128 -077 052 -229
QINVI7  ATD3A  ATPase family AAA domain-containing protein 3A 71,3 n.i. n.i. 31 17 n.c. n.c. 2,00 1,57 n.c. n.c. nc. 0,35 n.c.
(O]
Q5T9A4  ATD3B  ATPase family AAA domain-containing protein 3B 72,5 n.i. n.i. 27 n.i. n.c. n.c. 1,71 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
(O]
075027  ABCB7  ATP-binding cassette sub-family B member 7, 82,6 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,17 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
mitochondrial OS
P28288  ABCD3  ATP-binding cassette sub-family D member 3 OS 75,4 n.i. n.i. 8 n.i. n.c. n.c. 0,49 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q8NE71  ABCF1  ATP-binding cassette sub-family F member 1 OS 95,9 3 5 n.i. 2 0,13 0,36 n.c. 0,14 1,43 n.c. 0,03 nc. -1,41
P53396  ACLY ATP-citrate synthase OS 120,8 6 3 6 n.i. 0,21 0,17 023 n.c. 0,30 0,09 n.c. n.c. n.c.
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Accession Gen Protein M [kDa] HCC HCC+ HCCy HCC.+ HCC HCC+ HCCg HCCg+ HCC HCC HCC HCCe HCCH
000571 DDX3X  ATP-dependent RNA helicase DDX3X OS 73,198 69 68 52 47 4,06 6,49 327 423 0,67 -0,31 0,06 037 -0,62
095816  BAG2 BAG family molecular chaperone regulator 2 OS 23,8 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,58 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
043491 E41L2 Band 4.1-like protein 2 OS 112,5 n.. n.. n.. 4 n.c. n.c. n.c. 0,23 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9H329  E41LB  Band 4.1-like protein 4B OS 99,7 12 8 n.i. n.i. 0,52 0,56 n.c. n.c. 0,11 n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9HCM4 E41L5  Band 4.1-like protein 5 OS 81,8 98 72 32 42 517 6,14 1,80 3,38 025 152 -061 091 -0,86
Q9Y6E2  BZW2 Basic leucine zipper and W2 domain-containing 48,132 19 10 9 4 1,70 1,45 0,86 0,55 023 -098 -164 -065 -141
protein 2 0OS
P35613 BASI Basigin OS 42,2 2 n.i. 6 n.i. 0,20 n.c. 0,65 n.c. n.c. 1,68 n.c. n.c. n.c.
QINYF8  BCLF1 Bcl-2-associated transcription factor 1 OS 106,1 n.. n.. 4 n.. n.c. n.c. 0,17 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q562R1  ACTBL  Beta-actin-like protein 2 OS 42,0 58 n.i. n.i. n.i. 5,96 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P07814 SYEP Bifunctional aminoacyl-tRNA synthetase OS 170,483 5 4 7 19 0,13 0,16 0,19 0,73 0,37 0,58 2,54 1,96 2,16
P31939 PUR9 Bifunctional purine biosynthesis protein PURH OS 64,6 4 n.i. n.i. 4 0,27 n.c. n.c. 0,41 n.c. n.c. 0,61 n.c. n.c.
Q13873  BMPR2  Bone morphogenetic protein receptor type-2 OS 1151 5 3 2 n.i. 0,19 0,18 0,08 n.c. 0,04 123 n.c. n.c. n.c.
Q6PJG6  BAAT1  BRCAf1-associated protein required for ATM 88,1 11 3 15 5 0,54 0,24 0,78 0,37 -1,18 054 053 -1,07 0,65
activation protein 1 OS
Q9Y6D6  BIG1 Brefeldin A-inhibited guanine nucleotide-exchange 208,6 51 18 9 6 1,05 0,60 0,20 0,19 -0,81 -2,41 -248  -007 -167
protein 1 OS
Q9Y6D5  BIG2 Brefeldin A-inhibited guanine nucleotide-exchange 201,9 26 7 n.. n.. 0,56 0,24 n.c. n.c. -1,20 n.c. n.c. n.c. n.c.
protein 2 OS
Q5TH69  BIG3 Brefeldin A-inhibited guanine nucleotide-exchange 240,5 42 22 n.. 3 0,75 0,64 n.c. 0,08 -0,24 nc. -3,20 nc. -2,96
protein 3 OS
QIUIF8 BAZ2B  Bromodomain adjacent to zinc finger domain 240,311 17 13 2 15 0,31 0,38 0,04 0,41 0,31 -2,99 0,43 3,42 0,12
protein 2B OS
Q9H8M2  BRD9 Bromodomain-containing protein 9 OS 66,9584 14 13 9 17 0,90 1,36 0,62 1,67 059 -054 0,89 143 0,30
P11586  C1TC C-1-tetrahydrofolate synthase, cytoplasmic OS 101,5 6 4 5 7 025 028 023 045 011 -017 083 1,00 0,72
P27708 PYR1 CAD protein OS 2428 18 n.i. 5 11 0,32 n.c. 0,09 0,30 nc. -1,75 -0,10 1,65 n.c.
P12830 CADH1  Cadherin-1 OS 97,4 7 n.i. 5 n.i. 0,31 n.c. 0,24 n.c. nc. -0,39 n.c. n.c. n.c.
P22223 CADH3  Cadherin-3 0OS 91,4 7 n.i. 7 5 0,33 n.c. 0,35 0,36 n.c. 0,09 0,13 0,03 n.c.
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Q13557  KCC2D  Calcium/calmodulin-dependent protein kinase type 56,3 5 n.i. n.i. n.i. 0,38 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
I subunit delta OS

Q9UJSO  CMC2 Calcium-binding mitochondrial carrier protein 741 n.i. n.i. 5 n.. n.c. n.c. 0,31 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Aralar2 OS

P98194 AT2C1 Calcium-transporting ATPase type 2C member 1 100,5 4 9 4 n.i. 0,17 0,63 0,18 n.c. 1,87 0,09 n.c. n.c. n.c.
0S

Q05682 CALD1  Caldesmon OS 93,2 n.. n.. n.. 2 n.c. n.c. n.c. 0,14 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P62158  CALM Calmodulin OS 16,8 7 n.i. 6 5 1,79 n.c. 1,64 1,96 nc. -013 013 025 n.c.

p27482 CALL3  Calmodulinike protein 3 OS 16,9 n.. n.. n.. 14 n.c. n.c. n.c. 5,46 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

QINZT1  CALL5  Calmodulin-like protein 5 OS 15,9 n.i. n.i. n.i. 11 n.c. n.c. n.c. 4,56 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P27824  CALX Calnexin OS 67,5 19 21 24 18 1,21 2,17 1,64 1,76 08 043 053 010 -0,31

P04632 CPNS1  Calpain small subunit 1 OS 28,3 n.i. n.i. 5 n.i. n.c. n.c. 0,81 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P07384 CAN1 Calpain-1 catalytic subunit OS 81,8 5 3 n.. 5 0,26 0,26 n.c. 0,40 -0,04 n.c. 0,61 n.c. 0,65

P17655  CAN2 Calpain-2 catalytic subunit OS 80,0 n.i. n.i. 5 3 n.c. nc. 029 025 n.c. n.c. nc. -0,22 n.c.

p27797 CALR Calreticulin OS 48,1 3 n.. n.. n.. 0,27 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

015438  MRP3  Canalicular multispecific organic anion transporter 169,2 39 49 n.i. 5 099 2,02 nc. 0,19 1,02 nc. -2,35 nc. -3,38
208

Q14444  CAPR1  Caprin-1 0S 78,318 8 6 044 036 035 034 03 032 -039 -0 -008

075976  CBPD Carboxypeptidase D OS 152,8 23 3 065 037 009 017 083 284 191 093 -1,08

P06731 CEAM5  Carcinoembryonic antigen-related cell adhesion 76,7 n.i. n.i. n.i. n.c. 0,18 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
molecule 5 0S

P40199 CEAM6  Carcinoembryonic antigen-related cell adhesion 37,2 13 15 8 9 1,51 2,82 0,99 1,59 0,9 0,61 0,08 069 -082
molecule 6 OS

P50416 CPT1A  Carnitine O-palmitoyltransferase 1, liver isoform 88,3 17 4 5 n.i. 0,83 0,32 0,26 n.c. -1,39 167 n.c. n.c. n.c.
(O]

P04040 CATA Catalase OS 59,7 9 n.i. n.i. n.i. 0,65 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P35221 CTNA1  Catenin alpha-1 OS 100,0 54 38 79 55 233 265 364 362 019 064 064 -0,01 0,45

P35222  CTNB1  Catenin beta-1 OS 85,4 25 18 31 28 1,26 1,47 167 2,16 02 040 0,77 037 055

060716  CTND1  Catenin delta-1 OS 108,1 26 23 33 27 1,04 1,49 1,40 1,64 052 044 067 023 0,15

P07858 CATB Cathepsin B 0S 37,8 n.i. n.i. 5 n.i. n.c. n.c. 0,61 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
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P11717 MPRI Cation-independent mannose-6-phosphate 2741 7 4 n.i. 4 0,11 0,10 n.c. 0,10 -0,11 nc. -0,20 nc. -0,08
receptor OS
A5YKK6  CNOT1  CCR4-NOT transcription complex subunit 1 OS 266,8 7 n.. n.. n.. 0,11 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q6YHK3  CD109  CD109 antigen OS 161,6 n.. n.. 4 4 n.c. n.c. 0,11 0,16 n.c. n.c. n.c. 0,52 n.c.
QI9Y5K6  CD2AP  CD2-associated protein OS 71,4 n.. 2 4 3 n.c. 0,20 0,26 0,28 n.c. n.c. n.c. 0,10 0,50
P16070  CD44 CD44 antigen OS 81,5 3 n.i. 15 10 0,16 n.c. 085 0,81 n.c. 242 235 -0,07 n.c.
014735  CDIPT  CDP-diacylglycerol--inositol 3- 235 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. nc. 0,39 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
phosphatidyltransferase OS
Q14004 CDK13  Cell division protein kinase 13 OS 164,8 n.. n.. n.. 2 n.c. n.c. n.c. 0,08 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q00536  CDK16  Cell division protein kinase 16 OS 55,7 5 n.i. n.i. n.i. 0,39 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P50750 CDK9 Cell division protein kinase 9 OS 428 n.. n.. 3 n.. n.c. n.c. 0,32 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
043264  ZW10 Centromere/kinetochore protein zw10 homolog OS 88,8 30 19 38 28 1,46 1,49 1,97 2,08 0,04 0,44 0,51 0,08 0,48
Q16739  CEGT  Ceramide glucosyltransferase OS 44,8 4 4 7 3 038 062 072 044 070 090 020 0,71 -050
000299 CLIC1 Chloride intracellular channel protein 1 OS 26,9 7 n.. 9 9 1,12 n.c. 1,54 2,20 n.c. 0,46 0,97 0,52 n.c.
QI9P2M7  CING Cingulin OS 136,3 n.. n.. 14 2 n.c. n.c. 0,47 0,10 n.c. n.c. nc. -2,29 n.c.
Q00610  CLH1 Clathrin heavy chain 1 0S 191,5 131 51 132 120 2,95 186 317 413 0,67 0,11 048 0,38 1,15
Q14677  EPN4 Clathrin interactor 1 0S 68,2 5 n.i. 7 n.i. 0,32 n.c. 0,47 n.c. n.c. 0,58 n.c. n.c. n.c.
QOUKF6  CPSF3  Cleavage and polyadenylation specificity factor 774 n.i. n.i. n.i. 8 n.c. n.c. nc. 0,68 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
subunit 3 0S
P33240 CSTF2  Cleavage stimulation factor subunit 2 0S 60,9 n.. n.. n.. 3 n.c. n.c. n.c. 0,32 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
096005  CLPT1  Cleftlip and palate transmembrane protein 1 OS 76,0 n.i. n.i. n.i. n.c. n.c. 0,24 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
QI96KA5  CLP1L  Cleft lip and palate transmembrane protein 1-like 62,2 12 n.. n.. 0,83 n.c. 0,52 n.c. nc. -0,68 n.c. n.c. n.c.
protein OS
Q8lY22 CMIP C-Maf-inducing protein OS 82,9 5 n.. 5 n.. 0,26 n.c. 0,28 n.c. n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c.
P53621 COPA Coatomer subunit alpha OS 138,3 6 3 n.. 9 0,19 0,15 n.c. 0,43 -0,30 n.c. 1,20 n.c. 1,50
P53618  COPB  Coatomer subunit beta OS 1071 10 6 11 14 040 039 047 0,86 0,04 023 1,10 0,86 1,14
P35606  COPB2  Coatomer subunit beta' OS 102,4 9 12 11 19 038 082 049 1,22 1,11 0,38 1,69 1,31 0,58
Q9Y678 COPG  Coatomer subunit gamma OS 97,7 12 4 9 4 053 029 042 027 089 -032 -097 -065 -0,08
P23528  COF1 Cofilin-1 OS 18,5 4 n.i. 5 3 0,93 n.c. 1,24 1,07 n.c. 042 020 -0,22 n.c.
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Q8NE86  C109A  Coiled-coil domain-containing protein 109A OS 39,8 n.i. n.i. 2 n.. n.c. n.c. 0,23 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q96JG6  CC132  Coiled-coil domain-containing protein 132 OS 1111 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,12 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q96A33  CCD47  Coiled-coil domain-containing protein 47 OS 55,8 n.i. n.i. 6 n.. n.c. n.c. 0,49 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9HG6F5  CCD86  Coiled-coil domain-containing protein 86 OS 40,2 n.i. n.i. 3 2 n.c. n.c. 0,34 0,33 n.c. n.c. nc. 0,07 n.c.
QINX63  CHCH3  Coiled-coil-helix-coiled-coil-helix domain- 26,1 n.. n.. 6 4 n.c. n.c. 1,06 1,01 n.c. n.c. nc. -0,07 n.c.
containing protein 3, mitochondrial OS
Q9BRQ6 CHCH6 Coiled-coil-helix-coiled-coil-helix domain- 26,4 n.. n.. 2 n.. n.c. n.c. 0,35 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
containing protein 6 OS

P57678 GEMI4  Component of gems 4 OS 119,9 31 21 27 26 1,11 1,22 1,04 1,43 013 -0,11 0,36 0,46 0,22
Q9BPX3  CND3 Condensin complex subunit 3 OS 114,3 n.i. n.i. n.i. 4 n.c. n.c. n.c. 0,23 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q86XI12 CNDG2  Condensin-2 complex subunit G2 OS 130,876 3 n.. 26 16 0,10 n.c. 0,91 0,81 n.c. 3,21 303 -0,18 n.c.
Q6IBW4  CNDH2  Condensin-2 complex subunit H2 OS 68,2 n.. n.. 13 4 n.c. n.c. 0,88 0,39 n.c. n.c. nc. -1,18 n.c.
Q8WTW3 COG1 Conserved oligomeric Golgi complex subunit 1 OS 108,9 28 24 24 23 1,11 1,54 1,01 1,39 047 -0,13 0,33 046 -0,15
Q14746 COG2 Conserved oligomeric Golgi complex subunit 2 0S 83,2 19 12 12 11 0,99 1,01 0,66 0,87 0,03 -057 -0,18 039 -0,21
Q96JB2  COG3 Conserved oligomeric Golgi complex subunit 3 0S 94,0 17 7 10 6 0,78 0,52 0,49 0,42 -058 -067 -089 -022 -0,31
Q9HO9E3  COG4 Conserved oligomeric Golgi complex subunit 4 OS 89,0 37 20 23 26 1,79 1,57 1,19 1,92 0,19 -0,59 0,10 0,69 0,29
Q9UP83  COG5 Conserved oligomeric Golgi complex subunit 5 0S 92,7 22 20 24 16 1,02 1,51 1,19 1,14 0,56 0,22 0,15 -0,07 -0,41
Q9Y2v7  COG6 Conserved oligomeric Golgi complex subunit 6 OS 73,2 11 11 11 4 0,65 1,05 0,69 0,36 0,70 009 -08 -094 -154
P83436 COG7 Conserved oligomeric Golgi complex subunit 7 0S 86,3 23 15 12 13 1,15 1,21 0,64 0,99 0,08 -0,84 -0,21 063 -0,29
Q96MW5  COG8 Conserved oligomeric Golgi complex subunit 8 OS 68,4 11 12 8 8 0,69 1,23 0,54 0,77 082 -0,37 0,15 052 -0,67
Q04656  ATP7A  Copper-transporting ATPase 1 OS 163,3 3 n.i. n.i. n.i. 0,08 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q86X95  CIR1 Corepressor interacting with RBPJ 1 0S 52,3 4 n.i. n.i. n.i. 0,33 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
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P17812 PYRG1  CTP synthase 1 OS 66,6 11 4 15 6 0,71 0,42 1,04 0,59 0,76 054 -026 -080 050
Q9H5V8  CDCP1  CUB domain-containing protein 1 OS 92,8 12 5 16 24 05 038 0,79 1,70 0,57 051 1,61 1,10 2,18
Q13618 CUL3 Cullin-3 OS 88,9 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,15 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q93034  CUL5 Cullin-5 0S 90,9 11 n.i. 6 4 0,52 n.c. 030 029 nc. -0,78 085 007 n.c.
Q86VP6  CAND1  Cullin-associated NEDD8-dissociated protein 1 0S ~ 136,3 n.. 4 3 8 n.c. 0,20 0,10 0,39 n.c. n.c. n.c. 1,93 0,92
075155 CAND2  Cullin-associated NEDD8-dissociated protein 2 0S ~ 135,2 n.. 4 n.. n.. n.c. 0,21 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P01040 CYTA Cystatin-A OS 10,9997 n.. 5 n.. 8 n.c. 317 n.c. 4,79 n.c. n.c. n.c. n.c. 0,59
QINZV1  CRIM1  Cysteine-rich motor neuron 1 protein OS 113,7 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,12 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P22695 QCR2 Cytochrome b-c1 complex subunit 2, mitochondrial 48,4 5 n.. n.. n.. 0,45 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
0S
Q96SQ9 CP2S1  Cytochrome P450 2S1 OS 55,8 3 n.. n.. n.. 0,23 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P21399  ACOC  Cytoplasmic aconitate hydratase OS 98,3 6 n.i. n.i. n.i. 0,26 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q14204  DYHC1  Cytoplasmic dynein 1 heavy chain 1 0S 532,1 100 28 49 109 0,81 037 042 1,35 1,14 094 0,74 1,67 1,88
Q13409  DC1l2  Cytoplasmic dynein 1 intermediate chain 2 OS 714 6 3 16 16 036 029 1,03 1,48 0,30 1,51 203 052 233
043237  DC1L2  Cytoplasmic dynein 1 light intermediate chain 2 OS 54,1 n.i. n.i. 5 n.i. n.c. nc. 043 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q7L576  CYFP1  Cytoplasmic FMR1-interacting protein 1 OS 1451 46 47 19 40 137 226 0,60 1,82 073 118 041 159 -0,32
Q07065  CKAP4  Cytoskeleton-associated protein 4 OS 66,0 10 5 29 12 065 053 2,02 1,20 0,30 163 087 -0,76 1,18
Q14008  CKAP5  Cytoskeleton-associated protein 5 OS 2254 7 4 8 21 013 012 016 0,61 0,11 029 220 1,91 2,31
043175  SERA D-3-phosphoglycerate dehydrogenase OS 56,6 16 n.i. n.i. n.i. 1,22 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q14185 DOCK1  Dedicator of cytokinesis protein 1 OS 215,2 4 n.. n.. n.. 0,08 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q8N1I0 DOCK4  Dedicator of cytokinesis protein 4 OS 225,1 4 n.i. n.i. n.i. 0,08 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9H7D0  DOCK5  Dedicator of cytokinesis protein 5 OS 215,2 14 2 12 4 028 006 026 012 211 013 120 -1,07 092
Q6IANO  DRS7B  Dehydrogenase/reductase SDR family member 7B 35,1 n.i. 2 7 n.i. n.c. 0,40 0,92 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
0S
Q08554  DSC1 Desmocollin-1 OS 99,9 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,13 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q02413  DSG1 Desmoglein-1 OS 113,676 4 13 n.i. 18 015 0,80 n.c. 1,04 2,40 n.c. 2,78 n.c. 0,39
Q14126  DSG2 Desmoglein-2 0S 122,2 57 40 61 76 2,01 228 230 4,10 0,18 0,19 1,03 083 084
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P15924 DESP Desmoplakin OS 331,6 7 18 n.i. 40 0,09 0,38 n.c. 0,79 2,06 n.c. 3,13 n.c. 1,07
P36957 0D02 Dihydrolipoyllysine-residue succinyltransferase 48,7 n.i. n.i. 8 4 n.c. n.c. 0,76 0,54 n.c. n.c. nc. -048 n.c.
component of 2-oxoglutarate dehydrogenase
complex, mitochondrial OS
015228  GNPAT  Dihydroxyacetone phosphate acyltransferase OS 771 n.i. n.i. 5 n.i. n.c. nc. 0,30 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q96PD2  DCBD2  Discoidin, CUB and LCCL domain-containing 85,0 n.. n.. 4 5 n.c. n.c. 0,22 0,39 n.c. n.c. n.c. 0,84 n.c.
protein 2 OS
Q9Y4D1  DAAM1  Disheveled-associated activator of morphogenesis 1234 n.. 10 8 n.. n.c. 0,57 0,30 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
10S
P78536 ADA17  Disintegrin and metalloproteinase domain- 93,0 3 n.i. 5 n.i. 0,14 n.c. 0,25 n.c. n.c. 0,83 n.c. n.c. n.c.
containing protein 17 OS
Q16531 DDB1 DNA damage-binding protein 1 OS 126,9 19 23 23 30 0,65 1,27 0,83 1,56 0,97 0,37 1,27 0,90 0,30
P52701 MSH6 DNA mismatch repair protein Msh6 OS 152,7 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,06 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P25205 MCM3 DNA replication licensing factor MCM3 OS 90,9 n.. n.. 5 2 n.c. n.c. 0,25 0,14 n.c. n.c. nc. -0,80 n.c.
P33993 MCM7  DNA replication licensing factor MCM7 OS 81,3 4 n.i. 9 n.i. 0,21 n.c. 0,51 n.c. n.c. 1,26 n.c. n.c. n.c.
P11387 TOP1 DNA topoisomerase 1 OS 90,6689 8 10 21 31 0,38 0,77 1,07 2,25 1,02 1,49 2,57 1,08 1,65
P16989 DBPA DNA-binding protein A OS 40,1 n.i. n.i. 9 n.i. n.c. n.c. 1,03 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P78527 PRKDC  DNA-dependent protein kinase catalytic subunit 468,8 222 150 183 212 2,04 2,23 1,80 2,98 013 -0,18 0,54 0,73 0,41
0S
P31689 DNJA1  DnaJ homolog subfamily A member 1 0S 44,8395 39 10 25 6 3,75 1,56 2,57 0,88 1,27 055 -209 -154 082
060884  DNJA2  DnaJ homolog subfamily A member 2 OS 45,7166 10 n.i. 8 3 0,94 n.c. 0,81 0,43 nc. 023 -113 -0,90 n.c.
Q96EY1  DNJA3  Dnad homolog subfamily A member 3, 52,4555 25 7 17 9 2,05 0,93 1,49 1,13 1,14 046 -0,86 -0,40 0,28
mitochondrial OS
Q9UBS4  DJB11 DnaJ homolog subfamily B member 11 OS 40,5 6 n.i. 6 n.i. 0,64 n.c. 0,68 n.c. n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c.
QINXW2 DJB12 DnaJ homolog subfamily B member 12 OS 418 5 n.i. 3 n.i. 0,52 n.c. 0,33 n.c. nc. -0,64 n.c. n.c. n.c.
P25686 DNJB2  DnaJ homolog subfamily B member 2 OS 35,6 4 n.i. n.i. n.i. 0,49 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
075190  DNJB6  DnaJ homolog subfamily B member 6 OS 36,1 4 n.i. 3 n.i. 0,48 n.c. 0,38 n.c. nc. -0,32 n.c. n.c. n.c.
Q8IXB1 DJC10 DnaJ homolog subfamily C member 10 OS 91,0 11 12 n.. n.. 0,52 0,92 n.c. n.c. 0,82 n.c. n.c. n.c. n.c.
075165 DJC13  DnaJ homolog subfamily C member 13 OS 254,3 19 12 11 32 0,32 0,33 0,20 0,83 0,03 -0,69 1,36 2,06 1,33
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Q9Y2G8 DJC16  Dnad homolog subfamily C member 16 OS 90,5 5 3 12 4 0,24 0,23 0,61 0,29 0,04 1,36 029 -1,07 0,33
Q5F1R6  DJC21  DnaJ homolog subfamily C member 21 OS 62,0 3 4 n.i. n.i. 0,21 0,45 n.c. n.c. 1,11 n.c. n.c. n.c. n.c.
P39656 0ST48  Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein 50,8 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,26 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

glycosyltransferase 48 kDa subunit OS
P04843 RPN1 Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein 68,5 26 7 22 10 1,64 0,71 1,48 0,96 120 015 0,77 062 0,43

glycosyltransferase subunit 1 OS
P04844 RPN2 Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein 69,2 10 4 13 5 0,62 0,40 0,86 0,48 0,63 047 -039 -0,86 0,24

glycosyltransferase subunit 2 0S
Q16643 DREB Drebrin OS 71,3854 n.. n.. 46 27 n.c. n.c. 297 2,49 n.c. n.c. nc. -0,25 n.c.
P33981 TTK Dual specificity protein kinase TTK OS 97,0 n.i. n.i. 10 n.i. n.c. n.c. 0,47 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q7RTS9 DYM Dymeclin OS 75,9 7 n.. n.. n.. 0,40 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q14203  DCTN1  Dynactin subunit 1 OS 141,6 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. nc. 0,09 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P50570 DYN2 Dynamin-2 OS 98,0 5 5 4 3 0,22 0,36 0,19 0,20 070 -023 -0,13 0,10 -0,82
060313  OPA1 Dynamin-like 120 kDa protein, mitochondrial 0S 111,561 19 9 16 3 0,73 0,56 0,66 0,18 038 -015 -205 -190 -167
P49792 RBP2 E3 SUMO-protein ligase RanBP2 OS 358,0 56 42 19 43 0,67 0,82 0,24 0,79 028 -147 0,23 1,70 -0,05
Q13191 CBLB E3 ubiquitin-protein ligase CBL-B OS 109,4 6 n.i. 5 n.i. 0,24 n.c. 0,21 n.c. nc. 0,17 n.c. n.c. n.c.
095714 HERC2  E3 ubiquitin-protein ligase HERC2 OS 526,9 n.. n.. n.. 0,03 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q726Z7  HUWE1 E3 ubiquitin-protein ligase HUWE1 OS 481,6 9 n.i. n.i. n.i. 0,08 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q96J02 ITCH E3 ubiquitin-protein ligase ltchy homolog OS 102,7 18 6 18 16 0,76 0,41 0,81 1,03 0,89 0,09 0,44 0,35 1,33
Q86YT6  MIB1 E3 ubiquitin-protein ligase MIB1 OS 110,1 2 n.i. 3 n.i. 0,08 n.c. 0,13 n.c. n.c. 0,68 n.c. n.c. n.c.
P46934 NEDD4  E3 ubiquitin-protein ligase NEDD4 OS 149,0 8 n.i. 5 n.i. 0,23 n.c. 0,15 n.c. nc. -0,58 n.c. n.c. n.c.
Q96PU5  NEDA4L  E3 ubiquitin-protein ligase NEDD4-like OS 11,9 2 3 n.i. n.i. 0,08 0,19 n.c. n.c. 1,28 n.c. n.c. n.c. n.c.
QINVW2 RNF12  E3 ubiquitin-protein ligase RLIM OS 68,5 n.. n.. 3 n.. n.c. n.c. 0,20 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q8NC42 RN149  E3 ubiquitin-protein ligase RNF149 OS 43,1 8 n.i. n.i. 4 0,80 n.c. n.c. 0,61 n.c. nc. 0,39 n.c. n.c.
P19474 RO52 E3 ubiquitin-protein ligase TRIM21 OS 54,1 632 342 211 212 50,34 4411 1794 2579 019 -149 096 052 -0,77
Q13049  TRI32 E3 ubiquitin-protein ligase TRIM32 OS 71,9 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,13 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q8IWV7  UBR1 E3 ubiquitin-protein ligase UBR1 OS 200,1 n.. n.. 2 n.. n.c. n.c. 0,05 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q8IWV8  UBR2 E3 ubiquitin-protein ligase UBR2 OS 200,4 n.i. 2 n.i. 3 nc. 0,07 nc. 0,0 n.c. n.c. n.c. nc. 050
Q8lYuUs EFHA1  EF-hand domain-containing family member A1 OS 49,6 4 3 n.. n.. 0,35 0,42 n.c. n.c. 0,28 n.c. n.c. n.c. n.c.
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Q9H4M9  EHD1 EH domain-containing protein 1 OS 60,6 3 n.i. n.i. n.. 0,21 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
QI9NZN4  EHD2 EH domain-containing protein 2 OS 61,1 2 n.i. n.i. n.i. 0,14 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9H223  EHD4 EH domain-containing protein 4 OS 61,1 12 5 18 6 0,85 0,57 1,35 0,65 0,57 068 -039 -1,07 0,18
P13804 ETFA Electron transfer flavoprotein subunit alpha, 35,1 3 n.i. n.i. n.i. 0,37 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
mitochondrial OS
P68104 EF1A1  Elongation factor 1-alpha 1 OS 50,1091 52 13 42 46 447 1,81 3,86 6,05 -1,30 0,21 0,43 0,65 1,74
P26641 EF1G Elongation factor 1-gamma OS 50,1 3 n.. 3 n.. 0,26 n.c. 0,28 n.c. n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c.
P13639 EF2 Elongation factor 2 OS 95,3 18 11 25 27 0,81 0,81 1,21 1,87 -0,02 0,57 1,20 0,63 1,21
P50402 EMD Emerin OS 29,0 9 2 18 4 1,34 0,48 2,86 0,91 -1,47 1,09 -05 -1,65 0,92
QINZ08 ERAP1  Endoplasmic reticulum aminopeptidase 1 OS 107,2 4 n.i. 5 n.i. 0,16 n.c. 0,21 n.c. n.c. 0,42 n.c. n.c. n.c.
Q9UKM7  MA1B1  Endoplasmic reticulum mannosyl-oligosaccharide 79,5 13 n.. 23 n.. 0,70 n.c. 1,33 n.c. n.c. 0,92 n.c. n.c. n.c.
1,2-alpha-mannosidase OS
P14625 ENPL Endoplasmin OS 92,4 23 9 16 23 1,07 0,68 0,80 1,64 066 -043 0,61 1,04 1,27
Q96BJ8  ELMO3  Engulfment and cell motility protein 3 OS 81,4 4 n.i. n.i. 2 0,21 n.c. n.c. 0,16 n.c. nc. -0,39 n.c. n.c.
Q14244  MAP7 Ensconsin OS 84,0015 71 59 33 28 364 490 1,81 2,20 043 101 -0,73 028 -1,16
P29317 EPHA2  Ephrin type-A receptor 2 0S 108,2 62 31 64 63 247 2,00 2,72 3,83 -0,30 0,14 0,63 0,49 0,94
P54764 EPHA4  Ephrin type-A receptor 4 OS 109,8 3 n.i. n.i. 0,24 0,19 n.c. n.c. -0,30 n.c. n.c. n.c. n.c.
P29323 EPHB2  Ephrin type-B receptor 2 0S 1174 n.i. 15 28 0,26 n.c. 0,59 1,57 n.c. 1,19 2,61 1,42 n.c.
P54753 EPHB3  Ephrin type-B receptor 3 OS 110,3 n.i. n.i. n.i. 0,35 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P54760 EPHB4  Ephrin type-B receptor 4 OS 108,2 14 3 n.i. n.i. 0,56 0,19 n.c. n.c. -1,53 n.c. n.c. n.c. n.c.
P00533 EGFR Epidermal growth factor receptor OS 1342 3112 1920 2916 2038 99,99 99,89 100,01 100,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
Q08345  DDR1 Epithelial discoidin domain-containing receptor 1 1011 37 21 15 12 1,58 1,45 0,68 0,78 012 121 1,01 0,20 -0,89
(O]
Q9Y6I3 EPN1 Epsin-1 OS 57,5 6 n.i. n.i. n.i. 0,45 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9BZQ6 EDEM3  ER degradation-enhancing alpha-mannosidase- 104,6 9 13 2 7 0,37 0,87 0,09 0,44 123 -2,08 0,25 2,32  -0,98
like 3 0S
Q9UJM3  ERRFI  ERBB receptor feedback inhibitor 1 OS 50,5282 117 24 96 32 9,98 3,32 874 417 159 019 126 -1,07 0,33
P27105 STOM Erythrocyte band 7 integral membrane protein OS 31,7 7 5 8 3 0,95 1,10 1,16 0,62 0,21 029 -061 -09 -0,82
Q8NBQ5 DHB11  Estradiol 17-beta-dehydrogenase 11 OS 32,9 n.i. n.i. 6 n.i. n.c. n.c. 0,84 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
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Q53GQ0 DHB12  Estradiol 17-beta-dehydrogenase 12 OS 34,3022 12 n.i. 15 2 1,51 n.c. 2,01 0,38 n.c. 042 -197 -239 n.c.
P60842 IF4A1 Eukaryotic initiation factor 4A-1 OS 46,1 13 n.i. 14 9 1,22 n.c. 1,40 1,28 n.c. 0,20 008 -0,12 n.c.
P56537 IF6 Eukaryotic translation initiation factor 6 OS 26,6 n.i. n.i. 4 n.i. n.c. n.c. 0,69 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q96CN4  EVISL EVI5-like protein OS 91,3 2 n.i. n.i. n.i. 0,09 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
QINV70  EXOC1  Exocyst complex component 1 OS 101,9 16 17 26 15 0,68 1,16 1,17 0,97 0,78 0,79 052 028 -026
QI96KP1  EXOC2  Exocyst complex component 2 OS 104,0 18 17 21 16 0,75 1,14 0,93 1,01 0,61 0,32 0,44 012 -017
060645 EXOC3  Exocyst complex component 3 0S 86,8 10 5 10 9 0,50 0,40 0,53 0,68 -0,30 0,09 0,46 0,36 0,76
Q96A65  EXOC4  Exocyst complex component 4 OS 110,4 23 23 41 23 0,90 1,45 1,71 1,37 0,70 0,93 061 -032 -0,08
000471 EXOC5  Exocyst complex component 5 0S 81,8 8 14 12 16 0,42 1,19 0,68 1,29 1,50 0,68 1,61 0,93 0,11
Q8TAGY9 EXOC6  Exocyst complex component 6 OS 93,7 8 10 8 6 0,37 0,75 0,39 0,42 1,02 0,09 0,20 010 -0,82
Q9Y2D4  EXC6B  Exocyst complex component 6B OS 78,2 4 13 15 6 0,22 1,16 0,88 0,51 2,40 2,00 120 -0,80 -1,20
QIUPT5  EXOC7  Exocyst complex component 7 OS 83,3 20 33 30 24 1,03 2,76 1,66 1,90 1,42 0,68 0,87 020 -054
Q8lYl6 EXOC8  Exocyst complex component 8 OS 81,7 n.. n.. 3 n.. n.c. n.c. 0,17 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
014980  XPOf1 Exportin-1 0S 123,3 138 76 135 75 483 430 504 4,01 -0,17 0,06 -027 -033 -0,10
P55060 XP0O2 Exportin-2 0S 110,3 45 52 78 70 1,76 3,29 325 418 0,90 0,89 1,25 0,36 0,34
QI9COE2  XPO4 Exportin-4 OS 130,1 44 35 34 32 1,46 1,88 1,20 1,62 037 -0,28 0,15 043 -0,21
Q9HAV4  XPO5 Exportin-5 0S 136,2 10 10 23 12 0,32 0,51 0,78 0,58 0,70 1,30 087 -042 0,18
Q96QU8  XPO6 Exportin-6 OS 128,8 4 5 9 10 0,13 0,27 0,32 0,51 1,02 1,26 1,93 0,67 0,92
QOUIA9  XPO7 Exportin-7 OS 123,8 16 15 20 17 0,56 0,85 0,74 0,90 0,60 0,42 0,70 0,28 0,10
043592  XPOT Exportin-T OS 109,9 168 113 132 84 6,59 7,18 5,53 5,03 012 025 -039 -014 -0,51
Q9BSJ8  ESYT1  Extended synaptotagmin-1 OS 122,8 2 n.. 6 4 0,07 n.c. 0,22 0,21 n.c. 1,68 161  -0,07 n.c.
AOFGR8 ESYT2  Extended synaptotagmin-2 OS 102,294 12 4 20 3 0,51 0,27 0,90 0,19 -0,89 083 -139 -222 -050
Q9GZz8 LACRT  Extracellular glycoprotein lacritin OS 14,2 n.. n.. n.. 3 n.c. n.c. n.c. 1,39 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q86XX4  FRAS1  Extracellular matrix protein FRAS1 OS 4426 3 n.i. n.i. 3 0,03 n.c. n.c. 0,04 n.c. n.c. 0,61 n.c. n.c.
P15311 EZRI Ezrin OS 69,4 22 6 9 13 1,37 0,60 0,60 1,23 1,18 -120 -0,15 1,05 1,03
P47755 CAZA2  F-actin-capping protein subunit alpha-2 OS 32,9 n.i. n.i. 4 n.i. n.c. n.c. 0,56 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P47756 CAPZB  F-actin-capping protein subunit beta OS 31,3308 n.i. 3 5 4 n.c. 0,67 0,73 0,84 n.c. n.c. n.c. 0,20 0,33
QINVIM FANCI  Fanconi anemia group | protein OS 149,2 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q96124 FUBP3  Far upstream element-binding protein 3 OS 61,6 n.. n.. 3 n.. n.c. n.c. 0,22 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q96CS3  FAF2 FAS-associated factor 2 OS 52,6 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,26 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
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Q7L8L6 FAKD5  FAST kinase domain-containing protein 5 OS 86,5 2 n.i. 10 n.. 0,10 n.c. 0,53 n.c. n.c. 2,42 n.c. n.c. n.c.
095864  FADS2  Fatty acid desaturase 2 0OS 52,2 13 n.i. n.i. n.i. 1,07 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P49327 FAS Fatty acid synthase OS 273,3 33 2 2 9 052 005 003 022 335 =395 126 269 2,09
P51648  AL3A2  Fatty aldehyde dehydrogenase OS 54,8129 23 10 6 3 1,81 127 050 0,36 051 -184 -233 -048 -1,82
P02751 FINC Fibronectin OS 262,5 n.. 5 n.. n.. n.c. 0,13 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q6PIW4  FIGL1 Fidgetin-like protein 1 OS 74,0 n.i. n.i. 5 n.i. n.c. n.c. 0,31 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q5D862  FILA2 Filaggrin-2 OS 247,928 n.. 4 n.. 5 n.c. 0,11 n.c. 0,13 n.c. n.c. n.c. n.c. 0,24
P21333 FLNA Filamin-A OS 280,564 80 53 200 269 1,23 132 328 631 0,10 142 236 094 226
075369  FLNB Filamin-B OS 277,99 16 10 64 115 025 025 1,06 2,72 0,02 209 346 136 344
Q14315  FLNC Filamin-C OS 290,8 n.i. n.i. 18 27 n.c. n.c. 0,28 0,61 n.c. n.c. n.c. 1,10 n.c.
Q14254 FLOT2  Flotillin-2 OS 47,0 n.. n.. 8 3 n.c. n.c. 0,78 0,42 n.c. n.c. nc. -0,90 n.c.
P19883 FST Follistatin OS 38,0 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,37 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q14192 FHL2 Four and a half LIM domains protein 2 OS 32,2 n.. n.. 2 n.c. n.c. 0,57 0,41 n.c. n.c. nc. -048 n.c.
P51114 FXR1 Fragile X mental retardation syndrome-related 69,7 n.i. n.i. n.i. n.c. n.c. 0,33 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
protein 1 OS
P04075  ALDOA  Fructose-bisphosphate aldolase A OS 39,4 6 n.i. n.i. n.i. 0,66 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P09972 ALDOC  Fructose-bisphosphate aldolase C OS 39,4 5 n.. n.. n.. 0,55 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P09382 LEG1 Galectin-1 0S 14,7 8 4 10 5 2,35 190 313 224 03 042 -007 -048 024
P17931 LEG3 Galectin-3 0OS 26,1 36 21 11 4 594 561 1,94 1,01 008 -162 -256 -094 -248
Q08380  LG3BP  Galectin-3-binding protein OS 65,3 32 23 31 17 2,11 246 2,19 1,71 02 005 -03 03 052
000214  LEGS Galectin-8 OS 35,8 6 2 3 072 039 039 037 089 -091 -097 -007 -0,08
075223 GGCT  Gamma-glutamylcyclotransferase OS 21,0 n.i. n.i. n.i. n.c. n.c. n.c. 0,94 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9BSJ2  GCP2 Gamma-tubulin complex component 2 0S 102,5 10 17 23 25 0,42 1,16 1,03 1,61 1,46 1,30 1,93 0,64 0,47
Q96CW5  GCP3 Gamma-tubulin complex component 3 0OS 103,5 2 n.i. 9 8 0,08 n.c. 0,40 0,51 n.c. 2,26 2,61 0,35 n.c.
P06396 GELS Gelsolin OS 85,6 31 34 63 56 156 2,77 339 431 0,83 1,12 146 035 064
Q8TEQ6 GEMI5  Gem-associated protein 5 OS 168,5 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,08 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q8WXD5 GEMI6  Gem-associated protein 6 OS 18,8 2 n.. n.. n.. 0,46 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
QINZM5 GSCR2  Glioma tumor suppressor candidate region gene 2 54,4 n.i. n.i. n.i. 4 n.c. n.c. n.c. 0,48 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
protein OS
P04150 GCR Glucocorticoid receptor OS 85,6 3 n.i. 8 n.i. 0,15 n.c. 0,43 n.c. n.c. 1,51 n.c. n.c. n.c.
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Q06210 GFPT1  Glucosamine--fructose-6-phosphate 78,8 3 n.i. 2 14 0,16 n.c. 0,12 1,17 nc. -0,49 2,83 3,32 n.c.
aminotransferase [isomerizing] 1 OS
P11413 G6PD Glucose-6-phosphate 1-dehydrogenase OS 59,2 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,22 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P06744 G6PI Glucose-6-phosphate isomerase OS 63,1 n.i. n.i. n.i. 0,48 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P00367 DHE3 Glutamate dehydrogenase 1, mitochondrial OS 61,4 n.i. n.i. n.i. 0,21 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
QINXS2 QPCTL  Glutaminyl-peptide cyclotransferase-like protein 429 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,31 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
0Ss
P43304 GPDM  Glycerol-3-phosphate dehydrogenase, 80,8 n.i. n.i. 4 n.i. n.c. n.c. 0,23 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
mitochondrial OS
Q8WTR4 GDPD5  Glycerophosphodiester phosphodiesterase domain- 68,5 2 n.i. n.i. n.i. 0,13 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
containing protein 5 OS
P11216  PYGB  Glycogen phosphorylase, brain form OS 96,6 8 2 n.i. n.i. 036 0,14 n.c. n.c. -1,30 n.c. n.c. n.c. n.c.
P41250 SYG Glycyl-tRNA synthetase OS 83,1 n.. n.. 7 5 n.c. n.c. 0,39 0,40 n.c. n.c. n.c. 0,03 n.c.
Q92896  GSLG1  Golgi apparatus protein 1 OS 134,5 4 n.i. n.i. n.i. 0,13 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q8TBA6  GOGA5  Golgin subfamily A member 5 0S 83,0 6 n.. n.. n.. 0,31 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q14789  GOGB1  Golgin subfamily B member 1 OS 375,8 14 7 28 27 016 013 034 047 0,30 1,09 156 0,46 1,86
Q92538 GBF1 Golgi-specific brefeldin A-resistance guanine 206,3 76 73 25 33 1,59 2,47 0,56 1,05 064 -151 -0,59 092 -1,23
nucleotide exchange factor 1 OS
Q86SQ4 GP126  G-protein coupled receptor 126 OS 136,6 n.. n.. 5 3 n.c. n.c. 0,17 0,14 n.c. n.c. nc. -0,22 n.c.
Q9Y653  GPR56  G-protein coupled receptor 56 OS 7,7 n.i. 5 n.i. 0,44 n.c. 0,30 n.c. nc. -0,58 n.c. n.c. n.c.
Q13480 GAB1 GRB2-associated-binding protein 1 OS 76,6 n.. n.. n.. 0,17 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q8TAE8  G45IP  Growth arrest and DNA damage-inducible proteins- 254 n.i. n.i. n.i. 1,19 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
interacting protein 1 0S
Q14393  GAS6 Growth arrest-specific protein 6 OS 79,6 n.i. n.i. 9 9 n.c. nc. 052 074 n.c. n.c. nc. 052 n.c.
P62993 GRB2 Growth factor receptor-bound protein 2 0S 25,1904 137 24 106 27 2345 665 1937 7,06 182 028 1,73 146 0,09
PO1111 RASN GTPase NRas 0S 21,2 2 n.. n.. n.. 0,41 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P52735  VAV2 Guanine nucleotide exchange factor VAV2 OS 101,224 14 5 23 14 060 0,34 1,05 0,91 0,79 081 061 -0,20 1,40
P04899 GNAI2  Guanine nucleotide-binding protein G(i) subunit 40,4 n.i. 6 8 n.i. n.c. 1,04 0,91 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
alpha-2 OS
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P62873  GBBf1 Guanine nucleotide-binding protein G(1)/G(S)/G(T) 37,4 4 n.i. 4 n.i. 0,46 nc. 049 n.c. nc. 0,09 n.c. n.c. n.c.

subunit beta-1 OS
P63092 GNAS2  Guanine nucleotide-binding protein G(s) subunit 456 9 n.. 11 5 0,85 n.c. 1,11 0,72 n.c. 038 -024 -0,62 n.c.

alpha isoforms short OS
QINX24  NHP2 H/ACA ribonucleoprotein complex subunit 2 OS 17,2 n.. n.. 6 n.. n.c. n.c. 1,61 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9Y450  HBS1L  HBS1-like protein OS 75,4 n.i. 3 n.i. n.i. n.c. 0,28 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
000165 HAX1 HCLS1-associated protein X-1 OS 31,6 8 n.. n.. n.. 1,09 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9H583  HEAT1  HEAT repeat-containing protein 1 OS 2422 28 8 24 20 0,50 0,23 0,46 0,54 1,11 013 0,13 0,25 1,24
Q86Y56  HEAT2  HEAT repeat-containing protein 2 OS 93,4 15 10 13 10 0,69 0,75 0,64 0,70 011 0,11 0,03 014 -0,08
Q7Z4Q2 HEAT3  HEAT repeat-containing protein 3 OS 74,5 n.i. 2 9 9 nc. 019 056 080 n.c. n.c. nc. 052 209
Q8NDA8 HTR7A  HEAT repeat-containing protein 7A OS 1811 4 n.. n.. n.. 0,10 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P08107 HSP71  Heat shock 70 kDa protein 1A/1B OS 70,0 126 77 46 59 7,76 7,68 3,02 5,55 0,02 -136 -048 088 -047
P34932 HSP74  Heat shock 70 kDa protein 4 OS 94,3 10 5 n.. n.. 0,46 0,37 n.c. n.c. -0,30 n.c. n.c. n.c. n.c.
P11142  HSP7C  Heat shock cognate 71 kDa protein OS 70,9 373 209 200 168 22,70 20,59 12,99 15,61 014 081 -054 027 -040
Q92598  HS105  Heat shock protein 105 kDa OS 96,8 15 8 9 7 0,67 0,58 0,43 0,48 021 -064 -049 015 -0,28
P04792 HSPB1  Heat shock protein beta-1 OS 228 13 12 17 20 2,46 3,68 3,44 5,78 0,58 0,48 1,23 0,75 0,65
P07900 HS90A  Heat shock protein HSP 90-alpha OS 84,6 141 95 98 77 7,19 7,84 5,33 5,99 013 043 -0,26 017 -0,39
P08238 HS90B  Heat shock protein HSP 90-beta OS 83,2 136 81 90 85 7,05 6,80 498 6,73 0,05 -050 -0,07 043 0,01
P54652 HSP72  Heat shock-related 70 kDa protein 2 OS 70,0 142 82 n.i. n.i. 8,75 8,18 n.c. n.c. -0,10 n.c. n.c. n.c. n.c.
P08581 MET Hepatocyte growth factor receptor OS 1554 74 46 34 49 2,05 2,07 1,01 2,08 0,01 -1,03 0,02 1,04 0,01
014964 HGS Hepatocyte growth factor-regulated tyrosine kinase 86,1 n.. n.. 5 3 n.c. n.c. 0,27 0,23 n.c. n.c. nc. -0,22 n.c.

substrate OS
Q5SSJ5  HP1B3  Heterochromatin protein 1-binding protein 3 OS 61,1693 n.. n.. 13 n.c. n.c. 0,98 0,75 n.c. n.c. nc. -0,38 n.c.
Q99729  ROAA  Heterogeneous nuclear ribonucleoprotein A/B OS 36,2 n.i. n.i. 6 n.c. n.c. 0,76 0,91 n.c. n.c. n.c. 0,25 n.c.
Q13151 ROA0 Heterogeneous nuclear ribonucleoprotein AQ OS 30,8 n.i. n.i. 6 n.i. n.c. n.c. 0,90 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q14103 HNRPD  Heterogeneous nuclear ribonucleoprotein DO OS 38,4 n.. n.. 4 n.. n.c. n.c. 0,48 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P31943 HNRH1  Heterogeneous nuclear ribonucleoprotein H OS 49,2 11 n.i. 9 3 0,96 n.c. 0,84 0,40 nc. -020 -126 -1,07 n.c.
P14866 HNRPL  Heterogeneous nuclear ribonucleoprotein L OS 64,1 n.i. n.i. 5 n.i. n.c. n.c. 0,36 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
060506 HNRPQ  Heterogeneous nuclear ribonucleoprotein Q OS 69,6 6 5 6 5 0,37 0,50 0,40 0,47 0,43 0,09 0,35 025 -0,08
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Q9BUJ2  HNRL1  Heterogeneous nuclear ribonucleoprotein U-like 95,6793 2 7 14 13 0,09 0,51 0,67 0,89 2,50 2,90 3,31 0,41 0,81
protein 1 OS
P19367 HXK1 Hexokinase-1 OS 102,4 7 7 2 029 014 031 0,13 -1,11 009 -120 -129 -0,08
P52789 HXK2 Hexokinase-2 OS 102,3 n.i. 2 5 n.i. n.c. 0,14 0,22 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P07305 H10 Histone H1.0 OS 20,9 n.i. 4 2 n.i. n.c. 1,34 0,44 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P16403 H12 Histone H1.2 OS 21,3517 31 28 61 48 626 916 13,15 14,80 0,55 1,07 124 017 0,69
P16401 H15 Histone H1.5 OS 22,5665 10 13 27 22 1,91 402 551 6,42 1,07 1,53 1,75 022 067
P04908 H2A1B  Histone H2A type 1-B/E OS 14,1 16 14 37 n.i. 488 6,92 12,05 n.c. 0,50 1,30 n.c. n.c. n.c.
P16104 H2AX Histone H2A.x OS 15,1 n.. n.. 23 n.. n.c. n.c. 6,99 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P16190 1A33 HLA class | histocompatibility antigen, A-33 alpha 40,9 21 n.i. n. n. 2,22 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
chain 0OS
Q31612  1B73 HLA class | histocompatibility antigen, B-73 alpha 40,4 24 n.i. n.i. n.i. 2,56 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
chain 0OS
Q29963  1C06 HLA class | histocompatibility antigen, Cw-6 alpha 40,9 24 n.i. 14 4 2,53 n.c. 1,57 0,64 nc. 068 -197 -129 n.c.
chain 0OS
QINZL4  HPBP1  Hsp70-binding protein 1 OS 39,4 3 n.i. n.i n.i 0,33 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q16543  CDC37  Hsp90 co-chaperone Cdc37 OS 44,44 34 6 10 5 330 0% 1,04 0,74 181 167 -215 -048 0,35
P01857 IGHG1  Ig gamma-1 chain C region OS 36,1 1072 839 848 795 128,09 162,34 108,16 145,09 034 024 018 042 0,16
P01859 IGHG2  Ig gamma-2 chain C region OS 35,8778 355 289 n.. 274 42,66 56,24 n.c. 50,29 0,40 n.c. 0,24 nc. -0,16
P01860 IGHG3  Ig gamma-3 chain C region OS 41,3 375 n.i. 279 n.i. 39,19 nc. 31,12 n.c. nc. -0,33 n.c. n.c. n.c.
P01861 IGHG4  Ig gamma-4 chain C region OS 35,9 n.. n.. 75 67 n.c. n.c. 961 12,28 n.c. n.c. n.c. 0,35 n.c.
P01834 IGKC Ig kappa chain C region OS 11,6 567 577 518 561 210,72 347,23 20548 31843 072 -004 060 063 012
Q9YBR7  FCGBP  IgGFc-binding protein OS 571,6 19 23 n.. n.. 0,14 0,28 n.c. n.c. 0,97 n.c. n.c. n.c. n.c.
P52292 IMA2 Importin subunit alpha-2 OS 57,8 n.i. n.i. 7 n.i. n.c. n.c. 0,56 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q14974  IMB1 Importin subunit beta-1 OS 971 104 105 102 115 462 755 483 780 0,71 0,07 076 069 0,05
QaUI26 IPO11 Importin-11 OS 112,5 n.i. n.i. 6 6 n.c. n.c. 0,25 0,35 n.c. n.c. n.c. 0,52 n.c.
094829  IPO13  Importin-13 0S 108,1 17 11 17 5 0,68 0,71 0,72 030 0,07 009 -115 125 -122
Q8TEX9  IPO4 Importin-4 OS 118,6 50 46 15 19 182 2,71 0,58 1,05 058 -164 078 086 -136
000410  IPO5 Importin-5 OS 123,5 105 123 90 133 366 695 33 7,09 092 013 095 1,08 0,03
095373  IPO7 Importin-7 OS 119,4 124 114 114 109 448 666 439 6,01 057 -003 043 045 015
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015397  IPO8 Importin-8 OS 119,9 19 14 15 13 0,68 0,82 0,58 0,71 025 -0,25 0,06 031 -0,19
Q96P70  IPO9 Importin-9 OS 115,9 108 109 89 92 4,02 6,57 3,53 5,23 0,71 -0,19 0,38 056 -0,33
P12268 IMDH2  Inosine-5-monophosphate dehydrogenase 2 OS 55,8 n.i. n.i. 9 8 n.c. n.c. 0,74 0,94 n.c. n.c. n.c. 0,35 n.c.
Q14573 ITPR3  Inositol 1,4,5-trisphosphate receptor type 3 OS 303,9 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. nc. 005 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q01968  OCRL Inositol polyphosphate 5-phosphatase OCRL-1 0S ~ 104,1 3 n.i. n.i. n.i. 0,12 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
000425 IF2B3 Insulin-like growth factor 2 mRNA-binding protein 3 63,7 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,22 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
0S
Q9Y287 ITM2B Integral membrane protein 2B OS 30,3 6 2 4 n.. 0,85 0,46 0,61 n.c. -0,89 -0,49 n.c. n.c. n.c.
QINQX7  ITM2C  Integral membrane protein 2C OS 30,2 6 n.i. n.i. n.i. 0,86 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q8N201 INT1 Integrator complex subunit 1 OS 244 1 8 n.. 4 5 0,14 n.c. 0,08 0,13 nc. -091 -0,07 0,84 n.c.
P23229 ITAG Integrin alpha-6 OS 126,6 28 40 54 69 0,95 2,21 1,96 3,59 1,21 1,04 1,91 0,87 0,70
P05556 ITB1 Integrin beta-1 OS 88,4 n.i. n.i. 3 4 n.c. n.c. 0,16 0,30 n.c. n.c. n.c. 0,93 n.c.
P16144 ITB4 Integrin beta-4 OS 202,0 87 83 59 110 1,86 2,87 1,34 3,59 0,63 -047 0,95 1,42 0,32
P19823 [TIH2 Inter-alpha-trypsin inhibitor heavy chain H2 OS 106,397 n.i. 10 2 0,24 n.c. 0,43 0,12 n.c. 083 -097 -180 n.c.
P05362 ICAM1 Intercellular adhesion molecule 1 OS 57,8 n.i. 3 n.i. 0,60 n.c. 0,24 n.c. nc. -1,32 n.c. n.c. n.c.
P15260 INGR1  Interferon gamma receptor 1 OS 54,4 17 10 4 6 1,35 1,28 0,34 0,73 0,07 -199 -0,89 1,10 -0,82
P20591 MX1 Interferon-induced GTP-binding protein Mx1 OS 75,5 n.i. n.i. 4 n.i. n.c. n.c. 0,24 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P20592 MX2 Interferon-induced GTP-binding protein Mx2 OS 82,0 n.. n.. n.. 2 n.c. n.c. n.c. 0,16 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q12906  ILF3 Interleukin enhancer-binding factor 3 OS 95,2791 3 7 22 15 0,14 0,51 1,06 1,04 1,92 297 293 -0,04 1,02
QI9NPH3  IL1AP Interleukin-1 receptor accessory protein OS 65,4 12 n.. n.. n.. 0,79 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P51617 IRAK1 Interleukin-1 receptor-associated kinase 1 OS 76,5 14 n.i. 10 n.i. 0,79 nc. 060 n.c. nc. -0,39 n.c. n.c. n.c.
P78552 [13R1 Interleukin-13 receptor subunit alpha-1 OS 48,7 n.i. n.i. 4 2 n.c. n.c. 0,38 0,27 n.c. n.c. nc. -048 n.c.
P24394 IL4RA Interleukin-4 receptor subunit alpha OS 89,6 n.i. n.i. 4 n.i. n.c. n.c. 0,21 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P40189 IL6RB Interleukin-6 receptor subunit beta OS 103,5 14 9 4 0,58 0,61 0,09 0,25 0,06 -271 -120 152 125
Q15051 IQCB1 1Q calmodulin-binding motif-containing protein 1 68,9 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,20 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
0S
P41252 SYIC Isoleucyl-tRNA synthetase, cytoplasmic OS 1444 7 4 6 10 0,21 0,19 0,19 0,46 0,11 -0,13 1,13 1,25 1,24
P14923 PLAK Junction plakoglobin OS 81,7 69 62 49 45 3,64 5,30 2,76 3,63 054 040 -0,01 0,39 -0,55
P13645 K1C10  Keratin, type | cytoskeletal 10 OS 58,7917 296 381 169 541 21,71 4524 1323 60,60 1,06 -0,71 1,48 2,20 0,42
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P13646 K1C13  Keratin, type | cytoskeletal 13 OS 49,6 n.. n.. n.. 106 n.c. n.c. nc. 14,09 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P02533 K1C14  Keratin, type | cytoskeletal 14 OS 51,5294 72 111 47 171 6,02 1504 420 2185 1,32 -0,52 186 238 054
P08779 K1C16  Keratin, type | cytoskeletal 16 OS 51,2 53 80 52 140 446 1090 467 17,99 129 0,07 2,01 195 0,72
Q04695  K1C17  Keratin, type | cytoskeletal 17 OS 48,1 33 46 34 103 296 668 325 1411 117 014 225 212 1,08
P35527 K1C9 Keratin, type | cytoskeletal 9 OS 62,0268 158 244 83 317 10,98 2746 6,16 33,66 1,32 -0,83 162 245 0,29
P04264 K2C1 Keratin, type Il cytoskeletal 1 OS 65,999 353 494 194 696 2306 5226 13,53 69,45 118  -0,77 159 236 041
P35908 K22E Keratin, type Il cytoskeletal 2 epidermal OS 65,3932 212 356 140 472 13,98 38,01 9,85 47,53 144  -0,50 1,77 2271 0,32
P12035  K2C3 Keratin, type Il cytoskeletal 3 OS 64,5 n.i. n.i. n.i. 79 n.c. n.c. nc. 807 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P19013 K2C4 Keratin, type Il cytoskeletal 4 OS 57,2 54 n.. n.. 189 4,07 n.c. nc. 21,74 n.c. n.c. 242 n.c. n.c.
P13647 K2C5 Keratin, type Il cytoskeletal 5 0S 62,34 48 105 33 180 332 11,76 244 19,01 182 -045 252 29 069
P02538 K2C6A  Keratin, type Il cytoskeletal 6A OS 60,0 n.i. 88 63 176 nc. 10,24 483 19,31 n.c. n.c. n.c. 2,00 0,92
P04259 K2C6B  Keratin, type Il cytoskeletal 6B OS 60,0303 n.i. 120 66 205 nc. 13,96 506 22,49 n.c. n.c. n.c. 2,15 0,69
Q3SY84  K2CT71 Keratin, type Il cytoskeletal 71 OS 57,3 n.. 25 n.. n.. n.c. 3,05 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q8N1N4  K2C78  Keratin, type Il cytoskeletal 78 OS 56,8 n.i. n.i. n.i. 13 n.c. n.c. n.c. 1,51 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q96J84  KIRR1 Kin of IRRE-like protein 1 OS 83,5 12 12 22 15 0,62 1,00 1,21 1,18 070 097 093 -004 024
Q9ULHO  KDIS Kinase D-interacting substrate of 220 kDa OS 196,4 17 36 18 32 0,37 1,28 0,42 1,07 1,78 0,18 1,52 1,35 -0,25
Q86UP2  KTN1 Kinectin OS 156,2 n.. n.. 3 n.. n.c. n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q07866  KLC1 Kinesin light chain 1 OS 65,3 10 13 10 16 0,66 1,39 0,71 1,61 1,07 0,09 1,29 120 0,22
Q9HOB6  KLC2 Kinesin light chain 2 OS 68,8923 9 13 25 31 0,56 1,32 167 296 1,23 157 240 083 1,17
P33176 KINH Kinesin-1 heavy chain OS 109,617 66 77 82 76 260 490 344 457 092 041 0,81 041 -0,10
Q15058 KIF14 Kinesin-like protein KIF14 OS 186,375 n.. n.. 5 10 n.c. n.c. 0,12 0,35 n.c. n.c. n.c. 1,52 n.c.
Q02241 KIF23 Kinesin-like protein KIF23 OS 110,0 n.i. 12 17 38 n.c. 0,76 0,71 2,28 n.c. n.c. n.c. 1,68 1,58
P50748 KNTC1  Kinetochore-associated protein 1 OS 250,6 13 5 7 022 0,11 0,09 018 1,01 -128 -0,28 1,00 0,72
Q632Y3  KANK2 KN motif and ankyrin repeat domain-containing 91,1 8 n.i. 0,38 0,54 0,25 n.c. 050 -0,58 n.c. n.c. n.c.
protein 2 0OS
043291 SPIT2 Kunitz-type protease inhibitor 2 0S 28,2 2 n.i. 3 n.i. 0,31 n.c. 0,49 n.c. n.c. 0,68 n.c. n.c. n.c.
000515 LAD1 Ladinin-1 OS 57,0968 n.i. n.i. 17 9 n.c. n.c. 1,37 1,04 n.c. n.c. nc. -0,40 n.c.
P42166 LAP2A  Lamina-associated polypeptide 2, isoform alpha 754 n.i. n.i. 6 n.i. n.c. n.c. 0,37 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
0S
P20700 LMNB1  Lamin-B1 OS 66,4 4 3 9 4 026 032 062 040 0,28 126 061 -065 033
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Q03252 LMNB2  Lamin-B2 0OS 67,6 n.i. n.i. 4 n.. n.c. n.c. 0,27 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q16787  LAMA3  Laminin subunit alpha-3 OS 366,4 n.i. n.i. n.i. 10 n.c. n.c. nc. 0,18 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
015230  LAMA5  Laminin subunit alpha-5 OS 399,541 75 121 40 95 0,81 2,11 0,46 1,57 139 -0,81 0,95 1,76 -043
P55268 LAMB2  Laminin subunit beta-2 OS 195,9 61 96 n.i. n.i. 1,34 3,42 n.c. n.c. 1,35 n.c. n.c. n.c. n.c.
Q13751 LAMB3  Laminin subunit beta-3 OS 129,489 n.. 9 58 51 n.c. 0,49 2,06 2,59 n.c. n.c. n.c. 0,33 2,42
P11047 LAMC1  Laminin subunit gamma-1 OS 177,489 53 74 22 80 1,29 2,91 0,57 2,97 118 117 1,21 2,38 0,03
Q13753 LAMC2  Laminin subunit gamma-2 OS 130,892 n.. 6 25 33 n.c. 0,32 0,88 1,66 n.c. n.c. n.c. 0,92 2,38
P48449 ERG7 Lanosterol synthase OS 83,3 3 3 n.i. n.i. 0,16 0,25 n.c. n.c. 0,70 n.c. n.c. n.c. n.c.
Q8NC56 LEMD2  LEM domain-containing protein 2 OS 56,9 n.. n.. 3 n.. n.c. n.c. 0,24 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q6PIM3  L2GL2  Lethal(2) giant larvae protein homolog 2 OS 1134 2 11 n.i. n.i. 0,08 0,68 n.c. n.c. 3,15 n.c. n.c. n.c. n.c.
P42704 LPPRC  Leucine-rich PPR motif-containing protein, 157,805 n.i. n.i. 7 5 n.c. n.c. 0,20 0,21 n.c. n.c. n.c. 0,03 n.c.
mitochondrial OS
075325 LRRN2  Leucine-rich repeat neuronal protein 2 OS 78,8 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,17 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q38SD2  LRRK1  Leucine-rich repeat serine/threonine-protein kinase ~ 227,7 18 n.i. n.i. n.i. 0,34 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
108
043155 FLRT2  Leucine-rich repeat transmembrane protein FLRT2 74,0 n.i. n.i. 12 5 n.c. n.c. 0,75 0,44 n.c. n.c. nc. -0,75 n.c.
0S
Q9BXB1 LGR4 Leucine-rich repeat-containing G-protein coupled 104,4 28 9 14 9 1,16 0,60 0,62 0,57 094 -091 1,03 -012 -0,08
receptor 4 OS
Q8N1G4 LRC47  Leucine-rich repeat-containing protein 47 OS 63,4 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,31 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q8IWT6  LRC8A  Leucine-rich repeat-containing protein 8A OS 941 n.. 4 5 n.. n.c. 0,30 0,24 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
QoUIQ6  LCAP Leucyl-cystinyl aminopeptidase OS 117,3 n.i. 4 n.i. n.i. n.c. 0,24 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9P2J5  SYLC Leucyl-tRNA synthetase, cytoplasmic OS 1344 n.. n.. n.. 7 n.c. n.c. n.c. 0,34 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P42702 LIFR Leukemia inhibitory factor receptor OS 123,7 6 6 n.i. n.i. 0,21 0,34 n.c. n.c. 0,70 n.c. n.c. n.c. n.c.
QYUNZ5  L10K Leydig cell tumor 10 kDa protein homolog OS 10,6 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 1,31 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9UHB6  LIMAT1 LIM domain and actin-binding protein 1 OS 85,1734 16 19 113 82 0,81 1,56 6,11 6,34 0,94 2,91 2,97 0,05 2,03
Q86X29 LSR Lipolysis-stimulated lipoprotein receptor OS 71,4 33 9 6 6 1,99 0,88 0,39 0,55 1,18 237 185 052 -0,67
P50851 LRBA Lipopolysaccharide-responsive and beige-like 318,9 5 4 n.i. n.i. 0,07 0,09 n.c. n.c. 0,37 n.c. n.c. n.c. n.c.
anchor protein OS
P00338 LDHA L-lactate dehydrogenase A chain OS 36,7 9 n.i. n.i. 2 1,06 n.c. n.c. 0,36 n.c. nc. -1,56 n.c. n.c.
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Q6P1MO  S27A4  Long-chain fatty acid transport protein 4 OS 72,0 n.i. n.i. 10 n.i. n.c. n.c. 0,64 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P33121 ACSL1  Long-chain-fatty-acid--CoA ligase 1 OS 779 9 n.i. 4 n.i. 0,50 n.c. 0,24 n.c. nc. -1,08 n.c. n.c. n.c.
095573  ACSL3  Long-chain-fatty-acid--CoA ligase 3 OS 80,4 8 5 16 n.. 0,43 0,43 0,92 n.c. 0,02 1,09 n.c. n.c. n.c.
060488  ACSL4  Long-chain-fatty-acid--CoA ligase 4 OS 79,1 13 11 21 23 0,71 0,97 1,22 1,91 045 0,79 143 065 098
P01130 LDLR Low-density lipoprotein receptor OS 95,3 3 n.i. n.i. n.i. 0,14 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q7Z4F1  LRP10  Low-density lipoprotein receptor-related protein 10 76,1 49 24 13 13 277 220 079 1,12 033 -182 130 052 -097
0Ss
075197  LRP5 Low-density lipoprotein receptor-related protein 5 179,0 6 n.i. n.i. n.i. 0,14 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
0Ss
Q8NF37  PCAT1  Lysophosphatidylcholine acyltransferase 1 OS 59,1134 12 n.i. 12 4 0,88 n.c. 093 045 n.c. 0,09 -097 -107 n.c.
P13473 LAMP2  Lysosome-associated membrane glycoprotein 2 449 4 n.i. 5 n.i. 0,38 n.c. 0,51 n.c. n.c. 0,42 n.c. n.c. n.c.
0S
Q15046 SYK Lysyl-tRNA synthetase OS 68,0 4 n.i. 4 4 0,25 n.c. 0,27 0,39 n.c. 0,09 0,61 0,52 n.c.
Q8N3R9  MPP5 MAGUK p55 subfamily member 5 OS 77,2 n.i. 2 n.i. 4 n.c. 0,18 n.c. 0,34 n.c. n.c. n.c. n.c. 0,92
Q14764  MVP Major vault protein OS 99,2659 30 42 47 43 1,30 29 218 2,85 1,18 0,74 113 039 -0,05
P40926 MDHM  Malate dehydrogenase, mitochondrial OS 35,5 4 n.i. n.i. n.i. 0,49 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q3KQU3 MA7D1  MAP7 domain-containing protein 1 OS 92,7641 134 107 32 76 6,23 8,05 1,59 540 037 197 021 1,76 -0,58
Q96T17  MA7D2  MAP7 domain-containing protein 2 OS 81,9 11 16 n.i. n.i. 0,58 1,36 n.c. n.c. 1,24 n.c. n.c. n.c. n.c.
P10721 KIT Mast/stem cell growth factor receptor OS 109,8 19 10 n.. n.. 0,75 0,64 n.c. n.c. -0,23 n.c. n.c. n.c. n.c.
P08493 MGP Matrix Gla protein OS 12,3 6 3 n.i. n.i. 2,10 1,70 n.c. n.c. -0,30 n.c. n.c. n.c. n.c.
P51511 MMP15  Matrix metalloproteinase-15 OS 75,8 4 n.i. n.i. n.i. 0,23 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9Y2X0 MED16  Mediator of RNA polymerase Il transcription 96,7 n.i. n.i. n.i. 4 n.c. n.c. n.c. 0,27 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
subunit 16 OS
QINVC6 MED17  Mediator of RNA polymerase Il transcription 72,8 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. nc. 0,18 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
subunit 17 OS
075448  MED24  Mediator of RNA polymerase Il transcription 110,2 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,18 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
subunit 24 OS
Q9Y5V3  MAGD1 Melanoma-associated antigen D1 OS 86,1 30 10 13 n.i. 1,50 0,81 0,69 n.c. 089 1.1 n.c. n.c. n.c.
QIUNF1  MAGD2 Melanoma-associated antigen D2 OS 64,9 6 n.. n.. n.. 0,40 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
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000264 PGRC1  Membrane-associated progesterone receptor 21,7 6 n.i. 11 2 1,19 n.c. 2,34 0,61 n.c. 097 097 194 n.c.
component 1 0S

P35240 MERL Merlin OS 69,646 92 97 49 81 5,70 9,72 3,24 7,66 0,77 0,81 0,43 124 -0,34

Q8NEO1  CNNM3  Metal transporter CNNM3 OS 76,1 2 n.i. n.i. n.i. 0,11 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q6P4Q7 CNNM4  Metal transporter CNNM4 OS 86,6 2 n.. n.. n.. 0,10 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

075431 MTX2 Metaxin-2 OS 29,7 n.i. n.i. 4 n.i. n.c. n.c. 0,62 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P56192 SYMC  Methionyl-tRNA synthetase, cytoplasmic OS 101,1 16 9 19 13 0,68 0,62 0,87 0,85 -0,13 0,34 031 -0,03 0,45

P51608 MECP2  Methyl-CpG-binding protein 2 OS 52,4 n.i. n.i. 4 2 n.c. n.c. 0,35 0,25 n.c. n.c. nc. -048 n.c.

Q9HCCO MCCB  Methylcrotonoyl-CoA carboxylase beta chain, 61,2944 77 18 58 84 542 205 435 9,02 -1,40 0,31 0,74 1,05 2,14
mitochondrial OS

Q9RQ3 MCCA Methylcrotonoyl-CoA carboxylase subunit alpha, 80,4219 17 13 23 36 0,91 1,13 1,32 2,95 0,31 0,53 1,69 1,16 1,39
mitochondrial OS

P55081 MFAP1  Microfibrillar-associated protein 1 0S 51,9 4 3 n.i. n.i. 0,33 0,40 n.c. n.c. 0,28 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q3ZCQ8  TIM50 Mitochondrial import inner membrane translocase 39,6215 10 n.i. 11 n.i. 1,09 n.c. 1,28 n.c. n.c. 0,23 n.c. n.c. n.c.
subunit TIM50 OS

Q16891 IMMT Mitochondrial inner membrane protein OS 83,6264 4 9 70 25 0,21 0,75 3,85 1,97 187 422 325  -0,97 1,39

Q8IXI1 MIRO2  Mitochondrial Rho GTPase 2 0S 68,1 n.. n.. 7 n.. n.c. n.c. 0,47 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q16584  M3K11  Mitogen-activated protein kinase kinase kinase 11 92,6 n.i. n.i. 6 n.i. n.c. n.c. 0,30 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
0S

Q96T76  MMS19  MMS19 nucleotide excision repair protein homolog ~ 113,2 17 5 17 4 065 031 069 023 -107 009 -148 157 -041
0S

P26038 MOES  Moesin OS 67,8 15 7 7 12 0,95 0,72 0,48 1,17 0,40 1,01 0,29 1,29 0,69

Q8N594  MPND MPN domain-containing protein OS 50,6 n.. n.. n.. 0,51 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

060942  MCE1 mRNA-capping enzyme OS 68,5 2 7 n.i. 0,44 0,20 0,47 n.c. -1,11 0,09 n.c. n.c. n.c.

Q9HC84 MUC5B  Mucin-5B OS 596,0 12 11 n.. n.. 0,09 0,13 n.c. n.c. 0,57 n.c. n.c. n.c. n.c.

P33527 MRP1 Multidrug resistance-associated protein 1 OS 171,5 5 10 n.i. 3 0,13 0,41 n.c. 0,12 1,70 nc. -0,13 nc. -1,82

Q6DN12  MCTP2  Multiple C2 and transmembrane domain-containing 99,5 6 3 n.. n.. 0,26 0,21 n.c. n.c. -0,30 n.c. n.c. n.c. n.c.
protein 2 OS

Q9BU76  MMTA2  Multiple myeloma tumor-associated protein 2 OS 29,4 9 n.. 2 n.. 1,32 n.c. 0,31 n.c. nc. -2,08 n.c. n.c. n.c.

060487  MPZL2  Myelin protein zero-like protein 2 OS 245 3 n.i. n.i. n.i. 0,53 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
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Q15773 MLF2 Myeloid leukemia factor 2 OS 28,1 n.i. n.i. 3 n.. n.c. n.c. 0,49 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q96S97  MYADM  Myeloid-associated differentiation marker OS 35,3 12 n.i. n.i. n.i. 1,47 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
QINZM1  MYOF  Myoferlin OS 2346 99 109 54 69 1,82 3,24 1,06 1,94 083 -0,78 0,09 087 -0,74
P60660 MYL6 Myosin light polypeptide 6 OS 16,9191 4 3 12 7 1,02 1,24 3,26 2,72 0,28 1,68 142  -0,26 1,14
Q6WCQ1 MPRIP  Myosin phosphatase Rho-interacting protein OS 116,5 n.. 4 80 34 n.c. 0,24 3,16 1,92 n.c. n.c. nc. -0,72 3,00
P35580 MYH10  Myosin-10 OS 2289 25 n.i. 85 53 0,47 n.c. 1,71 1,53 n.c. 1,86 1,70  -0,16 n.c.
Q72406 MYH14  Myosin-14 OS 2279 n.. n.. 56 n.. n.c. n.c. 1,13 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P35579 MYH9 Myosin-9 0S 2264 261 181 646 443 497 558 13,13 1289 0,17 1,40 1,37 -0,03 1,21
043795  MYO1B  Myosin-Ib OS 131,9 95 61 184 145 31 3,23 6,42 7,24 0,06 1,05 1,22 0,17 1,16
000159  MYO1C  Myosin-lc OS 121,648 113 66 54 92 4,01 3,79 2,04 498 0,08 -097 0,31 1,29 0,39
094832  MYO1D  Myosin-ld OS 116,1 26 11 21 23 0,97 0,66 0,83 1,30 055 0,21 0,43 0,65 0,98
Q12965 MYO1E Myosin-le OS 127,0 n.i. n.i. 8 16 n.c. nc. 029 083 n.c. n.c. n.c. 1,52 n.c.
Q13459 MYO9B  Myosin-IXb OS 2434 4 n.. n.. 2 0,07 n.c. n.c. 0,05 n.c. nc. -0,39 n.c. n.c.
Q9Y4I1 MYO5A  Myosin-Va OS 215,3 n.i. n.i. n.i. 9 n.c. n.c. n.c. 0,28 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9ULVO  MYO5B  Myosin-Vb OS 213,5 n.. n.. n.. 11 n.c. n.c. n.c. 0,34 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
QINQX4  MYO5C  Myosin-Vc OS 202,7 3 n.i. 4 n.i. 0,06 n.c. 0,09 n.c. n.c. 0,51 n.c. n.c. n.c.
Q9UM54  MYO6 Myosin-VI OS 149,596 102 23 24 51 2,94 1,07 0,74 2,25 145  -199  -0,39 1,60 1,06
Q9HD67  MYO10  Myosin-X OS 2372 n.i. n.i. n.i. 7 n.c. n.c. n.c. 0,19 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q96H55  MYO19  Myosin-XIX OS 109,1 n.. n.. 8 n.. n.c. n.c. 0,34 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q92614 MY18A  Myosin-XVllla OS 233,0 n.. n.. 14 4 n.c. n.c. 0,28 0,11 n.c. n.c. nc. -1,29 n.c.
Q13613 MTMR1  Myotubularin-related protein 1 OS 74,6 n.. n.. 3 n.. n.c. n.c. 0,18 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
QINX02  NALP2  NACHT, LRR and PYD domains-containing protein ~ 120,4 5 n.i. 3 n.i. 0,18 n.c. 0,11 n.c. nc. -0,64 n.c. n.c. n.c.
208
P15559 NQO1 NAD(P)H dehydrogenase [quinone] 1 OS 30,8 3 n.i. n.i. n.i. 0,42 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
096000  NDUBA  NADH dehydrogenase [ubiquinone] 1 beta 20,8 3 n.i. n.i. n.i. 0,62 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
subcomplex subunit 10 OS
QI9Y2A7  NCKP1  Nck-associated protein 1 OS 128,707 27 34 32 43 0,90 1,84 1,14 2,20 1,03 0,34 1,28 0,94 0,25
Q9BT67  NFIP1 NEDD4 family-interacting protein 1 OS 249 6 n.i. 3 n.i. 1,04 n.c. 0,55 n.c. nc. -0,91 n.c. n.c. n.c.
000308  WWP2  NEDD4-like E3 ubiquitin-protein ligase WWP2 OS 98,9 38 32 25 18 1,66 2,26 1,16 1,20 045 051 -047 0,04 -0,91
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Q9H3P2  NELFA  Negative elongation factor A OS 57,2408 16 16 n.i. 4 1,21 1,95 n.c. 0,46 0,70 nc. -1,39 nc. -2,08
Q8WX92 NELFB  Negative elongation factor B OS 65,6554 33 21 29 30 2,17 2,23 2,03 3,01 0,04 -0,09 0,47 0,57 0,43
P48681 NEST Nestin OS 177,3 n.. n.. 9 n.. n.c. n.c. 0,23 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q96SB3  NEB2 Neurabin-2 OS 89,1377 n.. n.. 42 27 n.c. n.c. 2,17 1,99 n.c. n.c. nc. -0,12 n.c.
000401 WASL Neural Wiskott-Aldrich syndrome protein OS 54,8 2 n.. n.. n.. 0,16 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q09666  AHNK Neuroblast differentiation-associated protein 628,699 73 82 41 116 0,50 0,91 0,30 1,22 086 -0,74 1,28 2,02 0,42
AHNAK 0OS
A2RRP1  NBAS Neuroblastoma-amplified sequence OS 268,4 2 n.i. n.i. 3 0,03 n.c. nc. 0,07 n.c. n.c. 1,20 n.c. n.c.
QouUBB6  NCDN Neurochondrin OS 78,8 35 34 13 14 1,91 3,01 0,76 1,17 065 -133 -0,71 062 -1,36
P21359 NF1 Neurofibromin OS 319,2 27 5 4 9 0,36 0,11 0,06 0,19 1,74 266 097 1,69 0,76
Q04721 NOTC2  Neurogenic locus notch homolog protein 2 OS 265,2 23 11 15 8 0,37 0,29 0,26 0,20 -0,37  -052 -0,91 -0,39  -0,54
Q9UM47  NOTC3  Neurogenic locus notch homolog protein 3 OS 2435 6 6 n.i. n.i. 0,11 0,17 n.c. n.c. 0,70 n.c. n.c. n.c. n.c.
Q8NC67 NETO2  Neuropilin and tolloid-like protein 2 OS 59,4 n.. n.. 2 n.. n.c. n.c. 0,16 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
014786  NRP1 Neuropilin-1 OS 103,1 8 n.i. 7 4 0,33 n.c. 0,31 0,26 nc. -0,10 039 029 n.c.
060462 NRP2 Neuropilin-2 OS 104,8 n.. n.. 3 2 n.c. n.c. 0,13 0,13 n.c. n.c. nc. -0,07 n.c.
Q14697  GANAB  Neutral alpha-glucosidase AB OS 106,8 20 10 15 6 0,81 0,65 0,65 0,37 03 032 -113 -8 -08
Q15758  AAAT Neutral amino acid transporter B(0) OS 56,6 n.. n.. 8 n.. n.c. n.c. 0,65 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q0ZGT2  NEXN Nexilin OS 80,6087 n.. n.. 29 18 n.c. n.c. 1,66 1,47 n.c. n.c. nc. -0,17 n.c.
Q14596 NBR1 Next to BRCA1 gene 1 protein OS 107,3 5 4 n.. n.. 0,20 0,26 n.c. n.c. 0,37 n.c. n.c. n.c. n.c.
Q92542  NICA Nicastrin OS 784 5 n.i. n.i. n.i. 0,28 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P29474 NOS3 Nitric oxide synthase, endothelial OS 133,2 4 10 n.. n.. 0,13 0,52 n.c. n.c. 2,02 n.c. n.c. n.c. n.c.
P29597 TYK2 Non-receptor tyrosine-protein kinase TYK2 OS 133,6 5 n.i. 3 n.i. 0,16 n.c. 0,10 n.c. nc. -0,64 n.c. n.c. n.c.
Q8IVI9 NOSTN  Nostrin OS 57,6955 65 40 4 7 486 484 0,32 0,80 0,01 -393 -260 1,32 -2,60
Q72417  NUFP2  Nuclear fragile X mental retardation-interacting 76,0747 54 50 8 22 3,06 459 0,48 1,90 058 -266 -0,68 198 1,27
protein 2 0OS
P57740 NU107  Nuclear pore complex protein Nup107 OS 106,3 7 6 28 13 0,28 0,39 1,21 0,81 0,47 2,09 1,50 -0,59 1,03
Q8WUMO NU133  Nuclear pore complex protein Nup133 OS 128,9 n.. n.. 3 4 n.c. n.c. 0,11 0,20 n.c. n.c. n.c. 0,93 n.c.
Q92621 NU205  Nuclear pore complex protein Nup205 OS 2278 9 7 6 14 0,17 0,21 0,12 0,40 033 -049 1,25 1,74 0,92
Q9BW27 NUP85  Nuclear pore complex protein Nup85 OS 75,0 n.. 5 7 5 n.c. 0,47 0,43 0,44 n.c. n.c. n.c. 0,03 -0,08
Q8N1F7  NUP93  Nuclear pore complex protein Nup93 OS 93,4 14 n.i. 18 14 0,65 n.c. 0,89 0,99 n.c. 0,46 0,61 0,15 n.c.
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P52948 NUP98  Nuclear pore complex protein Nup98-Nup96 OS 197,5 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,07 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q8TEM1  PO210  Nuclear pore membrane glycoprotein 210 OS 205,0 4 2 n.i. n.i. 0,08 0,07 n.c. n.c. -0,30 n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9UBU9  NXF1 Nuclear RNA export factor 1 OS 70,1 n.i. 2 2 n.. n.c. 0,20 0,13 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P67809 YBOX1  Nuclease-sensitive element-binding protein 1 OS 35,9027 5 9 12 12 0,60 1,75 1,54 2,20 1,54 1,36 1,87 0,52 0,33
QI9BZE4 NOG1 Nucleolar GTP-binding protein 1 OS 73,9178 4 4 6 10 0,23 0,38 0,37 0,89 0,70 0,68 1,93 1,25 1,24
Q9HG6R4  NOL6 Nucleolar protein 6 OS 127,513 n.i. 7 4 5 n.c. 0,38 0,14 0,26 n.c. n.c. n.c. 084 -057
Q9UMY1  NOL7 Nucleolar protein 7 0S 29,4085 5 n.. 8 3 0,73 n.c. 1,25 0,67 n.c. 0,77 -013 -0,90 n.c.
P19338 NUCL Nucleolin OS 76,6 4 n.i. 5 11 0,23 n.c. 0,30 0,95 n.c. 0,42 2,07 1,65 n.c.
P06748 NPM Nucleophosmin OS 32,5548 n.i. 6 6 n.i. n.c. 1,29 0,85 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q5SRE5  NU188  Nucleoporin NUP188 homolog OS 195,917 28 4 23 14 0,62 0,14 0,54 0,47 211 019 -039 -0,20 1,72
Q96EE3  SEH1 Nucleoporin SEH1 OS 39,6 7 5 n.. n.. 0,76 0,88 n.c. n.c. 0,21 n.c. n.c. n.c. n.c.
Q16625  OCLN Occludin OS 59,1 7 n.i. 5 n.i. 0,51 n.c. 0,39 n.c. nc. -0,39 n.c. n.c. n.c.
Q99650 OSMR  Oncostatin-M-specific receptor subunit beta OS 1104 39 19 6 16 1,52 1,20 0,25 0,95 0,34 -261 -067 193  -0,33
P04181 OAT Ornithine aminotransferase, mitochondrial OS 48,5 4 n.i. n.i. n.i. 0,36 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9BZF2  OSBL7  Oxysterol-binding protein-related protein 7 OS 95,4 4 9 n.. n.. 0,18 0,66 n.c. n.c. 1,87 n.c. n.c. n.c. n.c.
QINVE7 PANK4  Pantothenate kinase 4 OS 85,9 3 n.i. n.i. n.i. 0,15 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q75475 PSIP1 PC4 and SFRS1-interacting protein OS 60,1 n.. n.. 17 3 n.c. n.c. 1,30 0,33 n.c. n.c. nc. -1,99 n.c.
014908  GIPC1 PDZ domain-containing protein GIPC1 OS 36,0 3 n.i. n.i. n.i. 0,36 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P62937 PPIA Peptidyl-prolyl cis-trans isomerase A OS 18,0009 10 10 7 n.i. 2,40 3,88 1,79 n.c. 0,70 -0,42 n.c. n.c. n.c.
Q8WUA2  PPIL4 Peptidyl-prolyl cis-trans isomerase-like 4 OS 57,2 n.i. 3 n.i. 4 nc. 037 nc. 046 n.c. n.c. n.c. nc. 033
060437  PEPL Periplakin OS 204,6 4 3 2 7 0,08 0,10 0,04 0,23 0,28 -0,91 1,42 2,32 1,14
P32119 PRDX2  Peroxiredoxin-2 OS 21,9 n.i n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,90 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q13162 PRDX4  Peroxiredoxin-4 OS 30,5 4 n.. n.. n.. 0,57 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
QINUN DECR2  Peroxisomal 2,4-dienoyl-CoA reductase OS 30,8 3 n.i. n.i. n.i. 0,42 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q6Y7W6 PERQ2 PERQ amino acid-rich with GYF domain- 149,978 18 49 8 4 0,52 2,28 0,25 0,18 214 108 -156 -048 -3,70
containing protein 2 0S
000541 PESC Pescadillo homolog OS 67,96 11 4 7 11 0,70 0,41 0,47 1,07 0,76  -0,56 0,61 1,17 1,38
Q9Y285  SYFA Phenylalanyl-tRNA synthetase alpha chain OS 57,5275 9 n.i. 6 n.i. 0,67 n.c. 0,48 n.c. nc. -049 n.c. n.c. n.c.
P27986 P85A Phosphatidylinositol 3-kinase regulatory subunit 83,5 15 4 15 n.i. 0,77 0,33 0,83 n.c. -1,21 0,09 n.c. n.c. n.c.

alpha OS
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000459  P85B Phosphatidylinositol 3-kinase regulatory subunit 81,574 43 10 47 9 227 086 265 073 -1.41 022 165 -187 024
beta OS

P42356 PI4KA  Phosphatidylinositol 4-kinase alpha OS 231,2 18 8 10 5 034 024 020 0,14 047 075 -124 -048 -0,76

P42336 PK3CA  Phosphatidylinositol-4,5-bisphosphate 3-kinase 124,2 3 n.i. 4 n.i. 0,10 n.c. 0,15 n.c. n.c. 0,51 n.c. n.c. n.c.
catalytic subunit alpha isoform OS

P42338  PK3CB  Phosphatidylinositol-4,5-bisphosphate 3-kinase 122,683 24 5 19 8 084 028 0,71 0,43 1657 024 097 -073 059
catalytic subunit beta isoform OS

095394  AGM1 Phosphoacetylglucosamine mutase OS 59,8 14 n.i. 6 n.i. 1,01 n.c. 0,46 n.c. nc. -1,13 n.c. n.c. n.c.

P36871 PGM1 Phosphoglucomutase-1 0S 61,4 3 n.. n.. n.. 0,21 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P00558 PGK1 Phosphoglycerate kinase 1 0S 44,6 16 2 5 9 155 0,31 0,52 1,33 2,30 -158 -0,22 1,36 2,09

Q9Y263  PLAP Phospholipase A-2-activating protein OS 87,1 2 12 8 030 016 063 060 0,89 1,09 1,03 -0,07 1,92

Q13393  PLD1 Phospholipase D1 OS 1241 6 n.i. 0,17 0,34 0,11 n.c. 09 -0,64 n.c. n.c. n.c.

Q8IV08 PLD3 Phospholipase D3 OS 54,7 6 4 4 3 047 0,51 0,34 0,36 011 -049 039 010 -050

P46020 KPB1 Phosphorylase b kinase regulatory subunit alpha, 137,2 n.i. 5 n.i. 8 n.c. 0,25 n.c. 0,38 n.c. n.c. n.c. n.c. 0,59
skeletal muscle isoform OS

Q93100  KPBB Phosphorylase b kinase regulatory subunit beta 124,8 4 n.i. 8 2 0,14 n.c. 0,29 0,11 n.c. 1,09 -039 -148 n.c.
(O]

Q6NYC8 PHTNS  Phostensin OS 67,9 n.i. n.i. 8 n.i. n.c. n.c. 0,54 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q13835 PKP1 Plakophilin-1 OS 82,8 n.. n.. n.. 3 n.c. n.c. n.c. 0,24 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9Y446  PKP3 Plakophilin-3 OS 87,0 31 27 52 27 154 217 275 2,04 05 084 041 -043 -0,08

Q99569 PKP4 Plakophilin-4 OS 134,2 n.. n.. 2 n.. n.c. n.c. 0,07 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P20020  AT2B1  Plasma membrane calcium-transporting ATPase 1~ 138,7 15 13 n.i. 34 047 065 n.c. 1,61 0,49 n.c. 1,79 n.c. 1,30
(O]

P23634 AT2B4  Plasma membrane calcium-transporting ATPase 4 137,8 n.. 13 19 35 n.c. 0,66 0,63 1,67 n.c. n.c. n.c. 1,40 1,34
(O]

P05121 PAI Plasminogen activator inhibitor 1 OS 45,0 n.i. n.i. 4 n.i. n.c. n.c. 0,41 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P13797 PLST Plastin-3 OS 70,8 5 n.i. 12 22 0,30 n.c. 0,78 2,05 n.c. 1,36 2,75 1,39 n.c.

Q77736  PKHH3  Pleckstrin homology domain-containing family H 85,3 3 n.i. n.i. n.i. 0,15 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
member 3 OS
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Q53GA4  PHLA2  Pleckstrin homology-like domain family A member 171 4 n.i. n.i. n.. 1,01 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
20S

Q15149  PLEC Plectin OS 531,466 5 20 326 225 0,04 0,26 2,82 2,79 2,70 6,12 6,10 -0,02 341

QoUIW2  PLXA1  Plexin-A10S 211,0 20 5 3 6 0,41 0,17 0,07 0,19 1,30  -264 113 1,52 0,18

P51805 PLXA3  Plexin-A3 0S 207,6 21 5 3 n.i. 0,44 0,17 0,07 n.c. -1,38 2,71 n.c. n.c. n.c.

015031 PLXB2  Plexin-B2 0OS 205,0 166 61 60 53 3,49 2,08 1,35 1,70 0,75 137 1,04 0,34 -0,29

Q9Y4D7  PLXD1 Plexin-D1 OS 2119 19 n.. n.. n.. 0,39 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q460N5  PAR14  Poly ADP-ribose] polymerase 14 OS 193,6 2 n.i. n.i. n.i. 0,04 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

QIUKK3  PARP4  Poly ADP-ribose] polymerase 4 OS 192,5 3 3 n.. 5 0,07 0,11 n.c. 0,17 0,70 n.c. 1,35 n.c. 0,65

Q15366  PCBP2  Poly(rC)-binding protein 2 OS 38,6 n.i. 6 9 n.i. n.c. 1,09 1,07 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P11940 PABP1  Polyadenylate-binding protein 1 OS 70,6 25 27 45 36 1,53 2,67 2,93 3,36 0,81 0,94 1,14 0,20 0,33

Q86U42  PABP2  Polyadenylate-binding protein 2 OS 32,7 n.i. n.i. 4 n.i. n.c. n.c. 0,56 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q13310 PABP4  Polyadenylate-binding protein 4 OS 70,7 11 16 22 n.. 0,67 1,58 143 n.c. 1,24 1,09 n.c. n.c. n.c.

Q86SR1  GLT10  Polypeptide N-acetylgalactosaminyltransferase 10 68,9 2 3 4 n.i. 0,13 0,30 0,27 n.c. 1,28 1,09 n.c. n.c. n.c.
0S

Q10471 GALT2  Polypeptide N-acetylgalactosaminyltransferase 2 64,7 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,21 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
0S

Q14435  GALT3  Polypeptide N-acetylgalactosaminyltransferase 3 72,6 4 n.i. 9 4 0,24 n.c. 0,57 0,36 n.c. 1,26 0,61 -0,65 n.c.
0S

POCG47  UBB Polyubiquitin-B OS 25,7 124 80 93 99 20,77 2169 16,62 2532 0,06 -0,32 0,29 0,61 0,22

Q96AQ6  PBIP1 Pre-B-cell leukemia transcription factor-interacting 80,5941 19 8 n.. n.. 1,02 0,69 n.c. n.c. -0,55 n.c. n.c. n.c. n.c.
protein 1 OS

P02545 LMNA Prelamin-A/C OS 74,1 10 11 27 13 0,58 1,04 1,68 1,16 0,83 1,63 099 -054 0,16

094906  PRP6 Pre-mRNA-processing factor 6 OS 106,858 4 8 42 36 0,16 0,52 1,81 2,22 1,70 3,49 3,78 0,29 2,09

Q96FC9  DDX11  Probable ATP-dependent RNA helicase DDX11 108,2 n.. 2 n.. n.. n.c. 0,13 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
0S

Q92841 DDX17  Probable ATP-dependent RNA helicase DDX17 72,326 23 24 14 22 1,37 2,32 0,89 2,00 0,76 -0,62 0,55 117 0,21
0S

QOUHI6  DDX20  Probable ATP-dependent RNA helicase DDX20 92,2 18 8 14 9 0,84 0,61 0,70 0,64 047 027 -039 -0,12 0,09
0S
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P17844 DDX5 Probable ATP-dependent RNA helicase DDX5 OS 69,1047 30 29 21 28 1,87 2,93 1,40 2,67 065 -042 0,51 093 -0,13

Q9H5Z1  DHX35  Probable ATP-dependent RNA helicase DHX35 78,8601 21 30 31 52 1,15 2,66 1,81 4,34 1,21 0,66 1,92 1,26 0,71
0S

P28370 SMCA1  Probable global transcription activator SNF2L1 OS 122,527 67 106 52 126 2,36 6,04 1,95 6,77 1,36 -0,27 1,52 1,79 0,17

Q8IZF2 GP116  Probable G-protein coupled receptor 116 OS 1494 29 24 n.. n.. 0,84 1,12 n.c. n.c. 0,42 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q72333  SETX Probable helicase senataxin OS 302,7 n.i. n.i. 2 2 n.c. n.c. 0,03 0,04 n.c. n.c. n.c. 0,52 n.c.

P98196 AT11A  Probable phospholipid-transporting ATPase IHOS ~ 129,7 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,11 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

075110  ATP9A  Probable phospholipid-transporting ATPase IAOS ~ 118,5 n.i. 2 2 n.i. n.c. 0,12 0,08 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

060312 AT10A  Probable phospholipid-transporting ATPase VA 167,6 7 4 n.i. n.i. 0,18 0,17 n.c. n.c. -0,11 n.c. n.c. n.c. n.c.
0S

QI9Y3A2  UTPM Probable U3 small nucleolar RNA-associated 30,4277 4 n.. 4 n.. 0,57 n.c. 0,60 n.c. n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c.
protein 11 OS

Q93008 USP9X  Probable ubiquitin carboxyl-terminal hydrolase 289,4 16 8 25 25 0,24 0,19 0,40 0,57 -0,30 0,74 1,25 0,52 1,56
FAF-X OS

Q02809  PLOD1  Procollagen-lysine,2-oxoglutarate 5-dioxygenase 1 83,5 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,17 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
0S

000469  PLOD2  Procollagen-lysine,2-oxoglutarate 5-dioxygenase 2 84,6 4 n.i. n.i. n.i. 0,20 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
0S

PQ7737 PROF1  Profilin-1 OS 15,0 12 4 3 4 3,44 1,86 0,92 1,75 089 191 097 093 -0,08

Q8WUM4 PDC6lI  Programmed cell death 6-interacting protein OS 96,0 13 10 n.i. 4 0,58 0,73 n.c. 0,27 0,32 nc. -1,09 nc. -1,41

P35232 PHB Prohibitin OS 29,8 n.i. n.i. 6 4 n.c. n.c. 0,93 0,88 n.c. n.c. nc. -0,07 n.c.

P12273 PIP Prolactin-inducible protein OS 16,6 n.i. 9 n.i. n.i. n.c. 3,79 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P12004 PCNA Proliferating cell nuclear antigen OS 28,8 5 n.i. 3 n.i. 0,75 n.c. 0,48 n.c. nc. -0,64 n.c. n.c. n.c.

P13674 P4HA1  Prolyl 4-hydroxylase subunit alpha-1 OS 61,0 15 4 n.i. n.i. 1,06 0,46 n.c. n.c. -1,21 n.c. n.c. n.c. n.c.

015460  P4HA2  Prolyl 4-hydroxylase subunit alpha-2 OS 60,9 6 n.i. n.i. n.i. 0,43 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Anlage Tabelle 3 Seite 29/45



Anlage Tabelle 3 Seite 30/45

PSM % von EGFR log2
Accession Gen Protein M [kDa] HCC HCC+ HCCy HCC.+ HCC HCC+ HCCg HCCg+ Hil((:;g Hﬁgé’ HCHCéz H(:(::i Hgga’
P05165 PCCA Propionyl-CoA carboxylase alpha chain, 80,0081 8 6 3 13 0,43 0,52 0,17 1,07 028 -132 1,31 2,63 1,03
mitochondrial OS
P25786 PSA1 Proteasome subunit alpha type-1 OS 29,5 4 5 n.i. 8 0,58 1,18 n.c. 1,78 1,02 n.c. 1,61 n.c. 0,59
P25787 PSA2 Proteasome subunit alpha type-2 OS 25,9 4 n.i. 2 3 0,67 n.c. 0,36 0,76 nc. -0,91 0,20 1,10 n.c.
P25788 PSA3 Proteasome subunit alpha type-3 OS 28,4 4 3 n.i. 8 0,61 0,74 n.c. 1,85 0,28 n.c. 1,61 n.c. 1,33
P25789  PSA4 Proteasome subunit alpha type-4 OS 29,5 n.i. 3 n.i. 3 nc. 0,71 nc. 067 n.c. n.c. n.c. nc. -0,08
P28066 PSA5 Proteasome subunit alpha type-5 OS 26,4 8 4 6 11 1,31 1,06 1,05 2,74 0,30 -0,32 1,07 1,39 1,38
P60900 PSA6 Proteasome subunit alpha type-6 OS 274 6 n.i. 3 7 0,94 n.c. 0,50 1,68 nc. -0,91 0,83 1,74 n.c.
014818  PSA7 Proteasome subunit alpha type-7 OS 27,9 9 6 5 6 1,39 1,50 0,83 1,42 011 -0,75 0,03 0,78 -0,08
P20618 PSB1 Proteasome subunit beta type-1 OS 26,5 12 11 7 11 1,95 2,90 1,22 2,74 0,57 -0,68 0,49 1,17 -0,08
P49721 PSB2 Proteasome subunit beta type-2 OS 22,8 3 4 n.i. 4 0,57 1,22 n.c. 1,15 1,11 n.c. 1,03 nc. -0,08
P49720 PSB3 Proteasome subunit beta type-3 OS 229 8 6 10 1,32 2,44 1,20 2,87 089 -0,13 1,13 1,25 0,24
P28070 PSB4 Proteasome subunit beta type-4 OS 29,2 15 4 4 6 2,22 0,96 0,63 1,35 121 181 071 1,10 0,50
P28074 PSB5 Proteasome subunit beta type-5 OS 28,5 4 2 3 4 0,61 0,49 0,49 0,93 0,30 -0,32 0,61 0,93 0,92
P28072 PSB6 Proteasome subunit beta type-6 OS 25,3 6 5 4 4 1,02 1,38 0,73 1,04 043 -049 0,03 052 041
Q99436  PSB7 Proteasome subunit beta type-7 OS 29,9 6 7 n.i. 7 0,86 1,63 n.c. 1,54 0,92 n.c. 0,83 nc. -0,08
Q5VYK3 ECM29  Proteasome-associated protein ECM29 homolog 204,2 30 2 29 14 0,63 0,07 0,65 0,45 -3,21 005 -049 -053 2,72
0S
Q8IVF2 AHNK2  Protein AHNAK2 OS 616,2 n.. n.. n.. 3 n.c. n.c. n.c. 0,03 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9HCF4  ALO17  Protein ALO17 OS 174,8 37 14 10 12 0,91 0,56 0,26 0,45 071 1,79 1,01 0,78 -0,31
014744  ANM5 Protein arginine N-methyltransferase 5 OS 72,6 n.. 2 n.. 7 n.c. 0,19 n.c. 0,63 n.c. n.c. n.c. n.c. 1,72
Q13948  CASP Protein CASP OS 174 3 n.i. 5 n.i. 0,17 n.c. 0,30 n.c. n.c. 0,83 n.c. n.c. n.c.
Q8TCG1 CIP2A  Protein CIP2A OS 102,1 33 14 66 30 1,39 0,96 2,97 1,93 -0,54 1,09 047 -0,62 1,02
P30101 PDIA3 Protein disulfide-isomerase A3 OS 56,7 12 7 n.i. 15 0,91 0,86 n.c. 1,74 -0,08 n.c. 0,93 n.c. 1,02
P13667 PDIA4 Protein disulfide-isomerase A4 OS 72,9 3 n.. n.. n.. 0,18 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q14554 PDIA5 Protein disulfide-isomerase A5 OS 59,6 2 4 n.. n.. 0,14 0,47 n.c. n.c. 1,70 n.c. n.c. n.c. n.c.
P07237 PDIA1 Protein disulfide-isomerase OS 57,0807 42 5 7 13 317 0,61 0,56 1,50 238 249 -1,08 1,41 1,29
Q96JJ7 TMX3 Protein disulfide-isomerase TMX3 OS 51,8 5 n.i. n.i. n.i. 0,42 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9Y3R5 DOP2 Protein dopey-2 OS 258,1 4 n.. n.. n.. 0,07 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q14156  EFR3A  Protein EFR3 homolog A OS 92,9 11 3 4 n.i. 0,51 0,23 0,20 n.c. 1,18 137 n.c. n.c. n.c.
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Q6ZRV2  FA83H  Protein FAM83H OS 127,0 3 n.i. 3 n.. 0,10 n.c. 0,11 n.c. n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c.
Q13045 FLII Protein flightless-1 homolog OS 1447 n.i. n.i. 9 7 n.c. n.c. 0,29 0,32 n.c. n.c. n.c. 0,15 n.c.
094915 FRYL Protein furry homolog-like OS 3394 n.. n.. n.. 5 n.c. n.c. n.c. 0,10 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q96ED9  HOOK2  Protein Hook homolog 2 OS 83,2 40 27 19 11 2,07 2,27 1,05 0,87 013 -098 -125 027 -138
Q96RT1 LAP2 Protein LAP2 OS 158,2 n.. n.. n.. 3 n.c. n.c. n.c. 0,12 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q96GA3  LTV1 Protein LTV1 homolog OS 54,8212 9 12 4 3 0,71 1,53 0,34 0,36 111 1,08 -097 0,10 -2,08
094851 MICA2  Protein MICAL-2 OS 126,609 n.. n.. 12 5 n.c. n.c. 0,44 0,26 n.c. n.c. nc. -0,75 n.c.
Q7Z3U7  MON2  Protein MON2 homolog OS 190,4 81 48 29 25 1,83 1,76 0,70 0,86 006 -139 -1,08 0,30 -1,03
Q8NHV4  NEDD1  Protein NEDD1 OS 71,9 4 15 13 15 0,24 1,46 0,83 1,37 2,60 1,79 2,52 0,72 -0,08
075323  NIPS2 Protein NipSnap homolog 2 OS 33,7 n.i. n.i. n.i. 5 n.c. n.c. n.c. 0,98 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q13438 0S89 Protein 0S-9 OS 75,5 49 40 37 19 2,80 3,70 2,25 1,66 040 031 -076 -044 -1,16
014974  MYPT1  Protein phosphatase 1 regulatory subunit 12A OS 115,2 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,08 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q8TE77  SSH3 Protein phosphatase Slingshot homolog 3 OS 73,0 2 n.i. n.i. n.i. 0,12 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
043663 PRC1 Protein regulator of cytokinesis 1 OS 71,6 n.. n.. n.. 11 n.c. n.c. n.c. 1,01 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
015258 RER1 Protein RER1 OS 22,9 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,40 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P06702 S10A9  Protein S100-A9 OS 13,2 n.. n.. n.. 2 n.c. n.c. n.c. 1,00 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q96ER3  SAAL1  Protein SAAL1 OS 53,5 23 13 23 14 1,85 1,70 1,98 1,72 0,13 009 -011 -0,20 0,02
Q9UBV2  SE1L1  Protein sel-1 homolog 1 OS 88,7 75 40 51 22 3,65 3,15 2,65 1,63 021 -046 -116 -0,70 -0,95
095905  SGT1 Protein SGT1 0S 72,7 n.i. n.i. 11 n.i. n.c. n.c. 0,70 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q68D10  SPT2 Protein SPT2 homolog OS 75,5525 9 8 5 4 0,51 0,74 0,30 0,35 053 0,75 -0,56 020 -1,08
Q96920  TBRG4  Protein TBRG4 OS 70,7 6 n.i. 6 n.i. 0,37 n.c. 0,39 n.c. n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c.
015027 SC16A  Protein transport protein Sec16A OS 2334 22 n.. 13 4 0,41 n.c. 0,26 0,11 nc. -066 -185 -1,18 n.c.
Q15436  SC23A  Protein transport protein Sec23A OS 86,1 4 3 n.i. 3 020 024 nc. 023 0,28 nc. 020 nc. -0,08
P53992 SC24C  Protein transport protein Sec24C 0S 118,2 2 n.. n.. n.. 0,07 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P61619 S61A1 Protein transport protein Sec61 subunit alpha 52,2305 11 4 18 n.i. 0,91 0,53 1,59 n.c. -0,76 0,80 n.c. n.c. n.c.
isoform 1 OS
Q9H3U1  UN45A  Protein unc-45 homolog A OS 103,011 8 5 16 7 0,33 0,34 0,71 0,45 0,02 1,09 042 -0,68 0,40
QO08AM6  VAC14  Protein VAC14 homolog OS 87,9 14 4 8 6 0,69 0,32 0,42 0,45 1,11 071 -061 0,10 0,50
Q9H900  ZWILC  Protein zwilch homolog OS 67,2 n.. n.. 2 2 n.c. n.c. 0,14 0,20 n.c. n.c. n.c. 0,52 n.c.
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P21980 TGM2 Protein-glutamine gamma-glutamyltransferase 2~ 77,2797 5 22 9 17 0,28 1,99 0,54 1,45 2,83 0,94 2,38 143 -0,46

0S
QIUN73  PCDA6  Protocadherin alpha-6 OS 102,7 16 12 13 17 0,67 0,82 0,58 1,09 0,28 0,21 0,70 0,90 0,42
Q9Y5I4 PCDC2  Protocadherin alpha-C2 OS 109,4 7 n.i. n.i. n.i. 0,28 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
QI9Y5F0  PCDBD  Protocadherin beta-13 OS 87,5 24 17 13 17 1,18 1,36 0,68 1,28 020 -0,79 0,11 0,9 -0,08
QI9Y5E7  PCDB2  Protocadherin beta-2 OS 87,2 16 9 9 18 0,79 0,72 0,47 1,36 0,13 -0,74 0,78 1,52 0,92
Q9UN66  PCDB8  Protocadherin beta-8 OS 87,6 34 20 22 31 1,67 1,59 1,16 2,33 0,07 -053 0,48 1,01 0,55
Q14517  FAT1 Protocadherin Fat 1 OS 506,0 24 5 n.i. 10 0,20 0,07 n.c. 0,13 -1,57 nc. 0,65 n.c. 0,92
Q9Y5H3  PCDGA  Protocadherin gamma-A10 OS 101,4 15 10 8 10 0,64 0,69 0,36 0,65 011 0,81 0,03 084 -0,08
Q9Y5G3 PCDGD  Protocadherin gamma-B1 OS 100,3 18 11 n.i. n.i. 0,77 0,77 n.c. n.c. -0,02 n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9Y5G0  PCDGH  Protocadherin gamma-B5 OS 99,8 31 22 18 22 1,34 1,54 0,83 1,45 0,20 -0,69 0,12 081 -0,08
QI9UN70  PCDGK  Protocadherin gamma-C3 OS 101,0 7 6 n.i. 8 0,30 0,41 n.c. 0,52 0,47 n.c. 0,80 n.c. 0,33
P15498 VAV Proto-oncogene vav OS 98,3 4 11 9 3 0,18 0,78 0,42 0,20 2,15 1,26 020 -1,07 -196
Q86U38  CN021  Pumilio domain-containing protein C14orf21 OS 69,4 2 n.i. 5 0,12 n.c. 0,33 0,28 n.c. 1,42 120 -0,22 n.c.
P55786 PSA Puromycin-sensitive aminopeptidase OS 103,2 20 9 28 17 0,84 0,61 1,25 1,08 -0,46 0,58 0,38 -0,20 0,83
Q9Y383 LC7L2  Putative RNA-binding protein Luc7-like 2 OS 46,5 11 6 n.i. n.i. 1,02 0,90 n.c. n.c. -0,18 n.c. n.c. n.c. n.c.
Q6P996 PDXD1  Pyridoxal-dependent decarboxylase domain- 86,6523 32 13 30 8 1,59 1,05 1,59 0,61 -0,60 000 -139 -139 -0,78

containing protein 1 0S
P11498 PYC Pyruvate carboxylase, mitochondrial OS 129,551 42 61 27 69 1,40 3,29 0,96 3,51 123  -0,54 1,33 1,87 0,09
P14618 KPYM Pyruvate kinase isozymes M1/M2 OS 57,9 57 10 30 34 424 1,21 2,38 3,87 182 083 -013 0,70 1,68
P50395 GDIB Rab GDP dissociation inhibitor beta OS 50,6 3 n.. n.. n.. 0,26 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
QI9BXF6  RFIP5 Rab11 family-interacting protein 5 OS 70,4 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,20 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9HOH5 RGAP1  Rac GTPase-activating protein 1 OS 71,0 n.. 7 10 13 n.c. 0,69 0,65 1,21 n.c. n.c. n.c. 0,90 0,81
Q6NUQ1  RINT1 RADS50-interacting protein 1 OS 90,6 17 12 15 6 0,81 0,92 0,76 0,44 019 009 -08 -08 -1,08
P04049 RAF1 RAF proto-oncogene serine/threonine-protein 73,0 4 n.i. n.i. n.i. 0,24 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

kinase OS
P46060 RAGP1  Ran GTPase-activating protein 1 0S 63,5 14 10 8 10 0,95 1,10 0,58 1,04 021 0,71 0,13 0,84 -0,08
Q6YN20 RBP10  Ran-binding protein 10 OS 67,2 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,21 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
060518  RNBP6  Ran-binding protein 6 OS 124,6 20 21 29 29 0,69 1,18 1,07 1,53 0,77 0,63 1,15 0,52 0,38
Q96S59  RANB9  Ran-binding protein 9 OS 77,8 4 n.i. 6 n.i. 0,22 n.c. 0,35 n.c. n.c. 0,68 n.c. n.c. n.c.
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P43487 RANG Ran-specific GTPase-activating protein OS 23,3 3 4 4 n.. 0,56 1,20 0,79 n.c. 1,11 0,51 n.c. n.c. n.c.

Q6R327  RICTR  Rapamycin-insensitive companion of mTOR OS 1921 7 n.i. n.i. n.i. 0,16 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q13671 RIN1 Ras and Rab interactor 1 OS 84,0 n.i. n.i. 2 n.. n.c. n.c. 0,11 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q13283  G3BP1  Ras GTPase-activating protein-binding protein 1 52,1 7 5 9 11 058 067 0,79 1,39 0,21 0,46 1,26 0,81 1,05
0Ss

P46940 IQGA1  Ras GTPase-activating-like protein IQGAP1 0S 189,134 206 146 87 185 470 539 212 644 020 -1,15 046 1,61 0,26

Q86VI3 IQGA3  Ras GTPase-activating-like protein IQGAP3 OS 184,584 23 13 44 32 054 049 1,10 1,14 0,13 1,03 1,09 0,06 1,22

P63000 RAC1 Ras-related C3 botulinum toxin substrate 1 OS 21,4 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,43 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P51153 RAB13  Ras-related protein Rab-13 OS 22,8 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,61 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P57735 RAB25  Ras-related protein Rab-25 OS 235 2 n.i. 2 n.i. 0,37 n.c. 0,39 n.c. n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c.

Q13637 RAB32  Ras-related protein Rab-32 OS 25,0 4 n.. 5 3 0,69 n.c. 0,92 0,79 n.c. 0,42 020 -0,22 n.c.

P20337 RAB3B  Ras-related protein Rab-3B OS 24,7 n.i. n.i. 9 n.i. n.c. n.c. 1,67 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P62070 RRAS2  Ras-related protein R-Ras2 OS 23,4 n.. n.. n.. 3 n.c. n.c. n.c. 0,84 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P04626 ERBB2  Receptor tyrosine-protein kinase erbB-2 OS 137,8 229 366 142 278 716 1854 474 1328 1,37 -0,60 0,89 149 -048

P21860 ERBB3  Receptor tyrosine-protein kinase erbB-3 OS 148,0 14 23 3 7 0,41 1,08 0,09 0,31 1,41 213 -0,39 1,74 180

P18433 PTPRA  Receptor-type tyrosine-protein phosphatase alpha 90,5 4 n.i. n.i. n.i. 0,19 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
(O]

P23468 PTPRD  Receptor-type tyrosine-protein phosphatase delta 2146 n.i. 17 17 n.i. n.c. 0,55 0,36 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
(O]

P23469 PTPRE  Receptor-type tyrosine-protein phosphatase 80,6 24 6 13 3 1,28 0,52 0,74 0,25 1,30 079 -239 -160 -1,08
epsilon OS

Q12913  PTPRJ  Receptor-type tyrosine-protein phosphatase eta 145,9 6 3 n.i. 4 0,18 0,14 n.c. 0,18 -0,30 n.c. 0,03 n.c. 0,33
(O]

P10586 PTPRF  Receptor-type tyrosine-protein phosphatase F OS 212,7 95 29 53 35 1,93 0,95 1,15 1,08 1,02 -075 -083 -0,08 0,19

Q15262  PTPRK  Receptor-type tyrosine-protein phosphatase kappa ~ 162,0 16 5 19 22 0,43 0,22 0,54 0,89 -0,98 0,34 1,07 0,73 2,05
0Ss

Q13332  PTPRS  Receptor-type tyrosine-protein phosphatase S OS 217,0 44 n.i. n.i. 14 0,87 n.c. n.c. 0,42 n.c. nc. -1,04 n.c. n.c.
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Q92729  PTPRU  Receptor-type tyrosine-protein phosphatase U OS 162,3 3 n.i. n.i. n.i. 0,08 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P40938 RFC3 Replication factor C subunit 3 0S 40,5 n.. n.. 5 n.. n.c. n.c. 0,57 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P27694 RFA1 Replication protein A 70 kDa DNA-binding subunit 68,1 9 4 6 7 0,57 0,41 0,41 0,68 047 049 0,25 0,74 0,72
0S
Q14257  RCN2 Reticulocalbin-2 OS 36,9 9 n.i. n.i. n.i. 1,05 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q92888  ARHG1  Rho guanine nuclectide exchange factor 1 OS 102,4 n.. n.. 3 n.. n.c. n.c. 0,13 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q12774  ARHG5  Rho guanine nuclectide exchange factor 5 OS 176,69 137 6 79 10 334 024 206 037 382 070 -317 -246 0,65
Q6PJF5  RHDF2  Rhomboid family member 2 OS 96,6 3 n.. 3 n.. 0,13 n.c. 0,14 n.c. n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c.
P13489 RINI Ribonuclease inhibitor OS 49,9 2 n.i. n.i. n.i. 0,17 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P60891 PRPS1  Ribose-phosphate pyrophosphokinase 1 0S 34,8 n.i. n.i. 7 3 n.c. n.c. 0,93 0,57 n.c. n.c. nc. 0,71 n.c.
P51812 KS6A3  Ribosomal protein S6 kinase alpha-3 OS 83,7 4 n.i. n.i. n.i. 0,21 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9P2E9  RRBP1  Ribosome-binding protein 1 OS 152,4 23 n.. 6 n.. 0,65 n.c. 0,18 n.c. nc. -1,84 n.c. n.c. n.c.
094822  RN160  RING finger protein 160 OS 200,4 76 32 43 34 1,64 1,11 0,99 1,12 055 -0,73 -0,55 0,18 0,00
Q63HN8  RN213  RING finger protein 213 OS 373,7 75 46 21 32 0,87 0,86 0,26 0,56 001 -174 -062 1,12 -0,61
Q15434  RBMS2  RNA-binding motif, single-stranded-interacting 43,9 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,31 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
protein 2 0OS
P42696 RBM34  RNA-binding protein 34 OS 48,5 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,28 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q14498  RBM39  RNA-binding protein 39 OS 59,3427 10 18 n.i. 15 0,73 2,12 n.c. 1,66 1,54 n.c. 1,20 nc. 0,35
P52756 RBM5 RNA-binding protein 5 OS 92,1 n.i. 4 n.i. n.i. n.c. 0,30 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P35637 FUS RNA-binding protein FUS OS 53,4 9 9 5 5 0,73 1,18 0,43 0,62 070 0,75 -0,24 052 -0,93
P22087 FBRL rRNA 2'-O-methyltransferase fibrillarin OS 33,8 n.i. n.i. 6 2 n.c. nc. 082 039 n.c. n.c. nc. -1,07 n.c.
Q5JTH9  RRP12  RRP12-like protein OS 143,611 n.. n.. 8 17 n.c. n.c. 0,26 0,78 n.c. n.c. n.c. 1,60 n.c.
Q9Y230 RUVB2  RuvB-like 2 0S 51,1 3 n.i. 2 n.i. 0,25 n.c. 0,18 n.c. nc. -049 n.c. n.c. n.c.
Q9BY12  SCAPE S phase cyclin A-associated protein in the 158,1 n.. 4 n.. n.. n.c. 0,18 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
endoplasmic reticulum OS
P16615 AT2A2  Sarcoplasmic/endoplasmic reticulum calcium 114,7 29 21 38 27 1,09 1,28 1,52 1,55 0,23 0,48 0,51 0,02 0,28
ATPase 2 0S
095171 SCEL Sciellin OS 77,5 n.i. n.i. 9 6 n.c. n.c. 0,53 0,51 n.c. n.c. nc. -0,07 n.c.
Q8WVM8 SCFD1  Sect family domain-containing protein 1 OS 72,3 11 7 13 11 0,66 0,68 0,83 1,00 0,04 0,34 0,61 0,28 0,57
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Q8WU76 SCFD2  Sec1 family domain-containing protein 2 OS 751 n.i. n.i. 5 4 n.c. n.c. 0,31 0,35 n.c. n.c. n.c. 0,20 n.c.
Q8I1zQ5  SELH Selenoprotein H OS 13,4 5 3 n.i. n.i. 1,60 1,56 n.c. n.c. -0,04 n.c. n.c. n.c. n.c.
075326 SEM7A  Semaphorin-7A OS 74,8 n.. n.. 5 n.. n.c. n.c. 0,31 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q16181 SEPT7  Septin-7 OS 50,6 3 n.i. n.i. n.i. 0,26 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q13501 SQSTM  Sequestosome-1 OS 47,6569 12 14 13 9 1,09 2,05 1,26 1,24 092 0,21 020 -001 -0,72
015269  SPTC1  Serine palmitoyltransferase 1 OS 52,7 10 n.i. 9 3 0,82 n.c. 0,79 0,37 nc. 006 -113 -1,07 n.c.
015270 SPTC2  Serine palmitoyltransferase 2 OS 62,9 9 n.. n.. n.. 0,62 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
QoUQ35 SRRM2  Serine/arginine repetitive matrix protein 2 OS 2994 12 24 6 15 017 056 009 0,33 1,70 -091 0,93 184 -0,76
Q07955 SRSF1  Serine/arginine-rich splicing factor 1 OS 21,7 n.. 4 n.. n.. n.c. 1,01 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q13535  ATR Serine/threonine-protein kinase ATR OS 301,2 37 8 13 27 0,53 0,19 0,20 0,59 151 141 0,16 1,57 1,67
Q7KZI7  MARK2  Serine/threonine-protein kinase MARK2 OS 87,8559 10 12 4 4 049 09 021 0,30 09 -123 0,7 052 -1,67
Q6DT37  MRCKG  Serine/threonine-protein kinase MRCK gamma OS 1724 4 n.i. 4 n.i. 0,10 n.c. 0,11 n.c. n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c.
P42345 MTOR  Serine/threonine-protein kinase mTOR OS 288,7 49 16 19 19 0,73 0,39 0,30 0,43 092 127 -0,76 0,52 0,16
Q96Q15 SMG1 Serine/threonine-protein kinase SMG1 0S 410,0 2 n.. n.. 5 0,02 n.c. n.c. 0,08 n.c. n.c. 1,93 n.c. n.c.
Q7L7X3  TAOK1  Serine/threonine-protein kinase TAO1 OS 116,0 27 41 n.i. 8 1,00 247 n.c. 0,45 1,30 nc. -1,14 nc. -244
Q9UL54  TAOK2  Serine/threonine-protein kinase TAO2 OS 138,166 48 48 10 21 150 243 0,33 1,00 0,70 -217 -0,58 1,59 1,28
Q86Y07  VRK2 Serine/threonine-protein kinase VRK2 OS 58,1 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,24 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q76MJ5  ERN2 Serine/threonine-protein kinase/endoribonuclease 102,4 19 5 n.. n.. 0,80 0,34 n.c. n.c. -1,23 n.c. n.c. n.c. n.c.
IRE2 OS
P63151 2ABA Serine/threonine-protein phosphatase 2A 55 kDa 51,7 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,18 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
regulatory subunit B alpha isoform OS
P30154 2AAB Serine/threonine-protein phosphatase 2A 65 kDa 66,2 n.i. n.i. 8 n.i. n.c. n.c. 0,56 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
regulatory subunit A beta isoform OS
Q6IN85 P4R3A  Serine/threonine-protein phosphatase 4 regulatory 95,3 3 n.. n.. 4 0,14 n.c. n.c. 0,28 n.c. n.c. 1,03 n.c. n.c.
subunit 3A 0OS
Q5MIZ7  P4R3B  Serine/threonine-protein phosphatase 4 regulatory 97,4 n.i. n.i. 5 n.i. n.c. n.c. 0,24 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
subunit 3B 0OS
000743  PPP6 Serine/threonine-protein phosphatase 6 catalytic 35,1 4 n.i. n.i. n.i. 0,49 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
subunit OS
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015084 ANR28  Serine/threonine-protein phosphatase 6 regulatory 116,5 5 n.i. 2 n.i. 0,19 n.c. 0,08 n.c. nc. -1,23 n.c. n.c. n.c.
ankyrin repeat subunit A OS

Q9UPN7  PP6R1 Serine/threonine-protein phosphatase 6 regulatory 96,7 21 3 13 3 0,94 0,22 0,62 0,20 -2,11 -060 -220 -160 -0,08
subunit 1 0OS

Q96HS1  PGAM5  Serine/threonine-protein phosphatase PGAMS, 32,0 n.. n.. 6 n.. n.c. n.c. 0,86 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
mitochondrial OS

P62140 PP1B Serine/threonine-protein phosphatase PP1-beta 37,2 n.i. 4 n.i. n.i. n.c. 0,75 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
catalytic subunit OS

Q13315  ATM Serine-protein kinase ATM OS 350,5 n.. n.. n.. 0,10 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9Y3F4  STRAP  Serine-threonine kinase receptor-associated 38,4 n.i. 3 n.i. 1,01 n.c. 0,36 n.c. nc. -149 n.c. n.c. n.c.
protein OS

095810  SDPR Serum deprivation-response protein OS 47,1446 25 27 5 17 229 4,00 0,49 2,37 081 -223 0,05 228 -0,75

Q9POV3  SH3B4  SH3 domain-binding protein 4 OS 107,4 6 4 20 11 0,24 0,26 0,86 0,67 0,11 1,83 149  -0,35 1,38

P29353 SHC1 SHC-transforming protein 1 OS 62,7825 104 2 95 13 7,14 0,22 6,96 1,36 501 -004 -239 -235 2,62

Q6S5L8  SHC4 SHC-transforming protein 4 OS 68,7 4 n.. 4 n.. 0,25 n.c. 0,27 n.c. n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c.

076094  SRP72  Signal recognition particle 72 kDa protein OS 74,6 n.i. 3 n.i. n.i. n.c. 0,28 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P08240 SRPR Signal recognition particle receptor subunit alpha 69,8 n.i. n.i. 18 4 n.c. n.c. 1,19 0,38 n.c. n.c. nc. -1,65 n.c.
oS

P42224 STAT1 Signal transducer and activator of transcription 1- 87,2795 15 n.i. 25 10 0,74 n.c. 1,32 0,75 n.c. 0,83 0,03 -0,80 n.c.
alpha/beta OS

P51692 STA5B  Signal transducer and activator of transcription 5B 89,8 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,10 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
0S

060292 SIL3 Signal-induced proliferation-associated 1-like 1945 n.. n.. 2 n.. n.c. n.c. 0,05 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
protein 3 OS

Q6IA17 SIGIR Single Ig IL-1-related receptor OS 457 11 6 n.. n.. 1,04 0,92 n.c. n.c. -0,18 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q04837  SSBP Single-stranded DNA-binding protein, 17,2 3 n.i. n.i. n.i. 0,75 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
mitochondrial OS

Q29RF7  PDS5A  Sister chromatid cohesion protein PDS5 homolog 150,734 3 n.i. 15 9 0,09 n.c. 0,46 0,39 n.c. 2,42 220 -0,22 n.c.
AOS

Q9H5Y7  SLIK6 SLIT and NTRK-like protein 6 OS 95,0 6 n.i. n.i. n.i. 0,27 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
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Q8NCG7 DGLB Sn1-specific diacylglycerol lipase beta OS 73,7 6 5 6 3 0,35 0,47 0,37 0,27 0,43 009 -039 -048 -0,82
P05023  AT1A1  Sodium/potassium-transporting ATPase subunit 112,8 62 100 77 71 2,37 6,19 314 414 1,39 0,41 0,81 040 -0,58
alpha-1 0S
P05026  AT1B1  Sodium/potassium-transporting ATPase subunit 35,0 12 10 n.i. n.i. 1,48 1,99 n.c. n.c. 0,43 n.c. n.c. n.c. n.c.
beta-1 0OS
095436  NPT2B  Sodium-dependent phosphate transport protein 2B 75,7 7 10 n.i. n.i. 0,40 0,92 n.c. n.c. 1,21 n.c. n.c. n.c. n.c.
0S
Q8WUM9 S20A1  Sodium-dependent phosphate transporter 1 OS 73,7 3 n.i. n.i. 0,18 n.c. 0,25 n.c. n.c. 0,51 n.c. n.c. n.c.
P55011 S12A2  Solute carrier family 12 member 2 OS 1314 26 24 13 0,85 128 025 0,65 058 -180 -0,39 141 -097
QoUP95  S12A4  Solute carrier family 12 member 4 OS 120,6 9 4 n.i. 5 0,32 0,23 n.c. 0,27 -0,47 nc. 0,24 n.c. 0,24
QI9Y666  S12A7  Solute carrier family 12 member 7 OS 119,0 20 21 6 8 0,72 123 023 044 077 164 -071 093 -148
Q9BXP2  S12A9  Solute carrier family 12 member 9 OS 96,0 9 11 2 6 040 080 0,70 041 098 208 003 210 -096
P11166 GTR1 Solute carrier family 2, facilitated glucose 54,0 n.. n.. 9 n.. n.c. n.c. 0,77 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
transporter member 1 OS
Q96BI1 S22Al Solute carrier family 22 member 18 OS 448 3 n.. 2 n.. 0,29 n.c. 0,21 n.c. nc. -0,49 n.c. n.c. n.c.
Q07889  SOS1 Son of sevenless homolog 1 OS 152,368 77 8 43 12 218 0,37 1,30 0,52 2,57 075 -207 -132 050
Q07890  SOS2 Son of sevenless homolog 2 OS 152,882 140 8 62 7 395 037 1,87 0,30 -343 108 -371 263 028
Q99523  SORT Sortilin OS 92,0 4 n.i. 4 n.i. 0,19 n.c. 0,20 n.c. n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c.
Q92673 SORL Sortilin-related receptor OS 248,3 3 n.. n.. n.. 0,05 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9Y512  SAM50  Sorting and assembly machinery component 50 51,9 n.i. n.i. 4 n.i. n.c. n.c. 0,35 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
homolog OS
Q13596  SNX1 Sorting nexin-1 0S 59,0 3 n.i. n.i. n.i. 0,22 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q15036  SNX17  Sorting nexin-17 OS 52,9 5 n.i. 2 3 0,41 n.c. 017 037 nc. -123 -0,13 1,10 n.c.
Q96L92  SNX27  Sorting nexin-27 OS 61,2 5 2 n.i. n.i. 0,35 0,23 n.c. n.c. -0,63 n.c. n.c. n.c. n.c.
060493 SNX3 Sorting nexin-3 OS 18,8 7 n.. n.. n.. 1,61 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q96JI7 SPTCS  Spatacsin OS 278,7 5 n.i. n.i. n.i. 0,08 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q13813  SPTA2  Spectrin alpha chain, brain OS 2844 27 21 266 107 0,41 052 430 248 033 339 260 -080 2,26
Q01082  SPTB2  Spectrin beta chain, brain 1 0S 2744 17 11 188 51 027 028 315 1,22 007 356 220 -137 213
015020 SPTN2  Spectrin beta chain, brain 2 OS 271,2 n.i. n.i. 8 n.i. n.c. n.c. 0,14 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
095470  SGPL1  Sphingosine-1-phosphate lyase 1 0S 63,5 34 10 34 22 2,31 110 246 2,28 1,07 009 -002 -0,11 1,05
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Q15428 SF3A2  Splicing factor 3A subunit 2 0S 49,2243 5 n.i. 8 3 0,44 n.c. 0,75 0,40 n.c. 0,77 -013 -0,90 n.c.
P26368 U2AF2  Splicing factor U2AF 65 kDa subunit OS 53,4672 13 7 n.i. 17 1,05 0,91 n.c. 2,09 0,20 n.c. 1,00 n.c. 1,20
Q72699 SPRE1  Sprouty-related, EVH1 domain-containing protein 1 50,4 3 n.i. n.i. n.. 0,26 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
0S
P37268 FDFT Squalene synthase OS 48,1 11 3 n.. n.. 0,99 0,44 n.c. n.c. -1,18 n.c. n.c. n.c. n.c.
Q14247  SRC8 Src substrate cortactin OS 61,5 10 n.i. 24 17 0,70 n.c. 1,79 1,82 n.c. 1,36 1,38 0,02 n.c.
Q7KZF4  SND1 Staphylococcal nuclease domain-containing 101,9 6 3 3 n.. 0,25 0,21 0,14 n.c. -0,30 -0,91 n.c. n.c. n.c.
protein 1 OS
QoUJZ1  STML2  Stomatin-like protein 2 OS 38,5102 n.. n.. 14 4 n.c. n.c. 1,67 0,68 n.c. n.c. nc. -1,29 n.c.
P38646 GRP75  Stress-70 protein, mitochondrial OS 73,6 68 44 29 34 398 4,17 1,81 3,04 007 -1,14 -0,39 0,75 -0,46
Q99470  SDF2 Stromal cell-derived factor 2 OS 23,0 4 n.i. 5 n.i. 0,75 n.c. 1,00 n.c. n.c. 0,42 n.c. n.c. n.c.
095347  SMC2 Structural maintenance of chromosomes protein 2 135,572 14 n.i. 48 30 0,45 n.c. 1,63 1,46 n.c. 1,87 1,711 -0,16 n.c.
0S
QINTJ3  SMC4 Structural maintenance of chromosomes protein 4 147,091 7 8 56 24 0,21 0,38 1,75 1,07 0,89 3,09 239 0,71 1,50
0S
Q6ZRP7  QSOX2  Sulthydryl oxidase 2 OS 775 n.i. n.i. 11 n.i. n.c. n.c. 0,65 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9UH99  SUN2 SUN domain-containing protein 2 OS 80,3 n.. n.. 4 3 n.c. n.c. 0,23 0,25 n.c. n.c. n.c. 0,10 n.c.
095425  SVIL Supervillin 0S 2476 5 16 50 85 0,09 0,45 0,93 2,26 2,37 342 470 1,28 2,33
Q16637 SMN Survival motor neuron protein OS 31,8 5 n.. n.. n.. 0,68 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q92797  SYMPK  Symplekin OS 1411 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q8N3V7  SYNPO  Synaptopodin OS 99,4021 n.. n.. 40 12 n.c. n.c. 1,85 0,79 n.c. n.c. nc. -122 n.c.
000161 SNP23  Synaptosomal-associated protein 23 OS 23,3 3 n.i. n.i. n.i. 0,55 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P18827 SDC1 Syndecan-1 0S 324 n.. n.. n.. 6 n.c. n.c. n.c. 1,22 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P31431 SDC4 Syndecan-4 0OS 21,6 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,91 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
060499 STX10  Syntaxin-10 OS 28,1 6 n.. n.. n.. 0,92 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q86Y82  STX12  Syntaxin-12 OS 31,6 3 n.i. 3 n.i. 0,41 n.c. 0,44 n.c. n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c.
Q12846  STX4 Syntaxin-4 OS 34,2 4 2 3 n.i. 0,50 0,41 0,40 n.c. 0,30 -0,32 n.c. n.c. n.c.
043752  STX6 Syntaxin-6 OS 29,2 7 n.i. n.i. n.i. 1,04 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
000186  STXB3  Syntaxin-binding protein 3 OS 67,7 9 7 2 3 0,57 0,72 0,14 0,29 0,33 -208 -097 1,10 -1,31
000560  SDCB1  Syntenin-1 OS 324 3 n.i. n.i. n.i. 0,40 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
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Q9Y6J9 TAF6L  TAFG6-like RNA polymerase Il p300/CBP- 67,8 3 n.i. 4 n.. 0,19 n.c. 0,27 n.c. n.c. 0,51 n.c. n.c. n.c.

associated factor-associated factor 65 kDa subunit

6L 0S
Q9Y490  TLN1 Talin-1 OS 269,6 23 5 10 21 0,37 0,13 0,17 0,51 151 11 0,48 1,59 1,99
Q8N9UO  TAC2N  Tandem C2 domains nuclear protein OS 55,2 2 n.. n.. n.. 0,16 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
060784  TOM1 Target of Myb protein 1 0S 53,8 6 n.i. n.i. n.i. 0,48 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
QOULWO  TPX2 Targeting protein for Xklp2 OS 85,6 n.. n.. 2 n.. n.c. n.c. 0,11 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
014981 BTAF1  TATA-binding protein-associated factor 172 OS 206,8 7 2 2 n.i. 0,15 0,07 0,04 n.c. 111 n.c. n.c. n.c.
Q4KMP7  TB10B  TBC1 domain family member 10B OS 87,1447 91 81 55 64 4,50 6,49 290 484 053 -0,63 0,10 0,74 -042
Q8TC07  TBC15  TBC1 domain family member 15 OS 79,4 n.i. n.i. n.i. 4 n.c. n.c. n.c. 0,33 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
095759 TBCD8  TBC1 domain family member 8 OS 130,8 9 5 n.. n.. 0,30 0,27 n.c. n.c. -0,15 n.c. n.c. n.c. n.c.
Q66K14  TBC9B  TBC1 domain family member 9B OS 1404 n.. 2 8 5 n.c. 0,10 0,26 0,23 n.c. n.c. nc. -0,16 1,24
P17987 TCPA T-complex protein 1 subunit alpha OS 60,3056 13 6 19 19 0,93 0,69 1,45 2,07 -0,42 0,64 1,16 0,52 1,58
P48643 TCPE T-complex protein 1 subunit epsilon OS 59,6328 5 n.i. 9 15 0,36 n.c. 0,69 1,66 n.c. 0,94 2,20 1,25 n.c.
Q99832  TCPH T-complex protein 1 subunit eta OS 59,3289 9 2 24 23 0,65 0,24 1,86 2,55 147 1,51 1,96 0,46 3,44
P49368 TCPG T-complex protein 1 subunit gamma OS 60,5 15 11 22 29 1,07 1,27 1,67 3,16 0,25 0,65 1,56 0,92 1,31
P50990 TCPQ T-complex protein 1 subunit theta OS 59,5825 15 7 26 31 1,09 0,82 2,01 343 -0,40 0,89 1,66 0,77 2,06
P40227 TCPZ T-complex protein 1 subunit zeta OS 57,9876 10 4 18 27 0,74 0,48 1,43 3,07 -0,63 0,94 2,04 1,10 2,67
043156  TTH TEL2-interacting protein 1 homolog OS 122,0 3 3 8 5 0,11 0,17 0,30 0,27 0,70 1,51 1,35 -0,16 0,65
Q9Y4R8  TELO2  Telomere length regulation protein TEL2 homolog 91,7 18 6 27 n.i. 0,85 0,46 1,36 n.c. -0,89 0,68 n.c. n.c. n.c.

0S
P24821 TENA Tenascin OS 240,7 13 14 n.i. 21 0,23 0,41 n.c. 0,57 0,80 n.c. 1,30 n.c. 0,50
Q8IZW8  TENS4  Tensin-4 OS 76,7 n.. n.. 10 n.. n.c. n.c. 0,60 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q6P3X3  TTC27  Tetratricopeptide repeat protein 27 OS 96,6 8 2 8 3 0,36 0,14 0,38 0,20 -1,30 0,09 -080 -0,90 0,50
Q5SRH9  TT39A  Tetratricopeptide repeat protein 39A OS 69,7 3 n.i. n.i. n.i. 0,19 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P36897 TGFR1  TGF-beta receptor type-1 0S 55,9 n.i. n.i. n.i. 0,23 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P37173 TGFR2  TGF-beta receptor type-2 OS 64,5 17 5 8 6 1,14 0,54 0,57 0,61 1,07 -099 -0,89 0,10 0,18
Q9H3N1  TMX1 Thioredoxin-related transmembrane protein 1 0S 31,8 10 n.. 5 n.. 1,36 n.c. 0,72 n.c. nc. -0,91 n.c. n.c. n.c.
P26639 SYTC Threonyl-tRNA synthetase, cytoplasmic OS 83,4 n.i. n.i. 5 14 n.c. n.c. 0,28 1,11 n.c. n.c. n.c. 2,00 n.c.
Q6YHU6  THADA  Thyroid adenoma-associated protein OS 219,5 44 21 14 19 0,86 0,67 0,29 0,57 0,37 -15 -0,60 09% -0,23
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Q15643  TRIPB  Thyroid receptor-interacting protein 11 OS 2274 8 n.i. n.i. n.i. 0,15 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q07157  Z01 Tight junction protein ZO-1 OS 195,34 n.i. 3 34 35 nc. 0,11 0,80 1,18 n.c. n.c. nc. 056 346
QouDY2 z02 Tight junction protein ZO-2 OS 133,9 n.i. n.i. 5 n.. n.c. n.c. 0,17 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P00750 TPA Tissue-type plasminogen activator OS 62,9 32 20 n.i. n.i. 2,19 2,22 n.c. n.c. 0,02 n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9HOE2  TOLIP Toll-interacting protein OS 30,3 3 n.. n.. n.. 0,43 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
060603  TLR2 Toll-like receptor 2 0S 89,8 3 n.i. n.i. n.i. 0,14 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q6ZVM7  TM1L2  TOM1-like protein 2 OS 55,5 39 8 7 11 3,03 1,01 0,58 1,30 159 238 1,21 1,17 0,38
QINZ01  TECR Trans-2,3-enoyl-CoA reductase OS 36,0 n.i. n.i. 4 n.i. n.c. n.c. 0,51 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q96EI5 TCAL4  Transcription elongation factor A protein-like 4 OS 246 6 n.. n.. n.. 1,05 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q6P1X5  TAF2 Transcription initiation factor TFIID subunit 2 OS 136,9 59 94 17 38 186 4,79 0,57 1,83 1,37 1,70 -0,02 168 -1,39
P49848 TAF6 Transcription initiation factor TFIID subunit 6 OS 72,6 n.i. n.i. n.i. 7 n.c. n.c. n.c. 0,63 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q7Z7C8  TAF8 Transcription initiation factor TFIID subunit 8 OS 34,2 6 4 n.i. n.i. 0,76 082 n.c. n.c. 0,11 n.c. n.c. n.c. n.c.
Q13263 TIF1B Transcription intermediary factor 1-beta OS 88,5 10 6 6 5 0,49 0,47 0,31 0,37 -004 -064 -0,39 025 -0,35
P02786 TFR1 Transferrin receptor protein 1 OS 84,8 113 81 50 41 574 6,67 2,71 3,18 022 -108 -085 023 1,07
Q8WUH2 TGFA1  Transforming growth factor-beta receptor- 97,1 2 n.. n.. n.. 0,09 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
associated protein 1 0S
Q15582 BGH3 Transforming growth factor-beta-induced protein ig- 74,6 22 13 41 32 1,27 1,22 2,53 2,82 -0,06 0,99 1,15 0,16 1,22
h3 0S
P55072 TERA Transitional endoplasmic reticulum ATPase OS 89,3 13 9 14 14 0,63 0,70 0,72 1,03 0,16 0,20 0,72 0,52 0,55
P29401 TKT Transketolase OS 67,8 11 3 n.i. n.i. 0,70 0,31 n.c. n.c. -1,18 n.c. n.c. n.c. n.c.
P49770 EI2BB  Translation initiation factor elF-2B subunit beta OS 39,0 5 5 4 5 0,55 0,90 0,47 0,85 0,70 -0,23 0,61 084 -0,08
Qaul10 EI2BD  Translation initiation factor elF-2B subunit delta OS 57,5 15 9 15 13 1,12 1,09 1,20 1,49 -0,04 0,09 0,40 0,31 0,45
Q13144 EI2BE Translation initiation factor elF-2B subunit epsilon 80,3 12 8 9 16 0,64 0,70 0,52 1,31 0,11 -0,32 1,03 1,35 0,92
0S
QINR50  EI2BG Translation initiation factor elF-2B subunit gamma 50,2 6 4 3 4 0,52 0,56 0,27 0,52 0,11 -0,91 0,03 093 -0,08
0S
Q92616  GCN1L  Translational activator GCN1 OS 292,6 306 149 158 101 4,51 3,56 2,49 2,27 034 -08 -099 -013 -065
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Q15629 TRAM1  Translocating chain-associated membrane protein 43,0 n.i. n.i. 2 n.. n.c. n.c. 0,21 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

10S
P51571 SSRD Translocon-associated protein subunit delta OS 19,0 4 n.. 8 n.. 0,91 n.c. 1,94 n.c. n.c. 1,09 n.c. n.c. n.c.
Q6UXY8  TMC5 Transmembrane channel-like protein 5 OS 1147 n.i. 3 n.i. n.i. n.c. 0,18 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P49755 TMEDA  Transmembrane emp24 domain-containing protein 25,0 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,55 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

10 OS
Q86VY9  T200A Transmembrane protein 200A 0OS 54,3 n.. n.. 7 n.. n.c. n.c. 0,59 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q6NUQ4 TM214  Transmembrane protein 214 OS 771 n.. n.. 2 0,11 n.c. n.c. 0,17 n.c. n.c. 0,61 n.c. n.c.
Q9BXS4  TMM59  Transmembrane protein 59 OS 36,2 n.. 5 n.. 0,83 n.c. 0,64 n.c. nc. -0,39 n.c. n.c. n.c.
Q92973  TNPO1  Transportin-1 OS 102,3 65 55 61 54 2,74 3,75 2,74 3,48 0,45 0,00 0,34 034 0,11
014787  TNPO2  Transportin-2 0S 101,3 14 13 14 14 0,60 0,90 0,64 0,91 0,59 0,09 0,61 0,52 0,02
Q9Y5L0  TNPO3  Transportin-3 OS 104,1 35 27 37 30 1,45 1,81 1,64 1,90 0,32 0,17 0,39 0,21 0,07
P22102 PUR2 Trifunctional purine biosynthetic protein adenosine- 1077 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

308
Q9H2D6  TARA TRIO and F-actin-binding protein OS 261,2 n.. n.. 5 2 n.c. n.c. 0,09 0,05 n.c. n.c. nc. -0,80 n.c.
P60174 TPIS Triosephosphate isomerase OS 26,7 4 n.i. n.i. n.i. 0,65 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
014773  TPP1 Tripeptidyl-peptidase 1 OS 61,2 4 n.i. n.i. n.i. 0,28 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
075962  TRIO Triple functional domain protein OS 346,7 3 n.i. 13 9 0,04 n.c. 0,17 0,17 n.c. 2,21 220 0,01 n.c.
QINYL9 TMOD3  Tropomodulin-3 OS 39,5703 10 3 18 13 1,09 0,53 2,09 2,16 -1,04 0,94 0,99 0,05 2,03
P67936 TPM4 Tropomyosin alpha-4 chain OS 28,5 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,48 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P23381 SYWC  Tryptophanyl-tRNA synthetase, cytoplasmic OS 53,1 3 n.i. n.i. n.i. 0,24 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P49815 TSC2 Tuberin OS 200,5 21 7 19 7 0,45 0,24 0,44 0,23 08 -005 -097 -092 -0,08
P68363 TBA1B  Tubulin alpha-1B chain OS 50,1 211 90 174 103 18,15 1254 1598 13,53 053 -018 -042 -0,24 0,11
Q9BQE3 TBA1C  Tubulin alpha-1C chain OS 49,9 205 n.i. n.i. n.i. 17,73 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P68366 TBA4A  Tubulin alpha-4A chain OS 49,9 154 55 139 84 13,31 7,70 12,82 11,09 0,79 005 -026 -0,21 0,53
P07437 TBB5 Tubulin beta chain OS 49,639 319 93 219 82 27,71 13,08 20,30 10,88 -1,08 -045 135 -09 027
Q13885 TBB2A  Tubulin beta-2A chain OS 49,9 226 n.. n.. n.. 19,54 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
P68371 TBB2C  Tubulin beta-2C chain OS 49,799 301 80 212 74 26,06 1122 19,59 9,79 122 041 14  -100 -0,20
Q13509 TBB3 Tubulin beta-3 chain OS 50,4003 198 n.. 146 n.. 16,94 nc. 13,33 n.c. nc. -0,35 n.c. n.c. n.c.
P04350 TBB4 Tubulin beta-4 chain OS 49,6 216 n.i. n.i. n.i. 18,79 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
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Q9BUF5 TBB6 Tubulin beta-6 chain OS 49,8 96 21 74 n.. 8,31 2,94 6,84 n.c. -1,50 -0,28 n.c. n.c. n.c.

Q9BTW9 TBCD Tubulin-specific chaperone D OS 132,5 n.i. n.i. 4 n.i. n.c. n.c. 0,14 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9GZM7  TINAL Tubulointerstitial nephritis antigen-like OS 52,4 7 n.i. n.i. n.. 0,58 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q03169  TNAP2  Tumor necrosis factor alpha-induced protein 2 OS 72,6 4 3 18 7 0,24 0,29 1,14 0,63 0,28 2,26 142 -0,85 1,14

000220 TR10A  Tumor necrosis factor receptor superfamily 50,0 3 n.i. n.i. n.i. 0,26 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
member 10A OS

014763 TR10B  Tumor necrosis factor receptor superfamily 47,8 3 n.i. n.i. n.i. 0,27 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
member 10B OS

075509  TNR21  Tumor necrosis factor receptor superfamily 71,8 n.i. n.i. 4 2 n.c. n.c. 0,26 0,18 n.c. n.c. nc. -048 n.c.
member 21 OS

Q99816 TS101 Tumor susceptibility gene 101 protein OS 439 7 n.. 2 n.. 0,69 n.c. 0,21 n.c. nc. -1,71 n.c. n.c. n.c.

015327 INP4B  Type Il inositol-3,4-bisphosphate 4-phosphatase 104,7 n.i. n.i. 13 n.i. n.c. n.c. 0,57 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
0Ss

P06241 FYN Tyrosine-protein kinase Fyn OS 60,7 8 n.i. n.i. n.i. 0,57 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P23458 JAK1 Tyrosine-protein kinase JAK1 OS 133,2 54 40 33 25 1,75 2,10 1,14 1,24 026 -062 -0,50 012 -0,76

060674  JAK2 Tyrosine-protein kinase JAK2 OS 130,6 n.i. n.i. 4 n.i. n.c. n.c. 0,14 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P30530 UFO Tyrosine-protein kinase receptor UFO OS 98,273 6 4 44 79 0,26 0,28 2,06 5,29 0,11 2,97 4,33 1,36 4,22

Q13308  PTK7 Tyrosine-protein kinase-like 7 OS 118,3 7 n.i. n.i. n.i. 0,26 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q06124  PTN11  Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 68,4 13 1 5 5 0,82 1,12 0,34 0,48 045 128 -0,77 052 -122
11 0S

Q9H3S7  PTN23  Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 178,9 1 n.i. 3 n.i. 0,27 n.c. 0,08 n.c. nc. -1,78 n.c. n.c. n.c.
230S

P29350 PTN6 Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 67,5 4 n.i. n.i. n.i. 0,26 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
0S

P09234 RU1C U1 small nuclear ribonucleoprotein C OS 174 n.. n.. n.. 3 n.c. n.c. n.c. 1,14 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9Y5J1 UTP18 U3 small nucleolar RNA-associated protein 18 62,0 2 n.i. n.i. n.i. 0,14 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
homolog OS

075643 U520 U5 small nuclear ribonucleoprotein 200 kDa 244,353 13 4 27 31 0,23 0,11 0,51 0,84 -1,01 1,15 1,86 0,72 2,87
helicase OS

Q96QD9  UIF UAP56-interacting factor OS 35,8 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,26 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
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P40818 UBP8 Ubiquitin carboxyl-terminal hydrolase 8 OS 1274 3 n.i. n.i. n.i. 0,10 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q14139  UBE4A  Ubiquitin conjugation factor E4 A OS 122,5 n.i. 5 n.i. n.i. nc. 029 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8TF42  UBS3B  Ubiquitin-associated and SH3 domain-containing 72,6494 141 6 139 26 8,37 0,58 8,81 2,36 -3,86 0,07 -183 -190 2,03
protein B OS

P22314 UBA1 Ubiquitin-like modifier-activating enzyme 1 OS 117,8 30 16 19 26 1,10 0,95 0,74 1,45 0,21  -0,56 0,40 0,97 0,62

P05161 ISG15 Ubiquitin-like protein ISG15 OS 17,9 10 6 2 n.i. 2,41 2,34 0,51 n.c. 0,04 -223 n.c. n.c. n.c.

Q15386  UBE3C  Ubiquitin-protein ligase E3C OS 123,8 30 18 28 12 1,04 1,01 1,04 0,64 004 -001 -071 -071 -067

QINYU2 UGGG1 UDP-glucose:glycoprotein glucosyltransferase 1 177,078 12 19 n.i. 15 029 075 nc. 0,56 1,36 nc. 093 nc. -043
0S

Q8IVT2 CS021 Uncharacterized protein C190rf21 OS 75,311 n.. n.. 64 25 n.c. n.c. 3,91 2,19 n.c. n.c. nc. -084 n.c.

QINSG2 CA112  Uncharacterized protein C1orf112 OS 96,5 4 4 9 7 0,18 0,29 0,43 0,48 0,70 1,26 1,42 0,15 0,72

Q8NOT1  CHO059  Uncharacterized protein C80orf59 OS 11,4493 6 4 6 6 2,26 2,44 2,41 3,45 0,11 0,09 0,61 0,52 0,50

Q57280 Cl14 Uncharacterized protein C9orf114 OS 42,0 n.. n.. n.. 2 n.c. n.c. n.c. 0,31 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8N766  K0090  Uncharacterized protein KIAA0090 OS 11,7 n.i. n.i. 6 n.i. n.c. n.c. 0,25 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9BY89  K1671 Uncharacterized protein KIAA1671 OS 196,6 n.. n.. 11 n.. n.c. n.c. 0,26 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9HCEO K1632  UPF0493 protein KIAA1632 OS 292,3 7 n.i. 3 3 0,10 n.c. 0,05 0,07 nc. -1,13 -0,61 0,52 n.c.

Q9P2B7  K1430 UPF0501 protein KIAA1430 OS 59,4 2 n.. n.. n.. 0,15 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P46939 UTRO Utrophin OS 394,2 6 3 n.i. n.i. 0,07 0,05 n.c. n.c. -0,30 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9H270  VPS11 Vacuolar protein sorting-associated protein 11 107,8 3 2 n.. 5 0,12 0,13 n.c. 0,31 0,11 n.c. 1,35 n.c. 1,24
homolog OS

Q9H269  VPS16  Vacuolar protein sorting-associated protein 16 94,6 6 8 7 3 0,27 0,59 0,34 0,21 1,11 032 -0,39 -0,71 -1,50
homolog OS

Q9P253  VPS18  Vacuolar protein sorting-associated protein 18 1101 6 3 4 3 0,23 0,19 0,17 0,18 -0,30 -049 -0,39 0,0 -0,08
homolog OS

Q96AX1  VP33A  Vacuolar protein sorting-associated protein 33A 67,6 9 5 8 3 0,57 0,52 0,54 0,29 -0,15 -0,08 -097 -090 -0,82
0S

Q96QK1  VPS35  Vacuolar protein sorting-associated protein 35 OS 91,6 9 4 10 0,42 0,69 0,20 0,72 0,70 -1,08 0,76 1,84 0,07

Q9H9H4  VP37B  Vacuolar protein sorting-associated protein 37B 31,3 n.i. n.i. n.i. 0,83 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
0S

QINRW7 VPS45  Vacuolar protein sorting-associated protein 45 OS 65,0 7 2 n.i. n.i. 0,46 0,21 n.c. n.c. -1,11 n.c. n.c. n.c. n.c.
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Q8N1B4  VPS52  Vacuolar protein sorting-associated protein 52 82,2 n.i. n.i. 2 n.. n.c. n.c. 0,11 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
homolog OS

Q8N3P4 VPS8 Vacuolar protein sorting-associated protein 8 161,7 n.i. 3 n.i. 2 n.c. 0,13 n.c. 0,08 n.c. n.c. n.c. nc. -0,67
homolog OS

P35968 VGFR2  Vascular endothelial growth factor receptor 2 OS 1514 2 n.. n.. n.. 0,06 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

014975  S27A2  Very long-chain acyl-CoA synthetase OS 70,3 6 n.i. 11 0,37 n.c. 0,72 0,19 n.c. 097 097 -194 n.c.

P51809 VAMP7  Vesicle-associated membrane protein 7 OS 249 n.i. n.i. n.i. n.c. n.c. n.c. 0,79 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9POLO  VAPA Vesicle-associated membrane protein-associated 279 n.i. n.i. 6 n.i. n.c. n.c. 0,99 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
protein A OS

095292  VAPB Vesicle-associated membrane protein-associated 27,2 n.i. n.i. 7 n.i. n.c. n.c. 1,18 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
protein B/C OS

P46459 NSF Vesicle-fusing ATPase 0OS 82,5 6 6 4 0,31 0,51 0,39 0,32 0,70 0,32 0,03 -029 -067

P18206 VINC Vinculin OS 123,7 n.. n.. 6 n.c. n.c. 0,15 0,32 n.c. n.c. n.c. 1,10 n.c.

P38435  VKGC  Vitamin K-dependent gamma-carboxylase OS 87,5 4 n.i. n.i. n.i. 0,20 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P21796 VDAC1  Voltage-dependent anion-selective channel protein 30,8 n.i. n.i. 6 n.i. n.c. n.c. 0,90 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
108

P45880 VDAC2  Voltage-dependent anion-selective channel protein 31,5 n.i. n.i. 9 3 n.c. n.c. 1,31 0,63 n.c. n.c. nc. -1,07 n.c.
2

P38606 VATA V-type proton ATPase catalytic subunit A OS 68,3 5 n.i. 12 18 0,32 n.c. 0,81 1,74 n.c. 1,36 2,46 1,10 n.c.

Q8TF74  WIPF2  WAS/WASL-interacting protein family member 2 46,3 5 n.i. n.i. n.i. 0,47 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
0S

Q8IzQ1 WDFY3 WD repeat and FYVE domain-containing protein 3 395,0 9 n.i. n.i. n.i. 0,10 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
0S

Q9BRX9 WDR83 WD repeat domain-containing protein 83 OS 34,3208 9 5 7 4 1,13 1,02 0,94 0,77 015 027 -05 -0,29 -0,41

075083  WDR1 WD repeat-containing protein 1 OS 66,2 4 n.. n.. 4 0,26 n.c. n.c. 0,40 n.c. n.c. 0,61 n.c. n.c.

Q96S15  WDR24 WD repeat-containing protein 24 OS 101,9 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,14 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9H7D7  WDR26 WD repeat-containing protein 26 OS 72,1 n.. n.. 5 n.. n.c. n.c. 0,32 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

QI96EX3  WDR34 WD repeat-containing protein 34 OS 57,8 n.i. 3 n.i. n.i. n.c. 0,36 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q6PJI9 WDRS59 WD repeat-containing protein 59 OS 109,7 n.. 6 n.. n.. n.c. 0,38 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

QINNW5  WDR6 WD repeat-containing protein 6 OS 121,6 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,11 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
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QINXC5 MIO WD repeat-containing protein mio OS 98,5 3 32 n.i. n.. 1,36 2,27 n.c. n.c. 0,74 n.c. n.c. n.c. n.c.
076024  WFSH1 Wolframin OS 100,2 3 n.i. n.i. n.i. 0,13 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q9UBH6  XPR1 Xenotropic and polytropic retrovirus receptor 1 0S 81,5 n.i. n.i. 3 5 n.c. n.c. 0,17 0,40 n.c. n.c. n.c. 1,25 n.c.
P12956  XRCC6  X-ray repair cross-complementing protein 6 OS 69,8 3 n.i. n.i. n.i. 0,19 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q96MU7  YTDC1  YTH domain-containing protein 1 OS 84,6 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,16 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q6PJT7  ZC3HE  Zinc finger CCCH domain-containing protein 14 82,8 n.. n.. 7 2 n.c. n.c. 0,39 0,16 n.c. n.c. nc. -1,29 n.c.
0S
Q7Z2W4  ZCCHV  Zinc finger CCCH-type antiviral protein 1 OS 1014 4 n.. 4 n.. 0,17 n.c. 0,18 n.c. n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c.
015231 ZN185  Zinc finger protein 185 OS 73,4802 n.i. n.i. 107 23 n.c. n.c. 6,70 2,06 n.c. n.c. nc. -1,70 n.c.
Q86UK7  ZN598  Zinc finger protein 598 OS 98,6 16 37 7 3 070 262 033 0,2 190 110 -180 0,71 -371
P17029  ZKSC1  Zinc finger protein with KRAB and SCAN domains 63,5903 31 25 6 15 210 274 043 1,55 039 228 -044 1,84  -0,82
108
Q92504  S39A7  Zinc transporter SLC39A7 OS 50,1 4 n.i. 3 n.i. 0,34 n.c. 0,28 n.c. nc. 0,32 n.c. n.c. n.c.
Q8N1S5  S39AB  Zinc transporter ZIP11 OS 35,3 5 n.. n.. n.. 0,61 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
Q15043  S39AE  Zinc transporter ZIP14 OS 54,2 4 n.i. 4 n.i. 0,32 n.c. 0,34 n.c. n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c.
P25311 ZA2G Zinc-alpha-2-glycoprotein OS 34,2 n.. 4 n.. n.. n.c. 0,82 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
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