	DATASET
	CH
	CL
	DP
	LF
	PR
	RI
	RP
	TF

	Original Result
	C (100)
	C (72)
	C (64)
	C (80)
	E (82)
	E (90)
	E (89)
	C (70)

	
	DFA
	RANDOM
	DFA
	RANDOM
	DFA
	RANDOM
	DFA
	RANDOM
	DFA
	RANDOM
	DFA
	RANDOM
	DFA
	RANDOM
	DFA
	RANDOM

	10
	E (100)
	E (73)
	C (52)
	C (71)
	C (97)
	C (70)
	C (70)
	C (54)
	E (100)
	E (86)
	E (100)
	E (95)
	E (100)
	E (77)
	C (84)
	C (73)

	20
	E (99)
	C (71)
	E (98)
	C (43)
	C (100)
	C (85)
	E (86)
	C (38)
	E (99)
	E (93)
	E (100)
	E (94)
	E (100)
	E (53)
	C (95)
	C (66)

	30
	E (100)
	C (67)
	E (100)
	C (79)
	C (98)
	C (79)
	E (91)
	C (62)
	E (99)
	E (75)
	E (100)
	E (75)
	E (100)
	E (90)
	C (90)
	C (41)

	40
	E (100)
	C (49)
	E (100)
	C (65)
	C (99)
	E (77)
	E (84)
	C (95)
	X
	E (88)
	E (100)
	E (92)
	E (100)
	E (74)
	C (81)
	C (49)

	50
	E (97)
	C (64)
	E (100)
	C (43)
	C (99)
	C (82)
	 E (83)
	C (49)
	X
	E (83)
	E (99)
	E (93)
	E (96)
	E (84)
	C (85)
	C (37)


Table S2. Test of discriminant function analysis filtering method on empirical example. 
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