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Mutant Set Plate Systematic  ID PomBase 
Database Link

Gene Standard 
Name Human Ortholog (PomBase) Gene Description                                                                                                 

(UniprotKB) GO Biological Process YE        
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ver 2.0 SPCC736.06 SPCC736.06 Unassigned DARS2 Aspartate--tRNA ligase, mitochondrial RNA Metabolism (aspartyl-tRNA aminoacylation) 0,15 0,36 0,55 0,58 0,56 0,06 0,11 0,18 0,39 0,52 0,66 0,66 0,05 0,06 0,07 0,07 0,06 0,06 0,07 0,07 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06
ver 2.0 SPCC4B3.08 SPCC4B3.08 lsg1 CTD kinase subunit gamma RNA Metabolism (mRNA 3'-end processing) 0,26 0,58 0,68 0,70 0,68 0,12 0,14 0,28 0,46 0,60 0,72 0,63 0,10 0,15 0,13 0,20 0,21 0,48 0,97 0,91 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06
ver 2.0 SPBC4B4.07c SPBC4B4.07c usp102 SNRPA, SNRPB2 U1 small nuclear ribonucleoprotein usp102 RNA Metabolism (mRNA cis splicing, via spliceosome) 0,07 0,22 0,39 0,57 0,59 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,07 0,32 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC4A8.09c SPAC4A8.09c cwf21 SRRM2 Pre-mRNA-splicing factor cwf21 RNA Metabolism (mRNA cis splicing, via spliceosome) 0,78 0,94 0,95 0,95 0,92 0,11 0,30 1,07 1,13 1,04 1,08 1,06 0,08 0,16 0,30 0,51 1,03 1,01 1,01 0,99 0,08 0,09 0,10 0,09 0,09 0,09 0,09 0,08 0,09 0,09
ver 2.0 SPAC1610.01 SPAC1610.01 saf5 CLNS1A Uncharacterized protein C1610.01 RNA Metabolism (mRNA cis splicing, via spliceosome) 0,25 0,90 0,90 0,86 0,79 0,09 0,20 0,91 1,05 1,11 0,96 0,93 0,06 0,09 0,09 0,19 0,44 0,97 0,84 0,85 0,07 0,07 0,09 0,09 0,09 0,09 0,09 0,09 0,14 0,33
ver 2.0 SPAC30D11.14c SPAC30D11.14c Unassigned KIAA0907 Uncharacterized protein C30D11.14c RNA Metabolism (mRNA cis splicing, via spliceosome) 0,82 0,93 0,94 0,93 0,92 0,07 0,11 0,26 0,34 0,90 1,31 0,91 0,07 0,08 0,09 0,10 0,10 0,10 0,12 0,83 0,08 0,08 0,09 0,09 0,09 0,09 0,09 0,08 0,09 0,09
ver 2.0 SPCC663.11 SPCC663.11 saf1 WBP11 Protein saf1 RNA Metabolism (mRNA cis splicing, via spliceosome) 0,60 0,87 0,87 0,86 0,85 0,09 0,20 0,78 0,99 0,99 0,99 1,00 0,07 0,12 0,19 0,29 0,86 0,90 0,85 0,89 0,06 0,06 0,08 0,09 0,10 0,11 0,11 0,11 0,08 0,08
ver 2.0 SPBC19C2.14 SPBC19C2.14 smd3 SNRPD3 Small nuclear ribonucleoprotein Sm D3 RNA Metabolism (mRNA cis splicing, via spliceosome) 0,13 0,37 0,99 0,93 0,78 0,08 0,11 0,60 1,27 1,04 0,98 0,93 0,08 0,11 0,16 0,42 1,24 1,16 0,98 0,90 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06
ver 2.0 SPCC74.02c SPCC74.02c Unassigned Cleavage and polyadenylation factor complex subunit C74.02c RNA Metabolism (mRNA cleavage) 0,54 0,92 0,92 0,92 0,91 0,14 0,21 0,42 0,75 1,12 0,93 0,97 0,07 0,08 0,11 0,16 0,21 0,20 0,60 0,91 0,09 0,10 0,13 0,15 0,17 0,20 0,24 0,26 0,11 0,12
ver 2.0 SPBC1861.05 SPBC1861.05 Unassigned Pseudouridine-metabolizing bifunctional protein C1861.05 RNA Metabolism (pseudouridine synthesis) 0,15 0,68 1,34 1,23 0,81 0,07 0,08 0,11 0,18 0,28 0,45 0,62 0,06 0,07 0,08 0,09 0,12 0,17 0,37 0,55 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,07 0,06 0,07 0,07
ver 2.0 SPBC530.14c SPBC530.14c dsk1 SRPK1, SRPK2, SRPK3 Protein kinase dsk1 RNA Metabolism (regulation of mRNA splicing, via spliceosome) 0,56 0,96 0,97 0,96 0,93 0,08 0,12 0,21 0,39 0,55 0,68 1,07 0,06 0,07 0,07 0,08 0,08 0,08 0,26 0,83 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,05 0,06 0,06
ver 2.0 SPBC31F10.09c SPBC31F10.09c nut2 MED10 Mediator of RNA polymerase II transcription subunit 10 RNA Metabolism (regulation of transcription from RNA polymerase II promoter) 0,13 0,93 1,05 1,03 1,00 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,07 0,10 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPCC1259.03 SPCC1259.03 rpa12 ZNRD1 DNA-directed RNA polymerase I subunit RPA12 RNA Metabolism (transcription from RNA polymerase I promoter) 0,62 0,99 1,00 1,00 0,98 0,12 0,39 1,02 0,98 0,99 0,99 0,99 0,07 0,13 0,28 0,93 1,07 1,05 1,18 1,06 0,06 0,06 0,06 0,07 0,07 0,06 0,06 0,06 0,06 0,07
ver 2.0 SPBC4C3.12 SPBC4C3.12 sep1 Forkhead protein sep1 RNA Metabolism (regulation of cytokinetic cell separation by regulation of transcription) 0,44 0,90 0,76 0,94 0,86 0,06 0,06 0,42 1,22 1,12 1,23 1,22 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,29 1,02 0,04 0,04 0,04 0,05 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04
ver 2.0 SPBC354.05c SPBC354.05c sre2 SREBF1, SREBF2 Putative transcription factor sre2 RNA Metabolism (regulation of transcription from RNA polymerase II promoter) 1,13 0,93 0,93 0,93 0,89 0,19 1,03 1,18 1,30 1,26 1,24 0,94 0,08 0,12 0,28 0,47 1,43 1,23 0,70 0,89 0,05 0,05 0,05 0,06 0,05 0,05 0,06 0,05 0,06 0,06
ver 2.0 SPAC6G10.12c SPAC6G10.12c ace2 Metallothionein expression activator RNA Metabolism (regulation of transcription during mitosis) 0,49 0,86 0,83 0,85 0,82 0,05 0,15 1,07 1,01 1,01 0,91 0,84 0,05 0,05 0,05 0,06 0,09 0,44 1,16 1,17 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,05 0,04
ver 2.0 SPAC17G8.05 SPAC17G8.05 med20 MED20 Mediator of RNA polymerase II transcription subunit 20 RNA Metabolism (regulation of transcription from RNA polymerase II promoter) 0,07 0,46 1,15 1,10 1,06 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04
ver 2.0 SPCC1393.08 SPCC1393.08 Unassigned GATA zinc finger domain-containing protein C1393.08 RNA Metabolism (regulation of transcription from RNA polymerase II promoter) 0,84 1,07 1,08 1,08 1,07 0,09 0,19 1,01 1,02 1,02 1,03 1,06 0,08 0,13 0,17 0,41 1,07 1,09 1,07 1,02 0,06 0,06 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,06 0,07 0,11

Upgrade ver 3.0 SPAC2F7.04 SPAC2F7.04 pmc2 MED1 Mediator of RNA polymerase II transcription subunit 1 RNA Metabolism (regulation of transcription from RNA polymerase II promoter) 0,19 1,04 1,12 1,05 0,78 0,06 0,11 0,30 0,77 1,15 1,06 0,86 0,06 0,07 0,14 0,32 0,33 0,47 0,68 0,69 0,05 0,05 0,06 0,05 0,05 0,06 0,05 0,05 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC10F6.08c SPAC10F6.08c Unassigned HMG box-containing protein C10F6.08c RNA Metabolism (regulation of transcription, DNA-templated) 0,49 0,92 0,93 0,93 0,93 0,12 0,74 0,95 0,97 0,96 0,96 0,95 0,05 0,07 0,17 0,92 0,96 0,96 0,96 0,92 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06

Upgrade ver 3.0 SPAC1296.05c SPAC1296.05c lcp1 CCNT1, CCNT2, FAM58A Uncharacterized cyclin-L1-like protein C1296.05c RNA Metabolism (regulation of transcription, DNA-templated) 0,34 0,90 0,94 0,98 1,07 0,08 0,09 0,14 0,23 0,39 1,02 0,84 0,05 0,06 0,07 0,08 0,07 0,07 0,19 0,83 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAPYUG7.04c SPAPYUG7.04c rpb9 POLR2I DNA-directed RNA polymerase II subunit RPB9 RNA Metabolism (transcription-coupled nucleotide-excision repair) 0,78 0,97 0,97 0,97 0,96 0,13 0,53 1,02 1,03 1,02 1,02 1,00 0,08 0,20 0,35 1,09 1,12 1,10 1,10 1,04 0,05 0,05 0,07 0,09 0,10 0,11 0,11 0,11 0,13 0,13
ver 2.0 SPBC691.04 SPBC691.04 Unassigned ATP-dependent RNA helicase mss116, mitochondrial RNA Metabolism (RNA splicing) 0,55 0,96 0,98 0,99 0,96 0,09 0,16 0,82 0,97 0,98 0,97 0,95 0,08 0,15 0,28 0,79 1,06 1,05 1,01 0,95 0,05 0,06 0,07 0,07 0,07 0,07 0,08 0,07 0,07 0,08
ver 2.0 SPAC17A5.14 SPAC17A5.14 exo2 XRN1 5'-3' exoribonuclease 1 RNA Metabolism (RNA phosphodiester bond hydrolysis, exonucleolytic) 0,33 0,78 0,82 0,84 0,82 0,05 0,06 0,12 0,51 0,77 0,78 0,81 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,05 0,07 0,65 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05

Upgrade ver 3.0 SPBC17G9.07 SPBC17G9.07 rps2402 RPS24 40S ribosomal protein S24-B RNA Metabolism (rRNA processing) 0,86 0,95 0,94 0,93 0,91 0,12 0,42 0,97 0,98 0,97 0,97 0,98 0,09 0,12 0,23 0,91 0,95 0,94 0,94 0,92 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,05 0,06 0,06
ver 2.0 SPAC9G1.12 SPAC9G1.12 cpd1 TRMT61A tRNA (adenine(58)-N(1))-methyltransferase catalytic subunit trm61 RNA Metabolism (tRNA methylation) 0,33 0,92 0,97 0,89 0,84 0,10 0,23 1,14 1,22 1,25 1,23 1,24 0,05 0,06 0,26 0,58 1,05 1,18 1,14 1,16 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,05 0,06 0,06
ver 2.0 SPAC1805.03c SPAC1805.03c trm13 TRMT13 tRNA:m(4)X modification enzyme TRM13 RNA Metabolism (tRNA methylation) 0,83 0,89 0,90 0,90 0,89 0,13 0,44 0,97 0,99 0,98 0,98 1,01 0,07 0,10 0,14 0,35 0,98 1,00 1,00 0,97 0,07 0,07 0,08 0,09 0,09 0,09 0,09 0,09 0,10 0,13
ver 2.0 SPCC18.13 SPCC18.13 Unassigned WDR4 tRNA (guanine-N(7)-)-methyltransferase non-catalytic subunit trm82 RNA Metabolism (tRNA methylation) 0,88 0,95 0,95 0,95 0,94 0,05 0,07 0,09 0,10 0,10 0,15 1,10 0,09 0,09 0,10 0,11 0,11 0,11 0,13 0,97 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05

Upgrade ver 3.0 SPCPB16A4.04c SPCPB16A4.04c trm8 METTL1 tRNA (guanine-N(7)-)-methyltransferase RNA Metabolism (tRNA methylation) 0,24 0,95 1,05 1,01 0,86 0,05 0,07 0,11 0,19 0,33 0,63 0,70 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,07 0,76 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,07
ver 2.0 SPAC16.04 SPAC16.04 dus3 DUS3L tRNA-dihydrouridine(47) synthase [NAD(P)(+)] RNA Metabolism (tRNA modification) 0,71 0,94 0,96 0,95 0,95 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,07 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,53 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04
ver 2.0 SPCC126.03 SPCC126.03 pus1 PUS1 tRNA pseudouridine synthase 1 RNA Metabolism (tRNA pseudouridine synthesis) 0,77 0,94 0,95 0,94 0,94 0,10 0,41 0,96 0,96 0,95 0,96 0,98 0,10 0,27 0,96 0,97 0,97 0,97 0,98 0,92 0,05 0,05 0,06 0,07 0,08 0,10 0,12 0,12 0,15 0,16
ver 2.0 SPCC24B10.11c SPCC24B10.11c mft1 THOC7 THO complex subunit mft1 RNA Metabolism (transcription elongation from RNA polymerase II promoter) 0,12 0,51 1,26 1,29 1,31 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,08 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC1071.02 SPAC1071.02 mms19 MMS19 DNA repair/transcription protein mms19 RNA Metabolism (regulation of transcription from RNA polymerase II promoter) 0,32 1,01 1,03 1,03 1,02 0,09 0,27 0,99 0,99 0,99 0,99 1,00 0,06 0,09 0,16 0,68 1,03 1,01 1,03 0,95 0,05 0,06 0,07 0,07 0,08 0,08 0,09 0,08 0,09 0,09
ver 2.0 SPBC2G2.14 SPBC2G2.14 csi1 Uncharacterized protein C2G2.14 Chromosome Organization (centromere clustering at the nuclear periphery) 0,69 0,92 0,93 0,92 0,91 0,10 0,18 1,00 1,01 1,01 1,01 1,02 0,07 0,12 0,31 1,05 1,04 1,05 1,02 1,00 0,06 0,06 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,06 0,08 0,09
ver 2.0 SPCC970.10c SPCC970.10c brl2 RNF20, RNF40 E3 ubiquitin-protein ligase brl2 Chromosome Organization (chromatin assembly) 0,06 0,31 0,93 0,93 0,93 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,04 0,04
ver 2.0 SPAC25A8.01c SPAC25A8.01c fft3 SMARCAD1 ATP-dependent helicase fft3 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,27 0,69 0,80 0,79 0,78 0,07 0,12 0,19 0,41 0,68 0,75 0,75 0,05 0,05 0,05 0,06 0,07 0,09 0,28 0,70 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06
ver 2.0 SPBC354.03 SPBC354.03 swd3 WDR5, WDR5B Set1 complex component swd3 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,18 0,50 0,73 0,73 0,72 0,06 0,08 0,21 0,31 0,38 0,45 0,61 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC11E3.01c SPAC11E3.01c swr1 EP400, SRCAP Helicase swr1 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,25 0,61 0,77 0,79 0,69 0,06 0,08 0,12 0,22 0,27 0,54 0,79 0,05 0,06 0,06 0,06 0,07 0,08 0,68 0,70 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC144.02 SPAC144.02 iec1 INO80 complex subunit 1 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,33 0,92 0,93 0,94 0,95 0,08 0,65 0,99 0,99 0,99 0,98 0,96 0,05 0,05 0,06 0,08 0,11 0,27 0,95 0,92 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC18B11.07c SPAC18B11.07c rhp6 UBE2A, UBE2B Ubiquitin-conjugating enzyme E2 2 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,05 0,09 0,33 0,60 0,65 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04
ver 2.0 SPBC29A3.05 SPBC29A3.05 vps71 ZNHIT1 SWR1 complex subunit vps71 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,25 0,44 0,61 0,80 0,82 0,06 0,12 0,16 0,27 0,30 0,32 0,48 0,05 0,05 0,07 0,08 0,08 0,08 0,10 0,17 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05
ver 2.0 SPBC146.09c SPBC146.09c lsd1 KDM1B Lysine-specific histone demethylase 1 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,87 0,92 0,93 0,92 0,89 0,15 0,75 1,05 1,05 1,05 1,05 1,04 0,12 0,39 1,04 1,07 1,05 1,05 1,05 0,98 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,07 0,09
ver 2.0 SPBP16F5.03c SPBP16F5.03c tra1 TRRAP Transcription-associated protein 1 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,67 0,91 0,92 0,90 0,90 0,06 0,22 0,78 0,77 0,78 0,78 0,80 0,05 0,05 0,06 0,10 0,17 0,82 0,85 0,82 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05
ver 2.0 SPCC24B10.08c SPCC24B10.08c ada2 TADA2A, TADA2B Transcriptional adapter 2 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,14 1,02 1,10 1,07 1,04 0,05 0,09 0,11 0,14 0,22 0,31 0,93 0,05 0,05 0,08 0,08 0,09 0,21 0,69 0,70 0,04 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPCC306.04c SPCC306.04c set1 SETD1A, SETD1B Histone-lysine N-methyltransferase, H3 lysine-4 specific Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,28 0,60 0,67 0,67 0,67 0,06 0,08 0,21 0,30 0,36 0,40 0,45 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,30 0,05 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC22E12.11c SPAC22E12.11c set3 KMT2E SET domain-containing protein 3 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,55 0,95 0,96 0,95 0,93 0,06 0,14 0,99 1,04 1,04 1,03 1,05 0,05 0,06 0,08 0,09 0,13 0,20 0,91 0,92 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,05 0,06 0,06
ver 2.0 SPAC3H1.12c SPAC3H1.12c snt2 Lid2 complex component snt2 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,69 0,91 0,91 0,91 0,90 0,09 0,14 1,00 1,02 1,01 1,00 1,01 0,06 0,09 0,13 0,11 0,16 0,32 0,89 0,86 0,06 0,06 0,07 0,08 0,08 0,08 0,08 0,07 0,08 0,08
ver 2.0 SPAC4H3.02c SPAC4H3.02c swc3 SWR1 complex subunit swc3 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,93 0,94 0,94 0,94 0,94 0,15 0,22 0,79 0,93 0,94 0,93 0,93 0,08 0,10 0,14 0,19 0,25 0,69 0,84 0,82 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,05 0,06 0,06
ver 2.0 SPBC13G1.08c SPBC13G1.08c ash2 ASH2L Set1 complex component ash2 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,56 0,96 0,96 0,95 0,95 0,07 0,14 0,55 0,86 0,88 0,87 0,85 0,05 0,05 0,06 0,07 0,08 0,09 0,18 0,94 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPBC16A3.19 SPBC16A3.19 eaf7 MRGBP Probable chromatin modification-related protein eaf7 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,79 0,87 0,89 0,88 0,87 0,21 0,71 0,93 0,92 0,92 0,92 0,91 0,09 0,22 0,48 0,82 0,80 0,81 0,82 0,83 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPCC1450.02 SPCC1450.02 bdf1 BRD2, BRD3, BRD4, BRDT SWR1 complex bromodomain subunit bdf1 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,82 0,92 0,92 0,92 0,91 0,11 0,23 1,08 1,11 1,07 1,06 1,07 0,10 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,99 0,06 0,06 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,06 0,07 0,07
ver 2.0 SPAC4D7.10c SPAC4D7.10c spt20 SUPT20H, SUPT20HL1, SUPT20HL2 SAGA complex subunit spt20 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,05 0,07 0,27 0,42 0,57 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,07 0,21 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPBC28F2.10c SPBC28F2.10c ngg1 TADA3 Chromatin-remodeling complexes subunit ngg1 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,13 0,98 1,14 1,11 1,08 0,05 0,08 0,22 0,54 0,98 1,03 0,85 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,05 0,05 0,06 0,04 0,04 0,04 0,04 0,05 0,05 0,05 0,04 0,04 0,05
ver 2.0 SPBC14C8.17c SPBC14C8.17c spt8 Transcription factor spt8 Chromosome Organization (chromatin-mediated maintenance of transcription) 0,05 0,17 0,53 0,71 1,09 0,05 0,05 0,08 0,24 0,45 1,00 0,93 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05 0,06 0,13 0,62 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04
ver 2.0 SPAC23H3.05c SPAC23H3.05c swd1 RBBP5 Set1 complex component swd1 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,26 0,54 0,63 0,65 0,64 0,06 0,11 0,27 0,38 0,43 0,48 0,52 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,07 0,39 0,04 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,04 0,04 0,04
ver 2.0 SPBP35G2.13c SPBP35G2.13c swc2 VPS72 SWR complex protein 2 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,83 0,92 0,93 0,91 0,92 0,14 0,29 0,40 0,81 0,84 0,86 0,86 0,12 0,13 0,18 0,19 0,28 0,68 0,79 0,79 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,07 0,06 0,07 0,07
ver 2.0 SPCC594.05c SPCC594.05c spf1 CXXC1 Set1 complex component spp1 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,18 0,45 0,63 0,65 0,64 0,05 0,05 0,16 0,30 0,36 0,41 0,42 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,12 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04
ver 2.0 SPCC576.13 SPCC576.13 swc5 CFDP1 SWR1-complex protein 5 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,19 0,53 0,85 0,90 0,72 0,06 0,12 0,23 0,37 0,52 0,58 0,55 0,05 0,06 0,10 0,14 0,21 0,36 0,64 0,60 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC3G9.07c SPAC3G9.07c hos2 HDAC1, HDAC2 Histone deacetylase phd1 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,66 0,95 0,96 0,97 0,94 0,14 0,87 1,07 1,08 1,07 1,08 1,07 0,08 0,13 0,32 0,95 0,96 0,96 0,96 0,94 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,05 0,06 0,06
ver 2.0 SPAC1952.05 SPAC1952.05 gcn5 KAT2A, KAT2B Histone acetyltransferase gcn5 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,41 0,99 1,01 0,98 0,93 0,09 0,19 0,32 0,76 0,84 0,86 0,82 0,05 0,06 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC2F7.07c SPAC2F7.07c cph2 PHF12 Uncharacterized protein C2F7.07c Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,39 0,95 0,97 0,96 0,91 0,16 1,14 1,58 1,56 1,60 1,54 1,50 0,08 0,19 0,47 1,41 1,48 1,39 1,17 1,22 0,05 0,06 0,06 0,06 0,07 0,07 0,07 0,06 0,09 0,09
ver 2.0 SPBC1921.07c SPBC1921.07c sgf29 CCDC101 SAGA-associated factor 29 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,22 0,85 0,96 0,92 0,82 0,06 0,15 0,32 0,79 1,12 1,11 1,05 0,05 0,06 0,12 0,17 0,34 0,69 1,23 1,15 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,05 0,07 0,14
ver 2.0 SPBC11B10.10c SPBC11B10.10c pht1 H2AFV, H2AFZ Histone H2A.Z Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,68 0,92 0,94 0,92 0,89 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,07 0,07 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,07 0,07 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06
ver 2.0 SPBC21D10.10 SPBC21D10.10 bdc1 BRD8 Bromodomain-containing protein 1 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,25 0,68 0,87 0,83 0,76 0,10 0,25 0,44 0,65 0,66 0,69 0,71 0,05 0,05 0,08 0,16 0,28 0,41 0,66 0,69 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC222.04c SPAC222.04c ies6 INO80C Chromatin-remodeling complex subunit ies6 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,08 0,28 0,96 0,96 0,95 0,07 0,07 0,08 0,07 0,08 0,13 0,87 0,07 0,07 0,08 0,08 0,08 0,08 0,19 0,87 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06
ver 2.0 SPAC23C11.15 SPAC23C11.15 pst2 SIN3A,  SIN3B Paired amphipathic helix protein pst2 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,05 0,07 1,12 1,30 1,07 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,17 1,40 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,96 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04
ver 2.0 SPBC4B4.03 SPBC4B4.03 rsc1 PBRM1 Chromatin structure-remodeling complex subunit rsc1 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,58 0,95 0,95 0,95 0,94 0,12 0,41 0,91 0,89 0,91 0,90 0,89 0,08 0,13 0,25 0,59 0,74 0,74 0,76 0,75 0,04 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPBC1734.15 SPBC1734.15 rsc4 PBRM1 Chromatin structure-remodeling complex subunit rsc4 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,13 0,44 0,76 0,76 0,76 0,06 0,08 0,25 0,39 0,55 0,58 0,59 0,07 0,11 0,18 0,34 0,49 0,72 0,68 0,69 0,05 0,06 0,06 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,08 0,07

Upgrade ver 3.0 SPAC23H4.12 SPAC23H4.12 alp13 MORF4, MORF4L1, MORF4L2 Chromatin modification-related protein eaf3 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,48 0,95 0,97 0,96 0,91 0,20 0,77 1,44 1,46 1,33 1,28 1,15 0,12 0,44 1,46 1,41 1,43 1,46 1,38 1,28 0,06 0,06 0,07 0,07 0,07 0,08 0,08 0,07 0,07 0,07
Upgrade ver 3.0 SPCC1259.07 SPCC1259.07 rxt3 CRISPLD2 Transcriptional regulatory protein rxt3 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,37 0,97 1,00 1,01 0,97 0,08 0,20 1,03 1,09 1,10 1,01 0,94 0,05 0,06 0,07 0,17 0,79 1,23 1,27 0,89 0,05 0,11 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,05 0,06 0,06
Upgrade ver 3.0 SPAC23D3.09 SPAC23D3.09 arp42 ACTL6A, ACTL6B SWI/SNF and RSC complexes subunit arp42 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,07 0,24 0,41 0,53 0,66 0,05 0,05 0,08 0,13 0,15 0,17 0,18 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,05 0,13 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
Upgrade ver 3.0 SPBC1709.11c SPBC1709.11c png2 ING2, ING3, ING4, ING5 Chromatin modification-related protein png2 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,42 0,87 0,91 0,90 0,84 0,10 0,26 0,66 0,71 0,71 0,71 0,72 0,09 0,13 0,34 0,50 0,63 0,63 0,65 0,61 0,05 0,11 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
Upgrade ver 3.0 SPCC550.12 SPCC550.12 arp6 ACTR6 Actin-like protein arp6 Chromosome Organization (chromatin remodeling) 0,18 0,50 0,66 0,67 0,61 0,05 0,10 0,33 0,46 0,57 0,68 0,61 0,05 0,08 0,26 0,39 0,39 0,50 0,51 0,59 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06

ver 2.0 SPCC11E10.08 SPCC11E10.08 rik1 DDB1 Chromatin modification-related protein rik1 Chromosome Organization (chromatin silencing at centromere) 0,24 1,27 1,38 1,36 1,19 0,07 0,10 0,13 0,30 0,50 0,76 0,75 0,05 0,05 0,05 0,06 0,07 0,16 0,51 0,79 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC22F8.12c SPAC22F8.12c shf1 PPHLN1 Small histone ubiquitination factor 1 Chromosome Organization (chromatin silencing) 0,08 0,59 0,95 0,96 0,92 0,05 0,06 0,10 0,20 0,27 0,29 0,37 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04

Upgrade ver 3.0 SPCC1919.15 SPCC1919.15 brl1 RNF40 E3 ubiquitin-protein ligase brl1 Chromosome Organization (chromatin silencing) 0,05 0,32 0,90 0,91 0,90 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC13G7.07 SPAC13G7.07 arb2 FAM172A, FAM172BP Argonaute-binding protein 2 Chromosome Organization (chromatin silencing by small RNA) 0,60 1,03 1,02 1,02 0,99 0,06 0,09 0,10 0,18 0,27 0,61 0,95 0,06 0,07 0,08 0,08 0,09 0,10 0,75 0,84 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC140.03 SPAC140.03 arb1 Argonaute-binding protein 1 Chromosome Organization (chromatin silencing by small RNA) 0,20 0,96 0,99 1,00 1,01 0,06 0,08 0,08 0,12 0,18 0,33 0,91 0,06 0,06 0,06 0,07 0,07 0,08 0,19 0,83 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,05 0,06 0,06
ver 2.0 SPCC622.08c SPCC622.08c hta1 H2AFX, H2AFJ, H2AFB1, H2AFB2, H2AFB3…Histone H2A-alpha Chromosome Organization (nucleosome assembly) 0,17 0,50 0,71 0,70 0,73 0,08 0,12 0,53 0,86 1,03 0,94 0,78 0,05 0,08 0,20 0,19 0,45 0,88 1,25 1,11 0,05 0,06 0,09 0,12 0,14 0,15 0,16 0,16 0,18 0,21

Upgrade ver 3.0 SPAC1783.07c SPAC1783.07c pap1 AP-1-like transcription factor Chromosome Organization (transcription from RNA polymerase II promoter) 0,06 0,41 0,84 0,83 0,75 0,05 0,08 0,10 0,43 0,61 0,79 0,70 0,05 0,05 0,07 0,07 0,16 0,41 0,91 0,85 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC644.14c SPAC644.14c rhp51 RAD51 DNA repair protein rhp51 Chromosome Organization (telomere maintenance) 0,20 0,95 0,96 0,97 0,95 0,05 0,14 0,85 0,87 0,86 0,87 0,88 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,08 0,53 0,80 0,04 0,04 0,04 0,04 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,07
ver 2.0 SPAC31G5.18c SPAC31G5.18c sde2 SDE2 Telomere maintenance protein SDE2 Chromosome Organization (telomere maintenance) 0,50 0,98 0,98 0,98 0,96 0,06 0,09 0,35 0,81 0,91 0,93 0,95 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,08 0,76 0,77 0,05 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC18G6.10 SPAC18G6.10 lem2 LEMD2 Lap-Emerin-Man domain protein 2 Chromosome Segregation (centromere clustering at the nuclear periphery) 0,52 1,02 1,02 1,02 1,00 0,07 0,12 0,16 0,77 1,08 1,04 1,10 0,06 0,06 0,07 0,08 0,09 0,10 0,12 0,82 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC664.01c SPAC664.01c swi6 CBX1, CBX3, CBX5 Chromatin-associated protein swi6 Chromosome Segregation (chromatin remodeling) 0,86 0,94 0,94 0,92 0,93 0,15 0,52 1,06 1,06 1,06 1,06 1,06 0,07 0,14 0,51 1,03 1,04 1,03 1,04 1,01 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,05 0,06 0,06
ver 2.0 SPAC1783.05 SPAC1783.05 hrp1 CHD1, CHD2 Chromodomain helicase hrp1 Chromosome Segregation (chromatin remodeling) 0,91 0,93 0,93 0,91 0,90 0,23 1,02 1,27 1,28 1,25 1,20 1,13 0,13 0,31 1,21 1,29 1,18 1,16 1,12 1,06 0,10 0,12 0,12 0,13 0,13 0,09 0,09 0,08 0,11 0,17
ver 2.0 SPAC29A4.18 SPAC29A4.18 prw1 RBBP4, RBBP7 RbAp48-related WD40 repeat-containing protein prw1 Chromosome Segregation (chromosome condensation) 0,05 0,05 0,08 0,30 0,72 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,04
ver 2.0 SPBC609.05 SPBC609.05 pob3 SSRP1 FACT complex subunit pob3 Chromosome Segregation (chromatin silencing at centromere) 0,67 1,02 1,02 1,01 0,96 0,08 0,13 0,24 0,13 0,29 0,77 0,74 0,08 0,11 0,15 0,16 0,16 0,18 0,24 0,71 0,06 0,07 0,08 0,09 0,09 0,11 0,10 0,08 0,08 0,09
ver 2.0 SPAC6F12.09 SPAC6F12.09 rdp1 RNA-dependent RNA polymerase 1 Chromosome Segregation (chromatin silencing by small RNA) 0,22 0,48 0,69 0,70 0,71 0,08 0,11 0,10 0,22 0,30 0,46 0,82 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,07 0,07 0,34 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,04 0,05
ver 2.0 SPBC428.08c SPBC428.08c clr4 SUV39H1, SUV39H2 Histone-lysine N-methyltransferase, H3 lysine-9 specific Chromosome Segregation (chromatin silencing by small RNA) 0,08 0,58 0,90 0,89 0,91 0,05 0,05 0,08 0,19 0,37 0,80 0,91 0,05 0,05 0,05 0,06 0,07 0,09 0,28 0,86 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,06 0,07
ver 2.0 SPCC663.12 SPCC663.12 cid12 Poly(A) RNA polymerase cid12 Chromosome Segregation (chromatin silencing by small RNA) 0,41 1,01 1,01 1,00 0,99 0,07 0,08 0,10 0,14 0,22 0,47 0,84 0,06 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,08 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,05 0,06 0,06

Upgrade ver 3.0 SPBC83.03c SPBC83.03c tas3 RNA-induced transcriptional silencing complex protein tas3 Chromosome Segregation (chromatin silencing by small RNA) 0,19 0,44 0,99 0,98 0,85 0,07 0,08 0,14 0,30 0,50 0,74 0,74 0,06 0,07 0,09 0,11 0,16 0,24 0,57 0,81 0,05 0,18 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05
ver 2.0 SPBC2D10.16 SPBC2D10.16 mhf1 APITD1 Uncharacterized protein C2D10.16 Chromosome Segregation (DNA replication replication fork processing) 0,60 0,94 0,95 0,95 0,91 0,06 0,08 0,10 0,15 0,24 0,42 0,66 0,06 0,06 0,07 0,08 0,08 0,11 0,40 0,68 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPCC895.07 SPCC895.07 alp14 CKAP5 Spindle pole body component alp14 Chromosome Segregation (mitotic sister chromatid segregation) 0,14 0,38 0,86 0,82 0,77 0,07 0,08 0,17 0,34 0,48 0,67 0,86 0,06 0,06 0,07 0,07 0,07 0,06 0,07 0,31 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05

Upgrade ver 3.0 SPAC11E3.03 SPAC11E3.03 csm1 Monopolin complex subunit pcs1 Chromosome Segregation (mitotic sister chromatid segregation) 0,15 0,41 0,84 0,89 0,74 0,07 0,10 0,27 0,46 0,91 0,78 0,81 0,07 0,10 0,24 0,38 0,83 0,90 0,75 0,77 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,07 0,12
Upgrade ver 3.0 SPBC6B1.04 SPBC6B1.04 mde4 Monopolin complex subunit mde4 Chromosome Segregation (mitotic sister chromatid segregation) 0,11 0,33 0,86 0,89 0,76 0,07 0,08 0,14 0,25 0,50 0,71 0,74 0,07 0,09 0,14 0,18 0,30 0,61 0,70 0,72 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,07

ver 2.0 SPBC32F12.08c SPBC32F12.08c duo1 DASH complex subunit duo1 Chromosome Segregation (mitotic spindle organization) 0,39 1,21 1,24 1,33 1,32 0,13 0,21 0,26 0,40 0,55 0,45 0,46 0,10 0,10 0,12 0,17 0,23 0,25 0,27 0,29 0,10 0,11 0,13 0,13 0,14 0,15 0,16 0,16 0,17 0,18
ver 2.0 SPCC1223.15c SPCC1223.15c spc19 DASH complex subunit spc19 Chromosome Segregation (mitotic spindle organization) 0,64 0,99 0,99 0,98 0,95 0,09 0,19 0,54 0,87 0,88 0,88 0,87 0,07 0,10 0,13 0,18 0,21 0,40 0,91 0,88 0,09 0,10 0,11 0,11 0,11 0,11 0,11 0,11 0,12 0,12
ver 2.0 SPCC576.12c SPCC576.12c mhf2 STRA13 Uncharacterized protein C576.12c Chromosome Segregation (replication fork processing) 0,59 0,98 0,99 0,97 0,93 0,07 0,09 0,09 0,12 0,21 0,35 0,70 0,07 0,09 0,11 0,10 0,12 0,20 0,72 0,73 0,06 0,06 0,07 0,06 0,06 0,07 0,07 0,06 0,07 0,07
ver 2.0 SPAC110.02 SPAC110.02 pds5 PDS5B Sister chromatid cohesion protein pds5 Chromosome Segregation (sister chromatid cohesion) 0,83 0,96 0,96 0,96 0,94 0,12 0,24 1,00 1,01 1,00 1,00 1,01 0,09 0,13 0,28 0,90 0,90 0,89 0,91 0,91 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPCC188.07 SPCC188.07 ccq1 Coiled-coil quantitatively-enriched protein 1 Chromosome Segregation (telomere maintenance) 0,30 1,30 1,17 1,38 0,97 0,08 0,13 0,72 0,93 0,92 0,93 0,92 0,08 0,13 0,21 0,44 1,31 1,06 1,11 1,02 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,05 0,07 0,08
ver 2.0 SPCC613.12c SPCC613.12c raf1 Rik1-associated factor 1 Chromosome Segregation (chromatin silencing by small RNA) 0,30 0,99 1,14 1,11 1,04 0,06 0,15 0,22 0,43 0,76 0,85 0,86 0,07 0,11 0,13 0,27 0,44 0,75 0,82 0,88 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC14C4.16 SPAC14C4.16 dad3 DASH complex subunit dad3 Chromosome Segregation (mitotic spindle organization) 0,98 1,04 1,03 1,03 1,03 0,11 0,30 1,01 1,00 1,01 0,98 0,99 0,12 0,22 0,45 0,98 0,97 0,93 0,87 0,92 0,08 0,09 0,09 0,09 0,09 0,09 0,09 0,08 0,08 0,09
ver 2.0 SPAC16A10.05c SPAC16A10.05c dad1 DASH complex subunit dad1 Chromosome Segregation (sister chromatid biorientation) 0,27 1,13 1,21 1,13 0,97 0,09 0,22 0,85 1,23 1,18 1,04 1,04 0,06 0,09 0,14 0,30 0,71 1,17 1,01 0,98 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,05 0,05 0,05 0,05
ver 2.0 SPBC18H10.07 SPBC18H10.07 Unassigned WBP4 Uncharacterized protein C18H10.07 Chromosome Segregation (RNA processing) 0,25 0,90 0,89 0,90 0,89 0,06 0,07 0,19 0,53 0,65 0,73 0,76 0,05 0,05 0,05 0,06 0,07 0,10 0,52 0,96 0,04 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC6F6.01 SPAC6F6.01 cch1 NALCN Calcium-channel protein cch1 Transport (calcium ion transmembrane transport) 0,73 0,91 0,91 0,91 0,89 0,11 0,68 0,88 0,89 0,91 0,92 0,94 0,05 0,07 0,10 0,22 1,07 0,92 0,94 0,92 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC12G12.12 SPAC12G12.12 Unassigned SLC35F6 Uncharacterized protein C12G12.12 Transport (carbohydrate transport) 0,67 0,88 0,88 0,88 0,88 0,06 0,21 0,83 0,83 0,82 0,82 0,86 0,05 0,07 0,14 0,53 0,87 0,85 0,91 0,90 0,04 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPCC126.08c SPCC126.08c Unassigned LMAN2, LMAN2L L-type lectin-like domain-containing protein C126.08c Transport (ER to Golgi vesicle-mediated transport) 0,26 0,77 0,94 0,89 0,78 0,06 0,16 0,91 1,28 1,24 1,24 1,19 0,05 0,05 0,12 0,24 0,65 0,93 0,99 1,13 0,04 0,04 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPBC16E9.09c SPBC16E9.09c erp5 TMED4, TMED9 Uncharacterized membrane protein C16E9.09c Transport (ER to Golgi vesicle-mediated transport) 0,64 0,82 0,82 0,83 0,82 0,11 0,37 0,91 0,92 0,91 0,92 0,92 0,08 0,16 0,47 0,97 0,97 0,94 0,93 0,91 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05
ver 2.0 SPCC790.02 SPCC790.02 pep3 VPS18 Vacuolar membrane protein pep3 Transport (intracellular protein transport) 0,70 0,99 0,99 0,99 0,98 0,13 0,41 0,95 0,95 0,97 0,97 0,98 0,08 0,15 0,52 0,91 0,94 0,94 0,96 0,93 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,06 0,07
ver 2.0 SPAC30C2.05 SPAC30C2.05 erv14 CNIH1, CNIH2, CNIH3, CNIH4 ER-derived vesicles protein erv14 Transport (intracellular protein transport) 0,36 1,20 1,10 1,03 0,94 0,10 0,25 1,02 1,11 1,02 1,02 1,05 0,07 0,19 0,56 1,15 1,00 0,96 0,87 0,87 0,06 0,06 0,07 0,07 0,06 0,06 0,06 0,06 0,07 0,08
ver 2.0 SPAC1527.02 SPAC1527.02 sft2 SFT2D3 Protein transport protein sft2 Transport (intracellular protein transport) 0,54 1,06 1,04 1,02 1,00 0,05 0,05 0,05 0,06 0,07 0,08 0,30 0,05 0,05 0,07 0,08 0,10 0,13 0,33 0,95 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,05
ver 2.0 SPAC15E1.06 SPAC15E1.06 vps29 VPS29 Vacuolar protein sorting-associated protein 29 Transport (intracellular protein transport) 1,00 1,00 1,00 0,99 1,00 0,12 0,41 1,04 1,03 1,03 1,02 0,99 0,11 0,17 0,92 1,02 1,01 1,01 0,97 0,92 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,04 0,05
ver 2.0 SPAC2C4.05 SPAC2C4.05 Unassigned CNIH1, CNIH2, CNIH3, CNIH4 Uncharacterized protein C2C4.05 Transport (intracellular protein transport) 1,04 1,05 1,06 1,06 1,08 0,13 0,81 1,25 1,21 1,17 1,13 1,12 0,12 0,29 1,19 1,21 1,18 1,15 1,01 1,02 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,05 0,06 0,06
ver 2.0 SPBC1539.08 SPBC1539.08 arf6 ARF6 ADP-ribosylation factor 6 Transport (intracellular protein transport) 0,74 0,87 0,87 0,88 0,90 0,21 1,20 1,22 1,16 1,09 1,09 1,08 0,15 0,73 1,25 1,23 1,15 1,14 1,06 1,00 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,06 0,07 0,07
ver 2.0 SPAC17A2.06c SPAC17A2.06c vps8 VPS8 Vacuolar protein sorting-associated protein 8 Transport (Intracellular protein transport) 0,73 0,92 0,92 0,92 0,89 0,11 0,40 0,99 0,99 0,99 0,99 0,97 0,07 0,08 0,11 0,17 0,44 0,87 0,88 0,87 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,06
ver 2.0 SPAC24B11.12c SPAC24B11.12c Unassigned ATP10A, ATP10B, ATP10D Putative phospholipid-transporting ATPase C24B11.12c Transport (Intracellular protein transport) 0,27 0,62 0,97 1,04 1,15 0,10 0,21 0,97 0,99 0,99 1,00 1,02 0,06 0,08 0,10 0,12 0,26 1,00 0,99 1,00 0,06 0,06 0,07 0,07 0,08 0,08 0,08 0,08 0,08 0,08
ver 2.0 SPBC119.12 SPBC119.12 rud3 GRIP domain-containing protein C119.12 Transport (ER to Golgi vesicle-mediated transport) 0,41 1,00 1,00 0,98 0,98 0,08 0,09 0,33 0,92 1,07 1,03 1,01 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,98 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPCC364.05 SPCC364.05 vps3 Vacuolar protein sorting-associated protein 3 Transport (protein targeting to vacuole) 0,16 0,44 0,69 0,68 0,70 0,11 0,27 0,45 0,51 0,54 0,52 0,51 0,06 0,08 0,23 0,39 0,44 0,48 0,53 0,54 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAPJ696.01c SPAPJ696.01c vps17 SNX1 Vacuolar protein sorting-associated protein 17 Transport (intracellular protein transport) 0,48 0,93 0,95 0,93 0,88 0,05 0,06 0,08 0,10 0,12 0,12 0,82 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,09 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC4G8.10 SPAC4G8.10 gos1 GOSR1 Protein transport protein gos1 Transport (intracellular protein transport) 0,45 0,94 0,94 0,93 0,91 0,07 0,11 0,23 1,00 1,12 1,08 1,01 0,06 0,08 0,10 0,11 0,14 0,82 0,80 0,76 0,05 0,05 0,06 0,07 0,07 0,07 0,07 0,06 0,07 0,07
ver 2.0 SPAC144.06 SPAC144.06 apl5 AP3D1 AP-3 complex subunit delta Transport (intracellular protein transport) 0,52 0,95 0,95 0,95 0,88 0,12 0,81 0,83 0,81 0,81 0,82 0,84 0,06 0,15 0,89 0,75 0,76 0,77 0,79 0,78 0,04 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,06 0,09
ver 2.0 SPAC17A5.08 SPAC17A5.08 erp2 TMED1, TMED3, TMED5, TMED7, TICAM2 Uncharacterized membrane protein C17A5.08 Transport (intracellular protein transport) 0,74 0,86 0,87 0,87 0,87 0,09 0,21 0,88 0,94 0,94 0,95 0,96 0,08 0,15 0,30 0,99 1,02 1,00 0,99 0,95 0,07 0,06 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,06 0,06
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ver 2.0 SPBC21C3.01c SPBC21C3.01c vps13a VPS13A, VPS13C Vacuolar protein sorting-associated protein 13a Transport (intracellular protein transport) 0,30 0,81 0,86 0,86 0,79 0,12 0,24 1,07 1,12 1,01 0,93 0,84 0,08 0,15 0,61 1,24 0,81 0,80 0,81 0,79 0,08 0,08 0,10 0,10 0,10 0,10 0,09 0,09 0,09 0,09
Upgrade ver 3.0 SPAC1851.04c SPAC1851.04c ric1 KIAA1432 Protein ric1 Transport (intracellular protein transport) 0,05 0,23 0,84 0,85 0,82 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,10 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,05 0,05
Upgrade ver 3.0 SPAC4C5.02c SPAC4C5.02c ryh1 RAB6A, RAB6B, RAB6C GTP-binding protein ryh1 Transport (intracellular protein transport) 0,12 0,72 0,90 0,90 0,90 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,07 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,07 0,08 0,09 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,05 0,05
Upgrade ver 3.0 SPAC4G9.13c SPAC4G9.13c vps26 VPS26A, VPS26B Vacuolar protein sorting-associated protein 26 Transport (intracellular protein transport) 0,76 0,88 0,87 0,87 0,84 0,11 0,13 0,90 0,99 0,99 0,99 0,97 0,07 0,06 0,06 0,06 0,07 0,07 0,13 0,86 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04
Upgrade ver 3.0 SPBC887.06c SPBC887.06c snx3 SNX3, SNX12 Sorting nexin-3 Transport (intracellular protein transport) 0,85 0,89 0,90 0,90 0,89 0,20 0,73 1,07 1,10 1,09 1,10 1,09 0,10 0,17 0,90 1,12 1,25 1,18 1,15 1,08 0,06 0,06 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,06 0,07 0,07
Upgrade ver 3.0 SPAP27G11.06c SPAP27G11.06c vas2 AP1S1, AP1S2, AP1S3 AP-1 complex subunit sigma-1 Transport (intracellular protein transport) 0,65 0,90 0,91 0,90 0,86 0,09 0,13 0,21 0,34 0,91 0,94 0,89 0,08 0,08 0,08 0,08 0,08 0,08 0,10 0,87 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,06 0,07 0,07
Upgrade ver 3.0 SPAC19A8.01c SPAC19A8.01c sec73 DAPP1 Protein transport protein sec73 Transport (intracellular protein transport) 0,24 0,87 1,31 1,24 1,03 0,09 0,23 0,59 0,94 1,02 0,99 0,92 0,06 0,08 0,12 0,13 0,19 0,28 0,76 0,67 0,05 0,12 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05

ver 2.0 SPAC3H8.02 SPAC3H8.02 Unassigned MOSPD2 CRAL-TRIO domain-containing protein C3H8.02 Transport (phospholipid transport) 0,77 1,01 1,00 0,99 0,95 0,11 0,24 0,66 1,32 1,11 1,06 1,06 0,07 0,15 0,24 0,39 0,87 1,02 1,01 1,00 0,05 0,05 0,05 0,06 0,05 0,06 0,05 0,05 0,05 0,06
ver 2.0 SPBC16A3.17c SPBC16A3.17c Unassigned Uncharacterized MFS-type transporter C16A3.17c Transport (transmembrane transport) 0,45 1,04 1,04 1,03 1,01 0,08 0,18 0,97 0,97 0,97 0,98 0,99 0,07 0,11 0,54 0,93 0,92 0,93 0,95 0,92 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC977.17 SPAC977.17 UnassignedAQP3, AQP7, AQP7P1, AQP7P3, AQP7P4, AQP9, AQP10Uncharacterized membrane protein C977.17 Transport (transmembrane transport) 0,60 0,92 0,93 0,92 0,90 0,10 0,37 0,88 0,89 0,88 0,88 0,91 0,06 0,07 0,10 0,29 1,09 1,20 1,12 0,94 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,05 0,05 0,06 0,08
ver 2.0 SPCC794.03 SPCC794.03 Unassigned Uncharacterized amino-acid permease C794.03 Transport (amino acid transmembrane transport) 0,25 0,89 1,09 1,07 1,07 0,05 0,14 0,81 0,99 1,11 1,11 1,04 0,05 0,05 0,05 0,06 0,08 0,19 1,10 0,77 0,04 0,04 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05

Upgrade ver 3.0 SPBC1306.02 SPBC1306.02 rtt10 WDR6 Uncharacterized WD repeat-containing protein C1306.02 Transport (endocytic recycling) 0,14 0,47 0,79 0,80 0,75 0,05 0,05 0,09 0,14 0,20 0,26 0,51 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,10 0,04 0,17 0,04 0,04 0,05 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04
ver 2.0 SPAC4F8.01 SPAC4F8.01 did4 CHMP2A ESCRT-III complex subunit did4 Transport (late endosome to vacuole transport) 0,21 1,07 1,08 1,08 1,06 0,08 0,24 0,73 0,88 0,81 0,80 0,78 0,06 0,08 0,26 0,77 1,20 1,08 0,97 0,79 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPCC285.13c SPCC285.13c nup60 Nucleoporin nup60 Transport (nucleocytoplasmic transport) 0,69 0,90 0,92 0,91 0,87 0,10 0,22 0,98 1,04 1,06 1,07 1,07 0,09 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,07 0,87 0,06 0,06 0,07 0,07 0,06 0,06 0,06 0,05 0,06 0,06
ver 2.0 SPBC365.11 SPBC365.11 Unassigned GRIP and coiled-coil domain-containing protein C365.11 Transport (protein targeting to Golgi) 0,90 0,93 0,94 0,94 0,94 0,32 1,03 1,10 1,06 1,06 1,06 1,05 0,11 0,20 1,10 1,08 1,11 1,11 1,07 1,04 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,07 0,07 0,07 0,06 0,10
ver 2.0 SPBC405.04c SPBC405.04c ypt7 RAB7A GTP-binding protein ypt7 Transport (intracellular protein transport) 0,95 0,98 0,98 0,97 0,96 0,35 0,98 1,02 1,04 1,03 1,02 1,02 0,09 0,18 0,97 1,02 0,99 0,98 1,01 0,98 0,06 0,06 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,06 0,06 0,06
ver 2.0 SPAC4F10.14c SPAC4F10.14c btf3 BTF3, BTF3L4, BTF3P13 Nascent polypeptide-associated complex subunit beta Protein Metabolism ('de novo' cotranslational protein folding) 0,06 0,25 0,63 0,81 0,82 0,05 0,08 0,24 0,67 1,15 1,10 1,12 0,05 0,05 0,10 0,21 0,44 0,80 0,86 0,75 0,05 0,05 0,06 0,06 0,07 0,07 0,07 0,07 0,06 0,16
ver 2.0 SPBC106.07c SPBC106.07c Unassigned FAM210A, FAM210B Uncharacterized protein C106.07c Protein Metabolism (N-terminal peptidyl-methionine acetylation) 0,05 0,07 0,34 0,44 0,55 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,04 0,04 0,04 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC30C2.02 SPAC30C2.02 mmd1 DOHH Deoxyhypusine hydroxylase Protein Metabolism (peptidyl-lysine modification to hypusine) 0,14 0,34 0,68 0,66 0,56 0,08 0,22 0,55 1,16 1,14 1,11 1,01 0,05 0,05 0,06 0,06 0,11 0,26 0,83 0,81 0,05 0,04 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,04 0,05
ver 2.0 SPAC328.02 SPAC328.02 dbl4 ARIH1 Uncharacterized RING finger protein C328.02 Protein Metabolism (protein ubiquitination) 0,05 0,06 0,22 0,37 0,67 0,05 0,05 0,09 0,26 0,55 0,75 0,72 0,05 0,05 0,05 0,07 0,20 0,33 0,66 0,66 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04
ver 2.0 SPBC1734.11 SPBC1734.11 mas5 DNAJA1, DNAJA2, DNAJA4 Mitochondrial protein import protein mas5 Protein Metabolism (protein folding) 0,05 0,07 0,25 0,57 0,80 0,05 0,06 0,08 0,17 0,30 0,46 0,73 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,72 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPBC17A3.05c SPBC17A3.05c Unassigned DNAJB12, DNAJB14, DNAJC18 Uncharacterized J domain-containing protein C17A3.05c Protein Metabolism (protein folding) 0,06 0,18 1,08 1,17 0,99 0,06 0,05 0,05 0,06 0,05 0,05 0,06 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPBC1734.05c SPBC1734.05c spf31 DNAJC8 J domain-containing protein spf31 Protein Metabolism (protein folding) 0,29 0,73 0,86 0,82 0,79 0,06 0,09 0,27 0,49 0,61 0,72 0,82 0,05 0,06 0,06 0,06 0,07 0,07 0,08 0,52 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPBC1778.01c SPBC1778.01c zuo1 DNAJC2 Zuotin Protein Metabolism (protein folding) 0,08 0,15 1,27 1,25 1,05 0,05 0,06 0,07 0,20 0,70 1,00 1,00 0,05 0,05 0,07 0,07 0,16 0,25 1,32 0,86 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,04 0,05
ver 2.0 SPBC1734.12c SPBC1734.12c alg12 ALG12 Probable Dol-P-Man:Man(7)GlcNAc(2)-PP-Dol alpha-1,6-mannosyltransferaseProtein Metabolism (protein glycosylation) 0,25 0,73 1,04 0,90 0,82 0,14 0,26 1,05 1,11 0,78 0,84 0,78 0,07 0,13 0,51 1,04 1,16 0,73 0,74 0,76 0,07 0,07 0,08 0,08 0,08 0,08 0,08 0,07 0,10 0,18
ver 2.0 SPAC227.01c SPAC227.01c erd1 XPR1 Protein ERD1 homolog 1 Protein Metabolism (protein glycosylation) 0,58 1,02 1,03 1,02 1,01 0,08 0,14 0,45 0,96 0,98 0,93 0,88 0,06 0,09 0,20 0,59 1,18 0,93 0,91 0,89 0,04 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,07 0,07
ver 2.0 SPAC26A3.16 SPAC26A3.16 dph1 UBQLN1, UBQLN2, UBQLN3, UBQLN4 Deubiquitination-protection protein dph1 Protein Metabolism (negative regulation of protein catabolic process) 0,75 0,91 0,91 0,90 0,89 0,15 0,64 0,87 0,89 0,90 0,91 0,93 0,05 0,11 0,36 0,83 0,82 0,81 0,83 0,85 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07
ver 2.0 SPAPB17E12.08 SPAPB17E12.08 Unassigned N-glycosylation protein eos1 Protein Metabolism (cellular response to oxidative stress) 0,80 0,88 0,89 0,90 0,90 0,17 0,77 1,05 1,07 1,03 1,05 1,04 0,09 0,20 1,00 1,14 1,09 1,05 1,03 0,93 0,05 0,06 0,06 0,06 0,07 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06
ver 2.0 SPBC215.03c SPBC215.03c csn1 GPS1 COP9 signalosome complex subunit 1 Protein Metabolism (regulation of protein deneddylation) 0,77 1,01 1,02 1,00 1,01 0,19 0,49 0,98 1,00 0,99 1,00 1,02 0,11 0,19 0,21 0,51 1,22 1,27 1,17 1,06 0,08 0,09 0,09 0,09 0,09 0,08 0,08 0,08 0,08 0,08
ver 2.0 SPAC3G6.02 SPAC3G6.02 rpn15 SHFM1 mRNA export factor dss1 Protein Metabolism (proteasomal ubiquitin-dependent protein catabolic process) 0,05 0,15 0,82 0,82 0,86 0,05 0,05 0,11 0,48 0,77 0,77 0,77 0,05 0,05 0,06 0,09 0,20 0,49 0,96 0,83 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,06 0,05

Upgrade ver 3.0 SPAC17G6.04c SPAC17G6.04c cpp1 FNTB Protein farnesyltransferase subunit beta Protein Metabolism (protein farnesylation) 0,82 0,86 0,88 0,87 0,87 0,07 0,12 0,11 0,17 0,27 1,11 1,26 0,05 0,05 0,06 0,07 0,07 0,07 0,07 0,45 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPBC3H7.09 SPBC3H7.09 erf2 ZDHHC5,  ZDHHC8, ZDHHC14 Palmitoyltransferase erf2 Protein Metabolism (protein palmitoylation) 0,97 0,98 0,98 0,98 0,97 0,31 0,97 1,00 0,98 0,98 0,99 0,97 0,11 0,16 0,29 0,35 1,02 1,02 0,99 0,95 0,06 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,08 0,07 0,07 0,08

Upgrade ver 3.0 SPBC16C6.01c SPBC16C6.01c Unassigned SETD6 Uncharacterized protein C16C6.01c Protein Metabolism (peptidyl-lysine methylation) 0,29 1,13 1,23 1,21 1,03 0,07 0,15 0,87 1,08 1,09 1,16 1,10 0,06 0,10 0,31 0,90 1,12 0,95 0,94 1,08 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,15
ver 2.0 SPAC1834.05 SPAC1834.05 alg9 ALG9 Alpha-1,2-mannosyltransferase alg9 Protein Metabolism (protein N-linked glycosylation) 0,63 0,90 0,89 0,88 0,87 0,17 0,70 0,98 0,99 0,99 0,99 0,99 0,07 0,15 0,68 0,94 0,95 0,95 0,97 0,95 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,07 0,06 0,07 0,07
ver 2.0 SPBC4C3.08 SPBC4C3.08 mug136 GYG1, GYG2, GYG2P1 Meiotically up-regulated gene 136 protein Protein Metabolism (protein N-linked glycosylation) 0,29 1,16 1,29 1,25 1,17 0,10 0,22 1,04 1,11 1,19 1,20 1,12 0,05 0,05 0,08 0,16 0,30 0,95 0,94 1,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC22A12.07c SPAC22A12.07c ogm1 POMT2 Dolichyl-phosphate-mannose--protein mannosyltransferase 1 Protein Metabolism (protein O-linked mannosylation) 0,52 0,72 0,76 0,72 0,60 0,09 0,50 0,77 0,77 0,71 0,65 0,59 0,06 0,12 0,58 0,67 0,66 0,63 0,54 0,49 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,05 0,06 0,06
ver 2.0 SPAC6B12.07c SPAC6B12.07c Unassigned LONRF1 Uncharacterized RING finger protein C6B12.07c Protein Metabolism (protein ubiquitination) 0,84 0,91 0,91 0,90 0,90 0,11 0,17 1,00 1,02 1,01 1,02 1,01 0,08 0,09 0,13 0,14 0,20 0,43 0,82 0,82 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05
ver 2.0 SPBC19C7.02 SPBC19C7.02 ubr1 UBR1, UBR2 E3 ubiquitin-protein ligase ubr1 Protein Metabolism (protein ubiquitination) 0,48 0,87 0,91 0,89 0,86 0,07 0,33 0,81 0,79 0,83 0,84 0,84 0,05 0,07 0,17 0,59 0,78 0,79 0,80 0,79 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,04 0,05
ver 2.0 SPBC32H8.02c SPBC32H8.02c nep2 SENP8 NEDD8-specific protease 2 Protein Metabolism (protein deneddylation) 0,76 0,99 0,99 0,99 0,99 0,23 0,93 1,08 1,09 1,09 1,08 1,09 0,08 0,16 1,05 1,09 1,07 1,07 1,09 1,02 0,06 0,07 0,08 0,08 0,08 0,08 0,09 0,09 0,11 0,15

Upgrade ver 3.0 SPBC1703.12 SPBC1703.12 ubp9 USP12, USP46 Probable ubiquitin carboxyl-terminal hydrolase 9 Protein Metabolism (protein deubiquitination) 0,53 0,95 0,94 0,92 0,88 0,08 0,10 0,10 0,19 0,27 0,43 0,70 0,08 0,09 0,10 0,11 0,13 0,13 0,22 0,92 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,05 0,06 0,06
ver 2.0 SPAC3G6.13c SPAC3G6.13c rpl4101 RPL41 60S ribosomal protein L41 Cytoplasmic Translation 0,30 1,08 1,13 1,05 0,92 0,08 0,23 1,05 1,23 1,15 1,00 0,94 0,06 0,10 0,35 0,80 0,85 0,88 0,81 0,79 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,05 0,06 0,06
ver 2.0 SPBC11C11.07 SPBC11C11.07 rpl1801 RPL18 60S ribosomal protein L18-A Cytoplasmic Translation 0,18 1,06 1,05 1,10 1,06 0,09 0,22 1,08 1,15 1,10 1,09 1,11 0,08 0,13 0,19 0,32 0,87 0,88 0,95 0,93 0,06 0,06 0,08 0,07 0,07 0,07 0,07 0,06 0,07 0,07
ver 2.0 SPBC685.07c SPBC685.07c rpl2701 RPL27 60S ribosomal protein L27-A Cytoplasmic Translation 0,12 0,77 0,99 0,99 0,99 0,06 0,21 0,86 0,89 0,89 0,90 0,91 0,05 0,07 0,36 0,84 0,86 0,88 0,89 0,90 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPCC663.04 SPCC663.04 rpl39 RPL39, RPL39L 60S ribosomal protein L39 Cytoplasmic Translation 0,09 0,72 1,13 1,13 1,10 0,06 0,10 0,16 0,68 0,88 0,96 0,95 0,06 0,07 0,10 0,14 0,22 0,27 0,94 0,89 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,07 0,09
ver 2.0 SPCC1682.14 SPCC1682.14 rpl1902 RPL19 60S ribosomal protein L19-B Cytoplasmic Translation 0,60 1,04 1,04 1,02 0,98 0,13 0,62 1,05 1,04 1,04 1,05 1,06 0,07 0,14 0,40 1,07 1,08 1,04 1,04 1,00 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,05 0,07 0,07
ver 2.0 SPCC364.03 SPCC364.03 rpl1702 RPL17 60S ribosomal protein L17-B Cytoplasmic Translation 0,05 0,13 0,27 0,31 0,54 0,05 0,05 0,18 0,39 0,56 0,91 0,76 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04

Upgrade ver 3.0 SPAPB17E12.13 SPAPB17E12.13 rpl1802 RPL18 60S ribosomal protein L18-B Cytoplasmic Translation 0,66 0,97 0,97 0,96 0,95 0,15 0,36 1,02 1,03 1,01 1,01 1,03 0,10 0,14 0,17 0,22 0,83 1,06 1,13 1,24 0,06 0,06 0,07 0,08 0,08 0,08 0,08 0,08 0,09 0,09
Upgrade ver 3.0 SPBC1685.09 SPBC1685.09 rps29 RPS29 40S ribosomal protein S29 Cytoplasmic Translation 0,09 0,82 0,98 1,00 1,03 0,05 0,06 0,07 0,11 0,33 0,72 0,79 0,05 0,05 0,05 0,05 0,07 0,12 0,73 0,82 0,04 0,04 0,04 0,04 0,05 0,05 0,05 0,04 0,13 0,19
Upgrade ver 3.0 SPBC4F6.04 SPBC4F6.04 rpl2502 RPL23A 60S ribosomal protein L25-B Cytoplasmic Translation 0,87 0,91 0,91 0,90 0,90 0,14 0,27 1,01 1,01 1,00 1,00 1,03 0,11 0,19 0,70 1,04 1,04 1,02 1,03 0,98 0,06 0,07 0,08 0,09 0,08 0,08 0,09 0,08 0,09 0,09
Upgrade ver 3.0 SPCC622.18 SPCC622.18 rpl6 RPL6 60S ribosomal protein L6 Cytoplasmic Translation 0,83 0,86 0,86 0,86 0,86 0,23 0,92 1,02 1,05 1,04 1,04 1,02 0,12 0,38 1,21 1,07 1,05 1,09 1,10 1,01 0,06 0,06 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,09
Upgrade ver 3.0 SPAC3A12.10 SPAC3A12.10 rpl2001 RPL18A 60S ribosomal protein L20 Cytoplasmic Translation 0,58 1,28 1,29 1,29 1,25 0,12 0,23 0,65 1,00 1,06 1,03 1,02 0,16 0,21 0,31 0,46 1,18 1,00 0,95 1,02 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,05 0,07 0,09
Upgrade ver 3.0 SPAC22H12.04c SPAC22H12.04c rps102 RPS3A 40S ribosomal protein S1-B Cytoplasmic Translation 0,29 1,05 1,20 1,18 0,93 0,09 0,15 0,96 1,20 1,27 1,26 1,25 0,05 0,05 0,17 0,49 0,90 1,03 0,94 1,04 0,04 0,20 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,06

ver 2.0 SPAC637.07 SPAC637.07 moe1 EIF3D Eukaryotic translation initiation factor 3 subunit D Cytoplasmic Translation (translational initiation) 0,27 0,90 0,92 0,93 0,92 0,06 0,13 0,73 0,86 0,86 0,87 0,86 0,05 0,06 0,10 0,21 0,41 0,70 0,70 0,69 0,04 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPBC19G7.10c SPBC19G7.10c Unassigned PATL1 DNA topoisomerase 2-associated protein pat1 Cytoplasmic Translation (translational initiation) 0,06 0,24 0,80 0,82 0,81 0,05 0,06 0,06 0,06 0,07 0,08 0,44 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPCC11E10.07c SPCC11E10.07c Unassigned EIF2B1 Translation initiation factor eIF-2B subunit alpha Cytoplasmic Translation (translational initiation) 0,46 1,21 1,22 1,24 1,28 0,13 0,47 1,07 1,03 1,03 1,04 1,05 0,07 0,18 1,03 1,08 1,05 1,06 1,06 1,02 0,07 0,09 0,09 0,10 0,10 0,09 0,09 0,09 0,09 0,09

Upgrade ver 3.0 SPAC821.05 SPAC821.05 Unassigned EIF3H Eukaryotic translation initiation factor 3 subunit H Cytoplasmic Translation (translational initiation) 0,12 0,35 0,67 0,70 0,69 0,05 0,05 0,05 0,09 0,16 0,31 0,53 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04
ver 2.0 SPAC6B12.15 SPAC6B12.15 cpc2 GNB2L1 Guanine nucleotide-binding protein subunit beta-like protein Cytoplasmic Translation (intracellular signal transduction) 0,33 0,91 0,91 0,94 0,93 0,17 0,78 0,90 0,92 0,91 0,92 0,93 0,06 0,09 0,23 0,76 0,87 0,86 0,86 0,86 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPBC336.03 SPBC336.03 efc25 RASGEF1A, RASGEF1B, RASGEF1C Ras guanine nucleotide exchange factor efc25 Signal Transduction (Cdc42 protein signal transduction) 0,84 0,90 0,90 0,90 0,88 0,14 0,53 0,88 0,85 0,88 0,89 0,88 0,07 0,15 0,22 0,50 1,01 0,99 0,99 0,93 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC17H9.09c SPAC17H9.09c ras1 HRAS, KRAS, NRAS Ras-like protein 1 Signal Transduction (Cdc42 protein signal transduction) 0,58 0,85 0,88 0,86 0,85 0,09 0,22 0,74 0,79 0,80 0,82 0,81 0,06 0,07 0,10 0,17 0,24 0,74 0,85 0,76 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPCC297.05 SPCC297.05 Unassigned DENN domain-containing protein C297.05 Signal Transduction 0,25 1,04 1,29 1,26 1,06 0,05 0,13 0,89 0,98 1,04 1,15 1,01 0,05 0,05 0,12 0,28 0,72 1,17 1,32 0,82 0,07 0,05 0,07 0,09 0,05 0,05 0,05 0,04 0,08 0,05
ver 2.0 SPBC725.06c SPBC725.06c ppk31 STK38, STK38L Serine/threonine-protein kinase ppk31 Signal Transduction 0,31 1,48 1,44 1,36 1,12 0,10 0,25 1,30 1,20 1,09 1,45 1,26 0,06 0,13 0,42 1,20 1,42 1,49 1,39 1,35 0,05 0,07 0,08 0,09 0,09 0,09 0,08 0,07 0,06 0,07
ver 2.0 SPAC1851.03 SPAC1851.03 ckb1 CSNK2B Casein kinase II subunit beta Signal Transduction 0,05 0,09 0,37 0,67 0,72 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04
ver 2.0 SPBC32C12.03c SPBC32C12.03c ppk25 Serine/threonine-protein kinase ppk25 Signal Transduction 0,90 0,96 0,97 0,95 0,95 0,20 0,76 1,11 1,09 1,11 1,10 1,10 0,10 0,25 1,08 1,12 1,10 1,09 1,10 1,06 0,05 0,06 0,06 0,07 0,07 0,07 0,07 0,06 0,07 0,16
ver 2.0 SPAC22H10.11c SPAC22H10.11c Unassigned Uncharacterized protein C22H10.11c Signal Transduction 0,43 1,12 1,12 1,10 1,08 0,09 0,20 1,10 1,10 1,08 1,03 1,04 0,08 0,12 0,10 0,17 0,24 0,80 0,91 0,97 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,05 0,05 0,08 0,18
ver 2.0 SPBC1D7.03 SPBC1D7.03 mug80 Meiotically up-regulated gene 80 protein Signal Transduction 0,26 0,84 0,93 0,94 0,98 0,09 0,36 0,79 0,81 0,82 0,83 0,86 0,05 0,06 0,14 0,53 0,84 0,84 0,87 0,87 0,04 0,04 0,05 0,05 0,06 0,06 0,07 0,07 0,10 0,11
ver 2.0 SPCC830.06 SPCC830.06 cnb1 PPP3R1, PPP3R2 Calcineurin subunit B Signal Transduction (regulation of signal transduction) 0,72 0,85 0,87 0,87 0,85 0,09 0,38 1,31 1,30 1,25 1,25 1,14 0,06 0,08 0,25 1,17 1,40 1,19 1,03 1,07 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,05 0,06 0,06
ver 2.0 SPAC9G1.02 SPAC9G1.02 wis4 MAP3K4 MAP kinase kinase kinase wis4 Signal Transduction (activation of MAPKK activity) 0,56 0,97 0,98 0,97 0,93 0,07 0,14 0,83 1,11 1,08 0,92 0,90 0,07 0,07 0,09 0,09 0,22 0,78 0,98 0,87 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,07 0,11
ver 2.0 SPCC757.09c SPCC757.09c rnc1 PCBP1, PCBP2, PCBP3, PCBP4, HNRNPK RNA-binding protein rnc1 Signal Transduction (negative regulation of MAPK cascade) 0,38 1,01 1,02 1,01 0,98 0,05 0,09 0,32 0,84 0,89 0,92 0,91 0,05 0,05 0,11 0,33 0,78 0,96 0,90 0,84 0,04 0,04 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,07
ver 2.0 SPCC188.02 SPCC188.02 par1PPP2R5A, PPP2R5B, PPP2R5C, PPP2R5D, PPP2R5ESerine/threonine-protein phosphatase 2A 56 kDa regulatory subunit delta 1 isoformSignal Transduction (regulation of septation initiation signaling cascade) 0,09 0,34 0,68 0,71 0,67 0,05 0,06 0,08 0,20 0,30 0,46 0,66 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,05 0,05 0,04 0,04 0,04
ver 2.0 SPAC6F12.06 SPAC6F12.06 Unassigned ARHGDIA, ARHGDIB Rho GDP-dissociation inhibitor Signal Transduction (small GTPase mediated signal transduction) 0,24 1,15 1,25 1,28 1,23 0,06 0,15 0,87 1,14 1,16 1,23 1,24 0,05 0,05 0,12 0,34 1,02 1,13 1,24 1,10 0,04 0,04 0,04 0,04 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC10F6.16 SPAC10F6.16 mug134 ENSA, ARPP19 mRNA stability protein mug134 Cell Cycle (G1 to G0 transition) 0,83 0,83 0,84 0,84 0,83 0,11 0,38 0,98 1,00 1,02 1,02 0,97 0,08 0,18 1,03 1,06 1,05 1,01 1,00 0,98 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,06 0,07 0,06 0,07 0,07

Upgrade ver 3.0 SPCC1919.10c SPCC1919.10c myo52 MYO5A, MYO5B, MYO5C Myosin-52 Cell Cycle (mitotic cytokinesis) 0,12 0,84 1,31 1,22 1,12 0,06 0,08 0,40 1,21 1,10 1,07 1,06 0,05 0,05 0,09 0,06 0,08 0,13 0,62 0,71 0,05 0,05 0,06 0,08 0,09 0,11 0,14 0,16 0,08 0,08
ver 2.0 SPAC926.03 SPAC926.03 rlc1MYL2, MYL5, MYL7, MYL9, MYL10, MYL12A, MYL12B, MYLPFMyosin regulatory light chain 1 Cell Cycle (cytokinesis, actomyosin contractile ring assembly) 0,11 0,38 0,79 0,71 0,65 0,05 0,05 0,07 0,20 0,56 0,85 0,72 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,11 0,51 0,73 0,04 0,04 0,04 0,05 0,04 0,05 0,04 0,04 0,05 0,04
ver 2.0 SPBC4F6.06 SPBC4F6.06 kin1 PRKAA1, PRKAA2 Protein kinase kin1 Cell Cycle (cytokinesis, site selection) 0,13 0,36 0,65 0,70 0,68 0,05 0,05 0,11 0,32 0,57 0,76 0,71 0,05 0,05 0,05 0,06 0,08 0,17 0,41 0,76 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,05 0,04 0,04 0,04 0,04
ver 2.0 SPAC4F10.11 SPAC4F10.11 spn1 SEPT1,  SEPT2, SEPT4, SEPT5, SEPT7 Septin homolog spn1 Cell Cycle (cytokinetic cell separation) 0,57 0,78 0,79 0,80 0,81 0,06 0,25 1,13 1,03 0,97 0,97 0,96 0,05 0,08 0,31 1,33 1,38 1,38 1,38 1,11 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05 0,05 0,04 0,04 0,05

Upgrade ver 3.0 SPBC16H5.07c SPBC16H5.07c ppa2 PPP2CA, PPP2CB Major serine/threonine-protein phosphatase PP2A-2 catalytic subunit Cell Cycle (negative regulation of G2/M transition of mitotic cell cycle) 0,07 0,64 1,21 1,22 1,20 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
Upgrade ver 3.0 SPAC644.06c SPAC644.06c cdr1 BRSK1, BRSK2 Mitosis inducer protein kinase cdr1 Cell Cycle (negative regulation of G2/M transition of mitotic cell cycle) 0,85 0,85 0,85 0,85 0,86 0,23 1,33 1,36 1,33 1,20 1,18 1,20 0,13 0,26 1,38 1,42 1,39 1,31 1,09 0,96 0,14 0,14 0,09 0,09 0,09 0,09 0,09 0,08 0,09 0,10

ver 2.0 SPBC4F6.12 SPBC4F6.12 pxl1 PXN, LPXN, TGFB1I1 LIM domain-containing protein C4F6.12 Cell Cycle (cytokinesis, actomyosin contractile ring assembly) 0,64 0,85 0,91 0,88 0,89 0,12 0,52 0,98 0,94 0,96 1,00 1,01 0,06 0,08 0,15 0,64 1,26 1,22 1,15 1,00 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,04
ver 2.0 SPCC1223.06 SPCC1223.06 tea1 RABEPK Tip elongation aberrant protein 1 Cell Cycle (regulation of cytokinesis) 0,23 1,09 1,35 1,25 1,15 0,14 0,26 1,20 1,15 1,18 1,19 1,01 0,06 0,14 0,32 0,90 0,87 0,86 0,81 0,76 0,06 0,07 0,07 0,08 0,08 0,08 0,08 0,07 0,08 0,08
ver 2.0 SPAC1142.08 SPAC1142.08 fhl1 Fork head transcription factor 1 Cell Cycle (positive regulation of transcription from RNA polymerase II promoter) 0,27 0,94 1,02 1,06 1,13 0,06 0,06 0,11 0,13 0,19 0,72 0,86 0,05 0,05 0,06 0,05 0,05 0,06 0,06 0,74 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPBC16G5.15c SPBC16G5.15c fkh2 Fork head protein homolog 2 Cell Cycle (transcription from RNA polymerase II promoter) 0,16 1,01 1,01 1,00 0,97 0,05 0,07 0,17 0,71 1,13 1,19 1,10 0,05 0,05 0,07 0,11 0,31 1,25 1,37 1,15 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,05 0,05 0,04 0,04 0,05

Upgrade ver 3.0 SPAC57A10.02 SPAC57A10.02 cdr2 BRSK1,  BRSK2 Mitosis inducer protein kinase cdr2 Cell Cycle (regulation of G2/M transition of mitotic cell cycle) 1,03 0,83 0,83 0,83 0,83 0,18 0,72 1,25 1,23 1,14 1,07 1,17 0,09 0,12 0,25 0,96 1,25 1,21 1,17 1,03 0,09 0,09 0,09 0,09 0,09 0,08 0,08 0,07 0,08 0,08
ver 2.0 SPAC4G9.14 SPAC4G9.14 Unassigned PXMP2 Uncharacterized protein C4G9.14 Detoxification of Cadmium ion 0,78 0,83 0,85 0,83 0,86 0,06 0,16 0,85 0,85 0,83 0,85 0,87 0,05 0,06 0,11 0,15 0,16 0,78 1,09 0,96 0,04 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPBC14F5.13c SPBC14F5.13c pho8 ALPL, ALPP, ALPI, ALPPL2 Alkaline phosphatase Detoxification of Cadmium ion 0,21 0,69 1,12 1,03 1,11 0,10 0,23 1,03 1,12 1,14 1,10 1,04 0,05 0,05 0,08 0,15 0,27 0,85 1,06 1,13 0,04 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPBC337.03 SPBC337.03 rhn1 RPRD1A, RPRD1B UPF0400 protein C337.03 Detoxification of Cadmium ion 0,78 0,95 0,92 0,91 0,87 0,13 0,31 1,03 1,03 1,05 1,05 1,06 0,08 0,13 0,19 0,94 1,06 1,06 1,06 1,02 0,05 0,06 0,08 0,08 0,08 0,09 0,09 0,09 0,11 0,12
ver 2.0 SPBC887.10 SPBC887.10 mcs4 Response regulator mcs4 Detoxification of Cadmium ion 0,49 1,02 1,01 0,98 0,93 0,07 0,09 0,08 0,18 0,87 0,99 1,00 0,05 0,05 0,05 0,06 0,08 0,11 1,06 0,96 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPBC31E1.02c SPBC31E1.02c pmr1 ATP2C1, ATP2C2 Calcium-transporting ATPase 1 Detoxification of Cadmium ion 0,52 1,23 1,19 1,16 1,13 0,13 0,37 0,86 0,87 0,89 0,88 0,92 0,06 0,08 0,13 0,27 0,67 0,83 0,83 0,85 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,05 0,06 0,06
ver 2.0 SPAC31A2.11c SPAC31A2.11c cuf1 Metal-binding regulatory protein cuf1 Detoxification of Cadmium ion 0,15 0,48 0,78 0,80 0,77 0,05 0,06 0,13 0,32 0,53 0,67 0,64 0,05 0,05 0,06 0,08 0,21 0,73 0,77 0,70 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04
ver 2.0 SPBC3H7.12 SPBC3H7.12 rav2 ROGDI Regulator of V-ATPase in vacuolar membrane protein 2 Detoxification of Cadmium ion 0,23 0,57 0,75 0,74 0,72 0,07 0,10 0,18 0,30 0,39 0,60 0,58 0,06 0,07 0,09 0,11 0,18 0,39 0,70 0,68 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC1783.02c SPAC1783.02c vps66 AGPAT9 Putative lysophosphatidic acid:oleoyl-CoA acyltransferase Detoxification of Cadmium ion 0,22 1,04 1,25 1,17 1,12 0,06 0,12 0,60 1,03 0,98 1,08 1,11 0,05 0,05 0,08 0,28 1,04 1,23 1,26 1,25 0,04 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC13C5.04 SPAC13C5.04 Unassigned Putative glutamine amidotransferase-like protein C13C5.04 Detoxification of Cadmium ion 0,72 0,89 0,88 0,87 0,85 0,16 0,62 1,03 1,07 1,07 1,06 1,08 0,06 0,19 0,99 1,11 1,11 1,09 1,03 1,04 0,06 0,06 0,07 0,07 0,07 0,06 0,06 0,06 0,07 0,06
ver 2.0 SPAC17A5.16 SPAC17A5.16 ftp105 HID1 Ubp5-interacting protein ftp105 Detoxification of Cadmium ion 0,14 1,10 1,28 1,20 1,12 0,06 0,08 0,35 1,06 1,01 0,98 0,96 0,05 0,06 0,11 0,10 0,22 0,32 0,66 0,58 0,05 0,05 0,06 0,09 0,11 0,14 0,15 0,17 0,07 0,11
ver 2.0 SPAC22F3.09c SPAC22F3.09c res2 Cell division cycle-related protein res2/pct1 Detoxification of Cadmium ion 0,08 0,96 1,21 1,12 1,01 0,06 0,17 1,02 1,01 0,96 0,97 0,96 0,07 0,15 0,74 1,28 1,36 1,39 1,33 1,08 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,05 0,06 0,05

Upgrade ver 3.0 SPBC32F12.01c SPBC32F12.01c css1 SMPD2 Inositol phosphosphingolipids phospholipase C Lipid Metabolism (ceramide biosynthetic process) 0,93 0,96 0,96 0,96 0,94 0,15 0,44 0,97 0,96 0,98 0,98 0,98 0,09 0,10 0,16 0,20 0,33 0,92 0,94 0,88 0,07 0,09 0,09 0,09 0,09 0,09 0,08 0,08 0,08 0,08
ver 2.0 SPBC1271.12 SPBC1271.12 kes1 OSBPL9, OSBPL10, OSBPL11 Protein kes1 Lipid Metabolism (ergosterol biosynthetic process) 0,60 1,04 1,05 1,04 1,00 0,09 0,18 0,44 0,50 0,54 0,69 0,82 0,06 0,09 0,12 0,14 0,15 0,21 0,34 0,66 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,08
ver 2.0 SPBC29A10.01 SPBC29A10.01 ccr1 POR NADPH--cytochrome P450 reductase Lipid Metabolism (ergosterol biosynthetic process) 0,05 0,07 0,23 0,60 0,88 0,05 0,06 0,07 0,09 0,15 0,18 0,75 0,05 0,05 0,05 0,06 0,08 0,11 0,42 0,81 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPBC29A10.16c SPBC29A10.16c Unassigned CYB5A, CYB5B Probable cytochrome b5 1 Lipid Metabolism (ergosterol biosynthetic process) 0,80 0,94 0,93 0,92 0,91 0,11 0,19 0,98 0,98 0,98 0,97 0,98 0,06 0,06 0,06 0,06 0,07 0,07 0,12 0,99 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05

Upgrade ver 3.0 SPBC27B12.03c SPBC27B12.03c erg32 SC5D C-5 sterol desaturase erg32 Lipid Metabolism (ergosterol biosynthetic process) 0,89 0,92 0,93 0,93 0,92 0,21 0,88 1,07 1,08 1,08 1,08 1,06 0,09 0,20 1,07 1,05 1,04 1,07 1,07 1,03 0,06 0,07 0,08 0,08 0,08 0,08 0,08 0,07 0,08 0,08
ver 2.0 SPBC3E7.15c SPBC3E7.15c lac1 CERS2, CERS3, CERS4, CERS5, CERS6 Sphingosine N-acyltransferase lac1 Lipid Metabolism (ceramide biosynthetic process) 0,07 0,30 0,37 0,44 0,43 0,05 0,06 0,16 0,37 0,49 0,62 0,82 0,05 0,05 0,05 0,07 0,08 0,18 0,66 0,97 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPCP1E11.05c SPCP1E11.05c are2 DGAT1 Probable sterol O-acyltransferase 2 Lipid Metabolism (ergosterol biosynthetic process) 0,79 0,91 0,90 0,90 0,92 0,07 0,07 0,08 0,08 0,08 0,08 0,09 0,07 0,08 0,08 0,11 0,40 1,29 1,14 1,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,05 0,06 0,06
ver 2.0 SPAC19G12.08 SPAC19G12.08 scs7 FA2H Ceramide very long chain fatty acid hydroxylase-like protein C19G12.08 Lipid Metabolism (fatty acid biosynthetic process) 0,73 0,85 0,85 0,87 0,85 0,11 0,28 0,97 0,98 0,98 0,98 0,99 0,07 0,12 0,21 0,66 0,92 0,92 0,94 1,00 0,05 0,05 0,08 0,10 0,11 0,12 0,13 0,12 0,14 0,14

Upgrade ver 3.0 SPAC25B8.03 SPAC25B8.03 psd2 PISD Phosphatidylserine decarboxylase proenzyme 2, mitochondrial Lipid Metabolism (phosphatidylcholine biosynthetic process) 0,85 1,00 0,98 0,97 0,92 0,18 0,84 1,23 1,21 1,17 1,12 0,98 0,07 0,17 0,57 1,22 1,26 1,28 1,22 1,12 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
Upgrade ver 3.0 SPBC409.18 SPBC409.18 Unassigned PPAPDC1B Probable diacylglycerol pyrophosphate phosphatase 1 Lipid Metabolism (phospholipid metabolic process) 0,81 0,91 0,91 0,91 0,90 0,17 0,54 1,02 1,03 1,02 1,01 1,04 0,11 0,20 0,75 1,07 1,08 1,03 1,03 1,01 0,07 0,07 0,08 0,08 0,08 0,07 0,07 0,07 0,06 0,06

ver 2.0 SPAC17H9.10c SPAC17H9.10c ddb1 DDB1 DNA damage-binding protein 1 DNA metabolism (response to DNA damage stimulus) 0,66 0,97 0,96 0,96 0,94 0,08 0,13 0,20 0,97 1,15 1,08 1,03 0,07 0,07 0,08 0,07 0,08 0,11 1,07 0,99 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,07 0,06 0,07 0,07
ver 2.0 SPAC19A8.11c SPAC19A8.11c Unassigned DCP2 Uncharacterized protein C19A8.11c DNA metabolism (reciprocal meiotic recombination) 0,82 0,97 0,96 0,95 0,92 0,08 0,16 0,52 0,92 0,90 0,91 0,86 0,07 0,09 0,13 0,22 0,41 0,98 1,30 0,82 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,05 0,06 0,09
ver 2.0 SPBC1198.11c SPBC1198.11c reb1 DMTF1 DNA-binding protein reb1 DNA metabolism (cis-acting DNA replication termination) 0,14 0,73 1,21 1,14 0,96 0,06 0,06 0,07 0,18 0,31 0,70 0,89 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC22F3.03c SPAC22F3.03c rdh54 RAD54B Meiotic recombination protein rdh54 DNA metabolism (double-strand break repair via homologous recombination) 0,83 0,89 0,89 0,89 0,89 0,09 0,19 1,09 1,10 1,09 1,07 1,06 0,06 0,07 0,09 0,12 0,40 1,00 1,05 0,93 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,07
ver 2.0 SPBC336.01 SPBC336.01 fbh1 FBXO18 F-box DNA helicase protein 1 DNA metabolism (double-strand break repair via homologous recombination) 0,86 0,95 0,96 0,96 0,93 0,21 0,63 1,06 1,05 1,06 1,08 1,05 0,09 0,23 1,06 1,09 1,07 1,08 1,11 0,99 0,07 0,08 0,09 0,09 0,08 0,08 0,08 0,07 0,09 0,08
ver 2.0 SPBC30D10.04 SPBC30D10.04 swi3 TIPIN Swi1-interacting protein swi3 DNA metabolism (replication fork arrest) 0,40 0,97 0,97 0,96 0,94 0,08 0,14 0,85 1,07 1,04 1,04 1,05 0,09 0,14 0,17 0,54 1,10 1,07 1,12 0,98 0,05 0,05 0,06 0,06 0,07 0,07 0,08 0,09 0,09 0,18
ver 2.0 SPBC651.10 SPBC651.10 nse5 Non-structural maintenance of chromosome element 5 DNA metabolism (DNA repair) 0,26 0,65 0,87 0,81 0,74 0,11 0,23 0,91 0,91 0,82 0,92 0,77 0,06 0,06 0,07 0,13 0,21 0,49 0,87 0,70 0,06 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06
ver 2.0 SPAC4G8.11c SPAC4G8.11c atp10 Probable mitochondrial ATPase complex subunit atp10 Mitochondrial Organization (mitochondrial proton-transporting ATP synthase complex assembly)0,64 0,95 0,97 0,98 0,95 0,12 0,49 1,02 1,06 1,00 0,98 0,95 0,08 0,18 0,63 1,18 1,04 0,95 0,93 0,80 0,05 0,05 0,06 0,07 0,07 0,08 0,08 0,08 0,09 0,09
ver 2.0 SPCC1672.04c SPCC1672.04c Unassigned COX19 Cytochrome c oxidase assembly protein cox19, mitochondrial Mitochondrial Organization (mitochondrial respiratory chain complex IV assembly) 0,64 0,93 0,92 0,91 0,89 0,18 0,70 0,94 0,96 0,98 0,94 0,89 0,09 0,18 0,67 0,88 0,88 0,88 0,86 0,79 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06
ver 2.0 SPAC1610.02c SPAC1610.02c Unassigned MRPL1 54S ribosomal protein L1, mitochondrial Mitochondrial Organization (mitochondrial translation) 0,71 1,00 0,99 0,99 0,96 0,07 0,14 0,30 0,63 0,87 0,96 0,95 0,06 0,07 0,11 0,18 0,25 0,34 0,61 0,84 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,07 0,07
ver 2.0 SPAC3A12.12 SPAC3A12.12 atp11 ATPAF1 Protein atp11, mitochondrial Mitochondrial Organization 0,79 0,86 0,85 0,81 0,82 0,12 0,47 1,14 1,11 1,09 1,04 1,03 0,11 0,29 0,72 1,10 1,09 1,05 1,05 0,95 0,05 0,06 0,07 0,08 0,08 0,08 0,09 0,08 0,07 0,10
ver 2.0 SPBC13E7.11 SPBC13E7.11 rbd1 PARL Uncharacterized protein C13E7.11 Mitochondrial Organization 0,77 0,90 0,91 0,91 0,91 0,19 0,89 1,08 1,06 1,07 1,05 1,03 0,08 0,20 0,98 1,02 1,00 1,00 1,01 0,96 0,05 0,06 0,06 0,07 0,07 0,07 0,07 0,06 0,09 0,11

Upgrade ver 3.0 SPCC645.02 SPCC645.02 gep4 Probable phosphatidylglycerophosphatase, mitochondrial Mitochondrial Organization (mitochondrial membrane organization) 0,81 0,87 0,86 0,86 0,84 0,23 0,86 0,99 1,02 1,01 1,02 0,99 0,17 0,65 1,07 1,01 1,01 1,04 1,05 0,97 0,07 0,08 0,08 0,08 0,08 0,08 0,08 0,08 0,07 0,10
Upgrade ver 3.0 SPAC1486.08 SPAC1486.08 cox16 COX16 Cytochrome c oxidase assembly protein cox16, mitochondrial Mitochondrial Organization 0,76 0,82 0,85 0,85 0,84 0,17 0,65 0,84 0,82 0,85 0,87 0,87 0,10 0,24 0,83 0,89 0,84 0,85 0,89 0,82 0,08 0,13 0,10 0,09 0,08 0,08 0,08 0,07 0,10 0,11

ver 2.0 SPAC4F8.03 SPAC4F8.03 sdo1 SBDS Ribosome maturation protein sdo1 Others (ribosomal large subunit biogenesis) 0,05 0,07 0,54 0,83 0,85 0,06 0,08 0,11 0,26 0,69 0,87 0,84 0,05 0,06 0,08 0,11 0,16 0,26 0,88 0,88 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,07 0,09
ver 2.0 SPAC3F10.16c SPAC3F10.16c Unassigned LSG1 Large subunit GTPase 1 Others (ribosome biogenesis) 0,05 0,03 0,07 0,69 1,07 0,05 0,05 0,05 0,05 0,08 0,27 1,02 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,14 0,91 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04
ver 2.0 SPBP16F5.05c SPBP16F5.05c Unassigned Ankyrin repeat-containing protein P16F5.05c Others (ribosome biogenesis) 0,78 0,90 0,91 0,90 0,90 0,18 0,78 1,06 1,06 1,07 1,07 1,04 0,08 0,20 1,03 1,07 1,05 1,05 1,05 0,99 0,05 0,06 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 0,06 0,09 0,09
ver 2.0 SPCC553.08c SPCC553.08c Unassigned EFTUD1 Ribosome assembly protein 1 Others (ribosome biogenesis) 0,06 0,15 0,32 0,54 0,59 0,05 0,06 0,08 0,15 0,20 0,26 0,42 0,05 0,05 0,06 0,08 0,11 0,18 0,28 0,46 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,04
ver 2.0 SPBC1539.10 SPBC1539.10 nop16 NOP16 Nucleolar protein 16 Others (ribosomal large subunit biogenesis) 0,43 1,04 1,03 1,02 1,02 0,12 0,65 1,06 1,08 1,05 1,08 1,09 0,08 0,15 1,07 1,12 1,09 1,08 1,10 1,00 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,05 0,07 0,08
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Mutant Set Plate Systematic  ID PomBase 
Database Link

Gene Standard 
Name Human Ortholog (PomBase) Gene Description                                                                                                 

(UniprotKB) GO Biological Process YE        
48h

YE       
72h

YE          
96h

YE          
120h

YE              
192h

5FU 25µM              
48h

5FU 25µM              
72h

5FU 25µM              
96h

5FU 25µM              
120h

5FU 25µM              
144h

5FU 25µM              
168h

5FU 25µM              
216h

5FU 50µM              
48h

5FU 50µM              
72h

5FU 50µM              
96h

5FU 50µM              
120h

5FU 50µM              
144h

5FU 50µM              
168h

5FU 50µM              
216h

5FU 50µM              
15 days

5FU 150µM              
48h

5FU 150µM              
72h

5FU 150µM              
96h

5FU 150µM              
120h

5FU 150µM              
144h

5FU 150µM              
168h

5FU 150µM              
192h

5FU 150µM              
216h

5FU 150µM              
13 days

5FU 150µM              
15 days

246246
247247
248248
249249
250250
251251
252252
253253
254254
255255
256256
257257
258258
259259
260260
261261
262262
263263
264264
265265
266266
267267
268268
269269
270270
271271

ver 2.0 SPBC4B4.10c SPBC4B4.10c atg5 ATG5 Autophagy protein 5 Others (autophagy) 0,84 0,94 0,95 0,94 0,94 0,20 0,81 1,10 1,08 1,08 1,08 1,06 0,08 0,21 1,05 1,08 1,07 1,05 1,06 1,03 0,05 0,06 0,07 0,07 0,07 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06
ver 2.0 SPAC1D4.03c SPAC1D4.03c aut12 MON1A, MON1B Vacuolar fusion protein mon1 Others (autophagy) 0,69 0,86 0,87 0,85 0,79 0,11 0,87 0,84 0,85 0,85 0,87 0,84 0,06 0,10 0,47 1,02 0,84 0,89 0,83 0,82 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05

Upgrade ver 3.0 SPAC589.07c SPAC589.07c atg1801 WIPI1, WIPI2 Autophagy-related protein 18 Others (autophagy) 0,33 0,82 0,91 0,88 0,83 0,14 0,32 1,21 1,24 1,16 1,10 0,96 0,12 0,23 0,66 0,89 0,89 0,99 0,89 0,83 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,08
ver 2.0 SPBC18H10.19 SPBC18H10.19 vps38 UVRAG Vacuolar protein sorting-associated protein 38 Others (positive regulation of autophagy) 0,74 0,90 0,92 0,93 0,89 0,17 0,68 0,85 0,86 0,85 0,85 0,84 0,11 0,45 0,83 0,83 0,82 0,82 0,83 0,79 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC688.11 SPAC688.11 end4 HIP1, HIP1R Endocytosis protein end4 Others (actin cytoskeleton organization) 0,20 1,17 1,15 1,12 1,00 0,06 0,08 0,48 1,40 1,19 1,13 1,08 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 1,10 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPBC32F12.11 SPBC32F12.11 tdh1 GAPDH, GAPDHS Glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase 1 Others (carbohydrate metabolism gluconeogenesis) 0,07 0,28 0,80 1,29 1,34 0,08 0,18 0,42 0,99 0,94 0,96 0,94 0,08 0,10 0,19 0,20 0,40 0,86 1,00 0,96 0,06 0,06 0,08 0,08 0,08 0,08 0,08 0,07 0,07 0,07
ver 2.0 SPBC365.14c SPBC365.14c uge1 GALE UDP-glucose 4-epimerase uge1 Others (carbohydrate metabolism galactose catabolic process via UDP-galactose) 0,26 1,02 1,02 1,00 1,03 0,18 0,74 0,86 0,90 0,93 0,87 0,90 0,06 0,08 0,26 0,90 0,82 0,83 0,85 0,85 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,07 0,08
ver 2.0 SPAC23C4.08 SPAC23C4.08 rho3 RHOA, RHOB, RHOC  GTP-binding protein rho3 Others (microtubule cytoskeleton organization) 0,21 0,62 0,70 0,71 0,65 0,06 0,06 0,07 0,11 0,26 0,72 0,67 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,62 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06
ver 2.0 SPAC3C7.12 SPAC3C7.12 tip1 CLIP1, CLIP2, CLIP3, CLIP4 Tip elongation protein 1 Others (microtubule cytoskeleton organization) 0,93 0,95 0,95 0,94 0,92 0,21 0,86 1,15 1,12 1,11 1,10 1,06 0,09 0,23 0,78 1,11 1,11 1,11 1,15 1,07 0,08 0,09 0,10 0,10 0,09 0,09 0,09 0,08 0,08 0,08
ver 2.0 SPBC4F6.11c SPBC4F6.11c Unassigned ASNSD1 Asparagine synthetase domain-containing protein C4F6.11c Others (asparagine biosynthetic process) 0,40 0,80 0,83 0,82 0,81 0,13 0,31 0,90 1,09 1,00 0,89 0,85 0,06 0,08 0,11 0,15 0,39 0,83 0,81 0,85 0,05 0,06 0,07 0,08 0,09 0,09 0,09 0,09 0,10 0,11
ver 2.0 SPAC1F8.06 SPAC1F8.06 fta5 Kinetochore protein fta5 Others (cell adhesion) 0,76 0,91 0,91 0,90 0,89 0,19 0,61 0,91 0,94 0,93 0,92 0,95 0,05 0,10 0,52 0,90 0,84 0,85 0,87 0,88 0,05 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC18B11.04 SPAC18B11.04 ncs1 NCS1 Calcium-binding protein NCS-1 Others (cellular calcium ion homeostasis) 0,23 1,01 1,24 1,22 1,17 0,05 0,07 0,28 0,86 0,71 0,81 1,12 0,05 0,05 0,06 0,08 0,14 0,21 1,11 0,81 0,04 0,04 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPAC23E2.01 SPAC23E2.01 fep1 Iron-sensing transcription factor 1 Others (cellular iron ion homeostasis) 0,36 0,77 0,82 0,81 0,76 0,08 0,23 1,07 1,29 1,28 1,27 1,24 0,05 0,07 0,16 0,34 1,10 1,19 1,09 0,98 0,04 0,05 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05

Upgrade ver 3.0 SPCC550.14 SPCC550.14 vgl1 HDLBP Vigilin 1 Others (Intracellular mRNA localization) 0,24 0,86 1,04 0,99 0,77 0,11 0,18 0,85 1,20 1,24 1,15 1,02 0,10 0,13 0,30 0,94 1,01 1,10 0,79 0,84 0,05 0,06 0,08 0,08 0,09 0,09 0,10 0,09 0,09 0,09
Upgrade ver 3.0 SPAC56F8.06c SPAC56F8.06c alg10 ALG10,  ALG10B Dol-P-Glc:Glc(2)Man(9)GlcNAc(2)-PP-Dol alpha-1,2-glucosyltransferase Others (dolichol-linked oligosaccharide biosynthetic process) 0,70 0,83 0,81 0,80 0,78 0,14 0,60 0,98 1,01 1,00 0,99 0,96 0,09 0,18 1,08 1,11 1,07 1,03 0,98 0,93 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,05 0,06 0,06
Upgrade ver 3.0 SPAC15E1.04 SPAC15E1.04 hal3 TYMS Probable thymidylate synthase Others (dTMP biosynthetic process) 0,35 0,88 0,88 0,87 0,80 0,08 0,10 0,15 0,32 0,54 0,91 0,86 0,07 0,07 0,08 0,08 0,08 0,08 0,16 0,72 0,06 0,07 0,08 0,08 0,08 0,08 0,08 0,07 0,08 0,08

ver 2.0 SPBC1604.20c SPBC1604.20c tea2 KIF22 Kinesin-like protein tea2 Others (microtubule-based movement) 0,85 0,95 0,95 0,95 0,93 0,23 0,83 1,16 1,16 1,10 1,09 1,04 0,14 0,33 1,12 1,16 1,10 1,08 1,11 1,00 0,09 0,10 0,11 0,12 0,11 0,11 0,10 0,10 0,11 0,11
ver 2.0 SPBC1604.02c SPBC1604.02c ppr1 Pentatricopeptide repeat-containing protein 1, mitochondrial Others (mRNA stabilization) 0,59 0,94 0,95 0,94 0,94 0,07 0,13 0,44 0,80 0,83 0,82 0,80 0,05 0,05 0,06 0,07 0,08 0,08 0,12 0,49 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05
ver 2.0 SPBC16A3.03c SPBC16A3.03c ppr7 Pentatricopeptide repeat-containing protein 7, mitochondrial Others (mRNA stabilization) 0,28 1,03 1,03 1,02 1,00 0,06 0,10 0,22 0,86 1,11 1,09 0,97 0,05 0,05 0,08 0,11 0,15 0,23 0,98 0,93 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,06
ver 2.0 SPAC4G9.10 SPAC4G9.10 arg3 OTC Ornithine carbamoyltransferase, mitochondrial Others (arginine biosynthetic process via ornithine) 0,84 0,88 0,88 0,88 0,89 0,09 0,12 0,31 1,00 1,02 1,02 1,02 0,08 0,07 0,08 0,17 1,00 1,10 1,09 0,98 0,04 0,04 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,04 0,05
ver 2.0 SPCC1739.08c SPCC1739.08c Unassigned Uncharacterized oxidoreductase C1739.08c Others (oxidoreductase activity) 0,28 0,75 0,80 0,82 0,79 0,13 0,24 1,11 1,09 0,94 0,96 0,79 0,07 0,10 0,25 0,62 1,03 0,71 0,73 0,75 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,05 0,05 0,06
ver 2.0 SPBP4G3.02 SPBP4G3.02 pho1 MINPP1 Acid phosphatase Others (cellular response to phosphate starvation) 0,64 1,19 1,20 1,20 1,19 0,14 0,62 0,94 0,96 0,96 0,96 0,93 0,07 0,09 0,17 0,63 0,98 1,05 1,03 0,94 0,05 0,05 0,06 0,07 0,08 0,08 0,08 0,08 0,10 0,14
ver 2.0 SPAC31A2.14 SPAC31A2.14 bun107 WDR48 UBP9-binding protein bun107 Others (positive regulation of deubiquitinase activity) 0,41 1,03 1,03 1,02 1,00 0,07 0,09 0,10 0,24 0,37 0,57 0,71 0,06 0,08 0,10 0,12 0,16 0,15 0,26 0,90 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06
ver 2.0 SPAC1952.17c SPAC1952.17c Unassigned TBC1D13 TBC domain-containing protein C1952.17c Others (regulation of Rab GTPase activity) 0,24 0,86 1,22 1,20 1,01 0,07 0,15 0,34 0,97 0,86 0,80 0,81 0,06 0,12 0,25 0,70 1,05 0,79 0,83 0,76 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,04 0,05 0,05

Upgrade ver 3.0 SPAC27F1.08 SPAC27F1.08 pdt1 SLC11A1, SLC11A2 Manganese transporter pdt1 Others (transport cellular manganese ion homeostasis) 0,25 1,08 1,23 1,16 0,90 0,09 0,23 0,87 1,26 1,20 1,06 0,92 0,08 0,14 0,50 1,29 1,16 1,05 0,93 0,80 0,05 0,11 0,05 0,05 0,06 0,06 0,06 0,05 0,06 0,06
ver 2.0 SPAC19E9.01c SPAC19E9.01c nup40 NUP35 Nucleoporin nup40 Others (transport rRNA export from nucleus) 0,91 0,96 0,96 0,95 0,94 0,17 0,61 1,10 1,08 1,09 1,08 1,09 0,08 0,14 0,16 0,72 1,19 1,19 1,19 1,10 0,07 0,08 0,09 0,09 0,09 0,09 0,09 0,08 0,09 0,10
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Mutant Set Plate Replicate Control YE            
48h

YE             
72h

YE          
96h

YE          
120h

YE              
192h

5FU 25µM              
48h

5FU 25µM              
72h

5FU 25µM              
96h

5FU 25µM              
120h

5FU 25µM              
144h

5FU 25µM              
168h

5FU 25µM              
216h

5FU 50µM              
48h

5FU 50µM              
72h

5FU 50µM              
96h

5FU 50µM              
120h

5FU 50µM              
144h

5FU 50µM              
168h

5FU 50µM              
216h

5FU 50µM              
15 days

5FU 150µM              
48h

5FU 150µM              
72h

5FU 150µM              
96h

5FU 150µM              
120h

5FU 150µM              
144h

5FU 150µM              
168h

5FU 150µM              
192h

5FU 150µM              
216h

5FU 150µM              
13 days

5FU 150µM              
15 days

ver 2.0 1 ED668 0,88 0,90 0,91 0,91 0,88 0,23 0,93 1,10 1,09 1,08 1,08 1,05 0,11 0,35 1,14 1,17 1,14 1,14 1,10 0,99 0,11 0,19 0,28 0,39 0,56 1,17 1,21 1,24 1,19 1,11
ver 2.0 2 ED668 0,88 0,91 0,92 0,91 0,89 0,24 1,02 1,10 1,10 1,11 1,10 1,06 0,11 0,31 1,16 1,22 1,17 1,20 1,08 1,02 0,09 0,18 0,30 0,49 1,08 1,28 1,31 1,21 1,17 1,10
ver 2.0 3 ED668 0,86 0,91 0,94 0,92 0,91 0,20 0,92 1,07 1,07 1,08 1,06 1,06 0,17 0,38 1,19 1,19 1,13 1,12 1,03 1,00 0,14 0,20 0,27 0,35 0,46 1,08 1,17 1,25 1,12 1,11

ver 2.0 1 ED666 0,27 1,22 1,31 1,22 1,13 0,12 0,22 1,27 1,30 1,30 1,13 1,09 0,08 0,21 1,00 1,26 1,26 1,17 1,04 0,96 0,07 0,10 0,19 0,38 0,46 0,88 1,15 1,12 1,15 1,02
ver 2.0 2 ED666 0,27 1,26 1,34 1,21 1,10 0,13 0,22 1,25 1,26 1,27 1,23 1,03 0,08 0,19 0,77 1,31 1,31 1,22 1,03 0,94 0,06 0,09 0,15 0,23 0,38 0,31 0,90 1,07 1,08 1,04
ver 2.0 3 ED666 0,24 1,08 1,23 1,25 1,15 0,12 0,23 1,25 1,27 1,09 1,06 1,00 0,07 0,18 0,72 1,30 1,30 1,13 1,00 0,96 0,06 0,08 0,14 0,21 0,26 0,34 0,55 1,05 1,24 1,21

Table S1. List of the 270 S. pombe deletion strains more sensitive to 5FU. Mutants from Bioneer Sets ver 2.0 and upgrade ver 3.0
were used. Genes were grouped according to GO biological process categories. The absorbance measurements at 595 nm, after
the addition of 0, 25, 50 or 150 mM 5FU were indicated for each time. Controls ED668 and ED666 were also included.




