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Accession Gen Protein
M 

[kDa]
P3 P3+ P3vIII P3vIII+ P3 P3+ P3vIII P3vIII+ P3+/ P3

P3vIII+/ 

P3vIII

P3vIII/ 

P3

P3vIII+/ 

P3+

Q04917 1433F 14-3-3 protein eta OS 28 n.i. 4 n.i. n.i. n.c. 0,66 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P31947 1433S 14-3-3 protein sigma OS 28 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,67 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P27348 1433T 14-3-3 protein theta OS 28 n.i. 5 2 5 n.c. 0,84 0,44 0,87 n.c. 0,97 n.c. 0,04

Q99943 PLCA 1-acyl-sn-glycerol-3-phosphate acyltransferase 

alpha OS

32 4 n.i. n.i. n.i. 0,71 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P19174 PLCG1 1-phosphatidylinositol-4,5-bisphosphate 

phosphodiesterase gamma-1 OS

148 n.i. 15 11 13 n.c. 0,47 0,46 0,42 n.c. -0,11 n.c. -0,16

P09543 CN37 2',3'-cyclic-nucleotide 3'-phosphodiesterase OS 48 27 13 18 22 3,19 1,28 2,33 2,23 -1,32 -0,07 -0,45 0,80

Q15392 DHC24 24-dehydrocholesterol reductase OS 60 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,21 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P62333 PRS10 26S protease regulatory subunit 10B OS 44 9 7 n.i. 8 1,15 0,74 n.c. 0,87 -0,63 n.c. n.c. 0,24

P62191 PRS4 26S protease regulatory subunit 4 OS 49 8 23 17 17 0,92 2,19 2,13 1,67 1,26 -0,36 1,22 -0,39

P17980 PRS6A 26S protease regulatory subunit 6A OS 49 26 17 9 19 2,97 1,62 1,13 1,86 -0,88 0,72 -1,40 0,20

P43686 PRS6B 26S protease regulatory subunit 6B OS 47 13 11 n.i. 10 1,54 1,09 n.c. 1,02 -0,51 n.c. n.c. -0,09

P35998 PRS7 26S protease regulatory subunit 7 OS 49 22 13 4 8 2,55 1,25 0,51 0,79 -1,02 0,64 -2,33 -0,66

P62195 PRS8 26S protease regulatory subunit 8 OS 46 14 11 8 12 1,73 1,13 1,08 1,27 -0,61 0,23 -0,67 0,17

Q99460 PSMD1 26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 1 

OS

106 21 15 4 14 1,12 0,66 0,23 0,64 -0,75 1,45 -2,26 -0,06

O00231 PSD11 26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 11 

OS

47 23 10 5 9 2,73 0,99 0,65 0,91 -1,47 0,49 -2,07 -0,11

O00232 PSD12 26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 12 

OS

53 14 9 n.i. 10 1,49 0,80 n.c. 0,91 -0,90 n.c. n.c. 0,20

Q9UNM6 PSD13 26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 13 

OS

43 6 7 n.i. 4 0,79 0,76 n.c. 0,45 -0,04 n.c. n.c. -0,76

O00487 PSDE 26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 14 

OS

35 3 3 n.i. 3 0,49 0,41 n.c. 0,42 -0,27 n.c. n.c. 0,04

Q13200 PSMD2 26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 2 

OS

100 16 39 14 21 0,90 1,82 0,86 1,01 1,02 0,23 -0,06 -0,85

PSM % von EGFR

Tabelle A4: M S-Identifizierte Proteine nach EGFR Immunpräzipitation aus Lysaten der Glioblastom-Zelllinie P3 . Anzahl gemessener peptide spectrum matches (PSM) und relative Proteinmenge (NSAF) 

in % von EGFR. Präzipitation des EGFR erfolgte aus Lysaten von P3 Zellen nach EGF-Stimulation (100 ng/ml, 37°C, 30 min.) (+). Log2 Werte der Quotienten für erhöhte (positiv) oder verringerte (-) Assoziation 

an EGFR. (n.i.= nicht identifiziert; n.c.= nicht calculierbar)

log2
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O43242 PSMD3 26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 3 

OS

61 17 36 26 34 1,57 2,76 2,63 2,69 0,82 0,03 0,75 -0,04

P55036 PSMD4 26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 4 

OS

41 9 5 9 8 1,24 0,57 1,36 0,95 -1,11 -0,52 0,13 0,72

Q15008 PSMD6 26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 6 

OS

46 13 7 2 7 1,61 0,72 0,27 0,74 -1,16 1,45 -2,57 0,04

P51665 PSD7 26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 7 

OS

37 2 2 n.i. n.i. 0,30 0,25 n.c. n.c. -0,27 n.c. n.c. n.c.

P48556 PSMD8 26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 8 

OS

40 n.i. 2 n.i. 4 n.c. 0,24 n.c. 0,49 n.c. n.c. n.c. 1,04

P42126 D3D2 3,2-trans-enoyl-CoA isomerase, mitochondrial OS 33 4 3 n.i. n.i. 0,69 0,43 n.c. n.c. -0,68 n.c. n.c. n.c.

Q96GC5 RM48 39S ribosomal protein L48, mitochondrial OS 24 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,60 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q15125 EBP 3-beta-hydroxysteroid-Delta(8),Delta(7)-isomerase 

OS

26 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,36 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9P035 HACD3 3-hydroxyacyl-CoA dehydratase 3 OS 43 15 24 19 31 1,96 2,60 2,72 3,46 0,41 0,35 0,47 0,41

P62244 RS15A 40S ribosomal protein S15a OS 15 6 6 5 9 2,27 1,89 2,08 2,93 -0,27 0,49 -0,13 0,63

P08195 4F2 4F2 cell-surface antigen heavy chain OS 68 34 39 22 32 2,81 2,68 2,00 2,27 -0,07 0,19 -0,50 -0,24

P05388 RLA0 60S acidic ribosomal protein P0 OS 34 n.i. 3 n.i. n.i. n.c. 0,41 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9UNX3 RL26L 60S ribosomal protein L26-like 1 OS 17 4 8 n.i. n.i. 1,30 2,17 n.c. n.c. 0,73 n.c. n.c. n.c.

P47914 RL29 60S ribosomal protein L29 OS 18 5 n.i. 9 7 1,58 n.c. 3,13 1,90 n.c. -0,72 0,98 n.c.

P36578 RL4 60S ribosomal protein L4 OS 48 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,26 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q01813 K6PP 6-phosphofructokinase type C OS 86 10 6 n.i. 5 0,66 0,33 n.c. 0,28 -1,00 n.c. n.c. -0,22

P17858 K6PL 6-phosphofructokinase, liver type OS 85 18 15 5 10 1,19 0,83 0,36 0,57 -0,53 0,64 -1,72 -0,54

Q9UBM7 DHCR7 7-dehydrocholesterol reductase OS 54 3 5 4 6 0,31 0,43 0,45 0,53 0,47 0,23 0,55 0,31

Q96GS6 F18A1 Abhydrolase domain-containing protein FAM108A1 

OS

34 4 n.i. 4 5 0,66 n.c. 0,73 0,71 n.c. -0,03 0,13 n.c.

A1L0T0 ILVBL Acetolactate synthase-like protein OS 68 3 11 n.i. 7 0,25 0,76 n.c. 0,50 1,61 n.c. n.c. -0,61

Q8N556 AFAP1 Actin filament-associated protein 1 OS 81 n.i. 5 n.i. n.i. n.c. 0,29 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q07912 ACK1 Activated CDC42 kinase 1 OS 114 n.i. 25 15 25 n.c. 1,02 0,81 1,05 n.c. 0,38 n.c. 0,04

P36896 ACV1B Activin receptor type-1B OS 57 n.i. n.i. n.i. 9 n.c. n.c. n.c. 0,76 n.c. n.c. n.c. n.c.

P27037 AVR2A Activin receptor type-2A OS 58 n.i. n.i. 4 5 n.c. n.c. 0,43 0,42 n.c. -0,03 n.c. n.c.
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Q5T8D3 ACBD5 Acyl-CoA-binding domain-containing protein 5 OS 60 n.i. 3 n.i. n.i. n.c. 0,23 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q53H12 AGK Acylglycerol kinase, mitochondrial OS 47 n.i. 3 n.i. 4 n.c. 0,30 n.c. 0,41 n.c. n.c. n.c. 0,46

P46108 CRK Adapter molecule crk OS 34 n.i. n.i. n.i. 4 n.c. n.c. n.c. 0,57 n.c. n.c. n.c. n.c.

O43306 ADCY6 Adenylate cyclase type 6 OS 131 n.i. n.i. n.i. 5 n.c. n.c. n.c. 0,18 n.c. n.c. n.c. n.c.

O60503 ADCY9 Adenylate cyclase type 9 OS 151 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,10 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9HDC9 APMAP Adipocyte plasma membrane-associated protein 

OS

46 8 n.i. n.i. n.i. 0,97 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P05141 ADT2 ADP/ATP translocase 2 OS 33 7 12 6 14 1,20 1,71 1,13 2,05 0,51 0,87 -0,09 0,27

P12236 ADT3 ADP/ATP translocase 3 OS 33 n.i. 11 n.i. 14 n.c. 1,57 n.c. 2,05 n.c. n.c. n.c. 0,39

P18085 ARF4 ADP-ribosylation factor 4 OS 20 8 6 7 10 2,19 1,37 2,11 2,35 -0,68 0,16 -0,06 0,78

P84085 ARF5 ADP-ribosylation factor 5 OS 21 7 n.i. n.i. n.i. 1,92 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P62330 ARF6 ADP-ribosylation factor 6 OS 20 n.i. 2 n.i. 5 n.c. 0,47 n.c. 1,20 n.c. n.c. n.c. 1,37

P40616 ARL1 ADP-ribosylation factor-like protein 1 OS 20 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,71 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9NVJ2 ARL8B ADP-ribosylation factor-like protein 8B OS 22 2 n.i. n.i. n.i. 0,52 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9ULX6 AKP8L A-kinase anchor protein 8-like OS 72 n.i. 4 n.i. n.i. n.c. 0,26 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9NRG9 AAAS Aladin OS 60 3 8 4 9 0,28 0,63 0,41 0,73 1,15 0,81 0,55 0,21

Q6NUM9 RETST All-trans-retinol 13,14-reductase OS 67 n.i. 3 n.i. 3 n.c. 0,21 n.c. 0,22 n.c. n.c. n.c. 0,04

P04745 AMY1 Alpha-amylase 1 OS 58 n.i. n.i. n.i. 4 n.c. n.c. n.c. 0,33 n.c. n.c. n.c. n.c.

P16234 PGFRA Alpha-type platelet-derived growth factor receptor 

OS

123 58 50 95 126 2,66 1,91 4,78 4,95 -0,48 0,05 0,84 1,38

P04920 B3A2 Anion exchange protein 2 OS 137 n.i. n.i. n.i. 4 n.c. n.c. n.c. 0,14 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8IZ07 AN13A Ankyrin repeat domain-containing protein 13A OS 68 23 25 9 17 1,91 1,73 0,82 1,21 -0,15 0,56 -1,22 -0,51

Q6ZTN6 AN13D Ankyrin repeat domain-containing protein 13D OS 58 5 6 4 n.i. 0,48 0,48 0,42 n.c. 0,00 n.c. -0,19 n.c.

P08133 ANXA6 Annexin A6 OS 76 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,16 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9H6X2 ANTR1 Anthrax toxin receptor 1 OS 63 2 n.i. 3 8 0,18 n.c. 0,29 0,61 n.c. 1,06 0,72 n.c.

P58335 ANTR2 Anthrax toxin receptor 2 OS 54 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,34 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q03518 TAP1 Antigen peptide transporter 1 OS 87 6 6 7 8 0,39 0,32 0,50 0,44 -0,27 -0,16 0,36 0,46

Q03519 TAP2 Antigen peptide transporter 2 OS 76 2 2 n.i. n.i. 0,15 0,12 n.c. n.c. -0,27 n.c. n.c. n.c.

Q10567 AP1B1 AP-1 complex subunit beta-1 OS 105 24 91 n.i. 30 1,29 4,07 n.c. 1,38 1,66 n.c. n.c. -1,56
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O43747 AP1G1 AP-1 complex subunit gamma-1 OS 91 2 2 n.i. n.i. 0,12 0,10 n.c. n.c. -0,27 n.c. n.c. n.c.

Q9BXS5 AP1M1 AP-1 complex subunit mu-1 OS 49 5 3 n.i. n.i. 0,58 0,29 n.c. n.c. -1,00 n.c. n.c. n.c.

O95782 AP2A1 AP-2 complex subunit alpha-1 OS 107 45 147 46 79 2,35 6,40 2,64 3,54 1,44 0,43 0,16 -0,85

O94973 AP2A2 AP-2 complex subunit alpha-2 OS 104 49 145 48 87 2,65 6,53 2,85 4,04 1,30 0,50 0,10 -0,69

P63010 AP2B1 AP-2 complex subunit beta OS 104 44 184 28 72 2,37 8,24 1,65 3,32 1,80 1,01 -0,52 -1,31

Q96CW1 AP2M1 AP-2 complex subunit mu OS 50 20 50 18 34 2,27 4,71 2,24 3,30 1,06 0,56 -0,02 -0,51

P53680 AP2S1 AP-2 complex subunit sigma OS 17 n.i. 5 n.i. 3 n.c. 1,37 n.c. 0,85 n.c. n.c. n.c. -0,69

Q07812 BAX Apoptosis regulator BAX OS 21 6 n.i. n.i. n.i. 1,59 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

O95831 AIFM1 Apoptosis-inducing factor 1, mitochondrial OS 67 12 10 7 5 1,01 0,70 0,65 0,36 -0,53 -0,84 -0,64 -0,96

Q6NXE6 ARMC6 Armadillo repeat-containing protein 6 OS 54 3 n.i. n.i. 2 0,31 n.c. n.c. 0,18 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8IUR7 ARMC8 Armadillo repeat-containing protein 8 OS 75 7 2 n.i. n.i. 0,52 0,12 n.c. n.c. -2,073 n.c. n.c. n.c.

Q96B67 ARRD3 Arrestin domain-containing protein 3 OS 46 2 4 8 9 0,24 0,40 1,06 0,94 0,73 -0,19 2,13 1,21

Q12797 ASPH Aspartyl/asparaginyl beta-hydroxylase OS 86 n.i. n.i. 5 n.i. n.c. n.c. 0,36 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9UBB4 ATX10 Ataxin-10 OS 53 25 29 16 42 2,63 2,54 1,85 3,79 -0,05 1,04 -0,51 0,58

P25705 ATPA ATP synthase subunit alpha, mitochondrial OS 60 36 25 42 37 3,39 1,96 4,34 2,99 -0,792 -0,538 0,355 0,609

P36542 ATPG ATP synthase subunit gamma, mitochondrial OS 33 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,28 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P48047 ATPO ATP synthase subunit O, mitochondrial OS 23 4 2 2 5 0,97 0,40 0,53 1,04 -1,27 0,97 -0,87 1,37

Q9NVI7 ATD3A ATPase family AAA domain-containing protein 3A 

OS

71 43 89 68 85 3,39 5,84 5,88 5,74 0,78 -0,03 0,79 -0,02

Q5T9A4 ATD3B ATPase family AAA domain-containing protein 3B 

OS

73 n.i. 52 42 51 n.c. 3,35 3,57 3,39 n.c. -0,07 n.c. 0,02

Q96S55 WRIP1 ATPase WRNIP1 OS 72 2 5 2 n.i. 0,16 0,32 0,17 n.c. 1,06 n.c. 0,13 n.c.

Q9BZC7 ABCA2 ATP-binding cassette sub-family A member 2 OS 270 n.i. 3 5 9 n.c. 0,05 0,11 0,16 n.c. 0,49 n.c. 1,63

Q99758 ABCA3 ATP-binding cassette sub-family A member 3 OS 191 4 7 10 21 0,12 0,17 0,32 0,53 0,54 0,72 1,45 1,63

Q9NP58 ABCB6 ATP-binding cassette sub-family B member 6, 

mitochondrial OS

94 19 25 14 26 1,14 1,25 0,92 1,34 0,13 0,54 -0,31 0,10

P28288 ABCD3 ATP-binding cassette sub-family D member 3 OS 75 3 32 7 27 0,22 1,98 0,57 1,73 3,15 1,59 1,36 -0,20

Q9UG63 ABCF2 ATP-binding cassette sub-family F member 2 OS 71 2 n.i. n.i. n.i. 0,16 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
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P53396 ACLY ATP-citrate synthase OS 121 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,10 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q7Z3C6 ATG9A Autophagy-related protein 9A OS 94 n.i. 3 2 4 n.c. 0,15 0,13 0,20 n.c. 0,64 n.c. 0,46

O95816 BAG2 BAG family molecular chaperone regulator 2 OS 24 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,61 n.c. n.c. n.c. n.c.

P11362 FGFR1 Basic fibroblast growth factor receptor 1 OS 92 n.i. n.i. n.i. 23 n.c. n.c. n.c. 1,21 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9Y6E2 BZW2 Basic leucine zipper and W2 domain-containing 

protein 2 OS

48 16 15 9 19 1,87 1,46 1,15 1,90 -0,36 0,72 -0,70 0,38

P35613 BASI Basigin OS 42 10 5 n.i. 4 1,33 0,55 n.c. 0,46 -1,27 n.c. n.c. -0,28

Q12983 BNIP3 BCL2/adenovirus E1B 19 kDa protein-interacting 

protein 3 OS

22 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,67 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q13884 SNTB1 Beta-1-syntrophin OS 58 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,21 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P36894 BMR1A Bone morphogenetic protein receptor type-1A OS 60 5 5 13 12 0,47 0,39 1,33 0,96 -0,27 -0,47 1,51 1,31

Q13873 BMPR2 Bone morphogenetic protein receptor type-2 OS 115 4 n.i. 3 8 0,20 n.c. 0,16 0,33 n.c. 1,06 -0,28 n.c.

O14514 BAI1 Brain-specific angiogenesis inhibitor 1 OS 173 n.i. n.i. 5 5 n.c. n.c. 0,18 0,14 n.c. -0,36 n.c. n.c.

O60241 BAI2 Brain-specific angiogenesis inhibitor 2 OS 173 4 4 5 3 0,13 0,11 0,18 0,08 -0,27 -1,09 0,45 -0,37

Q6PJG6 BAAT1 BRCA1-associated protein required for ATM 

activation protein 1 OS

88 19 18 10 18 1,21 0,96 0,70 0,99 -0,34 0,49 -0,79 0,04

Q9Y6D6 BIG1 Brefeldin A-inhibited guanine nucleotide-exchange 

protein 1 OS

209 n.i. n.i. n.i. 4 n.c. n.c. n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9H8M2 BRD9 Bromodomain-containing protein 9 OS 67 n.i. 3 n.i. n.i. n.c. 0,21 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9HCU4 CELR2 Cadherin EGF LAG seven-pass G-type receptor 2 

OS

317 n.i. 4 n.i. 6 n.c. 0,06 n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c. 0,63

Q9NYQ7 CELR3 Cadherin EGF LAG seven-pass G-type receptor 3 

OS

358 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,05 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

O75746 CMC1 Calcium-binding mitochondrial carrier protein 

Aralar1 OS

75 8 11 5 8 0,60 0,69 0,41 0,52 0,19 0,32 -0,55 -0,42

Q9UJS0 CMC2 Calcium-binding mitochondrial carrier protein 

Aralar2 OS

74 6 21 13 11 0,46 1,32 1,08 0,72 1,54 -0,60 1,25 -0,89

Q99653 CHP1 Calcium-binding protein p22 OS 22 3 n.i. 3 8 0,75 n.c. 0,82 1,72 n.c. 1,06 0,13 n.c.

P98194 AT2C1 Calcium-transporting ATPase type 2C member 1 

OS

101 5 10 12 22 0,28 0,47 0,74 1,05 0,73 0,52 1,40 1,18

P27482 CALL3 Calmodulin-like protein 3 OS 17 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 1,10 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9NZT1 CALL5 Calmodulin-like protein 5 OS 16 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 1,16 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
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P27824 CALX Calnexin OS 68 16 29 5 19 1,33 2,01 0,46 1,36 0,59 1,57 -1,55 -0,57

O15484 CAN5 Calpain-5 OS 73 2 10 4 19 0,15 0,64 0,34 1,25 2,06 1,89 1,13 0,97

P27797 CALR Calreticulin OS 48 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,38 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P17612 KAPCA cAMP-dependent protein kinase catalytic subunit 

alpha OS

41 n.i. 13 n.i. n.i. n.c. 1,50 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q96DZ5 CLIP3 CAP-Gly domain-containing linker protein 3 OS 60 15 10 27 28 1,42 0,79 2,80 2,27 -0,85 -0,30 0,98 1,53

P50416 CPT1A Carnitine O-palmitoyltransferase 1, liver isoform OS 88 12 8 4 10 0,76 0,42 0,28 0,55 -0,85 0,97 -1,45 0,37

P48729 KC1A Casein kinase I isoform alpha OS 39 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,37 n.c. n.c. n.c. n.c.

P19784 CSK22 Casein kinase II subunit alpha' OS 41 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,23 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P21964 COMT Catechol O-methyltransferase OS 30 4 n.i. n.i. n.i. 0,75 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P35221 CTNA1 Catenin alpha-1 OS 100 20 33 24 47 1,12 1,54 1,48 2,27 0,46 0,61 0,40 0,55

P35222 CTNB1 Catenin beta-1 OS 85 19 28 24 39 1,25 1,53 1,73 2,20 0,29 0,35 0,47 0,52

O60716 CTND1 Catenin delta-1 OS 108 n.i. 4 4 10 n.c. 0,17 0,23 0,45 n.c. 0,97 n.c. 1,37

P07858 CATB Cathepsin B OS 38 4 3 n.i. n.i. 0,60 0,37 n.c. n.c. -0,68 n.c. n.c. n.c.

Q03135 CAV1 Caveolin-1 OS 20 n.i. n.i. 4 4 n.c. n.c. 1,21 0,94 n.c. -0,36 n.c. n.c.

Q9NPF0 CD320 CD320 antigen OS 29 n.i. 3 n.i. 4 n.c. 0,48 n.c. 0,67 n.c. n.c. n.c. 0,46

P48960 CD97 CD97 antigen OS 92 8 5 7 8 0,49 0,25 0,47 0,42 -0,94 -0,16 -0,06 0,72

P60953 CDC42 Cell division control protein 42 homolog OS 21 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,45 n.c. n.c. n.c. n.c.

P06493 CDK1 Cell division protein kinase 1 OS 34 9 n.i. n.i. 10 1,49 n.c. n.c. 1,42 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q00537 CDK17 Cell division protein kinase 17 OS 60 n.i. 5 10 n.i. n.c. 0,39 1,04 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8N137 CNTRB Centrobin OS 101 n.i. 11 n.i. n.i. n.c. 0,51 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

O43264 ZW10 Centromere/kinetochore protein zw10 homolog OS 89 10 21 6 12 0,63 1,11 0,42 0,65 0,80 0,64 -0,60 -0,76

Q96MT8 CEP63 Centrosomal protein of 63 kDa OS 81 n.i. 5 n.i. n.i. n.c. 0,29 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8TAP6 CEP76 Centrosomal protein of 76 kDa OS 74 n.i. 3 n.i. n.i. n.c. 0,19 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9BV73 CP250 Centrosome-associated protein CEP250 OS 281 n.i. 10 n.i. n.i. n.c. 0,17 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q16739 CEGT Ceramide glucosyltransferase OS 45 n.i. n.i. 3 5 n.c. n.c. 0,41 0,54 n.c. 0,38 n.c. n.c.

Q9HD42 CHM1A Charged multivesicular body protein 1a OS 22 n.i. 6 n.i. 2 n.c. 1,29 n.c. 0,44 n.c. n.c. n.c. -1,54

O43633 CHM2A Charged multivesicular body protein 2a OS 25 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,37 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9Y3E7 CHMP3 Charged multivesicular body protein 3 OS 25 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,37 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9H444 CHM4B Charged multivesicular body protein 4b OS 25 14 17 9 10 3,16 3,19 2,23 1,93 0,01 -0,20 -0,50 -0,72
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Q9NZZ3 CHMP5 Charged multivesicular body protein 5 OS 25 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,38 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q96S66 CLCC1 Chloride channel CLIC-like protein 1 OS 62 n.i. 5 5 5 n.c. 0,38 0,50 0,39 n.c. -0,36 n.c. 0,04

Q9Y5K3 PCY1B Choline-phosphate cytidylyltransferase B OS 42 2 n.i. n.i. 2 0,27 n.c. n.c. 0,23 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9P2E5 CHPF2 Chondroitin sulfate glucuronyltransferase OS 86 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,22 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8IZ52 CHSS2 Chondroitin sulfate synthase 2 OS 85 n.i. 6 n.i. n.i. n.c. 0,33 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9NX76 CKLF6 CKLF-like MARVEL transmembrane domain-

containing protein 6 OS

20 2 n.i. n.i. 3 0,55 n.c. n.c. 0,71 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q00610 CLH1 Clathrin heavy chain 1 OS 191 n.i. 31 12 18 n.c. 0,76 0,39 0,45 n.c. 0,230 n.c. -0,741

P53621 COPA Coatomer subunit alpha OS 138 n.i. 3 4 8 n.c. 0,10 0,18 0,28 n.c. 0,64 n.c. 1,46

P35606 COPB2 Coatomer subunit beta' OS 102 n.i. 6 n.i. n.i. n.c. 0,27 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8N3U4 STAG2 Cohesin subunit SA-2 OS 141 n.i. 3 2 3 n.c. 0,10 0,09 0,10 n.c. 0,23 n.c. 0,04

Q8TD31 CCHCR Coiled-coil alpha-helical rod protein 1 OS 89 n.i. 11 n.i. n.i. n.c. 0,58 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9H6E4 CC134 Coiled-coil domain-containing protein 134 OS 27 3 n.i. n.i. n.i. 0,64 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9H0G5 CCD55 Coiled-coil domain-containing protein 55 OS 66 n.i. 4 n.i. n.i. n.c. 0,28 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P57678 GEMI4 Component of gems 4 OS 120 20 18 16 17 0,94 0,70 0,82 0,68 -0,42 -0,27 -0,19 -0,04

P42695 CNDD3 Condensin-2 complex subunit D3 OS 169 n.i. 3 n.i. 3 n.c. 0,08 n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c. 0,04

Q86XI2 CNDG2 Condensin-2 complex subunit G2 OS 131 6 4 10 11 0,26 0,14 0,47 0,41 -0,85 -0,22 0,87 1,50

Q6IBW4 CNDH2 Condensin-2 complex subunit H2 OS 68 4 6 3 3 0,33 0,41 0,27 0,21 0,32 -0,36 -0,28 -0,96

Q8WTW3 COG1 Conserved oligomeric Golgi complex subunit 1 OS 109 10 13 n.i. 3 0,52 0,56 n.c. 0,13 0,11 n.c. n.c. -2,07

Q14746 COG2 Conserved oligomeric Golgi complex subunit 2 OS 83 9 20 2 14 0,61 1,12 0,15 0,81 0,89 2,45 -2,04 -0,47

Q96JB2 COG3 Conserved oligomeric Golgi complex subunit 3 OS 94 n.i. 9 n.i. n.i. n.c. 0,45 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9H9E3 COG4 Conserved oligomeric Golgi complex subunit 4 OS 89 24 19 3 12 1,52 1,00 0,21 0,65 -0,60 1,64 -2,87 -0,62

Q9UP83 COG5 Conserved oligomeric Golgi complex subunit 5 OS 93 27 57 17 36 1,64 2,88 1,13 1,87 0,81 0,73 -0,53 -0,62

Q9Y2V7 COG6 Conserved oligomeric Golgi complex subunit 6 OS 73 22 28 9 19 1,69 1,79 0,76 1,25 0,08 0,72 -1,16 -0,52

P83436 COG7 Conserved oligomeric Golgi complex subunit 7 OS 86 24 41 6 25 1,56 2,22 0,43 1,40 0,51 1,70 -1,87 -0,67
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Q96MW5 COG8 Conserved oligomeric Golgi complex subunit 8 OS 68 10 21 6 17 0,82 1,44 0,54 1,20 0,80 1,15 -0,60 -0,26

Q99829 CPNE1 Copine-1 OS 59 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,21 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q96FN4 CPNE2 Copine-2 OS 61 12 n.i. 5 3 1,10 n.c. 0,50 0,24 n.c. -1,09 -1,13 n.c.

Q15517 CDSN Corneodesmosin OS 51 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,36 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P24468 COT2 COUP transcription factor 2 OS 46 5 n.i. n.i. 4 0,62 n.c. n.c. 0,42 n.c. n.c. n.c. n.c.

P46109 CRKL Crk-like protein OS 34 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,43 n.c. n.c. n.c. n.c.

P17812 PYRG1 CTP synthase 1 OS 67 6 9 n.i. 8 0,51 0,63 n.c. 0,58 0,32 n.c. n.c. -0,13

Q9NWM3 CUED1 CUE domain-containing protein 1 OS 42 n.i. 4 n.i. n.i. n.c. 0,44 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q13618 CUL3 Cullin-3 OS 89 n.i. 5 n.i. 10 n.c. 0,26 n.c. 0,54 n.c. n.c. n.c. 1,04

Q86VP6 CAND1 Cullin-associated NEDD8-dissociated protein 1 OS 136 n.i. n.i. 5 8 n.c. n.c. 0,23 0,28 n.c. 0,32 n.c. n.c.

O75155 CAND2 Cullin-associated NEDD8-dissociated protein 2 OS 135 60 43 24 32 2,50 1,49 1,09 1,14 -0,75 0,06 -1,19 -0,38

P01040 CYTA Cystatin-A OS 11 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 1,12 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9NZV1 CRIM1 Cysteine-rich motor neuron 1 protein OS 114 n.i. n.i. n.i. 4 n.c. n.c. n.c. 0,17 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q07065 CKAP4 Cytoskeleton-associated protein 4 OS 66 11 15 15 18 0,94 1,06 1,40 1,31 0,18 -0,09 0,58 0,31

Q14008 CKAP5 Cytoskeleton-associated protein 5 OS 225 n.i. 2 n.i. 4 n.c. 0,04 n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c. 1,04

Q8N1I0 DOCK4 Dedicator of cytokinesis protein 4 OS 225 5 25 16 19 0,12 0,52 0,44 0,41 2,06 -0,11 1,81 -0,35

Q6UX07 DHR13 Dehydrogenase/reductase SDR family member 13 

OS

41 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,35 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q08554 DSC1 Desmocollin-1 OS 100 n.i. n.i. 11 n.i. n.c. n.c. 0,68 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q16832 DDR2 Discoidin domain-containing receptor 2 OS 97 5 n.i. 14 21 0,29 n.c. 0,89 1,05 n.c. 0,23 1,62 n.c.

Q9Y4D1 DAAM1 Disheveled-associated activator of morphogenesis 

1 OS

123 13 14 24 42 0,59 0,53 1,20 1,64 -0,16 0,45 1,02 1,63

Q9P0K1 ADA22 Disintegrin and metalloproteinase domain-

containing protein 22 OS

100 3 n.i. n.i. n.i. 0,17 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9Y2H0 DLGP4 Disks large-associated protein 4 OS 108 n.i. n.i. 4 9 n.c. n.c. 0,23 0,40 n.c. 0,81 n.c. n.c.

P52701 MSH6 DNA mismatch repair protein Msh6 OS 153 n.i. 4 n.i. 2 n.c. 0,12 n.c. 0,06 n.c. n.c. n.c. -0,96

P33993 MCM7 DNA replication licensing factor MCM7 OS 81 7 12 7 5 0,48 0,69 0,53 0,30 0,51 -0,84 0,13 -1,22

P48378 RFX2 DNA-binding protein RFX2 OS 80 2 n.i. n.i. n.i. 0,14 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
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P78527 PRKDC DNA-dependent protein kinase catalytic subunit OS 469 2 7 10 39 0,02 0,07 0,13 0,40 1,54 1,61 2,45 2,52

P31689 DNJA1 DnaJ homolog subfamily A member 1 OS 45 13 10 8 9 1,63 1,04 1,10 0,97 -0,64 -0,19 -0,57 -0,11

O60884 DNJA2 DnaJ homolog subfamily A member 2 OS 46 n.i. 3 5 4 n.c. 0,31 0,67 0,42 n.c. -0,68 n.c. 0,46

Q96EY1 DNJA3 DnaJ homolog subfamily A member 3, 

mitochondrial OS

52 15 13 11 16 1,61 1,16 1,29 1,47 -0,47 0,19 -0,31 0,34

P25686 DNJB2 DnaJ homolog subfamily B member 2 OS 36 6 2 n.i. 3 0,95 0,26 n.c. 0,41 -1,85 n.c. n.c. 0,63

O75190 DNJB6 DnaJ homolog subfamily B member 6 OS 36 n.i. n.i. 3 4 n.c. n.c. 0,51 0,53 n.c. 0,06 n.c. n.c.

Q8IXB1 DJC10 DnaJ homolog subfamily C member 10 OS 91 8 9 n.i. 3 0,49 0,46 n.c. 0,16 -0,10 n.c. n.c. -1,54

Q9NVH1 DJC11 DnaJ homolog subfamily C member 11 OS 63 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,15 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q6Y2X3 DJC14 DnaJ homolog subfamily C member 14 OS 79 n.i. n.i. 4 5 n.c. n.c. 0,31 0,31 n.c. -0,03 n.c. n.c.

Q9Y2G8 DJC16 DnaJ homolog subfamily C member 16 OS 91 2 5 4 6 0,12 0,26 0,27 0,32 1,06 0,23 1,13 0,31

O60762 DPM1 Dolichol-phosphate mannosyltransferase OS 30 2 8 2 16 0,38 1,26 0,42 2,60 1,73 2,64 0,13 1,04

P39656 OST48 Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein 

glycosyltransferase 48 kDa subunit OS

51 4 3 2 4 0,44 0,28 0,24 0,38 -0,68 0,64 -0,87 0,46

P04843 RPN1 Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein 

glycosyltransferase subunit 1 OS

69 30 30 29 35 2,46 2,05 2,61 2,46 -0,27 -0,08 0,08 0,27

P04844 RPN2 Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein 

glycosyltransferase subunit 2 OS

69 7 18 12 19 0,57 1,22 1,07 1,32 1,10 0,31 0,91 0,12

P46977 STT3A Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein 

glycosyltransferase subunit STT3A OS

80 n.i. n.i. 4 3 n.c. n.c. 0,31 0,18 n.c. -0,77 n.c. n.c.

Q8TCJ2 STT3B Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein 

glycosyltransferase subunit STT3B OS

94 3 n.i. 2 n.i. 0,18 n.c. 0,13 n.c. n.c. n.c. -0,45 n.c.

Q9Y673 ALG5 Dolichyl-phosphate beta-glucosyltransferase OS 37 3 n.i. n.i. n.i. 0,46 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q7RTS9 DYM Dymeclin OS 76 9 8 4 9 0,67 0,49 0,32 0,57 -0,44 0,81 -1,04 0,21

Q9UJW0 DCTN4 Dynactin subunit 4 OS 52 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,18 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P50570 DYN2 Dynamin-2 OS 98 2 6 n.i. n.i. 0,11 0,29 n.c. n.c. 1,319 n.c. n.c. n.c.

O60313 OPA1 Dynamin-like 120 kDa protein, mitochondrial OS 112 13 20 3 4 0,66 0,84 0,17 0,17 0,36 0,06 -1,98 -2,28

P49792 RBP2 E3 SUMO-protein ligase RanBP2 OS 358 n.i. 6 n.i. 7 n.c. 0,08 n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c. 0,27

Q9UKV5 AMFR2 E3 ubiquitin-protein ligase AMFR OS 73 n.i. n.i. 4 n.i. n.c. n.c. 0,34 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P22681 CBL E3 ubiquitin-protein ligase CBL OS 100 n.i. n.i. 4 6 n.c. n.c. 0,25 0,29 n.c. 0,23 n.c. n.c.

Q13191 CBLB E3 ubiquitin-protein ligase CBL-B OS 109 n.i. 5 n.i. n.i. n.c. 0,21 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
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Q9UNE7 CHIP E3 ubiquitin-protein ligase CHIP OS 35 n.i. n.i. 2 4 n.c. n.c. 0,35 0,55 n.c. 0,64 n.c. n.c.

Q96J02 ITCH E3 ubiquitin-protein ligase Itchy homolog OS 103 2 25 10 34 0,11 1,14 0,60 1,60 3,38 1,41 2,45 0,49

Q9H992 MARH7 E3 ubiquitin-protein ligase MARCH7 OS 78 n.i. n.i. 5 4 n.c. n.c. 0,40 0,25 n.c. -0,68 n.c. n.c.

O60291 MGRN1 E3 ubiquitin-protein ligase MGRN1 OS 61 n.i. n.i. n.i. 5 n.c. n.c. n.c. 0,40 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q86YT6 MIB1 E3 ubiquitin-protein ligase MIB1 OS 110 n.i. 10 n.i. 4 n.c. 0,42 n.c. 0,18 n.c. n.c. n.c. -1,28

P46934 NEDD4 E3 ubiquitin-protein ligase NEDD4 OS 149 n.i. 5 n.i. n.i. n.c. 0,16 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q96PU5 NED4L E3 ubiquitin-protein ligase NEDD4-like OS 112 16 28 34 41 0,80 1,17 1,87 1,77 0,542 -0,085 1,220 0,594

O43567 RNF13 E3 ubiquitin-protein ligase RNF13 OS 43 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,34 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q86XS8 GOLI E3 ubiquitin-protein ligase RNF130 OS 46 8 8 15 16 0,97 0,81 1,99 1,66 -0,27 -0,26 1,04 1,04

Q86TM6 SYVN1 E3 ubiquitin-protein ligase synoviolin OS 68 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,18 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P19474 RO52 E3 ubiquitin-protein ligase TRIM21 OS 54 113 105 90 110 11,74 9,07 10,25 9,79 -0,37 -0,07 -0,20 0,11

Q9H4M9 EHD1 EH domain-containing protein 1 OS 61 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,31 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P13639 EF2 Elongation factor 2 OS 95 n.i. 4 4 5 n.c. 0,20 0,26 0,25 n.c. -0,03 n.c. 0,37

P49411 EFTU Elongation factor Tu, mitochondrial OS 50 2 n.i. n.i. n.i. 0,23 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9NXB9 ELOV2 Elongation of very long chain fatty acids protein 2 

OS

35 n.i. n.i. n.i. 7 n.c. n.c. n.c. 0,98 n.c. n.c. n.c. n.c.

P50402 EMD Emerin OS 29 4 4 n.i. 7 0,78 0,65 n.c. 1,16 -0,27 n.c. n.c. 0,85

Q969X5 ERGI1 Endoplasmic reticulum-Golgi intermediate 

compartment protein 1 OS

33 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,44 n.c. n.c. n.c. n.c.

P14625 ENPL Endoplasmin OS 92 n.i. 10 6 n.i. n.c. 0,51 0,40 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P24530 EDNRB Endothelin B receptor OS 50 6 n.i. n.i. n.i. 0,68 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q96JJ3 ELMO2 Engulfment and cell motility protein 2 OS 83 53 69 52 76 3,61 3,91 3,88 4,44 0,11 0,19 0,11 0,18

Q6P2E9 EDC4 Enhancer of mRNA-decapping protein 4 OS 152 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,06 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P29317 EPHA2 Ephrin type-A receptor 2 OS 108 n.i. n.i. 4 14 n.c. n.c. 0,23 0,62 n.c. 1,45 n.c. n.c.

P29320 EPHA3 Ephrin type-A receptor 3 OS 110 24 13 29 42 1,23 0,55 1,62 1,84 -1,15 0,18 0,41 1,74

P54764 EPHA4 Ephrin type-A receptor 4 OS 110 16 n.i. n.i. n.i. 0,82 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P54753 EPHB3 Ephrin type-B receptor 3 OS 110 30 30 54 91 1,53 1,27 3,02 3,98 -0,27 0,40 0,98 1,64

P54760 EPHB4 Ephrin type-B receptor 4 OS 108 17 18 19 48 0,88 0,78 1,08 2,14 -0,18 0,98 0,29 1,46

P00533 EGFR Epidermal growth factor receptor OS 170 3025 3635 2353 3008 100,05 99,99 100,04 99,99 0,00 0,00 0,00 0,00

P42566 EPS15 Epidermal growth factor receptor substrate 15 OS 99 n.i. 4 n.i. 3 n.c. 0,19 n.c. 0,15 n.c. n.c. n.c. -0,37

Q9UBC2 EP15R Epidermal growth factor receptor substrate 15-like 1 

OS

94 n.i. 5 n.i. n.i. n.c. 0,25 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
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Q08345 DDR1 Epithelial discoidin domain-containing receptor 1 

OS

101 22 18 31 36 1,22 0,83 1,89 1,72 -0,56 -0,14 0,63 1,04

Q9Y6I3 EPN1 Epsin-1 OS 58 n.i. 3 3 n.i. n.c. 0,24 0,32 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

O94905 ERLN2 Erlin-2 OS 38 11 12 3 9 1,64 1,48 0,49 1,15 -0,14 1,23 -1,74 -0,37

P27105 STOM Erythrocyte band 7 integral membrane protein OS 32 n.i. 3 3 4 n.c. 0,44 0,58 0,61 n.c. 0,060 n.c. 0,459

Q8NBQ5 DHB11 Estradiol 17-beta-dehydrogenase 11 OS 33 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,44 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q53GQ0 DHB12 Estradiol 17-beta-dehydrogenase 12 OS 34 21 19 16 21 3,44 2,59 2,88 2,95 -0,41 0,04 -0,26 0,19

P50548 ERF ETS domain-containing transcription factor ERF OS 59 3 n.i. n.i. n.i. 0,29 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P60842 IF4A1 Eukaryotic initiation factor 4A-I OS 46 6 n.i. 4 2 0,73 n.c. 0,53 0,21 n.c. -1,36 -0,45 n.c.

Q96CN4 EVI5L EVI5-like protein OS 91 n.i. 5 n.i. n.i. n.c. 0,26 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P43003 EAA1 Excitatory amino acid transporter 1 OS 60 48 53 55 77 4,53 4,16 5,70 6,23 -0,123 0,130 0,329 0,582

P43004 EAA2 Excitatory amino acid transporter 2 OS 62 n.i. 5 5 10 n.c. 0,38 0,50 0,78 n.c. 0,64 n.c. 1,04

Q9NV70 EXOC1 Exocyst complex component 1 OS 102 6 9 3 7 0,33 0,41 0,18 0,33 0,32 0,87 -0,87 -0,32

Q96KP1 EXOC2 Exocyst complex component 2 OS 104 3 6 n.i. 10 0,16 0,27 n.c. 0,46 0,73 n.c. n.c. 0,78

O60645 EXOC3 Exocyst complex component 3 OS 87 5 9 5 6 0,32 0,48 0,36 0,33 0,58 -0,09 0,13 -0,54

Q96A65 EXOC4 Exocyst complex component 4 OS 110 10 9 9 16 0,51 0,38 0,50 0,70 -0,42 0,48 -0,02 0,87

O00471 EXOC5 Exocyst complex component 5 OS 82 8 10 n.i. 6 0,55 0,57 n.c. 0,35 0,06 n.c. n.c. -0,69

Q9Y2D4 EXC6B Exocyst complex component 6B OS 78 n.i. 6 n.i. n.i. n.c. 0,36 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9UPT5 EXOC7 Exocyst complex component 7 OS 83 16 21 11 21 1,08 1,18 0,81 1,21 0,13 0,58 -0,41 0,04

Q8IYI6 EXOC8 Exocyst complex component 8 OS 82 5 3 4 3 0,34 0,17 0,30 0,18 -1,00 -0,77 -0,19 0,04

Q9NVH0 EXD2 Exonuclease 3'-5' domain-containing protein 2 OS 56 n.i. 7 n.i. n.i. n.c. 0,58 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

O43909 EXTL3 Exostosin-like 3 OS 105 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,14 n.c. n.c. n.c. n.c.

O14980 XPO1 Exportin-1 OS 123 181 201 158 204 8,25 7,62 7,90 7,97 -0,11 0,01 -0,06 0,07

P55060 XPO2 Exportin-2 OS 110 318 296 221 266 16,20 12,54 12,35 11,62 -0,37 -0,09 -0,39 -0,11

Q9C0E2 XPO4 Exportin-4 OS 130 111 81 78 101 4,80 2,91 3,70 3,74 -0,72 0,02 -0,38 0,36

Q9HAV4 XPO5 Exportin-5 OS 136 119 125 109 142 4,91 4,29 4,93 5,02 -0,19 0,03 0,01 0,23

Q96QU8 XPO6 Exportin-6 OS 129 4 n.i. 11 12 0,17 n.c. 0,53 0,45 n.c. -0,23 1,59 n.c.

Q9UIA9 XPO7 Exportin-7 OS 124 43 48 16 37 1,95 1,81 0,80 1,44 -0,11 0,85 -1,29 -0,33

O43592 XPOT Exportin-T OS 110 92 117 79 138 4,71 4,98 4,43 6,05 0,08 0,45 -0,09 0,28
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Q9BSJ8 ESYT1 Extended synaptotagmin-1 OS 123 n.i. n.i. 3 3 n.c. n.c. 0,15 0,12 n.c. -0,36 n.c. n.c.

A0FGR8 ESYT2 Extended synaptotagmin-2 OS 102 n.i. 12 5 17 n.c. 0,55 0,30 0,80 n.c. 1,41 n.c. 0,55

Q9BXW9 FACD2 Fanconi anemia group D2 protein OS 166 7 20 14 16 0,24 0,56 0,52 0,46 1,25 -0,16 1,13 -0,28

Q9NVI1 FANCI Fanconi anemia group I protein OS 149 65 71 68 74 2,45 2,22 2,81 2,39 -0,14 -0,23 0,20 0,10

Q92945 FUBP2 Far upstream element-binding protein 2 OS 73 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,17 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q53R41 FAKD1 FAST kinase domain-containing protein 1 OS 97 2 n.i. n.i. n.i. 0,12 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

O95864 FADS2 Fatty acid desaturase 2 OS 52 7 9 3 5 0,75 0,81 0,35 0,46 0,097 0,382 -1,090 -0,804

P51648 AL3A2 Fatty aldehyde dehydrogenase OS 55 37 25 20 34 3,80 2,13 2,25 2,99 -0,83 0,41 -0,75 0,49

Q9Y2L6 FRM4B FERM domain-containing protein 4B OS 112 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,11 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P22607 FGFR3 Fibroblast growth factor receptor 3 OS 88 25 26 66 69 1,60 1,39 4,64 3,79 -0,21 -0,29 1,53 1,45

Q8WU20 FRS2 Fibroblast growth factor receptor substrate 2 OS 57 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,22 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q14254 FLOT2 Flotillin-2 OS 47 28 61 18 23 3,35 6,06 2,36 2,36 0,86 0,00 -0,50 -1,36

Q5SZK8 FREM2 FRAS1-related extracellular matrix protein 2 OS 351 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,04 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P43250 GRK6 G protein-coupled receptor kinase 6 OS 66 n.i. n.i. n.i. 5 n.c. n.c. n.c. 0,37 n.c. n.c. n.c. n.c.

P09382 LEG1 Galectin-1 OS 15 24 20 27 28 9,18 6,36 11,32 9,18 -0,53 -0,30 0,30 0,53

P17931 LEG3 Galectin-3 OS 26 n.i. n.i. 4 5 n.c. n.c. 0,94 0,92 n.c. -0,03 n.c. n.c.

P47929 LEG7 Galectin-7 OS 15 n.i. n.i. 7 n.i. n.c. n.c. 2,86 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

O00214 LEG8 Galectin-8 OS 36 2 2 n.i. n.i. 0,31 0,26 n.c. n.c. -0,27 n.c. n.c. n.c.

O75223 GGCT Gamma-glutamylcyclotransferase OS 21 n.i. n.i. 4 n.i. n.c. n.c. 1,17 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9UJ14 GGT7 Gamma-glutamyltransferase 7 OS 70 n.i. 2 2 n.i. n.c. 0,13 0,18 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q96CW5 GCP3 Gamma-tubulin complex component 3 OS 104 n.i. 9 n.i. n.i. n.c. 0,41 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9UGJ1 GCP4 Gamma-tubulin complex component 4 OS 76 n.i. 4 n.i. n.i. n.c. 0,25 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P17302 CXA1 Gap junction alpha-1 protein OS 43 3 2 n.i. n.i. 0,39 0,22 n.c. n.c. -0,85 n.c. n.c. n.c.

Q96QA5 GSDMA Gasdermin-A OS 49 n.i. n.i. 4 n.i. n.c. n.c. 0,50 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q92990 GLMN Glomulin OS 68 n.i. 5 5 6 n.c. 0,34 0,45 0,42 n.c. -0,09 n.c. 0,31

Q92947 GCDH Glutaryl-CoA dehydrogenase, mitochondrial OS 48 2 n.i. n.i. n.i. 0,23 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P43304 GPDM Glycerol-3-phosphate dehydrogenase, 

mitochondrial OS

81 5 7 2 n.i. 0,35 0,41 0,15 n.c. 0,22 n.c. -1,19 n.c.

P35052 GPC1 Glypican-1 OS 62 n.i. n.i. 3 3 n.c. n.c. 0,30 0,23 n.c. -0,36 n.c. n.c.

Q92896 GSLG1 Golgi apparatus protein 1 OS 134 n.i. n.i. n.i. 4 n.c. n.c. n.c. 0,14 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q7Z5G4 GOGA7 Golgin subfamily A member 7 OS 16 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,61 n.c. n.c. n.c. n.c.
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Q92538 GBF1 Golgi-specific brefeldin A-resistance guanine 

nucleotide exchange factor 1 OS

206 17 4 13 9 0,46 0,09 0,39 0,21 -2,35 -0,89 -0,25 1,21

Q75T13 PGAP1 GPI inositol-deacylase OS 105 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q96S52 PIGS GPI transamidase component PIG-S OS 62 4 16 4 12 0,37 1,21 0,40 0,94 1,73 1,23 0,13 -0,37

Q969N2 PIGT GPI transamidase component PIG-T OS 66 3 12 n.i. 7 0,26 0,85 n.c. 0,51 1,73 n.c. n.c. -0,73

Q92643 GPI8 GPI-anchor transamidase OS 45 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,21 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9Y653 GPR56 G-protein coupled receptor 56 OS 78 42 38 37 42 3,04 2,29 2,94 2,61 -0,41 -0,17 -0,05 0,19

Q9NZH0 GPC5B G-protein coupled receptor family C group 5 

member B OS

45 n.i. n.i. n.i. 5 n.c. n.c. n.c. 0,54 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q86YR5 GPSM1 G-protein-signaling modulator 1 OS 74 8 n.i. 11 12 0,60 n.c. 0,91 0,78 n.c. -0,23 0,59 n.c.

P81274 GPSM2 G-protein-signaling modulator 2 OS 77 6 n.i. 10 3 0,44 n.c. 0,80 0,19 n.c. -2,09 0,87 n.c.

Q13480 GAB1 GRB2-associated-binding protein 1 OS 77 n.i. 4 n.i. n.i. n.c. 0,24 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q13322 GRB10 Growth factor receptor-bound protein 10 OS 67 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,18 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P62993 GRB2 Growth factor receptor-bound protein 2 OS 25 4 18 13 17 0,89 3,34 3,18 3,25 1,90 0,03 1,83 -0,04

P01111 RASN GTPase NRas OS 21 n.i. 5 n.i. 4 n.c. 1,10 n.c. 0,91 n.c. n.c. n.c. -0,28

P62826 RAN GTP-binding nuclear protein Ran OS 24 5 9 6 6 1,15 1,72 1,52 1,18 0,58 -0,36 0,40 -0,54

O15068 MCF2L Guanine nucleotide exchange factor DBS OS 128 n.i. n.i. n.i. 5 n.c. n.c. n.c. 0,19 n.c. n.c. n.c. n.c.

P52735 VAV2 Guanine nucleotide exchange factor VAV2 OS 101 n.i. 17 n.i. 2 n.c. 0,79 n.c. 0,10 n.c. n.c. n.c. -3,04

Q9UKW4 VAV3 Guanine nucleotide exchange factor VAV3 OS 98 n.i. 37 n.i. 11 n.c. 1,77 n.c. 0,54 n.c. n.c. n.c. -1,71

P04899 GNAI2 Guanine nucleotide-binding protein G(i) subunit 

alpha-2 OS

40 38 33 55 70 5,29 3,82 8,39 8,35 -0,47 -0,01 0,67 1,13

Q9UBI6 GBG12 Guanine nucleotide-binding protein G(I)/G(S)/G(O) 

subunit gamma-12 OS

8 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 1,20 n.c. n.c. n.c. n.c.

P62879 GBB2 Guanine nucleotide-binding protein G(I)/G(S)/G(T) 

subunit beta-2 OS

37 7 9 7 19 1,05 1,13 1,16 2,45 0,10 1,09 0,13 1,12

P08754 GNAI3 Guanine nucleotide-binding protein G(k) subunit 

alpha OS

41 13 11 14 26 1,80 1,27 2,13 3,09 -0,51 0,54 0,24 1,28

P09471 GNAO Guanine nucleotide-binding protein G(o) subunit 

alpha OS

40 n.i. 10 n.i. n.i. n.c. 1,17 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P50148 GNAQ Guanine nucleotide-binding protein G(q) subunit 

alpha OS

42 n.i. 2 n.i. 6 n.c. 0,22 n.c. 0,69 n.c. n.c. n.c. 1,63
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P63092 GNAS2 Guanine nucleotide-binding protein G(s) subunit 

alpha isoforms short OS

46 22 14 15 34 2,71 1,43 2,03 3,59 -0,92 0,83 -0,42 1,32

P29992 GNA11 Guanine nucleotide-binding protein subunit alpha-

11 OS

42 5 5 n.i. 7 0,67 0,56 n.c. 0,80 -0,27 n.c. n.c. 0,53

Q14344 GNA13 Guanine nucleotide-binding protein subunit alpha-

13 OS

44 n.i. 7 n.i. 15 n.c. 0,74 n.c. 1,64 n.c. n.c. n.c. 1,14

P51798 CLCN7 H(+)/Cl(-) exchange transporter 7 OS 89 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,11 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q96CS2 HAUS1 HAUS augmin-like complex subunit 1 OS 32 n.i. 3 n.i. n.i. n.c. 0,44 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q68CZ6 HAUS3 HAUS augmin-like complex subunit 3 OS 70 n.i. 4 n.i. n.i. n.c. 0,27 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

O94927 HAUS5 HAUS augmin-like complex subunit 5 OS 72 n.i. 4 n.i. n.i. n.c. 0,26 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

O00165 HAX1 HCLS1-associated protein X-1 OS 32 2 n.i. n.i. n.i. 0,36 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q86Y56 HEAT2 HEAT repeat-containing protein 2 OS 93 64 65 18 38 3,85 3,25 1,19 1,96 -0,243 0,723 -1,697 -0,731

Q7Z4Q2 HEAT3 HEAT repeat-containing protein 3 OS 75 4 7 n.i. 6 0,30 0,44 n.c. 0,39 0,54 n.c. n.c. -0,18

Q6AI08 HEAT6 HEAT repeat-containing protein 6 OS 129 4 2 4 8 0,17 0,07 0,19 0,30 -1,27 0,64 0,13 2,04

P04792 HSPB1 Heat shock protein beta-1 OS 23 10 14 15 12 2,47 2,88 4,06 2,54 0,22 -0,68 0,72 -0,18

P07900 HS90A Heat shock protein HSP 90-alpha OS 85 63 86 53 73 4,19 4,75 3,86 4,16 0,18 0,11 -0,12 -0,19

P08238 HS90B Heat shock protein HSP 90-beta OS 83 75 103 75 87 5,07 5,79 5,56 5,04 0,19 -0,14 0,13 -0,20

P09038 FGF2 Heparin-binding growth factor 2 OS 31 3 n.i. n.i. 3 0,55 n.c. n.c. 0,47 n.c. n.c. n.c. n.c.

O14964 HGS Hepatocyte growth factor-regulated tyrosine kinase 

substrate OS

86 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,11 n.c. n.c. n.c. n.c.

P30825 CTR1 High affinity cationic amino acid transporter 1 OS 68 2 n.i. n.i. 2 0,17 n.c. n.c. 0,14 n.c. n.c. n.c. n.c.

P07305 H10 Histone H1.0 OS 21 2 n.i. n.i. n.i. 0,54 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q96QV6 H2A1A Histone H2A type 1-A OS 14 n.i. 11 n.i. n.i. n.c. 3,62 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P0C0S5 H2AZ Histone H2A.Z OS 14 9 n.i. n.i. n.i. 3,74 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P01892 1A02 HLA class I histocompatibility antigen, A-2 alpha 

chain OS

41 9 8 13 20 1,24 0,91 1,96 2,36 -0,44 0,27 0,66 1,37

Q86YZ3 HORN Hornerin OS 282 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,07 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q01581 HMCS1 Hydroxymethylglutaryl-CoA synthase, cytoplasmic 

OS

57 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,22 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P01857 IGHG1 Ig gamma-1 chain C region OS 36 728 731 625 723 113,44 94,74 106,78 96,58 -0,26 -0,14 -0,09 0,03

P01859 IGHG2 Ig gamma-2 chain C region OS 36 258 229 185 250 40,43 29,85 31,79 33,59 -0,44 0,08 -0,35 0,17

P01860 IGHG3 Ig gamma-3 chain C region OS 41 n.i. n.i. 196 261 n.c. n.c. 29,28 30,49 n.c. 0,06 n.c. n.c.
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P01834 IGKC Ig kappa chain C region OS 12 550 517 385 533 266,55 208,39 204,58 221,44 -0,36 0,11 -0,38 0,09

Q8TDY8 IGDC4 Immunoglobulin superfamily DCC subclass 

member 4 OS

134 n.i. n.i. 5 6 n.c. n.c. 0,23 0,22 n.c. -0,09 n.c. n.c.

Q14974 IMB1 Importin subunit beta-1 OS 97 171 173 90 166 9,90 8,33 5,71 8,24 -0,25 0,53 -0,79 -0,02

Q9UI26 IPO11 Importin-11 OS 112 5 n.i. n.i. 7 0,25 n.c. n.c. 0,30 n.c. n.c. n.c. n.c.

O94829 IPO13 Importin-13 OS 108 37 43 23 37 1,92 1,86 1,31 1,65 -0,05 0,33 -0,55 -0,17

Q8TEX9 IPO4 Importin-4 OS 119 7 8 11 9 0,33 0,32 0,57 0,37 -0,07 -0,64 0,78 0,21

O00410 IPO5 Importin-5 OS 124 134 152 123 246 6,10 5,75 6,14 9,60 -0,08 0,64 0,01 0,74

O95373 IPO7 Importin-7 OS 119 72 63 75 93 3,39 2,47 3,87 3,75 -0,46 -0,04 0,19 0,61

O15397 IPO8 Importin-8 OS 120 42 32 32 50 1,97 1,25 1,65 2,01 -0,66 0,29 -0,26 0,69

Q96P70 IPO9 Importin-9 OS 116 138 143 114 180 6,70 5,77 6,06 7,49 -0,21 0,30 -0,14 0,38

Q8N7P1 PLD5 Inactive phospholipase D5 OS 61 n.i. n.i. n.i. 4 n.c. n.c. n.c. 0,31 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q14571 ITPR2 Inositol 1,4,5-trisphosphate receptor type 2 OS 308 n.i. 7 n.i. n.i. n.c. 0,11 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P08069 IGF1R Insulin-like growth factor 1 receptor OS 155 n.i. n.i. 6 6 n.c. n.c. 0,24 0,19 n.c. -0,36 n.c. n.c.

P24593 IBP5 Insulin-like growth factor-binding protein 5 OS 31 3 n.i. n.i. n.i. 0,55 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9Y287 ITM2B Integral membrane protein 2B OS 30 n.i. 4 6 n.i. n.c. 0,62 1,22 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9NQX7 ITM2C Integral membrane protein 2C OS 30 5 3 4 9 0,93 0,46 0,82 1,44 -1,00 0,81 -0,19 1,63

P06756 ITAV Integrin alpha-V OS 116 n.i. 3 4 5 n.c. 0,12 0,21 0,21 n.c. -0,033 n.c. 0,781

P15260 INGR1 Interferon gamma receptor 1 OS 54 7 n.i. 7 9 0,72 n.c. 0,79 0,80 n.c. 0,01 0,13 n.c.

Q9NPH3 IL1AP Interleukin-1 receptor accessory protein OS 65 33 36 29 50 2,84 2,58 2,73 3,69 -0,14 0,43 -0,05 0,52

Q5VVH5 IKBP1 Interleukin-1 receptor-associated kinase 1-binding 

protein 1 OS

29 n.i. 5 n.i. n.i. n.c. 0,80 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q96F46 I17RA Interleukin-17 receptor A OS 96 n.i. n.i. 2 3 n.c. n.c. 0,13 0,15 n.c. 0,23 n.c. n.c.

P40189 IL6RB Interleukin-6 receptor subunit beta OS 103 n.i. n.i. 3 13 n.c. n.c. 0,18 0,61 n.c. 1,76 n.c. n.c.

P07476 INVO Involucrin OS 68 n.i. n.i. 6 n.i. n.c. n.c. 0,54 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q15051 IQCB1 IQ calmodulin-binding motif-containing protein 1 OS 69 12 12 4 4 0,98 0,81 0,36 0,28 -0,27 -0,36 -1,45 -1,54

P53990 IST1 IST1 homolog OS 40 n.i. 3 n.i. n.i. n.c. 0,35 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P14923 PLAK Junction plakoglobin OS 82 n.i. n.i. 9 n.i. n.c. n.c. 0,68 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q53GT1 KLH22 Kelch-like protein 22 OS 72 n.i. 3 n.i. n.i. n.c. 0,20 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P13646 K1C13 Keratin, type I cytoskeletal 13 OS 50 n.i. 35 n.i. 22 n.c. 3,30 n.c. 2,14 n.c. n.c. n.c. -0,63

P78386 KRT85 Keratin, type II cuticular Hb5 OS 56 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,17 n.c. n.c. n.c. n.c.
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P19013 K2C4 Keratin, type II cytoskeletal 4 OS 57 n.i. 52 n.i. n.i. n.c. 4,25 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q6KB66 K2C80 Keratin, type II cytoskeletal 80 OS 50 n.i. n.i. 57 n.i. n.c. n.c. 6,96 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q96J84 KIRR1 Kin of IRRE-like protein 1 OS 83 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,17 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9ULH0 KDIS Kinase D-interacting substrate of 220 kDa OS 196 7 15 35 51 0,20 0,36 1,10 1,25 0,83 0,19 2,45 1,81

O95278 EPM2A Laforin OS 37 2 n.i. n.i. n.i. 0,30 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q16850 CP51A Lanosterol 14-alpha demethylase OS 57 3 2 2 n.i. 0,30 0,16 0,22 n.c. -0,851 n.c. -0,452 n.c.

P48449 ERG7 Lanosterol synthase OS 83 5 6 4 20 0,34 0,34 0,30 1,16 0,00 1,97 -0,19 1,78

Q01650 LAT1 Large neutral amino acids transporter small subunit 

1 OS

55 3 3 n.i. n.i. 0,31 0,26 n.c. n.c. -0,27 n.c. n.c. n.c.

Q9H089 LSG1 Large subunit GTPase 1 homolog OS 75 2 4 4 n.i. 0,15 0,25 0,33 n.c. 0,73 n.c. 1,13 n.c.

O94910 LPHN1 Latrophilin-1 OS 163 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,08 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

O95490 LPHN2 Latrophilin-2 OS 163 n.i. n.i. 10 18 n.c. n.c. 0,38 0,53 n.c. 0,49 n.c. n.c.

Q8NC56 LEMD2 LEM domain-containing protein 2 OS 57 n.i. n.i. 4 n.i. n.c. n.c. 0,43 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

O95202 LETM1 LETM1 and EF-hand domain-containing protein 1, 

mitochondrial OS

83 14 6 10 22 0,94 0,34 0,74 1,27 -1,49 0,78 -0,35 1,92

Q9Y250 LZTS1 Leucine zipper putative tumor suppressor 1 OS 67 3 2 15 24 0,25 0,14 1,39 1,74 -0,85 0,32 2,45 3,63

P42704 LPPRC Leucine-rich PPR motif-containing protein, 

mitochondrial OS

158 n.i. 4 11 15 n.c. 0,12 0,43 0,46 n.c. 0,09 n.c. 1,95

Q9BXB1 LGR4 Leucine-rich repeat-containing G-protein coupled 

receptor 4 OS

104 7 13 15 24 0,38 0,58 0,89 1,11 0,63 0,32 1,23 0,93

Q8N1G4 LRC47 Leucine-rich repeat-containing protein 47 OS 63 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,23 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8IWT6 LRC8A Leucine-rich repeat-containing protein 8A OS 94 n.i. 3 10 14 n.c. 0,15 0,65 0,72 n.c. 0,13 n.c. 2,27

Q7L1W4 LRC8D Leucine-rich repeat-containing protein 8D OS 98 n.i. 2 n.i. 5 n.c. 0,10 n.c. 0,25 n.c. n.c. n.c. 1,37

Q9UIQ6 LCAP Leucyl-cystinyl aminopeptidase OS 117 3 4 8 11 0,14 0,16 0,42 0,45 0,15 0,10 1,55 1,50

P42702 LIFR Leukemia inhibitory factor receptor OS 124 n.i. n.i. 9 11 n.c. n.c. 0,45 0,43 n.c. -0,07 n.c. n.c.

O14495 LPP3 Lipid phosphate phosphohydrolase 3 OS 35 5 n.i. n.i. 5 0,80 n.c. n.c. 0,69 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q96NB1 CP063 LisH domain-containing protein C16orf63 OS 20 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,47 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P00338 LDHA L-lactate dehydrogenase A chain OS 37 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,50 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q68DH5 LMBD2 LMBR1 domain-containing protein 2 OS 81 6 2 n.i. 3 0,42 0,12 n.c. 0,18 -1,85 n.c. n.c. 0,63

Q6PCB7 S27A1 Long-chain fatty acid transport protein 1 OS 71 10 16 21 18 0,79 1,05 1,82 1,22 0,41 -0,58 1,20 0,21

Q5K4L6 S27A3 Long-chain fatty acid transport protein 3 OS 79 11 13 7 11 0,79 0,77 0,55 0,67 -0,02 0,30 -0,52 -0,20

O95573 ACSL3 Long-chain-fatty-acid--CoA ligase 3 OS 80 12 17 13 30 0,84 0,99 1,00 1,80 0,24 0,85 0,25 0,86
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Q7Z4F1 LRP10 Low-density lipoprotein receptor-related protein 10 

OS

76 n.i. n.i. 6 n.i. n.c. n.c. 0,49 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8NF37 PCAT1 Lysophosphatidylcholine acyltransferase 1 OS 59 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,16 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q96N66 MBOA7 Lysophospholipid acyltransferase 7 OS 53 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,18 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P11117 PPAL Lysosomal acid phosphatase OS 48 n.i. 4 n.i. n.i. n.c. 0,39 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q15012 LAP4A Lysosomal-associated transmembrane protein 4A 

OS

27 4 n.i. 5 11 0,84 n.c. 1,15 1,98 n.c. 0,78 0,45 n.c.

P13473 LAMP2 Lysosome-associated membrane glycoprotein 2 OS 45 2 n.i. 2 n.i. 0,25 n.c. 0,27 n.c. n.c. n.c. 0,13 n.c.

P61626 LYSC Lysozyme C OS 17 3 n.i. n.i. n.i. 1,02 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9NZW5 MPP6 MAGUK p55 subfamily member 6 OS 61 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,20 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P40926 MDHM Malate dehydrogenase, mitochondrial OS 35 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 0,52 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P49006 MRP MARCKS-related protein OS 20 n.i. 4 n.i. n.i. n.c. 0,96 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P50281 MMP14 Matrix metalloproteinase-14 OS 66 12 22 23 34 1,02 1,56 2,15 2,49 0,61 0,21 1,07 0,67

P51511 MMP15 Matrix metalloproteinase-15 OS 76 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,13 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9Y5V3 MAGD1 Melanoma-associated antigen D1 OS 86 n.i. 6 n.i. n.i. n.c. 0,33 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9UNF1 MAGD2 Melanoma-associated antigen D2 OS 65 n.i. 2 n.i. 4 n.c. 0,14 n.c. 0,30 n.c. n.c. n.c. 1,04

Q15049 MLC1 Membrane protein MLC1 OS 41 15 14 28 35 2,05 1,59 4,20 4,10 -0,37 -0,03 1,03 1,37

O00264 PGRC1 Membrane-associated progesterone receptor 

component 1 OS

22 4 4 5 5 1,04 0,86 1,42 1,11 -0,27 -0,36 0,45 0,37

Q8NE01 CNNM3 Metal transporter CNNM3 OS 76 11 9 9 14 0,81 0,55 0,73 0,89 -0,56 0,28 -0,16 0,68

P56192 SYMC Methionyl-tRNA synthetase, cytoplasmic OS 101 6 15 2 3 0,33 0,69 0,12 0,14 1,06 0,23 -1,45 -2,28

Q9H8H3 MET7A Methyltransferase-like protein 7A OS 28 5 n.i. n.i. 5 0,99 n.c. n.c. 0,85 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q6UX53 MET7B Methyltransferase-like protein 7B OS 28 n.i. n.i. n.i. 5 n.c. n.c. n.c. 0,87 n.c. n.c. n.c. n.c.

O14880 MGST3 Microsomal glutathione S-transferase 3 OS 17 n.i. 3 n.i. n.i. n.c. 0,85 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8TCT9 HM13 Minor histocompatibility antigen H13 OS 41 9 8 n.i. 6 1,22 0,90 n.c. 0,70 -0,44 n.c. n.c. -0,37

Q02978 M2OM Mitochondrial 2-oxoglutarate/malate carrier protein 

OS

34 n.i. 4 n.i. 7 n.c. 0,55 n.c. 0,99 n.c. n.c. n.c. 0,85

Q9UBX3 DIC Mitochondrial dicarboxylate carrier OS 31 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,31 n.c. n.c. n.c. n.c.

O43615 TIM44 Mitochondrial import inner membrane translocase 

subunit TIM44 OS

51 2 n.i. n.i. n.i. 0,22 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
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Q3ZCQ8 TIM50 Mitochondrial import inner membrane translocase 

subunit TIM50 OS

40 5 7 3 5 0,71 0,83 0,47 0,61 0,22 0,38 -0,60 -0,44

Q8IXI2 MIRO1 Mitochondrial Rho GTPase 1 OS 71 3 9 3 n.i. 0,24 0,59 0,26 n.c. 1,32 n.c. 0,13 n.c.

Q8IXI1 MIRO2 Mitochondrial Rho GTPase 2 OS 68 n.i. 8 n.i. 2 n.c. 0,55 n.c. 0,14 n.c. n.c. n.c. -1,96

Q16584 M3K11 Mitogen-activated protein kinase kinase kinase 11 

OS

93 n.i. 5 n.i. 3 n.c. 0,25 n.c. 0,16 n.c. n.c. n.c. -0,69

O95819 M4K4 Mitogen-activated protein kinase kinase kinase 

kinase 4 OS

142 n.i. 3 n.i. n.i. n.c. 0,10 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

O95772 MENTO MLN64 N-terminal domain homolog OS 27 3 7 n.i. n.i. 0,63 1,23 n.c. n.c. 0,96 n.c. n.c. n.c.

Q96T76 MMS19 MMS19 nucleotide excision repair protein homolog 

OS

113 11 11 n.i. 9 0,55 0,45 n.c. 0,38 -0,27 n.c. n.c. -0,25

Q8N2K0 ABD12 Monoacylglycerol lipase ABHD12 OS 45 n.i. n.i. n.i. 5 n.c. n.c. n.c. 0,53 n.c. n.c. n.c. n.c.

P53985 MOT1 Monocarboxylate transporter 1 OS 54 4 8 n.i. 6 0,42 0,69 n.c. 0,54 0,73 n.c. n.c. -0,37

O60942 MCE1 mRNA-capping enzyme OS 69 5 10 6 8 0,41 0,68 0,54 0,56 0,73 0,06 0,40 -0,28

Q15773 MLF2 Myeloid leukemia factor 2 OS 28 4 6 4 9 0,80 1,00 0,88 1,54 0,32 0,81 0,13 0,63

Q96S97 MYADM Myeloid-associated differentiation marker OS 35 2 4 5 2 0,32 0,53 0,87 0,27 0,73 -1,68 1,45 -0,96

Q9NZM1 MYOF Myoferlin OS 235 n.i. n.i. 2 9 n.c. n.c. 0,05 0,18 n.c. 1,81 n.c. n.c.

P14649 MYL6B Myosin light chain 6B OS 23 n.i. 4 n.i. n.i. n.c. 0,82 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9BT67 NFIP1 NEDD4 family-interacting protein 1 OS 25 7 7 8 9 1,58 1,32 1,98 1,74 -0,27 -0,19 0,33 0,41

O00308 WWP2 NEDD4-like E3 ubiquitin-protein ligase WWP2 OS 99 n.i. 4 5 18 n.c. 0,19 0,31 0,88 n.c. 1,49 n.c. 2,21

O75161 NPHP4 Nephrocystin-4 OS 157 n.i. 3 n.i. n.i. n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P43146 DCC Netrin receptor DCC OS 158 n.i. n.i. 4 6 n.c. n.c. 0,16 0,18 n.c. 0,23 n.c. n.c.

O95185 UNC5C Netrin receptor UNC5C OS 103 n.i. n.i. 9 9 n.c. n.c. 0,54 0,42 n.c. -0,36 n.c. n.c.

P13591 NCAM1 Neural cell adhesion molecule 1 OS 95 n.i. n.i. 3 4 n.c. n.c. 0,20 0,20 n.c. 0,06 n.c. n.c.

Q9UBB6 NCDN Neurochondrin OS 79 8 9 3 6 0,57 0,53 0,23 0,37 -0,10 0,64 -1,28 -0,54

P46531 NOTC1 Neurogenic locus notch homolog protein 1 OS 272 46 75 82 140 0,95 1,29 1,86 2,48 0,44 0,42 0,97 0,94

Q04721 NOTC2 Neurogenic locus notch homolog protein 2 OS 265 30 31 33 57 0,64 0,55 0,77 1,04 -0,22 0,43 0,27 0,92

Q9UM47 NOTC3 Neurogenic locus notch homolog protein 3 OS 243 20 26 36 43 0,46 0,50 0,91 0,85 0,11 -0,10 0,98 0,77

Q8IY17 PLPL6 Neuropathy target esterase OS 150 n.i. n.i. 7 14 n.c. n.c. 0,29 0,45 n.c. 0,64 n.c. n.c.

Q8NC67 NETO2 Neuropilin and tolloid-like protein 2 OS 59 n.i. n.i. n.i. 8 n.c. n.c. n.c. 0,65 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9Y639 NPTN Neuroplastin OS 44 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,28 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
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Q14697 GANAB Neutral alpha-glucosidase AB OS 107 n.i. 4 4 3 n.c. 0,18 0,23 0,14 n.c. -0,77 n.c. -0,37

P43007 SATT Neutral amino acid transporter A OS 56 5 5 2 4 0,50 0,42 0,22 0,35 -0,27 0,64 -1,19 -0,28

Q15758 AAAT Neutral amino acid transporter B(0) OS 57 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,17 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q92542 NICA Nicastrin OS 78 5 n.i. 8 12 0,36 n.c. 0,63 0,74 n.c. 0,23 0,81 n.c.

Q8N4C6 NIN Ninein OS 243 n.i. 12 n.i. n.i. n.c. 0,23 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q15155 NOMO1 Nodal modulator 1 OS 134 n.i. n.i. 4 10 n.c. n.c. 0,18 0,36 n.c. 0,97 n.c. n.c.

P29597 TYK2 Non-receptor tyrosine-protein kinase TYK2 OS 134 5 4 7 15 0,21 0,14 0,32 0,54 -0,59 0,74 0,62 1,95

O60443 DFNA5 Non-syndromic hearing impairment protein 5 OS 55 n.i. 2 5 5 n.c. 0,17 0,57 0,44 n.c. -0,36 n.c. 1,37

P57740 NU107 Nuclear pore complex protein Nup107 OS 106 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,14 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8WUM0 NU133 Nuclear pore complex protein Nup133 OS 129 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,07 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q12769 NU160 Nuclear pore complex protein Nup160 OS 162 n.i. 9 7 13 n.c. 0,26 0,27 0,39 n.c. 0,54 n.c. 0,57

Q9BW27 NUP85 Nuclear pore complex protein Nup85 OS 75 13 18 n.i. 12 0,97 1,12 n.c. 0,77 0,20 n.c. n.c. -0,54

Q8N1F7 NUP93 Nuclear pore complex protein Nup93 OS 93 9 27 7 7 0,54 1,35 0,46 0,36 1,32 -0,36 -0,23 -1,90

P52948 NUP98 Nuclear pore complex protein Nup98-Nup96 OS 197 n.i. 6 n.i. n.i. n.c. 0,14 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q5C9Z4 NOM1 Nucleolar MIF4G domain-containing protein 1 OS 96 n.i. 9 n.i. n.i. n.c. 0,44 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9Y2X3 NOP58 Nucleolar protein 58 OS 60 n.i. 5 n.i. 4 n.c. 0,39 n.c. 0,32 n.c. n.c. n.c. -0,28

Q53GS7 GLE1 Nucleoporin GLE1 OS 80 n.i. 3 n.i. n.i. n.c. 0,18 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9BTX1 NDC1 Nucleoporin NDC1 OS 76 n.i. 3 n.i. n.i. n.c. 0,18 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8NFH5 NUP53 Nucleoporin NUP53 OS 35 n.i. 4 n.i. n.i. n.c. 0,54 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9Y5B8 NDK7 Nucleoside diphosphate kinase 7 OS 42 n.i. 5 n.i. n.i. n.c. 0,55 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q99650 OSMR Oncostatin-M-specific receptor subunit beta OS 110 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,13 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9NX94 OPA1L Outcome predictor in acute leukemia 1 OS 38 n.i. n.i. 5 3 n.c. n.c. 0,82 0,38 n.c. -1,09 n.c. n.c.

Q5BJF6 ODFP2 Outer dense fiber protein 2 OS 95 n.i. 5 n.i. n.i. n.c. 0,25 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P50897 PPT1 Palmitoyl-protein thioesterase 1 OS 34 3 5 n.i. n.i. 0,49 0,68 n.c. n.c. 0,47 n.c. n.c. n.c.

Q9NVE7 PANK4 Pantothenate kinase 4 OS 86 3 n.i. n.i. n.i. 0,20 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

O75781 PALM Paralemmin OS 42 n.i. 2 n.i. 4 n.c. 0,22 n.c. 0,46 n.c. n.c. n.c. 1,04

O75475 PSIP1 PC4 and SFRS1-interacting protein OS 60 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,16 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9UBV8 PEF1 Peflin OS 30 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,31 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q14318 FKBP8 Peptidyl-prolyl cis-trans isomerase FKBP8 OS 45 n.i. n.i. 4 2 n.c. n.c. 0,55 0,22 n.c. -1,36 n.c. n.c.

P40855 PEX19 Peroxisomal biogenesis factor 19 OS 33 16 9 4 6 2,74 1,28 0,75 0,88 -1,10 0,23 -1,87 -0,54

Q9Y5Y5 PEX16 Peroxisomal membrane protein PEX16 OS 39 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,25 n.c. n.c. n.c. n.c.
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Q6Y7W6 PERQ2 PERQ amino acid-rich with GYF domain-containing 

protein 2 OS

150 2 n.i. n.i. n.i. 0,07 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q00325 MPCP Phosphate carrier protein, mitochondrial OS 40 12 14 13 20 1,68 1,63 2,00 2,41 -0,04 0,27 0,25 0,56

O00459 P85B Phosphatidylinositol 3-kinase regulatory subunit 

beta OS

82 10 44 13 23 0,69 2,52 0,98 1,36 1,87 0,47 0,51 -0,89

P42356 PI4KA Phosphatidylinositol 4-kinase alpha OS 231 n.i. n.i. 2 3 n.c. n.c. 0,05 0,06 n.c. 0,23 n.c. n.c.

Q9H490 PIGU Phosphatidylinositol glycan anchor biosynthesis 

class U protein OS

50 n.i. 7 n.i. n.i. n.c. 0,65 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P42338 PK3CB Phosphatidylinositol-4,5-bisphosphate 3-kinase 

catalytic subunit beta isoform OS

123 n.i. 8 n.i. 5 n.c. 0,30 n.c. 0,20 n.c. n.c. n.c. -0,63

O95394 AGM1 Phosphoacetylglucosamine mutase OS 60 n.i. 4 n.i. n.i. n.c. 0,31 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P00558 PGK1 Phosphoglycerate kinase 1 OS 45 n.i. n.i. 4 n.i. n.c. n.c. 0,55 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

O14939 PLD2 Phospholipase D2 OS 106 n.i. 3 n.i. n.i. n.c. 0,13 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8IV08 PLD3 Phospholipase D3 OS 55 3 6 11 8 0,31 0,51 1,24 0,71 0,73 -0,81 2,01 0,46

Q99569 PKP4 Plakophilin-4 OS 134 n.i. n.i. n.i. 4 n.c. n.c. n.c. 0,14 n.c. n.c. n.c. n.c.

P20020 AT2B1 Plasma membrane calcium-transporting ATPase 1 

OS

139 31 35 59 79 1,26 1,18 2,62 2,75 -0,09 0,07 1,06 1,22

P23634 AT2B4 Plasma membrane calcium-transporting ATPase 4 

OS

138 n.i. n.i. n.i. 40 n.c. n.c. n.c. 1,40 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q7Z736 PKHH3 Pleckstrin homology domain-containing family H 

member 3 OS

85 6 8 7 14 0,40 0,44 0,51 0,79 0,15 0,64 0,36 0,85

Q8WV24 PHLA1 Pleckstrin homology-like domain family A member 

1 OS

45 5 2 3 n.i. 0,62 0,21 0,41 n.c. -1,59 n.c. -0,60 n.c.

Q9UIW2 PLXA1 Plexin-A1 OS 211 12 8 22 28 0,32 0,18 0,64 0,64 -0,85 -0,01 1,01 1,85

O75051 PLXA2 Plexin-A2 OS 211 5 n.i. n.i. n.i. 0,13 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9HCM2 PLXA4 Plexin-A4 OS 212 n.i. n.i. n.i. 14 n.c. n.c. n.c. 0,32 n.c. n.c. n.c. n.c.

O15031 PLXB2 Plexin-B2 OS 205 35 37 44 85 0,96 0,84 1,32 2,00 -0,19 0,59 0,46 1,24

Q9ULL4 PLXB3 Plexin-B3 OS 207 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,07 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8TC44 POC1B POC1 centriolar protein homolog B OS 54 n.i. 3 n.i. n.i. n.c. 0,26 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q15366 PCBP2 Poly(rC)-binding protein 2 OS 39 n.i. n.i. n.i. 7 n.c. n.c. n.c. 0,88 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q92562 FIG4 Polyphosphoinositide phosphatase OS 104 2 7 2 2 0,11 0,32 0,12 0,09 1,54 -0,36 0,13 -1,76
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Q9UK17 KCND3 Potassium voltage-gated channel subfamily D 

member 3 OS

73 n.i. 3 7 4 n.c. 0,19 0,59 0,26 n.c. -1,16 n.c. 0,46

Q8WWG9 KCNE4 Potassium voltage-gated channel subfamily E 

member 4 OS

18 n.i. n.i. 4 5 n.c. n.c. 1,34 1,31 n.c. -0,033 n.c. n.c.

O43526 KCNQ2 Potassium voltage-gated channel subfamily KQT 

member 2 OS

96 n.i. n.i. 5 2 n.c. n.c. 0,32 0,10 n.c. -1,68 n.c. n.c.

Q9UHI6 DDX20 Probable ATP-dependent RNA helicase DDX20 OS 92 5 24 8 10 0,30 1,22 0,54 0,52 2,00 -0,03 0,81 -1,22

Q9HD20 AT131 Probable cation-transporting ATPase 13A1 OS 133 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,09 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9H7F0 AT133 Probable cation-transporting ATPase 13A3 OS 138 n.i. n.i. n.i. 9 n.c. n.c. n.c. 0,31 n.c. n.c. n.c. n.c.

P98196 AT11A Probable phospholipid-transporting ATPase IH OS 130 n.i. n.i. n.i. 5 n.c. n.c. n.c. 0,19 n.c. n.c. n.c. n.c.

O75110 ATP9A Probable phospholipid-transporting ATPase IIA OS 119 n.i. 6 3 13 n.c. 0,24 0,16 0,53 n.c. 1,76 n.c. 1,16

O43861 ATP9B Probable phospholipid-transporting ATPase IIB OS 129 n.i. n.i. n.i. 5 n.c. n.c. n.c. 0,19 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8NBX0 SCPDH Probable saccharopine dehydrogenase OS 47 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,20 n.c. n.c. n.c. n.c.

P07737 PROF1 Profilin-1 OS 15 n.i. 2 n.i. 3 n.c. 0,62 n.c. 0,96 n.c. n.c. n.c. 0,63

Q8WUM4 PDC6I Programmed cell death 6-interacting protein OS 96 9 18 7 16 0,53 0,88 0,45 0,80 0,73 0,84 -0,23 -0,13

P35232 PHB Prohibitin OS 30 10 46 n.i. 3 1,89 7,22 n.c. 0,49 1,94 n.c. n.c. -3,89

Q99623 PHB2 Prohibitin-2 OS 33 16 56 6 10 2,70 7,87 1,11 1,45 1,54 0,38 -1,28 -2,44

Q07954 LRP1 Prolow-density lipoprotein receptor-related protein 1 

OS

504 4 4 n.i. n.i. 0,04 0,04 n.c. n.c. -0,27 n.c. n.c. n.c.

P25786 PSA1 Proteasome subunit alpha type-1 OS 30 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,49 n.c. n.c. n.c. n.c.

P25787 PSA2 Proteasome subunit alpha type-2 OS 26 3 2 n.i. n.i. 0,65 0,36 n.c. n.c. -0,85 n.c. n.c. n.c.

P25788 PSA3 Proteasome subunit alpha type-3 OS 28 7 3 n.i. 5 1,39 0,49 n.c. 0,85 -1,49 n.c. n.c. 0,78

P25789 PSA4 Proteasome subunit alpha type-4 OS 29 4 3 3 n.i. 0,76 0,48 0,63 n.c. -0,68 n.c. -0,28 n.c.

P28066 PSA5 Proteasome subunit alpha type-5 OS 26 6 5 n.i. 4 1,28 0,89 n.c. 0,73 -0,53 n.c. n.c. -0,28

P60900 PSA6 Proteasome subunit alpha type-6 OS 27 3 3 n.i. 2 0,62 0,51 n.c. 0,35 -0,27 n.c. n.c. -0,54

O14818 PSA7 Proteasome subunit alpha type-7 OS 28 8 7 5 9 1,61 1,17 1,11 1,56 -0,458 0,493 -0,545 0,406

P49721 PSB2 Proteasome subunit beta type-2 OS 23 6 4 3 4 1,48 0,82 0,81 0,84 -0,851 0,060 -0,867 0,044

P49720 PSB3 Proteasome subunit beta type-3 OS 23 9 7 3 8 2,21 1,43 0,81 1,68 -0,63 1,06 -1,45 0,24
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P28070 PSB4 Proteasome subunit beta type-4 OS 29 7 8 5 7 1,35 1,28 1,06 1,16 -0,07 0,13 -0,35 -0,15

P28074 PSB5 Proteasome subunit beta type-5 OS 28 2 4 4 3 0,40 0,66 0,87 0,51 0,73 -0,77 1,13 -0,37

P28072 PSB6 Proteasome subunit beta type-6 OS 25 5 3 2 4 1,11 0,55 0,49 0,76 -1,00 0,64 -1,19 0,46

Q99436 PSB7 Proteasome subunit beta type-7 OS 30 7 3 n.i. 4 1,31 0,47 n.c. 0,64 -1,49 n.c. n.c. 0,46

Q13948 CASP Protein CASP OS 77 n.i. 6 3 4 n.c. 0,36 0,24 0,25 n.c. 0,06 n.c. -0,54

Q8TCG1 CIP2A Protein CIP2A OS 102 32 27 5 16 1,76 1,24 0,30 0,76 -0,51 1,32 -2,55 -0,71

P30101 PDIA3 Protein disulfide-isomerase A3 OS 57 n.i. 2 12 5 n.c. 0,16 1,30 0,42 n.c. -1,62 n.c. 1,37

P13667 PDIA4 Protein disulfide-isomerase A4 OS 73 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,17 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q96JJ7 TMX3 Protein disulfide-isomerase TMX3 OS 52 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,24 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9Y2G0 EFR3B Protein EFR3 homolog B OS 92 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,10 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9Y4C2 F115A Protein FAM115A OS 102 2 9 6 2 0,11 0,41 0,36 0,09 1,90 -1,94 1,72 -2,13

Q8NC44 F134A Protein FAM134A OS 58 3 n.i. n.i. n.i. 0,29 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q5VUB5 F1711 Protein FAM171A1 OS 98 n.i. n.i. n.i. 7 n.c. n.c. n.c. 0,35 n.c. n.c. n.c. n.c.

A8MVW0 F1712 Protein FAM171A2 OS 87 n.i. n.i. 5 n.i. n.c. n.c. 0,35 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q6P995 F171B Protein FAM171B OS 92 n.i. 2 6 4 n.c. 0,10 0,40 0,21 n.c. -0,94 n.c. 1,04

Q9H0Q0 FA49A Protein FAM49A OS 37 13 8 11 12 1,96 1,00 1,82 1,55 -0,97 -0,23 -0,11 0,63

A1XBS5 F92A1 Protein FAM92A1 OS 33 n.i. 4 n.i. n.i. n.c. 0,56 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9ULI3 HEG1 Protein HEG homolog 1 OS 147 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,07 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q96ED9 HOOK2 Protein Hook homolog 2 OS 83 n.i. 5 n.i. 3 n.c. 0,28 n.c. 0,17 n.c. n.c. n.c. -0,69

Q86VS8 HOOK3 Protein Hook homolog 3 OS 83 4 2 6 10 0,27 0,11 0,45 0,58 -1,27 0,38 0,72 2,37

Q96GA3 LTV1 Protein LTV1 homolog OS 55 2 n.i. n.i. n.i. 0,21 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9C0E8 LNP Protein lunapark OS 48 n.i. n.i. 4 n.i. n.c. n.c. 0,52 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q7Z3U7 MON2 Protein MON2 homolog OS 190 12 10 6 5 0,35 0,25 0,19 0,13 -0,53 -0,62 -0,87 -0,96

Q8NHV4 NEDD1 Protein NEDD1 OS 72 17 5 7 4 1,33 0,33 0,60 0,27 -2,03 -1,16 -1,15 -0,28

Q13438 OS9 Protein OS-9 OS 76 16 23 15 39 1,19 1,42 1,22 2,49 0,26 1,02 0,04 0,81

Q8WVV4 POF1B Protein POF1B OS 69 n.i. n.i. 4 n.i. n.c. n.c. 0,36 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

O15258 RER1 Protein RER1 OS 23 2 n.i. n.i. 5 0,49 n.c. n.c. 1,05 n.c. n.c. n.c. n.c.

P05109 S10A8 Protein S100-A8 OS 11 n.i. n.i. 3 n.i. n.c. n.c. 1,71 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P06702 S10A9 Protein S100-A9 OS 13 n.i. n.i. 4 n.i. n.c. n.c. 1,86 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q96ER3 SAAL1 Protein SAAL1 OS 54 15 19 18 20 1,58 1,66 2,07 1,80 0,08 -0,20 0,40 0,12

Q9UBV2 SE1L1 Protein sel-1 homolog 1 OS 89 16 37 29 66 1,01 1,95 2,02 3,59 0,94 0,83 0,99 0,88

Q8ND04 SMG8 Protein SMG8 OS 110 n.i. n.i. n.i. 4 n.c. n.c. n.c. 0,18 n.c. n.c. n.c. n.c.
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Q9H0W8 SMG9 Protein SMG9 OS 58 n.i. 6 n.i. 2 n.c. 0,49 n.c. 0,17 n.c. n.c. n.c. -1,54

Q9H2V7 SPNS1 Protein spinster homolog 1 OS 57 n.i. 4 n.i. n.i. n.c. 0,33 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q08AE8 SPIR1 Protein spire homolog 1 OS 85 n.i. 5 n.i. n.i. n.c. 0,27 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

O43597 SPY2 Protein sprouty homolog 2 OS 35 n.i. 3 5 6 n.c. 0,40 0,89 0,83 n.c. -0,09 n.c. 1,04

Q9C004 SPY4 Protein sprouty homolog 4 OS 33 n.i. n.i. 8 11 n.c. n.c. 1,52 1,63 n.c. 0,10 n.c. n.c.

Q969Z0 TBRG4 Protein TBRG4 OS 71 3 5 n.i. 2 0,24 0,33 n.c. 0,14 0,47 n.c. n.c. -1,28

Q15436 SC23A Protein transport protein Sec23A OS 86 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,11 n.c. n.c. n.c. n.c.

P61619 S61A1 Protein transport protein Sec61 subunit alpha 

isoform 1 OS

52 5 10 8 11 0,54 0,90 0,94 1,02 0,73 0,10 0,81 0,18

Q9H313 TTYH1 Protein tweety homolog 1 OS 49 37 16 27 40 4,24 1,53 3,40 3,93 -1,475 0,212 -0,322 1,366

Q9BSA4 TTYH2 Protein tweety homolog 2 OS 59 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,16 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9C0H2 TTYH3 Protein tweety homolog 3 OS 58 54 62 58 74 5,28 5,04 6,22 6,20 -0,067 -0,004 0,236 0,299

O75365 TP4A3 Protein tyrosine phosphatase type IVA 3 OS 20 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,49 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q08AM6 VAC14 Protein VAC14 homolog OS 88 15 33 7 17 0,96 1,76 0,49 0,93 0,87 0,93 -0,97 -0,91

Q9NV79 PCMD2 Protein-L-isoaspartate O-methyltransferase domain-

containing protein 2 OS

41 9 2 n.i. 3 1,23 0,23 n.c. 0,35 -2,44 n.c. n.c. 0,63

Q9UN67 PCDBA Protocadherin beta-10 OS 88 n.i. n.i. n.i. 14 n.c. n.c. n.c. 0,77 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9Y5E6 PCDB3 Protocadherin beta-3 OS 87 2 n.i. n.i. 10 0,13 n.c. n.c. 0,56 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9Y5E5 PCDB4 Protocadherin beta-4 OS 87 n.i. n.i. 9 11 n.c. n.c. 0,64 0,61 n.c. -0,07 n.c. n.c.

Q9Y5E4 PCDB5 Protocadherin beta-5 OS 86 n.i. 9 n.i. 13 n.c. 0,49 n.c. 0,73 n.c. n.c. n.c. 0,57

Q9Y5E1 PCDB9 Protocadherin beta-9 OS 87 n.i. n.i. 10 n.i. n.c. n.c. 0,71 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q14517 FAT1 Protocadherin Fat 1 OS 506 n.i. n.i. 2 7 n.c. n.c. 0,02 0,07 n.c. 1,45 n.c. n.c.

Q8TDW7 FAT3 Protocadherin Fat 3 OS 505 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,03 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9Y5G2 PCDGE Protocadherin gamma-B2 OS 101 18 15 n.i. n.i. 1,00 0,70 n.c. n.c. -0,53 n.c. n.c. n.c.

Q9Y5F9 PCDGI Protocadherin gamma-B6 OS 101 n.i. n.i. n.i. 35 n.c. n.c. n.c. 1,67 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9UN70 PCDGK Protocadherin gamma-C3 OS 101 28 34 52 79 1,56 1,57 3,17 3,77 0,01 0,25 1,03 1,26

Q9Y5F7 PCDGL Protocadherin gamma-C4 OS 101 16 n.i. 25 34 0,89 n.c. 1,52 1,62 n.c. 0,09 0,78 n.c.

Q9Y5F6 PCDGM Protocadherin gamma-C5 OS 102 n.i. n.i. 24 40 n.c. n.c. 1,45 1,89 n.c. 0,38 n.c. n.c.

O14917 PCD17 Protocadherin-17 OS 126 4 6 22 18 0,18 0,22 1,08 0,69 0,32 -0,64 2,59 1,63

P07947 YES Proto-oncogene tyrosine-protein kinase Yes OS 61 29 22 44 53 2,68 1,69 4,46 4,20 -0,664 -0,087 0,734 1,312

P50336 PPOX Protoporphyrinogen oxidase OS 51 2 n.i. n.i. n.i. 0,22 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q86U38 CN021 Pumilio domain-containing protein C14orf21 OS 69 10 19 16 19 0,81 1,28 1,42 1,32 0,66 -0,11 0,81 0,04
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P55786 PSA Puromycin-sensitive aminopeptidase OS 103 n.i. 5 n.i. n.i. n.c. 0,23 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

A6NKF9 GPHRC Putative Golgi pH regulator C OS 37 n.i. 2 2 5 n.c. 0,26 0,34 0,66 n.c. 0,97 n.c. 1,37

Q9UI43 RRMJ2 Putative ribosomal RNA methyltransferase 2 OS 27 3 n.i. n.i. n.i. 0,62 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q5HYI8 RABL3 Rab-like protein 3 OS 26 n.i. 2 n.i. 3 n.c. 0,35 n.c. 0,55 n.c. n.c. n.c. 0,63

Q6NUQ1 RINT1 RAD50-interacting protein 1 OS 91 8 7 6 11 0,50 0,36 0,41 0,59 -0,46 0,52 -0,28 0,70

P04049 RAF1 RAF proto-oncogene serine/threonine-protein 

kinase OS

73 5 n.i. 3 n.i. 0,39 n.c. 0,25 n.c. n.c. n.c. -0,60 n.c.

P46060 RAGP1 Ran GTPase-activating protein 1 OS 64 19 24 10 15 1,68 1,77 0,97 1,14 0,07 0,23 -0,79 -0,63

O60518 RNBP6 Ran-binding protein 6 OS 125 n.i. n.i. n.i. 33 n.c. n.c. n.c. 1,28 n.c. n.c. n.c. n.c.

P43487 RANG Ran-specific GTPase-activating protein OS 23 11 5 6 6 2,65 1,00 1,59 1,24 -1,40 -0,36 -0,74 0,31

P63000 RAC1 Ras-related C3 botulinum toxin substrate 1 OS 21 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,67 n.c. n.c. n.c. n.c.

P61026 RAB10 Ras-related protein Rab-10 OS 23 n.i. n.i. n.i. 7 n.c. n.c. n.c. 1,50 n.c. n.c. n.c. n.c.

P51153 RAB13 Ras-related protein Rab-13 OS 23 4 n.i. 6 6 0,99 n.c. 1,63 1,27 n.c. -0,36 0,72 n.c.

Q9NP72 RAB18 Ras-related protein Rab-18 OS 23 4 3 4 14 0,98 0,61 1,07 2,94 -0,68 1,45 0,13 2,27

Q9UL26 RB22A Ras-related protein Rab-22A OS 22 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,44 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q15286 RAB35 Ras-related protein Rab-35 OS 23 n.i. n.i. n.i. 6 n.c. n.c. n.c. 1,26 n.c. n.c. n.c. n.c.

P20339 RAB5A Ras-related protein Rab-5A OS 24 n.i. n.i. 4 13 n.c. n.c. 1,04 2,65 n.c. 1,35 n.c. n.c.

P61020 RAB5B Ras-related protein Rab-5B OS 24 n.i. n.i. n.i. 6 n.c. n.c. n.c. 1,22 n.c. n.c. n.c. n.c.

P51148 RAB5C Ras-related protein Rab-5C OS 23 3 5 6 16 0,72 1,00 1,58 3,29 0,47 1,06 1,13 1,72

P51149 RAB7A Ras-related protein Rab-7a OS 23 2 n.i. n.i. 6 0,48 n.c. n.c. 1,23 n.c. n.c. n.c. n.c.

P61006 RAB8A Ras-related protein Rab-8A OS 24 n.i. n.i. n.i. 7 n.c. n.c. n.c. 1,43 n.c. n.c. n.c. n.c.

P51151 RAB9A Ras-related protein Rab-9A OS 23 2 n.i. 3 3 0,49 n.c. 0,81 0,63 n.c. -0,36 0,72 n.c.

P11233 RALA Ras-related protein Ral-A OS 24 11 13 10 12 2,63 2,58 2,62 2,46 -0,025 -0,092 -0,005 -0,072

P62834 RAP1A Ras-related protein Rap-1A OS 21 n.i. n.i. n.i. 4 n.c. n.c. n.c. 0,92 n.c. n.c. n.c. n.c.

P04626 ERBB2 Receptor tyrosine-protein kinase erbB-2 OS 138 n.i. n.i. n.i. 200 n.c. n.c. n.c. 6,99 n.c. n.c. n.c. n.c.

P18433 PTPRA Receptor-type tyrosine-protein phosphatase alpha 

OS

91 8 8 15 18 0,50 0,41 1,02 0,96 -0,27 -0,09 1,04 1,21

P23469 PTPRE Receptor-type tyrosine-protein phosphatase epsilon 

OS

81 3 12 6 21 0,21 0,70 0,46 1,26 1,73 1,45 1,13 0,85

P10586 PTPRF Receptor-type tyrosine-protein phosphatase F OS 213 29 34 45 83 0,77 0,75 1,30 1,88 -0,04 0,53 0,77 1,33
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P23470 PTPRG Receptor-type tyrosine-protein phosphatase 

gamma OS

162 6 9 8 16 0,21 0,26 0,30 0,48 0,32 0,64 0,55 0,87

Q15262 PTPRK Receptor-type tyrosine-protein phosphatase kappa 

OS

162 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,06 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q13332 PTPRS Receptor-type tyrosine-protein phosphatase S OS 217 31 50 55 88 0,80 1,08 1,56 1,96 0,42 0,32 0,96 0,86

P23471 PTPRZ Receptor-type tyrosine-protein phosphatase zeta 

OS

254 38 46 46 78 0,84 0,85 1,11 1,48 0,01 0,41 0,41 0,81

Q96TC7 RMD3 Regulator of microtubule dynamics protein 3 OS 52 n.i. 11 n.i. n.i. n.c. 0,99 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8IUW5 RELL1 RELT-like protein 1 OS 29 2 2 n.i. n.i. 0,38 0,32 n.c. n.c. -0,27 n.c. n.c. n.c.

P40938 RFC3 Replication factor C subunit 3 OS 41 n.i. n.i. n.i. 5 n.c. n.c. n.c. 0,59 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q16799 RTN1 Reticulon-1 OS 84 n.i. n.i. 5 n.i. n.c. n.c. 0,37 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

O95197 RTN3 Reticulon-3 OS 113 2 n.i. n.i. n.i. 0,10 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

O94955 RHBT3 Rho-related BTB domain-containing protein 3 OS 69 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,13 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P62745 RHOB Rho-related GTP-binding protein RhoB OS 22 n.i. n.i. n.i. 4 n.c. n.c. n.c. 0,87 n.c. n.c. n.c. n.c.

P56182 RRP1 Ribosomal RNA processing protein 1 homolog A 

OS

53 7 9 6 8 0,75 0,80 0,70 0,73 0,097 0,060 -0,090 -0,126

Q14137 BOP1 Ribosome biogenesis protein BOP1 OS 84 n.i. 6 n.i. n.i. n.c. 0,34 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

O94822 RN160 RING finger protein 160 OS 200 3 6 8 4 0,08 0,14 0,25 0,10 0,73 -1,36 1,55 -0,54

Q96K19 RN170 RING finger protein 170 OS 30 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,32 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9Y6N7 ROBO1 Roundabout homolog 1 OS 181 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,08 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q96T51 RUFY1 RUN and FYVE domain-containing protein 1 OS 80 3 n.i. n.i. n.i. 0,21 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8WXA3 RUFY2 RUN and FYVE domain-containing protein 2 OS 75 3 n.i. n.i. n.i. 0,22 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P16615 AT2A2 Sarcoplasmic/endoplasmic reticulum calcium 

ATPase 2 OS

115 70 115 65 118 3,43 4,69 3,49 4,96 0,45 0,51 0,03 0,08

Q8WVM8 SCFD1 Sec1 family domain-containing protein 1 OS 72 5 11 6 7 0,39 0,71 0,51 0,47 0,87 -0,13 0,40 -0,61

Q8WU76 SCFD2 Sec1 family domain-containing protein 2 OS 75 n.i. 9 n.i. 8 n.c. 0,56 n.c. 0,51 n.c. n.c. n.c. -0,13

O14828 SCAM3 Secretory carrier-associated membrane protein 3 

OS

38 n.i. n.i. n.i. 4 n.c. n.c. n.c. 0,50 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9C0C4 SEM4C Semaphorin-4C OS 93 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,10 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q13501 SQSTM Sequestosome-1 OS 48 n.i. 2 n.i. 2 n.c. 0,20 n.c. 0,20 n.c. n.c. n.c. 0,04

Q9NRX5 SERC1 Serine incorporator 1 OS 50 9 5 8 14 1,00 0,46 0,98 1,34 -1,11 0,45 -0,04 1,53
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O15269 SPTC1 Serine palmitoyltransferase 1 OS 53 4 n.i. 3 4 0,43 n.c. 0,35 0,37 n.c. 0,06 -0,28 n.c.

P42345 MTOR Serine/threonine-protein kinase mTOR OS 289 9 7 8 9 0,18 0,11 0,17 0,15 -0,63 -0,19 -0,04 0,41

Q5MIZ7 P4R3B Serine/threonine-protein phosphatase 4 regulatory 

subunit 3B OS

97 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,15 n.c. n.c. n.c. n.c.

O00743 PPP6 Serine/threonine-protein phosphatase 6 catalytic 

subunit OS

35 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,41 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8N8A2 ANR44 Serine/threonine-protein phosphatase 6 regulatory 

ankyrin repeat subunit B OS

108 3 12 n.i. 9 0,16 0,52 n.c. 0,40 1,73 n.c. n.c. -0,37

Q9UPN7 PP6R1 Serine/threonine-protein phosphatase 6 regulatory 

subunit 1 OS

97 n.i. 10 4 14 n.c. 0,48 0,26 0,70 n.c. 1,45 n.c. 0,53

Q9Y3F4 STRAP Serine-threonine kinase receptor-associated protein 

OS

38 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,24 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P02787 TRFE Serotransferrin OS 77 3 3 3 3 0,22 0,18 0,24 0,19 -0,27 -0,36 0,13 0,04

P29508 SPB3 Serpin B3 OS 45 n.i. n.i. 15 n.i. n.c. n.c. 2,08 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

A1X283 SPD2B SH3 and PX domain-containing protein 2B OS 102 n.i. n.i. 7 2 n.c. n.c. 0,43 0,09 n.c. -2,16 n.c. n.c.

Q9P0V3 SH3B4 SH3 domain-binding protein 4 OS 107 3 n.i. n.i. 8 0,16 n.c. n.c. 0,36 n.c. n.c. n.c. n.c.

P29353 SHC1 SHC-transforming protein 1 OS 63 n.i. 15 11 13 n.c. 1,12 1,08 1,00 n.c. -0,11 n.c. -0,16

Q6S5L8 SHC4 SHC-transforming protein 4 OS 69 n.i. n.i. n.i. 4 n.c. n.c. n.c. 0,28 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q99720 SGMR1 Sigma non-opioid intracellular receptor 1 OS 25 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,58 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8TCT7 PSL1 Signal peptide peptidase-like 2B OS 65 n.i. 2 n.i. 3 n.c. 0,14 n.c. 0,22 n.c. n.c. n.c. 0,63

O76094 SRP72 Signal recognition particle 72 kDa protein OS 75 n.i. 4 n.i. n.i. n.c. 0,25 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P08240 SRPR Signal recognition particle receptor subunit alpha 

OS

70 5 n.i. 8 9 0,40 n.c. 0,71 0,62 n.c. -0,185 0,811 n.c.

Q9Y5M8 SRPRB Signal recognition particle receptor subunit beta OS 30 3 n.i. 2 6 0,57 n.c. 0,42 0,97 n.c. 1,23 -0,45 n.c.

P42224 STAT1 Signal transducer and activator of transcription 1-

alpha/beta OS

87 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,14 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P40763 STAT3 Signal transducer and activator of transcription 3 

OS

88 9 18 6 15 0,57 0,96 0,42 0,82 0,73 0,97 -0,45 -0,22

Q92783 STAM1 Signal transducing adapter molecule 1 OS 59 n.i. n.i. n.i. 4 n.c. n.c. n.c. 0,33 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q29RF7 PDS5A Sister chromatid cohesion protein PDS5 homolog A 

OS

151 5 8 16 19 0,19 0,25 0,65 0,61 0,41 -0,11 1,81 1,29
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P62318 SMD3 Small nuclear ribonucleoprotein Sm D3 OS 14 2 n.i. n.i. 2 0,81 n.c. n.c. 0,69 n.c. n.c. n.c. n.c.

P63162 RSMN Small nuclear ribonucleoprotein-associated protein 

N OS

25 n.i. 9 n.i. n.i. n.c. 1,71 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8NCG7 DGLB Sn1-specific diacylglycerol lipase beta OS 74 4 4 6 5 0,31 0,25 0,50 0,33 -0,27 -0,62 0,72 0,37

P48029 SC6A8 Sodium- and chloride-dependent creatine 

transporter 1 OS

70 n.i. n.i. 4 5 n.c. n.c. 0,35 0,34 n.c. -0,03 n.c. n.c.

Q9Y6M7 S4A7 Sodium bicarbonate cotransporter 3 OS 136 n.i. 3 16 16 n.c. 0,10 0,73 0,57 n.c. -0,36 n.c. 2,46

P05023 AT1A1 Sodium/potassium-transporting ATPase subunit 

alpha-1 OS

113 62 110 81 111 3,09 4,56 4,43 4,74 0,56 0,10 0,52 0,06

P50993 AT1A2 Sodium/potassium-transporting ATPase subunit 

alpha-2 OS

112 n.i. 47 n.i. n.i. n.c. 1,96 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P13637 AT1A3 Sodium/potassium-transporting ATPase subunit 

alpha-3 OS

112 42 61 n.i. n.i. 2,11 2,55 n.c. n.c. 0,27 n.c. n.c. n.c.

Q96QD8 S38A2 Sodium-coupled neutral amino acid transporter 2 

OS

56 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,17 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8WUM9 S20A1 Sodium-dependent phosphate transporter 1 OS 74 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,20 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q08357 S20A2 Sodium-dependent phosphate transporter 2 OS 70 4 5 5 5 0,32 0,33 0,44 0,34 0,06 -0,36 0,45 0,04

P55011 S12A2 Solute carrier family 12 member 2 OS 131 17 25 24 33 0,73 0,89 1,13 1,21 0,29 0,10 0,63 0,44

Q9UP95 S12A4 Solute carrier family 12 member 4 OS 121 2 n.i. 8 13 0,09 n.c. 0,41 0,52 n.c. 0,35 2,13 n.c.

Q9UHW9 S12A6 Solute carrier family 12 member 6 OS 128 2 n.i. n.i. 11 0,09 n.c. n.c. 0,42 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9Y666 S12A7 Solute carrier family 12 member 7 OS 119 n.i. n.i. 3 4 n.c. n.c. 0,16 0,16 n.c. 0,06 n.c. n.c.

Q9BXP2 S12A9 Solute carrier family 12 member 9 OS 96 19 29 19 20 1,11 1,41 1,22 1,00 0,34 -0,28 0,13 -0,49

P11166 GTR1 Solute carrier family 2, facilitated glucose 

transporter member 1 OS

54 3 n.i. 7 11 0,31 n.c. 0,80 0,98 n.c. 0,30 1,36 n.c.

O95528 GTR10 Solute carrier family 2, facilitated glucose 

transporter member 10 OS

57 n.i. n.i. 7 8 n.c. n.c. 0,76 0,68 n.c. -0,16 n.c. n.c.

Q8WUG5 S22AH Solute carrier family 22 member 17 OS 58 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,17 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q07889 SOS1 Son of sevenless homolog 1 OS 152 n.i. 33 4 11 n.c. 1,01 0,16 0,35 n.c. 1,10 n.c. -1,54

Q07890 SOS2 Son of sevenless homolog 2 OS 153 n.i. 63 n.i. 10 n.c. 1,93 n.c. 0,32 n.c. n.c. n.c. -2,61

Q99523 SORT Sortilin OS 92 22 33 19 28 1,34 1,68 1,27 1,47 0,32 0,20 -0,08 -0,19

Q13596 SNX1 Sorting nexin-1 OS 59 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,16 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q15036 SNX17 Sorting nexin-17 OS 53 9 4 21 20 0,96 0,35 2,45 1,82 -1,44 -0,43 1,36 2,37
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Q96L92 SNX27 Sorting nexin-27 OS 61 6 9 16 19 0,55 0,69 1,61 1,50 0,32 -0,11 1,55 1,12

O60493 SNX3 Sorting nexin-3 OS 19 6 3 10 14 1,80 0,75 3,29 3,60 -1,27 0,13 0,87 2,27

Q9NXE4 NSMA3 Sphingomyelin phosphodiesterase 4 OS 93 n.i. 3 n.i. n.i. n.c. 0,15 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9NRA0 SPHK2 Sphingosine kinase 2 OS 69 7 n.i. 5 n.i. 0,57 n.c. 0,45 n.c. n.c. n.c. -0,35 n.c.

O95470 SGPL1 Sphingosine-1-phosphate lyase 1 OS 63 74 70 109 145 6,55 5,16 10,58 11,01 -0,35 0,06 0,69 1,09

Q7Z699 SPRE1 Sprouty-related, EVH1 domain-containing protein 1 

OS

50 n.i. n.i. 3 4 n.c. n.c. 0,37 0,38 n.c. 0,06 n.c. n.c.

P37268 FDFT Squalene synthase OS 48 25 9 5 10 2,92 0,88 0,64 1,00 -1,740 0,645 -2,189 0,196

Q9NZ72 STMN3 Stathmin-3 OS 21 5 4 15 18 1,34 0,89 4,40 4,13 -0,59 -0,09 1,72 2,21

Q6SZW1 SARM1 Sterile alpha and TIR motif-containing protein 1 OS 79 n.i. 9 n.i. 4 n.c. 0,53 n.c. 0,24 n.c. n.c. n.c. -1,13

O95347 SMC2 Structural maintenance of chromosomes protein 2 

OS

136 13 16 18 37 0,54 0,55 0,82 1,32 0,03 0,68 0,60 1,25

Q9NTJ3 SMC4 Structural maintenance of chromosomes protein 4 

OS

147 n.i. 7 9 21 n.c. 0,22 0,38 0,69 n.c. 0,87 n.c. 1,63

Q96I99 SUCB2 Succinyl-CoA ligase GDP-forming] subunit beta, 

mitochondrial OS

46 2 n.i. n.i. n.i. 0,24 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q6ZRP7 QSOX2 Sulfhydryl oxidase 2 OS 77 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,12 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

O94901 SUN1 SUN domain-containing protein 1 OS 90 n.i. 17 n.i. n.i. n.c. 0,88 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9UH99 SUN2 SUN domain-containing protein 2 OS 80 n.i. n.i. n.i. 5 n.c. n.c. n.c. 0,30 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q7L0J3 SV2A Synaptic vesicle glycoprotein 2A OS 83 17 23 22 25 1,16 1,30 1,64 1,46 0,17 -0,17 0,50 0,16

O43761 SNG3 Synaptogyrin-3 OS 25 3 n.i. n.i. 3 0,69 n.c. n.c. 0,59 n.c. n.c. n.c. n.c.

O00161 SNP23 Synaptosomal-associated protein 23 OS 23 2 n.i. 3 3 0,48 n.c. 0,79 0,62 n.c. -0,36 0,72 n.c.

O95721 SNP29 Synaptosomal-associated protein 29 OS 29 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,32 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9BT88 SYT11 Synaptotagmin-11 OS 48 43 35 52 74 5,01 3,39 6,64 7,39 -0,56 0,15 0,41 1,12

Q9NPQ8 RIC8A Synembryn-A OS 60 n.i. n.i. 4 n.i. n.c. n.c. 0,41 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

O60499 STX10 Syntaxin-10 OS 28 14 10 14 20 2,80 1,66 3,07 3,43 -0,75 0,16 0,13 1,04

Q86Y82 STX12 Syntaxin-12 OS 32 16 8 15 21 2,84 1,18 2,92 3,20 -1,27 0,13 0,04 1,44

O14662 STX16 Syntaxin-16 OS 37 4 4 4 10 0,61 0,51 0,67 1,30 -0,27 0,97 0,13 1,37

Q12846 STX4 Syntaxin-4 OS 34 n.i. n.i. n.i. 4 n.c. n.c. n.c. 0,56 n.c. n.c. n.c. n.c.

O43752 STX6 Syntaxin-6 OS 29 20 13 26 32 3,86 2,08 5,50 5,29 -0,89 -0,06 0,51 1,34

O15400 STX7 Syntaxin-7 OS 30 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,49 n.c. n.c. n.c. n.c.
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Q9UNK0 STX8 Syntaxin-8 OS 27 n.i. n.i. n.i. 4 n.c. n.c. n.c. 0,72 n.c. n.c. n.c. n.c.

P61764 STXB1 Syntaxin-binding protein 1 OS 68 4 n.i. n.i. 4 0,33 n.c. n.c. 0,29 n.c. n.c. n.c. n.c.

O00186 STXB3 Syntaxin-binding protein 3 OS 68 7 7 14 14 0,58 0,48 1,27 1,00 -0,27 -0,36 1,13 1,04

O00560 SDCB1 Syntenin-1 OS 32 7 8 9 11 1,21 1,15 1,71 1,64 -0,07 -0,07 0,50 0,50

Q9Y6J9 TAF6L TAF6-like RNA polymerase II p300/CBP-associated 

factor-associated factor 65 kDa subunit 6L OS

68 5 4 4 4 0,41 0,28 0,36 0,28 -0,59 -0,36 -0,19 0,04

O60784 TOM1 Target of Myb protein 1 OS 54 15 35 23 18 1,57 3,04 2,64 1,61 0,96 -0,71 0,75 -0,92

Q9BPZ7 SIN1 Target of rapamycin complex 2 subunit MAPKAP1 

OS

59 3 n.i. n.i. n.i. 0,29 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9BVC4 LST8 Target of rapamycin complex subunit LST8 OS 36 9 5 3 3 1,41 0,65 0,52 0,40 -1,11 -0,36 -1,45 -0,69

Q8TC07 TBC15 TBC1 domain family member 15 OS 79 10 9 3 6 0,71 0,53 0,23 0,36 -0,418 0,645 -1,604 -0,541

P49368 TCPG T-complex protein 1 subunit gamma OS 60 2 9 3 4 0,19 0,70 0,31 0,32 1,90 0,06 0,72 -1,13

P40227 TCPZ T-complex protein 1 subunit zeta OS 58 n.i. n.i. 5 n.i. n.c. n.c. 0,53 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

O43156 TTI1 TEL2-interacting protein 1 homolog OS 122 24 17 22 33 1,11 0,65 1,11 1,30 -0,76 0,23 0,01 1,00

Q9Y4R8 TELO2 Telomere length regulation protein TEL2 homolog 

OS

92 40 25 6 22 2,45 1,28 0,40 1,16 -0,94 1,52 -2,60 -0,14

O60637 TSN3 Tetraspanin-3 OS 28 n.i. n.i. 3 5 n.c. n.c. 0,66 0,86 n.c. 0,38 n.c. n.c.

Q96N46 TTC14 Tetratricopeptide repeat protein 14 OS 88 2 n.i. n.i. n.i. 0,13 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P36897 TGFR1 TGF-beta receptor type-1 OS 56 5 4 5 10 0,50 0,33 0,55 0,86 -0,59 0,64 0,13 1,37

Q9H3N1 TMX1 Thioredoxin-related transmembrane protein 1 OS 32 17 17 16 20 3,01 2,50 3,10 3,03 -0,27 -0,03 0,05 0,28

Q9P031 TAP26 Thyroid transcription factor 1-associated protein 26 

OS

29 5 4 n.i. n.i. 0,98 0,65 n.c. n.c. -0,59 n.c. n.c. n.c.

Q7L0X0 TRIL TLR4 interactor with leucine rich repeats OS 89 2 3 n.i. 3 0,13 0,16 n.c. 0,16 0,32 n.c. n.c. 0,04

Q9H0E2 TOLIP Toll-interacting protein OS 30 3 6 5 5 0,56 0,93 1,02 0,80 0,73 -0,36 0,87 -0,22

Q6ZVM7 TM1L2 TOM1-like protein 2 OS 56 4 21 n.i. 4 0,41 1,77 n.c. 0,35 2,13 n.c. n.c. -2,35

Q9NZ01 TECR Trans-2,3-enoyl-CoA reductase OS 36 9 17 8 16 1,41 2,21 1,37 2,14 0,65 0,64 -0,04 -0,04

Q15370 ELOB Transcription elongation factor B polypeptide 2 OS 13 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 1,10 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q99081 HTF4 Transcription factor 12 OS 73 3 n.i. n.i. n.i. 0,23 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9BQ70 TCF25 Transcription factor 25 OS 77 4 5 n.i. 3 0,29 0,31 n.c. 0,19 0,06 n.c. n.c. -0,69

Q9Y651 SOX21 Transcription factor SOX-21 OS 29 n.i. 3 n.i. n.i. n.c. 0,49 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
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P02786 TFR1 Transferrin receptor protein 1 OS 85 7 18 10 9 0,46 0,99 0,73 0,51 1,10 -0,51 0,65 -0,96

Q9Y6A5 TACC3 Transforming acidic coiled-coil-containing protein 3 

OS

90 12 8 37 59 0,75 0,41 2,53 3,15 -0,85 0,32 1,76 2,93

P37802 TAGL2 Transgelin-2 OS 22 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,65 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8TD43 TRPM4 Transient receptor potential cation channel 

subfamily M member 4 OS

134 n.i. n.i. 5 3 n.c. n.c. 0,23 0,11 n.c. -1,09 n.c. n.c.

P55072 TERA Transitional endoplasmic reticulum ATPase OS 89 n.i. 4 n.i. n.i. n.c. 0,21 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P29401 TKT Transketolase OS 68 n.i. n.i. 11 n.i. n.c. n.c. 1,00 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q14232 EI2BA Translation initiation factor eIF-2B subunit alpha OS 34 n.i. 5 3 11 n.c. 0,69 0,55 1,57 n.c. 1,52 n.c. 1,18

P49770 EI2BB Translation initiation factor eIF-2B subunit beta OS 39 n.i. 8 8 19 n.c. 0,96 1,27 2,35 n.c. 0,89 n.c. 1,29

Q9UI10 EI2BD Translation initiation factor eIF-2B subunit delta OS 58 6 20 30 35 0,59 1,63 3,22 2,93 1,47 -0,13 2,45 0,85

Q13144 EI2BE Translation initiation factor eIF-2B subunit epsilon 

OS

80 7 13 11 27 0,49 0,76 0,84 1,62 0,63 0,94 0,78 1,10

Q9NR50 EI2BG Translation initiation factor eIF-2B subunit gamma 

OS

50 7 11 10 18 0,78 1,02 1,23 1,73 0,39 0,49 0,65 0,75

Q92616 GCN1L Translational activator GCN1 OS 293 105 72 59 55 2,02 1,15 1,24 0,91 -0,81 -0,46 -0,70 -0,34

Q99442 SEC62 Translocation protein SEC62 OS 46 n.i. 4 10 8 n.c. 0,41 1,35 0,84 n.c. -0,68 n.c. 1,04

P43307 SSRA Translocon-associated protein subunit alpha OS 32 6 4 4 6 1,05 0,58 0,77 0,90 -0,85 0,23 -0,45 0,63

P51571 SSRD Translocon-associated protein subunit delta OS 19 4 4 6 7 1,18 0,99 1,95 1,78 -0,27 -0,13 0,72 0,85

Q9UM00 TMCO1 Transmembrane and coiled-coil domain-containing 

protein 1 OS

21 n.i. n.i. n.i. 8 n.c. n.c. n.c. 1,82 n.c. n.c. n.c. n.c.

P49755 TMEDA Transmembrane emp24 domain-containing protein 

10 OS

25 3 2 n.i. 3 0,68 0,37 n.c. 0,58 -0,85 n.c. n.c. 0,63

Q9NUM4 T106B Transmembrane protein 106B OS 31 7 n.i. n.i. 8 1,27 n.c. n.c. 1,24 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q6NUQ4 TM214 Transmembrane protein 214 OS 77 9 8 5 5 0,66 0,49 0,40 0,31 -0,44 -0,36 -0,72 -0,63

P57088 TMM33 Transmembrane protein 33 OS 28 4 7 7 9 0,80 1,17 1,54 1,55 0,542 0,008 0,940 0,406

Q9BTV4 TMM43 Transmembrane protein 43 OS 45 7 9 3 5 0,88 0,94 0,41 0,54 0,10 0,38 -1,09 -0,80

Q8N4L2 TM55A Transmembrane protein 55A OS 28 n.i. 4 n.i. 3 n.c. 0,67 n.c. 0,52 n.c. n.c. n.c. -0,37

Q9BXS4 TMM59 Transmembrane protein 59 OS 36 2 n.i. n.i. n.i. 0,31 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.
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Q92973 TNPO1 Transportin-1 OS 102 79 129 76 90 4,34 5,90 4,58 4,24 0,44 -0,11 0,08 -0,48

O14787 TNPO2 Transportin-2 OS 101 48 75 31 47 2,66 3,46 1,89 2,24 0,38 0,25 -0,50 -0,63

Q9Y5L0 TNPO3 Transportin-3 OS 104 54 89 44 82 2,92 4,00 2,60 3,80 0,46 0,54 -0,16 -0,07

P53007 TXTP Tricarboxylate transport protein, mitochondrial OS 34 n.i. 5 3 9 n.c. 0,69 0,54 1,28 n.c. 1,23 n.c. 0,89

Q9BT92 TCHP Trichoplein keratin filament-binding protein OS 61 n.i. 7 n.i. n.i. n.c. 0,54 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P40939 ECHA Trifunctional enzyme subunit alpha, mitochondrial 

OS

83 50 57 58 82 3,39 3,21 4,31 4,76 -0,08 0,14 0,35 0,57

P55084 ECHB Trifunctional enzyme subunit beta, mitochondrial 

OS

51 21 6 7 16 2,30 0,55 0,84 1,50 -2,07 0,84 -1,45 1,46

P60174 TPIS Triosephosphate isomerase OS 27 n.i. n.i. 4 3 n.c. n.c. 0,93 0,54 n.c. -0,77 n.c. n.c.

Q96LD4 TRI47 Tripartite motif-containing protein 47 OS 69 n.i. n.i. n.i. 14 n.c. n.c. n.c. 0,97 n.c. n.c. n.c. n.c.

O14773 TPP1 Tripeptidyl-peptidase 1 OS 61 11 11 n.i. n.i. 1,01 0,84 n.c. n.c. -0,27 n.c. n.c. n.c.

P28289 TMOD1 Tropomodulin-1 OS 41 n.i. 4 n.i. n.i. n.c. 0,46 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P67936 TPM4 Tropomyosin alpha-4 chain OS 29 n.i. 7 n.i. n.i. n.c. 1,15 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9Y3Q8 T22D4 TSC22 domain family protein 4 OS 41 n.i. 4 n.i. n.i. n.c. 0,46 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q71U36 TBA1A Tubulin alpha-1A chain OS 50 562 405 310 284 63,07 37,80 38,14 27,32 -0,74 -0,48 -0,73 -0,47

P07437 TBB5 Tubulin beta chain OS 50 553 443 383 373 62,64 41,73 47,57 36,22 -0,59 -0,39 -0,40 -0,20

Q13885 TBB2A Tubulin beta-2A chain OS 50 n.i. n.i. 361 n.i. n.c. n.c. 44,62 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P68371 TBB2C Tubulin beta-2C chain OS 50 497 389 358 338 56,11 36,53 44,32 32,71 -0,62 -0,44 -0,34 -0,16

Q13509 TBB3 Tubulin beta-3 chain OS 50 390 285 262 241 43,51 26,44 32,05 23,05 -0,72 -0,48 -0,44 -0,20

P04350 TBB4 Tubulin beta-4 chain OS 50 393 309 249 239 44,59 29,16 30,98 23,25 -0,61 -0,41 -0,53 -0,33

Q9BUF5 TBB6 Tubulin beta-6 chain OS 50 208 165 131 136 23,47 15,49 16,21 13,16 -0,60 -0,30 -0,53 -0,24

P23258 TBG1 Tubulin gamma-1 chain OS 51 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,18 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9BTW9 TBCD Tubulin-specific chaperone D OS 133 4 5 9 12 0,17 0,18 0,42 0,44 0,06 0,06 1,30 1,31

P19438 TNR1A Tumor necrosis factor receptor superfamily member 

1A OS

50 n.i. n.i. 6 7 n.c. n.c. 0,73 0,67 n.c. -0,13 n.c. n.c.

O75509 TNR21 Tumor necrosis factor receptor superfamily member 

21 OS

72 8 6 15 31 0,63 0,39 1,29 2,08 -0,68 0,69 1,04 2,41

Q99816 TS101 Tumor susceptibility gene 101 protein OS 44 7 14 2 8 0,90 1,49 0,28 0,88 0,734 1,645 -1,675 -0,764

P06241 FYN Tyrosine-protein kinase Fyn OS 61 38 31 62 84 3,52 2,39 6,29 6,67 -0,56 0,08 0,84 1,48

P23458 JAK1 Tyrosine-protein kinase JAK1 OS 133 6 n.i. 20 23 0,25 n.c. 0,93 0,83 n.c. -0,15 1,87 n.c.

Q06418 TYRO3 Tyrosine-protein kinase receptor TYRO3 OS 97 n.i. 2 3 6 n.c. 0,10 0,19 0,30 n.c. 0,64 n.c. 1,63
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Q13308 PTK7 Tyrosine-protein kinase-like 7 OS 118 n.i. n.i. 3 17 n.c. n.c. 0,16 0,69 n.c. 2,15 n.c. n.c.

P18031 PTN1 Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 1 

OS

50 4 n.i. n.i. n.i. 0,45 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q06124 PTN11 Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 

OS

68 n.i. n.i. 4 3 n.c. n.c. 0,36 0,21 n.c. -0,77 n.c. n.c.

P08579 RU2B U2 small nuclear ribonucleoprotein B'' OS 25 n.i. n.i. n.i. 7 n.c. n.c. n.c. 1,32 n.c. n.c. n.c. n.c.

P40818 UBP8 Ubiquitin carboxyl-terminal hydrolase 8 OS 127 n.i. n.i. 2 4 n.c. n.c. 0,10 0,15 n.c. 0,64 n.c. n.c.

Q14139 UBE4A Ubiquitin conjugation factor E4 A OS 122 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,08 n.c. n.c. n.c. n.c.

P62987 RL40 Ubiquitin-60S ribosomal protein L40 OS 15 106 165 149 131 40,49 52,42 62,41 42,90 0,37 -0,54 0,62 -0,29

Q8TF42 UBS3B Ubiquitin-associated and SH3 domain-containing 

protein B OS

73 n.i. 28 5 14 n.c. 1,80 0,42 0,93 n.c. 1,13 n.c. -0,96

O95164 UBL3 Ubiquitin-like protein 3 OS 13 n.i. 3 n.i. 3 n.c. 1,07 n.c. 1,10 n.c. n.c. n.c. 0,04

Q15386 UBE3C Ubiquitin-protein ligase E3C OS 124 22 11 23 31 1,00 0,42 1,14 1,21 -1,27 0,08 0,20 1,54

Q6ZU80 CN145 Uncharacterized protein C14orf145 OS 128 n.i. 3 n.i. n.i. n.c. 0,11 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q96MC5 CP045 Uncharacterized protein C16orf45 OS 24 2 n.i. n.i. 2 0,47 n.c. n.c. 0,41 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9NSG2 CA112 Uncharacterized protein C1orf112 OS 96 n.i. 4 n.i. n.i. n.c. 0,19 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q6IQ19 CA096 Uncharacterized protein C1orf96 OS 30 n.i. 6 n.i. n.i. n.c. 0,93 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q6PII3 CC019 Uncharacterized protein C3orf19 OS 54 2 2 n.i. n.i. 0,21 0,17 n.c. n.c. -0,27 n.c. n.c. n.c.

Q5TF21 CF174 Uncharacterized protein C6orf174 OS 103 n.i. 2 2 3 n.c. 0,09 0,12 0,14 n.c. 0,23 n.c. 0,63

Q6NXR4 CH041 Uncharacterized protein C8orf41 OS 57 9 5 4 3 0,89 0,41 0,43 0,25 -1,114 -0,770 -1,037 -0,693

Q12767 K0195 Uncharacterized protein KIAA0195 OS 151 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,10 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q92537 K0247 Uncharacterized protein KIAA0247 OS 32 n.i. n.i. n.i. 3 n.c. n.c. n.c. 0,45 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q6ZU35 K1211 Uncharacterized protein KIAA1211 OS 137 n.i. 10 n.i. n.i. n.c. 0,34 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q2YD98 K1530 Uncharacterized protein KIAA1530 OS 81 3 3 n.i. n.i. 0,21 0,17 n.c. n.c. -0,27 n.c. n.c. n.c.

Q9HCM3 K1549 UPF0606 protein KIAA1549 OS 202 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,05 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8WUY1 CH055 UPF0670 protein C8orf55 OS 24 n.i. n.i. n.i. 4 n.c. n.c. n.c. 0,81 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9H269 VPS16 Vacuolar protein sorting-associated protein 16 

homolog OS

95 2 n.i. n.i. n.i. 0,12 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

O75436 VP26A Vacuolar protein sorting-associated protein 26A OS 38 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,25 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9UK41 VPS28 Vacuolar protein sorting-associated protein 28 

homolog OS

25 6 8 n.i. 6 1,33 1,47 n.c. 1,14 0,15 n.c. n.c. -0,37
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Q96AX1 VP33A Vacuolar protein sorting-associated protein 33A OS 68 n.i. 5 n.i. 7 n.c. 0,35 n.c. 0,50 n.c. n.c. n.c. 0,53

Q96QK1 VPS35 Vacuolar protein sorting-associated protein 35 OS 92 15 9 8 15 0,92 0,46 0,54 0,79 -1,00 0,55 -0,77 0,78

Q9H9H4 VP37B Vacuolar protein sorting-associated protein 37B OS 31 10 17 4 12 1,80 2,54 0,79 1,85 0,50 1,23 -1,19 -0,46

Q9NRW7 VPS45 Vacuolar protein sorting-associated protein 45 OS 65 17 17 17 30 1,47 1,22 1,61 2,22 -0,27 0,46 0,13 0,86

O75351 VPS4B Vacuolar protein sorting-associated protein 4B OS 49 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,25 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8N1B4 VPS52 Vacuolar protein sorting-associated protein 52 

homolog OS

82 2 n.i. 3 2 0,14 n.c. 0,23 0,12 n.c. -0,94 0,72 n.c.

Q5VIR6 VPS53 Vacuolar protein sorting-associated protein 53 

homolog OS

80 n.i. 3 n.i. n.i. n.c. 0,18 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8N3P4 VPS8 Vacuolar protein sorting-associated protein 8 

homolog OS

162 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,08 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9ULK5 VANG2 Vang-like protein 2 OS 60 9 10 17 19 0,85 0,78 1,76 1,53 -0,11 -0,19 1,05 0,97

Q9NZ43 USE1 Vesicle transport protein USE1 OS 29 n.i. n.i. n.i. 4 n.c. n.c. n.c. 0,66 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9UEU0 VTI1B Vesicle transport through interaction with t-SNAREs 

homolog 1B OS

27 n.i. n.i. n.i. 5 n.c. n.c. n.c. 0,90 n.c. n.c. n.c. n.c.

P51809 VAMP7 Vesicle-associated membrane protein 7 OS 25 4 n.i. n.i. 6 0,90 n.c. n.c. 1,16 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9P0L0 VAPA Vesicle-associated membrane protein-associated 

protein A OS

28 5 7 n.i. 4 1,01 1,17 n.c. 0,69 0,22 n.c. n.c. -0,76

O95292 VAPB Vesicle-associated membrane protein-associated 

protein B/C OS

27 4 n.i. n.i. n.i. 0,83 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P46459 NSF Vesicle-fusing ATPase OS 83 16 13 13 18 1,09 0,74 0,97 1,05 -0,57 0,11 -0,17 0,51

O75396 SC22B Vesicle-trafficking protein SEC22b OS 25 5 n.i. 3 12 1,14 n.c. 0,75 2,34 n.c. 1,64 -0,60 n.c.

P38435 VKGC Vitamin K-dependent gamma-carboxylase OS 88 n.i. n.i. n.i. 2 n.c. n.c. n.c. 0,11 n.c. n.c. n.c. n.c.

P21796 VDAC1 Voltage-dependent anion-selective channel protein 

1 OS

31 7 22 n.i. 7 1,28 3,35 n.c. 1,10 1,39 n.c. n.c. -1,61

P45880 VDAC2 Voltage-dependent anion-selective channel protein 

2 OS

32 9 27 9 17 1,60 4,00 1,76 2,60 1,32 0,56 0,13 -0,62

Q9Y277 VDAC3 Voltage-dependent anion-selective channel protein 

3 OS

31 4 13 2 4 0,73 1,98 0,40 0,63 1,43 0,64 -0,87 -1,66
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Q93050 VPP1 V-type proton ATPase 116 kDa subunit a isoform 1 

OS

96 n.i. 35 n.i. 4 n.c. 1,70 n.c. 0,20 n.c. n.c. n.c. -3,09

Q9Y487 VPP2 V-type proton ATPase 116 kDa subunit a isoform 2 

OS

98 n.i. n.i. 2 2 n.c. n.c. 0,13 0,10 n.c. -0,36 n.c. n.c.

P38606 VATA V-type proton ATPase catalytic subunit A OS 68 8 47 11 6 0,66 3,22 0,99 0,42 2,29 -1,23 0,59 -2,93

P21283 VATC1 V-type proton ATPase subunit C 1 OS 44 n.i. 2 n.i. n.i. n.c. 0,21 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

P36543 VATE1 V-type proton ATPase subunit E 1 OS 26 n.i. 7 n.i. n.i. n.c. 1,25 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9UI12 VATH V-type proton ATPase subunit H OS 56 3 9 n.i. 2 0,30 0,75 n.c. 0,17 1,32 n.c. n.c. -2,13

Q8TF74 WIPF2 WAS/WASL-interacting protein family member 2 

OS

46 3 n.i. n.i. n.i. 0,36 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q96DN5 WDR67 WD repeat-containing protein 67 OS 124 n.i. 12 n.i. n.i. n.c. 0,45 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9P2S5 WDR8 WD repeat-containing protein 8 OS 52 n.i. 3 n.i. n.i. n.c. 0,27 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9UBH6 XPR1 Xenotropic and polytropic retrovirus receptor 1 OS 81 3 3 8 9 0,21 0,17 0,61 0,53 -0,27 -0,19 1,55 1,63

P13010 XRCC5 X-ray repair cross-complementing protein 5 OS 83 n.i. n.i. 2 n.i. n.c. n.c. 0,15 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q96NC0 ZMAT2 Zinc finger matrin-type protein 2 OS 24 5 n.i. n.i. 3 1,19 n.c. n.c. 0,61 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q92504 S39A7 Zinc transporter SLC39A7 OS 50 6 4 3 4 0,67 0,37 0,37 0,38 -0,85 0,06 -0,87 0,04

Q9ULF5 S39AA Zinc transporter ZIP10 OS 94 3 n.i. n.i. n.i. 0,18 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q8N1S5 S39AB Zinc transporter ZIP11 OS 35 4 5 n.i. 3 0,64 0,66 n.c. 0,41 0,06 n.c. n.c. -0,69

Q15043 S39AE Zinc transporter ZIP14 OS 54 4 n.i. 4 6 0,42 n.c. 0,46 0,53 n.c. 0,23 0,13 n.c.

Q13433 S39A6 Zinc transporter ZIP6 OS 85 4 n.i. n.i. 2 0,26 n.c. n.c. 0,11 n.c. n.c. n.c. n.c.

Q9ULT6 ZNRF3 Zinc/RING finger protein 3 OS 101 n.i. n.i. 6 n.i. n.c. n.c. 0,37 n.c. n.c. n.c. n.c. n.c.

Q15942 ZYX Zyxin OS 61 n.i. n.i. n.i. 4 n.c. n.c. n.c. 0,31 n.c. n.c. n.c. n.c.
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