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PSMD7 5713 48.98 4.42E-05 0.02 1.29

AXIN1 8312 30.17 1.17E-04 0.02 2.24

APC 324 13.59 5.74E-04 0.02 1.23

GSK3B 2932 12.70 6.57E-04 0.02 1.42

APC 324 10.44 9.71E-04 0.03 2.08

PARP4 143 5.97 2.97E-03 0.05 0.45

DHFR

1719 5.77 3.17E-03 0.05 1.03

GSK3B 56637 5.43 3.57E-03 0.05 0.44

CSNK1A1 1452 5.14 4.00E-03 0.06 1.29

LTF 4057 4.76 4.66E-03 0.06 0.46

OGDH 4967 4.70 4.78E-03 0.06 0.49

GPR45 11250 4.51 5.18E-03 0.06 0.22

PSMD7 5713 4.46 5.28E-03 0.06 0.53

GSK3B 2932 4.19 6.00E-03 0.07 1.15

DHFR

1719 3.97 6.67E-03 0.07 0.63

DHRS7C 201140 3.69 7.69E-03 0.08 0.20

AGXT2 64902 3.41 9.02E-03 0.08 0.26

GUCY2D 3000 3.30 9.60E-03 0.09 0.20

ELA2 1991 3.29 9.66E-03 0.09 0.54

F10 2159 3.27 9.75E-03 0.09 0.19

RNF10 9921 3.23 1.00E-02 0.09 0.68

L1CAM 3897 2.86 1.28E-02 0.10 0.22

IL18RAP 8807 2.83 1.30E-02 0.10 0.21

C1S 716 2.83 1.30E-02 0.10 0.28

GALNS 2588 2.82 1.31E-02 0.10 0.55

LTB4R2 56413 2.65 1.48E-02 0.11 0.19

FMO1 2326 2.54 1.61E-02 0.11 0.22

MDM1 56890 2.52 1.63E-02 0.11 0.22

CTRC 11330 2.48 1.68E-02 0.12 0.24

AK2 204 2.47 1.70E-02 0.12 0.21

TACSTD2 4070 2.41 1.78E-02 0.12 0.18

TSSK1B 83942 2.36 1.85E-02 0.12 0.26

CELSR1 9620 2.36 1.85E-02 0.12 0.24

RYR1 6261 2.34 1.89E-02 0.12 0.21

PMPCA 23203 2.33 1.90E-02 0.12 0.21

PSAP 5660 2.27 2.00E-02 0.13 0.20

PSMB6 5694 2.26 2.01E-02 0.13 0.20

CCL16 6360 2.24 2.04E-02 0.13 0.21

INTS6 26512 2.21 2.10E-02 0.13 0.18

KLKB1 3818 2.18 2.17E-02 0.13 0.19

GABRB2 2561 2.05 2.43E-02 0.14 0.64

PHF10 55274 2.03 2.48E-02 0.15 0.20

PTPN2 5771 1.98 2.61E-02 0.15 0.18

IL18 3606 1.97 2.62E-02 0.15 0.22

EMX1 2016 1.96 2.65E-02 0.15 0.21

GK2 2712 1.95 2.67E-02 0.15 0.48

NDUFS4 4724 1.94 2.70E-02 0.15 0.25

TPMT 7172 1.90 2.81E-02 0.16 0.38

CXCR3 2833 1.89 2.85E-02 0.16 0.28

UBL7 84993 1.89 2.85E-02 0.16 0.23

ZFP90 146198 1.87 2.91E-02 0.16 0.27

OR6B1 135946 1.84 2.99E-02 0.16 0.33

NPBWR2 2832 1.83 3.02E-02 0.16 0.20

CREB1 1385 1.76 3.25E-02 0.17 0.44

DHFR

1719 1.75 3.30E-02 0.17 0.47

CCR10 2826 1.75 3.31E-02 0.17 0.25

BMP8B 656 1.74 3.34E-02 0.17 0.31

CXCL11 6373 1.73 3.38E-02 0.17 0.18

RPS6KA3 6197 1.71 3.46E-02 0.18 0.23

CHRNA3 1136 1.70 3.48E-02 0.18 0.18

AATK 9625 1.68 3.57E-02 0.18 0.27

PEX5 5830 1.67 3.61E-02 0.18 0.23

MDM1 56890 1.65 3.69E-02 0.18 0.23

TAAR8 83551 1.64 3.71E-02 0.18 0.32

DPEP3 64180 1.62 3.80E-02 0.19 0.20

DHFRL1 200895 1.62 3.83E-02 0.19 0.22

 
Table S1.  Statistical analysis of top shRNA screen hits.  Gene Symbol and ID numbers for the intended targets of each shRNA screen hit are provided.  Hits are ranked by strictly standardized mean difference (SSMD) using a cut-off of SSMD > 1.6.  All statistical metrics were calculated as described in procedures.  Each hit listed represents a distinct shRNA sequence.

