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Figure S1.  Similar levels of C. albicans infection are found in C57BL/6 versus BALB/c IL-17RAKO mice. The indicated mice were infected with C. 
albicans per the standard protocol and CFU/g tongue tissue assessed after 5 d. Geometric means are indicated by horizontal bars. Experiment with the 
BALB/c IL-17RAKO mice was performed once.

Figure S2.  IL-17 stimulates nonimmune cells to secrete factors with fungicidal capacity. ST2 stromal cells were treated for 24 h with IL-17 (100 
ng/ml) and/or TNF-a (2 ng/ml). Supernatants were concentrated and desalted, and incubated with 106 Candida albicans cells for 1.5 h at 37°C. Data are 
presented as percent of colonies compared with the average of untreated by unpaired Student’s t test. *, P < 0.001 compared with untreated control. 
Experiment was performed twice with similar results.



WT Day 0 vs WT Day 1 (GCRMA > 2 Fold Changes 05‐20‐08 Both Experiments) Mouse 430_2 Arrays

Up Regulated Genes

Probeset ID Fold Change Gene Title Gene Symbol Chromosomal Location Gene Ontology Biological Process Gene Ontology Cellular Component Gene Ontology Molecular Function

1450085_at 25.33 angiopoietin‐like 2 Angptl2 chr2 B 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0005102 // receptor binding // inferred from electronic annotation

1425631_at 25.23 protein phosphatase 1, regulatory (inhibitor) subunit 3C Ppp1r3c chr19 C3 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0005515 // protein binding // traceable author statement /// 0008599 // protein 

1453511_at 23.36 RIKEN cDNA 2310007B03 gene 2310007B03Rik chr1 D ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1420924_at 23.26 tissue inhibitor of metalloproteinase 2 Timp2 chr11 E2|11 72.0 cM 0008285 // negative regulation of cell proliferation // inferred from direct ass 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0004857 // enzyme inhibitor activity // inferred from electronic annotation /// 

1421289_at 23.09 heat shock protein family, member 7 (cardiovascular) Hspb7 chr4 E1 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation /// 0006950 // 0005856 // cytoskeleton // traceable author statement ‐‐‐

1421002_at 19.63 angiopoietin‐like 2 Angptl2 chr2 B 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0005102 // receptor binding // inferred from electronic annotation

1415959_at 19.25 solute carrier family 2 (facilitated glucose transporter), member 4 Slc2a4 chr11 C‐E1|11 40.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0008643 // carbo 0000299 // integral to membrane of membrane fraction // inferred from direct ass 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation /// 00053

1429496_x_at 18.95 RIKEN cDNA 2300002M23 gene 2300002M23Rik chr17 B1 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ ‐‐‐

1440435_at 17.00 kyphoscoliosis peptidase Ky chr9 F1|9 56.0 cM 0007517 // muscle development // inferred from mutant phenotype /// 0007528 // n ‐‐‐ ‐‐‐

1458624_at 16.06 similar to RNA binding motif protein 24 /// RNA binding motif protein 24 LOC380843 /// Rbm24 chr13 A5 0016068 // type I hypersensitivity // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1460336_at 14.62 peroxisome proliferative activated receptor, gamma, coactivator 1 alpha Ppargc1a chr5 C1 0001659 // thermoregulation // inferred from sequence or structural similarity / 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from sequence or st 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1421421_at 14.22 angiopoietin‐like 1 Angptl1 chr1 H1 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000716 0005615 // extracellular space // inferred from electronic annotation /// 000561 0005102 // receptor binding // inferred from physical interaction /// 0005102 //

1422017_s_at 13.54 RIKEN cDNA 4833439L19 gene 4833439L19Rik chr13 B1 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1417808_at 12.77 RIKEN cDNA 2310050C09 gene 2310050C09Rik chr3 F2.1 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0009055 // electron carrier activity // inferred from electronic annotation

1425329_a_at 12.29 cytochrome b5 reductase 3 Cyb5r3 chr15 45.2 cM 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation /// 0006694 0005625 // soluble fraction // inferred from sequence or structural similarity / 0004128 // cytochrome‐b5 reductase activity // inferred from electronic annotati

1425382_a_at 12.24 aquaporin 4 Aqp4 chr18 A1|18 6.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006833 // water 0005887 // integral to plasma membrane // traceable author statement /// 0016020 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation /// 00152

1417164_at 11.90 dual specificity phosphatase 10 Dusp10 chr1 H5 0006470 // protein amino acid dephosphorylation // ‐‐‐ /// 0006470 // protein am 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0000158 // protein phosphatase type 2A activity // ‐‐‐ /// 0000163 // protein ph

1432646_a_at 11.81 predicted gene, EG667653 EG667653 chr15 E3 ‐‐‐ 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0016 ‐‐‐

1439675_at 11.80 RIKEN cDNA 4933429D07 gene 4933429D07Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1450311_at 11.68 solute carrier family 8 (sodium/calcium exchanger), member 3 Slc8a3 chr12 D1|12 41.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006816 // calci 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0005386 // carrier activity // inferred from electronic annotation /// 0005432 /

1443866_at 11.48 leucine‐rich repeats and transmembrane domains 1 Lrtm1 chr14 A3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1451961_a_at 11.01 myelin basic protein Mbp chr18 E2‐E4|18 55.0 cM 0042552 // myelination // inferred from direct assay 0043209 // myelin sheath // inferred from direct assay 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1451707_s_at 11.01 solute carrier family 41, member 3 Slc41a3 chr6 D2 0006812 // cation transport // inferred from electronic annotation 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ 0004601 // peroxidase activity // ‐‐‐ /// 0005515 // protein binding // inferred

1418450_at 10.98 immunoglobulin superfamily containing leucine‐rich repeat Islr chr9 B ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1432913_at 10.98 leucine rich repeat containing 52 Lrrc52 chr1 H2.3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1419409_at 10.83 late cornified envelope 1B Lce1b chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1429334_at 10.79 RIKEN cDNA 2300002O18 gene 2300002O18Rik chr1 B 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation /// 0009253  0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0003796 // lysozyme activity // inferred from electronic annotation /// 0016787 

1430466_at 10.78 RIKEN cDNA 2310005G13 gene 2310005G13Rik chr16 C1.1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1453218_at 10.66 late cornified envelope 1C Lce1c chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1455224_at 10.50 angiopoietin‐like 1 Angptl1 chr1 H1 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000716 0005615 // extracellular space // inferred from electronic annotation /// 000561 0005102 // receptor binding // inferred from physical interaction /// 0005102 //

1453898_at 10.30 integrin beta 1 binding protein 3 Itgb1bp3 chr10 C1 0007229 // integrin‐mediated signaling pathway // inferred from electronic annot 0005622 // intracellular // inferred from physical interaction 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005515

1423010_at 10.27 sacsin Sacs chr14 D1|14 26.75 cM 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0005524 // ATP binding // inferred from electronic annotation /// 0031072 // hea

1458455_at 9.88 actin‐binding Rho activating protein Abra chr15 B3.1 0000060 // protein import into nucleus, translocation // inferred from direct as 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0005886 // pl 0003713 // transcription coactivator activity // inferred from direct assay /// 

1417543_at 9.75 ribosomal protein S6 kinase, polypeptide 2 Rps6ka2 chr17 F4|17 3.65 cM 0000089 // mitotic metaphase // inferred from direct assay /// 0001556 // oocyte 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005737 // cytopla 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003735

1420350_at 9.61 late cornified envelope 1A2 Lce1a2 chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0042802 // 

1458368_at 9.58 myosin, heavy polypeptide 4, skeletal muscle Myh4 chr11 B3|11 35.0 cM 0006941 // striated muscle contraction // inferred from electronic annotation // 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0005863 // st 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003774

1429598_at 9.56 RIKEN cDNA 2310042D19 gene 2310042D19Rik chr4 E2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1420676_at 9.53 late cornified envelope 1A1 Lce1a1 chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1451613_at 9.38 hornerin Hrnr chr3 F2 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0001533 // cornified envelope // inferred from direct assay 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1420332_x_at 9.33 late cornified envelope 1D Lce1d chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1416325_at 9.30 cysteine‐rich secretory protein 1 Crisp1 chr17 B1|17 21.0 cM ‐‐‐ 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00055 ‐‐‐

1459003_at 9.22 four and a half LIM domains 1 Fhl1 chrX A6‐A7.1 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0020037 /

1420941_at 9.16 regulator of G‐protein signaling 5 Rgs5 chr1 H2|1 86.5 cM 0007186 // G‐protein coupled receptor protein signaling pathway // traceable aut ‐‐‐ 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation ///

1419325_at 9.12 neuromedin U Nmu chr5 C3.3 0006940 // regulation of smooth muscle contraction // inferred from electronic a 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0042922 // neuromedin U receptor binding // inferred from sequence or structural

1453623_a_at 8.82 RAD23a homolog (S. cerevisiae) Rad23a chr8 C3 0006281 // DNA repair // inferred from electronic annotation /// 0006289 // nucl 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1424362_at 8.79 phosphatidic acid phosphatase type 2 domain containing 3 Ppapdc3 chr2 B ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0003993 // acid phosphatase activity // ‐‐‐ /// 0016787 // hydrolase activity //

1460281_at 8.77 ankyrin repeat and SOCS box‐containing protein 15 Asb15 chr6 A3.1 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // ‐‐‐ /// 0007242 // intr 0005634 // nucleus // ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0003700 // transcription factor activity // ‐‐

1453224_at 8.70 zinc finger, AN1‐type domain 5 Zfand5 chr19 B|19 15.0 cM ‐‐‐ ‐‐‐ 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1420358_at 8.50 keratin associated protein 13 Krtap13 chr16 C3.3 ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1417576_a_at 8.36 OTU domain, ubiquitin aldehyde binding 2 Otub2 chr12 E 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from electronic annotation /// 0006519 // ‐‐‐ 0008233 // peptidase activity // inferred from electronic annotation /// 0008234

1420550_at 8.33 late cornified envelope 1F Lce1f chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1422908_at 8.27 ATPase, (Na+)/K+ transporting, beta 4 polypeptide Atp1b4 chrX A2 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005635 // nuclear envelope 0005391 // sodium:potassium‐exchanging ATPase activity // inferred from electron

1422195_s_at 8.21 T‐box 15 Tbx15 chr3 F2.2|3 49.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1433691_at 8.11 protein phosphatase 1, regulatory (inhibitor) subunit 3C Ppp1r3c chr19 C3 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0005515 // protein binding // traceable author statement /// 0008599 // protein 

1455090_at 7.98 angiopoietin‐like 2 Angptl2 chr2 B 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0005102 // receptor binding // inferred from electronic annotation

1427414_at 7.94 protein kinase, cAMP dependent regulatory, type II alpha Prkar2a chr9 F2 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota 0005952 // cAMP‐dependent protein kinase complex // inferred from electronic ann 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1416652_at 7.88 asporin Aspn chr13 B1 ‐‐‐ 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from direct assay ///  0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0015288 //

1456211_at 7.84 NLR family, pyrin domain containing 10 Nlrp10 chr7 E3 0006952 // defense response // ‐‐‐ ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005524

1450196_s_at 7.83 glycogen synthase 1, muscle Gys1 chr7 B3|7 23.0 cM 0005978 // glycogen biosynthetic process // inferred from mutant phenotype /// 0 ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004373

1418592_at 7.83 DnaJ (Hsp40) homolog, subfamily A, member 4 Dnaja4 chr9 A5.3 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0031072 /

1420940_x_at 7.80 regulator of G‐protein signaling 5 Rgs5 chr1 H2|1 86.5 cM 0007186 // G‐protein coupled receptor protein signaling pathway // traceable aut ‐‐‐ 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation ///

1417033_at 7.73 ubiquitin‐conjugating enzyme E2G 2 Ube2g2 chr10 C1|10 41.6 cM 0006464 // protein modification process // inferred from electronic annotation / 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from direct assay /// 0005829 // cy 0004842 // ubiquitin‐protein ligase activity // inferred from electronic annotat

1431233_at 7.67 cyclin M4 Cnnm4 chr1 B|1 20.2 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1428444_at 7.64 ankyrin repeat and SOCS box‐containing protein 2 Asb2 chr12 E|12 50.0 cM 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // ‐‐‐ /// 0006512 // ubiq ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0003700 // transcription factor activity // ‐‐

1426122_a_at 7.57 coronin, actin binding protein 6 Coro6 chr11 B5 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1424178_at 7.57 transmembrane protein 38a Tmem38a chr8 B3.3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1419088_at 7.25 tissue inhibitor of metalloproteinase 3 Timp3 chr10 C1‐D1|10 47.0 cM 0007169 // transmembrane receptor protein tyrosine kinase signaling pathway // n 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0004857 // enzyme inhibitor activity // inferred from electronic annotation /// 

1428980_at 7.23 keratinocyte expressed, proline‐rich Kprp chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1425439_a_at 7.17 solute carrier family 41, member 3 Slc41a3 chr6 D2 0006812 // cation transport // inferred from electronic annotation 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ 0004601 // peroxidase activity // ‐‐‐ /// 0005515 // protein binding // inferred

1417803_at 7.16 RIKEN cDNA 1110032A04 gene 1110032A04Rik chr3 E3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1415988_at 7.13 high density lipoprotein (HDL) binding protein Hdlbp chr1 D|1 55.3 cM 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003723 // RNA binding // inferred from electronic annotation /// 0005319 // lip

1424518_at 7.13 RIKEN cDNA 2310016F22 gene /// cDNA sequence BC020489 2310016F22Rik /// BC020489 chr15 E1 0006869 // lipid transport // inferred from electronic annotation /// 0042157 // 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation 0008289 // lipid binding // inferred from electronic annotation

1422967_a_at 7.11 transferrin receptor Tfrc chr16 B3|16 21.2 cM 0006879 // iron ion homeostasis // inferred from mutant phenotype /// 0006897 // 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00057 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0004998 

1449986_at 7.09 RIKEN cDNA 2310034C09 gene 2310034C09Rik chr16 C3.3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1420677_x_at 7.06 late cornified envelope 1A1 Lce1a1 chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1422905_s_at 6.99 flavin containing monooxygenase 2 Fmo2 chr1 H1 0006118 // electron transport // ‐‐‐ /// 0006118 // electron transport // inferr 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005783 // endoplasmic reticulum // in 0000287 // magnesium ion binding // ‐‐‐ /// 0000287 // magnesium ion binding // 

1417645_at 6.97 sarcospan Sspn chr6 G3|6 71.55 cM ‐‐‐ 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0016020 // me ‐‐‐

1418706_at 6.96 solute carrier family 38, member 3 Slc38a3 chr9 F1|9 63.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005886 // plasma membrane // inferred from electronic annotation /// 0005887 // 0005279 // amino acid‐polyamine transporter activity // ‐‐‐ /// 0005290 // L‐his

1434083_a_at 6.96 ELMO domain containing 1 Elmod1 chr9 A5.3 0006909 // phagocytosis // inferred from electronic annotation 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1421961_a_at 6.91 DnaJ (Hsp40) homolog, subfamily B, member 5 Dnajb5 chr4 B1 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation /// 0006986 // ‐‐‐ 0031072 // heat shock protein binding // inferred from electronic annotation ///

1417014_at 6.89 heat shock protein 8 Hspb8 chr5 F|5 59.0 cM 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation /// 0006468 // 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0004672 // protein kinase activity // inferred from electronic annotation /// 00

1451642_at 6.88 kinesin family member 1B Kif1b chr4 E|4 70.9 cM 0007017 // microtubule‐based process // inferred from electronic annotation ///  0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003774

1446771_at 6.86 Tubulin, alpha 8 Tuba8 chr6 F1 0000226 // microtubule cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from 0005874 // microtubule // inferred from electronic annotation /// 0005874 // mic 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003924

1451270_at 6.85 dual specificity phosphatase 18 Dusp18 chr11 A1 0006470 // protein amino acid dephosphorylation // ‐‐‐ /// 0006470 // protein am 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0004721 // phosphoprotein phosphatase activity // ‐‐‐ /// 0004721 // phosphoprot

1431504_at 6.84 RIKEN cDNA 2310061N02 gene 2310061N02Rik chr16 C3.3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1422230_s_at 6.80 cytochrome P450, family 2, subfamily a, polypeptide 4 /// cytochrome P450, famil Cyp2a4 /// Cyp2a5 chr7 A3|7 6.5 cM 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0005 0004497 // monooxygenase activity // inferred from electronic annotation /// 000

1454242_at 6.79 RIKEN cDNA 2310079G19 gene 2310079G19Rik chr16 C3.3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1417229_at 6.78 calpain 1 Capn1 chr19 A|19 3.0 cM 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0004197 // cysteine‐type endopeptidase activity // inferred from electronic anno

1425911_a_at 6.78 fibroblast growth factor receptor 1 Fgfr1 chr8 A2|8 10.0 cM 0001525 // angiogenesis // inferred from genetic interaction /// 0001759 // indu 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1432173_at 6.73 serine (or cysteine) peptidase inhibitor, clade B (ovalbumin), member 12 Serpinb12 chr1 D 0042177 // negative regulation of protein catabolic process // inferred from seq 0005737 // cytoplasm // inferred from sequence or structural similarity 0004866 // endopeptidase inhibitor activity // inferred from electronic annotati

1436233_at 6.73 expressed sequence AI117581 AI117581 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1454015_a_at 6.72 cadherin 13 Cdh13 chr8 E1|8 64.0 cM 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation /// 0007156 // h 0005886 // plasma membrane // inferred from direct assay /// 0009897 // external 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation /// 000551

1456255_at 6.70 expressed sequence AI314180 AI314180 chr4 B3 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005783 // endopla 0005488 // binding // inferred from electronic annotation

1458635_at 6.67 RIKEN cDNA 4832428D23 gene 4832428D23Rik chr1 C1.1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1434449_at 6.66 aquaporin 4 Aqp4 chr18 A1|18 6.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006833 // water 0005887 // integral to plasma membrane // traceable author statement /// 0016020 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation /// 00152

1448541_at 6.62 kinesin light chain 1 Klc1 chr12 F1|12 57.0 cM 0007018 // microtubule‐based movement // traceable author statement /// 0008088  0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0005829 // cytosol // inf 0003774 // motor activity // inferred from electronic annotation /// 0003777 // 

1449051_at 6.56 peroxisome proliferator activated receptor alpha Ppara chr15 E2|15 48.8 cM 0006006 // glucose metabolic process // traceable author statement /// 0006350 / 0005634 // nucleus // traceable author statement /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1432004_a_at 6.48 dynamin 2 Dnm2 chr9 A3|9 7.0 cM 0006897 // endocytosis // inferred from electronic annotation 0005874 // microtubule // inferred from electronic annotation 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003774

1419985_s_at 6.43 coiled‐coil domain containing 69 Ccdc69 chr11 B1.3|11 28.5 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1439718_at 6.39 Adenosine deaminase Ada chr2 H3|2 94.0 cM 0006163 // purine nucleotide metabolic process // inferred from mutant phenotype 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay 0004000 // adenosine deaminase activity // inferred from direct assay /// 000400

1425810_a_at 6.34 cysteine and glycine‐rich protein 1 Csrp1 chr1 E4 0030036 // actin cytoskeleton organization and biogenesis // traceable author st 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0008270 // 

1437751_at 6.29 peroxisome proliferative activated receptor, gamma, coactivator 1 alpha Ppargc1a chr5 C1 0001659 // thermoregulation // inferred from sequence or structural similarity / 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from sequence or st 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1418742_at 6.28 keratin 34 Krt34 chr11 D|11 58.3 cM 0007010 // cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from electronic  0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1425275_at 6.25 aspartate‐beta‐hydroxylase Asph chr4 A1 0018193 // peptidyl‐amino acid modification // inferred from electronic annotati 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0016 0004597 // peptide‐aspartate beta‐dioxygenase activity // inferred from electron

1427268_at 6.23 filaggrin /// similar to Filaggrin Flg /// LOC620355 /// LOC675741 chr3 F2.1|3 42.6 cM 0007010 // cytoskeleton organization and biogenesis // traceable author statemen 0001533 // cornified envelope // inferred from direct assay 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation

1443702_at 6.23 microtubule‐associated protein 4 Mtap4 chr9 F2|9 58.0 cM 0007017 // microtubule‐based process // inferred from electronic annotation ///  0005874 // microtubule // inferred from electronic annotation /// 0005875 // mic 0005519 // cytoskeletal regulatory protein binding // inferred from electronic a

1420338_at 6.23 arachidonate 15‐lipoxygenase Alox15 chr11 B3|11 40.0 cM 0005975 // carbohydrate metabolic process // ‐‐‐ /// 0006118 // electron transpo ‐‐‐ 0004052 // arachidonate 12‐lipoxygenase activity // inferred from electronic ann

1417673_at 6.21 growth factor receptor bound protein 14 Grb14 chr2 C1.3 0007165 // signal transduction // traceable author statement /// 0007165 // sign ‐‐‐ 0005070 // SH3/SH2 adaptor activity // inferred from physical interaction

1449615_s_at 6.20 high density lipoprotein (HDL) binding protein Hdlbp chr1 D|1 55.3 cM 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003723 // RNA binding // inferred from electronic annotation /// 0005319 // lip

1450828_at 6.18 synaptopodin 2 Synpo2 chr3 G3 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0030018 // Z disc  0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0003779 // a

1450747_at 6.17 kelch‐like ECH‐associated protein 1 Keap1 chr9 A3 0001701 // in utero embryonic development // inferred from mutant phenotype ///  0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005737 // cytopla 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0005515 // 

1425270_at 6.14 kinesin family member 1B Kif1b chr4 E|4 70.9 cM 0007017 // microtubule‐based process // inferred from electronic annotation ///  0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003774

1428758_at 6.12 transmembrane protein 86A Tmem86a chr7 B3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1439151_at 6.08 methionine sulfoxide reductase B3 Msrb3 chr10 D2 0030091 // protein repair // inferred from sequence or structural similarity 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0000318 // protein‐methionine‐R‐oxide reductase activity // inferred from sequen

1451751_at 6.06 DNA‐damage‐inducible transcript 4‐like Ddit4l chr3 G3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1423476_at 6.06 solute carrier family 46, member 2 Slc46a2 chr4 B3|4 32.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0015904 // tetra 0009986 // cell surface // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane // 0015520 // tetracycline:hydrogen antiporter activity // inferred from electronic

1420534_at 5.98 guanylate cyclase 1, soluble, alpha 3 Gucy1a3 chr3 E3 0006182 // cGMP biosynthetic process // ‐‐‐ /// 0006182 // cGMP biosynthetic pro ‐‐‐ 0004383 // guanylate cyclase activity // ‐‐‐ /// 0004383 // guanylate cyclase ac

1452957_at 5.96 keratin associated protein 3‐3 Krtap3‐3 chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation /// 0045 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation

1450974_at 5.93 tissue inhibitor of metalloproteinase 4 Timp4 chr6 E3|6 46.0 cM 0007269 // neurotransmitter secretion // inferred from electronic annotation 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004857

1453657_at 5.92 RIKEN cDNA 2310065F04 gene 2310065F04Rik chr11 B3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1449959_x_at 5.91 late cornified envelope 1H Lce1h chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1452732_at 5.90 aspartic peptidase, retroviral‐like 1 Asprv1 chr6 D1 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006508 // proteolysis // inferred from electr 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0004190 // aspartic‐type endopeptidase activity // inferred from direct assay //

1434958_at 5.89 sacsin Sacs chr14 D1|14 26.75 cM 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0005524 // ATP binding // inferred from electronic annotation /// 0031072 // hea

1436713_s_at 5.88 GTL2, imprinted maternally expressed untranslated mRNA Gtl2 chr12 F1|12 54.0 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1449872_at 5.87 heat shock protein 3 Hspb3 chr13 D2.2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1453724_a_at 5.87 serine (or cysteine) peptidase inhibitor, clade F, member 1 Serpinf1 chr11 B5 0016525 // negative regulation of angiogenesis // inferred from direct assay /// 0005576 // extracellular region // inferred from direct assay /// 0005615 // ext 0004867 // serine‐type endopeptidase inhibitor activity // inferred from electro

1431382_a_at 5.81 CAP‐GLY domain containing linker protein family, member 4 Clip4 chr17 E2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1434282_at 5.80 inhibitor of Bruton agammaglobulinemia tyrosine kinase Ibtk chr9 E3.1 0001933 // negative regulation of protein amino acid phosphorylation // inferred 0005737 // cytoplasm // inferred from sequence or structural similarity /// 0016 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0019901 //

1425274_at 5.77 aspartate‐beta‐hydroxylase Asph chr4 A1 0018193 // peptidyl‐amino acid modification // inferred from electronic annotati 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0016 0004597 // peptide‐aspartate beta‐dioxygenase activity // inferred from electron

1420954_a_at 5.76 adducin 1 (alpha) Add1 chr5 B2|5 20.0 cM ‐‐‐ 0005856 // cytoskeleton // inferred from direct assay /// 0005856 // cytoskeleto 0005198 // structural molecule activity // inferred from direct assay /// 000551

1438849_at 5.75 keratin 78 Krt78 chr15 F3 ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation

1423281_at 5.70 stathmin‐like 2 Stmn2 chr3 A1|3 6.6 cM 0007242 // intracellular signaling cascade // inferred from electronic annotatio 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0030426 // growth 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1429870_at 5.69 TRAF2 and NCK interacting kinase Tnik chr3 A3 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1456968_at 5.67 Actinin alpha 2 Actn2 chr13 A1|13 7.0 cM 0006936 // muscle contraction // inferred from physical interaction /// 0030035  0005865 // striated muscle thin filament // traceable author statement /// 00059 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0005509 // c

1418100_at 5.66 RIKEN cDNA A030009H04 gene A030009H04Rik chr11 B3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1425711_a_at 5.65 thymoma viral proto‐oncogene 1 Akt1 chr12 F1‐F2|12 57.0 cM 0000060 // protein import into nucleus, translocation // inferred from electroni 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005737 // cytopla 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1421028_a_at 5.65 myocyte enhancer factor 2C Mef2c chr13 C3|13 45.0 cM 0001974 // blood vessel remodeling // inferred from mutant phenotype /// 0006350 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1425621_at 5.65 tripartite motif‐containing 35 Trim35 chr14 D1 0006915 // apoptosis // inferred from electronic annotation /// 0006917 // induc 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008270 //

1460279_a_at 5.64 general transcription factor II I /// similar to General transcription factor II Gtf2i /// LOC669007 chr5 G2|5 75.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0003677 // DNA binding // inferred from electr

1453973_s_at 5.61 RIKEN cDNA 2900057H02 gene 2900057H02Rik ‐‐‐ ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1420537_at 5.61 potassium channel tetramerisation domain containing 4 Kctd4 chr14 D2 0006813 // potassium ion transport // ‐‐‐ /// 0006813 // potassium ion transport 0008076 // voltage‐gated potassium channel complex // ‐‐‐ /// 0008076 // voltage 0005249 // voltage‐gated potassium channel activity // ‐‐‐ /// 0005249 // voltag

1428007_at 5.56 keratin associated protein 13‐1 Krtap13‐1 chr16 C3.3 ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1439658_at 5.55 leiomodin 3 (fetal) Lmod3 chr6 D3 ‐‐‐ 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation 0005523 // tropomyosin binding // inferred from electronic annotation

1456395_at 5.53 peroxisome proliferative activated receptor, gamma, coactivator 1 alpha Ppargc1a chr5 C1 0001659 // thermoregulation // inferred from sequence or structural similarity / 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from sequence or st 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1453435_a_at 5.52 flavin containing monooxygenase 2 Fmo2 chr1 H1 0006118 // electron transport // ‐‐‐ /// 0006118 // electron transport // inferr 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005783 // endoplasmic reticulum // in 0000287 // magnesium ion binding // ‐‐‐ /// 0000287 // magnesium ion binding // 

1432445_at 5.52 RIKEN cDNA 2310016G11 gene 2310016G11Rik chr7 B3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1423405_at 5.52 tissue inhibitor of metalloproteinase 4 Timp4 chr6 E3|6 46.0 cM 0007269 // neurotransmitter secretion // inferred from electronic annotation 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004857

1449902_at 5.51 late cornified envelope 1G Lce1g chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1422904_at 5.51 flavin containing monooxygenase 2 Fmo2 chr1 H1 0006118 // electron transport // ‐‐‐ /// 0006118 // electron transport // inferr 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005783 // endoplasmic reticulum // in 0000287 // magnesium ion binding // ‐‐‐ /// 0000287 // magnesium ion binding // 

1434100_x_at 5.49 Peroxisome proliferative activated receptor, gamma, coactivator 1 alpha Ppargc1a chr5 C1 0001659 // thermoregulation // inferred from sequence or structural similarity / 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from sequence or st 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1421290_at 5.48 heat shock protein family, member 7 (cardiovascular) Hspb7 chr4 E1 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation /// 0006950 // 0005856 // cytoskeleton // traceable author statement ‐‐‐

1418855_at 5.48 late cornified envelope 1L Lce1l chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0008061 // chitin binding // ‐‐‐

AFFX‐TransRecMur/X57349_5_at 5.47 transferrin receptor Tfrc chr16 B3|16 21.2 cM 0006879 // iron ion homeostasis // inferred from mutant phenotype /// 0006897 // 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00057 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0004998 

1416188_at 5.45 GM2 ganglioside activator protein Gm2a chr11 B1.3|11 29.0 cM 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005739 // mitochondrion // inferred f 0004563 // beta‐N‐acetylhexosaminidase activity // inferred from mutant phenotyp

1451441_at 5.43 RIKEN cDNA 2210415F13 gene 2210415F13Rik chr11 B1.3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1449860_at 5.42 HIG1 domain family, member 1B Higd1b chr11 D ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1425730_at 5.42 calcium channel, voltage‐dependent, gamma subunit 6 Cacng6 chr7 A1|7 2.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005923 // tight junction // inferred from electronic annotation /// 0016020 //  0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1416204_at 5.37 glycerol‐3‐phosphate dehydrogenase 1 (soluble) Gpd1 chr15 56.8 cM 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation /// 0009331 // glyce 0004367 // glycerol‐3‐phosphate dehydrogenase (NAD+) activity // inferred from e

1418652_at 5.37 chemokine (C‐X‐C motif) ligand 9 Cxcl9 chr5 E2|5 53.0 cM 0006954 // inflammatory response // inferred from electronic annotation /// 0006 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation /// 0008009 

1420741_x_at 5.36 late cornified envelope 1I Lce1i chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1444139_at 5.35 DNA‐damage‐inducible transcript 4‐like Ddit4l chr3 G3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1449082_at 5.32 microfibrillar associated protein 5 Mfap5 chr6 F1 ‐‐‐ 0001527 // microfibril // traceable author statement /// 0001527 // microfibril  0030023 // extracellular matrix constituent conferring elasticity // traceable a

1418632_at 5.30 ubiquitin‐conjugating enzyme E2H Ube2h chr6 A3.3|6 6.5 cM 0006464 // protein modification process // inferred from electronic annotation / ‐‐‐ 0004842 // ubiquitin‐protein ligase activity // inferred from electronic annotat

1425834_a_at 5.29 glycerol‐3‐phosphate acyltransferase, mitochondrial Gpam chr19 D2|19 52.0 cM 0006631 // fatty acid metabolic process // inferred from mutant phenotype /// 00 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0004366 // glycerol‐3‐phosphate O‐acyltransferase activity // inferred from dire

1448421_s_at 5.24 asporin Aspn chr13 B1 ‐‐‐ 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from direct assay ///  0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0015288 //

1452913_at 5.24 Purkinje cell protein 4‐like 1 Pcp4l1 chr1 H3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1425273_s_at 5.23 epithelial membrane protein 2 Emp2 chr16 A1|16 2.4 cM ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1418279_a_at 5.23 A kinase (PRKA) anchor protein 1 Akap1 chr11 C ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005739 // mitochondrion // inferred f 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00037

1427168_a_at 5.21 procollagen, type XIV, alpha 1 Col14a1 chr15 D 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation /// 000715 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1441897_at 5.20 RIKEN cDNA B230120H23 gene B230120H23Rik chr2 C3 0000075 // cell cycle checkpoint // inferred from sequence or structural similar 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005737 // cytoplasm // inf 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0000287

1443832_s_at 5.19 serum deprivation response Sdpr chr1 C1.1 ‐‐‐ 0005829 // cytosol // inferred from sequence or structural similarity /// 000582 0001786 // phosphatidylserine binding // inferred from sequence or structural si

1440912_at 5.18 ring finger protein 39 Rnf39 chr17 B1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008270 //

1450936_a_at 5.17 deoxyribonuclease 1‐like 2 Dnase1l2 chr17 A3.3 0006308 // DNA catabolic process // inferred from electronic annotation /// 0006 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004518 // nuclease activity // inferred from electronic annotation /// 0004519 

1428595_at 5.15 solute carrier family 6 (neurotransmitter transporter), member 19 Slc6a19 chr13 C1 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006836 // neuro 0005886 // plasma membrane // inferred from sequence or structural similarity // 0005328 // neurotransmitter:sodium symporter activity // inferred from electroni

1425725_s_at 5.10 protein phosphatase 2, regulatory subunit B (B56), gamma isoform Ppp2r5c chr12 F2|12 57.0 cM 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation 0000159 // protein phosphatase type 2A complex // inferred from electronic annot 0008601 // protein phosphatase type 2A regulator activity // inferred from elect

1430579_at 5.08 TRAF2 and NCK interacting kinase /// region containing TRAF2 and NCK interacting LOC674765 /// Tnik chr3 A3 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1428283_at 5.08 cytochrome P450, family 2, subfamily s, polypeptide 1 Cyp2s1 chr7 A3 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0005 0004497 // monooxygenase activity // inferred from electronic annotation /// 000

1438651_a_at 5.07 angiotensin receptor‐like 1 Agtrl1 chr2 E1 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1438483_at 5.07 nitric oxide synthase 1, neuronal Nos1 chr5 F|5 65.0 cM 0002028 // regulation of sodium ion transport // inferred from mutant phenotype  0005739 // mitochondrion // inferred from sequence or structural similarity ///  0004517 // nitric‐oxide synthase activity // inferred from electronic annotation

1417649_at 5.06 cyclin‐dependent kinase inhibitor 1C (P57) Cdkn1c chr7 F5|7 69.49 cM 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0004860 // protein kinase inhibitor activity // inferred from electronic annotat

1419518_at 5.04 tubulin, alpha 8 Tuba8 chr6 F1 0000226 // microtubule cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from 0005874 // microtubule // inferred from electronic annotation /// 0005874 // mic 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003924

1431554_a_at 5.04 annexin A9 Anxa9 chr3 F2 0016337 // cell‐cell adhesion // inferred from sequence or structural similarity 0005829 // cytosol // inferred from sequence or structural similarity /// 000998 0001786 // phosphatidylserine binding // inferred from sequence or structural si

1425677_a_at 5.03 ankyrin 1, erythroid Ank1 chr8 A2|8 9.5 cM 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 001567 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0016020 // me 0005200 // structural constituent of cytoskeleton // inferred from sequence or s

1423104_at 5.03 insulin receptor substrate 1 Irs1 chr1 C5|1 57.0 cM 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000828 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005737 // cytoplasm // inf 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation ///

1417358_s_at 5.02 sorbin and SH3 domain containing 1 Sorbs1 chr19 C3|19 36.5 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0008286 // insul 0001725 // stress fiber // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus //  0005158 // insulin receptor binding // inferred from direct assay /// 0005515 //

1455267_at 5.01 estrogen‐related receptor gamma Esrrg chr1 H6 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // non‐traceable author statement /// 0005634 // nucleus // i 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0003677 // DNA binding // inferred from electr

1425461_at 4.97 F‐box and WD‐40 domain protein 11 Fbxw11 chr11 A4 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from electronic annotation ‐‐‐ ‐‐‐

1423555_a_at 4.96 interferon‐induced protein 44 Ifi44 chr3 H3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1439332_at 4.95 DNA‐damage‐inducible transcript 4‐like Ddit4l chr3 G3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1425097_a_at 4.93 zinc finger protein 106 Zfp106 chr2 F1|2 67.2 cM 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation /// 0008286 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005624 // m 0001515 // opioid peptide activity // inferred from physical interaction /// 000

1443755_at 4.92 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1455442_at 4.89 solute carrier family 6 (neurotransmitter transporter), member 19 Slc6a19 chr13 C1 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006836 // neuro 0005886 // plasma membrane // inferred from sequence or structural similarity // 0005328 // neurotransmitter:sodium symporter activity // inferred from electroni

1417802_at 4.89 RIKEN cDNA 1110032A04 gene 1110032A04Rik chr3 E3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1429464_at 4.88 protein kinase, AMP‐activated, alpha 2 catalytic subunit Prkaa2 chr4 C6 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota 0005634 // nucleus // inferred from direct assay 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0000287

1416779_at 4.85 serum deprivation response Sdpr chr1 C1.1 ‐‐‐ 0005829 // cytosol // inferred from sequence or structural similarity /// 000582 0001786 // phosphatidylserine binding // inferred from sequence or structural si

1435551_at 4.85 formin homology 2 domain containing 3 Fhod3 chr18 A2 0016043 // cellular component organization and biogenesis // inferred from elect 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation

1424737_at 4.84 thyroid hormone responsive SPOT14 homolog (Rattus) Thrsp chr7 E3 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1449555_a_at 4.84 fetuin beta Fetub chr16 B|16 14.1 cM ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004869 // cysteine protease inhibitor activity // inferred from electronic anno

1449334_at 4.84 tissue inhibitor of metalloproteinase 3 Timp3 chr10 C1‐D1|10 47.0 cM 0007169 // transmembrane receptor protein tyrosine kinase signaling pathway // n 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0004857 // enzyme inhibitor activity // inferred from electronic annotation /// 

1432281_a_at 4.82 integrin beta 6 Itgb6 chr2 C3|2 34.0 cM 0006954 // inflammatory response // inferred from mutant phenotype /// 0007155 / 0008305 // integrin complex // inferred from electronic annotation /// 0016020 / 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005178 

1420841_at 4.81 protein tyrosine phosphatase, receptor type, F Ptprf chr4 C6‐D1 0006470 // protein amino acid dephosphorylation // ‐‐‐ /// 0006470 // protein am 0005886 // plasma membrane // inferred from electronic annotation 0004721 // phosphoprotein phosphatase activity // ‐‐‐ /// 0004721 // phosphoprot

1432344_a_at 4.79 amyloid beta (A4) precursor‐like protein 2 Aplp2 chr9 A2‐B|9 13.0 cM 0001967 // suckling behavior // inferred from genetic interaction /// 0006878 // 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from el 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0004867 // ser

1440096_at 4.78 extracellular matrix protein 2, female organ and adipocyte specific Ecm2 chr13 B1 ‐‐‐ 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1437774_at 4.78 RIKEN cDNA 1700020I14 gene 1700020I14Rik chr2 E5 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1460242_at 4.78 CD55 antigen Cd55 chr1 E4|1 67.6 cM 0006955 // immune response // inferred from electronic annotation /// 0006958 // 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0048503 // GPI anchor binding // inferred from electronic annotation

1418536_at 4.76 similar to H‐2 class I histocompatibility antigen, Q7 alpha chain precursor (QA‐ LOC630509 /// LOC674192 ‐‐‐ 0002474 // antigen processing and presentation of peptide antigen via MHC class  0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1424010_at 4.76 microfibrillar‐associated protein 4 Mfap4 chr11 B2|11 34.35 cM 0007155 // cell adhesion // ‐‐‐ /// 0007155 // cell adhesion // inferred from el 0001527 // microfibril // ‐‐‐ /// 0005578 // proteinaceous extracellular matrix  0005102 // receptor binding // inferred from electronic annotation /// 0005509 /

1431030_a_at 4.75 ring finger protein 14 Rnf14 chr18 B3|18 17.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from sequence or structural similarity /// 000563 0003713 // transcription coactivator activity // inferred from sequence or struc

1428955_x_at 4.75 solute carrier family 9 (sodium/hydrogen exchanger), isoform 3 regulator 2 Slc9a3r2 chr17 A3.3 0007242 // intracellular signaling cascade // ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0016324 // apical  0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 //

1422313_a_at 4.72 insulin‐like growth factor binding protein 5 Igfbp5 chr1 C3|1 36.1 cM 0001558 // regulation of cell growth // inferred from electronic annotation 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005520 // insulin‐like growth factor binding // inferred from electronic annota

1456180_at 4.71 similar to RNA binding motif protein 24 /// RNA binding motif protein 24 LOC380843 /// LOC638266 /// Rbm24 chr13 A5 0016068 // type I hypersensitivity // inferred from electronic annotation ‐‐‐ ‐‐‐

1419748_at 4.71 ATP‐binding cassette, sub‐family D (ALD), member 2 Abcd2 chr15 E‐F 0006810 // transport // ‐‐‐ /// 0006810 // transport // inferred from electronic 0005777 // peroxisome // inferred from electronic annotation /// 0016020 // memb 0000166 // nucleotide binding // ‐‐‐ /// 0000166 // nucleotide binding // inferr

1452670_at 4.71 myosin, light polypeptide 9, regulatory Myl9 chr2 H1 0007517 // muscle development // ‐‐‐ 0016459 // myosin complex // ‐‐‐ /// 0016459 // myosin complex // inferred from  0003774 // motor activity // inferred from electronic annotation /// 0005509 // 

1422919_at 4.70 HRAS‐like suppressor Hrasls chr16 B2 0001558 // regulation of cell growth // traceable author statement /// 0007265 / 0005641 // nuclear envelope lumen // inferred from direct assay /// 0005737 // c ‐‐‐

1453152_at 4.67 MAM domain containing 2 Mamdc2 chr19 B ‐‐‐ 0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from electronic a ‐‐‐

1451667_at 4.67 RIKEN cDNA C530043G21 gene C530043G21Rik chr1 H1 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ ‐‐‐

1422744_at 4.67 phosphorylase kinase alpha 1 Phka1 chrX D|X 39.0 cM 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004689

1431431_a_at 4.67 nitrogen fixation gene 1 (S. cerevisiae) Nfs1 chr2 H1 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from el 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0008483

1431422_a_at 4.66 dual specificity phosphatase 14 Dusp14 chr11 C|11 48.0 cM 0006470 // protein amino acid dephosphorylation // inferred from electronic anno ‐‐‐ 0004721 // phosphoprotein phosphatase activity // inferred from electronic annot

1436736_x_at 4.66 DNA segment, human D4S114 D0H4S114 chr18 B1 0017015 // regulation of transforming growth factor beta receptor signaling path ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1453552_at 4.65 RIKEN cDNA 2310014F07 gene 2310014F07Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1436484_at 4.65 RIKEN cDNA C030019I05 gene C030019I05Rik chr11 B1.1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1420816_at 4.65 3‐monooxygenase/tryptophan 5‐monooxygenase activation protein, gamma polypeptide Ywhag chr5 G2 0006469 // negative regulation of protein kinase activity // inferred from seque ‐‐‐ 0003779 // actin binding // inferred from sequence or structural similarity /// 

1453279_x_at 4.64 keratin 76 Krt76 chr15 F3 ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation

1448456_at 4.63 ceroid‐lipofuscinosis, neuronal 8 Cln8 chr8 A1.1|8 6.0 cM 0001306 // age‐dependent response to oxidative stress // inferred from mutant ph 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0005 ‐‐‐

1421915_a_at 4.61 ST3 beta‐galactoside alpha‐2,3‐sialyltransferase 3 St3gal3 chr4 D1 0006486 // protein amino acid glycosylation // inferred from electronic annotati 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0008118 // N‐acetyllactosaminide alpha‐2,3‐sialyltransferase activity // inferre

1441801_at 4.61 potassium channel tetramerisation domain containing 4 Kctd4 chr14 D2 0006813 // potassium ion transport // ‐‐‐ /// 0006813 // potassium ion transport 0008076 // voltage‐gated potassium channel complex // ‐‐‐ /// 0008076 // voltage 0005249 // voltage‐gated potassium channel activity // ‐‐‐ /// 0005249 // voltag

1445569_at 4.60 predicted gene, EG546611 EG546611 chr14 C1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1425102_a_at 4.60 angiotensin I converting enzyme (peptidyl‐dipeptidase A) 2 Ace2 chrX F5|X 70.5 cM 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006508 // proteolysis // inferred from electr 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00160 0004180 // carboxypeptidase activity // traceable author statement /// 0004180 /

1430514_a_at 4.58 CD99 antigen Cd99 ‐‐‐ ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1425809_at 4.58 fatty acid binding protein 4, adipocyte Fabp4 chr3 A1|3 13.9 cM 0001816 // cytokine production // inferred from mutant phenotype /// 0006469 //  ‐‐‐ 0005488 // binding // inferred from electronic annotation /// 0008289 // lipid b

1417963_at 4.58 phospholipid transfer protein Pltp chr2 H3|2 93.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006869 // lipid 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0008289 // lipid binding // inferred from electronic annotation

1415893_at 4.56 sphingosine phosphate lyase 1 Sgpl1 chr10 B4|10 32.0 cM 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0016 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0008117

1418352_at 4.55 hydroxysteroid (17‐beta) dehydrogenase 2 Hsd17b2 chr8 E1 0006694 // steroid biosynthetic process // inferred from electronic annotation / 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0004303 // estradiol 17‐beta‐dehydrogenase activity // inferred from electronic 

1418979_at 4.54 aldo‐keto reductase family 1, member C14 Akr1c14 chr13 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0016491 // oxidoreductase activity // ‐‐‐ /// 0016491 // oxidoreductase activity

1425526_a_at 4.53 paired related homeobox 1 Prrx1 chr1 H2.1|1 85.4 cM 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // inferred from electroni 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005667 // transcr 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1431261_at 4.53 chloride intracellular channel 5 Clic5 chr17 C 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005626 // insoluble fraction // inferred from sequence or structural similarity 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00052

1434917_at 4.51 cordon‐bleu Cobl chr11 A1|11 6.5 cM 0001843 // neural tube closure // inferred from genetic interaction ‐‐‐ ‐‐‐

1460451_at 4.50 transmembrane protein 52 Tmem52 chr4 E2 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1453988_a_at 4.50 insulin degrading enzyme Ide chr19 C2|19 25.0 cM 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004222 // metalloendopeptidase activity // inferred from electronic annotation 

1453442_at 4.50 RIKEN cDNA 2310043M15 gene 2310043M15Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1434099_at 4.50 Peroxisome proliferative activated receptor, gamma, coactivator 1 alpha Ppargc1a chr5 C1 0001659 // thermoregulation // inferred from sequence or structural similarity / 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from sequence or st 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1452138_a_at 4.50 angiotensin I converting enzyme (peptidyl‐dipeptidase A) 2 Ace2 chrX F5|X 70.5 cM 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006508 // proteolysis // inferred from electr 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00160 0004180 // carboxypeptidase activity // traceable author statement /// 0004180 /

1435635_at 4.49 protein‐L‐isoaspartate (D‐aspartate) O‐methyltransferase domain containing 1 Pcmtd1 chr1 A1 0006464 // protein modification process // ‐‐‐ /// 0006464 // protein modificati ‐‐‐ 0004719 // protein‐L‐isoaspartate (D‐aspartate) O‐methyltransferase activity // 

1444612_at 4.48 RIKEN cDNA 3222402P14 gene 3222402P14Rik chr9 E4 ‐‐‐ ‐‐‐ 0004721 // phosphoprotein phosphatase activity // inferred from electronic annot

1442368_at 4.47 potassium channel tetramerisation domain containing 12b Kctd12b chrX F3 0006813 // potassium ion transport // inferred from electronic annotation 0008076 // voltage‐gated potassium channel complex // inferred from electronic a 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00052

1426051_a_at 4.46 centromere protein B Cenpb chr2 F1|2 73.9 cM 0045449 // regulation of transcription // inferred from electronic annotation 0000775 // chromosome, pericentric region // inferred from electronic annotation 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1421324_a_at 4.46 thymoma viral proto‐oncogene 2 Akt2 chr7 B1|7 6.5 cM 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota 0030027 // lamellipodium // inferred from direct assay 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1416805_at 4.45 RIKEN cDNA 1110032E23 gene 1110032E23Rik chr3 E3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1422966_a_at 4.45 transferrin receptor Tfrc chr16 B3|16 21.2 cM 0006879 // iron ion homeostasis // inferred from mutant phenotype /// 0006897 // 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00057 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0004998 

1441481_at 4.43 microfibrillar‐associated protein 3‐like Mfap3l chr8 B3.2 0006605 // protein targeting // ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1420975_at 4.43 bromodomain adjacent to zinc finger domain, 1B Baz1b chr5 G2 0006333 // chromatin assembly or disassembly // inferred from direct assay /// 0 0000793 // condensed chromosome // inferred from direct assay /// 0005634 // nuc 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0005515 // 

1449009_at 4.42 T‐cell specific GTPase Tgtp chr11 B1.2 0006955 // immune response // non‐traceable author statement /// 0009615 // resp 0005622 // intracellular // non‐traceable author statement /// 0005829 // cytoso 0003924 // GTPase activity // inferred from direct assay /// 0005525 // GTP bind

1452742_at 4.42 trafficking protein, kinesin binding 1 Trak1 chr9 F4|9 71.0 cM 0006357 // regulation of transcription from RNA polymerase II promoter // inferr 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005634 // nucleus 0005102 // receptor binding // inferred from sequence or structural similarity /

1452370_s_at 4.41 RIKEN cDNA B230208H17 gene B230208H17Rik chr2 A3 0007264 // small GTPase mediated signal transduction // inferred from electronic 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005525

1429300_at 4.40 ankyrin repeat domain 9 Ankrd9 chr12 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0016787 // hydrolase activity // inferred from electronic annotation

1422949_at 4.40 nitric oxide synthase 1, neuronal Nos1 chr5 F|5 65.0 cM 0002028 // regulation of sodium ion transport // inferred from mutant phenotype  0005739 // mitochondrion // inferred from sequence or structural similarity ///  0004517 // nitric‐oxide synthase activity // inferred from electronic annotation

1459557_at 4.38 Zinc finger and BTB domain containing 16 Zbtb16 chr9 A5.3|9 23.0 cM 0001501 // skeletal development // inferred from mutant phenotype /// 0001823 // 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1429449_at 4.38 sterile alpha motif domain containing 4 Samd4 chr14 C1 0045727 // positive regulation of protein biosynthetic process // inferred from  0019717 // synaptosome // inferred from direct assay 0030371 // translation repressor activity // inferred from sequence or structura

1434621_at 4.38 cDNA sequence BC054438 BC054438 chr17 A3.3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1417634_at 4.37 superoxide dismutase 3, extracellular Sod3 chr5 C1|5 31.0 cM 0001666 // response to hypoxia // inferred from mutant phenotype /// 0006801 //  0005615 // extracellular space // inferred from direct assay /// 0005615 // extr 0004784 // superoxide dismutase activity // inferred from electronic annotation 

1431164_at 4.32 Ras‐related GTP binding D Rragd chr4 A5|4 11.4 cM ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from sequence or structural similarity /// 000563 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005515

1450839_at 4.31 DNA segment, human D4S114 D0H4S114 chr18 B1 0017015 // regulation of transforming growth factor beta receptor signaling path ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1417932_at 4.30 interleukin 18 Il18 chr9 A5.3|9 29.0 cM 0001525 // angiogenesis // inferred from sequence or structural similarity /// 0 0005576 // extracellular region // inferred from sequence or structural similari 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation /// 0005149 

1419215_at 4.29 aldehyde oxidase 4 Aox4 chr1 23.2 cM 0006118 // electron transport // ‐‐‐ /// 0006118 // electron transport // inferr ‐‐‐ 0004031 // aldehyde oxidase activity // inferred from sequence or structural sim

1436109_at 4.29 expressed sequence AI317395 AI317395 chr10 B1 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006605 // protein targeting // ‐‐‐ 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ 0004190 // aspartic‐type endopeptidase activity // ‐‐‐

1429679_at 4.29 leucine rich repeat containing 17 Lrrc17 chr5 A3 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1431068_at 4.29 required for meiotic nuclear division 5 homolog A (S. cerevisiae) Rmnd5a chr6 C1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1425272_at 4.28 epithelial membrane protein 2 Emp2 chr16 A1|16 2.4 cM ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1459695_at 4.28 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1450378_at 4.26 TAP binding protein Tapbp chr17 B1|17 18.41 cM 0006952 // defense response // inferred from mutant phenotype /// 0019885 // ant 0005783 // endoplasmic reticulum // ‐‐‐ /// 0005783 // endoplasmic reticulum //  ‐‐‐

1443715_at 4.26 similar to RNA binding motif protein 24 /// RNA binding motif protein 24 LOC380843 /// LOC638266 /// Rbm24 chr13 A5 0016068 // type I hypersensitivity // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1418454_at 4.26 microfibrillar associated protein 5 Mfap5 chr6 F1 ‐‐‐ 0001527 // microfibril // traceable author statement /// 0001527 // microfibril  0030023 // extracellular matrix constituent conferring elasticity // traceable a

1456621_at 4.25 RIKEN cDNA D430015B01 gene D430015B01Rik chr6 B3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1432554_at 4.24 RIKEN cDNA 2310040G07 gene 2310040G07Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation

1457275_at 4.24 desmuslin Dmn chr7 C ‐‐‐ 0005624 // membrane fraction // inferred from direct assay /// 0005882 // interm 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1427490_at 4.24 ATP‐binding cassette, sub‐family B (MDR/TAP), member 7 Abcb7 chrX C‐D|X 39.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation 0005739 // mitochondrion // inferred from electronic annotation /// 0005743 // m 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005524

1449029_at 4.23 MAP kinase‐interacting serine/threonine kinase 2 Mknk2 chr10 C1 0006417 // regulation of translation // inferred from electronic annotation ///  ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0000287

1421008_at 4.22 radical S‐adenosyl methionine domain containing 2 Rsad2 chr12 A3 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // ‐‐‐ /// 0003824 // catalytic activity // inferr

1453607_at 4.22 microfibrillar‐associated protein 3‐like Mfap3l chr8 B3.2 0006605 // protein targeting // ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1424408_at 4.22 LIM and senescent cell antigen like domains 2 Lims2 chr18 B1 ‐‐‐ 0005925 // focal adhesion // inferred from direct assay 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0046872 /

1421991_a_at 4.21 insulin‐like growth factor binding protein 4 Igfbp4 chr11 D 0001558 // regulation of cell growth // inferred from electronic annotation 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005520 // insulin‐like growth factor binding // inferred from electronic annota

1427652_x_at 4.20 synaptojanin 2 Synj2 chr17 A2‐A3.1|17 3.3 cM ‐‐‐ ‐‐‐ 0001668 // phosphatidylinositol‐4,5‐bisphosphate 5‐phosphatase activity // infer

1447584_s_at 4.19 myc target 1 Myct1 chr10 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1427037_at 4.19 eukaryotic translation initiation factor 4, gamma 1 Eif4g1 chr16 B1 0006412 // translation // inferred from electronic annotation /// 0006417 // reg 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay 0003723 // RNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003743 // tra

1456944_at 4.19 potassium voltage gated channel, Shaw‐related subfamily, member 1 Kcnc1 chr7 B3|7 23.5 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00052

1420892_at 4.19 wingless‐related MMTV integration site 7B Wnt7b chr15 E2|15 46.9 cM 0007165 // signal transduction // traceable author statement /// 0007223 // Wnt  0005576 // extracellular region // ‐‐‐ /// 0005576 // extracellular region // in 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation ///

1444638_at 4.18 titin Ttn chr2 D|2 44.0 cM 0001701 // in utero embryonic development // inferred from mutant phenotype ///  0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005859 // m 0003723 // RNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003964 // RNA

AFFX‐TransRecMur/X57349_3_at 4.17 transferrin receptor Tfrc chr16 B3|16 21.2 cM 0006879 // iron ion homeostasis // inferred from mutant phenotype /// 0006897 // 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00057 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0004998 

1442325_at 4.17 TBC1 domain family, member 24 Tbc1d24 chr17 A3.3 0032313 // regulation of Rab GTPase activity // inferred from electronic annotat 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0005097 // Rab GTPase activator activity // inferred from electronic annotation

1417502_at 4.17 tetraspanin 7 Tspan7 chrX A1.3‐A2 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1433493_at 4.16 RIKEN cDNA 5730472N09 gene 5730472N09Rik chr2 B ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1430715_at 4.15 RIKEN cDNA 2310014L17 gene 2310014L17Rik chr7 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008270 //

1449015_at 4.15 resistin like alpha Retnla chr16 B5|16 32.6 cM ‐‐‐ 0005576 // extracellular region // inferred from direct assay /// 0005576 // ext 0005179 // hormone activity // inferred from electronic annotation

1429342_s_at 4.13 RIKEN cDNA 2310021H06 gene 2310021H06Rik chr2 H1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0008289 // lipid binding // inferred from electronic annotation

1429195_at 4.13 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1425344_at 4.12 nuclear prelamin A recognition factor Narf chr11 E2 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005638 // lamin f 0005515 // protein binding // inferred from sequence or structural similarity

1441111_at 4.12 15 days embryo embryonic body below diaphragm cDNA, RIKEN full‐length enriched l ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1439127_at 4.12 expressed sequence AI314180 AI314180 chr4 B3 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005783 // endopla 0005488 // binding // inferred from electronic annotation

1421460_at 4.12 desmocollin 1 Dsc1 chr18 A2 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation /// 0007156 // h 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005856 // cytoskeleton // inferred fr 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation /// 000551

1448538_a_at 4.11 DNA segment, Chr 4, Wayne State University 53, expressed D4Wsu53e chr4 D3|4 65.7 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1436644_x_at 4.10 transmembrane protein 25 Tmem25 chr9 A5.2 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e ‐‐‐

1425426_a_at 4.10 myocyte enhancer factor 2A Mef2a chr7 C|7 33.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from direct assay / 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1433499_at 4.09 RIKEN cDNA 2010005J08 gene 2010005J08Rik chr11 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005525 // GTP binding // inferred from electronic annotation

1444504_at 4.09 dehydrogenase/reductase (SDR family) member 7C Dhrs7c chr11 B3 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0016491 // oxidoreductase activity // inferred from electronic annotation

1426139_a_at 4.08 chemokine (C‐C motif) receptor‐like 1 Ccrl1 chr9 F1 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1422589_at 4.08 RAB3A, member RAS oncogene family Rab3a chr8 B3.3|8 32.6 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006886 // intra 0008021 // synaptic vesicle // inferred from direct assay /// 0016020 // membran 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003924

1427591_at 4.08 chloride channel 1 Clcn1 chr6 B2.1|6 22.5 cM 0006810 // transport // ‐‐‐ /// 0006810 // transport // inferred from electronic 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005215 // transporter activity // ‐‐‐ /// 0005216 // ion channel activity // in

1434374_at 4.08 RIKEN cDNA B930006L02 gene B930006L02Rik chr7 E2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1432107_at 4.07 RIKEN cDNA 2310010M20 gene 2310010M20Rik chr16 B2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1449461_at 4.06 retinol binding protein 7, cellular Rbp7 chr4 E2 0006810 // transport // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0005488 // binding // inferred from electronic annotation /// 0005501 // retinoi

1460426_at 4.06 phosphodiesterase 4D interacting protein (myomegalin) Pde4dip chr3 F2.2|3 51.5 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐



1438683_at 4.04 WAS protein family, member 2 Wasf2 chr4 D2.3 0001525 // angiogenesis // inferred from mutant phenotype /// 0001667 // ameboid 0001726 // ruffle // inferred from direct assay /// 0005769 // early endosome // 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0004969 // h

1426179_a_at 4.04 twisted gastrulation homolog 1 (Drosophila) Twsg1 chr17 E1.1|17 38.0 cM 0001503 // ossification // inferred from mutant phenotype /// 0001707 // mesoder 0005615 // extracellular space // inferred from direct assay 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1457038_at 4.04 Fras1 related extracellular matrix protein 2 Frem2 chr3 C 0002009 // morphogenesis of an epithelium // inferred from mutant phenotype ///  0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation /// 000551

1429457_at 4.03 RIKEN cDNA 2310020A21 gene 2310020A21Rik chr5 B3 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005764 // lysosome // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1432385_a_at 4.02 ATP/GTP binding protein 1 Agtpbp1 chr13 B2 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation /// 0021702 // cer 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005737 // cytoplasm // inf 0004182 // carboxypeptidase A activity // inferred from electronic annotation

1457031_at 4.02 fibronectin type III and SPRY domain containing 2 Fsd2 chr7 D3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation

1427546_at 4.01 ATP‐binding cassette, sub‐family A (ABC1), member 8b Abca8b chr11 E1|11 69.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006810 // trans 0005743 // mitochondrial inner membrane // inferred from direct assay /// 001602 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005524

1427371_at 4.00 ATP‐binding cassette, sub‐family A (ABC1), member 8a Abca8a chr11 E1 0006810 // transport // ‐‐‐ /// 0006810 // transport // inferred from electronic 0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from electronic a 0000166 // nucleotide binding // ‐‐‐ /// 0000166 // nucleotide binding // inferr

1416691_at 4.00 GTP binding protein 2 Gtpbp2 chr17 C‐D 0006414 // translational elongation // ‐‐‐ ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003746

1455842_x_at 4.00 ubiquitin specific peptidase 15 Usp15 chr10 D3 0006511 // ubiquitin‐dependent protein catabolic process // inferred from electr ‐‐‐ 0004221 // ubiquitin thiolesterase activity // inferred from electronic annotati

1449999_a_at 3.99 calcium channel, voltage‐dependent, alpha2/delta subunit 1 Cacna2d1 chr5 A2|5 4.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016020 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00052

1451841_a_at 3.99 nuclear receptor co‐repressor 2 Ncor2 ‐‐‐ 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1436168_at 3.99 RIKEN cDNA C730029A08 gene C730029A08Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1426764_at 3.98 ornithine decarboxylase antizyme 2 Oaz2 chr9 C 0006595 // polyamine metabolic process // traceable author statement ‐‐‐ 0004857 // enzyme inhibitor activity // inferred from electronic annotation /// 

1452249_at 3.98 prickle like 1 (Drosophila) Prickle1 chr15 E3 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0016020 // membran 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0046872 /

1436665_a_at 3.98 latent transforming growth factor beta binding protein 4 Ltbp4 chr7 A3 0001558 // regulation of cell growth // inferred from sequence or structural sim 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from direct assay ///  0005178 // integrin binding // inferred from sequence or structural similarity /

1432436_a_at 3.97 adenylate kinase 3 Ak3 chr19 C1 0006139 // nucleobase, nucleoside, nucleotide and nucleic acid metabolic process 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004017

1425726_x_at 3.97 protein phosphatase 2, regulatory subunit B (B56), gamma isoform Ppp2r5c chr12 F2|12 57.0 cM 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation 0000159 // protein phosphatase type 2A complex // inferred from electronic annot 0008601 // protein phosphatase type 2A regulator activity // inferred from elect

1460185_at 3.97 keratin 85 Krt85 chr15 F2|15 58.71 cM ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation

1425861_x_at 3.97 calcium channel, voltage‐dependent, alpha2/delta subunit 1 Cacna2d1 chr5 A2|5 4.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016021 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00052

1415997_at 3.95 thioredoxin interacting protein Txnip chr3 47.1 cM 0006979 // response to oxidative stress // inferred from direct assay 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay 0004857 // enzyme inhibitor activity // inferred from direct assay /// 0005515 /

1416959_at 3.95 nuclear receptor subfamily 1, group D, member 2 Nr1d2 chr14 A2 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1428991_at 3.94 HRAS‐like suppressor Hrasls chr16 B2 0001558 // regulation of cell growth // traceable author statement /// 0007265 / 0005641 // nuclear envelope lumen // inferred from direct assay /// 0005737 // c ‐‐‐

1428664_at 3.93 vasoactive intestinal polypeptide Vip chr10 A1 ‐‐‐ 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005179 // hormone activity // inferred from electronic annotation

1456532_at 3.93 Platelet‐derived growth factor, D polypeptide Pdgfd chr9 A1 0000074 // regulation of progression through cell cycle // inferred from electro 0005615 // extracellular space // inferred from sequence or structural similarit 0005161 // platelet‐derived growth factor receptor binding // inferred from sequ

1452766_at 3.93 RIKEN cDNA 2900041A09 gene 2900041A09Rik chr13 C1 0001578 // microtubule bundle formation // inferred from sequence or structural  0005625 // soluble fraction // inferred from sequence or structural similarity / 0008017 // microtubule binding // inferred from sequence or structural similarit

1458367_at 3.93 gene model 94, (NCBI) Gm94 chr18 B3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1451768_a_at 3.92 solute carrier family 20, member 2 Slc20a2 chr8 A2|8 9.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006817 // phosp 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005887 // integral to plasma membrane 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005315 

1426993_at 3.92 xenotropic and polytropic retrovirus receptor 1 Xpr1 chr1 G3|1 81.6 cM ‐‐‐ 0016021 // integral to membrane // inferred from electronic annotation 0004497 // monooxygenase activity // inferred from electronic annotation /// 000

1444141_at 3.92 sorting nexin 13 Snx13 chr12 A3 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0004871 // sig

1420867_at 3.92 transmembrane emp24 domain trafficking protein 2 Tmed2 chr5 F 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006886 // intra 0005792 // microsome // inferred from sequence or structural similarity /// 0016 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1448469_at 3.91 nidogen 1 /// similar to Nidogen precursor (Entactin) LOC630776 /// Nid1 chr13 A1|13 7.0 cM 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation /// 0007160 // c 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from direct assay ///  0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation /// 000551

1453605_s_at 3.90 coiled‐coil domain containing 91 Ccdc91 chr6 G3 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0015031 // prote 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0042802 // identical protein binding // inferred from physical interaction

1418311_at 3.89 fructosamine 3 kinase Fn3k chr11 E2 0030389 // fructosamine metabolic process // inferred from direct assay 0005625 // soluble fraction // inferred from sequence or structural similarity / 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004674

1442019_at 3.89 Recoverin Rcvrn chr11 B3|11 35.0 cM 0007601 // visual perception // inferred from mutant phenotype /// 0007601 // vi ‐‐‐ 0005509 // calcium ion binding // inferred from mutant phenotype /// 0005509 // 

1437259_at 3.88 solute carrier family 9 (sodium/hydrogen exchanger), member 2 Slc9a2 chr1 B|1 20.4 cM 0006810 // transport // ‐‐‐ /// 0006810 // transport // inferred from electronic 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0005216 // ion channel activity // ‐‐‐ /// 0015297 // antiporter activity // ‐‐‐

1452072_at 3.88 myc target 1 Myct1 chr10 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1424263_at 3.87 RIKEN cDNA 2810003C17 gene 2810003C17Rik chr2 B ‐‐‐ ‐‐‐ 0005509 // calcium ion binding // ‐‐‐ /// 0005509 // calcium ion binding // infe

1425710_a_at 3.86 homer homolog 1 (Drosophila) Homer1 chr13 C3 0007216 // metabotropic glutamate receptor signaling pathway // traceable author 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0005886 // plasma membran 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1448688_at 3.86 podocalyxin‐like Podxl chr6 A3.3|6 10.0 cM 0006468 // protein amino acid phosphorylation // ‐‐‐ /// 0050900 // leukocyte mi 0005886 // plasma membrane // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane 0004672 // protein kinase activity // ‐‐‐ /// 0005524 // ATP binding // ‐‐‐

1424417_at 3.86 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1429621_at 3.86 cullin‐associated and neddylation‐dissociated 2 (putative) Cand2 chr6 F1 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0005488 // binding // inferred from electronic annotation /// 0017025 // TATA‐bi

1421466_at 3.86 ankyrin repeat and SOCS box‐containing protein 10 Asb10 chr5 A3 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // ‐‐‐ /// 0007242 // intr ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0003700 // transcription factor activity // ‐‐

1416740_at 3.85 procollagen, type V, alpha 1 Col5a1 chr2 A2‐B|2 18.0 cM 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation /// 000715 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // ‐‐‐ /// 0005578 // proteinaceou 0005198 // structural molecule activity // ‐‐‐ /// 0005198 // structural molecul

1443873_at 3.85 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1421184_a_at 3.84 methyltransferase like 7A /// UbiE‐YGHL1 fusion protein LOC554292 /// Mettl7a /// Ubie chr15 F1 /// chr15 F3 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0008168 // methyltransferase activity // inferred from electronic annotation ///

1417381_at 3.83 complement component 1, q subcomponent, alpha polypeptide C1qa chr4 D3|4 66.1 cM 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation /// 000695 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005737 // cytoplasm // inferred from  0005164 // tumor necrosis factor receptor binding // inferred from electronic an

1436698_x_at 3.83 cDNA sequence BC054438 BC054438 chr17 A3.3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1419288_at 3.83 junction adhesion molecule 2 Jam2 chr16 C3.3 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005923 // tight junction // inferred  ‐‐‐

1421092_at 3.83 serine (or cysteine) peptidase inhibitor, clade A (alpha‐1 antiproteinase, antit Serpina12 chr12 F1 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004866 // endopeptidase inhibitor activity // inferred from electronic annotati

1453592_at 3.83 leucine rich repeat containing 39 Lrrc39 chr3 G2 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1458701_at 3.82 preimplantation protein 4 Prei4 chr2 F3 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0008889

1415784_at 3.82 vacuolar protein sorting 35 Vps35 chr8 C3 0006624 // vacuolar protein processing or maturation // inferred from sequence o 0005768 // endosome // inferred from electronic annotation /// 0005829 // cytoso 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1449888_at 3.82 endothelial PAS domain protein 1 Epas1 chr17 E4 0000160 // two‐component signal transduction system (phosphorelay) // inferred f 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0000155 // two‐component sensor activity // inferred from electronic annotation 

AFFX‐GapdhMur/M32599_5_at 3.82 glyceraldehyde‐3‐phosphate dehydrogenase Gapdh chr6 F2 0006006 // glucose metabolic process // inferred from electronic annotation ///  0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondrion  0004365 // glyceraldehyde‐3‐phosphate dehydrogenase (phosphorylating) activity /

1430551_s_at 3.80 lipase‐like, ab‐hydrolase domain containing 3 Lipl3 chr19 C1 0006629 // lipid metabolic process // ‐‐‐ /// 0006629 // lipid metabolic process 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // ‐‐‐ /// 0003824 // catalytic activity // inferr

1457721_at 3.80 Expressed sequence AI118064 AI118064 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1453321_at 3.80 fibronectin type III domain containing 1 Fndc1 chr17 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1419256_at 3.80 spectrin beta 2 Spnb2 chr11 A3.3|11 13.0 cM 0006306 // DNA methylation // inferred from electronic annotation /// 0007182 // 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005856 // cytoskeleton //  0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003779 // act

1431285_at 3.77 mahogunin, ring finger 1 Mgrn1 chr16 A1|16 2.0 cM 0000209 // protein polyubiquitination // inferred from direct assay /// 0006512  ‐‐‐ 0004842 // ubiquitin‐protein ligase activity // inferred from direct assay /// 0

1453924_a_at 3.77 prostaglandin F receptor Ptgfr chr3 H3|3 75.8 cM 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1429463_at 3.77 protein kinase, AMP‐activated, alpha 2 catalytic subunit Prkaa2 chr4 C6 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota 0005634 // nucleus // inferred from direct assay 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0000287

1448908_at 3.76 phosphatidic acid phosphatase type 2B Ppap2b chr4 C7|4 52.7 cM 0001568 // blood vessel development // inferred from mutant phenotype /// 000664 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0016 0008195 // phosphatidate phosphatase activity // inferred from electronic annota

1432349_a_at 3.76 syncoilin Sync chr4 D2.2|4 60.0 cM 0045103 // intermediate filament‐based process // inferred from direct assay 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0005829 // cytosol // inf 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1436189_at 3.76 NAD(P)H dehydrogenase, quinone 2 Nqo2 chr13 A4|13 13.8 cM 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0016491 /

1437842_at 3.76 phosphatidylinositol‐specific phospholipase C, X domain containing 1 Plcxd1 chr5 F 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000724 ‐‐‐ 0004629 // phospholipase C activity // inferred from electronic annotation

1452638_s_at 3.76 dynamin 1‐like Dnm1l chr16 A2 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003924

1460717_at 3.75 testis‐specific protein, Y‐encoded‐like 1 Tspyl1 chr10 B1 0006334 // nucleosome assembly // ‐‐‐ /// 0006334 // nucleosome assembly // infe 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003677 // DNA binding // ‐‐‐

1451119_a_at 3.75 fibulin 1 Fbln1 chr15 E‐F ‐‐‐ 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00055 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation /// 000551

1434141_at 3.75 guanylate cyclase 1, soluble, alpha 3 Gucy1a3 chr3 E3 0006182 // cGMP biosynthetic process // ‐‐‐ /// 0006182 // cGMP biosynthetic pro ‐‐‐ 0004383 // guanylate cyclase activity // ‐‐‐ /// 0004383 // guanylate cyclase ac

1453836_a_at 3.74 monoglyceride lipase Mgll chr6 D1 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006629 // lipid metabolic process // ‐‐‐ ///  ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // ‐‐‐ /// 0003824 // catalytic activity // inferr

1450114_at 3.73 kinase suppressor of ras 1 Ksr1 chr11 B5|11 45.78 cM 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0004672 // protein kinase activity // inferred from electronic annotation /// 00

1421329_a_at 3.73 SET and MYND domain containing 1 Smyd1 chr6 C1|6 30.5 cM 0006338 // chromatin remodeling // inferred from physical interaction /// 000635 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003714 // tra

1422983_at 3.72 integrin beta 6 Itgb6 chr2 C3|2 34.0 cM 0006954 // inflammatory response // inferred from mutant phenotype /// 0007155 / 0008305 // integrin complex // inferred from electronic annotation /// 0016020 / 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005178 

1456048_at 3.72 cytoplasmic polyadenylation element binding protein 3 Cpeb3 chr19 C2 ‐‐‐ ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1425891_a_at 3.72 GH regulated TBC protein 1 Grtp1 chr8 A1.1 0032313 // regulation of Rab GTPase activity // inferred from electronic annotat 0005576 // extracellular region // ‐‐‐ /// 0005622 // intracellular // inferred  0005096 // GTPase activator activity // inferred from electronic annotation /// 

1421575_at 3.72 RIKEN cDNA 2310057N15 gene 2310057N15Rik chr16 C3.3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1420408_a_at 3.72 ATP‐binding cassette, sub‐family C (CFTR/MRP), member 9 Abcc9 chr6 G2|6 70.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006813 // potas 0005886 // plasma membrane // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004872

1457296_at 3.71 cartilage intermediate layer protein, nucleotide pyrophosphohydrolase Cilp chr9 C ‐‐‐ 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota ‐‐‐

1424155_at 3.71 fatty acid binding protein 4, adipocyte Fabp4 chr3 A1|3 13.9 cM 0001816 // cytokine production // inferred from mutant phenotype /// 0006469 //  ‐‐‐ 0005488 // binding // inferred from electronic annotation /// 0008289 // lipid b

1420409_at 3.71 keratin 35 Krt35 chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation

1420336_at 3.70 ADAMTS‐like 5 Adamtsl5 chr10 C1 ‐‐‐ 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0008237 // metallopeptidase activity // inferred from electronic annotation /// 

1438667_at 3.70 RIKEN cDNA 5730410E15 gene 5730410E15Rik chr15 B3.2 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1417312_at 3.70 dickkopf homolog 3 (Xenopus laevis) Dkk3 chr7 F1 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00055 ‐‐‐

1416301_a_at 3.70 early B‐cell factor 1 Ebf1 chr11 B1.1|11 20.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1429834_a_at 3.69 RIKEN cDNA 1110014N23 gene 1110014N23Rik chr19 A ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0050613 // delta14‐sterol reductase activity // inferred from electronic annotat

1430674_at 3.69 RIKEN cDNA 1700016C15 gene 1700016C15Rik chr1 H3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1455851_at 3.67 bone morphogenetic protein 5 Bmp5 chr9 D|9 42.0 cM 0001501 // skeletal development // inferred from mutant phenotype /// 0001503 // 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005615 // extracellular space // infe 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation /// 0005515 

1436385_at 3.67 glucosidase, alpha; neutral C Ganc chr2 F1 0005975 // carbohydrate metabolic process // ‐‐‐ /// 0005975 // carbohydrate met ‐‐‐ 0004553 // hydrolase activity, hydrolyzing O‐glycosyl compounds // ‐‐‐ /// 00045

1419317_x_at 3.67 late cornified envelope 3F /// late cornified envelope 3C /// late cornified env Lce3a /// Lce3c /// Lce3f /// LOC630971 /// LOC630994 chr3 F1 /// chr3 F1|3 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0019031 // viral envelope // inferred  ‐‐‐

1449054_a_at 3.67 poly(rC) binding protein 4 Pcbp4 chr9 F1‐F2 ‐‐‐ 0030529 // ribonucleoprotein complex // inferred from electronic annotation 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003723 // RNA

1424375_s_at 3.66 GTPase, IMAP family member 4 Gimap4 chr6 B2.3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005525

1452937_s_at 3.66 coiled coil domain containing 28B Ccdc28b chr4 D2.3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1452976_a_at 3.66 solute carrier family 9 (sodium/hydrogen exchanger), isoform 3 regulator 2 Slc9a3r2 chr17 A3.3 0007242 // intracellular signaling cascade // ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0016324 // apical  0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 //

1449963_at 3.66 RIKEN cDNA 2310040M23 gene 2310040M23Rik chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation /// 0045 0004872 // receptor activity // ‐‐‐

1425457_a_at 3.66 growth factor receptor bound protein 10 Grb10 chr11 A1|11 8.0 cM 0007165 // signal transduction // traceable author statement /// 0007165 // sign 0005829 // cytosol // traceable author statement 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005070 

1439368_a_at 3.66 solute carrier family 9 (sodium/hydrogen exchanger), isoform 3 regulator 2 Slc9a3r2 chr17 A3.3 0007242 // intracellular signaling cascade // ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0016324 // apical  0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 //

1427565_a_at 3.66 ATP‐binding cassette, sub‐family C (CFTR/MRP), member 5 Abcc5 chr16 A3|16 14.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation 0005624 // membrane fraction // inferred from sequence or structural similarity  0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005524

1435529_at 3.66 predicted gene, OTTMUSG00000016644 /// similar to interferon‐induced protein wit LOC669129 /// OTTMUSG00000016644 chr19 C1|19 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005488 // binding // inferred from electronic annotation

1453307_a_at 3.66 anaphase‐promoting complex subunit 5 Anapc5 chr5 F 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from electronic annotation /// 0007049 // ‐‐‐ 0005488 // binding // inferred from electronic annotation

1435585_at 3.65 transcription elongation factor A (SII)‐like 7 Tceal7 chrX F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1452485_at 3.65 phosphatase, orphan 1 Phospho1 chr11 D|11 55.7 cM 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0016

1458716_at 3.65 dual specificity phosphatase 27 (putative) Dusp27 chr1 H2.3 0006470 // protein amino acid dephosphorylation // inferred from electronic anno ‐‐‐ 0008138 // protein tyrosine/serine/threonine phosphatase activity // inferred fr

1436891_at 3.65 ubiquitin specific peptidase 15 Usp15 chr10 D3 0006511 // ubiquitin‐dependent protein catabolic process // inferred from electr ‐‐‐ 0004221 // ubiquitin thiolesterase activity // inferred from electronic annotati

1420731_a_at 3.64 cysteine and glycine‐rich protein 2 Csrp2 chr10 D1 0007275 // multicellular organismal development // ‐‐‐ /// 0007275 // multicellu 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0046872 /

1425060_s_at 3.64 CAP‐GLY domain containing linker protein 1 Clip1 chr5 F ‐‐‐ 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0005874 // mi 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00055

1451999_at 3.64 LIM domain binding 3 Ldb3 chr14 B 0006118 // electron transport // ‐‐‐ 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0005856 // cy 0005080 // protein kinase C binding // inferred from direct assay /// 0005515 //

1420942_s_at 3.64 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1416778_at 3.64 serum deprivation response Sdpr chr1 C1.1 ‐‐‐ 0005829 // cytosol // inferred from sequence or structural similarity /// 000582 0001786 // phosphatidylserine binding // inferred from sequence or structural si

1435163_at 3.64 RIKEN cDNA 9030612M13 gene 9030612M13Rik chr17 B1 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // ‐‐‐ /// 0006355 // regu 0005622 // intracellular // ‐‐‐ /// 0005622 // intracellular // inferred from el 0003676 // nucleic acid binding // ‐‐‐ /// 0003676 // nucleic acid binding // in

1422606_at 3.63 C1q and tumor necrosis factor related protein 3 C1qtnf3 chr15 A2 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation 0005576 // extracellular region // inferred from direct assay /// 0005615 // ext ‐‐‐

1437030_at 3.63 phospholipase C, delta 4 Plcd4 chr1 C3|1 39.2 cM 0006629 // lipid metabolic process // ‐‐‐ /// 0006629 // lipid metabolic process 0005622 // intracellular // inferred from direct assay 0004435 // phosphoinositide phospholipase C activity // ‐‐‐ /// 0004435 // phosp

1417439_at 3.63 CD248 antigen, endosialin Cd248 chr19 A ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005737 // cytoplasm // inferred from  0005509 // calcium ion binding // ‐‐‐ /// 0005509 // calcium ion binding // infe

1455150_at 3.62 13 days embryo forelimb cDNA, RIKEN full‐length enriched library, clone:5930438H ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1431572_at 3.62 RIKEN cDNA 2310015K22 gene 2310015K22Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1422635_at 3.62 acetylcholinesterase Ache chr5 G2|5 77.0 cM 0001919 // regulation of receptor recycling // inferred from mutant phenotype // 0005615 // extracellular space // inferred from direct assay /// 0005615 // extr 0003990 // acetylcholinesterase activity // inferred from direct assay /// 00039

1438255_at 3.62 checkpoint suppressor 1 Ches1 chr12 F1 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1416168_at 3.62 serine (or cysteine) peptidase inhibitor, clade F, member 1 Serpinf1 chr11 B5 0016525 // negative regulation of angiogenesis // inferred from direct assay /// 0005576 // extracellular region // inferred from direct assay /// 0005615 // ext 0004867 // serine‐type endopeptidase inhibitor activity // inferred from electro

1435459_at 3.62 flavin containing monooxygenase 2 Fmo2 chr1 H1 0006118 // electron transport // ‐‐‐ /// 0006118 // electron transport // inferr 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005783 // endoplasmic reticulum // in 0000287 // magnesium ion binding // ‐‐‐ /// 0000287 // magnesium ion binding // 

1435280_at 3.62 expressed sequence AI452195 AI452195 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1449500_at 3.61 serine (or cysteine) peptidase inhibitor, clade B, member 7 Serpinb7 chr1 D 0030162 // regulation of proteolysis // inferred from sequence or structural sim ‐‐‐ 0004866 // endopeptidase inhibitor activity // inferred from electronic annotati

1418189_s_at 3.61 Metastasis associated lung adenocarcinoma transcript 1 (non‐coding RNA) Malat1 chr19 A ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1424668_a_at 3.60 cut‐like 1 (Drosophila) Cutl1 chr5 G2|5 78.0 cM 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1428455_at 3.60 procollagen, type XIV, alpha 1 Col14a1 chr15 D 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation /// 000715 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1422512_a_at 3.60 opioid growth factor receptor Ogfr chr2 H4 0001558 // regulation of cell growth // inferred from electronic annotation 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation

1457025_at 3.60 RIKEN cDNA 4833413O15 gene 4833413O15Rik chr4 A1 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0016491 // oxidoreductase activity // inferred from electronic annotation

1433492_at 3.60 erythrocyte protein band 4.1‐like 2 Epb4.1l2 chr10 A4|10 18.0 cM 0008360 // regulation of cell shape // inferred from sequence or structural simi 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation /// 0005856 // cytos 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0003779 // a

1438639_x_at 3.59 RIKEN cDNA 4933417E01 gene 4933417E01Rik chr7 A3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1423652_at 3.59 iron‐sulfur cluster assembly 1 homolog (S. cerevisiae) Isca1 chr13 A3.1 ‐‐‐ 0005739 // mitochondrion // inferred from electronic annotation 0005506 // iron ion binding // inferred from electronic annotation /// 0046872 /

1435382_at 3.59 necdin Ndn chr7 C|7 28.0 cM 0001558 // regulation of cell growth // traceable author statement /// 0001558 / 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 // pro

1450676_at 3.58 transcription elongation factor B (SIII), polypeptide 3 Tceb3 chr4 D3 0006350 // transcription // ‐‐‐ /// 0006350 // transcription // inferred from el 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005769 // early e 0003746 // translation elongation factor activity // inferred from electronic an

1423966_at 3.58 Cd99 antigen‐like 2 Cd99l2 chrX A6‐B ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ ‐‐‐

1422927_at 3.58 Yip1 domain family, member 7 Yipf7 chr5 D ‐‐‐ 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ ‐‐‐

1423407_a_at 3.57 fibulin 2 Fbln2 chr6 D|6 37.2 cM ‐‐‐ 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00055 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation /// 000551

1431828_a_at 3.57 synaptojanin 2 Synj2 chr17 A2‐A3.1|17 3.3 cM ‐‐‐ ‐‐‐ 0001668 // phosphatidylinositol‐4,5‐bisphosphate 5‐phosphatase activity // infer

1426047_a_at 3.57 protein tyrosine phosphatase, receptor type, R Ptprr chr10 A2 0001701 // in utero embryonic development // inferred from sequence or structura 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005886 // plasma membrane // inferred 0004721 // phosphoprotein phosphatase activity // inferred from electronic annot

1421026_at 3.56 guanine nucleotide binding protein, alpha 12 Gna12 chr5 G2|5 82.0 cM 0001701 // in utero embryonic development // inferred from genetic interaction / 0005834 // heterotrimeric G‐protein complex // traceable author statement /// 00 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003924

1436858_at 3.55 muscleblind‐like 2 Mbnl2 chr14 E4 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003676 // nucleic acid binding // ‐‐‐ /// 0003676 // nucleic acid binding // in

1416741_at 3.53 Procollagen, type V, alpha 1 Col5a1 chr2 A2‐B|2 18.0 cM 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation /// 000715 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // ‐‐‐ /// 0005578 // proteinaceou 0005198 // structural molecule activity // ‐‐‐ /// 0005198 // structural molecul

1427610_at 3.52 desmoplakin Dsp chr13 A3.3 ‐‐‐ 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0016323 // basolatera ‐‐‐

1418489_a_at 3.52 calcitonin receptor‐like Calcrl chr2 D 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016020 0001635 // calcitonin gene‐related polypeptide receptor activity // inferred fro

1437440_at 3.52 Transcribed locus ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1423222_at 3.52 CAP, adenylate cyclase‐associated protein, 2 (yeast) Cap2 chr13 A5 ‐‐‐ 0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from electronic a ‐‐‐

1421815_at 3.52 ependymin related protein 1 (zebrafish) Epdr1 chr13 A2 0007160 // cell‐matrix adhesion // ‐‐‐ /// 0007160 // cell‐matrix adhesion // in 0005576 // extracellular region // ‐‐‐ /// 0005576 // extracellular region // in 0005509 // calcium ion binding // ‐‐‐ /// 0005509 // calcium ion binding // infe

1456986_at 3.51 Zinc finger and BTB domain containing 16 Zbtb16 chr9 A5.3|9 23.0 cM 0001501 // skeletal development // inferred from mutant phenotype /// 0001823 // 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1428045_a_at 3.51 E74‐like factor 2 Elf2 chr3 C 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005634 // nucleus 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1427277_at 3.51 sine oculis‐related homeobox 1 homolog (Drosophila) Six1 chr12 C3|12 31.0 cM 0001657 // ureteric bud development // inferred from genetic interaction /// 000 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1423606_at 3.50 periostin, osteoblast specific factor Postn chr3 C 0007155 // cell adhesion // inferred from direct assay /// 0007155 // cell adhes 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from direct assay ///  0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008201 //

1420431_at 3.50 repetin Rptn chr3 F1‐F2 ‐‐‐ 0001533 // cornified envelope // inferred from direct assay /// 0005578 // prote 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1416704_at 3.50 mitogen activated protein kinase 14 Mapk14 chr17 A3.3|17 13.5 cM 0000077 // DNA damage checkpoint // inferred from mutant phenotype /// 0001525 / 0000922 // spindle pole // inferred from direct assay /// 0005623 // cell // inf 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1460650_at 3.50 ATPase, H+ transporting, lysosomal V0 subunit A1 Atp6v0a1 chr11 D|11 55.8 cM 0001701 // in utero embryonic development // inferred from sequence or structura 0005634 // nucleus // inferred from sequence or structural similarity /// 000566 0003682 // chromatin binding // inferred from sequence or structural similarity 

1424902_at 3.50 plexin domain containing 1 Plxdc1 chr11 D 0007275 // multicellular organismal development // ‐‐‐ /// 0007275 // multicellu 0005886 // plasma membrane // inferred from sequence or structural similarity // 0004872 // receptor activity // ‐‐‐ /// 0004872 // receptor activity // inferred

1423559_at 3.49 potassium voltage gated channel, Shaw‐related subfamily, member 1 Kcnc1 chr7 B3|7 23.5 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00052

1418745_at 3.49 osteomodulin Omd chr13 A5 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005201 // extracellular matrix structural constituent // inferred from electron

1417012_at 3.49 syndecan 2 Sdc2 chr15 B3.1|15 12.4 cM ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0008092 // 

1450243_a_at 3.49 Down syndrome critical region gene 1‐like 1 Dscr1l1 chr17 C|17 22.0 cM 0019722 // calcium‐mediated signaling // inferred from electronic annotation ‐‐‐ ‐‐‐

1421899_a_at 3.48 major histocompatibility complex, class I‐related Mr1 chr1 H1 0002474 // antigen processing and presentation of peptide antigen via MHC class  0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from electronic a ‐‐‐

1442033_at 3.48 C1q and tumor necrosis factor related protein 9 C1qtnf9 chr14 D1 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1424747_at 3.48 Kinesin family member 1C Kif1c chr11 B3|11 37.0 cM 0006890 // retrograde vesicle‐mediated transport, Golgi to ER // inferred from d 0005794 // Golgi apparatus // inferred from direct assay /// 0005871 // kinesin  0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003774

1449885_at 3.48 transmembrane protein 47 Tmem47 chrX A7.2 ‐‐‐ 0005886 // plasma membrane // inferred from electronic annotation /// 0016020 // ‐‐‐

1420696_at 3.48 sema domain, immunoglobulin domain (Ig), short basic domain, secreted, (semaphor Sema3c chr5 A3 0007169 // transmembrane receptor protein tyrosine kinase signaling pathway // n 0005615 // extracellular space // inferred from direct assay 0030215 // semaphorin receptor binding // inferred from physical interaction

1440879_at 3.48 ATP‐binding cassette transporter sub‐family A member 9 Abca9 chr11 E1 0006810 // transport // ‐‐‐ /// 0006810 // transport // inferred from electronic 0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from electronic a 0000166 // nucleotide binding // ‐‐‐ /// 0000166 // nucleotide binding // inferr

1426850_a_at 3.47 mitogen activated protein kinase kinase 6 Map2k6 chr11 E1 0000165 // MAPKKK cascade // inferred from physical interaction /// 0000187 // a ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1449828_at 3.47 prostaglandin F receptor Ptgfr chr3 H3|3 75.8 cM 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1418290_a_at 3.46 enhancer of zeste homolog 1 (Drosophila) Ezh1 chr11 C‐D|11 62.0 cM 0006281 // DNA repair // inferred from electronic annotation /// 0006350 // tran 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0004519 // end

1421027_a_at 3.46 myocyte enhancer factor 2C Mef2c chr13 C3|13 45.0 cM 0001974 // blood vessel remodeling // inferred from mutant phenotype /// 0006350 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1422526_at 3.46 acyl‐CoA synthetase long‐chain family member 1 Acsl1 chr8 B2 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005777 // peroxisome 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0003

1425331_at 3.46 zinc finger protein 106 Zfp106 chr2 F1|2 67.2 cM 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation /// 0008286 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005624 // m 0001515 // opioid peptide activity // inferred from physical interaction /// 000

1443219_at 3.46 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1428516_a_at 3.46 alkB, alkylation repair homolog 7 (E. coli) Alkbh7 chr17 E1.1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0010302 // 2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase activity // inferred from direct

1453839_a_at 3.45 peptidase inhibitor 16 Pi16 chr17 B1 ‐‐‐ 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00055 0004866 // endopeptidase inhibitor activity // inferred from electronic annotati

1417976_at 3.45 adenosine deaminase Ada chr2 H3|2 94.0 cM 0006163 // purine nucleotide metabolic process // inferred from mutant phenotype 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay 0004000 // adenosine deaminase activity // inferred from direct assay /// 000400

1450472_s_at 3.45 MAD homolog 3 (Drosophila) Smad3 ‐‐‐ 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003690 // double‐stranded DNA binding // inferred from direct assay /// 0003700

1447870_x_at 3.45 RIKEN cDNA 1110002E22 gene 1110002E22Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1417455_at 3.45 transforming growth factor, beta 3 Tgfb3 chr12 D2|12 41.0 cM 0000074 // regulation of progression through cell cycle // inferred from electro 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0005160 // transforming growth factor beta receptor binding // inferred from ele

1452202_at 3.44 phosphodiesterase 2A, cGMP‐stimulated Pde2a chr7 E2 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004114

1417310_at 3.44 transducer of ERBB2, 2 Tob2 chr15 E2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1427365_at 3.44 RIKEN cDNA 5430421N21 gene 5430421N21Rik chr15 F2|15 58.71 cM ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation

1443904_at 3.44 fatty acid desaturase domain family, member 6 Fads6 chr11 E2 0007605 // sensory perception of sound // inferred from mutant phenotype /// 003 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0016491 // 

1431274_a_at 3.44 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1433652_at 3.44 immunoglobulin superfamily, member 1 Igsf1 chrX A4 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1426278_at 3.44 interferon, alpha‐inducible protein 27 Ifi27 chr12 E 0007568 // aging // inferred from direct assay /// 0009615 // response to virus  ‐‐‐ ‐‐‐

1449983_a_at 3.43 NAD(P)H dehydrogenase, quinone 2 Nqo2 chr13 A4|13 13.8 cM 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0016491 /

1419674_a_at 3.43 dipeptidase 1 (renal) Dpep1 chr8 E1|8 67.0 cM 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005783 // endoplasmic reticulum // in 0004237 // membrane dipeptidase activity // inferred from electronic annotation 

1439352_at 3.43 tripartite motif protein 7 Trim7 chr11 B1.2 ‐‐‐ 0005622 // intracellular // ‐‐‐ /// 0005622 // intracellular // inferred from el 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008270 //

1422973_a_at 3.43 thyroid hormone responsive SPOT14 homolog (Rattus) Thrsp chr7 E3 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1433804_at 3.43 Janus kinase 1 Jak1 chr4 C6|4 46.3 cM 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0016020 // me 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1454621_s_at 3.42 RIKEN cDNA 5730472N09 gene 5730472N09Rik chr2 B ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1438069_a_at 3.42 RNA binding motif protein 5 Rbm5 chr9 F1 0007049 // cell cycle // inferred from electronic annotation /// 0045786 // nega 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1428017_at 3.42 Pbx/knotted 1 homeobox 2 Pknox2 chr9 A4 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // inferred from electroni 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from sequence or structural similarity /// 00

1427482_a_at 3.41 carbonic anhydrase 8 /// similar to Carbonic anhydrase‐related protein (CARP) (C Car8 /// LOC676792 chr4 A1|4 7.7 cM 0006730 // one‐carbon compound metabolic process // inferred from electronic ann 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay 0004089 // carbonate dehydratase activity // inferred from electronic annotation

1426852_x_at 3.41 nephroblastoma overexpressed gene Nov chr15 D1|15 22.5 cM 0001558 // regulation of cell growth // inferred from electronic annotation 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation 0005520 // insulin‐like growth factor binding // inferred from electronic annota

1437230_at 3.41 potassium voltage‐gated channel, shaker‐related subfamily, member 1 Kcna1 chr6 F1‐F3|6 61.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00052

1423528_at 3.40 breast carcinoma amplified sequence 3 Bcas3 chr11 C ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1422776_at 3.40 serine (or cysteine) peptdiase inhibitor, clade B, member 8 Serpinb8 chr1 D ‐‐‐ ‐‐‐ 0004866 // endopeptidase inhibitor activity // inferred from electronic annotati

1437871_at 3.40 phosphoglucomutase 5 Pgm5 chr19 B 0000902 // cell morphogenesis // ‐‐‐ /// 0005975 // carbohydrate metabolic proce 0005913 // cell‐cell adherens junction // ‐‐‐ 0004295 // trypsin activity // ‐‐‐ /// 0005198 // structural molecule activity /

1438271_at 3.40 LIM domain containing preferred translocation partner in lipoma Lpp chr16 B1 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008270 //

1439836_at 3.40 ankyrin repeat and SOCS box‐containing protein 15 Asb15 chr6 A3.1 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // ‐‐‐ /// 0007242 // intr 0005634 // nucleus // ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0003700 // transcription factor activity // ‐‐

1450082_s_at 3.40 ets variant gene 5 Etv5 chr16 B1 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // inferred from electroni 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1457338_at 3.40 Protein phosphatase 1, regulatory (inhibitor) subunit 12B Ppp1r12b chr1 F 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // ‐‐‐ ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0003700 // transcription factor activity // ‐‐

1421265_a_at 3.40 RNA binding motif protein 38 Rbm38 chr2 H3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1438904_at 3.39 NHS‐like 1 Nhsl1 chr10 A3|10 8.0 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1424223_at 3.39 RIKEN cDNA 1700020C11 gene 1700020C11Rik chr11 A1 0006915 // apoptosis // inferred from electronic annotation /// 0007006 // mitoc 0005739 // mitochondrion // inferred from electronic annotation /// 0005739 // m ‐‐‐

1451776_s_at 3.39 homeobox only domain Hod chr5 D 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1448285_at 3.39 regulator of G‐protein signaling 4 Rgs4 chr1 H3|1 86.5 cM 0007186 // G‐protein coupled receptor protein signaling pathway // traceable aut 0005737 // cytoplasm // traceable author statement 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation ///

1447657_s_at 3.39 synaptopodin 2‐like Synpo2l chr14 A3 ‐‐‐ 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 // p

1449206_at 3.39 synaptophysin‐like 2 Sypl2 chr3 F3‐H2 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006874 // calci 0008021 // synaptic vesicle // inferred from electronic annotation /// 0016020 / 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation

1438684_at 3.39 NUAK family, SNF1‐like kinase, 1 Nuak1 chr10 C1 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1419663_at 3.39 osteoglycin Ogn chr13 A5 ‐‐‐ 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008083 //

1455739_at 3.39 predicted gene, EG245190 EG245190 chr7 E1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1450240_a_at 3.38 synaptotagmin‐like 1 Sytl1 chr4 D2.3 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006886 // intra 0005624 // membrane fraction // inferred from direct assay /// 0005625 // solubl 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation /// 00055

1425779_a_at 3.38 T‐box 1 Tbx1 chr16 A3|16 11.35 cM 0001525 // angiogenesis // inferred from mutant phenotype /// 0001568 // blood v 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005634 // nucleus 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1454867_at 3.38 meningioma 1 Mn1 chr5 F 0001957 // intramembranous ossification // inferred from mutant phenotype ‐‐‐ ‐‐‐

1450203_at 3.38 SET and MYND domain containing 1 Smyd1 chr6 C1|6 30.5 cM 0006338 // chromatin remodeling // inferred from physical interaction /// 000635 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003714 // tra

1425582_a_at 3.38 endomucin Emcn chr3 G3 0001525 // angiogenesis // inferred from sequence or structural similarity /// 0 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005886 // plasma membrane // inferred 0030246 // carbohydrate binding // inferred from sequence or structural similari

1429135_at 3.38 RIKEN cDNA 1110059M19 gene 1110059M19Rik chrX A4 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1422090_a_at 3.37 6‐phosphofructo‐2‐kinase/fructose‐2,6‐biphosphatase 2 Pfkfb2 chr1 E4 0006003 // fructose 2,6‐bisphosphate metabolic process // inferred from electron ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003824

1422853_at 3.37 src homology 2 domain‐containing transforming protein C1 Shc1 chr3 F1|3 45.0 cM 0000165 // MAPKKK cascade // inferred from sequence or structural similarity /// 0005886 // plasma membrane // inferred from sequence or structural similarity 0005068 // transmembrane receptor protein tyrosine kinase adaptor protein activi

1438294_at 3.37 ataxin 1 Atxn1 chr13 A5|13 28.0 cM 0008344 // adult locomotory behavior // inferred from mutant phenotype /// 00085 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005634 // nucleus 0003723 // RNA binding // inferred from direct assay /// 0003723 // RNA binding 

1446450_at 3.37 Titin Ttn chr2 D|2 44.0 cM 0001701 // in utero embryonic development // inferred from mutant phenotype ///  0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005859 // m 0003723 // RNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003964 // RNA

1418591_at 3.37 DnaJ (Hsp40) homolog, subfamily A, member 4 Dnaja4 chr9 A5.3 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0031072 /

1422438_at 3.37 epoxide hydrolase 1, microsomal Ephx1 chr1 H4|1 98.5 cM 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006805 // xenobiotic metabolic process // inf 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005783 // endoplasmic reticulum // in 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004177

1446990_at 3.36 nuclear factor I/A Nfia chr4 C4‐C6|4 45.8 cM 0006260 // DNA replication // inferred from electronic annotation /// 0006350 // 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1432419_a_at 3.36 RIKEN cDNA 2700078K21 gene 2700078K21Rik chr7 F5 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0046872 /

1453744_a_at 3.36 ankyrin repeat domain 40 Ankrd40 chr11 C ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1448800_at 3.35 reticulon 4 interacting protein 1 Rtn4ip1 chr10 B2|10 29.0 cM ‐‐‐ 0005739 // mitochondrion // inferred from electronic annotation /// 0005739 // m 0003960 // NADPH:quinone reductase activity // ‐‐‐ /// 0004024 // alcohol dehydr

1452707_at 3.35 kelch‐like 30 (Drosophila) Klhl30 chr1 C5 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // ‐‐‐ /// 0005515 // protein binding // inferred fro

1451650_at 3.35 D‐aspartate oxidase Ddo chr10 B1 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation /// 0006531 0005777 // peroxisome // inferred from electronic annotation 0003884 // D‐amino‐acid oxidase activity // inferred from electronic annotation 

1450436_s_at 3.35 DnaJ (Hsp40) homolog, subfamily B, member 5 Dnajb5 chr4 B1 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation /// 0006986 // ‐‐‐ 0031072 // heat shock protein binding // inferred from electronic annotation ///

1460635_at 3.35 Fas‐activated serine/threonine kinase Fastk chr5 A3 0006915 // apoptosis // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004672 // protein kinase activity // inferred from electronic annotation /// 00

1453156_s_at 3.35 zinc binding alcohol dehydrogenase, domain containing 1 Zadh1 chr12 D3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0016491 /

1420523_at 3.35 coiled‐coil domain containing 50 Ccdc50 chr16 B2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1452465_at 3.35 myosin, heavy polypeptide 1, skeletal muscle, adult Myh1 chr11 B3|11 35.0 cM 0006941 // striated muscle contraction // ‐‐‐ /// 0007010 // cytoskeleton organi 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0005863 // st 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003774

1418174_at 3.35 D site albumin promoter binding protein Dbp chr7 B3|7 23.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1450097_s_at 3.33 guanine nucleotide binding protein, alpha 12 Gna12 chr5 G2|5 82.0 cM 0001701 // in utero embryonic development // inferred from genetic interaction / 0005834 // heterotrimeric G‐protein complex // traceable author statement /// 00 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003924

1450429_at 3.33 calpain 6 Capn6 chrX F2 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0004197 // cysteine‐type endopeptidase activity // inferred from electronic anno

1452806_at 3.33 RIKEN cDNA 1500016O10 gene 1500016O10Rik chr7 F4 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1434905_at 3.33 NADH dehydrogenase (ubiquinone) 1 alpha subcomplex, 4‐like 2 Ndufa4l2 chr10 D3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1421860_at 3.33 calsyntenin 1 Clstn1 ‐‐‐ 0006874 // calcium ion homeostasis // traceable author statement /// 0007155 //  0005576 // extracellular region // inferred from expression pattern /// 0016020  0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation /// 000550

1448907_at 3.32 thimet oligopeptidase 1 Thop1 chr10 C1|10 43.0 cM 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006508 // proteolysis // inferred from electr ‐‐‐ 0004222 // metalloendopeptidase activity // inferred from direct assay /// 00042

1427290_at 3.32 keratin 81 Krt81 chr15 F2|15 58.71 cM ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation

1440859_at 3.32 A kinase (PRKA) anchor protein 6 Akap6 chr12 C1 ‐‐‐ 0005635 // nuclear envelope // inferred from sequence or structural similarity / 0016301 // kinase activity // inferred from electronic annotation /// 0051018 //

1438672_at 3.32 parvin, beta Parvb chr15 E3 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 // p

1420484_a_at 3.31 vitronectin Vtn chr11 B5|11 45.09 cM 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation /// 0007160 // c 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from direct assay ///  0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008201 //

1438676_at 3.31 macrophage activation 2 like /// macrophage activation 2 like LOC626578 /// simi LOC626578 /// LOC673101 /// Mpa2l chr5 E5 0006955 // immune response // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0003924 // GTPase activity // inferred from electronic annotation /// 0005525 //

1419662_at 3.31 osteoglycin Ogn chr13 A5 ‐‐‐ 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008083 //

1427584_at 3.31 angiomotin Amot chrX F2 0001570 // vasculogenesis // inferred from mutant phenotype /// 0001701 // in ut 0001726 // ruffle // inferred from sequence or structural similarity /// 0005884 0004872 // receptor activity // inferred from sequence or structural similarity 

1421962_at 3.30 DnaJ (Hsp40) homolog, subfamily B, member 5 Dnajb5 chr4 B1 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation /// 0006986 // ‐‐‐ 0031072 // heat shock protein binding // inferred from electronic annotation ///

1435572_at 3.30 RIKEN cDNA 2310014L17 gene 2310014L17Rik chr7 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008270 //

1454168_a_at 3.30 ClpB caseinolytic peptidase B homolog (E. coli) Clpb chr7 F1 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // ‐‐‐ /// 0006412 // tran 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005840 // r 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003677

1422118_at 3.29 syncoilin Sync chr4 D2.2|4 60.0 cM 0045103 // intermediate filament‐based process // inferred from direct assay 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0005829 // cytosol // inf 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1456468_x_at 3.29 RIKEN cDNA 1110012N22 gene 1110012N22Rik chr11 E2 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1447915_x_at 3.29 cDNA sequence BC054438 BC054438 chr17 A3.3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1418058_at 3.29 EGF, latrophilin seven transmembrane domain containing 1 Eltd1 chr3 H3‐H4 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016020 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation ///

1422779_at 3.29 sphingomyelin phosphodiesterase 3, neutral Smpd3 chr8 D2 0006684 // sphingomyelin metabolic process // inferred from direct assay /// 000 0000137 // Golgi cis cisterna // inferred from direct assay /// 0005794 // Golgi 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0004

1451803_a_at 3.29 vascular endothelial growth factor B Vegfb chr19 B 0000074 // regulation of progression through cell cycle // inferred from electro 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0008083 // 

1450079_at 3.28 Nik related kinase Nrk chrX F1|X 53.0 cM 0006468 // protein amino acid phosphorylation // ‐‐‐ /// 0006468 // protein amin ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1415958_at 3.28 solute carrier family 2 (facilitated glucose transporter), member 4 Slc2a4 chr11 C‐E1|11 40.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0008643 // carbo 0000299 // integral to membrane of membrane fraction // inferred from direct ass 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation /// 00053

1421047_at 3.28 MAD homolog 5 (Drosophila) Smad5 chr13 B1|13 35.0 cM 0001525 // angiogenesis // inferred from electronic annotation /// 0006350 // tr 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005622 // i 0003700 // transcription factor activity // inferred from sequence or structural

1430176_at 3.28 RIKEN cDNA 5430433E21 gene 5430433E21Rik chr9 D ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1425597_a_at 3.28 quaking Qk chr17 A1|17 5.9 cM 0001570 // vasculogenesis // inferred from mutant phenotype /// 0006397 // mRNA  0005634 // nucleus // traceable author statement /// 0005634 // nucleus // infer 0003676 // nucleic acid binding // ‐‐‐ /// 0003723 // RNA binding // traceable a

1443575_at 3.28 RIKEN cDNA 2310040G24 gene 2310040G24Rik chr6 D1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1427366_at 3.27 keratin associated protein 3‐1 Krtap3‐1 chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation /// 0045 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation

1420871_at 3.27 guanylate cyclase 1, soluble, beta 3 Gucy1b3 chr3 E3 0006182 // cGMP biosynthetic process // ‐‐‐ /// 0006182 // cGMP biosynthetic pro 0005737 // cytoplasm // ‐‐‐ /// 0008074 // guanylate cyclase complex, soluble // 0004383 // guanylate cyclase activity // ‐‐‐ /// 0004383 // guanylate cyclase ac

1418059_at 3.27 EGF, latrophilin seven transmembrane domain containing 1 Eltd1 chr3 H3‐H4 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016020 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation ///

1421957_a_at 3.27 phosphate cytidylyltransferase 1, choline, alpha isoform Pcyt1a chr16 B3|16 22.85 cM 0006656 // phosphatidylcholine biosynthetic process // inferred from direct assa 0005789 // endoplasmic reticulum membrane // inferred from direct assay /// 0016 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004105

1452021_a_at 3.27 hairy and enhancer of split 6 (Drosophila) Hes6 chr1 D 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005667 // transcr 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1432417_a_at 3.26 tetraspanin 2 Tspan2 chr3 F3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1431208_a_at 3.26 solute carrier family 9 (sodium/hydrogen exchanger), isoform 3 regulator 2 Slc9a3r2 chr17 A3.3 0007242 // intracellular signaling cascade // ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0016324 // apical  0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 //

1431890_a_at 3.26 myeloid/lymphoid or mixed lineage‐leukemia translocation to 3 homolog (Drosophil Mllt3 chr4 C4 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // ‐‐‐ /// 0006355 // regu 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann ‐‐‐

1447787_x_at 3.26 gap junction membrane channel protein alpha 7 Gja7 chr11 E1 0001570 // vasculogenesis // inferred from mutant phenotype /// 0007154 // cell  0005921 // gap junction // inferred from direct assay /// 0005921 // gap junctio 0005243 // gap‐junction forming channel activity // inferred from electronic ann

1442675_at 3.26 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1445850_at 3.26 RIKEN cDNA 9530009M10 gene 9530009M10Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1428384_at 3.26 DNA segment, Chr 4, Brigham & Women's Genetics 0951 expressed D4Bwg0951e chr4 C3|4 42.6 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1454906_at 3.26 retinoic acid receptor, beta Rarb chr14 A1‐A3 0001657 // ureteric bud development // inferred from mutant phenotype /// 000635 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1418188_a_at 3.26 Metastasis associated lung adenocarcinoma transcript 1 (non‐coding RNA) Malat1 chr19 A ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1439789_at 3.26 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1450470_at 3.26 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1449440_at 3.25 lipin 3 Lpin3 chr2 H2 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005634 // nucleus ‐‐‐

1424374_at 3.25 GTPase, IMAP family member 4 Gimap4 chr6 B2.3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005525

1426433_at 3.25 myc target 1 Myct1 chr10 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1420542_at 3.24 open reading frame 28 ORF28 chr16 C3.3 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation 0016021 // integral to membrane // inferred from electronic annotation 0031072 // heat shock protein binding // inferred from electronic annotation

1437498_at 3.24 predicted gene, ENSMUSG00000055440 ENSMUSG00000055440 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1451871_a_at 3.24 growth hormone receptor Ghr chr15 A1|15 4.6 cM 0006897 // endocytosis // inferred from electronic annotation 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005886 // plasma membrane  0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0004896 

1428750_at 3.24 CDC42 effector protein (Rho GTPase binding) 2 Cdc42ep2 chr19 A|19 0.0 cM 0008360 // regulation of cell shape // inferred from electronic annotation /// 0 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation /// 0005856 // cytos 0001515 // opioid peptide activity // inferred from physical interaction /// 000

1418191_at 3.24 ubiquitin specific peptidase 18 Usp18 chr6 F|6 56.0 cM 0006511 // ubiquitin‐dependent protein catabolic process // inferred from electr ‐‐‐ 0004221 // ubiquitin thiolesterase activity // inferred from electronic annotati

1426622_a_at 3.23 glutaminyl‐peptide cyclotransferase (glutaminyl cyclase) /// similar to Glutamin LOC639942 /// Qpct chr17 E3 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0008233 // peptidase activity // inferred from electronic annotation /// 0008415

1438034_at 3.23 RIKEN cDNA 2410005O16 gene 2410005O16Rik chr4 A3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005488 // binding // inferred from electronic annotation

1453556_x_at 3.23 CD99 antigen Cd99 ‐‐‐ ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1419220_at 3.23 cardiomyopathy associated 1 Cmya1 chr9 F4 0003007 // heart morphogenesis // inferred from sequence or structural similarit 0005913 // cell‐cell adherens junction // inferred from direct assay /// 0005916 0005515 // protein binding // inferred from sequence or structural similarity //

1460459_at 3.23 progestin and adipoQ receptor family member V Paqr5 chr9 C ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005496 

1452905_at 3.23 GTL2, imprinted maternally expressed untranslated mRNA /// latrophilin 1 Gtl2 /// Lphn1 chr12 F1|12 54.0 cM /// chr8 C3 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation ///

1455554_at 3.23 RIKEN cDNA A830039N20 gene A830039N20Rik chr14 A3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1450184_s_at 3.23 thyrotroph embryonic factor Tef chr15 E1|15 46.7 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003690 // dou

1418782_at 3.23 retinoid X receptor gamma Rxrg chr1 H2.3|1 88.1 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1427408_a_at 3.23 thyroid hormone receptor associated protein 3 Thrap3 chr4 D2.2 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0000119 // mediator complex // inferred from direct assay /// 0000119 // mediato 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003713

1422749_at 3.22 lymphocyte antigen 6 complex, locus G6C Ly6g6c chr17 B1 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ ‐‐‐

1443901_at 3.22 RIKEN cDNA 5830404H04 gene 5830404H04Rik chr16 C4 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1456812_at 3.22 ATP‐binding cassette, sub‐family D (ALD), member 2 Abcd2 chr15 E‐F 0006810 // transport // ‐‐‐ /// 0006810 // transport // inferred from electronic 0005777 // peroxisome // inferred from electronic annotation /// 0016020 // memb 0000166 // nucleotide binding // ‐‐‐ /// 0000166 // nucleotide binding // inferr

1435521_at 3.22 Musashi homolog 2 (Drosophila) Msi2 chr11 B5‐C ‐‐‐ 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0005844 // polysome // in 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1436577_at 3.22 Cdc42 guanine nucleotide exchange factor (GEF) 9 Arhgef9 chrX C3 0007242 // intracellular signaling cascade // inferred from electronic annotatio 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005938 // c 0005085 // guanyl‐nucleotide exchange factor activity // traceable author statem

1422959_s_at 3.21 zinc finger protein 313 Zfp313 ‐‐‐ 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00055

1438030_at 3.21 RAS, guanyl releasing protein 3 Rasgrp3 chr17 E2 0007242 // intracellular signaling cascade // inferred from electronic annotatio 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005737 // c 0005085 // guanyl‐nucleotide exchange factor activity // inferred from electroni

1452436_at 3.21 lysyl oxidase‐like 2 Loxl2 chr14 D1 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0004720 // protein‐lysine 6‐oxidase activity // inferred from electronic annotat

1441667_s_at 3.21 SET and MYND domain containing 1 Smyd1 chr6 C1|6 30.5 cM 0006338 // chromatin remodeling // inferred from physical interaction /// 000635 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003714 // tra

1422529_s_at 3.21 calsequestrin 2 Casq2 chr3 F3 0006937 // regulation of muscle contraction // traceable author statement /// 00 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005790 // smooth endoplasmic reticulu 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation

1418849_x_at 3.20 aquaporin 7 Aqp7 chr4 B1 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006833 // water 0005887 // integral to plasma membrane // traceable author statement /// 0016020 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation /// 00152

1427797_s_at 3.20 cathepsin E /// predicted gene, EG622147 /// predicted gene, EG665955 /// predic Ctse /// EG622147 /// EG665955 /// EG666402 /// EG667328 /// EG667538 /// EG6682 chr1 F|1 69.1 cM /// chr10 A1 /// chr10 A3 /// chr10 B3 /// chr11 B5 /// chr11 C 0006278 // RNA‐dependent DNA replication // inferred from electronic annotation  0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005768 // endosome // inferred from d 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1420946_at 3.19 alpha thalassemia/mental retardation syndrome X‐linked homolog (human) Atrx chrX D|X 43.8 cM 0006281 // DNA repair // inferred from electronic annotation /// 0006974 // resp 0000228 // nuclear chromosome // inferred from direct assay /// 0000792 // heter 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1444396_at 3.19 Transformation related protein 53 inducible nuclear protein 2 Trp53inp2 chr2 H1 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1434379_at 3.19 Max dimerization protein 4 Mxd4 chr5 B2|5 20.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005667 // transcr 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1459840_s_at 3.19 coiled coil domain containing 28B Ccdc28b chr4 D2.3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1415927_at 3.19 actin, alpha, cardiac Actc1 chr2 E4|2 64.0 cM 0006915 // apoptosis // inferred from mutant phenotype /// 0006936 // muscle con 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0005884 // ac 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003774

1421282_at 3.19 bone morphogenetic protein 5 Bmp5 chr9 D|9 42.0 cM 0001501 // skeletal development // inferred from mutant phenotype /// 0001503 // 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005615 // extracellular space // infe 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation /// 0005515 

1421239_at 3.19 interleukin 6 signal transducer Il6st chr13 D2.2|13 67.0 cM 0007165 // signal transduction // inferred from direct assay /// 0008284 // posi 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0004896 

1417396_at 3.19 podocalyxin‐like Podxl chr6 A3.3|6 10.0 cM 0006468 // protein amino acid phosphorylation // ‐‐‐ /// 0050900 // leukocyte mi 0005886 // plasma membrane // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane 0004672 // protein kinase activity // ‐‐‐ /// 0005524 // ATP binding // ‐‐‐

1449631_at 3.19 Enolase 3, beta muscle Eno3 chr11 B4|11 42.0 cM 0006096 // glycolysis // inferred from electronic annotation 0000015 // phosphopyruvate hydratase complex // inferred from electronic annotat 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0004



1443906_at 3.18 CD55 antigen Cd55 chr1 E4|1 67.6 cM 0006955 // immune response // inferred from electronic annotation /// 0006958 // 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0048503 // GPI anchor binding // inferred from electronic annotation

1415923_at 3.18 necdin Ndn chr7 C|7 28.0 cM 0001558 // regulation of cell growth // traceable author statement /// 0001558 / 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 // pro

1449408_at 3.18 junction adhesion molecule 2 Jam2 chr16 C3.3 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005923 // tight junction // inferred  ‐‐‐

1451744_a_at 3.18 zinc binding alcohol dehydrogenase, domain containing 1 Zadh1 chr12 D3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0016491 /

1452879_at 3.18 synaptopodin 2 Synpo2 chr3 G3 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0030018 // Z disc  0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0003779 // a

1431197_at 3.17 ADP‐ribosylation factor‐like 6 interacting protein 2 Arl6ip2 chr17 E3 0006955 // immune response // inferred from electronic annotation 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003924

1419089_at 3.17 tissue inhibitor of metalloproteinase 3 Timp3 chr10 C1‐D1|10 47.0 cM 0007169 // transmembrane receptor protein tyrosine kinase signaling pathway // n 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0004857 // enzyme inhibitor activity // inferred from electronic annotation /// 

1447806_s_at 3.17 serine/arginine‐rich protein specific kinase 3 Srpk3 chrX A7.3 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from direct assay ///  ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1438055_at 3.17 retinoic acid receptor responder (tazarotene induced) 1 Rarres1 chr3 E1 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation

1452684_at 3.16 AKT1 substrate 1 (proline‐rich) Akt1s1 chr7 B2 0007219 // Notch signaling pathway // inferred from sequence or structural simil 0044445 // cytosolic part // inferred from direct assay ‐‐‐

1438720_at 3.16 RIKEN cDNA 9330159F19 gene 9330159F19Rik chr10 A4 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1447462_at 3.16 DNA segment, Chr 7, Wayne State University 130, expressed D7Wsu130e chr7 50.5 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1430776_s_at 3.15 ankyrin repeat domain 24 Ankrd24 chr10 C1|10 43.0 cM ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1453622_s_at 3.15 myeloid/lymphoid or mixed lineage‐leukemia translocation to 3 homolog (Drosophil Mllt3 chr4 C4 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // ‐‐‐ /// 0006355 // regu 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann ‐‐‐

1415921_a_at 3.15 tumor necrosis factor receptor superfamily, member 19 Tnfrsf19 chr14 D1 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005515 

1420533_at 3.15 guanylate cyclase 1, soluble, alpha 3 Gucy1a3 chr3 E3 0006182 // cGMP biosynthetic process // ‐‐‐ /// 0006182 // cGMP biosynthetic pro ‐‐‐ 0004383 // guanylate cyclase activity // ‐‐‐ /// 0004383 // guanylate cyclase ac

1458000_at 3.15 desmoglein 1 alpha Dsg1a chr18 A2|18 7.01 cM 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation /// 0007156 // h 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0005886 // pl 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation /// 000551

1449376_at 3.15 nicolin 1 Nicn1 chr9 F2 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005856 // cytoske ‐‐‐

1424986_s_at 3.15 F‐box and WD‐40 domain protein 7, archipelago homolog (Drosophila) Fbxw7 chr3 E3.3|3 44.0 cM 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from electronic annotation /// 0007219 // 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // trace 0003700 // transcription factor activity // inferred from direct assay /// 00048

1420970_at 3.15 adenylate cyclase 7 Adcy7 chr8 C3|8 40.0 cM 0006171 // cAMP biosynthetic process // traceable author statement /// 0006171 / 0005886 // plasma membrane // traceable author statement /// 0016020 // membrane 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0004

1459354_at 3.14 ST3 beta‐galactoside alpha‐2,3‐sialyltransferase 6 St3gal6 chr16 C1.2 0006486 // protein amino acid glycosylation // inferred from electronic annotati 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0008373 // sialyltransferase activity // inferred from electronic annotation ///

1445729_at 3.14 DnaJ (Hsp40) homolog, subfamily A, member 1 Dnaja1 chr4 A5 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation /// 0007127 // 0005829 // cytosol // inferred from electronic annotation /// 0005838 // proteas 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0031072 /

1417806_at 3.14 popeye domain containing 2 Popdc2 chr16 B3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane // inf ‐‐‐

1447745_at 3.14 aquaporin 4 Aqp4 chr18 A1|18 6.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006833 // water 0005887 // integral to plasma membrane // traceable author statement /// 0016020 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation /// 00152

1438641_x_at 3.14 RIKEN cDNA 1500016O10 gene 1500016O10Rik chr7 F4 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1448507_at 3.14 EF hand domain containing 1 Efhd1 chr1 D 0031175 // neurite development // inferred from mutant phenotype 0005743 // mitochondrial inner membrane // inferred from direct assay 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation

1435520_at 3.14 Musashi homolog 2 (Drosophila) Msi2 chr11 B5‐C ‐‐‐ 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0005844 // polysome // in 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1425620_at 3.14 transforming growth factor, beta receptor III Tgfbr3 chr5 E5 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0004872 // receptor activity // ‐‐‐ /// 0004872 // receptor activity // inferred

1429622_at 3.14 cullin‐associated and neddylation‐dissociated 2 (putative) Cand2 chr6 F1 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0005488 // binding // inferred from electronic annotation /// 0017025 // TATA‐bi

1426110_a_at 3.13 endothelial differentiation, lysophosphatidic acid G‐protein‐coupled receptor, 2 Edg2 chr4 B3|4 16.0 cM 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // ‐‐‐ /// 0001584 // rhodopsin‐like

1420887_a_at 3.13 Bcl2‐like 1 Bcl2l1 chr2 H1|2 87.5 cM 0001836 // release of cytochrome c from mitochondria // inferred from electronic 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0042802 // 

1451047_at 3.13 integral membrane protein 2A Itm2a chrX A2‐A3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1429637_at 3.13 RIKEN cDNA 2210419I08 gene 2210419I08Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1448300_at 3.13 microsomal glutathione S‐transferase 3 Mgst3 chr1 H2 ‐‐‐ 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0005 0004364 // glutathione transferase activity // inferred from electronic annotati

1451447_at 3.13 CUE domain containing 1 Cuedc1 chr11 C ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1417705_at 3.13 OTU domain, ubiquitin aldehyde binding 1 Otub1 chr19 A 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from electronic annotation /// 0006955 // ‐‐‐ 0008233 // peptidase activity // inferred from electronic annotation /// 0008234

1434405_at 3.12 folliculin interacting protein 1 Fnip1 chr11 B1.3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1416658_at 3.12 frizzled‐related protein Frzb chr2 C3|2 49.75 cM 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0005576 // extracellular region // non‐traceable author statement /// 0005615 // 0017147 // Wnt‐protein binding // inferred from direct assay

1421146_at 3.12 Rap guanine nucleotide exchange factor (GEF) 1 Rapgef1 chr2 B|2 18.5 cM 0001568 // blood vessel development // inferred from mutant phenotype /// 000726 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0004871 // signal transducer activity // traceable author statement /// 0005070 

1450725_s_at 3.12 carbonic anhydrase 14 Car14 chr3 F2.1 0006730 // one‐carbon compound metabolic process // inferred from electronic ann 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0004089 // carbonate dehydratase activity // inferred from electronic annotation

1451289_at 3.12 doublecortin‐like kinase 1 Dclk1 chr3 D 0001764 // neuron migration // inferred from genetic interaction /// 0006468 //  ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1449551_at 3.12 myosin IC Myo1c chr11 C‐E1|11 44.13 cM 0006810 // transport // inferred from direct assay /// 0007010 // cytoskeleton o 0005903 // brush border // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane // 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003774

1451527_at 3.11 procollagen C‐endopeptidase enhancer 2 Pcolce2 chr9 E3.3 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0008201 // heparin binding // inferred from electronic annotation

1415832_at 3.11 angiotensin II receptor, type 2 Agtr2 chrX A2|X 12.5 cM 0002033 // angiotensin mediated vasodilation during regulation of blood pressure 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1439606_at 3.11 Transcribed locus ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1439087_a_at 3.11 phosphoinositide‐3‐kinase interacting protein 1 Pik3ip1 chr11 A1 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1418798_s_at 3.11 serine/arginine‐rich protein specific kinase 3 Srpk3 chrX A7.3 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from direct assay ///  ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1451410_a_at 3.10 cysteine‐rich protein 3 Crip3 chr17 C 0042098 // T cell proliferation // inferred from mutant phenotype 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005737 // cytoplasm // inf 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0046872 /

1418420_at 3.10 myogenic differentiation 1 Myod1 chr7 B3|7 23.5 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // trace 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1449101_at 3.10 early B‐cell factor 2 Ebf2 chr14 D‐E1|14 28.5 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1430786_at 3.10 RIKEN cDNA 1110002E22 gene 1110002E22Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1422667_at 3.10 keratin 15 Krt15 chr11 D|11 58.5 cM 0007010 // cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from electronic  0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1415798_at 3.10 discoidin domain receptor family, member 1 Ddr1 chr17 C|17 21.5 cM 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1424007_at 3.10 growth differentiation factor 10 Gdf10 chr14 B|14 13.0 cM ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation /// 0008083 

1443471_at 3.10 zinc finger and BTB domain containing 20 Zbtb20 chr16 B4|16 28.9 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1426896_at 3.10 zinc finger protein 191 Zfp191 chr18 B1 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1450407_a_at 3.10 acidic (leucine‐rich) nuclear phosphoprotein 32 family, member A Anp32a chr9 B|9 36.0 cM ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0005515 // 

1437559_at 3.10 regulator of G‐protein signalling 7 binding protein Rgs7bp chr13 D1|13 57.0 cM 0007186 // G‐protein coupled receptor protein signaling pathway // inferred from 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1436566_at 3.09 Rab40b, member RAS oncogene family Rab40b chr11 E2 0007242 // intracellular signaling cascade // inferred from electronic annotatio 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005525

1421070_at 3.09 DNA segment, Chr 3, ERATO Doi 300, expressed D3Ertd300e chr3 D ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1424733_at 3.09 purinergic receptor P2Y, G‐protein coupled, 14 P2ry14 chr3 D|3 29.5 cM 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1419056_at 3.09 reticulon 2 (Z‐band associated protein) Rtn2 chr7 A3|7 4.0 cM ‐‐‐ 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0016 ‐‐‐

1449460_at 3.09 ankyrin repeat and SOCS box‐containing protein 13 Asb13 chr13 A1 0007242 // intracellular signaling cascade // inferred from electronic annotatio ‐‐‐ ‐‐‐

1424225_at 3.09 ankyrin repeat and SOCS box‐containing protein 8 Asb8 chr15 F2 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // ‐‐‐ /// 0007242 // intr ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0003700 // transcription factor activity // ‐‐

1460239_at 3.08 tetraspanin 13 Tspan13 chr12 B2 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1443335_at 3.08 PDZ domain containing RING finger 3 Pdzrn3 chr6 D3 0007242 // intracellular signaling cascade // ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008270 //

1433662_s_at 3.08 tissue inhibitor of metalloproteinase 2 Timp2 chr11 E2|11 72.0 cM 0008285 // negative regulation of cell proliferation // inferred from direct ass 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0004857 // enzyme inhibitor activity // inferred from electronic annotation /// 

1423446_at 3.08 death‐associated kinase 3 Dapk3 chr10 C1|10 43.0 cM 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from direct assay ///  0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005634 // nucleus 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1438431_at 3.07 ATP‐binding cassette, sub‐family D (ALD), member 2 Abcd2 chr15 E‐F 0006810 // transport // ‐‐‐ /// 0006810 // transport // inferred from electronic 0005777 // peroxisome // inferred from electronic annotation /// 0016020 // memb 0000166 // nucleotide binding // ‐‐‐ /// 0000166 // nucleotide binding // inferr

1427456_at 3.07 WD repeat and FYVE domain containing 3 Wdfy3 chr5 E5|5 54.0 cM ‐‐‐ 0005635 // nuclear envelope // inferred from sequence or structural similarity / 0003831 // beta‐N‐acetylglucosaminylglycopeptide beta‐1,4‐galactosyltransferase 

1434202_a_at 3.07 cDNA sequence BC055107 BC055107 chr14 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1453568_at 3.07 RIKEN cDNA 2310032F03 gene 2310032F03Rik chr2 C3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1435383_x_at 3.07 necdin Ndn chr7 C|7 28.0 cM 0001558 // regulation of cell growth // traceable author statement /// 0001558 / 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 // pro

1418186_at 3.06 glutathione S‐transferase, theta 1 Gstt1 chr10 B5‐C1|10 40.7 cM 0006749 // glutathione metabolic process // inferred from direct assay 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0004364 // glutathione transferase activity // inferred from direct assay /// 00

1449055_x_at 3.06 poly(rC) binding protein 4 Pcbp4 chr9 F1‐F2 ‐‐‐ 0030529 // ribonucleoprotein complex // inferred from electronic annotation 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003723 // RNA

1424808_at 3.06 laminin, alpha 4 Lama4 chr10 B1|10 25.0 cM 0001568 // blood vessel development // inferred from mutant phenotype /// 000715 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005102 // receptor binding // inferred from electronic annotation /// 0005201 /

1417889_at 3.06 apolipoprotein B editing complex 2 Apobec2 chr17 C|17 24.0 cM 0006381 // mRNA editing // inferred from mutant phenotype /// 0006397 // mRNA pr ‐‐‐ 0003969 // RNA editase activity // inferred from mutant phenotype /// 0008270 //

1418755_at 3.06 T‐box 15 Tbx15 chr3 F2.2|3 49.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1457429_s_at 3.06 gene model 106, (NCBI) Gm106 chr1 A3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1425967_a_at 3.05 mast cell protease 4 Mcpt4 chr14 C3|14 20.0 cM 0006508 // proteolysis // inferred from direct assay /// 0006508 // proteolysis  0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004252 // serine‐type endopeptidase activity // inferred from direct assay /// 

1456398_at 3.05 taurine upregulated gene 1 Tug1 chr11 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1429735_at 3.05 RIKEN cDNA 1110003F05 gene 1110003F05Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1429503_at 3.05 RIKEN cDNA 2900024C23 gene 2900024C23Rik chr5 E5 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1439004_at 3.05 ribosomal protein S6 kinase, polypeptide 5 Rps6ka5 chr12 E 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // inferred from direct as 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005634 // nucleus 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1417859_at 3.05 growth arrest specific 7 Gas7 chr11 B3 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0001726 // ruffle // inferred from direct assay /// 0005884 // actin filament // 0051015 // actin filament binding // inferred from direct assay

1417416_at 3.05 potassium voltage‐gated channel, shaker‐related subfamily, member 1 Kcna1 chr6 F1‐F3|6 61.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00052

1429012_at 3.05 Rac/Cdc42 guanine nucleotide exchange factor (GEF) 6 Arhgef6 chrX A5 0007242 // intracellular signaling cascade // inferred from electronic annotatio 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0005085 // guanyl‐nucleotide exchange factor activity // inferred from electroni

1420652_at 3.05 arginine‐tRNA‐protein transferase 1 Ate1 chr7 F3 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from electronic annotation /// 0016598 // 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0004057 // arginyltransferase activity // inferred from direct assay /// 0004057

1433560_at 3.04 solute carrier family 45, member 4 Slc45a4 chr15 D3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1457147_at 3.04 enhancer trap locus 4 Etl4 chr2 A3 0006644 // phospholipid metabolic process // inferred from electronic annotation 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay 0004623 // phospholipase A2 activity // inferred from electronic annotation

1426231_at 3.04 vitrin Vit chr17 E3 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ ‐‐‐

1417552_at 3.04 fibroblast activation protein Fap chr2 C1.3|2 36.0 cM 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0004252 // serine‐type endopeptidase activity // inferred from electronic annota

1437700_at 3.04 Schwannomin interacting protein 1 Schip1 chr3 E2 ‐‐‐ 0005737 // cytoplasm // inferred from sequence or structural similarity 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0042803 // 

1421217_a_at 3.04 lectin, galactose binding, soluble 9 Lgals9 chr11 B5 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005529 // sugar binding // inferred from electronic annotation

1435191_at 3.04 corneodesmosin Cdsn chr17 B1 ‐‐‐ 0030057 // desmosome // inferred from sequence or structural similarity ‐‐‐

1441307_at 3.04 RIKEN cDNA A030010K20 gene A030010K20Rik chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation /// 0045 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1431061_s_at 3.04 pellino 1 Peli1 chr11 A3.2|11 13.5 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1425532_a_at 3.03 bridging integrator 1 Bin1 chr18 B1|18 14.0 cM 0006897 // endocytosis // inferred from electronic annotation /// 0007049 // cel 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005737 // cytopla 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1425206_a_at 3.03 Ubiquitin protein ligase E3A Ube3a chr7 B5|7 28.65 cM 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // inferred from electroni 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003700 // transcription factor activity // inferred from electronic annotation 

1439669_at 3.03 RIKEN cDNA 6430571L13 gene 6430571L13Rik chr9 F1 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1428774_at 3.03 glypican 6 Gpc6 chr14 E4 ‐‐‐ 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0048503 // GPI anchor binding // inferred from electronic annotation

1450434_s_at 3.03 phosphate cytidylyltransferase 1, choline, alpha isoform Pcyt1a chr16 B3|16 22.85 cM 0006656 // phosphatidylcholine biosynthetic process // inferred from direct assa 0005789 // endoplasmic reticulum membrane // inferred from direct assay /// 0016 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004105

1421545_a_at 3.03 synaptic nuclear envelope 1 Syne1 chr10 A1 ‐‐‐ 0005635 // nuclear envelope // inferred from direct assay /// 0005635 // nuclear 0003779 // actin binding // ‐‐‐ /// 0003779 // actin binding // inferred from el

1453860_s_at 3.03 nuclear receptor subfamily 3, group C, member 1 Nr3c1 chr18 B3|18 20.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1425527_at 3.03 paired related homeobox 1 Prrx1 chr1 H2.1|1 85.4 cM 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // inferred from electroni 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005667 // transcr 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1415823_at 3.03 stearoyl‐Coenzyme A desaturase 2 Scd2 chr19 C3|19 43.0 cM 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from direct assay /// 0005783 // en 0004768 // stearoyl‐CoA 9‐desaturase activity // inferred from electronic annota

1455182_at 3.03 kinesin family member 1B Kif1b chr4 E|4 70.9 cM 0007017 // microtubule‐based process // inferred from electronic annotation ///  0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003774

1436892_at 3.02 sprouty‐related, EVH1 domain containing 2 Spred2 chr11 A3.2 0000188 // inactivation of MAPK activity // inferred from mutant phenotype /// 0 0005886 // plasma membrane // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane 0005173 // stem cell factor receptor binding // inferred from physical interacti

1451959_a_at 3.02 vascular endothelial growth factor A Vegfa chr17 B3|17 24.2 cM 0000074 // regulation of progression through cell cycle // inferred from electro 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005737 // cytoplasm // inferred from  0008083 // growth factor activity // inferred from electronic annotation /// 000

1424671_at 3.02 pleckstrin homology domain containing, family F (with FYVE domain) member 1 Plekhf1 chr7 B1 0006915 // apoptosis // inferred from electronic annotation /// 0006917 // induc 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005764 // lysosom 0008270 // zinc ion binding // ‐‐‐ /// 0008270 // zinc ion binding // inferred f

1427773_a_at 3.02 Rab acceptor 1 (prenylated) Rabac1 chr7 A3 ‐‐‐ 0005794 // Golgi apparatus // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1421120_at 3.02 myosin VI Myo6 chr9 E1|9 44.0 cM 0006605 // protein targeting // inferred from physical interaction /// 0006810 / 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005886 // plasma  0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003774

1449834_at 3.02 PDZ domain containing, X chromosome Pdzx chrX A1.1|X 1.6 cM ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 //

1460666_a_at 3.02 early B‐cell factor 3 Ebf3 chr7 F3‐F4 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 // pro

1438496_a_at 3.01 DEAD/H (Asp‐Glu‐Ala‐Asp/His) box polypeptide 26B Ddx26b chrX A5 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1439848_at 3.01 blood vessel epicardial substance Bves chr10 B2|10 29.0 cM ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane // inf ‐‐‐

1441946_at 3.01 inter‐alpha (globulin) inhibitor H5 Itih5 chr2 A1 0030212 // hyaluronan metabolic process // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004867 // serine‐type endopeptidase inhibitor activity // inferred from electro

1431008_at 3.01 RIKEN cDNA 0610037M15 gene 0610037M15Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1454762_at 3.01 X Kell blood group precursor related X linked Xkrx chrX E3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1416191_at 3.01 Sec61 alpha 1 subunit (S. cerevisiae) Sec61a1 chr6 D1 0006605 // protein targeting // inferred from electronic annotation /// 0006810  0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0016 0015450 // protein translocase activity // inferred from electronic annotation

1426460_a_at 3.00 UDP‐glucose pyrophosphorylase 2 Ugp2 chr11 A3.1|11 12.0 cM 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // ‐‐‐ /// 0008152 // meta ‐‐‐ 0003700 // transcription factor activity // ‐‐‐ /// 0003983 // UTP:glucose‐1‐pho

1452250_a_at 3.00 procollagen, type VI, alpha 2 Col6a2 chr10 41.1 cM 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation /// 000715 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1421534_at 3.00 deafness, autosomal dominant 5 homolog (human) Dfna5h chr6 B2.3 0007605 // sensory perception of sound // inferred from sequence or structural s ‐‐‐ ‐‐‐

1456611_at 3.00 RIKEN cDNA D430015B01 gene D430015B01Rik chr6 B3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1448606_at 3.00 endothelial differentiation, lysophosphatidic acid G‐protein‐coupled receptor, 2 Edg2 chr4 B3|4 16.0 cM 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // ‐‐‐ /// 0001584 // rhodopsin‐like

1436141_at 3.00 zinc finger, matrin type 5 Zmat5 chr11 A1|11 3.0 cM 0006397 // mRNA processing // inferred from electronic annotation /// 0008380 // 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005681 // spliceo 0003676 // nucleic acid binding // ‐‐‐ /// 0003676 // nucleic acid binding // in

1417212_at 3.00 RIKEN cDNA 9530058B02 gene 9530058B02Rik chr17 B1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1426851_a_at 3.00 nephroblastoma overexpressed gene Nov chr15 D1|15 22.5 cM 0001558 // regulation of cell growth // inferred from electronic annotation 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation 0005520 // insulin‐like growth factor binding // inferred from electronic annota

1421143_at 3.00 diaphanous homolog 1 (Drosophila) Diap1 chr18 B3|18 16.0 cM 0016043 // cellular component organization and biogenesis // inferred from elect 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation 0003779 // actin binding // inferred from direct assay /// 0003779 // actin bind

1459731_at 2.99 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1455404_at 2.99 junctophilin 2 Jph2 chr2 H3 0005975 // carbohydrate metabolic process // ‐‐‐ /// 0007204 // elevation of cyt 0005624 // membrane fraction // inferred from direct assay /// 0005783 // endopl 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0009045 // 

1434647_at 2.99 EGF‐like, fibronectin type III and laminin G domains Egflam chr15 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1431098_at 2.99 CAP‐GLY domain containing linker protein 1 Clip1 chr5 F ‐‐‐ 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0005874 // mi 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00055

1450532_at 2.99 RIKEN cDNA 2310002J15 gene 2310002J15Rik chr2 A3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1451794_at 2.99 transmembrane and coiled coil domains 3 Tmcc3 chr10 C2 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1427964_at 2.99 CKLF‐like MARVEL transmembrane domain containing 8 Cmtm8 chr9 F3 0006935 // chemotaxis // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // inferred from electronic annotation /// 001602 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation

1420551_at 2.98 RIKEN cDNA 2310039E09 gene 2310039E09Rik chr4 B2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1421058_at 2.98 alcohol dehydrogenase 7 (class IV), mu or sigma polypeptide Adh7 chr3 G3|3 71.2 cM 0006069 // ethanol oxidation // inferred from electronic annotation /// 0006118  ‐‐‐ 0004022 // alcohol dehydrogenase activity // traceable author statement /// 0004

1450259_a_at 2.98 signal transducer and activator of transcription 5A Stat5a chr11 D|11 60.5 cM 0001553 // luteinization // inferred from genetic interaction /// 0001779 // nat 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1448152_at 2.98 insulin‐like growth factor 2 Igf2 chr7 F5|7 69.09 cM 0000074 // regulation of progression through cell cycle // inferred from electro 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005159 // insulin‐like growth factor receptor binding // inferred from physical

1421895_at 2.98 eukaryotic translation initiation factor 2, subunit 3, structural gene X‐linked  Eif2s3x /// LOC673373 chrX C‐D|X 32.0 cM 0006412 // translation // inferred from electronic annotation /// 0006413 // tra ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003743

1458087_at 2.98 SH3 and cysteine rich domain 3 Stac3 chr10 D3 0007242 // intracellular signaling cascade // inferred from electronic annotatio ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0019992 /

1431694_a_at 2.98 catenin beta interacting protein 1 Ctnnbip1 chr4 E2 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0005634 // nucleus // traceable author statement /// 0005634 // nucleus // infer 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0008013 // 

1421954_at 2.98 v‐crk sarcoma virus CT10 oncogene homolog (avian)‐like Crkl chr16 A3 0000074 // regulation of progression through cell cycle // inferred from electro 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1442866_at 2.97 RCSD domain containing 1 Rcsd1 chr1 H2.3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1450414_at 2.97 platelet derived growth factor, B polypeptide Pdgfb chr15 E|15 46.8 cM 0000074 // regulation of progression through cell cycle // inferred from electro 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0008083 // growth factor activity // inferred from electronic annotation

1431416_a_at 2.97 junction adhesion molecule 2 Jam2 chr16 C3.3 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005923 // tight junction // inferred  ‐‐‐

1417575_at 2.97 OTU domain, ubiquitin aldehyde binding 2 Otub2 chr12 E 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from electronic annotation /// 0006519 // ‐‐‐ 0008233 // peptidase activity // inferred from electronic annotation /// 0008234

1450040_at 2.97 tissue inhibitor of metalloproteinase 2 Timp2 chr11 E2|11 72.0 cM 0008285 // negative regulation of cell proliferation // inferred from direct ass 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0004857 // enzyme inhibitor activity // inferred from electronic annotation /// 

1432129_a_at 2.97 paired related homeobox 1 Prrx1 chr1 H2.1|1 85.4 cM 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // inferred from electroni 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005667 // transcr 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1421866_at 2.97 nuclear receptor subfamily 3, group C, member 1 Nr3c1 chr18 B3|18 20.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1427082_at 2.96 RIKEN cDNA 4632417N05 gene 4632417N05Rik chr8 E1 0006694 // steroid biosynthetic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0003854 // 3‐beta‐hydroxy‐delta5‐steroid dehydrogenase activity // inferred from

1418768_at 2.96 optic atrophy 1 homolog (human) Opa1 chr16 B2|16 21.5 cM 0000266 // mitochondrial fission // inferred from sequence or structural similar 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0000287

1418608_at 2.96 calmodulin‐like 3 Calml3 chr13 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005509 // calcium ion binding // ‐‐‐ /// 0005509 // calcium ion binding // infe

1421952_at 2.96 calpain 6 Capn6 chrX F2 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0004197 // cysteine‐type endopeptidase activity // inferred from electronic anno

1436952_at 2.96 Kruppel‐like factor 9 Klf9 chr19 C1 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1430550_at 2.96 lipase‐like, ab‐hydrolase domain containing 3 Lipl3 chr19 C1 0006629 // lipid metabolic process // ‐‐‐ /// 0006629 // lipid metabolic process 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // ‐‐‐ /// 0003824 // catalytic activity // inferr

1417028_a_at 2.96 tripartite motif protein 2 Trim2 chr3 F1 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005737 // c 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0005515 // 

1421845_at 2.96 golgi phosphoprotein 3 Golph3 chr15 A1 ‐‐‐ 0005794 // Golgi apparatus // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane ‐‐‐

1418697_at 2.95 indolethylamine N‐methyltransferase Inmt chr6 B3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0008168 // methyltransferase activity // inferred from electronic annotation ///

1448411_at 2.95 Wolfram syndrome 1 homolog (human) Wfs1 chr5 B3 0018346 // protein amino acid prenylation // ‐‐‐ 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0016 0008318 // protein prenyltransferase activity // ‐‐‐

1419438_at 2.95 single‐minded homolog 2 (Drosophila) Sim2 chr16 C3.3‐C4|16 67.57 cM 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0000155 // two‐component sensor activity // inferred from electronic annotation 

1423551_at 2.95 cadherin 13 Cdh13 chr8 E1|8 64.0 cM 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation /// 0007156 // h 0005886 // plasma membrane // inferred from direct assay /// 0009897 // external 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation /// 000551

1429887_at 2.95 RIKEN cDNA 2310005C01 gene 2310005C01Rik chr5 F ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1416623_at 2.95 thrombospondin 3 Thbs3 chr3 E3‐F1|3 44.1 cM 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1450253_a_at 2.95 mitogen activated protein kinase kinase kinase 4 Map3k4 chr17 A1|17 6.5 cM 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0000287

1449469_at 2.95 polycystic kidney disease 2‐like 2 Pkd2l2 chr18 C 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00055

1455905_at 2.95 RIKEN cDNA 2610507B11 gene 2610507B11Rik chr11 B5|11 44.93 cM 0006099 // tricarboxylic acid cycle // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0008924 // malate dehydrogenase (acceptor) activity // inferred from electronic 

1429819_at 2.95 nicotinamide nucleotide adenylyltransferase 1 Nmnat1 chr4 E2 0009058 // biosynthetic process // inferred from electronic annotation /// 00094 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0000

1453770_at 2.95 carboxypeptidase A4 Cpa4 chr6 A3.3 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006508 // proteolysis // inferred from electr 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004180 // carboxypeptidase activity // ‐‐‐ /// 0004180 // carboxypeptidase acti

1423505_at 2.95 transgelin Tagln chr9 A5.2|9 27.0 cM 0007010 // cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from mutant phen ‐‐‐ ‐‐‐

1444429_at 2.95 leucine‐rich repeats and transmembrane domains 1 Lrtm1 chr14 A3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1455238_at 2.95 melanoma associated antigen (mutated) 1‐like 1 Mum1l1 chrX F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1435986_x_at 2.94 succinate dehydrogenase complex, subunit C, integral membrane protein Sdhc chr1 H3 0006099 // tricarboxylic acid cycle // inferred from electronic annotation /// 0 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0000104 // succinate dehydrogenase activity // inferred from electronic annotati

1420854_at 2.94 elastin Eln chr5 G2|5 75.0 cM 0007519 // striated muscle development // inferred from mutant phenotype /// 003 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1455792_x_at 2.94 necdin Ndn chr7 C|7 28.0 cM 0001558 // regulation of cell growth // traceable author statement /// 0001558 / 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 // pro

1448803_at 2.94 golgi autoantigen, golgin subfamily a, 4 Golga4 chr9 F3 ‐‐‐ 0005794 // Golgi apparatus // inferred from direct assay ‐‐‐

1438031_at 2.93 RAS, guanyl releasing protein 3 Rasgrp3 chr17 E2 0007242 // intracellular signaling cascade // inferred from electronic annotatio 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005737 // c 0005085 // guanyl‐nucleotide exchange factor activity // inferred from electroni

1416573_at 2.93 protein O‐fucosyltransferase 2 Pofut2 chr10 C1 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0016740 // transferase activity // inferred from electronic annotation /// 00167

1425610_s_at 2.93 UDP‐N‐acetyl‐alpha‐D‐galactosamine:polypeptide N‐acetylgalactosaminyltransferase Galnt2 chr8 E2 0006493 // protein amino acid O‐linked glycosylation // inferred from sequence o 0005796 // Golgi lumen // traceable author statement /// 0016020 // membrane //  0004653 // polypeptide N‐acetylgalactosaminyltransferase activity // inferred fr

1420610_at 2.93 protein kinase, cAMP dependent, catalytic, beta Prkacb chr3 H3 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from direct assay ///  0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005952 // cAMP‐de 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0000287

1453103_at 2.93 actin‐binding LIM protein 1 Ablim1 chr19 D2|19 53.0 cM 0007010 // cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from electronic  0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0015629 // ac 0003779 // actin binding // inferred from direct assay /// 0003779 // actin bind

1416713_at 2.93 RIKEN cDNA 2700055K07 gene 2700055K07Rik chr8 D1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1438048_at 2.93 myc target 1 Myct1 chr10 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1422135_at 2.92 similar to zinc finger protein 146 LOC677248 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1431102_at 2.92 centrosomal protein 350 Cep350 chr1 G3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1445562_at 2.92 Zinc finger and BTB domain containing 16 Zbtb16 chr9 A5.3|9 23.0 cM 0001501 // skeletal development // inferred from mutant phenotype /// 0001823 // 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1453739_at 2.91 transmembrane protein 126B Tmem126b chr7 E1 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1441581_at 2.91 ankyrin repeat and SOCS box‐containing protein 10 Asb10 chr5 A3 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // ‐‐‐ /// 0007242 // intr ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0003700 // transcription factor activity // ‐‐

1425743_at 2.91 tripartite motif protein 7 Trim7 chr11 B1.2 ‐‐‐ 0005622 // intracellular // ‐‐‐ /// 0005622 // intracellular // inferred from el 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008270 //

1440084_at 2.91 Expressed sequence AI663975 AI663975 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1420855_at 2.91 elastin Eln chr5 G2|5 75.0 cM 0007519 // striated muscle development // inferred from mutant phenotype /// 003 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1419038_a_at 2.90 casein kinase 2, alpha 1 polypeptide Csnk2a1 chr2 G3 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from direct assay ///  0005956 // protein kinase CK2 complex // traceable author statement 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1425899_a_at 2.90 intersectin 1 (SH3 domain protein 1A) Itsn1 chr16 C3.3‐C4 0006897 // endocytosis // inferred from electronic annotation /// 0007242 // int 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0030027 // l 0005085 // guanyl‐nucleotide exchange factor activity // inferred from electroni

1437066_at 2.90 zinc finger and BTB domain containing 20 Zbtb20 chr16 B4|16 28.9 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1418738_at 2.90 sodium channel, voltage‐gated, type I, beta Scn1b chr7 B1|7 10.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00052

1421848_at 2.90 solute carrier family 22 (organic cation transporter), member 5 Slc22a5 chr11 B1.3|11 28.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005215

1432304_a_at 2.90 RIKEN cDNA 9030624J02 gene 9030624J02Rik chr7 F3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1424913_at 2.90 RIKEN cDNA 2310044G17 gene 2310044G17Rik chr12 D2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1452469_a_at 2.90 smoothelin Smtn chr11 A2‐A3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1449504_at 2.90 karyopherin (importin) alpha 1 Kpna1 ‐‐‐ 0006606 // protein import into nucleus // inferred from electronic annotation // 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005643 // nuclear 0005488 // binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 // protein

1416072_at 2.90 CD34 antigen Cd34 chr1 H6|1 106.6 cM 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation /// 0050900 // l 0009897 // external side of plasma membrane // inferred from direct assay /// 00 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1434946_at 2.90 RIKEN cDNA C330021A05 gene C330021A05Rik chr12 A1.1 0007264 // small GTPase mediated signal transduction // ‐‐‐ /// 0007264 // small ‐‐‐ 0005525 // GTP binding // ‐‐‐ /// 0005525 // GTP binding // inferred from electr

1436361_at 2.90 vestigial like 2 homolog (Drosophila) Vgll2 chr10 B3 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003713 // transcription coactivator activity // inferred from direct assay /// 

1419519_at 2.89 insulin‐like growth factor 1 Igf1 chr10 C1|10 48.0 cM 0006916 // anti‐apoptosis // inferred from direct assay /// 0007399 // nervous s 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005159 // insulin‐like growth factor receptor binding // inferred from physical

1428151_x_at 2.89 cysteine conjugate‐beta lyase 1 Ccbl1 chr2 B 0009058 // biosynthetic process // ‐‐‐ /// 0009058 // biosynthetic process // in ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0008483

1425544_at 2.89 pleckstrin homology domain containing, family A member 5 Plekha5 chr6 G2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1421955_a_at 2.89 neural precursor cell expressed, developmentally down‐regulted gene 4 Nedd4 chr9 D|9 40.0 cM 0006464 // protein modification process // inferred from electronic annotation / 0000151 // ubiquitin ligase complex // inferred from physical interaction /// 00 0004842 // ubiquitin‐protein ligase activity // inferred from direct assay /// 0

1425773_s_at 2.89 nicotinamide nucleotide adenylyltransferase 1 Nmnat1 chr4 E2 0006457 // protein folding // non‐traceable author statement /// 0006511 // ubiq 0000151 // ubiquitin ligase complex // inferred from electronic annotation /// 0 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0000

1451506_at 2.88 myocyte enhancer factor 2C Mef2c chr13 C3|13 45.0 cM 0001974 // blood vessel remodeling // inferred from mutant phenotype /// 0006350 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1418018_at 2.88 carboxypeptidase D Cpd chr11 B5|11 46.0 cM 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0004180 // carboxypeptidase activity // inferred from electronic annotation /// 

1433801_at 2.88 RIKEN cDNA 9930012K11 gene 9930012K11Rik chr14 D2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1427457_a_at 2.88 bone morphogenetic protein 1 Bmp1 chr14 D2|14 32.5 cM 0001503 // ossification // inferred from electronic annotation /// 0006508 // pr 0005615 // extracellular space // inferred from electronic annotation 0004222 // metalloendopeptidase activity // traceable author statement /// 00051

1452429_s_at 2.88 ATP‐binding cassette, sub‐family F (GCN20), member 1 Abcf1 chr17 B1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005524

1417359_at 2.88 microfibrillar‐associated protein 2 Mfap2 chr4 D3‐E1 ‐‐‐ 0001527 // microfibril // inferred from electronic annotation /// 0005578 // pro ‐‐‐

1418128_at 2.88 adenylate cyclase 6 Adcy6 chr15 F 0006171 // cAMP biosynthetic process // traceable author statement /// 0006171 / 0005886 // plasma membrane // traceable author statement /// 0016020 // membrane 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0004

1438196_at 2.88 glycerol‐3‐phosphate dehydrogenase 1‐like Gpd1l chr9 F3 0005975 // carbohydrate metabolic process // ‐‐‐ /// 0005975 // carbohydrate met 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation /// 0009331 // glyce 0004367 // glycerol‐3‐phosphate dehydrogenase (NAD+) activity // ‐‐‐ /// 0004367

1416823_a_at 2.87 oxysterol binding protein‐like 1A Osbpl1a chr18 A2 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006869 // lipid ‐‐‐ ‐‐‐

1428557_a_at 2.87 O‐sialoglycoprotein endopeptidase‐like 1 Osgepl1 chr1 C1.1|1 0.0 cM 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006508 // proteolysis // inferred from electr ‐‐‐ 0004175 // endopeptidase activity // inferred from electronic annotation /// 000

1442031_at 2.87 coiled‐coil domain containing 109A Ccdc109a chr10 B4 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1423669_at 2.87 procollagen, type I, alpha 1 Col1a1 chr11 D|11 56.0 cM 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation /// 000715 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1460304_a_at 2.87 upstream binding transcription factor, RNA polymerase I Ubtf chr11 D 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005730 // nucleol 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1416302_at 2.87 early B‐cell factor 1 Ebf1 chr11 B1.1|11 20.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1430990_s_at 2.87 mitochondrial ribosomal protein L44 Mrpl44 chr1 C4 0006396 // RNA processing // inferred from electronic annotation 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005739 // m 0003723 // RNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003725 // dou

1449931_at 2.87 cytoplasmic polyadenylation element binding protein 4 Cpeb4 chr11 A4 ‐‐‐ ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1451577_at 2.87 zinc finger and BTB domain containing 20 Zbtb20 chr16 B4|16 28.9 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1417933_at 2.87 insulin‐like growth factor binding protein 6 Igfbp6 chr15 F3 0001558 // regulation of cell growth // inferred from electronic annotation 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005520 // insulin‐like growth factor binding // inferred from electronic annota

1416228_at 2.87 protein (peptidyl‐prolyl cis/trans isomerase) NIMA‐interacting 1 Pin1 chr9 A3|9 4.0 cM 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation /// 0007049 // 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003755 // peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase activity // inferred from electro

1416776_at 2.86 crystallin, mu Crym chr7 F2|7 55.0 cM 0007423 // sensory organ development // inferred from electronic annotation 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation 0005212 // structural constituent of eye lens // inferred from electronic annota

1451721_a_at 2.86 histocompatibility 2, class II antigen A, beta 1 H2‐Ab1 chr17 B1|17 18.64 cM 0002504 // antigen processing and presentation of peptide or polysaccharide anti 0005622 // intracellular // inferred from direct assay /// 0005769 // early endo 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0042605 // 

1431359_a_at 2.86 RIKEN cDNA 1110007C09 gene 1110007C09Rik chr13 A5 0042981 // regulation of apoptosis // inferred from electronic annotation 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1450482_a_at 2.86 paired‐like homeodomain transcription factor 2 Pitx2 chr3 G3|3 57.7 cM 0001569 // patterning of blood vessels // inferred from mutant phenotype /// 000 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005667 // transcr 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1419487_at 2.86 myosin binding protein H Mybph chr1 E4 0006941 // striated muscle contraction // inferred from electronic annotation // 0005863 // striated muscle thick filament // inferred from electronic annotation 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1417702_a_at 2.86 histamine N‐methyltransferase Hnmt chr2 A3 0001505 // regulation of neurotransmitter levels // traceable author statement ‐‐‐ 0008168 // methyltransferase activity // ‐‐‐ /// 0008168 // methyltransferase ac

1422243_at 2.86 fibroblast growth factor 7 Fgf7 chr2 F‐G 0000074 // regulation of progression through cell cycle // inferred from electro 0005576 // extracellular region // inferred from direct assay /// 0005615 // ext 0005104 // fibroblast growth factor receptor binding // inferred from electronic

1425704_at 2.86 cDNA sequence BC022224 BC022224 chr11 C 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0016491 // oxidoreductase activity // inferred from electronic annotation

1450759_at 2.85 bone morphogenetic protein 6 Bmp6 chr13 A3.3|13 20.0 cM 0001503 // ossification // inferred from electronic annotation /// 0001649 // os 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation /// 0005515 

1421768_a_at 2.85 homer homolog 1 (Drosophila) Homer1 chr13 C3 0007216 // metabotropic glutamate receptor signaling pathway // traceable author 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0005886 // plasma membran 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1420831_at 2.85 quiescin Q6 Qscn6 chr1 G3 0006118 // electron transport // ‐‐‐ /// 0045454 // cell redox homeostasis // in 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from sequence or structural similar 0009055 // electron carrier activity // ‐‐‐ /// 0016491 // oxidoreductase activi

1418346_at 2.85 insulin‐like 6 Insl6 chr19 C3 ‐‐‐ 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005179 // hormone activity // inferred from electronic annotation

1442473_at 2.85 Enhancer trap locus 4 Etl4 chr2 A3 0006644 // phospholipid metabolic process // inferred from electronic annotation 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay 0004623 // phospholipase A2 activity // inferred from electronic annotation

1436622_at 2.85 IQ motif and Sec7 domain 2 Iqsec2 chrX F3|X 64.0 cM 0032012 // regulation of ARF protein signal transduction // inferred from electr 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0005086 // ARF guanyl‐nucleotide exchange factor activity // inferred from elect

1450459_at 2.85 RIKEN cDNA 2010106G01 gene 2010106G01Rik chr2 F3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0008233 

1420349_at 2.85 prostaglandin F receptor Ptgfr chr3 H3|3 75.8 cM 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1425686_at 2.85 CASP8 and FADD‐like apoptosis regulator Cflar chr1 C1.3|1 30.1 cM 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation /// 0006915 // apo 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 //

1450726_at 2.85 N‐acylsphingosine amidohydrolase 2 Asah2 chr19 C3 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005624 // membrane fraction // inferred from direct assay /// 0016020 // membra 0016787 // hydrolase activity // inferred from electronic annotation /// 0017040

1435833_at 2.85 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1431821_a_at 2.85 EPS8‐like 1 Eps8l1 chr7 A1 0016601 // Rac protein signal transduction // inferred from sequence or structur 0001726 // ruffle // inferred from sequence or structural similarity 0005515 // protein binding // inferred from sequence or structural similarity //

1439111_at 2.84 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1450462_at 2.84 corticotropin releasing hormone receptor 2 Crhr2 chr6 B3|6 28.0 cM 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation ///

1450798_at 2.84 tenascin XB Tnxb chr17 B1|17 18.74 cM 0006629 // lipid metabolic process // inferred from mutant phenotype /// 0006631 0005576 // extracellular region // inferred from direct assay /// 0005578 // pro 0005102 // receptor binding // inferred from electronic annotation /// 0005518 /

1450557_at 2.84 sodium channel, voltage‐gated, type IV, alpha Scn4a chr11 E1|11 64.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0001518 // voltage‐gated sodium channel complex // ‐‐‐ /// 0001518 // voltage‐ga 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00052

1426356_at 2.84 RIKEN cDNA 6330578E17 gene 6330578E17Rik chr1 B ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1420346_at 2.83 ankyrin repeat and SOCS box‐containing protein 12 Asb12 chrX C1 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // ‐‐‐ /// 0007242 // intr ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0003700 // transcription factor activity // ‐‐

1416157_at 2.83 vinculin Vcl chr14 A3|14 2.5 cM 0007155 // cell adhesion // inferred from direct assay /// 0007155 // cell adhes 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0005886 // pl 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0005198 // s

1449073_at 2.83 filamin C, gamma (actin binding protein 280) Flnc chr6 A3.3 0030029 // actin filament‐based process // traceable author statement 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0015629 // ac 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0003779 // a

1420998_at 2.83 ets variant gene 5 Etv5 chr16 B1 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // inferred from electroni 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1425933_a_at 2.83 5'‐nucleotidase, cytosolic II Nt5c2 chr19 D2 ‐‐‐ ‐‐‐ 0008253 // 5'‐nucleotidase activity // inferred from electronic annotation

1448636_at 2.83 myozenin 1 Myoz1 chr14 A3 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005856 // cytoske 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0005198 // s

1450910_at 2.83 CAP, adenylate cyclase‐associated protein, 2 (yeast) Cap2 chr13 A5 ‐‐‐ 0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from electronic a ‐‐‐

1426519_at 2.83 procollagen‐proline, 2‐oxoglutarate 4‐dioxygenase (proline 4‐hydroxylase), alpha P4ha1 chr10 B4 0018401 // peptidyl‐proline hydroxylation to 4‐hydroxy‐L‐proline // inferred fro 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005783 // endoplasmic reticulum // in 0004656 // procollagen‐proline 4‐dioxygenase activity // inferred from direct as

1425156_at 2.83 guanylate binding protein 6 Gbp6 chr3 H1 0006955 // immune response // ‐‐‐ /// 0006955 // immune response // inferred fro 0005829 // cytosol // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane // infe 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003924

1433509_s_at 2.83 receptor accessory protein 1 Reep1 chr6 C1|6 31.5 cM 0051205 // protein insertion into membrane // inferred from electronic annotatio 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation /// 0016020 // membr 0031849 // olfactory receptor binding // inferred from electronic annotation

1440008_at 2.83 RIKEN cDNA 2310043L19 gene 2310043L19Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1420688_a_at 2.82 sarcoglycan, epsilon Sgce chr6 A1|6 1.0 cM 0007156 // homophilic cell adhesion // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005856 // cytoskeleton // inferred fr 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation /// 000551

1417680_at 2.82 potassium voltage‐gated channel, shaker‐related subfamily, member 5 Kcna5 chr6 F3|6 61.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005886 // plasma membrane // inferred from direct assay /// 0005887 // integral 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00052

1418213_at 2.82 keratin 23 Krt23 chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation

1422031_a_at 2.82 zinc finger, AN1‐type domain 6 Zfand6 chr7 D3 0007165 // signal transduction // inferred from physical interaction ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 // pro

1448628_at 2.82 secretogranin III Scg3 chr9 D|9 42.0 cM ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ ‐‐‐

1425767_a_at 2.82 sine oculis‐related homeobox 4 homolog (Drosophila) Six4 chr12 C3 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // inferred from electroni 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1424719_a_at 2.82 microtubule‐associated protein tau Mapt chr11 E1|11 64.0 cM 0000226 // microtubule cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from 0005829 // cytosol // inferred from sequence or structural similarity /// 000585 0005200 // structural constituent of cytoskeleton // inferred from sequence or s

1458379_at 2.82 RIKEN cDNA 9330159F19 gene 9330159F19Rik chr10 A4 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1420889_at 2.81 holocytochrome c synthetase Hccs chrX F5 ‐‐‐ 0005739 // mitochondrion // inferred from electronic annotation /// 0005739 // m 0004408 // holocytochrome‐c synthase activity // inferred from electronic annota

1458381_at 2.81 chloride intracellular channel 5 Clic5 chr17 C 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005626 // insoluble fraction // inferred from sequence or structural similarity 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00052

1438338_at 2.81 malate dehydrogenase 1, NAD (soluble) Mdh1 chr11 A3.1|11 12.0 cM 0006096 // glycolysis // inferred from electronic annotation /// 0006099 // tric 0005829 // cytosol // inferred from sequence or structural similarity 0004459 // L‐lactate dehydrogenase activity // inferred from electronic annotati

1428199_at 2.81 adenosine deaminase‐like Adal chr2 F1 0009117 // nucleotide metabolic process // inferred from electronic annotation / ‐‐‐ 0016787 // hydrolase activity // inferred from electronic annotation /// 0019239

1438258_at 2.81 very low density lipoprotein receptor Vldlr chr19 C1|19 20.0 cM 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005624 // membrane fraction // inferr 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005319 

1443698_at 2.81 F‐box protein 39 Fbxo39 chr11 B4 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1429003_at 2.81 SNW domain containing 1 Snw1 chr12 D2 0000398 // nuclear mRNA splicing, via spliceosome // inferred from electronic an 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005634 // nucleus 0003713 // transcription coactivator activity // inferred from sequence or struc

1417265_s_at 2.81 coenzyme Q5 homolog, methyltransferase (yeast) Coq5 chr5 F|5 61.0 cM 0006744 // ubiquinone biosynthetic process // inferred from electronic annotatio 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005739 // mitochondrion // inferred f 0008168 // methyltransferase activity // ‐‐‐ /// 0008168 // methyltransferase ac

1441396_at 2.81 UDP‐Gal:betaGlcNAc beta 1,3‐galactosyltransferase, polypeptide 1 B3galt1 chr2 C3 0006486 // protein amino acid glycosylation // ‐‐‐ /// 0006486 // protein amino  0000139 // Golgi membrane // inferred from direct assay /// 0005615 // extracell 0008378 // galactosyltransferase activity // ‐‐‐ /// 0008378 // galactosyltransf

1425103_at 2.81 angiotensin I converting enzyme (peptidyl‐dipeptidase A) 2 Ace2 chrX F5|X 70.5 cM 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006508 // proteolysis // inferred from electr 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00160 0004180 // carboxypeptidase activity // traceable author statement /// 0004180 /

1428850_x_at 2.80 CD99 antigen Cd99 ‐‐‐ ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1434196_at 2.80 DnaJ (Hsp40) homolog, subfamily A, member 4 Dnaja4 chr9 A5.3 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0031072 /

1460599_at 2.80 DNA segment, Chr 19, Wayne State University 12, expressed D19Wsu12e chr19 C1|19 24.5 cM 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0008233 // peptidase activity // inferred from electronic annotation /// 0008237

1417441_at 2.80 DnaJ (Hsp40) homolog, subfamily C, member 12 Dnajc12 chr10 B4 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation 0016021 // integral to membrane // inferred from electronic annotation 0031072 // heat shock protein binding // inferred from electronic annotation ///

1451793_at 2.80 kelch‐like 24 (Drosophila) Klhl24 chr16 B1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00055

1428014_at 2.80 histone cluster 1, H4h Hist1h4h chr13 A2‐A3 0006334 // nucleosome assembly // inferred from electronic annotation /// 000633 0000786 // nucleosome // inferred from electronic annotation /// 0000786 // nucl 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003677 // DNA

1422015_a_at 2.80 ATP‐binding cassette, sub‐family B (MDR/TAP), member 8 Abcb8 chr5 A3 0006810 // transport // ‐‐‐ /// 0006810 // transport // inferred from electronic 0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ /// 001602 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005524

1429159_at 2.79 inter‐alpha (globulin) inhibitor H5 Itih5 chr2 A1 0030212 // hyaluronan metabolic process // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004867 // serine‐type endopeptidase inhibitor activity // inferred from electro

1448269_a_at 2.79 kelch‐like 13 (Drosophila) Klhl13 chrX A2 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1456927_at 2.79 microtubule associated serine/threonine kinase 2 Mast2 chr4 C7 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from direct assay ///  0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0015630 // mi 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0000287

1431591_s_at 2.79 hypothetical protein LOC677168 LOC677168 ‐‐‐ 0006464 // protein modification process // inferred from electronic annotation / ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0031386 // 

1431004_at 2.79 lysyl oxidase‐like 2 Loxl2 chr14 D1 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0004720 // protein‐lysine 6‐oxidase activity // inferred from electronic annotat

1421506_at 2.79 olfactory receptor 78 Olfr78 chr7 E3 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from sequence or structural s 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // ‐‐‐ /// 0001584 // rhodopsin‐like

1429641_x_at 2.79 late cornified envelope 3B Lce3b chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1425170_a_at 2.79 a disintegrin and metallopeptidase domain 15 (metargidin) Adam15 chr3 F1|3 44.4 cM 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation /// 0007229 // int 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0004222 // metalloendopeptidase activity // inferred from electronic annotation 

1424112_at 2.79 insulin‐like growth factor 2 receptor Igf2r chr17 A‐C|17 7.35 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from di 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005215 

1451322_at 2.79 carboxymethylenebutenolidase‐like (Pseudomonas) Cmbl chr15 B2 ‐‐‐ ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // ‐‐‐ /// 0016787 // hydrolase activity // ‐‐‐ //

1426043_a_at 2.79 calpain 3 Capn3 chr2 E5|2 67.2 cM 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0004197 // cysteine‐type endopeptidase activity // inferred from electronic anno

1435792_at 2.78 component of Sp100‐rs /// predicted gene, EG665338 Csprs /// EG665338 chr1 C5 /// chr8 B1.3|1 53.1 cM 0007186 // G‐protein coupled receptor protein signaling pathway // inferred from 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integra 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1434203_at 2.78 cDNA sequence BC055107 BC055107 chr14 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1418292_at 2.78 arsA (bacterial) arsenite transporter, ATP‐binding, homolog 1 Asna1 ‐‐‐ 0006820 // anion transport // inferred from electronic annotation /// 0046685 // 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005524

1432295_a_at 2.78 RIKEN cDNA 2310035K24 gene 2310035K24Rik chr2 F3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1435417_at 2.78 expressed sequence AI464131 AI464131 chr4 A5 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0004553 // hydrolase activity, hydrolyzing O‐glycosyl compounds // inferred from

1419289_a_at 2.78 synaptogyrin 1 Syngr1 chr15 E1 0006605 // protein targeting // inferred from sequence or structural similarity 0008021 // synaptic vesicle // inferred from sequence or structural similarity / ‐‐‐

1437869_at 2.78 RIKEN cDNA 3222402P14 gene 3222402P14Rik chr9 E4 ‐‐‐ ‐‐‐ 0004721 // phosphoprotein phosphatase activity // inferred from electronic annot

1455622_at 2.77 podocalyxin‐like 2 Podxl2 chr6 D1 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1441373_at 2.77 Musashi homolog 2 (Drosophila) Msi2 chr11 B5‐C ‐‐‐ 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0005844 // polysome // in 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1416287_at 2.77 regulator of G‐protein signaling 4 Rgs4 chr1 H3|1 86.5 cM 0007186 // G‐protein coupled receptor protein signaling pathway // traceable aut 0005737 // cytoplasm // traceable author statement 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation ///

1456412_a_at 2.77 putative phosphatase RP23‐136K12.4 chr11 B5|11 44.12 cM 0030036 // actin cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from seque 0001726 // ruffle // inferred from sequence or structural similarity /// 0005624 0004437 // inositol or phosphatidylinositol phosphatase activity // inferred fro

1423063_at 2.77 DNA methyltransferase 3A Dnmt3a chr12 A2‐A3 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0000791 // euchromatin // inferred from sequence or structural similarity /// 00 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1424394_at 2.76 selenoprotein M Selm ‐‐‐ ‐‐‐ 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from direct assay /// 0005783 // en 0008430 // selenium binding // inferred from electronic annotation

1449078_at 2.76 ST3 beta‐galactoside alpha‐2,3‐sialyltransferase 6 St3gal6 chr16 C1.2 0006486 // protein amino acid glycosylation // inferred from electronic annotati 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0008373 // sialyltransferase activity // inferred from electronic annotation ///

1428142_at 2.76 ets variant gene 5 Etv5 chr16 B1 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // inferred from electroni 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1419185_a_at 2.76 MLX interacting protein‐like Mlxipl chr5 G2 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005667 // transcr 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0016564 // tra

1451644_a_at 2.76 histocompatibility 2, Q region locus 1 /// RIKEN cDNA 0610037M15 gene 0610037M15Rik /// H2‐Q1 chr17 B1|17 19.14 cM 0002474 // antigen processing and presentation of peptide antigen via MHC class  0005886 // plasma membrane // inferred from electronic annotation /// 0009986 // 0042605 // peptide antigen binding // inferred from direct assay /// 0042606 // 



1451908_a_at 2.45 SEC14‐like 1 (S. cerevisiae) Sec14l1 chr11 E2 0006810 // transport // inferred from electronic annotation 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation

1424634_at 2.76 transcription elongation factor A (SII)‐like 1 Tceal1 chrX F1 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1454665_at 2.76 interferon regulatory factor 2 binding protein 2 /// similar to interferon regul Irf2bp2 /// LOC672960 chr8 E2 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0005634 // nucleus // inferred from sequence or structural similarity 0003714 // transcription corepressor activity // inferred from sequence or struc

1422837_at 2.76 sciellin Scel chr14 E 0008544 // epidermis development // inferred from direct assay /// 0008544 // ep 0001533 // cornified envelope // inferred from sequence or structural similarity 0005515 // protein binding // inferred from sequence or structural similarity //

1456231_at 2.76 phospholipase A2, group III Pla2g3 chr11 A1 0006644 // phospholipid metabolic process // inferred from electronic annotation 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0004623 // phospholipase A2 activity // ‐‐‐ /// 0004623 // phospholipase A2 acti

1422522_at 2.76 fragile X mental retardation, autosomal homolog 2 Fxr2 chr11 B3|11 39.0 cM ‐‐‐ ‐‐‐ 0003676 // nucleic acid binding // ‐‐‐ /// 0003723 // RNA binding // inferred fr

1448792_a_at 2.76 cytochrome P450, family 2, subfamily f, polypeptide 2 Cyp2f2 chr7 A3 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005783 // endoplasmic reticulum // in 0004497 // monooxygenase activity // inferred from electronic annotation /// 000

1435991_at 2.75 nuclear receptor subfamily 3, group C, member 2 Nr3c2 chr8 C1|8 35.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1425339_at 2.75 phospholipase C, beta 4 Plcb4 chr2 F3|2 77.0 cM 0006629 // lipid metabolic process // ‐‐‐ /// 0006629 // lipid metabolic process ‐‐‐ 0004435 // phosphoinositide phospholipase C activity // ‐‐‐ /// 0004435 // phosp

1416326_at 2.75 cysteine‐rich protein 1 (intestinal) Crip1 chr12 F1|12 57.9 cM ‐‐‐ ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0008270 /

1417580_s_at 2.75 selenium binding protein 1 Selenbp1 chr3 F2.1|3 43.25 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0015031 // prote 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0016020 // membran 0008430 // selenium binding // traceable author statement /// 0008430 // seleniu

1435134_at 2.75 arylacetamide deacetylase‐like 1 Aadacl1 chr3 A3 0008152 // metabolic process // ‐‐‐ /// 0008152 // metabolic process // inferred 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0003824 // catalytic activity // ‐‐‐ /// 0016787 // hydrolase activity // ‐‐‐ //

1416568_a_at 2.75 apoptotic chromatin condensation inducer 1 Acin1 chr14 C2 0006915 // apoptosis // inferred from electronic annotation /// 0008632 // apopt 0005634 // nucleus // inferred from sequence or structural similarity /// 000563 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1456080_a_at 2.74 serine incorporator 3 Serinc3 chr2 H3 0006917 // induction of apoptosis // inferred from direct assay 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005794 // Golgi apparatus // inferred ‐‐‐

AFFX‐TransRecMur/X57349_M_at 2.74 transferrin receptor Tfrc chr16 B3|16 21.2 cM 0006879 // iron ion homeostasis // inferred from mutant phenotype /// 0006897 // 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00057 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0004998 

1426906_at 2.74 interferon activated gene 203 Ifi203 chr1 H3|1 95.31 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003712 // transcription cofactor activity // inferred from genetic interaction 

1430777_a_at 2.74 golgi phosphoprotein 3 Golph3 chr15 A1 ‐‐‐ 0005794 // Golgi apparatus // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane ‐‐‐

1439143_at 2.74 RIKEN cDNA A930018M24 gene A930018M24Rik chr14 C1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1417023_a_at 2.74 fatty acid binding protein 4, adipocyte Fabp4 chr3 A1|3 13.9 cM 0001816 // cytokine production // inferred from mutant phenotype /// 0006469 //  ‐‐‐ 0005488 // binding // inferred from electronic annotation /// 0008289 // lipid b

1427139_at 2.73 a disintegrin‐like and metallopeptidase (reprolysin type) with thrombospondin ty Adamts10 chr17 B1 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006508 // proteolysis // inferred from electr 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // ‐‐‐ /// 0005578 // proteinaceou 0004222 // metalloendopeptidase activity // ‐‐‐ /// 0004222 // metalloendopeptid

1449396_at 2.73 amine oxidase, copper containing 3 Aoc3 chr11 B2‐B5 0006118 // electron transport // inferred from sequence or structural similarity 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005886 // plasma membrane // inferred 0005507 // copper ion binding // inferred from electronic annotation /// 0005509

1425444_a_at 2.73 transforming growth factor, beta receptor II Tgfbr2 chr9 F3|9 69.0 cM 0001569 // patterning of blood vessels // inferred from mutant phenotype /// 000 0009897 // external side of plasma membrane // inferred from direct assay /// 00 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0000287

1426325_at 2.73 kinesin family member 1C Kif1c chr11 B3|11 37.0 cM 0006890 // retrograde vesicle‐mediated transport, Golgi to ER // inferred from d 0005794 // Golgi apparatus // inferred from direct assay /// 0005871 // kinesin  0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003774

AFFX‐ThrX‐5_at 2.73 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation /// 0006520 // ami ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003824

1444480_at 2.73 Protein kinase, AMP‐activated, gamma 3 non‐catatlytic subunit Prkag3 chr1 C3 0005978 // glycogen biosynthetic process // inferred from mutant phenotype /// 0 ‐‐‐ 0016301 // kinase activity // inferred from electronic annotation

1427148_at 2.73 praja 2, RING‐H2 motif containing Pja2 chr17 E5 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from electronic annotation 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0016 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0005515 // 

1431032_at 2.73 amylo‐1,6‐glucosidase, 4‐alpha‐glucanotransferase Agl chr3 G1 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004133

1421456_at 2.73 purinergic receptor P2Y, G‐protein coupled 1 P2ry1 chr3 E1 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1427167_at 2.73 armadillo repeat containing, X‐linked 4 Armcx4 chrX E3 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0016020 // membran 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0004197 // cys

1451158_at 2.72 thyroid hormone receptor interactor 12 Trip12 chr1 F 0006464 // protein modification process // ‐‐‐ /// 0006464 // protein modificati 0005622 // intracellular // ‐‐‐ /// 0005622 // intracellular // inferred from el 0004842 // ubiquitin‐protein ligase activity // ‐‐‐ /// 0004842 // ubiquitin‐pro

1434766_at 2.72 Mus musculus, clone IMAGE:1512359, mRNA ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1431599_at 2.72 RIKEN cDNA 2310069B03 gene 2310069B03Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1428804_at 2.72 microfibrillar‐associated protein 3‐like Mfap3l chr8 B3.2 0006605 // protein targeting // ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1454388_at 2.72 RIKEN cDNA 2900046F13 gene 2900046F13Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1419184_a_at 2.72 four and a half LIM domains 2 Fhl2 chr1 B 0006357 // regulation of transcription from RNA polymerase II promoter // inferr 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0008270 // 

AFFX‐r2‐Bs‐thr‐5_s_at 2.72 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation /// 0006520 // ami ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003824

1423280_at 2.72 stathmin‐like 2 Stmn2 chr3 A1|3 6.6 cM 0007242 // intracellular signaling cascade // inferred from electronic annotatio 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0030426 // growth 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1420858_at 2.72 protein kinase inhibitor, alpha Pkia chr3 A1 0006469 // negative regulation of protein kinase activity // ‐‐‐ /// 0006469 //  ‐‐‐ 0004860 // protein kinase inhibitor activity // ‐‐‐ /// 0004860 // protein kinas

1431033_x_at 2.71 amylo‐1,6‐glucosidase, 4‐alpha‐glucanotransferase Agl chr3 G1 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004133

1419656_at 2.71 solute carrier family 25, member 36 Slc25a36 chr9 E3.3 0006810 // transport // ‐‐‐ /// 0006810 // transport // inferred from electronic 0005739 // mitochondrion // ‐‐‐ /// 0005739 // mitochondrion // inferred from el 0005215 // transporter activity // ‐‐‐ /// 0005215 // transporter activity // in

1452801_at 2.71 phosphatidylinositol glycan anchor biosynthesis, class K Pigk chr3 H4 0006506 // GPI anchor biosynthetic process // inferred from electronic annotatio 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0016 0001509 // legumain activity // inferred from electronic annotation /// 0003923 

1419043_a_at 2.71 interferon inducible GTPase 1 Iigp1 chr18 D3 0019221 // cytokine and chemokine mediated signaling pathway // traceable author 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0016 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003924

1429888_a_at 2.71 heat shock protein 2 Hspb2 chr9 A5.3|9 29.0 cM 0007525 // somatic muscle development // inferred from genetic interaction 0005625 // soluble fraction // inferred from direct assay 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1416436_a_at 2.71 RIKEN cDNA 2410003P15 gene 2410003P15Rik ‐‐‐ ‐‐‐ 0016023 // cytoplasmic membrane‐bound vesicle // inferred from direct assay 0005515 // protein binding // inferred from sequence or structural similarity

1425338_at 2.71 phospholipase C, beta 4 Plcb4 chr2 F3|2 77.0 cM 0006629 // lipid metabolic process // ‐‐‐ /// 0006629 // lipid metabolic process ‐‐‐ 0004435 // phosphoinositide phospholipase C activity // ‐‐‐ /// 0004435 // phosp

1416180_a_at 2.71 radixin Rdx chr9 A5.3 0030033 // microvillus biogenesis // inferred from mutant phenotype /// 0045176  0001726 // ruffle // inferred from direct assay /// 0005737 // cytoplasm // infe 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0005198 // s

1438405_at 2.71 fibroblast growth factor 7 Fgf7 chr2 F‐G 0000074 // regulation of progression through cell cycle // inferred from electro 0005576 // extracellular region // inferred from direct assay /// 0005615 // ext 0005104 // fibroblast growth factor receptor binding // inferred from electronic

1418105_at 2.70 stathmin‐like 4 Stmn4 chr14 D1 0007242 // intracellular signaling cascade // ‐‐‐ /// 0007242 // intracellular s ‐‐‐ ‐‐‐

1430164_a_at 2.70 growth factor receptor bound protein 10 Grb10 chr11 A1|11 8.0 cM 0007165 // signal transduction // traceable author statement /// 0007165 // sign 0005829 // cytosol // traceable author statement 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005070 

1419391_at 2.70 myogenin Myog chr1 E4|1 72.3 cM 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // inferred from direct as 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // trace 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1416317_a_at 2.70 Stam binding protein Stambp chr6 C3 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from electronic annotation /// 0006916 // 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0016020 // membran 0004221 // ubiquitin thiolesterase activity // inferred from electronic annotati

1446324_at 2.70 Calcium channel, voltage‐dependent, alpha2/delta subunit 1 Cacna2d1 chr5 A2|5 4.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016020 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00052

1453771_at 2.70 GULP, engulfment adaptor PTB domain containing 1 Gulp1 chr1 C1 0006911 // phagocytosis, engulfment // inferred from sequence or structural simi ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from sequence or structural similarity

1435075_at 2.70 transmembrane protein 106B Tmem106b chr6 A2 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1426951_at 2.69 cysteine rich transmembrane BMP regulator 1 (chordin like) Crim1 chr17 E2 0001558 // regulation of cell growth // ‐‐‐ /// 0001558 // regulation of cell gr 0005576 // extracellular region // ‐‐‐ /// 0005576 // extracellular region // in 0004867 // serine‐type endopeptidase inhibitor activity // ‐‐‐ /// 0004867 // se

1443855_at 2.69 potassium voltage gated channel, Shaw‐related subfamily, member 1 Kcnc1 chr7 B3|7 23.5 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00052

1419090_x_at 2.69 kallikrein 1‐related petidase b26 Klk1b26 chr7 B3|7 23.0 cM 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation /// 0006508 // pro 0005615 // extracellular space // inferred from direct assay 0004252 // serine‐type endopeptidase activity // inferred from electronic annota

1429681_a_at 2.69 glycoprotein, synaptic 2 Gpsn2 chr8 C3|8 43.5 cM ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1453313_at 2.69 sestrin 3 Sesn3 chr9 A3 0007050 // cell cycle arrest // inferred from electronic annotation 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1437222_x_at 2.69 ribonucleotide reductase M2 B (TP53 inducible) Rrm2b chr15 B3.1 0006260 // DNA replication // inferred from electronic annotation /// 0006281 // 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0004748 // ribonucleoside‐diphosphate reductase activity // inferred from direct

1452678_a_at 2.69 cysteine conjugate‐beta lyase 1 Ccbl1 chr2 B 0009058 // biosynthetic process // ‐‐‐ /// 0009058 // biosynthetic process // in ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0008483

1456424_s_at 2.69 phospholipid transfer protein Pltp chr2 H3|2 93.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006869 // lipid 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0008289 // lipid binding // inferred from electronic annotation

1428295_at 2.69 synaptopodin 2‐like Synpo2l chr14 A3 ‐‐‐ 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 // p

1421063_s_at 2.69 small nuclear ribonucleoprotein N /// SNRPN upstream reading frame Snrpn /// Snurf chr7 B5 /// chr7 B5|7 29.0 cM 0016071 // mRNA metabolic process // inferred from electronic annotation 0005634 // nucleus // traceable author statement /// 0005634 // nucleus // infer 0003723 // RNA binding // inferred from electronic annotation

1448455_at 2.69 ceroid‐lipofuscinosis, neuronal 8 Cln8 chr8 A1.1|8 6.0 cM 0001306 // age‐dependent response to oxidative stress // inferred from mutant ph 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0005 ‐‐‐

1420872_at 2.69 guanylate cyclase 1, soluble, beta 3 Gucy1b3 chr3 E3 0006182 // cGMP biosynthetic process // ‐‐‐ /// 0006182 // cGMP biosynthetic pro 0005737 // cytoplasm // ‐‐‐ /// 0008074 // guanylate cyclase complex, soluble // 0004383 // guanylate cyclase activity // ‐‐‐ /// 0004383 // guanylate cyclase ac

1441636_at 2.69 Transcribed locus ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1453131_at 2.69 CD300 antigen like family member G Cd300lg chr11 D|11 60.0 cM ‐‐‐ 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ ‐‐‐

1416437_a_at 2.68 mitogen‐activated protein kinase 8 interacting protein 3 Mapk8ip3 chr17 A3.3 0007254 // JNK cascade // inferred from direct assay /// 0007257 // activation o 0005625 // soluble fraction // inferred from direct assay /// 0005737 // cytopla 0005078 // MAP‐kinase scaffold activity // inferred from physical interaction //

1425440_x_at 2.68 solute carrier family 41, member 3 Slc41a3 chr6 D2 0006812 // cation transport // inferred from electronic annotation 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ 0004601 // peroxidase activity // ‐‐‐ /// 0005515 // protein binding // inferred

1417574_at 2.68 chemokine (C‐X‐C motif) ligand 12 Cxcl12 chr6 F1|6 53.0 cM 0001569 // patterning of blood vessels // inferred from mutant phenotype /// 000 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation /// 0008009 

1423594_a_at 2.68 endothelin receptor type B Ednrb chr14 E2.3|14 51.0 cM 0001755 // neural crest cell migration // inferred from mutant phenotype /// 000 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1453119_at 2.68 OTU domain containing 1 Otud1 chr2 A3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1451488_at 2.68 RIKEN cDNA 1110028A07 gene 1110028A07Rik chr14 C2 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ ‐‐‐

1456746_a_at 2.68 Cd99 antigen‐like 2 Cd99l2 chrX A6‐B ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ ‐‐‐

1426888_at 2.68 euchromatic histone lysine N‐methyltransferase 2 Ehmt2 chr17 B1 0016568 // chromatin modification // inferred from electronic annotation 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0008168 // methyltransferase activity // inferred from electronic annotation ///

1450354_a_at 2.68 phosphatidylserine synthase 2 Ptdss2 chr7 F5 0006659 // phosphatidylserine biosynthetic process // inferred from mutant pheno 0005622 // intracellular // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane / 0003882 // CDP‐diacylglycerol‐serine O‐phosphatidyltransferase activity // infer

1456288_at 2.68 schlafen 5 Slfn5 chr11 C 0030154 // cell differentiation // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005524

1425702_a_at 2.68 ectonucleotide pyrophosphatase/phosphodiesterase 5 Enpp5 chr17 C|17 23.5 cM 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation /// 0009117  0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005887 // integral to plasma membrane 0004551 // nucleotide diphosphatase activity // inferred from sequence or struct

1451258_at 2.67 prostate stem cell antigen Psca chr15 D3 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // traceable autho 0048503 // GPI anchor binding // inferred from electronic annotation

1417147_at 2.67 RIKEN cDNA B230317C12 gene B230317C12Rik chr2 A3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1434480_at 2.67 RIKEN cDNA 4930402E16 gene 4930402E16Rik chr8 E1 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation /// 0006546 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation 0004047 // aminomethyltransferase activity // inferred from electronic annotatio

1426226_at 2.67 dual‐specificity tyrosine‐(Y)‐phosphorylation regulated kinase 1a Dyrk1a chr16 C4|16 68.3 cM 0006418 // tRNA aminoacylation for protein translation // inferred from electron 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1451290_at 2.67 microtubule‐associated protein 1 light chain 3 alpha Map1lc3a chr2 H2 0000045 // autophagic vacuole formation // inferred from sequence or structural  0005737 // cytoplasm // inferred from sequence or structural similarity /// 0005 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1437150_at 2.67 RIKEN cDNA 1700012H17 gene 1700012H17Rik chr4 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1455961_at 2.67 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1423359_at 2.67 phospholamban Pln chr10 B3 0002026 // cardiac inotropy // inferred from genetic interaction /// 0006816 //  0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005246 // calcium channel regulator activity // inferred from electronic annota

1422754_at 2.67 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1422620_s_at 2.66 phosphatidic acid phosphatase 2a Ppap2a chr13 D2.2 0006470 // protein amino acid dephosphorylation // inferred from direct assay // 0005624 // membrane fraction // inferred from sequence or structural similarity  0008195 // phosphatidate phosphatase activity // inferred from direct assay /// 

1448551_a_at 2.66 tripartite motif protein 2 Trim2 chr3 F1 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005737 // c 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0005515 // 

1448293_at 2.66 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1457894_at 2.66 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1418245_a_at 2.66 RNA binding motif protein 9 Rbm9 chr15 E1 0016070 // RNA metabolic process // inferred from sequence or structural similar 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1433296_at 2.66 RIKEN cDNA 2310045N14 gene 2310045N14Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1435261_at 2.66 RIKEN cDNA 4732416N19 gene 4732416N19Rik chr6 G3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1460324_at 2.66 DNA methyltransferase 3A Dnmt3a chr12 A2‐A3 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0000791 // euchromatin // inferred from sequence or structural similarity /// 00 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1429918_at 2.66 Rho GTPase activating protein 20 Arhgap20 chr9 A5.3 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000721 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0005096 // GTPase activator activity // inferred from electronic annotation

1439106_at 2.66 zinc finger protein 462 Zfp462 chr4 B3 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // inferred from electroni 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00037

1460129_at 2.66 solute carrier family 6 (neurotransmitter transporter, noradrenalin), member 2 Slc6a2 chr8 C5|8 45.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006836 // neuro 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation /// 00053

1423250_a_at 2.66 transforming growth factor, beta 2 Tgfb2 chr1 H5|1 101.5 cM 0000074 // regulation of progression through cell cycle // inferred from electro 0005576 // extracellular region // inferred from sequence or structural similari 0001540 // beta‐amyloid binding // inferred from sequence or structural similari

1418392_a_at 2.65 guanylate nucleotide binding protein 3 Gbp3 chr3 H1 0006955 // immune response // ‐‐‐ /// 0006955 // immune response // inferred fro 0005829 // cytosol // inferred from direct assay 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003924

1430368_s_at 2.65 RIKEN cDNA 1700019D03 gene 1700019D03Rik chr1 C1.1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1448332_at 2.65 peroxisome biogenesis factor 19 Pex19 chr1 H3|1 93.6 cM 0007031 // peroxisome organization and biogenesis // inferred from electronic an 0005777 // peroxisome // inferred from electronic annotation /// 0016020 // memb ‐‐‐

1440318_at 2.65 WD repeat domain 35 Wdr35 chr12 A1.3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1418589_a_at 2.65 myeloid leukemia factor 1 Mlf1 chr3 E1|3 31.0 cM 0002318 // myeloid progenitor cell differentiation // inferred from direct assay 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0005515 // protein bind

1424339_at 2.64 2'‐5' oligoadenylate synthetase‐like 1 Oasl1 chr5 F 0006464 // protein modification process // inferred from electronic annotation / ‐‐‐ 0003723 // RNA binding // inferred from electronic annotation /// 0005524 // ATP

1450825_at 2.64 N‐acylsphingosine amidohydrolase (alkaline ceramidase) 3 Asah3 chr17 D 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0000139 // Golgi membrane // inferred from electronic annotation /// 0005783 //  0016787 // hydrolase activity // inferred from electronic annotation /// 0016811

1454650_at 2.64 tripartite motif‐containing 35 Trim35 chr14 D1 0006915 // apoptosis // inferred from electronic annotation /// 0006917 // induc 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008270 //

1448745_s_at 2.64 loricrin Lor chr3 F1|3 42.1 cM 0018149 // peptide cross‐linking // inferred from electronic annotation /// 0030 0001533 // cornified envelope // inferred from direct assay /// 0009898 // inter 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1415824_at 2.64 stearoyl‐Coenzyme A desaturase 2 Scd2 chr19 C3|19 43.0 cM 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from direct assay /// 0005783 // en 0004768 // stearoyl‐CoA 9‐desaturase activity // inferred from electronic annota

1439946_at 2.64 Myocyte enhancer factor 2C Mef2c chr13 C3|13 45.0 cM 0001974 // blood vessel remodeling // inferred from mutant phenotype /// 0006350 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1440064_at 2.64 enhancer trap locus 4 Etl4 chr2 A3 0006644 // phospholipid metabolic process // inferred from electronic annotation 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay 0004623 // phospholipase A2 activity // inferred from electronic annotation

1450065_at 2.63 adenylate cyclase 7 Adcy7 chr8 C3|8 40.0 cM 0006171 // cAMP biosynthetic process // traceable author statement /// 0006171 / 0005886 // plasma membrane // traceable author statement /// 0016020 // membrane 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0004

1448320_at 2.63 stromal interaction molecule 1 Stim1 chr7 E2‐E3|7 50.0 cM 0005513 // detection of calcium ion // inferred from sequence or structural simi 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005783 // endoplasmic reticulum // in 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation /// 000550

1457424_at 2.63 eyes absent 1 homolog (Drosophila) Eya1 chr1 A3|1 10.4 cM 0001656 // metanephros development // inferred from mutant phenotype /// 0001657 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0003

1437394_at 2.63 centaurin, gamma 2 Centg2 chr1 D 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0007264 // small 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005829 // c 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003924

1420961_a_at 2.63 influenza virus NS1A binding protein Ivns1abp chr1 G2 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1451936_a_at 2.63 thioredoxin reductase 2 Txnrd2 chr16 A3|16 11.2 cM 0000305 // response to oxygen radical // traceable author statement /// 0006118  0005737 // cytoplasm // ‐‐‐ /// 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic 0004791 // thioredoxin‐disulfide reductase activity // inferred from electronic 

1450162_at 2.63 D4, zinc and double PHD fingers, family 3 Dpf3 ‐‐‐ 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00055

1424332_at 2.63 Rab40c, member RAS oncogene family Rab40c chr17 A3.3 0007242 // intracellular signaling cascade // inferred from electronic annotatio 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005525

1424409_at 2.63 claudin 23 Cldn23 chr8 B1.1 0016338 // calcium‐independent cell‐cell adhesion // inferred from sequence or s 0005923 // tight junction // inferred from electronic annotation /// 0005923 //  0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1416661_at 2.63 eukaryotic translation initiation factor 3, subunit 10 (theta) Eif3s10 chr19 D 0006412 // translation // inferred from electronic annotation 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003743 // translation initiation factor activity // inferred from electronic an

1452332_at 2.63 coiled‐coil domain containing 85A Ccdc85a chr11 A3.3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1451241_at 2.62 laminin B1 subunit 1 Lamb1‐1 chr12 A3|12 20.0 cM 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation /// 0007162 // n 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from direct assay ///  0005201 // extracellular matrix structural constituent // inferred from electron

1448664_a_at 2.62 SPEG complex locus Speg chr1 C3‐C4|1 41.0 cM 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1430984_at 2.62 antizyme inhibitor 1 Azin1 chr15 C 0006595 // polyamine metabolic process // traceable author statement /// 0006596 ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation

1428430_at 2.62 RGM domain family, member B Rgmb chr17 A2 0007155 // cell adhesion // inferred from direct assay /// 0007165 // signal tra 0005793 // ER‐Golgi intermediate compartment // inferred from direct assay /// 0 0042802 // identical protein binding // inferred from direct assay /// 0048503 /

1442707_at 2.62 calcium/calmodulin‐dependent protein kinase II alpha Camk2a chr18 E1|18 33.0 cM 0000082 // G1/S transition of mitotic cell cycle // inferred from mutant phenoty 0005954 // calcium‐ and calmodulin‐dependent protein kinase complex // traceable 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1449102_at 2.62 early B‐cell factor 2 Ebf2 chr14 D‐E1|14 28.5 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1429560_at 2.62 zinc finger protein 422, related sequence 1 Zfp422‐rs1 chr17 B1 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // inferred from electroni 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00082

1429517_at 2.61 zinc finger, FYVE domain containing 20 Zfyve20 chr6 D3 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0015031 // prote 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0016020 // m 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00082

1426208_x_at 2.61 pleiomorphic adenoma gene‐like 1 Plagl1 chr10 A2|10 15.0 cM 0045944 // positive regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1454838_s_at 2.61 expressed sequence AW548124 AW548124 chr17 E4|17 51.0 cM 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1423746_at 2.61 thioredoxin domain containing 5 Txndc5 chr13 A3.3 0006118 // electron transport // ‐‐‐ /// 0045454 // cell redox homeostasis // in 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0005 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0009055 //

1421283_at 2.61 bone morphogenetic protein 5 Bmp5 chr9 D|9 42.0 cM 0001501 // skeletal development // inferred from mutant phenotype /// 0001503 // 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005615 // extracellular space // infe 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation /// 0005515 

1425487_at 2.61 SLU7 splicing factor homolog (S. cerevisiae) Slu7 chr11 B1.1 0000380 // alternative nuclear mRNA splicing, via spliceosome // inferred from s 0005681 // spliceosome // inferred from sequence or structural similarity /// 00 0000386 // second spliceosomal transesterification activity // inferred from seq

1454752_at 2.61 similar to RNA binding motif protein 24 /// RNA binding motif protein 24 LOC380843 /// LOC638266 /// Rbm24 chr13 A5 0016068 // type I hypersensitivity // inferred from electronic annotation ‐‐‐ ‐‐‐

1439066_at 2.60 angiopoietin 1 Angpt1 chr15 B3.1|15 14.3 cM 0001525 // angiogenesis // inferred from electronic annotation /// 0007165 // si 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0005102 // receptor binding // inferred from electronic annotation /// 0005172 /

1431997_at 2.60 RIKEN cDNA 3000002C10 gene 3000002C10Rik chr9 F2 0006096 // glycolysis // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0004365 // glyceraldehyde‐3‐phosphate dehydrogenase (phosphorylating) activity /

1439183_at 2.60 N‐acylsphingosine amidohydrolase (alkaline ceramidase) 3 Asah3 chr17 D 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0000139 // Golgi membrane // inferred from electronic annotation /// 0005783 //  0016787 // hydrolase activity // inferred from electronic annotation /// 0016811

1421797_a_at 2.60 sorting nexin 12 Snx12 chrX C2 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0007154 // cell  ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0035091 //

1449875_s_at 2.60 histocompatibility 2, T region locus 22 /// histocompatibility 2, T region locus H2‐T22 /// H2‐T9 chr17 B1|17 19.74 cM /// chr17 B1|17 19.97 cM 0002474 // antigen processing and presentation of peptide antigen via MHC class  0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1422677_at 2.60 diacylglycerol O‐acyltransferase 2 Dgat2 chr7 F1 0006071 // glycerol metabolic process // inferred from electronic annotation /// 0005624 // membrane fraction // inferred from direct assay /// 0005624 // membra 0003846 // 2‐acylglycerol O‐acyltransferase activity // inferred from direct ass

1458882_at 2.60 serine (or cysteine) peptdiase inhibitor, clade B, member 8 Serpinb8 chr1 D ‐‐‐ ‐‐‐ 0004866 // endopeptidase inhibitor activity // inferred from electronic annotati

1416033_at 2.60 transmembrane protein 109 Tmem109 chr19 A ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e ‐‐‐

1418952_at 2.60 taxilin beta Txlnb chr10 A2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1421622_a_at 2.60 Rap guanine nucleotide exchange factor (GEF) 4 Rapgef4 chr2 C3 0006468 // protein amino acid phosphorylation // ‐‐‐ /// 0006468 // protein amin 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005829 // c 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005085

1425400_a_at 2.60 Cbp/p300‐interacting transactivator, with Glu/Asp‐rich carboxy‐terminal domain,  Cited4 chr4 D2.2|4 56.65 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003713 // transcription coactivator activity // inferred from direct assay /// 

1435714_x_at 2.60 interleukin 17D Il17d chr14 C3 0006954 // inflammatory response // inferred from electronic annotation 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation

1422671_s_at 2.60 N‐acetylated alpha‐linked acidic dipeptidase 2 Naalad2 chr9 A3|9 3.0 cM 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation /// 0042135 // neu 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004180

1433728_at 2.60 cDNA sequence BC038479 BC038479 chr9 A4 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation 0009341 // beta‐galactosidase complex // inferred from electronic annotation 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004565

1455522_at 2.59 Rho guanine nucleotide exchange factor (GEF) 15 Arhgef15 chr11 B3 0006334 // nucleosome assembly // inferred from electronic annotation /// 000700 0000786 // nucleosome // inferred from electronic annotation /// 0005622 // intr 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0005089 // Rho

1453163_at 2.59 protein phosphatase 1, regulatory (inhibitor) subunit 12A Ppp1r12a chr10 C|10 58.0 cM ‐‐‐ ‐‐‐ 0004721 // phosphoprotein phosphatase activity // inferred from sequence or stru

1416846_a_at 2.59 PDZ domain containing RING finger 3 Pdzrn3 chr6 D3 0007242 // intracellular signaling cascade // ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008270 //

1436092_at 2.59 Transcribed locus ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1455590_at 2.59 NAD(P)H dehydrogenase, quinone 2 Nqo2 chr13 A4|13 13.8 cM 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0016491 /

1420619_a_at 2.59 amino‐terminal enhancer of split Aes chr10 C1|10 43.0 cM 0001501 // skeletal development // inferred from mutant phenotype /// 0006350 // 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // ‐‐‐ / 0003714 // transcription corepressor activity // inferred from direct assay /// 

1447934_at 2.59 RIKEN cDNA 9630033F20 gene 9630033F20Rik chr6 F3 0008152 // metabolic process // ‐‐‐ /// 0008152 // metabolic process // inferred 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0003824 // catalytic activity // ‐‐‐ /// 0003824 // catalytic activity // inferr

1423679_at 2.59 RIKEN cDNA 2810432L12 gene 2810432L12Rik chr4 B1 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1427751_a_at 2.58 keratin 36 Krt36 chr11 D 0007010 // cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from electronic  0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1428503_a_at 2.58 NFKB inhibitor interacting Ras‐like protein 1 Nkiras1 chr14 A3 0007264 // small GTPase mediated signal transduction // inferred from electronic ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005525

1416501_at 2.58 3‐phosphoinositide dependent protein kinase‐1 Pdpk1 chr17 A3.3 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane // in 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1445204_at 2.58 Coiled‐coil domain containing 85A Ccdc85a chr11 A3.3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1444503_at 2.58 Glioblastoma amplified sequence Gbas chr5 G1.3 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005739 // mitochondrion // inferred f ‐‐‐

1437401_at 2.58 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1438980_x_at 2.58 RIKEN cDNA 4732466D17 gene 4732466D17Rik chr1 E4 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006508 // proteolysis // inferred from electr ‐‐‐ 0008237 // metallopeptidase activity // ‐‐‐ /// 0008237 // metallopeptidase acti

1426574_a_at 2.58 adducin 3 (gamma) Add3 chr19 D2|19 47.0 cM ‐‐‐ 0005856 // cytoskeleton // inferred from direct assay /// 0005856 // cytoskeleto 0005198 // structural molecule activity // inferred from direct assay /// 000551

1422743_at 2.58 phosphorylase kinase alpha 1 Phka1 chrX D|X 39.0 cM 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004689

1460531_at 2.58 RIKEN cDNA 2900069M18 gene 2900069M18Rik chr10 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1449204_at 2.57 gap junction membrane channel protein beta 5 Gjb5 chr4 D2.2|4 57.5 cM 0007154 // cell communication // inferred from electronic annotation /// 0007267 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005921 // gap junction // inferred fr 0005243 // gap‐junction forming channel activity // inferred from electronic ann

1452014_a_at 2.57 insulin‐like growth factor 1 Igf1 chr10 C1|10 48.0 cM 0006916 // anti‐apoptosis // inferred from direct assay /// 0007399 // nervous s 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005159 // insulin‐like growth factor receptor binding // inferred from physical

1450080_at 2.57 CAAX box 1 homolog C (human) Cxx1c chrX A5 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1449880_s_at 2.57 bone gamma‐carboxyglutamate protein, related sequence 1 /// bone gamma carboxygl Bglap‐rs1 /// Bglap1 /// Bglap2 chr3 F1|3 42.6 cM 0001503 // ossification // inferred from electronic annotation /// 0030500 // re 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation

1422598_at 2.57 calsequestrin 1 Casq1 chr1 H3|1 94.0 cM 0006937 // regulation of muscle contraction // traceable author statement 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005739 // mitochondrion // inferred f 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation

1425505_at 2.57 myosin, light polypeptide kinase Mylk chr16 B3 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0000287

1426346_at 2.57 prolyl endopeptidase‐like Prepl chr17 E4 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0004252 // serine‐type endopeptidase activity // inferred from electronic annota

1454075_s_at 2.57 nudix (nucleoside diphosphate linked moiety X)‐type motif 13 Nudt13 chr14 B ‐‐‐ ‐‐‐ 0016787 // hydrolase activity // inferred from electronic annotation

1422975_at 2.56 membrane metallo endopeptidase Mme chr3 E1|3 29.6 cM 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation 0016020 // membrane // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane // inf 0004245 // neprilysin activity // inferred from direct assay /// 0004245 // nepr

1451927_a_at 2.56 mitogen activated protein kinase 14 Mapk14 chr17 A3.3|17 13.5 cM 0000077 // DNA damage checkpoint // inferred from mutant phenotype /// 0001525 / 0000922 // spindle pole // inferred from direct assay /// 0005623 // cell // inf 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1418532_at 2.56 frizzled homolog 2 (Drosophila) Fzd2 chr11 E1 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000716 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation ///

1429486_at 2.56 6‐phosphofructo‐2‐kinase/fructose‐2,6‐biphosphatase 2 Pfkfb2 chr1 E4 0006003 // fructose 2,6‐bisphosphate metabolic process // inferred from electron ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003824

1456722_at 2.56 chordin‐like 1 Chrdl1 ‐‐‐ 0001503 // ossification // inferred from electronic annotation /// 0007275 // mu 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ ‐‐‐

1435096_at 2.56 resistance to inhibitors of cholinesterase 8 homolog B (C. elegans) Ric8b chr10 C1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005085 // guanyl‐nucleotide exchange factor activity // inferred from electroni

1425680_a_at 2.56 beta‐transducin repeat containing protein Btrc chr19 D1 0006464 // protein modification process // ‐‐‐ /// 0006511 // ubiquitin‐dependen 0005783 // endoplasmic reticulum // ‐‐‐ 0004842 // ubiquitin‐protein ligase activity // ‐‐‐ /// 0005515 // protein bindi

1450344_a_at 2.56 prostaglandin E receptor 3 (subtype EP3) Ptger3 chr3 H4|3 82.0 cM 0001660 // fever // inferred from direct assay /// 0001660 // fever // inferred  0005886 // plasma membrane // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1432944_at 2.56 RIKEN cDNA 2900046L07 gene 2900046L07Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1416995_at 2.56 protein kinase C and casein kinase substrate in neurons 3 Pacsin3 chr2 E1 0006897 // endocytosis // inferred from electronic annotation /// 0045806 // neg 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0005802 // trans‐Golgi ne 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0008092 // 

1430671_a_at 2.56 RIKEN cDNA 0610010K06 gene 0610010K06Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1460387_a_at 2.55 sialic acid acetylesterase Siae chr9 A4|9 19.0 cM ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005764 // lysosome // inferred from e 0001681 // sialate O‐acetylesterase activity // inferred from electronic annotat

1447927_at 2.55 macrophage activation 2 like Mpa2l chr5 E5 0006955 // immune response // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0003924 // GTPase activity // inferred from electronic annotation /// 0005525 //

1426710_at 2.55 calmodulin 3 Calm3 chr7 A2|7 4.0 cM 0007049 // cell cycle // inferred from direct assay /// 0007186 // G‐protein cou 0005737 // cytoplasm // ‐‐‐ /// 0005886 // plasma membrane // ‐‐‐ 0005509 // calcium ion binding // traceable author statement /// 0005509 // calc

1449893_a_at 2.55 leucine‐rich repeats and immunoglobulin‐like domains 1 Lrig1 chr6 D2|6 39.0 cM ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1449296_a_at 2.55 cyclic nucleotide phosphodiesterase 1 Cnp1 chr11 D|11 60.0 cM 0007409 // axonogenesis // inferred from mutant phenotype /// 0008344 // adult l 0005624 // membrane fraction // inferred from direct assay /// 0016020 // membra 0004113 // 2',3'‐cyclic‐nucleotide 3'‐phosphodiesterase activity // inferred fro

1437082_at 2.55 A kinase (PRKA) anchor protein (yotiao) 9 Akap9 chr5 A2 ‐‐‐ 0000242 // pericentriolar material // inferred from direct assay /// 0005737 //  0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0016301 // 

1415801_at 2.55 gap junction membrane channel protein alpha 1 Gja1 chr10 B4|10 29.0 cM 0001701 // in utero embryonic development // inferred from mutant phenotype ///  0005921 // gap junction // inferred from direct assay /// 0005921 // gap junctio 0005243 // gap‐junction forming channel activity // inferred from direct assay /

1440565_at 2.55 Zinc finger and BTB domain containing 20 Zbtb20 chr16 B4|16 28.9 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1460376_a_at 2.55 COX15 homolog, cytochrome c oxidase assembly protein (yeast) Cox15 chr19 C3 0006461 // protein complex assembly // ‐‐‐ /// 0006461 // protein complex assemb 0005739 // mitochondrion // inferred from electronic annotation /// 0005743 // m ‐‐‐

1436910_at 2.55 RAS protein activator like 2 Rasal2 chr1 H1 0051056 // regulation of small GTPase mediated signal transduction // inferred f 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0005096 // GTPase activator activity // inferred from electronic annotation

1424945_at 2.55 chordin‐like 1 Chrdl1 ‐‐‐ 0001503 // ossification // inferred from electronic annotation /// 0007275 // mu 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ ‐‐‐

1423597_at 2.55 ATPase, aminophospholipid transporter (APLT), class I, type 8A, member 1 Atp8a1 chr5 C3.1 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0008152 // metab 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0000287

1448119_at 2.55 2,3‐bisphosphoglycerate mutase Bpgm chr6 B1 0006096 // glycolysis // inferred from electronic annotation /// 0008152 // meta ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004082

1419191_at 2.54 homeodomain interacting protein kinase 3 Hipk3 chr2 E2 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0005634 // nucleus // inferred from sequence or structural similarity /// 000563 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003677

1425039_at 2.54 integrin, beta‐like 1 Itgbl1 chr14 E5 0007155 // cell adhesion // ‐‐‐ /// 0007155 // cell adhesion // inferred from el 0008305 // integrin complex // ‐‐‐ /// 0008305 // integrin complex // inferred f 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005488 

1457743_at 2.54 regulator of G‐protein signalling 7 binding protein Rgs7bp chr13 D1|13 57.0 cM 0007186 // G‐protein coupled receptor protein signaling pathway // inferred from 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005737 // cytoplasm // inf 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1449379_at 2.54 kinase insert domain protein receptor Kdr chr5 C3.3|5 42.0 cM 0001525 // angiogenesis // inferred from electronic annotation /// 0001570 // va 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1452666_a_at 2.54 transmembrane and coiled‐coil domains 2 Tmcc2 chr1 E4 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1451658_a_at 2.54 polymerase (RNA) III (DNA directed) polypeptide C Polr3c chr3 F2 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003899 // DNA

1448590_at 2.54 procollagen, type VI, alpha 1 Col6a1 chr10 41.1 cM 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006817 // phosphate transport // inferred fro 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0004289 // subtilase activity // ‐‐‐ /// 0005198 // structural molecule activity

1454256_s_at 2.53 RIKEN cDNA 1700113I22 gene 1700113I22Rik chr11 D ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1426615_s_at 2.53 N‐myc downstream regulated gene 4 Ndrg4 chr8 D1 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno ‐‐‐ ‐‐‐

1459289_at 2.53 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1448211_at 2.53 ATPase, H+ transporting, lysosomal V0 subunit E2 Atp6v0e2 chr6 B3 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0015078 // hydrogen ion transporter activity // inferred from electronic annotat

1458601_at 2.53 RIKEN cDNA 8030447M02 gene 8030447M02Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1451678_at 2.53 nuclear prelamin A recognition factor Narf chr11 E2 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005638 // lamin f 0005515 // protein binding // inferred from sequence or structural similarity

1424875_at 2.53 spastic paraplegia 20, spartin (Troyer syndrome) homolog (human) Spg20 chr3 C ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ ‐‐‐

1426947_x_at 2.53 procollagen, type VI, alpha 2 Col6a2 chr10 41.1 cM 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation /// 000715 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1449331_a_at 2.53 receptor‐associated protein of the synapse Rapsn chr2 E1|2 47.5 cM ‐‐‐ 0005794 // Golgi apparatus // inferred from direct assay /// 0005856 // cytoskel 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005488 

1440355_at 2.53 potassium channel tetramerisation domain containing 12b Kctd12b chrX F3 0006813 // potassium ion transport // inferred from electronic annotation 0008076 // voltage‐gated potassium channel complex // inferred from electronic a 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00052

1421890_at 2.53 ST3 beta‐galactoside alpha‐2,3‐sialyltransferase 2 St3gal2 chr8 E1 0006486 // protein amino acid glycosylation // inferred from electronic annotati 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0008373 // sialyltransferase activity // inferred from electronic annotation ///

1425106_a_at 2.53 tryptophanyl‐tRNA synthetase Wars chr12 F2 0006412 // translation // inferred from electronic annotation /// 0006418 // tRN ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004812

1424669_at 2.52 zinc finger, FYVE domain containing 21 Zfyve21 chr12 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // ‐‐‐ /// 0008270 // zinc ion binding // inferred f

1429141_at 2.52 neuralized‐like 2 (Drosophila) Neurl2 chr2 H3 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from electronic annotation /// 0007242 // 0005927 // muscle tendon junction // inferred from direct assay /// 0030891 // V 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1423260_at 2.52 inhibitor of DNA binding 4 Id4 chr13 B|13 31.0 cM 0008284 // positive regulation of cell proliferation // inferred from mutant phe 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0030528 // 

1452231_x_at 2.52 interferon activated gene 203 Ifi203 chr1 H3|1 95.31 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003712 // transcription cofactor activity // inferred from genetic interaction 

1428954_at 2.52 solute carrier family 9 (sodium/hydrogen exchanger), isoform 3 regulator 2 Slc9a3r2 chr17 A3.3 0007242 // intracellular signaling cascade // ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0016324 // apical  0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 //

1435699_at 2.52 protein phosphatase 1 (formerly 2C)‐like Ppm1l chr3 E1 0000165 // MAPKKK cascade // inferred from physical interaction /// 0006470 // p 0008287 // protein serine/threonine phosphatase complex // inferred from electro 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0003

1442102_at 2.52 Polymerase (RNA) III (DNA directed) polypeptide H Polr3h chr15 E2 0006099 // tricarboxylic acid cycle // ‐‐‐ /// 0006101 // citrate metabolic proc 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005654 // nucleop 0003899 // DNA‐directed RNA polymerase activity // inferred from electronic anno

1444083_at 2.52 titin Ttn chr2 D|2 44.0 cM 0001701 // in utero embryonic development // inferred from mutant phenotype ///  0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005859 // m 0003723 // RNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003964 // RNA

1453327_at 2.52 keratin 24 Krt24 chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation

1423495_at 2.52 2‐4‐dienoyl‐Coenzyme A reductase 2, peroxisomal Decr2 chr17 B1|17 17.1 cM 0007031 // peroxisome organization and biogenesis // inferred from electronic an 0005777 // peroxisome // inferred from electronic annotation 0008670 // 2,4‐dienoyl‐CoA reductase (NADPH) activity // inferred from electroni

1417788_at 2.52 synuclein, gamma Sncg chr14 B‐C|14 12.5 cM ‐‐‐ 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0005737 // cytoplasm // i ‐‐‐

1455647_at 2.52 androgen receptor Ar chrX C3|X 36.0 cM 0001701 // in utero embryonic development // inferred from mutant phenotype ///  0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1425847_a_at 2.51 RIKEN cDNA B230120H23 gene B230120H23Rik chr2 C3 0000075 // cell cycle checkpoint // inferred from sequence or structural similar 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005737 // cytoplasm // inf 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0000287

1423608_at 2.51 integral membrane protein 2A Itm2a chrX A2‐A3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1418258_s_at 2.51 dynein light chain LC8‐type 2 Dynll2 chr11 C 0007017 // microtubule‐based process // ‐‐‐ /// 0007017 // microtubule‐based pro 0001772 // immunological synapse // inferred from direct assay /// 0005737 // cy 0003774 // motor activity // inferred from electronic annotation /// 0003777 // 

1422644_at 2.51 SH3‐binding domain glutamic acid‐rich protein Sh3bgr chr16 C4 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1426108_s_at 2.51 calcium channel, voltage‐dependent, beta 1 subunit Cacnb1 chr11 D|11 58.0 cM 0006612 // protein targeting to membrane // inferred from mutant phenotype /// 0 0005624 // membrane fraction // ‐‐‐ /// 0005891 // voltage‐gated calcium channel 0005216 // ion channel activity // ‐‐‐ /// 0005216 // ion channel activity // in

1416724_x_at 2.51 transcription factor 4 Tcf4 ‐‐‐ 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005667 // transcr 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1435929_at 2.51 similar to RIKEN cDNA 9630033F20 gene LOC677429 ‐‐‐ 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0016853

1437771_at 2.50 RIKEN cDNA 1110067I12 gene 1110067I12Rik chr19 A ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1434736_at 2.50 hepatic leukemia factor Hlf chr11 C‐D|11 52.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0003677 // DNA binding // inferred from electr

1430307_a_at 2.50 malic enzyme, supernatant /// similar to NADP‐dependent malic enzyme (NADP‐ME) ( LOC624892 /// LOC677317 /// Mod1 chr9 E3.1|9 48.0 cM 0006108 // malate metabolic process // inferred from sequence or structural simi 0005625 // soluble fraction // inferred from direct assay /// 0005829 // cytosol 0004470 // malic enzyme activity // inferred from electronic annotation /// 0004

1421589_at 2.50 keratin 31 Krt31 chr11 D|11 58.3 cM 0007010 // cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from electronic  0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1417481_at 2.50 receptor (calcitonin) activity modifying protein 1 Ramp1 chr1 D|1 56.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006886 // intra 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0008565 

1434442_at 2.50 DNA segment, Chr 5, ERATO Doi 593, expressed D5Ertd593e chr5 E2|5 52.0 cM 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0030246

1420825_at 2.50 leucine zipper‐EF‐hand containing transmembrane protein 1 Letm1 chr5 B2 ‐‐‐ 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0005509 // calcium ion binding // ‐‐‐ /// 0005509 // calcium ion binding // infe

1450471_at 2.50 MAD homolog 3 (Drosophila) Smad3 ‐‐‐ 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003690 // double‐stranded DNA binding // inferred from direct assay /// 0003700

1417892_a_at 2.50 sirtuin 3 (silent mating type information regulation 2, homolog) 3 (S. cerevisia Sirt3 chr7 F4 0006342 // chromatin silencing // inferred from electronic annotation /// 000635 0005677 // chromatin silencing complex // inferred from electronic annotation // 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0008270 // zin

1455575_at 2.50 eukaryotic translation initiation factor 4E binding protein 2 Eif4ebp2 chr10 B4‐B5|10 32.0 cM 0006417 // regulation of translation // inferred from electronic annotation ///  ‐‐‐ 0003743 // translation initiation factor activity // inferred from electronic an

1450016_at 2.50 cyclin G1 Ccng1 chr11 B1.1 0000074 // regulation of progression through cell cycle // inferred from electro 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0016538 // cyclin‐dependent protein kinase regulator activity // inferred from e

1428108_x_at 2.49 transmembrane and coiled‐coil domains 2 Tmcc2 chr1 E4 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1452919_a_at 2.49 RIKEN cDNA 1700012G19 gene 1700012G19Rik chr17 A3.3 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0003

1451743_at 2.49 DNA segment, Chr 19, Wayne State University 162, expressed D19Wsu162e chr19 C3|19 50.0 cM ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1444665_at 2.49 RIKEN cDNA 4930402E16 gene 4930402E16Rik chr8 E1 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation /// 0006546 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation 0004047 // aminomethyltransferase activity // inferred from electronic annotatio

1442618_at 2.49 Lactate dehydrogenase B Ldhb chr6 G2|6 62.0 cM 0006096 // glycolysis // inferred from electronic annotation /// 0006100 // tric 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation 0004459 // L‐lactate dehydrogenase activity // inferred from direct assay /// 00

1449434_at 2.49 carbonic anhydrase 3 Car3 chr3 A2|3 11.7 cM 0006730 // one‐carbon compound metabolic process // inferred from electronic ann ‐‐‐ 0004089 // carbonate dehydratase activity // inferred from electronic annotation

1427708_a_at 2.49 neurofibromatosis 2 Nf2 chr11 A1|11 0.25 cM 0001707 // mesoderm formation // inferred from mutant phenotype /// 0006469 // n 0001726 // ruffle // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // inferr 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1435378_at 2.49 RIKEN cDNA 2210020M01 gene 2210020M01Rik chr11 E2 0006644 // phospholipid metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0004623 // phospholipase A2 activity // inferred from electronic annotation

1439119_a_at 2.49 cDNA sequence BC010304 BC010304 chr13 A5 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1460192_at 2.49 oxysterol binding protein‐like 1A Osbpl1a chr18 A2 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006869 // lipid ‐‐‐ ‐‐‐

1444790_at 2.48 RIKEN cDNA 1810005K13 gene 1810005K13Rik chr18 E3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1448545_at 2.48 syndecan 2 Sdc2 chr15 B3.1|15 12.4 cM ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0008092 // 

1425477_x_at 2.48 histocompatibility 2, class II antigen A, beta 1 H2‐Ab1 chr17 B1|17 18.64 cM 0002504 // antigen processing and presentation of peptide or polysaccharide anti 0005622 // intracellular // inferred from direct assay /// 0005769 // early endo 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0042605 // 

1453214_at 2.48 leucine rich repeat containing 15 Lrrc15 chr16 B2 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1431385_a_at 2.48 membrane‐bound transcription factor peptidase, site 1 Mbtps1 chr8 E1 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation /// 0006629 // lip 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005783 // endoplasmic reticulum // in 0004175 // endopeptidase activity // inferred from direct assay /// 0004252 // s

1424219_at 2.48 mitochondrial rRNA methyltransferase 1 homolog (S. cerevisiae) Mrm1 chr11 C 0006396 // RNA processing // inferred from electronic annotation 0005739 // mitochondrion // inferred from electronic annotation 0003723 // RNA binding // inferred from electronic annotation /// 0008168 // met

1423325_at 2.48 pinin Pnn chr12 C1|12 23.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005681 // spliceo 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003677

1455958_s_at 2.48 PTC7 protein phosphatase homolog (S. cerevisiae) Pptc7 chr5 F ‐‐‐ ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // ‐‐‐ /// 0003824 // catalytic activity // inferr

1423672_at 2.48 tetratricopeptide repeat domain 30B Ttc30b chr2 C3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005488 // binding // inferred from electronic annotation

1429474_at 2.48 zinc binding alcohol dehydrogenase, domain containing 1 Zadh1 chr12 D3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0016491 /

1422397_a_at 2.48 interleukin 15 receptor, alpha chain Il15ra chr2 A1|2 6.4 cM 0007166 // cell surface receptor linked signal transduction // inferred from ele 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from el 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0004907 

1421813_a_at 2.48 prosaposin Psap chr10 B4|10 35.0 cM 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005739 // mitochondrion // inferred f ‐‐‐

1423135_at 2.48 thymus cell antigen 1, theta Thy1 chr9 A5.1|9 26.0 cM 0001525 // angiogenesis // inferred from direct assay /// 0001525 // angiogenesi 0005829 // cytosol // inferred from sequence or structural similarity /// 000588 0005100 // Rho GTPase activator activity // inferred from sequence or structural

1440009_at 2.48 olfactory receptor 78 Olfr78 chr7 E3 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from sequence or structural s 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // ‐‐‐ /// 0001584 // rhodopsin‐like

1423180_at 2.47 potassium voltage gated channel, Shab‐related subfamily, member 1 Kcnb1 chr2 H3|2 97.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0005216 // ion channel activity // ‐‐‐ /// 0005216 // ion channel activity // in

1422619_at 2.47 phosphatidic acid phosphatase 2a Ppap2a chr13 D2.2 0006470 // protein amino acid dephosphorylation // inferred from direct assay // 0005624 // membrane fraction // inferred from sequence or structural similarity  0008195 // phosphatidate phosphatase activity // inferred from direct assay /// 

1430196_at 2.47 RIKEN cDNA 8430408J09 gene 8430408J09Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1452722_a_at 2.47 cullin 5 Cul5 chr9 C 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from electronic annotation /// 0007049 // ‐‐‐ 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005515 

1436976_a_at 2.47 YOD1 OTU deubiquitinating enzyme 1 homologue (S. cerevisiae) Yod1 chr1 E4 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from electronic annotation /// 0006519 // 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00082

1424077_at 2.47 glycerophosphodiester phosphodiesterase domain containing 1 Gdpd1 chr11 C 0006071 // glycerol metabolic process // ‐‐‐ /// 0006071 // glycerol metabolic p 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0008889 // glycerophosphodiester phosphodiesterase activity // ‐‐‐ /// 0008889 /

1434572_at 2.47 histone deacetylase 9 Hdac9 chr12 A3 0000074 // regulation of progression through cell cycle // traceable author stat 0000118 // histone deacetylase complex // traceable author statement /// 0005634 0003714 // transcription corepressor activity // inferred from direct assay /// 

1433681_x_at 2.47 calpain 3 Capn3 chr2 E5|2 67.2 cM 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0004197 // cysteine‐type endopeptidase activity // inferred from electronic anno

1440984_at 2.47 bromodomain adjacent to zinc finger domain, 2B Baz2b chr2 C1.1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0003677 // DNA binding // inferred from electr

1459984_at 2.47 melanoma inhibitory activity 3 Mia3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1417633_at 2.47 superoxide dismutase 3, extracellular Sod3 chr5 C1|5 31.0 cM 0001666 // response to hypoxia // inferred from mutant phenotype /// 0006801 //  0005615 // extracellular space // inferred from direct assay /// 0005615 // extr 0004784 // superoxide dismutase activity // inferred from electronic annotation 

1448952_at 2.47 RIKEN cDNA A030009H04 gene A030009H04Rik chr11 B3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1422478_a_at 2.47 acyl‐CoA synthetase short‐chain family member 2 Acss2 chr2 H2 0006085 // acetyl‐CoA biosynthetic process // inferred from direct assay /// 000 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0016021 // integral to me 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0003987

1418003_at 2.47 RIKEN cDNA 1190002H23 gene 1190002H23Rik chr14 D3 0007049 // cell cycle // inferred from electronic annotation /// 0007049 // cell 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005634 // nucleus 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0030295 // 

1423259_at 2.47 inhibitor of DNA binding 4 Id4 chr13 B|13 31.0 cM 0008284 // positive regulation of cell proliferation // inferred from mutant phe 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0030528 // 

1448927_at 2.47 potassium intermediate/small conductance calcium‐activated channel, subfamily N, Kcnn2 chr18 C 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00055

1445838_at 2.47 UDP‐N‐acetyl‐alpha‐D‐galactosamine:polypeptide N‐acetylgalactosaminyltransferase Galnt5 chr2 C1.1 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0004653 // polypeptide N‐acetylgalactosaminyltransferase activity // inferred fr

1448605_at 2.47 ras homolog gene family, member C Rhoc chr3 F2.2 0007264 // small GTPase mediated signal transduction // inferred from electronic 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005515

1430462_at 2.46 RIKEN cDNA 2310002L09 gene 2310002L09Rik chr4 C3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1454551_at 2.46 RIKEN cDNA 9530034D02 gene 9530034D02Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1454084_a_at 2.46 SUMO/sentrin specific peptidase 8 Senp8 chr9 C 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation /// 0006512 // ubi ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008233 //

1424045_at 2.46 RIKEN cDNA 5730437N04 gene 5730437N04Rik chr17 A1 0006096 // glycolysis // inferred from electronic annotation /// 0006100 // tric 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation 0004459 // L‐lactate dehydrogenase activity // inferred from electronic annotati

1418582_at 2.46 core‐binding factor, runt domain, alpha subunit 2, translocated to, 3 homolog (h Cbfa2t3h ‐‐‐ 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // inferred from electroni 0005622 // intracellular // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // 0003700 // transcription factor activity // inferred from electronic annotation 

1447322_at 2.46 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1450273_at 2.46 interleukin 1 receptor‐like 2 Il1rl2 chr1 B ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0004888 

1449079_s_at 2.46 ST3 beta‐galactoside alpha‐2,3‐sialyltransferase 6 St3gal6 chr16 C1.2 0006486 // protein amino acid glycosylation // inferred from electronic annotati 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0008373 // sialyltransferase activity // inferred from electronic annotation ///

1451839_a_at 2.46 phosphodiesterase 7A Pde7a chr3 A2|3 7.0 cM 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004114

1428558_at 2.46 O‐sialoglycoprotein endopeptidase‐like 1 Osgepl1 chr1 C1.1|1 0.0 cM 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006508 // proteolysis // inferred from electr ‐‐‐ 0004175 // endopeptidase activity // inferred from electronic annotation /// 000

1423183_at 2.46 leucine‐rich repeat LGI family, member 1 Lgi1 chr19 C3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1417123_at 2.46 vav 3 oncogene Vav3 chr3 G1 0006906 // vesicle fusion // inferred from genetic interaction /// 0007229 // in 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005737 // c 0005085 // guanyl‐nucleotide exchange factor activity // inferred from mutant ph

1416986_a_at 2.46 signal‐regulatory protein alpha Sirpa chr2 F3|2 73.1 cM 0006910 // phagocytosis, recognition // inferred from direct assay /// 0006911 / 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005887 // integral to plasma membrane 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005515 

1447658_x_at 2.46 synaptopodin 2‐like Synpo2l chr14 A3 ‐‐‐ 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 // p

1451263_a_at 2.46 fatty acid binding protein 4, adipocyte Fabp4 chr3 A1|3 13.9 cM 0001816 // cytokine production // inferred from mutant phenotype /// 0006469 //  ‐‐‐ 0005488 // binding // inferred from electronic annotation /// 0008289 // lipid b

1451458_at 2.46 transmembrane protein 2 Tmem2 chr19 B ‐‐‐ 0016021 // integral to membrane // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1418498_at 2.45 fibroblast growth factor 13 Fgf13 chrX A6|X 18.0 cM 0000165 // MAPKKK cascade // inferred from sequence or structural similarity 0005634 // nucleus // inferred from sequence or structural similarity /// 000573 0005515 // protein binding // inferred from sequence or structural similarity //

1444061_at 2.45 RIKEN cDNA A030004J04 gene A030004J04Rik chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1421163_a_at 2.45 nuclear factor I/A Nfia chr4 C4‐C6|4 45.8 cM 0006260 // DNA replication // inferred from electronic annotation /// 0006350 // 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1460732_a_at 2.45 periplakin Ppl chr16 A‐B1|16 4.4 cM 0031424 // keratinization // inferred from electronic annotation 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0019897 // ex 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1430036_at 2.45 RIKEN cDNA 2310015B20 gene 2310015B20Rik chr10 B5.3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1458456_x_at 2.45 RIKEN cDNA 6430571L13 gene 6430571L13Rik chr9 F1 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1455033_at 2.45 RIKEN cDNA B430201A12 gene B430201A12Rik chr3 F3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1427505_a_at 2.45 CASP2 and RIPK1 domain containing adaptor with death domain Cradd chr10 C2|10 52.0 cM 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation /// 0006915 // apo 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0030693 //

1452467_at 2.45 methylmalonic aciduria (cobalamin deficiency) type B homolog (human) Mmab chr5 F 0009236 // cobalamin biosynthetic process // inferred from electronic annotation 0005739 // mitochondrion // inferred from electronic annotation 0005524 // ATP binding // inferred from electronic annotation /// 0008817 // cob



1424484_at 2.24 MOB1, Mps One Binder kinase activator‐like 1B (yeast) Mobk1b chr6 C3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0046872 /

1421346_a_at 2.45 solute carrier family 6 (neurotransmitter transporter, taurine), member 6 Slc6a6 chr6 D1|6 38.2 cM 0001762 // beta‐alanine transport // inferred from direct assay /// 0006810 // t 0005887 // integral to plasma membrane // ‐‐‐ /// 0005887 // integral to plasma  0001761 // beta‐alanine transporter activity // inferred from direct assay /// 0

1435567_at 2.45 phosphorylase kinase alpha 1 Phka1 chrX D|X 39.0 cM 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004689

1454037_a_at 2.45 FMS‐like tyrosine kinase 1 Flt1 chr5 G|5 82.0 cM 0001525 // angiogenesis // inferred from mutant phenotype /// 0001525 // angioge 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1450468_at 2.45 myocilin Myoc chr1 H2.1|1 83.6 cM ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // inferred from direct assay /// 0005615 // extr 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0016524 // 

1427474_s_at 2.44 glutathione S‐transferase, mu 3 Gstm3 ‐‐‐ 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0004364 // glutathione transferase activity // inferred from electronic annotati

1444723_at 2.44 RIKEN cDNA 6530418L21 gene 6530418L21Rik chr3 F2.2 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0016798 // hydrolase activity, acting on glycosyl bonds // inferred from electro

1422885_at 2.44 small nuclear ribonucleoprotein D3 Snrpd3 chr10 C1 0006397 // mRNA processing // inferred from electronic annotation /// 0008380 // 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1438185_at 2.44 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1429764_at 2.44 RIKEN cDNA 1500005K14 gene 1500005K14Rik chr11 B4 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1418327_at 2.44 RIKEN cDNA 1110058L19 gene 1110058L19Rik chr1 A5 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1460195_at 2.44 mitochondrial ribosomal protein S11 Mrps11 chr7 D2 0006412 // translation // inferred from electronic annotation 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005739 // m 0003735 // structural constituent of ribosome // inferred from electronic annota

1426975_at 2.44 amplified in osteosarcoma Os9 chr10 D3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1449714_at 2.44 RIKEN cDNA 5730472N09 gene 5730472N09Rik chr2 B ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1449036_at 2.44 ring finger protein 128 Rnf128 chrX F1 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from el 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005770 // late endosome // inferred f 0004842 // ubiquitin‐protein ligase activity // inferred from direct assay /// 0

1453240_a_at 2.44 granule cell antiserum positive 14 Gcap14 chr14 B 0007186 // G‐protein coupled receptor protein signaling pathway // inferred from 0016021 // integral to membrane // inferred from electronic annotation 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1460460_a_at 2.44 golgi reassembly stacking protein 2 Gorasp2 chr2 C2 ‐‐‐ 0005794 // Golgi apparatus // inferred from sequence or structural similarity // 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1431326_a_at 2.44 tropomodulin 2 Tmod2 chr9 D|9 38.0 cM 0007270 // nerve‐nerve synaptic transmission // inferred from mutant phenotype / 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0005523 // t

1422964_at 2.44 RAD23a homolog (S. cerevisiae) Rad23a chr8 C3 0006281 // DNA repair // inferred from electronic annotation /// 0006289 // nucl 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1416349_at 2.44 mitochondrial ribosomal protein L34 Mrpl34 chr8 B3.3|8 33.5 cM 0006412 // translation // traceable author statement /// 0006412 // translation  0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005739 // m 0003735 // structural constituent of ribosome // inferred from electronic annota

1455700_at 2.43 MTERF domain containing 3 Mterfd3 chr10 C1 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006353 // t 0005739 // mitochondrion // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1432466_a_at 2.43 apolipoprotein E Apoe chr7 A3|7 4.0 cM 0000302 // response to reactive oxygen species // inferred from sequence or stru 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00055 0001540 // beta‐amyloid binding // inferred from sequence or structural similari

1416114_at 2.43 SPARC‐like 1 (mast9, hevin) Sparcl1 chr5 E4|5 55.0 cM ‐‐‐ 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation

1423716_s_at 2.43 ATP synthase, H+ transporting, mitochondrial F1 complex, delta subunit Atp5d chr10 C1 0006754 // ATP biosynthetic process // inferred from electronic annotation /// 0 0005739 // mitochondrion // inferred from electronic annotation /// 0005740 // m 0015078 // hydrogen ion transporter activity // inferred from sequence or struct

1438686_at 2.43 eukaryotic translation initiation factor 4, gamma 1 Eif4g1 chr16 B1 0006412 // translation // inferred from electronic annotation /// 0006417 // reg 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay 0003723 // RNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003743 // tra

1420567_at 2.43 protein kinase C, nu Prkcn chr17 E3 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1443952_at 2.43 thyroid hormone receptor alpha Thra chr11 D‐E|11 57.0 cM 0001502 // cartilage condensation // inferred from mutant phenotype /// 0001503  0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1438426_at 2.43 transmembrane protein 58 Tmem58 chr1 E4 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1417860_a_at 2.43 spondin 2, extracellular matrix protein Spon2 chr5 B1 0006955 // immune response // inferred from electronic annotation /// 0007155 // 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1441333_at 2.43 Trichorhinophalangeal syndrome I (human) Trps1 chr15 C|15 30.1 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1451511_at 2.43 3‐hydroxyisobutyryl‐Coenzyme A hydrolase Hibch chr1 C1.1 0008152 // metabolic process // ‐‐‐ /// 0008152 // metabolic process // inferred 0005739 // mitochondrion // inferred from electronic annotation 0003824 // catalytic activity // ‐‐‐ /// 0003824 // catalytic activity // inferr

1436925_at 2.43 checkpoint suppressor 1 Ches1 chr12 F1 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1439078_at 2.43 kelch‐like 4 (Drosophila) Klhl4 chrX E1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1425896_a_at 2.43 fibrillin 1 Fbn1 chr2 F|2 71.0 cM 0001501 // skeletal development // inferred from electronic annotation /// 00060 0001527 // microfibril // traceable author statement /// 0001527 // microfibril  0005201 // extracellular matrix structural constituent // inferred from electron

1417168_a_at 2.43 ubiquitin specific peptidase 2 Usp2 chr9 B 0006511 // ubiquitin‐dependent protein catabolic process // inferred from electr ‐‐‐ 0004221 // ubiquitin thiolesterase activity // inferred from electronic annotati

1423396_at 2.43 angiotensinogen (serpin peptidase inhibitor, clade A, member 8) Agt chr8 E2|8 68.0 cM 0001543 // ovarian follicle rupture // inferred from mutant phenotype /// 000156 0005615 // extracellular space // inferred from direct assay 0004867 // serine‐type endopeptidase inhibitor activity // inferred from electro

1451426_at 2.43 DNA segment, Chr 11, Lothar Hennighausen 2, expressed D11Lgp2e chr11 D|11 61.5 cM 0006955 // immune response // inferred from electronic annotation /// 0045087 // 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1426306_a_at 2.42 melanoma antigen, family D, 2 Maged2 chrX F2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1450110_at 2.42 alcohol dehydrogenase 7 (class IV), mu or sigma polypeptide Adh7 chr3 G3|3 71.2 cM 0006069 // ethanol oxidation // inferred from electronic annotation /// 0006118  ‐‐‐ 0004022 // alcohol dehydrogenase activity // traceable author statement /// 0004

1456502_at 2.42 dual‐specificity tyrosine‐(Y)‐phosphorylation regulated kinase 2 Dyrk2 chr10 D2 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota 0005634 // nucleus // inferred from sequence or structural similarity /// 000573 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0000287

1423352_at 2.42 cysteine‐rich secretory protein LCCL domain containing 1 Crispld1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005576 // extracellular region // ‐‐‐ /// 0005576 // extracellular region // in ‐‐‐

1453760_at 2.42 mesoderm induction early response 1 homolog (Xenopus laevis Mier1 chr4 C6 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation

1456873_at 2.42 chloride intracellular channel 5 Clic5 chr17 C 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005626 // insoluble fraction // inferred from sequence or structural similarity 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00052

1418658_at 2.42 RIKEN cDNA 2410005O16 gene 2410005O16Rik chr4 A3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005488 // binding // inferred from electronic annotation

1450413_at 2.42 platelet derived growth factor, B polypeptide Pdgfb chr15 E|15 46.8 cM 0000074 // regulation of progression through cell cycle // inferred from electro 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0008083 // growth factor activity // inferred from electronic annotation

1422681_at 2.42 Ctr9, Paf1/RNA polymerase II complex component, homolog (S. cerevisiae) Ctr9 chr7 E3|7 54.0 cM ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0005488 // binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 // protein

1434264_at 2.42 ankyrin 2, brain Ank2 chr3 G2|3 62.5 cM 0006915 // apoptosis // ‐‐‐ /// 0007165 // signal transduction // inferred from  0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1449573_at 2.42 alpha‐kinase 3 Alpk3 chr7 D3 0006468 // protein amino acid phosphorylation // ‐‐‐ /// 0006468 // protein amin 0005634 // nucleus // inferred from direct assay 0004674 // protein serine/threonine kinase activity // ‐‐‐ /// 0004674 // protei

1450645_at 2.41 metallothionein 4 Mt4 chr8 C5|8 45.0 cM 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation /// 0006875 ‐‐‐ 0005507 // copper ion binding // inferred from electronic annotation /// 0008270

1422341_s_at 2.41 lysophospholipase 3 Lypla3 chr8 D3 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005625 // soluble fraction // inferred from direct assay /// 0005764 // lysosom 0004607 // phosphatidylcholine‐sterol O‐acyltransferase activity // inferred fro

1418744_s_at 2.41 tescalcin Tesc chr5 F|5 64.0 cM 0006883 // sodium ion homeostasis // inferred from sequence or structural simila 0001726 // ruffle // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // inferr 0000287 // magnesium ion binding // inferred from direct assay /// 0005509 // ca

1456203_at 2.41 RIKEN cDNA 1110020A10 gene 1110020A10Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1452431_s_at 2.41 histocompatibility 2, class II antigen A, alpha H2‐Aa chr17 B1|17 18.65 cM 0002504 // antigen processing and presentation of peptide or polysaccharide anti 0005764 // lysosome // inferred from direct assay /// 0005886 // plasma membrane 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0042605 // 

1421495_a_at 2.41 RIKEN cDNA 1700052N19 gene 1700052N19Rik chr10 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1452330_a_at 2.41 matrix‐remodelling associated 8 Mxra8 chr4 E2|4 83.0 cM 0006605 // protein targeting // ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ 0003676 // nucleic acid binding // ‐‐‐

1420442_at 2.41 calcium channel, voltage‐dependent, L type, alpha 1S subunit Cacna1s chr1 F|1 69.9 cM 0001501 // skeletal development // inferred from mutant phenotype /// 0002074 // 0005891 // voltage‐gated calcium channel complex // inferred from electronic ann 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00052

1438403_s_at 2.41 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006886 // intra 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0008565 

1450484_a_at 2.40 thymidylate kinase family LPS‐inducible member Tyki chr12 A2|12 6.0 cM 0006233 // dTDP biosynthetic process // ‐‐‐ /// 0006233 // dTDP biosynthetic pro ‐‐‐ 0004798 // thymidylate kinase activity // ‐‐‐ /// 0004798 // thymidylate kinase 

1417891_at 2.40 splA/ryanodine receptor domain and SOCS box containing 3 Spsb3 chr17 A3.3 0007242 // intracellular signaling cascade // ‐‐‐ /// 0007242 // intracellular s ‐‐‐ ‐‐‐

1449002_at 2.40 pleckstrin homology‐like domain, family A, member 3 Phlda3 chr1 E4|1 75.0 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1421116_a_at 2.40 reticulon 4 Rtn4 chr11 A3.3 0001525 // angiogenesis // inferred from mutant phenotype /// 0007399 // nervous 0005635 // nuclear envelope // inferred from sequence or structural similarity / 0005515 // protein binding // inferred from sequence or structural similarity

1435981_at 2.40 10 days neonate cerebellum cDNA, RIKEN full‐length enriched library, clone:65304 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1452865_at 2.40 leucine rich repeat containing 27 Lrrc27 chr7 F4 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1452772_at 2.40 tankyrase, TRF1‐interacting ankyrin‐related ADP‐ribose polymerase 2 Tnks2 chr19 C2 0000723 // telomere maintenance // inferred from mutant phenotype /// 0000723 // 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003950 // NAD+ ADP‐ribosyltransferase activity // inferred from electronic anno

1456325_at 2.40 centrosomal protein 68 Cep68 chr11 A3.1|11 10.91 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1445539_at 2.40 Transcribed locus ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1438207_at 2.40 golgi‐specific brefeldin A‐resistance factor 1 Gbf1 chr19 C3 0032012 // regulation of ARF protein signal transduction // inferred from electr 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0005086 // ARF guanyl‐nucleotide exchange factor activity // inferred from elect

1419600_at 2.40 defensin beta 4 Defb4 chr8 A1.3 0006952 // defense response // inferred from electronic annotation /// 0042742 / 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 ‐‐‐

1428207_at 2.40 B‐cell CLL/lymphoma 7A Bcl7a chr5 F ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1460328_at 2.40 bromodomain containing 3 Brd3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann ‐‐‐

1417661_at 2.40 RAD52 motif 1 Rdm1 chr11 D ‐‐‐ ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1442001_at 2.40 protein kinase, AMP‐activated, beta 2 non‐catalytic subunit Prkab2 chr3 F2.2 0006633 // fatty acid biosynthetic process // ‐‐‐ /// 0006633 // fatty acid bios ‐‐‐ 0004679 // AMP‐activated protein kinase activity // traceable author statement

1426259_at 2.40 pantothenate kinase 3 Pank3 chr11 A4 0015937 // coenzyme A biosynthetic process // inferred from electronic annotatio ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004594

1437637_at 2.40 putative homeodomain transcription factor 2 Phtf2 chr5 A3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation

1420136_a_at 2.40 Predicted gene, EG623356 EG623356 chr1 A5 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1436169_at 2.40 RIKEN cDNA C730029A08 gene C730029A08Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1418142_at 2.39 potassium inwardly‐rectifying channel, subfamily J, member 8 Kcnj8 chr6 G2|6 70.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00052

1434725_at 2.39 GRAM domain containing 1C Gramd1c chr16 B4 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1427486_at 2.39 protein tyrosine phosphatase, receptor type, B Ptprb chr10 D2 0006470 // protein amino acid dephosphorylation // inferred from electronic anno 0005886 // plasma membrane // inferred from electronic annotation 0004721 // phosphoprotein phosphatase activity // ‐‐‐ /// 0004721 // phosphoprot

1456707_at 2.39 Zinc finger protein 580 Zfp580 chr7 A1 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1449566_at 2.39 NK2 transcription factor related, locus 5 (Drosophila) Nkx2‐5 chr17 A3.3|17 13.0 cM 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1422479_at 2.39 acyl‐CoA synthetase short‐chain family member 2 Acss2 chr2 H2 0006085 // acetyl‐CoA biosynthetic process // inferred from direct assay /// 000 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0016021 // integral to me 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0003987

1416786_at 2.39 activin A receptor, type 1 Acvr1 chr2 C1.1 0000082 // G1/S transition of mitotic cell cycle // inferred from electronic ann 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from direct assay /// 0016020 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0000287

1424220_a_at 2.39 porcupine homolog (Drosophila) Porcn chrX A1.1|X 2.15 cM 0009100 // glycoprotein metabolic process // inferred from direct assay /// 0016 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0016 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0008415 // 

1426085_a_at 2.39 paxillin Pxn chr5 F|5 60.0 cM 0000187 // activation of MAPK activity // inferred from direct assay /// 0006457 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0005925 // fo 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0005515 // 

1420728_at 2.39 keratin 32 Krt32 chr11 D|11 58.3 cM 0007010 // cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from electronic  0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1457834_at 2.39 YY1 transcription factor Yy1 chr12 F1|12 53.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1430738_at 2.39 RIKEN cDNA 4833419K08 gene 4833419K08Rik chr18 D3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1423320_at 2.39 deoxyribonuclease 1‐like 2 Dnase1l2 chr17 A3.3 0006308 // DNA catabolic process // inferred from electronic annotation /// 0006 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004518 // nuclease activity // inferred from electronic annotation /// 0004519 

1416211_a_at 2.39 pleiotrophin Ptn chr6 B1|6 13.5 cM 0000074 // regulation of progression through cell cycle // inferred from electro 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // traceable author statement ///  0008083 // growth factor activity // ‐‐‐ /// 0008083 // growth factor activity /

1426984_at 2.39 RIKEN cDNA 2310067B10 gene 2310067B10Rik chr11 E2 0006486 // protein amino acid glycosylation // inferred from direct assay 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005524 // ATP binding // inferred from electronic annotation /// 0008417 // fuc

1417289_at 2.39 pleckstrin homology domain‐containing, family A (phosphoinositide binding specif Plekha2 chr8 A2 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0016020 // membran 0005543 // phospholipid binding // inferred from electronic annotation /// 00055

1452191_at 2.39 prolylcarboxypeptidase (angiotensinase C) Prcp chr7 E2 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation 0005764 // lysosome // inferred from electronic annotation 0004180 // carboxypeptidase activity // inferred from electronic annotation /// 

1416794_at 2.39 ADP‐ribosylation factor‐like 6 interacting protein 2 Arl6ip2 chr17 E3 0006955 // immune response // inferred from electronic annotation 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003924

1460394_a_at 2.38 inositol polyphosphate phosphatase‐like 1 Inppl1 ‐‐‐ 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // ‐‐‐ /// 0007242 // intr 0005634 // nucleus // ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0004437 // inositol or phosphatidylinositol ph

1444376_at 2.38 Sestrin 1 Sesn1 chr10 B2|10 25.0 cM 0007050 // cell cycle arrest // inferred from electronic annotation 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1457223_at 2.38 ELMO domain containing 1 Elmod1 chr9 A5.3 0006909 // phagocytosis // inferred from electronic annotation 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1427891_at 2.38 GTPase, IMAP family member 6 Gimap6 chr6 B2.3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005525 // GTP binding // inferred from electronic annotation

AFFX‐r2‐Bs‐dap‐5_at 2.38 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ 0001680 // tRNA 3'‐terminal CCA addition // inferred from electronic annotation  0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation /// 0016020 // membr 0000049 // tRNA binding // inferred from electronic annotation /// 0000166 // nu

1453604_a_at 2.38 Hbs1‐like (S. cerevisiae) Hbs1l chr10 A3 0006412 // translation // inferred from electronic annotation /// 0006414 // tra ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003746

1456259_at 2.38 similar to integrator complex subunit 10 LOC674888 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1447881_x_at 2.38 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1424453_at 2.38 phosphate cytidylyltransferase 1, choline, alpha isoform Pcyt1a chr16 B3|16 22.85 cM 0006656 // phosphatidylcholine biosynthetic process // inferred from direct assa 0005789 // endoplasmic reticulum membrane // inferred from direct assay /// 0016 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004105

1425715_at 2.38 interleukin 1 family, member 8 Il1f8 chr2 A3|2 10.3 cM 0006954 // inflammatory response // inferred from electronic annotation /// 0006 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation /// 0005149 

1421018_at 2.38 RIKEN cDNA 1110018J18 gene 1110018J18Rik chr13 B3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1417048_at 2.38 prominin 2 Prom2 chr2 F1 0006118 // electron transport // ‐‐‐ 0005886 // plasma membrane // inferred from direct assay /// 0016021 // integral 0005506 // iron ion binding // ‐‐‐ /// 0009055 // electron carrier activity // ‐

1455901_at 2.38 choline phosphotransferase 1 Chpt1 chr10 C1 0001558 // regulation of cell growth // inferred from sequence or structural sim 0000793 // condensed chromosome // inferred from direct assay /// 0000795 // syn 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0004

1437314_a_at 2.38 TRM1 tRNA methyltransferase 1 homolog (S. cerevisiae) Trmt1 chr8 C3|8 39.0 cM 0008033 // tRNA processing // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00037

1417567_at 2.37 catenin beta interacting protein 1 Ctnnbip1 chr4 E2 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0005634 // nucleus // traceable author statement /// 0005634 // nucleus // infer 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0008013 // 

1453022_at 2.37 GPI‐anchored HDL‐binding protein 1 Gpihbp1 chr15 E1 0006869 // lipid transport // inferred from direct assay /// 0030301 // choleste 0009986 // cell surface // inferred from direct assay /// 0046658 // anchored to 0008035 // high‐density lipoprotein binding // inferred from direct assay

1451611_at 2.37 HRAS like suppressor 3 Hrasls3 chr19 A 0007049 // cell cycle // inferred from electronic annotation /// 0045786 // nega 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1425518_at 2.37 Rap guanine nucleotide exchange factor (GEF) 4 Rapgef4 chr2 C3 0006468 // protein amino acid phosphorylation // ‐‐‐ /// 0006468 // protein amin 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005829 // c 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005085

1434326_x_at 2.37 coronin, actin binding protein, 2B Coro2b chr9 B 0030036 // actin cytoskeleton organization and biogenesis // ‐‐‐ 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0015629 // ac 0003779 // actin binding // ‐‐‐ /// 0003779 // actin binding // inferred from el

1428021_at 2.37 methylcrotonoyl‐Coenzyme A carboxylase 2 (beta) Mccc2 chr13 D1 ‐‐‐ 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0004485 // methylcrotonoyl‐CoA carboxylase activity // inferred from electronic 

1439096_at 2.37 D‐aspartate oxidase Ddo chr10 B1 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation /// 0006531 0005777 // peroxisome // inferred from electronic annotation 0003884 // D‐amino‐acid oxidase activity // inferred from electronic annotation 

1456793_at 2.37 cytokine like 1 Cytl1 chr5 B3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1440739_at 2.37 vascular endothelial growth factor C Vegfc chr8 B3 0000074 // regulation of progression through cell cycle // inferred from electro 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0008083 // growth factor activity // inferred from electronic annotation

1448530_at 2.37 guanosine monophosphate reductase Gmpr chr13 A5 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation /// 0009117  ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0003824

1420868_s_at 2.36 transmembrane emp24 domain trafficking protein 2 Tmed2 chr5 F 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006886 // intra 0005792 // microsome // inferred from sequence or structural similarity /// 0016 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1446421_at 2.36 Schwannomin interacting protein 1 Schip1 chr3 E2 ‐‐‐ 0005737 // cytoplasm // inferred from sequence or structural similarity 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0042803 // 

1422110_at 2.36 hairless Hr chr14 D2 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0016604 // nuclear 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003714 // tra

1458425_at 2.36 Myosin, light polypeptide 6B Myl6b chr10 D3 0006936 // muscle contraction // traceable author statement /// 0007519 // stria 0016459 // myosin complex // inferred from electronic annotation /// 0016459 //  0003774 // motor activity // traceable author statement /// 0003774 // motor act

1417516_at 2.36 DNA‐damage inducible transcript 3 Ddit3 chr10 D3 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from direct assay / 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1445841_at 2.36 leucine rich repeat containing 39 Lrrc39 chr3 G2 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1425450_at 2.36 chitinase 3‐like 4 Chi3l4 chr3 F2.3 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004553

1447822_x_at 2.36 RIKEN cDNA 2700038N03 gene 2700038N03Rik chr5 G2|5 78.0 cM 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0008233 // peptidase activity // inferred from electronic annotation /// 0008234

1439225_at 2.36 leucyl‐tRNA synthetase, mitochondrial Lars2 chr9 F|9 70.6 cM 0006118 // electron transport // ‐‐‐ /// 0006412 // translation // inferred from 0005739 // mitochondrion // ‐‐‐ /// 0005739 // mitochondrion // inferred from el 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004812

1432420_a_at 2.36 RIKEN cDNA 2310002L09 gene 2310002L09Rik chr4 C3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1425805_a_at 2.36 ubiquitin specific peptidase 12 Usp12 chr5 G2 0006511 // ubiquitin‐dependent protein catabolic process // inferred from electr ‐‐‐ 0004197 // cysteine‐type endopeptidase activity // ‐‐‐ /// 0004221 // ubiquitin 

1429053_at 2.36 RIKEN cDNA 1110012J17 gene 1110012J17Rik chr17 E1.1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1421233_at 2.36 Pbx/knotted 1 homeobox Pknox1 chr17 B‐C 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // inferred from electroni 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1426590_at 2.36 G elongation factor, mitochondrial 2 Gfm2 chr13 D1 0006412 // translation // inferred from electronic annotation 0005739 // mitochondrion // inferred from electronic annotation 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003746

1440186_s_at 2.36 RIKEN cDNA 2310020A21 gene 2310020A21Rik chr5 B3 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005764 // lysosome // inferred from electronic annotation ‐‐‐

AFFX‐DapX‐5_at 2.35 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ 0001680 // tRNA 3'‐terminal CCA addition // inferred from electronic annotation  0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation /// 0016020 // membr 0000049 // tRNA binding // inferred from electronic annotation /// 0000166 // nu

1450627_at 2.35 progressive ankylosis Ank chr15 B1|15 14.4 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006817 // phosp 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from direct assay /// 0016020 0005315 // inorganic phosphate transporter activity // inferred from electronic 

1423550_at 2.35 solute carrier family 1 (glutamate/neutral amino acid transporter), member 4 Slc1a4 chr11 A3.1|11 10.92 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006835 // dicar 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0015175 // neutral amino acid transporter activity // inferred from direct assay

1431558_at 2.35 RIKEN cDNA 2310016D03 gene 2310016D03Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1449406_at 2.35 cysteine and histidine rich 1 Cyhr1 chr15 E1 ‐‐‐ 0005635 // nuclear envelope // inferred from direct assay /// 0005737 // cytopla 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0005515 // 

1436746_at 2.35 WNK lysine deficient protein kinase 1 Wnk1 chr6 F1 0006468 // protein amino acid phosphorylation // ‐‐‐ /// 0006468 // protein amin 0005625 // soluble fraction // inferred from direct assay /// 0005737 // cytopla 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1426811_at 2.35 protein phosphatase 2, regulatory subunit B (B56), beta isoform Ppp2r5b chr19 A 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation 0000159 // protein phosphatase type 2A complex // inferred from electronic annot 0008601 // protein phosphatase type 2A regulator activity // inferred from elect

1443897_at 2.35 DNA‐damage inducible transcript 3 Ddit3 chr10 D3 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from direct assay / 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1419646_a_at 2.35 myelin basic protein Mbp chr18 E2‐E4|18 55.0 cM 0042552 // myelination // inferred from direct assay 0043209 // myelin sheath // inferred from direct assay 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1416457_at 2.35 dimethylarginine dimethylaminohydrolase 2 Ddah2 chr17 B1 0006527 // arginine catabolic process // inferred from sequence or structural si ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // ‐‐‐ /// 0016403 // dimethylargininase activity 

1434479_at 2.35 Procollagen, type V, alpha 1 Col5a1 chr2 A2‐B|2 18.0 cM 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation /// 000715 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // ‐‐‐ /// 0005578 // proteinaceou 0005198 // structural molecule activity // ‐‐‐ /// 0005198 // structural molecul

1455388_at 2.35 protein‐L‐isoaspartate (D‐aspartate) O‐methyltransferase domain containing 1 Pcmtd1 chr1 A1 0006464 // protein modification process // ‐‐‐ /// 0006464 // protein modificati ‐‐‐ 0004719 // protein‐L‐isoaspartate (D‐aspartate) O‐methyltransferase activity // 

1422810_at 2.35 zinc finger protein 191 Zfp191 chr18 B1 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1433633_at 2.35 interferon regulatory factor 2 binding protein 2 /// similar to interferon regul Irf2bp2 /// LOC672960 chr8 E2 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0005634 // nucleus // inferred from sequence or structural similarity 0003714 // transcription corepressor activity // inferred from sequence or struc

1459051_at 2.34 RIKEN cDNA 6530418L21 gene 6530418L21Rik chr3 F2.2 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0016798 // hydrolase activity, acting on glycosyl bonds // inferred from electro

1417807_at 2.34 RIKEN cDNA 2700038N03 gene 2700038N03Rik chr5 G2|5 78.0 cM 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0008233 // peptidase activity // inferred from electronic annotation /// 0008234

1459909_at 2.34 nuclear factor I/X Nfix chr8 C1‐C2|8 38.6 cM 0006260 // DNA replication // inferred from electronic annotation /// 0006350 // 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1433503_at 2.34 zinc binding alcohol dehydrogenase, domain containing 1 Zadh1 chr12 D3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0016491 /

1419421_at 2.34 ankyrin 1, erythroid Ank1 chr8 A2|8 9.5 cM 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 001567 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0016020 // me 0005200 // structural constituent of cytoskeleton // inferred from sequence or s

1454289_at 2.34 zinc fingers and homeoboxes 3 Zhx3 chr2 H2 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1460624_at 2.34 RIKEN cDNA 6330564D18 gene 6330564D18Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1450490_at 2.34 potassium voltage‐gated channel, shaker‐related subfamily, member 7 Kcna7 chr7 B3|7 23.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00052

1422910_s_at 2.34 structural maintenance of chromosomes 6 Smc6 chr12 A2 0006259 // DNA metabolic process // inferred from electronic annotation /// 0006 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005524

1419451_at 2.34 fizzy/cell division cycle 20 related 1 (Drosophila) Fzr1 chr10 C1 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from electronic annotation /// 0007049 // ‐‐‐ ‐‐‐

1456623_at 2.34 tropomyosin 1, alpha Tpm1 chr9 C|9 40.0 cM 0001701 // in utero embryonic development // inferred from mutant phenotype ///  0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0005856 // cytoskeleton / 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0005200 // s

1415859_at 2.34 eukaryotic translation initiation factor 3, subunit 8 Eif3s8 ‐‐‐ 0006412 // translation // inferred from electronic annotation /// 0006413 // tra 0005852 // eukaryotic translation initiation factor 3 complex // inferred from e 0003743 // translation initiation factor activity // inferred from electronic an

1418051_at 2.33 Eph receptor B6 Ephb6 chr6 B2.1 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1436596_at 2.33 H2A histone family, member V H2afv chr11 A1 0006334 // nucleosome assembly // inferred from electronic annotation /// 000633 0000786 // nucleosome // inferred from electronic annotation /// 0000786 // nucl 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003677 // DNA

1422577_at 2.33 citrate synthase Cs chr10 D3 0006099 // tricarboxylic acid cycle // inferred from electronic annotation 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation /// 0005739 // mitoc 0004108 // citrate (Si)‐synthase activity // inferred from electronic annotation

1435743_at 2.33 kelch‐like 23 (Drosophila) Klhl23 chr2 C2 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1436382_at 2.33 zinc finger and BTB domain containing 12 Zbtb12 chr17 B1 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00055

1431094_at 2.33 RIKEN cDNA 1110006E14 gene 1110006E14Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1460318_at 2.33 cysteine and glycine‐rich protein 3 Csrp3 chr7 B4 0002026 // cardiac inotropy // inferred from genetic interaction /// 0006874 //  0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0030018 // Z disc  0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0008270 // 

1421252_a_at 2.33 myocyte enhancer factor 2A Mef2a chr7 C|7 33.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from direct assay / 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1431196_at 2.33 ATPase, Ca++‐sequestering Atp2c1 chr9 F1 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0000139 // Golgi membrane // inferred from sequence or structural similarity /// 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0000287

1430692_a_at 2.33 sel‐1 suppressor of lin‐12‐like (C. elegans) Sel1l chr12 E 0007219 // Notch signaling pathway // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005783 // endoplasmic reticulum // in 0005488 // binding // inferred from electronic annotation

1427910_at 2.33 cystatin E/M Cst6 chr19 A|19 4.0 cM 0008544 // epidermis development // inferred from mutant phenotype 0001533 // cornified envelope // inferred from direct assay /// 0005615 // extra 0004869 // cysteine protease inhibitor activity // ‐‐‐ /// 0004869 // cysteine p

1439492_at 2.33 RIKEN cDNA C130053K05 gene C130053K05Rik chr2 F3 0008152 // metabolic process // ‐‐‐ /// 0009058 // biosynthetic process // infer 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0016 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004758

1457696_at 2.33 Rab interacting lysosomal protein Rilp chr11 B5 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0015031 // prote ‐‐‐ ‐‐‐

1428271_at 2.33 acyl‐Coenzyme A binding domain containing 4 Acbd4 chr11 D ‐‐‐ ‐‐‐ 0000062 // acyl‐CoA binding // inferred from electronic annotation /// 0005488 /

1452024_a_at 2.32 LIM domain binding 1 Ldb1 chr19 C3|19 46.0 cM 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003712 // transcription cofactor activity // inferred from electronic annotatio

1429822_at 2.32 RIKEN cDNA 4633401B06 gene 4633401B06Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1429001_at 2.32 pirin Pir chrX F5 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0005506 // iron ion binding // inferred from electronic annotation /// 0046872 /

1436993_x_at 2.32 profilin 2 Pfn2 chr3 D|3 29.3 cM 0007010 // cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from electronic  0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0015629 // ac 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 // p

1455757_at 2.32 DNA segment, Chr 3, ERATO Doi 254, expressed D3Ertd254e chr3 B ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1424177_at 2.32 transmembrane protein 38a Tmem38a chr8 B3.3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1430989_a_at 2.32 RIKEN cDNA 1700020I14 gene 1700020I14Rik chr2 E5 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1428445_at 2.32 Yip1 interacting factor homolog B (S. cerevisiae) Yif1b chr7 B1 ‐‐‐ 0005730 // nucleolus // inferred from direct assay /// 0016021 // integral to me ‐‐‐

1424657_at 2.32 TAO kinase 1 Taok1 chr11 B5 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1457949_at 2.32 Transcribed locus ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1451715_at 2.32 v‐maf musculoaponeurotic fibrosarcoma oncogene family, protein B (avian) Mafb chr2 H2|2 91.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1429676_at 2.32 Adult male stomach cDNA, RIKEN full‐length enriched library, clone:2210408O09 pr ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1452218_at 2.32 coiled‐coil domain containing 117 Ccdc117 chr11 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1456191_x_at 2.32 protein kinase C and casein kinase substrate in neurons 3 Pacsin3 chr2 E1 0006897 // endocytosis // inferred from electronic annotation /// 0045806 // neg 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0005802 // trans‐Golgi ne 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0008092 // 

1438477_a_at 2.32 methylmalonyl CoA epimerase Mcee chr7 C ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005739 // mitochondrion // inferred f 0004493 // methylmalonyl‐CoA epimerase activity // inferred from electronic anno

1454186_a_at 2.32 cysteinyl‐tRNA synthetase 2 (mitochondrial)(putative) Cars2 chr8 A2 0006412 // translation // inferred from electronic annotation /// 0006418 // tRN 0005739 // mitochondrion // inferred from electronic annotation 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004812

1444091_a_at 2.32 RIKEN cDNA 6430571L13 gene 6430571L13Rik chr9 F1 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1450007_at 2.31 RIKEN cDNA 1500003O03 gene 1500003O03Rik chr2 E5 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation /// 000550

1449145_a_at 2.31 caveolin, caveolae protein 1 Cav1 chr6 A2 0000188 // inactivation of MAPK activity // inferred from mutant phenotype /// 0 0000139 // Golgi membrane // inferred from sequence or structural similarity /// 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1452807_s_at 2.31 RIKEN cDNA 1500016O10 gene 1500016O10Rik chr7 F4 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1455346_at 2.31 mannan‐binding lectin serine peptidase 1 Masp1 chr16 B2‐B3 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation /// 0006955 // imm 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0004252 // serine‐type endopeptidase activity // inferred from electronic annota

1429164_at 2.31 protease, serine, 36 Prss36 chr7 F3 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006508 // proteolysis // inferred from electr 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0004252 // serine‐type endopeptidase activity // inferred from electronic annota

1434909_at 2.31 Ras‐related GTP binding D Rragd chr4 A5|4 11.4 cM ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from sequence or structural similarity /// 000563 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005515

1425731_at 2.31 ankyrin repeat domain 24 Ankrd24 chr10 C1|10 43.0 cM ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1450111_a_at 2.31 nudix (nucleoside diphosphate linked moiety X)‐type motif 8 Nudt8 chr19 A ‐‐‐ 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0016

1453094_at 2.31 checkpoint suppressor 1 Ches1 chr12 F1 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1421594_a_at 2.31 synaptotagmin‐like 2 Sytl2 chr7 E1 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006886 // intra 0005624 // membrane fraction // inferred from direct assay /// 0008021 // synapt 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation /// 00055

1447057_at 2.31 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1421727_at 2.31 eyes absent 1 homolog (Drosophila) Eya1 chr1 A3|1 10.4 cM 0001656 // metanephros development // inferred from mutant phenotype /// 0001657 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0003

1427574_s_at 2.31 SH3 domain protein D19 Sh3d19 chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1434407_at 2.31 SLIT‐ROBO Rho GTPase activating protein 2 Srgap2 chr1 E4 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 005130 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005743 // m 0005096 // GTPase activator activity // inferred from electronic annotation /// 

1429684_at 2.31 RIKEN cDNA 5830472M02 gene 5830472M02Rik chr2 H3 0006810 // transport // inferred from electronic annotation 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation

1448775_at 2.31 interferon activated gene 203 Ifi203 chr1 H3|1 95.31 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003712 // transcription cofactor activity // inferred from genetic interaction 

1434210_s_at 2.31 leucine‐rich repeats and immunoglobulin‐like domains 1 Lrig1 chr6 D2|6 39.0 cM ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1418762_at 2.31 CD55 antigen Cd55 chr1 E4|1 67.6 cM 0006955 // immune response // inferred from electronic annotation /// 0006958 // 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0048503 // GPI anchor binding // inferred from electronic annotation

1437393_at 2.30 expressed sequence AI875142 AI875142 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1453742_at 2.30 vacuolar protein sorting 33A (yeast) Vps33a chr5 F|5 64.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006904 // vesic 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1424956_at 2.30 AT hook, DNA binding motif, containing 1 Ahdc1 chr4 D2.3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1433491_at 2.30 erythrocyte protein band 4.1‐like 2 Epb4.1l2 chr10 A4|10 18.0 cM 0008360 // regulation of cell shape // inferred from sequence or structural simi 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation /// 0005856 // cytos 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0003779 // a

1418788_at 2.30 endothelial‐specific receptor tyrosine kinase Tek chr4 C5|4 43.6 cM 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1448835_at 2.30 E2F transcription factor 6 E2f6 chr12 A1.1|12 6.0 cM 0000074 // regulation of progression through cell cycle // inferred from electro 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005662 // DNA rep 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1450633_at 2.30 calmodulin 4 Calm4 chr13 A1 ‐‐‐ 0005625 // soluble fraction // inferred from direct assay /// 0005626 // insolub 0005509 // calcium ion binding // inferred from direct assay /// 0005509 // calc

1451540_at 2.30 mannose phosphate isomerase 1 Mpi1 chr9 C|9 32.0 cM 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0004476 // mannose‐6‐phosphate isomerase activity // inferred from direct assay 

1439713_at 2.30 integrin alpha 1 Itga1 chr13 D2.2|13 65.0 cM 0006412 // translation // inferred from electronic annotation /// 0007155 // cel 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0008305 // integri 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0004

1441551_at 2.30 myopalladin Mypn chr10 B4 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005783 // endopla 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation

1418395_at 2.30 RIKEN cDNA 1300013J15 gene 1300013J15Rik chr11 B2 0006855 // multidrug transport // inferred from electronic annotation 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0015238 // drug transporter activity // inferred from electronic annotation /// 

1434077_at 2.29 WD repeat domain 37 Wdr37 chr13 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1437417_s_at 2.29 glypican 6 Gpc6 chr14 E4 ‐‐‐ 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0048503 // GPI anchor binding // inferred from electronic annotation

1427533_at 2.29 ALS2 C‐terminal like Als2cl chr9 F3|9 64.01 cM 0007032 // endosome organization and biogenesis // inferred from sequence or str 0016023 // cytoplasmic membrane‐bound vesicle // inferred from direct assay 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0005515 // 

1428864_at 2.29 RIKEN cDNA 5530400B01 gene 5530400B01Rik chr7 F5 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1423713_at 2.29 ATP‐binding cassette, sub‐family B (MDR/TAP), member 8 Abcb8 chr5 A3 0006810 // transport // ‐‐‐ /// 0006810 // transport // inferred from electronic 0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ /// 001602 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005524

1427225_at 2.29 epsin 2 Epn2 chr11 B2 0006897 // endocytosis // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0008289 // lipid binding // inferred from electronic annotation

1419302_at 2.29 hairy/enhancer‐of‐split related with YRPW motif‐like Heyl chr4 D2.2 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005667 // transcr 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0003677 // DNA binding // inferred from electr

1417350_at 2.29 pallidin Pldn chr2 E5|2 67.6 cM 0006904 // vesicle docking during exocytosis // traceable author statement /// 0 0005768 // endosome // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane // inf 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0042802 // 

1420522_at 2.29 coiled‐coil domain containing 50 Ccdc50 chr16 B2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1422401_at 2.29 small proline‐rich protein 3 Sprr3 chr3 F1|3 45.2 cM 0031424 // keratinization // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1451883_at 2.29 predicted gene, ENSMUSG00000074670 ENSMUSG00000074670 chr3 A2|3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1418848_at 2.29 aquaporin 7 Aqp7 chr4 B1 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006833 // water 0005887 // integral to plasma membrane // traceable author statement /// 0016020 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation /// 00152

1431836_x_at 2.29 RIKEN cDNA 5430432N15 gene 5430432N15Rik chr7 B3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation

1453802_at 2.29 RIKEN cDNA 3732412D22 gene 3732412D22Rik chr5 C3.1 0031032 // actomyosin structure organization and biogenesis // inferred from ele ‐‐‐ 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0008270 // z

1420629_a_at 2.29 DnaJ (Hsp40) homolog, subfamily A, member 3 Dnaja3 chr16 A1|16 2.4 cM 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation /// 0006915 // 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondrion // 0005083 // small GTPase regulator activity // inferred from physical interaction

1451872_a_at 2.29 neuralized‐like homolog (Drosophila) Neurl chr19 C3|19 49.25 cM 0007288 // sperm axoneme assembly // inferred from mutant phenotype /// 0007595  0005634 // nucleus // inferred from sequence or structural similarity /// 000573 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 //

1425987_a_at 2.29 potassium large conductance calcium‐activated channel, subfamily M, alpha member Kcnma1 chr14 A3 0001666 // response to hypoxia // inferred from direct assay /// 0006118 // elec 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from direct assay /// 0005886 // pl 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0003

1416482_at 2.29 tetratricopeptide repeat domain 3 Ttc3 chr16 C3.3‐4|16 67.9 cM ‐‐‐ ‐‐‐ 0005488 // binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 // protein

1452492_a_at 2.29 solute carrier family 37 (glycerol‐3‐phosphate transporter), member 2 Slc37a2 chr9 B 0006072 // glycerol‐3‐phosphate metabolic process // inferred from sequence or s 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation /// 00151

1430552_a_at 2.28 SET binding factor 1 Sbf1 chr15 F1 0001558 // regulation of cell growth // traceable author statement /// 0007283 / ‐‐‐ 0001691 // pseudophosphatase activity // traceable author statement /// 0004437 

1444341_at 2.28 RIKEN cDNA 8030451F13 gene 8030451F13Rik chr10 C1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1439163_at 2.28 zinc finger and BTB domain containing 16 Zbtb16 chr9 A5.3|9 23.0 cM 0001501 // skeletal development // inferred from mutant phenotype /// 0001823 // 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1451760_s_at 2.28 RIKEN cDNA 2010001E11 gene /// expressed sequence AI317395 2010001E11Rik /// AI317395 chr10 B1 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006605 // protein targeting // ‐‐‐ 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ 0004190 // aspartic‐type endopeptidase activity // ‐‐‐

1429362_a_at 2.28 splicing factor 3b, subunit 2 Sf3b2 chr19 A 0006397 // mRNA processing // inferred from electronic annotation 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00055

1451782_a_at 2.28 solute carrier family 29 (nucleoside transporters), member 1 Slc29a1 chr17 C 0006810 // transport // ‐‐‐ /// 0006810 // transport // inferred from electronic 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from sequence or structural s 0005337 // nucleoside transporter activity // inferred from direct assay /// 000

1416484_at 2.28 tetratricopeptide repeat domain 3 Ttc3 chr16 C3.3‐4|16 67.9 cM ‐‐‐ ‐‐‐ 0005488 // binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 // protein

1430849_a_at 2.28 cell growth regulator with ring finger domain 1 Cgrrf1 chr14 C1 0007049 // cell cycle // inferred from electronic annotation /// 0007050 // cell ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008270 //

1421535_a_at 2.28 phosphodiesterase 4A, cAMP specific Pde4a chr9 A3 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004114

1450308_a_at 2.28 5'‐3' exoribonuclease 1 Xrn1 chr9 E4 0000723 // telomere maintenance // non‐traceable author statement /// 0006396 // 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1448193_at 2.28 RIKEN cDNA 5730403B10 gene 5730403B10Rik chr16 A1|16 2.7 cM ‐‐‐ 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ ‐‐‐

1448194_a_at 2.28 H19 fetal liver mRNA H19 chr7 F5|7 69.03 cM ‐‐‐ 0005737 // cytoplasm // inferred from sequence or structural similarity /// 0005 ‐‐‐

1448028_at 2.28 TBC1 domain family, member 24 Tbc1d24 chr17 A3.3 0032313 // regulation of Rab GTPase activity // inferred from electronic annotat 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0005097 // Rab GTPase activator activity // inferred from electronic annotation

1417316_at 2.28 thioesterase superfamily member 2 Them2 chr13 A3.2 ‐‐‐ 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0016787

1451975_at 2.28 RIKEN cDNA 2810453I06 gene 2810453I06Rik chr5 G2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1435115_at 2.28 fibronectin type III domain containing 5 Fndc5 chr4 D2.2 0006605 // protein targeting // ‐‐‐ 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1451507_at 2.28 myocyte enhancer factor 2C Mef2c chr13 C3|13 45.0 cM 0001974 // blood vessel remodeling // inferred from mutant phenotype /// 0006350 0005634 // nucleus // ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003700 // transcriptio

1430885_at 2.27 RIKEN cDNA 1110012N22 gene 1110012N22Rik chr11 E2 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1438860_a_at 2.27 solute carrier family 44, member 2 Slc44a2 chr9 A3 0000045 // autophagic vacuole formation // inferred from sequence or structural  0005737 // cytoplasm // inferred from sequence or structural similarity /// 0005 0004197 // cysteine‐type endopeptidase activity // inferred from sequence or str

1440874_at 2.27 solute carrier organic anion transporter family, member 5A1 Slco5a1 chr1 A3 0006810 // transport // ‐‐‐ /// 0006810 // transport // inferred from electronic 0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from electronic a 0005215 // transporter activity // ‐‐‐ /// 0005215 // transporter activity // in

1432027_a_at 2.27 TBC1 domain family, member 14 Tbc1d14 chr5 B3|5 20.0 cM 0032313 // regulation of Rab GTPase activity // inferred from electronic annotat 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005096

1458464_at 2.27 HECT, C2 and WW domain containing E3 ubiquitin protein ligase 2 Hecw2 chr1 C1.1 0006464 // protein modification process // inferred from electronic annotation / 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0004842 // ubiquitin‐protein ligase activity // inferred from electronic annotat

1416825_at 2.27 syntrophin, acidic 1 Snta1 chr2 H1|2 84.0 cM 0007528 // neuromuscular junction development // inferred from mutant phenotype 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0016020 // me 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0005509 // c

1431084_x_at 2.27 RIKEN cDNA 1810014B01 gene 1810014B01Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1425019_at 2.27 UBX domain containing 4 Ubxd4 chr12 A1.1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1416441_at 2.27 plasma glutamate carboxypeptidase Pgcp chr15 B3.2 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0004177 // aminopeptidase activity // inferred from electronic annotation /// 00

1425934_a_at 2.27 UDP‐Gal:betaGlcNAc beta 1,4‐galactosyltransferase, polypeptide 4 B4galt4 chr16 B4 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0003945 // N‐acetyllactosamine synthase activity // inferred from electronic ann

1419049_at 2.27 pecanex homolog (Drosophila) Pcnx chr12 D1 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1439260_a_at 2.27 ectonucleotide pyrophosphatase/phosphodiesterase 3 Enpp3 chr10 A4 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation /// 0009117  0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0003676 // nucleic acid binding // ‐‐‐ /// 0003676 // nucleic acid binding // in

1454699_at 2.27 sestrin 1 Sesn1 chr10 B2|10 25.0 cM 0007050 // cell cycle arrest // inferred from electronic annotation 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1433727_at 2.27 cDNA sequence BC038479 BC038479 chr9 A4 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation 0009341 // beta‐galactosidase complex // inferred from electronic annotation 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004565

1437930_at 2.27 glycosyltransferase 25 domain containing 2 Glt25d2 chr1 G3 0009103 // lipopolysaccharide biosynthetic process // inferred from electronic a ‐‐‐ 0016740 // transferase activity // inferred from electronic annotation

1421471_at 2.27 neuropeptide Y receptor Y1 Npy1r chr8 B3‐C2|8 33.0 cM 0006006 // glucose metabolic process // inferred from mutant phenotype /// 00071 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1431248_at 2.27 RIKEN cDNA 5031426D15 gene 5031426D15Rik chr2 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1424157_at 2.27 EH‐domain containing 2 /// similar to EH‐domain containing 2 Ehd2 /// LOC673251 chr7 A1|7 15.13 cM 0006897 // endocytosis // inferred from direct assay /// 0030866 // cortical act 0005624 // membrane fraction // inferred from direct assay /// 0005886 // plasma 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003924

1437197_at 2.27 sorbin and SH3 domain containing 2 Sorbs2 chr8 B1.1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1438532_at 2.27 hemicentin 1 Hmcn1 chr1 G1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1430996_at 2.27 ethanolamine kinase 1 Etnk1 chr6 G3|6 74.0 cM ‐‐‐ ‐‐‐ 0004305 // ethanolamine kinase activity // inferred from electronic annotation /

1429329_at 2.27 COX10 homolog, cytochrome c oxidase assembly protein, heme A: farnesyltransferas Cox10 chr11 B3 0000266 // mitochondrial fission // inferred from mutant phenotype /// 0006783 / 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0004129 // cytochrome‐c oxidase activity // inferred from electronic annotation 

1453421_at 2.27 serine racemase Srr chr11 B4 0006520 // amino acid metabolic process // inferred from electronic annotation / ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0016853

1460486_at 2.26 RAB GTPase activating protein 1 Rabgap1 chr2 B 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0016020 // m 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1430731_at 2.26 keratin associated protein 2‐4 Krtap2‐4 chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation /// 0045 ‐‐‐

1439847_s_at 2.26 Kruppel‐like factor 12 Klf12 ‐‐‐ 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1421173_at 2.26 interferon regulatory factor 4 Irf4 chr13 A3.3 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1439101_at 2.26 RIKEN cDNA D830007F02 gene D830007F02Rik chr8 C3 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0000287

1434979_at 2.26 RIKEN cDNA 4933403F05 gene 4933403F05Rik chr18 E2 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1446022_at 2.26 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1451000_at 2.26 transmembrane protein 126A Tmem126a chr7 E1 ‐‐‐ 0005739 // mitochondrion // inferred from electronic annotation /// 0016020 // m ‐‐‐

1421295_at 2.26 chordin‐like 1 Chrdl1 ‐‐‐ 0001503 // ossification // inferred from electronic annotation /// 0007275 // mu 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ ‐‐‐

1457254_x_at 2.26 RIKEN cDNA 6330442E10 gene 6330442E10Rik chr12 C3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1421824_at 2.26 beta‐site APP cleaving enzyme 1 Bace1 chr9 A5.2 0006508 // proteolysis // inferred from direct assay /// 0006508 // proteolysis  0005768 // endosome // inferred from sequence or structural similarity /// 00057 0004175 // endopeptidase activity // inferred from direct assay /// 0004190 // a

1436528_at 2.26 Kazal‐type serine peptidase inhibitor domain 1 Kazald1 chr19 C3 0001503 // ossification // inferred from electronic annotation /// 0001558 // re 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation 0005520 // insulin‐like growth factor binding // inferred from electronic annota

1458575_at 2.25 SET binding protein 1 Setbp1 chr18 E3 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0003677 // DNA binding // inferred from electr

1448501_at 2.25 tetraspanin 6 Tspan6 chrX E3 0043123 // positive regulation of I‐kappaB kinase/NF‐kappaB cascade // inferred  0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation

1427072_at 2.25 START domain containing 8 Stard8 chrX C3 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0005096 // GTPase activator activity // inferred from electronic annotation

1426389_at 2.25 calcium/calmodulin‐dependent protein kinase ID Camk1d chr2 A1 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005737 // cytopla 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003824

1428957_at 2.25 transmembrane protein 177 Tmem177 chr1 E2.3 0006605 // protein targeting // ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1423980_at 2.25 solute carrier family 25 (mitochondrial carrier, palmitoylcarnitine transporter) Slc25a29 chr12 F1 0006810 // transport // ‐‐‐ /// 0006810 // transport // inferred from electronic 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation /// 00054

1417832_at 2.25 structural maintenance of chromosomes 1A Smc1a chrX F3 0000075 // cell cycle checkpoint // inferred from sequence or structural similar 0000776 // kinetochore // inferred from sequence or structural similarity /// 00 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003682

1449042_at 2.25 CCCTC‐binding factor Ctcf chr8 D3 0006118 // electron transport // ‐‐‐ /// 0006306 // DNA methylation // inferred  0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1420945_at 2.25 alpha thalassemia/mental retardation syndrome X‐linked homolog (human) Atrx chrX D|X 43.8 cM 0006281 // DNA repair // inferred from electronic annotation /// 0006974 // resp 0000228 // nuclear chromosome // inferred from direct assay /// 0000792 // heter 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1423023_at 2.25 secreted frizzled‐related sequence protein 5 Sfrp5 chr19 D1 0007275 // multicellular organismal development // ‐‐‐ /// 0007275 // multicellu 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // ‐‐‐ 0004888 // transmembrane receptor activity // ‐‐‐

1451287_s_at 2.25 RIKEN cDNA 2810003C17 gene 2810003C17Rik chr2 B ‐‐‐ ‐‐‐ 0005509 // calcium ion binding // ‐‐‐ /// 0005509 // calcium ion binding // infe

1430980_a_at 2.25 eukaryotic translation initiation factor 4A1 Eif4a1 chr11 B3|11 39.0 cM 0006412 // translation // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1423816_at 2.25 CAAX box 1 homolog B (human) Cxx1b chrX A5 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1417011_at 2.25 syndecan 2 Sdc2 chr15 B3.1|15 12.4 cM ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0008092 // 

1458040_at 2.25 DNA segment, Chr 7, Wayne State University 130, expressed D7Wsu130e chr7 50.5 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1448404_at 2.25 secretory carrier membrane protein 2 Scamp2 chr9 B 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0015031 // prote 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1460191_at 2.25 YKT6 homolog (S. Cerevisiae) Ykt6 chr11 A1 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006888 // ER to 0016021 // integral to membrane // inferred from electronic annotation 0016740 // transferase activity // inferred from electronic annotation

1430780_a_at 2.25 phosphomannomutase 1 Pmm1 chr15 E1 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation /// 0019307  0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004615

1434206_s_at 2.25 protein phosphatase 2, regulatory subunit B (B56), gamma isoform Ppp2r5c chr12 F2|12 57.0 cM 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation 0000159 // protein phosphatase type 2A complex // inferred from electronic annot 0008601 // protein phosphatase type 2A regulator activity // inferred from elect

1418769_at 2.25 myozenin 2 Myoz2 chr3 G3 ‐‐‐ 0015629 // actin cytoskeleton // inferred from direct assay /// 0015629 // actin 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1438467_at 2.25 macrophage galactose N‐acetyl‐galactosamine specific lectin 2 Mgl2 chr11 B3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0005529 // sugar binding // inferred from electronic annotation /// 0030246 // c

1455204_at 2.25 phosphatidylinositol transfer protein, cytoplasmic 1 Pitpnc1 chr11 E1 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006869 // lipid 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0008289 // lipid binding // inferred from electronic annotation /// 0008526 // p

1446542_at 2.25 acyl‐CoA synthetase short‐chain family member 2 Acss2 chr2 H2 0006085 // acetyl‐CoA biosynthetic process // inferred from direct assay /// 000 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0016021 // integral to me 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0003987

1444525_at 2.25 EGF, latrophilin seven transmembrane domain containing 1 Eltd1 chr3 H3‐H4 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016020 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation ///

1423598_at 2.25 ATPase, aminophospholipid transporter (APLT), class I, type 8A, member 1 Atp8a1 chr5 C3.1 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0008152 // metab 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0000287

1429078_a_at 2.24 COP9 (constitutive photomorphogenic) homolog, subunit 7a (Arabidopsis thaliana) Cops7a chr6 F2|6 58.4 cM ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0008180 // signalo 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1452079_s_at 2.24 DCUN1D1 DCN1, defective in cullin neddylation 1, domain containing 1 (S. cerevis Dcun1d1 chr3 B ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐



1456482_at 2.24 phosphatidylinositol 3 kinase, regulatory subunit, polypeptide 3 (p55) Pik3r3 chr4 D1 0007242 // intracellular signaling cascade // inferred from electronic annotatio 0005942 // phosphoinositide 3‐kinase complex // inferred from physical interacti 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0016301 // 

1451242_a_at 2.24 protein phosphatase 5, catalytic subunit Ppp5c chr7 A2|7 4.0 cM 0006470 // protein amino acid dephosphorylation // inferred from electronic anno 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005737 // cytopla 0004721 // phosphoprotein phosphatase activity // inferred from electronic annot

1448249_at 2.24 glycerol‐3‐phosphate dehydrogenase 1 (soluble) Gpd1 chr15 56.8 cM 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation /// 0009331 // glyce 0004367 // glycerol‐3‐phosphate dehydrogenase (NAD+) activity // inferred from e

1457199_at 2.24 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1434425_at 2.24 trichohyalin Tchh chr3 F2.1 0045109 // intermediate filament organization // inferred from direct assay ‐‐‐ 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation /// 003067

1437853_x_at 2.24 necdin Ndn chr7 C|7 28.0 cM 0001558 // regulation of cell growth // traceable author statement /// 0001558 / 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 // pro

1420695_at 2.24 dachshund 1 (Drosophila) Dach1 chr14 E3|14 48.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1417215_at 2.24 RAB27b, member RAS oncogene family Rab27b chr18 E2|18 45.0 cM 0007264 // small GTPase mediated signal transduction // inferred from electronic 0005794 // Golgi apparatus // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005515

1450033_a_at 2.24 signal transducer and activator of transcription 1 Stat1 chr1 C1.1|1 25.9 cM 0006350 // transcription // inferred from mutant phenotype /// 0006350 // transc 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1444269_at 2.24 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1451019_at 2.24 cathepsin F Ctsf chr19 A 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005764 // lysosome // inferred from e 0004197 // cysteine‐type endopeptidase activity // inferred from electronic anno

1424567_at 2.23 tetraspanin 2 Tspan2 chr3 F3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1447623_s_at 2.23 Protein kinase C, mu Prkcm chr12 C1 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1423854_a_at 2.23 RAS‐like, family 11, member B Rasl11b chr5 D 0007264 // small GTPase mediated signal transduction // ‐‐‐ /// 0007264 // small 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0016020 // m 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005525

1448581_at 2.23 zinc finger protein 346 Zfp346 ‐‐‐ 0006915 // apoptosis // inferred from mutant phenotype 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00037

1418284_at 2.23 vacuolar protein sorting 72 (yeast) Vps72 chr3 F2 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005667 // transcr 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1439906_at 2.23 0 day neonate eyeball cDNA, RIKEN full‐length enriched library, clone:E130004J04 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1443100_at 2.23 Thyroid hormone receptor beta Thrb chr14 A3 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // traceable author statement /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1425164_a_at 2.23 phosphorylase kinase gamma 1 Phkg1 chr5 G1.3|5 72.0 cM 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation 0005964 // phosphorylase kinase complex // inferred from electronic annotation 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1456755_at 2.23 trafficking protein, kinesin binding 1 Trak1 chr9 F4|9 71.0 cM 0006357 // regulation of transcription from RNA polymerase II promoter // inferr 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005634 // nucleus 0005102 // receptor binding // inferred from sequence or structural similarity /

1440940_at 2.23 Calcium channel, voltage‐dependent, beta 1 subunit Cacnb1 chr11 D|11 58.0 cM 0006612 // protein targeting to membrane // inferred from mutant phenotype /// 0 0005624 // membrane fraction // ‐‐‐ /// 0005891 // voltage‐gated calcium channel 0005216 // ion channel activity // ‐‐‐ /// 0005244 // voltage‐gated ion channel 

1440179_x_at 2.23 IBR domain containing 1 Ibrdc1 chr10 A4 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008270 //

1437363_at 2.23 homer homolog 1 (Drosophila) Homer1 chr13 C3 0007216 // metabotropic glutamate receptor signaling pathway // traceable author 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0005886 // plasma membran 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1440397_at 2.23 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1443931_at 2.23 Zinc finger protein 617 Zfp617 chr8 B3.3 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // inferred from electroni 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1429120_at 2.23 limb and neural patterns Lnp chr2 C3 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1438702_at 2.23 fibronectin leucine rich transmembrane protein 2 Flrt2 chr12 E ‐‐‐ 0016021 // integral to membrane // inferred from electronic annotation 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1450454_at 2.23 torsin family 3, member A Tor3a chr1 H1 0009073 // aromatic amino acid family biosynthetic process // ‐‐‐ /// 0009073 // 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003855

1421657_a_at 2.22 SRY‐box containing gene 17 Sox17 chr1 A1|1 7.0 cM 0001525 // angiogenesis // inferred from genetic interaction /// 0001570 // vasc 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005667 // transcr 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1424142_at 2.22 inhibitor of kappa light polypeptide enhancer in B‐cells, kinase complex‐associa Ikbkap chr4 B3 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005737 // cytopla 0005515 // protein binding // inferred from sequence or structural similarity //

1415956_a_at 2.22 PCTAIRE‐motif protein kinase 1 Pctk1 chrX A1.3|X 5.7 cM 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1422565_s_at 2.22 nuclear factor I/C Nfic chr10 C1|10 43.0 cM 0006260 // DNA replication // inferred from electronic annotation /// 0006350 // 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1454984_at 2.22 expressed sequence AW061234 AW061234 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1448621_a_at 2.22 sphingomyelin phosphodiesterase 1, acid lysosomal Smpd1 chr7 E3|7 51.0 cM 0006685 // sphingomyelin catabolic process // inferred from electronic annotatio 0005764 // lysosome // inferred from electronic annotation 0004767 // sphingomyelin phosphodiesterase activity // inferred from electronic 

1428695_at 2.22 RIKEN cDNA 2310014G06 gene 2310014G06Rik chr14 C1 0044237 // cellular metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0050662

1417201_at 2.22 5'‐nucleotidase, cytosolic II Nt5c2 chr19 D2 ‐‐‐ ‐‐‐ 0008253 // 5'‐nucleotidase activity // inferred from electronic annotation

1426288_at 2.22 low density lipoprotein receptor‐related protein 4 Lrp4 chr2 E1|2 50.0 cM 0006897 // endocytosis // inferred from electronic annotation /// 0009953 // dor 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005886 // plasma membrane // inferred 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005509 

1427100_at 2.22 meteorin, glial cell differentiation regulator Metrn chr17 A3.3 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0005615 // extracellular space // inferred from direct assay /// 0005615 // extr ‐‐‐

1420812_at 2.22 histone deacetylase 7A Hdac7a chr15 F2 0000074 // regulation of progression through cell cycle // traceable author stat 0000118 // histone deacetylase complex // traceable author statement /// 0005634 0003714 // transcription corepressor activity // inferred from direct assay /// 

1431592_a_at 2.22 SH3‐domain kinase binding protein 1 Sh3kbp1 chrX F4 0006897 // endocytosis // inferred from electronic annotation /// 0006915 // apo 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0019717 // synapt 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0016301 // 

1421784_a_at 2.22 ephrin A4 Efna4 chr3 F1|3 48.0 cM ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0048503 // GPI anchor binding // inferred from electronic annotation

1424553_at 2.22 hedgehog acyltransferase‐like Hhatl chr9 F4 ‐‐‐ 0005737 // cytoplasm // inferred from sequence or structural similarity /// 0016 0003824 // catalytic activity // ‐‐‐

1444266_at 2.22 Homeobox only domain Hod chr5 D 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1427345_a_at 2.22 sulfotransferase family 1A, phenol‐preferring, member 1 Sult1a1 chr7 F3|7 4.0 cM 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from direct assay /// 0004062 // aryl 

1421979_at 2.22 phosphate regulating gene with homologies to endopeptidases on the X chromosome  Phex chrX F4|X 65.4 cM 0001503 // ossification // inferred from electronic annotation /// 0006508 // pr 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0004245 // neprilysin activity // inferred from electronic annotation /// 000823

1437772_s_at 2.22 fucosidase, alpha‐L‐ 1, tissue Fuca1 chr4 D3|4 65.7 cM 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation 0005764 // lysosome // inferred from electronic annotation 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004560

1459860_x_at 2.22 tripartite motif protein 2 Trim2 chr3 F1 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005737 // c 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0005515 // 

1425153_at 2.22 myosin, heavy polypeptide 2, skeletal muscle, adult Myh2 chr11 B3|11 35.0 cM 0001778 // plasma membrane repair // inferred from mutant phenotype /// 0007010  0005794 // Golgi apparatus // inferred from mutant phenotype /// 0005826 // cont 0003774 // motor activity // ‐‐‐ /// 0003774 // motor activity // inferred from 

1424921_at 2.22 bromodomain containing 4 /// bone marrow stromal cell antigen 2 Brd4 /// Bst2 chr17 B2|17 20.0 cM /// chr8 B3.3 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from physical interact 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // ‐‐‐ / 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003677

1420545_a_at 2.22 chimerin (chimaerin) 1 Chn1 chr2 C3 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000724 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0005096 // GTPase activator activity // inferred from electronic annotation /// 

1418077_at 2.22 tripartite motif protein 21 Trim21 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005737 // c 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003723 // RNA

1451756_at 2.22 FMS‐like tyrosine kinase 1 Flt1 chr5 G|5 82.0 cM 0001525 // angiogenesis // inferred from mutant phenotype /// 0001525 // angioge 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1450439_at 2.22 host cell factor C1 Hcfc1 chrX C1|X 29.54 cM 0000074 // regulation of progression through cell cycle // traceable author stat 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003713 // transcription coactivator activity // traceable author statement

1418493_a_at 2.22 synuclein, alpha Snca chr6 B3|6 29.0 cM 0001956 // positive regulation of neurotransmitter secretion // inferred from di 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation /// 0019717 // synap 0042802 // identical protein binding // inferred from direct assay

1437479_x_at 2.21 T‐box 3 Tbx3 chr5 F|5 65.0 cM 0001501 // skeletal development // inferred from sequence or structural similari 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from sequence or st 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1419203_at 2.21 gene trap locus F3a Gtlf3a chr11 B2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1450022_at 2.21 GTP binding protein 1 Gtpbp1 chr15 E3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003924

1424486_a_at 2.21 thioredoxin reductase 1 Txnrd1 chr10 C1 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation /// 0006125 0005737 // cytoplasm // ‐‐‐ /// 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic 0004791 // thioredoxin‐disulfide reductase activity // inferred from direct assa

1441507_at 2.21 spectrin beta 2 Spnb2 chr11 A3.3|11 13.0 cM 0006306 // DNA methylation // inferred from electronic annotation /// 0007182 // 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005856 // cytoskeleton //  0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003779 // act

1443923_at 2.21 A kinase (PRKA) anchor protein 13 Akap13 chr7 D1 0007242 // intracellular signaling cascade // inferred from electronic annotatio 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0005089 // Rho guanyl‐nucleotide exchange factor activity // inferred from elect

1430114_at 2.21 RIKEN cDNA 5430420C16 gene 5430420C16Rik chr16 B1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1421809_at 2.21 DiGeorge syndrome critical region gene 2 Dgcr2 chr16 A‐B1|16 10.37 cM 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from sequence or struc 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0000287

1435911_s_at 2.21 solute carrier family 2 (facilitated glucose transporter), member 12 Slc2a12 chr10 A3 0001675 // acrosome formation // inferred from mutant phenotype /// 0006235 // d 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005737 // cytoplasm // inf 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation /// 00053

1417476_at 2.21 F‐box and WD‐40 domain protein 5 Fbxw5 chr2 A3 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from electronic annotation ‐‐‐ ‐‐‐

1419595_a_at 2.21 gamma‐glutamyl hydrolase /// similar to Gamma‐glutamyl hydrolase precursor (Gamm Ggh /// LOC667301 chr4 A3 /// chr4 A3‐A5 0006541 // glutamine metabolic process // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005764 // lysosome // traceable autho 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0008464

1436502_at 2.21 mitochondrial tumor suppressor 1 Mtus1 chr8 A4 0015986 // ATP synthesis coupled proton transport // inferred from electronic an 0016469 // proton‐transporting two‐sector ATPase complex // inferred from electr 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005524 

1453721_a_at 2.21 solute carrier family 31, member 2 Slc31a2 chr4 B3 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0005375 // copper ion transporter activity // inferred from electronic annotatio

AFFX‐r2‐Bs‐thr‐M_s_at 2.21 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation /// 0006520 // ami ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003824

1452543_a_at 2.21 secretoglobin, family 1A, member 1 (uteroglobin) /// cDNA sequence U46068 Scgb1a1 /// U46068 chr19 A /// chr2 H1 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0005496 // steroid binding // inferred from electronic annotation /// 0008289 //

1422126_a_at 2.21 nudix (nucleoside diphosphate linked moiety X)‐type motif 13 Nudt13 chr14 B ‐‐‐ ‐‐‐ 0016787 // hydrolase activity // inferred from electronic annotation

1419332_at 2.21 EGF‐like‐domain, multiple 6 Egfl6 chrX F5|X 71.5 cM ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016020 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation

1455324_at 2.21 phosphatidylinositol‐specific phospholipase C, X domain containing 2 Plcxd2 chr16 B5 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1431015_at 2.21 transmembrane protein 129 Tmem129 chr5 B2 ‐‐‐ 0016021 // integral to membrane // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1455428_at 2.21 RIKEN cDNA A930008G19 gene A930008G19Rik chr7 F3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1447948_at 2.21 RIKEN cDNA A430107O13 gene A430107O13Rik chr6 A3.1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1425826_a_at 2.20 sorbin and SH3 domain containing 1 Sorbs1 chr19 C3|19 36.5 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0008286 // insul 0001725 // stress fiber // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus //  0005158 // insulin receptor binding // inferred from direct assay /// 0005515 //

1434375_at 2.20 RIKEN cDNA B930006L02 gene B930006L02Rik chr7 E2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1452811_at 2.20 5‐aminoimidazole‐4‐carboxamide ribonucleotide formyltransferase/IMP cyclohydrola Atic chr1 C3 0006164 // purine nucleotide biosynthetic process // inferred from electronic an ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0003937

1433479_at 2.20 RIKEN cDNA 5730410I19 gene 5730410I19Rik chr12 F1 0006512 // ubiquitin cycle // ‐‐‐ /// 0006512 // ubiquitin cycle // inferred fro ‐‐‐ 0004842 // ubiquitin‐protein ligase activity // ‐‐‐ /// 0004842 // ubiquitin‐pro

1460287_at 2.20 tissue inhibitor of metalloproteinase 2 Timp2 chr11 E2|11 72.0 cM 0008285 // negative regulation of cell proliferation // inferred from direct ass 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0004857 // enzyme inhibitor activity // inferred from electronic annotation /// 

1421276_a_at 2.20 dystonin Dst chr1 B|1 16.5 cM 0007050 // cell cycle arrest // inferred from electronic annotation /// 0007050  0005737 // cytoplasm // inferred from sequence or structural similarity /// 0005 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0005198 // s

1458505_at 2.20 hypothetical LOC552901 LOC552901 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1421040_a_at 2.20 glutathione S‐transferase, alpha 2 (Yc2) Gsta2 chr9 E1|9 44.0 cM 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0004364 // glutathione transferase activity // inferred from electronic annotati

1454965_at 2.20 RIKEN cDNA D430039N05 gene D430039N05Rik chr2 D 0007186 // G‐protein coupled receptor protein signaling pathway // inferred from 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1420920_a_at 2.20 ADP‐ribosylation factor 1 Arf1 chr11 B2 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006886 // intra 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005794 // G 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003924

1424187_at 2.20 coiled‐coil domain containing 80 Ccdc80 chr16 B5 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1422005_at 2.20 eukaryotic translation initiation factor 2‐alpha kinase 2 Eif2ak2 chr17 E2|17 40.0 cM 0006412 // translation // inferred from direct assay /// 0006468 // protein amin 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003723

1427492_at 2.20 premature ovarian failure 1B Pof1b chrX E1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation

1416797_at 2.20 non‐catalytic region of tyrosine kinase adaptor protein 2 Nck2 chr1 C1 0007015 // actin filament organization // inferred from mutant phenotype /// 000 0012506 // vesicle membrane // inferred from direct assay 0016301 // kinase activity // inferred from electronic annotation

1419401_at 2.20 ankyrin repeat and SOCS box‐containing protein 13 Asb13 chr13 A1 0007242 // intracellular signaling cascade // inferred from electronic annotatio ‐‐‐ ‐‐‐

1452187_at 2.20 RNA binding motif protein 5 Rbm5 chr9 F1 0007049 // cell cycle // inferred from electronic annotation /// 0045786 // nega 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1431074_a_at 2.20 phosphatidylinositol transfer protein, cytoplasmic 1 Pitpnc1 chr11 E1 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006869 // lipid 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0008289 // lipid binding // inferred from electronic annotation /// 0008526 // p

1430355_a_at 2.20 STEAP family member 3 Steap3 chr1 E2 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation /// 0006810 0005768 // endosome // inferred from direct assay /// 0005771 // multivesicular  0000293 // ferric‐chelate reductase activity // inferred from direct assay /// 0

1423615_at 2.20 zinc finger protein 364 Zfp364 chr3 F2.1 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 //

1417244_a_at 2.20 interferon regulatory factor 7 Irf7 chr7 F5 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1456120_at 2.20 RIKEN cDNA 3110001I20 gene 3110001I20Rik chr2 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1431214_at 2.20 hypothetical gene LOC433762 LOC433762 chr4 D2.3 0015074 // DNA integration // inferred from electronic annotation 0019028 // viral capsid // inferred from electronic annotation 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1455120_at 2.20 4‐hydroxyphenylpyruvate dioxygenase‐like Hpdl chr4 D1 0009072 // aromatic amino acid family metabolic process // inferred from electro ‐‐‐ 0003868 // 4‐hydroxyphenylpyruvate dioxygenase activity // inferred from electro

1416513_at 2.20 laminin, beta 2 Lamb2 chr9 F1|9 60.0 cM 0006118 // electron transport // ‐‐‐ /// 0007155 // cell adhesion // inferred fr 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0004623 // phospholipase A2 activity // ‐‐‐ /// 0005201 // extracellular matrix 

1444150_at 2.20 erythrocyte protein band 4.1 Epb4.1 chr4 D2.3 0008360 // regulation of cell shape // inferred from sequence or structural simi 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005737 // cytopla 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0003779 // a

1454721_at 2.20 RIKEN cDNA 1110018G07 gene 1110018G07Rik chr12 D2 0006464 // protein modification process // ‐‐‐ /// 0006464 // protein modificati 0005622 // intracellular // ‐‐‐ /// 0005622 // intracellular // inferred from el 0004842 // ubiquitin‐protein ligase activity // ‐‐‐ /// 0004842 // ubiquitin‐pro

1435974_at 2.20 Cdc42 guanine nucleotide exchange factor (GEF) 9 Arhgef9 chrX C3 0007242 // intracellular signaling cascade // inferred from electronic annotatio 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005938 // c 0005085 // guanyl‐nucleotide exchange factor activity // traceable author statem

1429574_at 2.20 chloride intracellular channel 3 Clic3 chr2 A3 0006810 // transport // ‐‐‐ /// 0006810 // transport // inferred from electronic 0005624 // membrane fraction // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // 0005216 // ion channel activity // ‐‐‐ /// 0005216 // ion channel activity // in

1456481_at 2.20 DNA segment, Chr 9, ERATO Doi 280, expressed D9Ertd280e chr9 E3.3|9 52.0 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1448962_at 2.20 myosin, heavy polypeptide 11, smooth muscle Myh11 chr16 A1|16 5.0 cM 0006939 // smooth muscle contraction // inferred from direct assay /// 0006939 / 0001725 // stress fiber // inferred from direct assay /// 0005859 // muscle myos 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003774

1451326_at 2.19 abhydrolase domain containing 14b Abhd14b chr9 F1 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003824 // catalytic activity // ‐‐‐ /// 0016787 // hydrolase activity // inferr

1429537_at 2.19 RIKEN cDNA 5730406M06 gene 5730406M06Rik chr4 A3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1424158_at 2.19 similar to EH‐domain containing 2 LOC673251 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1440335_at 2.19 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1429403_x_at 2.19 glycosyltransferase 8 domain containing 2 Glt8d2 chr10 C1 0016051 // carbohydrate biosynthetic process // ‐‐‐ /// 0016051 // carbohydrate  0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0016740 // transferase activity // inferred from electronic annotation /// 00167

1425596_at 2.19 expressed sequence AI317395 AI317395 chr10 B1 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006605 // protein targeting // ‐‐‐ 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ 0004190 // aspartic‐type endopeptidase activity // ‐‐‐

1417752_at 2.19 coronin, actin binding protein 1C Coro1c ‐‐‐ 0000147 // actin cortical patch assembly // traceable author statement /// 00069 0005856 // cytoskeleton // traceable author statement 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation

1448814_at 2.19 growth factor receptor bound protein 2‐associated protein 1 Gab1 ‐‐‐ 0000187 // activation of MAPK activity // inferred from direct assay /// 0006979 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay 0004871 // signal transducer activity // inferred from direct assay /// 0004872 

1428406_s_at 2.19 host cell factor C1 regulator 1 (XPO1‐dependent) Hcfc1r1 chr17 A3.3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1456960_at 2.19 Adenosine kinase Adk chr14 A2‐B 0006166 // purine ribonucleoside salvage // inferred from direct assay /// 00061 0005634 // nucleus // inferred from direct assay 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0004

1456335_at 2.19 gene model 106, (NCBI) Gm106 chr1 A3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1457311_at 2.19 calcium/calmodulin‐dependent protein kinase II alpha Camk2a chr18 E1|18 33.0 cM 0000082 // G1/S transition of mitotic cell cycle // inferred from mutant phenoty 0005954 // calcium‐ and calmodulin‐dependent protein kinase complex // traceable 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1421411_at 2.19 proline‐serine‐threonine phosphatase‐interacting protein 2 Pstpip2 chr18 E3|18 45.0 cM 0007010 // cytoskeleton organization and biogenesis // non‐traceable author stat 0005624 // membrane fraction // inferred from direct assay /// 0005829 // cytoso 0003779 // actin binding // non‐traceable author statement

1435456_at 2.19 tetratricopeptide repeat domain 28 Ttc28 chr5 F ‐‐‐ ‐‐‐ 0005488 // binding // inferred from electronic annotation

1422546_at 2.19 interleukin enhancer binding factor 3 Ilf3 chr9 A4‐A5|9 4.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003677

1416803_at 2.19 FK506 binding protein 7 Fkbp7 chr2 C3|2 60.5 cM 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005783 // endoplasmic reticulum // in 0003755 // peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase activity // inferred from electro

1456029_a_at 2.19 tetratricopeptide repeat domain 7B Ttc7b chr12 E ‐‐‐ ‐‐‐ 0005488 // binding // inferred from electronic annotation

1421721_a_at 2.19 aryl hydrocarbon receptor nuclear translocator Arnt chr3 F2.1|3 47.9 cM 0000160 // two‐component signal transduction system (phosphorelay) // inferred f 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0000155 // two‐component sensor activity // inferred from electronic annotation 

1448997_at 2.19 pleckstrin homology, Sec7 and coiled‐coil domains 1 Pscd1 chr11 E2 0032012 // regulation of ARF protein signal transduction // inferred from electr 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0005085 // guanyl‐nucleotide exchange factor activity // inferred from electroni

1453059_at 2.19 RIKEN cDNA 2310046A06 gene /// RIKEN cDNA 2810047F03 gene 2310046A06Rik /// 2810047F03Rik chr9 E1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1450067_a_at 2.19 RIKEN cDNA 1810034K20 gene 1810034K20Rik chr14 C3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0004

1436706_at 2.19 transmembrane protein 32 Tmem32 chrX A5 ‐‐‐ 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0016 ‐‐‐

1419905_s_at 2.19 hydroxyprostaglandin dehydrogenase 15 (NAD) Hpgd chr8 B3.2 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005829 // cytosol // inferred from sequence or structural similarity 0003824 // catalytic activity // ‐‐‐ /// 0003824 // catalytic activity // inferr

1417597_at 2.18 CD28 antigen Cd28 chr1 C1‐C3|1 30.1 cM 0006955 // immune response // inferred from electronic annotation /// 0006959 // 0005886 // plasma membrane // inferred from electronic annotation /// 0005886 // 0005515 // protein binding // inferred from sequence or structural similarity //

1420901_a_at 2.18 hexokinase 1 Hk1 chr10 B4|10 30.0 cM 0006096 // glycolysis // traceable author statement /// 0006096 // glycolysis // 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005829 // cytosol // 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003824

1433770_at 2.18 dihydropyrimidinase‐like 2 Dpysl2 chr14 D1|14 28.2 cM 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0030424 // axon // in 0016787 // hydrolase activity // inferred from electronic annotation

1417611_at 2.18 transmembrane protein 37 Tmem37 chr1 E2.3 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005923 // tight junction // inferred from electronic annotation /// 0016020 //  0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1457896_at 2.18 estrogen‐related receptor gamma Esrrg chr1 H6 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // non‐traceable author statement 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0003700 // transcription factor activity // ‐‐

1422063_a_at 2.18 peroxisome biogenesis factor 5 Pex5 chr6 F2|6 59.6 cM 0001764 // neuron migration // inferred from mutant phenotype /// 0006625 // pro 0005777 // peroxisome // inferred from electronic annotation 0000268 // peroxisome targeting sequence binding // traceable author statement /

1417174_at 2.18 RIKEN cDNA 1810021J13 gene 1810021J13Rik chr9 A4 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ ‐‐‐

1431655_a_at 2.18 acylglycerol kinase Agk chr6 B1 0007205 // protein kinase C activation // inferred from electronic annotation // 0005739 // mitochondrion // inferred from electronic annotation /// 0016020 // m 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0001727

1452347_at 2.18 myocyte enhancer factor 2A Mef2a chr7 C|7 33.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from direct assay / 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1449884_at 2.18 EF‐hand calcium binding domain 2 Efcab2 chr1 H3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005509 // calcium ion binding // ‐‐‐ /// 0005509 // calcium ion binding // infe

1448630_a_at 2.18 succinate dehydrogenase complex, subunit C, integral membrane protein Sdhc chr1 H3 0006099 // tricarboxylic acid cycle // inferred from electronic annotation /// 0 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0000104 // succinate dehydrogenase activity // inferred from electronic annotati

1455663_at 2.18 olfactomedin‐like 1 Olfml1 chr7 E3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1450403_at 2.18 signal transducer and activator of transcription 2 Stat2 chr10 D3|10 70.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1425356_at 2.18 zinc finger protein 142 Zfp142 chr1 C4|1 41.5 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1429533_at 2.18 inner membrane protein, mitochondrial Immt chr6 C3 ‐‐‐ 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr ‐‐‐

1417542_at 2.18 ribosomal protein S6 kinase, polypeptide 2 Rps6ka2 chr17 F4|17 3.65 cM 0000089 // mitotic metaphase // inferred from direct assay /// 0001556 // oocyte 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005737 // cytopla 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003735

1450733_at 2.18 bicaudal D homolog 2 (Drosophila) Bicd2 chr13 A5 0007018 // microtubule‐based movement // inferred from direct assay 0005794 // Golgi apparatus // inferred from direct assay /// 0005856 // cytoskel 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1455026_at 2.18 sno, strawberry notch homolog 1 (Drosophila) Sbno1 chr5 F ‐‐‐ ‐‐‐ 0003676 // nucleic acid binding // ‐‐‐ /// 0004386 // helicase activity // ‐‐‐ /

1430332_a_at 2.18 glucuronidase, beta Gusb chr5 G1.3 0005975 // carbohydrate metabolic process // ‐‐‐ /// 0005975 // carbohydrate met 0005764 // lysosome // ‐‐‐ /// 0005764 // lysosome // inferred from electronic a 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004553

1458458_at 2.18 schlafen 5 Slfn5 chr11 C 0030154 // cell differentiation // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005524

1421874_a_at 2.18 mitochondrial ribosomal protein S23 Mrps23 chr11 C|11 48.0 cM 0006810 // transport // ‐‐‐ 0005739 // mitochondrion // inferred from electronic annotation /// 0005743 // m 0003735 // structural constituent of ribosome // inferred from sequence or struc

1451648_a_at 2.17 folate receptor 2 (fetal) Folr2 chr7 E2 0006620 // posttranslational protein targeting to membrane // traceable author s 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005624 // membrane fraction // tracea 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005542 

1448380_at 2.17 lectin, galactoside‐binding, soluble, 3 binding protein Lgals3bp chr11 E ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0004720 // protein‐lysine 6‐oxidase activity // ‐‐‐ /// 0005044 // scavenger rec

1426146_a_at 2.17 choline phosphotransferase 1 Chpt1 chr10 C1 0001558 // regulation of cell growth // inferred from sequence or structural sim 0000793 // condensed chromosome // inferred from direct assay /// 0000795 // syn 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0004

1423493_a_at 2.17 nuclear factor I/X Nfix chr8 C1‐C2|8 38.6 cM 0006260 // DNA replication // inferred from electronic annotation /// 0006350 // 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1426541_a_at 2.17 endonuclease domain containing 1 Endod1 chr9 A3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0003676 // nucleic acid binding // ‐‐‐ /// 0003676 // nucleic acid binding // in

1451920_a_at 2.17 replication factor C (activator 1) 1 Rfc1 chr5 C|5 39.0 cM 0006260 // DNA replication // inferred from electronic annotation /// 0006350 // 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003677

1426584_a_at 2.17 sorbitol dehydrogenase Sord chr2 E5|2 66.0 cM ‐‐‐ ‐‐‐ 0003939 // L‐iditol 2‐dehydrogenase activity // inferred from direct assay /// 0

1425474_a_at 2.17 vacuolar protein sorting 39 (yeast) Vps39 chr2 E5 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0015031 // prote ‐‐‐ 0005083 // small GTPase regulator activity // inferred from electronic annotatio

1426360_at 2.17 zinc finger CCCH type containing 11A Zc3h11a chr1 E4 ‐‐‐ ‐‐‐ 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1421898_a_at 2.17 major histocompatibility complex, class I‐related Mr1 chr1 H1 0002474 // antigen processing and presentation of peptide antigen via MHC class  0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from electronic a ‐‐‐

1449094_at 2.17 gap junction membrane channel protein alpha 7 Gja7 chr11 E1 0001570 // vasculogenesis // inferred from mutant phenotype /// 0007154 // cell  0005921 // gap junction // inferred from direct assay /// 0005921 // gap junctio 0005243 // gap‐junction forming channel activity // inferred from electronic ann

1418668_at 2.17 acyl‐CoA synthetase medium‐chain family member 1 Acsm1 chr7 F3 0006633 // fatty acid biosynthetic process // inferred from direct assay /// 000 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005759 // mitochondr 0003824 // catalytic activity // ‐‐‐ /// 0003824 // catalytic activity // inferr

1422249_s_at 2.17 zinc finger protein, autosomal /// zinc finger protein X‐linked Zfa /// Zfx chr10 B3|10 27.5 cM /// chrX D|X 34.8 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1448669_at 2.17 dickkopf homolog 3 (Xenopus laevis) Dkk3 chr7 F1 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00055 ‐‐‐

1425456_a_at 2.17 mitogen activated protein kinase kinase 3 Map2k3 chr11 B2 0000165 // MAPKKK cascade // inferred from direct assay /// 0000165 // MAPKKK ca ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1438474_at 2.17 ankyrin repeat domain 35 Ankrd35 chr3 F2.1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation

1448676_at 2.17 calcium/calmodulin‐dependent protein kinase II, beta Camk2b chr11 A1|11 0.5 cM 0000082 // G1/S transition of mitotic cell cycle // inferred from mutant phenoty 0005954 // calcium‐ and calmodulin‐dependent protein kinase complex // traceable 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1416289_at 2.17 procollagen‐lysine, 2‐oxoglutarate 5‐dioxygenase 1 Plod1 chr4 E2|4 76.5 cM 0006412 // translation // inferred from electronic annotation /// 0019538 // pro 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005622 // intracellular // inferred f 0003735 // structural constituent of ribosome // inferred from electronic annota

1423711_at 2.17 NADH dehydrogenase (ubiquinone) 1 alpha subcomplex, assembly factor 1 Ndufaf1 chr2 E5 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0008137 // NADH dehydrogenase (ubiquinone) activity // inferred from electronic 

1442076_at 2.17 cordon‐bleu Cobl chr11 A1|11 6.5 cM 0001843 // neural tube closure // inferred from genetic interaction ‐‐‐ ‐‐‐

1449292_at 2.17 RB1‐inducible coiled‐coil 1 Rb1cc1 chr1 A2 0001889 // liver development // inferred from mutant phenotype /// 0001934 // po 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1425451_s_at 2.17 chitinase 3‐like 3 /// chitinase 3‐like 4 Chi3l3 /// Chi3l4 chr3 F2.3 /// chr3 F2.3|3 50.5 cM 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation 0016023 // cytoplasmic membrane‐bound vesicle // inferred from direct assay 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004553

1440720_s_at 2.17 GLE1 RNA export mediator‐like (yeast Gle1l chr2 B 0006605 // protein targeting // inferred from electronic annotation /// 0006810  0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005643 // nuclear ‐‐‐

1424990_at 2.17 transmembrane protein 142A Tmem142a chr5 F 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from sequence or structural s 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00052

1418209_a_at 2.17 profilin 2 Pfn2 chr3 D|3 29.3 cM 0007010 // cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from electronic  0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0015629 // ac 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 // p

1426461_at 2.17 UDP‐glucose pyrophosphorylase 2 Ugp2 chr11 A3.1|11 12.0 cM 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // ‐‐‐ /// 0008152 // meta ‐‐‐ 0003700 // transcription factor activity // ‐‐‐ /// 0003983 // UTP:glucose‐1‐pho

1454858_x_at 2.17 methyltransferase like 7A Mettl7a chr15 F3 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0008168 // methyltransferase activity // inferred from electronic annotation ///

1423607_at 2.17 lumican Lum chr10 C3|10 61.0 cM ‐‐‐ 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from direct assay ///  0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0005518 //

1431292_a_at 2.16 twinfilin, actin‐binding protein, homolog 2 (Drosophila) Twf2 chr9 F1 0007242 // intracellular signaling cascade // inferred from sequence or structur 0005622 // intracellular // ‐‐‐ /// 0005622 // intracellular // inferred from el 0003779 // actin binding // ‐‐‐ /// 0003779 // actin binding // inferred from el

1422064_a_at 2.16 zinc finger and BTB domain containing 20 Zbtb20 chr16 B4|16 28.9 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

AFFX‐GapdhMur/M32599_M_at 2.16 glyceraldehyde‐3‐phosphate dehydrogenase Gapdh chr6 F2 0006006 // glucose metabolic process // inferred from electronic annotation ///  0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondrion  0004365 // glyceraldehyde‐3‐phosphate dehydrogenase (phosphorylating) activity /

1451305_at 2.16 PKD2 interactor, golgi and endoplasmic reticulum associated 1 Pgea1 chr15 E2 0008104 // protein localization // inferred from electronic annotation /// 00458 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005802 // trans‐G 0008013 // beta‐catenin binding // inferred from electronic annotation /// 00428

1438183_x_at 2.16 sorbitol dehydrogenase Sord chr2 E5|2 66.0 cM ‐‐‐ ‐‐‐ 0003939 // L‐iditol 2‐dehydrogenase activity // inferred from direct assay /// 0

1421832_at 2.16 twisted gastrulation homolog 1 (Drosophila) Twsg1 chr17 E1.1|17 38.0 cM 0001503 // ossification // inferred from mutant phenotype /// 0001707 // mesoder 0005615 // extracellular space // inferred from direct assay 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1455992_at 2.16 vestigial like 4 (Drosophila) Vgll4 chr6 E3 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1450821_at 2.16 p300/CBP‐associated factor Pcaf chr17 C|17 30.0 cM 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // traceable author statem 0000123 // histone acetyltransferase complex // inferred from direct assay /// 0 0003713 // transcription coactivator activity // inferred from direct assay /// 

1435396_at 2.16 syntaxin binding protein 6 (amisyn) Stxbp6 chr12 B3 0016192 // vesicle‐mediated transport // inferred from electronic annotation 0016021 // integral to membrane // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1456307_s_at 2.16 adenylate cyclase 7 Adcy7 chr8 C3|8 40.0 cM 0006171 // cAMP biosynthetic process // traceable author statement /// 0006171 / 0005886 // plasma membrane // traceable author statement /// 0016020 // membrane 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0004

1460296_a_at 2.16 fibroblast growth factor 22 Fgf22 chr10 C1 ‐‐‐ 0005576 // extracellular region // inferred from direct assay /// 0005615 // ext 0008083 // growth factor activity // inferred from electronic annotation

1418019_at 2.16 carboxypeptidase D Cpd chr11 B5|11 46.0 cM 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0004180 // carboxypeptidase activity // inferred from electronic annotation /// 

1425713_a_at 2.16 ring finger protein 146 Rnf146 chr10 A4 0007219 // Notch signaling pathway // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008270 //

1423915_at 2.16 olfactomedin‐like 2B Olfml2b chr1 H3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0016524 // latrotoxin receptor activity // inferred from electronic annotation

1425519_a_at 2.16 CD74 antigen (invariant polypeptide of major histocompatibility complex, class I Cd74 chr18 E1|18 32.0 cM 0001516 // prostaglandin biosynthetic process // inferred from sequence or struc 0005764 // lysosome // inferred from direct assay /// 0005770 // late endosome / 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0019955 // 

1442027_at 2.16 neurobeachin like 1 Nbeal1 chr1 C2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1431530_a_at 2.16 tetraspanin 5 Tspan5 chr3 H1 0006928 // cell motility // ‐‐‐ /// 0007155 // cell adhesion // ‐‐‐ /// 0008283  0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1426374_at 2.16 RIKEN cDNA 2410166I05 gene 2410166I05Rik chr4 D3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1439855_at 2.16 transmembrane and tetratricopeptide repeat containing 1 Tmtc1 chr6 G3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005488 // binding // inferred from electronic annotation

1426375_s_at 2.16 oxidoreductase NAD‐binding domain containing 1 Oxnad1 chr14 B 0006118 // electron transport // ‐‐‐ /// 0006118 // electron transport // inferr ‐‐‐ 0016491 // oxidoreductase activity // ‐‐‐ /// 0016491 // oxidoreductase activity

1423916_s_at 2.16 myeloid leukemia factor 2 Mlf2 chr6 F2 0006952 // defense response // inferred from sequence or structural similarity / 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1451792_a_at 2.16 praja1, RING‐H2 motif containing Pja1 chrX C3|X 36.6 cM 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from electronic annotation /// 0030163 // ‐‐‐ 0004842 // ubiquitin‐protein ligase activity // inferred from direct assay /// 0

1426973_at 2.16 G protein‐coupled receptor 153 Gpr153 chr4 E2 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1419283_s_at 2.16 tensin 1 Tns1 chr1 C3|1 44.5 cM 0007044 // cell‐substrate junction assembly // inferred from mutant phenotype // 0005925 // focal adhesion // inferred from direct assay /// 0030055 // cell‐matr 0003779 // actin binding // traceable author statement

1421735_a_at 2.16 ST8 alpha‐N‐acetyl‐neuraminide alpha‐2,8‐sialyltransferase 5 St8sia5 chr18 E3 0006486 // protein amino acid glycosylation // inferred from electronic annotati 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0003828 // alpha‐N‐acetylneuraminate alpha‐2,8‐sialyltransferase activity // inf

1437305_at 2.16 zinc finger protein 770 Zfp770 chr2 E4 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1423048_a_at 2.16 toll interacting protein Tollip chr7 F5 0006954 // inflammatory response // inferred from sequence or structural similar 0045092 // interleukin‐18 receptor complex // inferred from sequence or structur 0004871 // signal transducer activity // inferred from sequence or structural si

1421441_at 2.15 angiopoietin 1 Angpt1 chr15 B3.1|15 14.3 cM 0001525 // angiogenesis // inferred from electronic annotation /// 0007165 // si 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0005102 // receptor binding // inferred from electronic annotation /// 0005172 /

1437545_at 2.15 REST corepressor 1 Rcor1 chr12 F1|12 57.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 // pro

1416147_at 2.15 heat shock protein 4 Hspa4 chr11 B1.3|11 29.0 cM 0009408 // response to heat // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005524

1458659_at 2.15 placenta specific 9 Plac9 chr14 B ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1457324_at 2.15 RIKEN cDNA 4933409K07 gene 4933409K07Rik chr4 A5 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1448825_at 2.15 pyruvate dehydrogenase kinase, isoenzyme 2 Pdk2 chr11 D|11 55.5 cM 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation 0005739 // mitochondrion // inferred from electronic annotation 0004673 // protein histidine kinase activity // inferred from electronic annotat

1434610_at 2.15 plectin 1 Plec1 chr15 D3|15 44.0 cM 0006471 // protein amino acid ADP‐ribosylation // inferred from electronic annot 0005626 // insoluble fraction // inferred from direct assay /// 0005634 // nucle 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0003950 // N

1418746_at 2.15 paroxysmal nonkinesiogenic dyskinesia Pnkd chr1 C3 ‐‐‐ 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ 0016787 // hydrolase activity // inferred from electronic annotation

1454720_at 2.15 amyloid beta (A4) precursor protein‐binding, family A, member 3 /// heparan sulf Apba3 /// Hs3st5 chr10 B1 /// chr10 C1 0006477 // protein amino acid sulfation // inferred from electronic annotation / 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 //

1452303_at 2.15 Rho guanine nucleotide exchange factor (GEF) 10 Arhgef10 chr8 A1.1 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0007242 // intracellular signaling cascade //  0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0004197 // cysteine‐type endopeptidase activity // ‐‐‐ /// 0005085 // guanyl‐nuc

1451450_at 2.15 RIKEN cDNA 2010011I20 gene 2010011I20Rik chr2 H3 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e ‐‐‐

1450923_at 2.15 transforming growth factor, beta 2 Tgfb2 chr1 H5|1 101.5 cM 0000074 // regulation of progression through cell cycle // inferred from electro 0005576 // extracellular region // inferred from sequence or structural similari 0001540 // beta‐amyloid binding // inferred from sequence or structural similari

1422500_at 2.15 isocitrate dehydrogenase 3 (NAD+) alpha Idh3a chr9 A5.3 0006099 // tricarboxylic acid cycle // inferred from electronic annotation /// 0 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0004449 // isocitrate dehydrogenase (NAD+) activity // inferred from electronic 

1430869_a_at 2.15 hyaluronic acid binding protein 4 /// similar to hyaluronic acid binding protein Habp4 /// LOC671769 chr13 B3|13 36.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005737 // cytopla 0005540 // hyaluronic acid binding // inferred from sequence or structural simil

1417343_at 2.15 FXYD domain‐containing ion transport regulator 6 Fxyd6 chr9 A5.2 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation

1437077_at 2.15 DCN1, defective in cullin neddylation 1, domain containing 2 (S. cerevisiae) Dcun1d2 chr8 A1.1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1428662_a_at 2.15 homeobox only domain Hod chr5 D 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1422185_a_at 2.15 cytochrome b5 reductase 3 Cyb5r3 chr15 45.2 cM 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation /// 0006694 0005625 // soluble fraction // inferred from sequence or structural similarity / 0004128 // cytochrome‐b5 reductase activity // inferred from electronic annotati

1454966_at 2.15 integrin alpha 8 Itga8 chr2 A1 0007155 // cell adhesion // ‐‐‐ /// 0007155 // cell adhesion // inferred from el 0008305 // integrin complex // ‐‐‐ /// 0008305 // integrin complex // inferred f 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005515 

1430928_at 2.15 RIKEN cDNA 2900002J02 gene 2900002J02Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1451344_at 2.15 transmembrane protein 119 Tmem119 chr5 F ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1458129_at 2.15 RAR‐related orphan receptor alpha Rora chr9 C|9 36.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1417801_a_at 2.14 protein tyrosine phosphatase, receptor‐type, F interacting protein, binding prot Ppfibp2 chr7 F2 0015074 // DNA integration // ‐‐‐ ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0004872 // receptor activity // inferred from 

1424089_a_at 2.14 transcription factor 4 Tcf4 ‐‐‐ 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005667 // transcr 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1430392_at 2.14 RIKEN cDNA 9530086O07 gene 9530086O07Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1458534_at 2.14 regulator of G‐protein signalling 7 binding protein Rgs7bp chr13 D1|13 57.0 cM 0007186 // G‐protein coupled receptor protein signaling pathway // inferred from 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1416572_at 2.14 matrix metallopeptidase 14 (membrane‐inserted) Mmp14



KO Day 0 vs KO Day 1 (GCRMA > 2 Fold Changes 05‐20‐08 Both Experiments) Mouse 430_2 Arrays

Up Regulated Genes

p Fold Change Gene Title Gene Symbol Chromosomal Location Gene Ontology Biological Process Gene Ontology Cellular Component Gene Ontology Molecular Function

1453511_at 16.64 RIKEN cDNA 2310007B03 gene 2310007B03Rik chr1 D ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1449902_at 12.13 late cornified envelope 1G Lce1g chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1453898_at 12.03 integrin beta 1 binding protein 3 Itgb1bp3 chr10 C1 0007229 // integrin‐mediated signaling pathway // inferred from electronic annot 0005622 // intracellular // inferred from physical interaction 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005515

1451675_a_at 11.43 aminolevulinic acid synthase 2, erythroid Alas2 chrX F3|X 63.0 cM 0001666 // response to hypoxia // inferred from sequence or structural similarit 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003824 // cat

1434502_x_at 10.85 solute carrier family 4 (anion exchanger), member 1 Slc4a1 chr11 D|11 62.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0005386 // carrier activity // inferred from electronic annotation /// 0005452 /

1418493_a_at 10.62 synuclein, alpha Snca chr6 B3|6 29.0 cM 0001956 // positive regulation of neurotransmitter secretion // inferred from di 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation /// 0019717 // synap 0042802 // identical protein binding // inferred from direct assay

1430466_at 9.71 RIKEN cDNA 2310005G13 gene 2310005G13Rik chr16 C1.1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1421421_at 9.68 angiopoietin‐like 1 Angptl1 chr1 H1 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000716 0005615 // extracellular space // inferred from electronic annotation /// 000561 0005102 // receptor binding // inferred from physical interaction /// 0005102 //

1448021_at 9.46 RIKEN cDNA 4930431B09 gene 4930431B09Rik chr3 F2.2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1451613_at 9.25 hornerin Hrnr chr3 F2 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0001533 // cornified envelope // inferred from direct assay 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1419325_at 9.16 neuromedin U Nmu chr5 C3.3 0006940 // regulation of smooth muscle contraction // inferred from electronic a 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0042922 // neuromedin U receptor binding // inferred from sequence or structural

1425631_at 8.39 protein phosphatase 1, regulatory (inhibitor) subunit 3C Ppp1r3c chr19 C3 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0005515 // protein binding // traceable author statement /// 0008599 // protein 

1422230_s_at 8.31 cytochrome P450, family 2, subfamily a, polypeptide 4 /// cytochrome P450, famil Cyp2a4 /// Cyp2a5 chr7 A3|7 6.5 cM 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0005 0004497 // monooxygenase activity // inferred from electronic annotation /// 000

1423016_a_at 8.27 glycophorin A Gypa chr8 C2|8 36.0 cM 0007016 // cytoskeletal anchoring // inferred from mutant phenotype /// 0047484  0005887 // integral to plasma membrane // inferred from direct assay /// 0009897 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0042803 // 

1429334_at 8.11 RIKEN cDNA 2300002O18 gene 2300002O18Rik chr1 B 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation /// 0009253  0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0003796 // lysozyme activity // inferred from electronic annotation /// 0016787 

1417808_at 8.04 RIKEN cDNA 2310050C09 gene 2310050C09Rik chr3 F2.1 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0009055 // electron carrier activity // inferred from electronic annotation

1455224_at 7.84 angiopoietin‐like 1 Angptl1 chr1 H1 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000716 0005615 // extracellular space // inferred from electronic annotation /// 000561 0005102 // receptor binding // inferred from physical interaction /// 0005102 //

1449077_at 7.70 erythroid associated factor Eraf ‐‐‐ 0006457 // protein folding // inferred from direct assay /// 0006457 // protein  0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0005833 // hemoglobin com 0030492 // hemoglobin binding // inferred from sequence or structural similarity

1417714_x_at 7.64 hemoglobin alpha, adult chain 1 Hba‐a1 chr11 A4|11 16.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0015671 // oxyge 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005833 // hemoglobin 0005344 // oxygen transporter activity // inferred from electronic annotation //

1425382_a_at 7.52 aquaporin 4 Aqp4 chr18 A1|18 6.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006833 // water 0005887 // integral to plasma membrane // traceable author statement /// 0016020 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation /// 00152

1419409_at 7.38 late cornified envelope 1B Lce1b chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1420332_x_at 7.34 late cornified envelope 1D Lce1d chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1423476_at 7.33 solute carrier family 46, member 2 Slc46a2 chr4 B3|4 32.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0015904 // tetra 0009986 // cell surface // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane // 0015520 // tetracycline:hydrogen antiporter activity // inferred from electronic

1451707_s_at 7.25 solute carrier family 41, member 3 Slc41a3 chr6 D2 0006812 // cation transport // inferred from electronic annotation 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ 0004601 // peroxidase activity // ‐‐‐ /// 0005515 // protein binding // inferred

1440435_at 7.24 kyphoscoliosis peptidase Ky chr9 F1|9 56.0 cM 0007517 // muscle development // inferred from mutant phenotype /// 0007528 // n ‐‐‐ ‐‐‐

1420550_at 6.98 late cornified envelope 1F Lce1f chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1416652_at 6.96 asporin Aspn chr13 B1 ‐‐‐ 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from direct assay ///  0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0015288 //

1441801_at 6.89 potassium channel tetramerisation domain containing 4 Kctd4 chr14 D2 0006813 // potassium ion transport // ‐‐‐ /// 0006813 // potassium ion transport 0008076 // voltage‐gated potassium channel complex // ‐‐‐ /// 0008076 // voltage 0005249 // voltage‐gated potassium channel activity // ‐‐‐ /// 0005249 // voltag

1418100_at 6.78 RIKEN cDNA A030009H04 gene A030009H04Rik chr11 B3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1453218_at 6.77 late cornified envelope 1C Lce1c chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1434083_a_at 6.72 ELMO domain containing 1 Elmod1 chr9 A5.3 0006909 // phagocytosis // inferred from electronic annotation 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1420676_at 6.65 late cornified envelope 1A1 Lce1a1 chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1420350_at 6.55 late cornified envelope 1A2 Lce1a2 chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0042802 // 

1449860_at 6.49 HIG1 domain family, member 1B Higd1b chr11 D ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1422908_at 6.40 ATPase, (Na+)/K+ transporting, beta 4 polypeptide Atp1b4 chrX A2 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005635 // nuclear envelope 0005391 // sodium:potassium‐exchanging ATPase activity // inferred from electron

1428283_at 6.21 cytochrome P450, family 2, subfamily s, polypeptide 1 Cyp2s1 chr7 A3 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0005 0004497 // monooxygenase activity // inferred from electronic annotation /// 000

1436233_at 6.20 expressed sequence AI117581 AI117581 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1450936_a_at 6.14 deoxyribonuclease 1‐like 2 Dnase1l2 chr17 A3.3 0006308 // DNA catabolic process // inferred from electronic annotation /// 0006 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004518 // nuclease activity // inferred from electronic annotation /// 0004519 

1433691_at 6.13 protein phosphatase 1, regulatory (inhibitor) subunit 3C Ppp1r3c chr19 C3 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0005515 // protein binding // traceable author statement /// 0008599 // protein 

1434449_at 6.12 aquaporin 4 Aqp4 chr18 A1|18 6.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006833 // water 0005887 // integral to plasma membrane // traceable author statement /// 0016020 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation /// 00152

1426852_x_at 5.98 nephroblastoma overexpressed gene Nov chr15 D1|15 22.5 cM 0001558 // regulation of cell growth // inferred from electronic annotation 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation 0005520 // insulin‐like growth factor binding // inferred from electronic annota

1423010_at 5.92 sacsin Sacs chr14 D1|14 26.75 cM 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0005524 // ATP binding // inferred from electronic annotation /// 0031072 // hea

1453152_at 5.91 MAM domain containing 2 Mamdc2 chr19 B ‐‐‐ 0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from electronic a ‐‐‐

1449082_at 5.74 microfibrillar associated protein 5 Mfap5 chr6 F1 ‐‐‐ 0001527 // microfibril // traceable author statement /// 0001527 // microfibril  0030023 // extracellular matrix constituent conferring elasticity // traceable a

1449959_x_at 5.70 late cornified envelope 1H Lce1h chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1418855_at 5.65 late cornified envelope 1L Lce1l chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0008061 // chitin binding // ‐‐‐

1436853_a_at 5.60 synuclein, alpha Snca chr6 B3|6 29.0 cM 0001956 // positive regulation of neurotransmitter secretion // inferred from di 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation /// 0019717 // synap 0042802 // identical protein binding // inferred from direct assay

1420537_at 5.54 potassium channel tetramerisation domain containing 4 Kctd4 chr14 D2 0006813 // potassium ion transport // ‐‐‐ /// 0006813 // potassium ion transport 0008076 // voltage‐gated potassium channel complex // ‐‐‐ /// 0008076 // voltage 0005249 // voltage‐gated potassium channel activity // ‐‐‐ /// 0005249 // voltag

1428980_at 5.53 keratinocyte expressed, proline‐rich Kprp chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1417803_at 5.44 RIKEN cDNA 1110032A04 gene 1110032A04Rik chr3 E3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1437842_at 5.28 phosphatidylinositol‐specific phospholipase C, X domain containing 1 Plcxd1 chr5 F 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000724 ‐‐‐ 0004629 // phospholipase C activity // inferred from electronic annotation

1423281_at 5.27 stathmin‐like 2 Stmn2 chr3 A1|3 6.6 cM 0007242 // intracellular signaling cascade // inferred from electronic annotatio 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0030426 // growth 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1423606_at 5.27 periostin, osteoblast specific factor Postn chr3 C 0007155 // cell adhesion // inferred from direct assay /// 0007155 // cell adhes 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from direct assay ///  0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008201 //

1456211_at 5.23 NLR family, pyrin domain containing 10 Nlrp10 chr7 E3 0006952 // defense response // ‐‐‐ ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005524

1432913_at 5.17 leucine rich repeat containing 52 Lrrc52 chr1 H2.3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1427168_a_at 5.16 procollagen, type XIV, alpha 1 Col14a1 chr15 D 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation /// 000715 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1416325_at 5.14 cysteine‐rich secretory protein 1 Crisp1 chr17 B1|17 21.0 cM ‐‐‐ 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00055 ‐‐‐

1425439_a_at 5.11 solute carrier family 41, member 3 Slc41a3 chr6 D2 0006812 // cation transport // inferred from electronic annotation 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ 0004601 // peroxidase activity // ‐‐‐ /// 0005515 // protein binding // inferred

1449461_at 5.11 retinol binding protein 7, cellular Rbp7 chr4 E2 0006810 // transport // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0005488 // binding // inferred from electronic annotation /// 0005501 // retinoi

1421092_at 5.10 serine (or cysteine) peptidase inhibitor, clade A (alpha‐1 antiproteinase, antit Serpina12 chr12 F1 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004866 // endopeptidase inhibitor activity // inferred from electronic annotati

1420741_x_at 5.10 late cornified envelope 1I Lce1i chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1418450_at 5.08 immunoglobulin superfamily containing leucine‐rich repeat Islr chr9 B ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1439675_at 5.05 RIKEN cDNA 4933429D07 gene 4933429D07Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1460242_at 5.04 CD55 antigen Cd55 chr1 E4|1 67.6 cM 0006955 // immune response // inferred from electronic annotation /// 0006958 // 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0048503 // GPI anchor binding // inferred from electronic annotation

1431504_at 5.03 RIKEN cDNA 2310061N02 gene 2310061N02Rik chr16 C3.3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1420358_at 5.03 keratin associated protein 13 Krtap13 chr16 C3.3 ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1448752_at 5.03 carbonic anhydrase 2 Car2 chr3 A1|3 10.5 cM 0002009 // morphogenesis of an epithelium // inferred from mutant phenotype ///  0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation 0004089 // carbonate dehydratase activity // inferred from electronic annotation

1420677_x_at 5.01 late cornified envelope 1A1 Lce1a1 chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1450085_at 4.98 angiopoietin‐like 2 Angptl2 chr2 B 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0005102 // receptor binding // inferred from electronic annotation

1421008_at 4.91 radical S‐adenosyl methionine domain containing 2 Rsad2 chr12 A3 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // ‐‐‐ /// 0003824 // catalytic activity // inferr

1417932_at 4.82 interleukin 18 Il18 chr9 A5.3|9 29.0 cM 0001525 // angiogenesis // inferred from sequence or structural similarity /// 0 0005576 // extracellular region // inferred from sequence or structural similari 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation /// 0005149 

1429496_x_at 4.81 RIKEN cDNA 2300002M23 gene 2300002M23Rik chr17 B1 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ ‐‐‐

1446771_at 4.78 Tubulin, alpha 8 Tuba8 chr6 F1 0000226 // microtubule cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from 0005874 // microtubule // inferred from electronic annotation /// 0005874 // mic 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003924

1457038_at 4.74 Fras1 related extracellular matrix protein 2 Frem2 chr3 C 0002009 // morphogenesis of an epithelium // inferred from mutant phenotype ///  0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation /// 000551

1450839_at 4.73 DNA segment, human D4S114 D0H4S114 chr18 B1 0017015 // regulation of transforming growth factor beta receptor signaling path ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1438849_at 4.73 keratin 78 Krt78 chr15 F3 ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation

1448421_s_at 4.70 asporin Aspn chr13 B1 ‐‐‐ 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from direct assay ///  0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0015288 //

1436736_x_at 4.63 DNA segment, human D4S114 D0H4S114 chr18 B1 0017015 // regulation of transforming growth factor beta receptor signaling path ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1440084_at 4.63 Expressed sequence AI663975 AI663975 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1422606_at 4.62 C1q and tumor necrosis factor related protein 3 C1qtnf3 chr15 A2 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation 0005576 // extracellular region // inferred from direct assay /// 0005615 // ext ‐‐‐

1417673_at 4.61 growth factor receptor bound protein 14 Grb14 chr2 C1.3 0007165 // signal transduction // traceable author statement /// 0007165 // sign ‐‐‐ 0005070 // SH3/SH2 adaptor activity // inferred from physical interaction

1454242_at 4.60 RIKEN cDNA 2310079G19 gene 2310079G19Rik chr16 C3.3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1452766_at 4.56 RIKEN cDNA 2900041A09 gene 2900041A09Rik chr13 C1 0001578 // microtubule bundle formation // inferred from sequence or structural  0005625 // soluble fraction // inferred from sequence or structural similarity / 0008017 // microtubule binding // inferred from sequence or structural similarit

1459557_at 4.52 Zinc finger and BTB domain containing 16 Zbtb16 chr9 A5.3|9 23.0 cM 0001501 // skeletal development // inferred from mutant phenotype /// 0001823 // 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1439718_at 4.44 Adenosine deaminase Ada chr2 H3|2 94.0 cM 0006163 // purine nucleotide metabolic process // inferred from mutant phenotype 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay 0004000 // adenosine deaminase activity // inferred from direct assay /// 000400

1421009_at 4.38 radical S‐adenosyl methionine domain containing 2 Rsad2 chr12 A3 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // ‐‐‐ /// 0003824 // catalytic activity // inferr

1455090_at 4.36 angiopoietin‐like 2 Angptl2 chr2 B 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0005102 // receptor binding // inferred from electronic annotation

1424010_at 4.35 microfibrillar‐associated protein 4 Mfap4 chr11 B2|11 34.35 cM 0007155 // cell adhesion // ‐‐‐ /// 0007155 // cell adhesion // inferred from el 0001527 // microfibril // ‐‐‐ /// 0005578 // proteinaceous extracellular matrix  0005102 // receptor binding // inferred from electronic annotation /// 0005509 /

1438667_at 4.33 RIKEN cDNA 5730410E15 gene 5730410E15Rik chr15 B3.2 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1434958_at 4.32 sacsin Sacs chr14 D1|14 26.75 cM 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0005524 // ATP binding // inferred from electronic annotation /// 0031072 // hea

1449986_at 4.31 RIKEN cDNA 2310034C09 gene 2310034C09Rik chr16 C3.3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1416464_at 4.29 solute carrier family 4 (anion exchanger), member 1 Slc4a1 chr11 D|11 62.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0005386 // carrier activity // inferred from electronic annotation /// 0005452 /

1452465_at 4.29 myosin, heavy polypeptide 1, skeletal muscle, adult Myh1 chr11 B3|11 35.0 cM 0006941 // striated muscle contraction // ‐‐‐ /// 0007010 // cytoskeleton organi 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0005863 // st 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003774

1433652_at 4.29 immunoglobulin superfamily, member 1 Igsf1 chrX A4 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1419985_s_at 4.28 coiled‐coil domain containing 69 Ccdc69 chr11 B1.3|11 28.5 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1452670_at 4.23 myosin, light polypeptide 9, regulatory Myl9 chr2 H1 0007517 // muscle development // ‐‐‐ 0016459 // myosin complex // ‐‐‐ /// 0016459 // myosin complex // inferred from  0003774 // motor activity // inferred from electronic annotation /// 0005509 // 

1426047_a_at 4.22 protein tyrosine phosphatase, receptor type, R Ptprr chr10 A2 0001701 // in utero embryonic development // inferred from sequence or structura 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005886 // plasma membrane // inferred 0004721 // phosphoprotein phosphatase activity // inferred from electronic annot

1428595_at 4.20 solute carrier family 6 (neurotransmitter transporter), member 19 Slc6a19 chr13 C1 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006836 // neuro 0005886 // plasma membrane // inferred from sequence or structural similarity // 0005328 // neurotransmitter:sodium symporter activity // inferred from electroni

1422195_s_at 4.18 T‐box 15 Tbx15 chr3 F2.2|3 49.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1453435_a_at 4.18 flavin containing monooxygenase 2 Fmo2 chr1 H1 0006118 // electron transport // ‐‐‐ /// 0006118 // electron transport // inferr 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005783 // endoplasmic reticulum // in 0000287 // magnesium ion binding // ‐‐‐ /// 0000287 // magnesium ion binding // 

1428007_at 4.16 keratin associated protein 13‐1 Krtap13‐1 chr16 C3.3 ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1429598_at 4.16 RIKEN cDNA 2310042D19 gene 2310042D19Rik chr4 E2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1418454_at 4.16 microfibrillar associated protein 5 Mfap5 chr6 F1 ‐‐‐ 0001527 // microfibril // traceable author statement /// 0001527 // microfibril  0030023 // extracellular matrix constituent conferring elasticity // traceable a

1450974_at 4.14 tissue inhibitor of metalloproteinase 4 Timp4 chr6 E3|6 46.0 cM 0007269 // neurotransmitter secretion // inferred from electronic annotation 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004857

1434202_a_at 4.11 cDNA sequence BC055107 BC055107 chr14 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1460318_at 4.05 cysteine and glycine‐rich protein 3 Csrp3 chr7 B4 0002026 // cardiac inotropy // inferred from genetic interaction /// 0006874 //  0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0030018 // Z disc  0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0008270 // 

1435459_at 4.05 flavin containing monooxygenase 2 Fmo2 chr1 H1 0006118 // electron transport // ‐‐‐ /// 0006118 // electron transport // inferr 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005783 // endoplasmic reticulum // in 0000287 // magnesium ion binding // ‐‐‐ /// 0000287 // magnesium ion binding // 

1458455_at 4.04 actin‐binding Rho activating protein Abra chr15 B3.1 0000060 // protein import into nucleus, translocation // inferred from direct as 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0005886 // pl 0003713 // transcription coactivator activity // inferred from direct assay /// 

1453607_at 4.03 microfibrillar‐associated protein 3‐like Mfap3l chr8 B3.2 0006605 // protein targeting // ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1421002_at 4.02 angiopoietin‐like 2 Angptl2 chr2 B 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0005102 // receptor binding // inferred from electronic annotation

1424263_at 4.01 RIKEN cDNA 2810003C17 gene 2810003C17Rik chr2 B ‐‐‐ ‐‐‐ 0005509 // calcium ion binding // ‐‐‐ /// 0005509 // calcium ion binding // infe

1457296_at 3.99 cartilage intermediate layer protein, nucleotide pyrophosphohydrolase Cilp chr9 C ‐‐‐ 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota ‐‐‐

1435551_at 3.98 formin homology 2 domain containing 3 Fhod3 chr18 A2 0016043 // cellular component organization and biogenesis // inferred from elect 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation

1427268_at 3.96 filaggrin /// similar to Filaggrin Flg /// LOC620355 /// LOC675741 chr3 F2.1|3 42.6 cM 0007010 // cytoskeleton organization and biogenesis // traceable author statemen 0001533 // cornified envelope // inferred from direct assay 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation

1449963_at 3.95 RIKEN cDNA 2310040M23 gene 2310040M23Rik chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation /// 0045 0004872 // receptor activity // ‐‐‐

1417802_at 3.95 RIKEN cDNA 1110032A04 gene 1110032A04Rik chr3 E3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1423405_at 3.95 tissue inhibitor of metalloproteinase 4 Timp4 chr6 E3|6 46.0 cM 0007269 // neurotransmitter secretion // inferred from electronic annotation 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004857

1448952_at 3.93 RIKEN cDNA A030009H04 gene A030009H04Rik chr11 B3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1453657_at 3.92 RIKEN cDNA 2310065F04 gene 2310065F04Rik chr11 B3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1418979_at 3.92 aldo‐keto reductase family 1, member C14 Akr1c14 chr13 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0016491 // oxidoreductase activity // ‐‐‐ /// 0016491 // oxidoreductase activity

1424737_at 3.91 thyroid hormone responsive SPOT14 homolog (Rattus) Thrsp chr7 E3 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1434203_at 3.89 cDNA sequence BC055107 BC055107 chr14 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1420731_a_at 3.88 cysteine and glycine‐rich protein 2 Csrp2 chr10 D1 0007275 // multicellular organismal development // ‐‐‐ /// 0007275 // multicellu 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0046872 /

1426851_a_at 3.85 nephroblastoma overexpressed gene Nov chr15 D1|15 22.5 cM 0001558 // regulation of cell growth // inferred from electronic annotation 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation 0005520 // insulin‐like growth factor binding // inferred from electronic annota

1436484_at 3.82 RIKEN cDNA C030019I05 gene C030019I05Rik chr11 B1.1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1455442_at 3.80 solute carrier family 6 (neurotransmitter transporter), member 19 Slc6a19 chr13 C1 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006836 // neuro 0005886 // plasma membrane // inferred from sequence or structural similarity // 0005328 // neurotransmitter:sodium symporter activity // inferred from electroni

1436713_s_at 3.79 GTL2, imprinted maternally expressed untranslated mRNA Gtl2 chr12 F1|12 54.0 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1434917_at 3.78 cordon‐bleu Cobl chr11 A1|11 6.5 cM 0001843 // neural tube closure // inferred from genetic interaction ‐‐‐ ‐‐‐

1434621_at 3.76 cDNA sequence BC054438 BC054438 chr17 A3.3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1449500_at 3.76 serine (or cysteine) peptidase inhibitor, clade B, member 7 Serpinb7 chr1 D 0030162 // regulation of proteolysis // inferred from sequence or structural sim ‐‐‐ 0004866 // endopeptidase inhibitor activity // inferred from electronic annotati

1438055_at 3.76 retinoic acid receptor responder (tazarotene induced) 1 Rarres1 chr3 E1 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation

1449872_at 3.75 heat shock protein 3 Hspb3 chr13 D2.2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1458367_at 3.71 gene model 94, (NCBI) Gm94 chr18 B3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1419311_at 3.68 tripartite motif protein 10 Trim10 chr17 B1 ‐‐‐ 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005737 // c 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0005515 // 

1418352_at 3.67 hydroxysteroid (17‐beta) dehydrogenase 2 Hsd17b2 chr8 E1 0006694 // steroid biosynthetic process // inferred from electronic annotation / 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0004303 // estradiol 17‐beta‐dehydrogenase activity // inferred from electronic 

1441946_at 3.67 inter‐alpha (globulin) inhibitor H5 Itih5 chr2 A1 0030212 // hyaluronan metabolic process // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004867 // serine‐type endopeptidase inhibitor activity // inferred from electro

1424375_s_at 3.65 GTPase, IMAP family member 4 Gimap4 chr6 B2.3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005525

1429676_at 3.64 Adult male stomach cDNA, RIKEN full‐length enriched library, clone:2210408O09 pr ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1451410_a_at 3.64 cysteine‐rich protein 3 Crip3 chr17 C 0042098 // T cell proliferation // inferred from mutant phenotype 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005737 // cytoplasm // inf 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0046872 /

1425275_at 3.63 aspartate‐beta‐hydroxylase Asph chr4 A1 0018193 // peptidyl‐amino acid modification // inferred from electronic annotati 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0016 0004597 // peptide‐aspartate beta‐dioxygenase activity // inferred from electron

1455267_at 3.63 estrogen‐related receptor gamma Esrrg chr1 H6 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // non‐traceable author statement /// 0005634 // nucleus // i 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0003677 // DNA binding // inferred from electr

1458089_at 3.62 FK506 binding protein 5 Fkbp5 chr17 A3.3|17 13.0 cM 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003755 // peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase activity // inferred from electro

1430550_at 3.61 lipase‐like, ab‐hydrolase domain containing 3 Lipl3 chr19 C1 0006629 // lipid metabolic process // ‐‐‐ /// 0006629 // lipid metabolic process 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // ‐‐‐ /// 0003824 // catalytic activity // inferr

1447462_at 3.61 DNA segment, Chr 7, Wayne State University 130, expressed D7Wsu130e chr7 50.5 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1429608_at 3.59 alcohol dehydrogenase 6A (class V) Adh6a chr3 G3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0004024 // alcohol dehydrogenase activity, zinc‐dependent // ‐‐‐ /// 0008270 // 

1434725_at 3.59 GRAM domain containing 1C Gramd1c chr16 B4 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1454762_at 3.59 X Kell blood group precursor related X linked Xkrx chrX E3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1432445_at 3.58 RIKEN cDNA 2310016G11 gene 2310016G11Rik chr7 B3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1439658_at 3.57 leiomodin 3 (fetal) Lmod3 chr6 D3 ‐‐‐ 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation 0005523 // tropomyosin binding // inferred from electronic annotation

1453321_at 3.57 fibronectin type III domain containing 1 Fndc1 chr17 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1428384_at 3.56 DNA segment, Chr 4, Brigham & Women's Genetics 0951 expressed D4Bwg0951e chr4 C3|4 42.6 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1436698_x_at 3.55 cDNA sequence BC054438 BC054438 chr17 A3.3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1458635_at 3.54 RIKEN cDNA 4832428D23 gene 4832428D23Rik chr1 C1.1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1460336_at 3.54 peroxisome proliferative activated receptor, gamma, coactivator 1 alpha Ppargc1a chr5 C1 0001659 // thermoregulation // inferred from sequence or structural similarity / 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from sequence or st 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1422905_s_at 3.54 flavin containing monooxygenase 2 Fmo2 chr1 H1 0006118 // electron transport // ‐‐‐ /// 0006118 // electron transport // inferr 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005783 // endoplasmic reticulum // in 0000287 // magnesium ion binding // ‐‐‐ /// 0000287 // magnesium ion binding // 

1437440_at 3.54 Transcribed locus ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1455150_at 3.51 13 days embryo forelimb cDNA, RIKEN full‐length enriched library, clone:5930438H ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1436058_at 3.51 radical S‐adenosyl methionine domain containing 2 Rsad2 chr12 A3 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // ‐‐‐ /// 0003824 // catalytic activity // inferr

1415832_at 3.51 angiotensin II receptor, type 2 Agtr2 chrX A2|X 12.5 cM 0002033 // angiotensin mediated vasodilation during regulation of blood pressure 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1422967_a_at 3.49 transferrin receptor Tfrc chr16 B3|16 21.2 cM 0006879 // iron ion homeostasis // inferred from mutant phenotype /// 0006897 // 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00057 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0004998 

1432554_at 3.48 RIKEN cDNA 2310040G07 gene 2310040G07Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation

1452543_a_at 3.47 secretoglobin, family 1A, member 1 (uteroglobin) /// cDNA sequence U46068 Scgb1a1 /// U46068 chr19 A /// chr2 H1 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0005496 // steroid binding // inferred from electronic annotation /// 0008289 //

1440355_at 3.47 potassium channel tetramerisation domain containing 12b Kctd12b chrX F3 0006813 // potassium ion transport // inferred from electronic annotation 0008076 // voltage‐gated potassium channel complex // inferred from electronic a 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00052

1448628_at 3.47 secretogranin III Scg3 chr9 D|9 42.0 cM ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ ‐‐‐

1426850_a_at 3.46 mitogen activated protein kinase kinase 6 Map2k6 chr11 E1 0000165 // MAPKKK cascade // inferred from physical interaction /// 0000187 // a ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1449387_at 3.46 keratin 33A Krt33a chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1425270_at 3.44 kinesin family member 1B Kif1b chr4 E|4 70.9 cM 0007017 // microtubule‐based process // inferred from electronic annotation ///  0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003774

1440927_x_at 3.44 RIKEN cDNA A330102K04 gene A330102K04Rik chr15 E1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1416805_at 3.44 RIKEN cDNA 1110032E23 gene 1110032E23Rik chr3 E3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1433728_at 3.44 cDNA sequence BC038479 BC038479 chr9 A4 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation 0009341 // beta‐galactosidase complex // inferred from electronic annotation 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004565

1449051_at 3.44 peroxisome proliferator activated receptor alpha Ppara chr15 E2|15 48.8 cM 0006006 // glucose metabolic process // traceable author statement /// 0006350 / 0005634 // nucleus // traceable author statement /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1417649_at 3.44 cyclin‐dependent kinase inhibitor 1C (P57) Cdkn1c chr7 F5|7 69.49 cM 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0004860 // protein kinase inhibitor activity // inferred from electronic annotat

1435462_at 3.43 phosphatidylinositol‐specific phospholipase C, X domain containing 2 Plcxd2 chr16 B5 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1431554_a_at 3.43 annexin A9 Anxa9 chr3 F2 0016337 // cell‐cell adhesion // inferred from sequence or structural similarity 0005829 // cytosol // inferred from sequence or structural similarity /// 000998 0001786 // phosphatidylserine binding // inferred from sequence or structural si

1450470_at 3.43 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1421575_at 3.42 RIKEN cDNA 2310057N15 gene 2310057N15Rik chr16 C3.3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1455554_at 3.42 RIKEN cDNA A830039N20 gene A830039N20Rik chr14 A3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1419215_at 3.41 aldehyde oxidase 4 Aox4 chr1 23.2 cM 0006118 // electron transport // ‐‐‐ /// 0006118 // electron transport // inferr ‐‐‐ 0004031 // aldehyde oxidase activity // inferred from sequence or structural sim

1418105_at 3.41 stathmin‐like 4 Stmn4 chr14 D1 0007242 // intracellular signaling cascade // ‐‐‐ /// 0007242 // intracellular s ‐‐‐ ‐‐‐

1418668_at 3.40 acyl‐CoA synthetase medium‐chain family member 1 Acsm1 chr7 F3 0006633 // fatty acid biosynthetic process // inferred from direct assay /// 000 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005759 // mitochondr 0003824 // catalytic activity // ‐‐‐ /// 0003824 // catalytic activity // inferr

1420940_x_at 3.40 regulator of G‐protein signaling 5 Rgs5 chr1 H2|1 86.5 cM 0007186 // G‐protein coupled receptor protein signaling pathway // traceable aut ‐‐‐ 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation ///

1452732_at 3.38 aspartic peptidase, retroviral‐like 1 Asprv1 chr6 D1 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006508 // proteolysis // inferred from electr 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0004190 // aspartic‐type endopeptidase activity // inferred from direct assay //

1440096_at 3.38 extracellular matrix protein 2, female organ and adipocyte specific Ecm2 chr13 B1 ‐‐‐ 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1417028_a_at 3.38 tripartite motif protein 2 Trim2 chr3 F1 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005737 // c 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0005515 // 

1452957_at 3.38 keratin associated protein 3‐3 Krtap3‐3 chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation /// 0045 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation

1436109_at 3.36 expressed sequence AI317395 AI317395 chr10 B1 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006605 // protein targeting // ‐‐‐ 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ 0004190 // aspartic‐type endopeptidase activity // ‐‐‐

1441481_at 3.36 microfibrillar‐associated protein 3‐like Mfap3l chr8 B3.2 0006605 // protein targeting // ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1429679_at 3.36 leucine rich repeat containing 17 Lrrc17 chr5 A3 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1418742_at 3.35 keratin 34 Krt34 chr11 D|11 58.3 cM 0007010 // cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from electronic  0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1432173_at 3.35 serine (or cysteine) peptidase inhibitor, clade B (ovalbumin), member 12 Serpinb12 chr1 D 0042177 // negative regulation of protein catabolic process // inferred from seq 0005737 // cytoplasm // inferred from sequence or structural similarity 0004866 // endopeptidase inhibitor activity // inferred from electronic annotati

1419332_at 3.34 EGF‐like‐domain, multiple 6 Egfl6 chrX F5|X 71.5 cM ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016020 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation

1422749_at 3.34 lymphocyte antigen 6 complex, locus G6C Ly6g6c chr17 B1 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ ‐‐‐

1444522_at 3.33 Transcribed locus ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1443906_at 3.31 CD55 antigen Cd55 chr1 E4|1 67.6 cM 0006955 // immune response // inferred from electronic annotation /// 0006958 // 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0048503 // GPI anchor binding // inferred from electronic annotation

1424220_a_at 3.30 porcupine homolog (Drosophila) Porcn chrX A1.1|X 2.15 cM 0009100 // glycoprotein metabolic process // inferred from direct assay /// 0016 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0016 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0008415 // 

1457307_at 3.30 RIKEN cDNA A330102K04 gene A330102K04Rik chr15 E1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1443832_s_at 3.29 serum deprivation response Sdpr chr1 C1.1 ‐‐‐ 0005829 // cytosol // inferred from sequence or structural similarity /// 000582 0001786 // phosphatidylserine binding // inferred from sequence or structural si

1451270_at 3.28 dual specificity phosphatase 18 Dusp18 chr11 A1 0006470 // protein amino acid dephosphorylation // ‐‐‐ /// 0006470 // protein am 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0004721 // phosphoprotein phosphatase activity // ‐‐‐ /// 0004721 // phosphoprot

1423669_at 3.28 procollagen, type I, alpha 1 Col1a1 chr11 D|11 56.0 cM 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation /// 000715 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1455324_at 3.26 phosphatidylinositol‐specific phospholipase C, X domain containing 2 Plcxd2 chr16 B5 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1452905_at 3.25 GTL2, imprinted maternally expressed untranslated mRNA /// latrophilin 1 Gtl2 /// Lphn1 chr12 F1|12 54.0 cM /// chr8 C3 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation ///

1425274_at 3.25 aspartate‐beta‐hydroxylase Asph chr4 A1 0018193 // peptidyl‐amino acid modification // inferred from electronic annotati 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0016 0004597 // peptide‐aspartate beta‐dioxygenase activity // inferred from electron

1428455_at 3.25 procollagen, type XIV, alpha 1 Col14a1 chr15 D 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation /// 000715 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1456532_at 3.24 Platelet‐derived growth factor, D polypeptide Pdgfd chr9 A1 0000074 // regulation of progression through cell cycle // inferred from electro 0005615 // extracellular space // inferred from sequence or structural similarit 0005161 // platelet‐derived growth factor receptor binding // inferred from sequ

1427290_at 3.23 keratin 81 Krt81 chr15 F2|15 58.71 cM ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation

1438651_a_at 3.22 angiotensin receptor‐like 1 Agtrl1 chr2 E1 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1448507_at 3.22 EF hand domain containing 1 Efhd1 chr1 D 0031175 // neurite development // inferred from mutant phenotype 0005743 // mitochondrial inner membrane // inferred from direct assay 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation

1437259_at 3.22 solute carrier family 9 (sodium/hydrogen exchanger), member 2 Slc9a2 chr1 B|1 20.4 cM 0006810 // transport // ‐‐‐ /// 0006810 // transport // inferred from electronic 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0005216 // ion channel activity // ‐‐‐ /// 0015297 // antiporter activity // ‐‐‐

1453568_at 3.22 RIKEN cDNA 2310032F03 gene 2310032F03Rik chr2 C3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1450928_at 3.21 inhibitor of DNA binding 4 Id4 chr13 B|13 31.0 cM 0008284 // positive regulation of cell proliferation // inferred from mutant phe 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0030528 // 

1421460_at 3.20 desmocollin 1 Dsc1 chr18 A2 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation /// 0007156 // h 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005856 // cytoskeleton // inferred fr 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation /// 000551

1417172_at 3.20 ubiquitin‐conjugating enzyme E2L 6 Ube2l6 chr2 E1 0006464 // protein modification process // inferred from electronic annotation / ‐‐‐ 0004842 // ubiquitin‐protein ligase activity // ‐‐‐ /// 0004842 // ubiquitin‐pro

1426615_s_at 3.20 N‐myc downstream regulated gene 4 Ndrg4 chr8 D1 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno ‐‐‐ ‐‐‐

1417574_at 3.20 chemokine (C‐X‐C motif) ligand 12 Cxcl12 chr6 F1|6 53.0 cM 0001569 // patterning of blood vessels // inferred from mutant phenotype /// 000 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation /// 0008009 

1431004_at 3.20 lysyl oxidase‐like 2 Loxl2 chr14 D1 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0004720 // protein‐lysine 6‐oxidase activity // inferred from electronic annotat

1441799_at 3.19 RIKEN cDNA 6030422H21 gene 6030422H21Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1436644_x_at 3.19 transmembrane protein 25 Tmem25 chr9 A5.2 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e ‐‐‐

1433296_at 3.18 RIKEN cDNA 2310045N14 gene 2310045N14Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1417963_at 3.17 phospholipid transfer protein Pltp chr2 H3|2 93.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006869 // lipid 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0008289 // lipid binding // inferred from electronic annotation

1445562_at 3.16 Zinc finger and BTB domain containing 16 Zbtb16 chr9 A5.3|9 23.0 cM 0001501 // skeletal development // inferred from mutant phenotype /// 0001823 // 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1441111_at 3.16 15 days embryo embryonic body below diaphragm cDNA, RIKEN full‐length enriched l ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1417312_at 3.16 dickkopf homolog 3 (Xenopus laevis) Dkk3 chr7 F1 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00055 ‐‐‐

1448551_a_at 3.16 tripartite motif protein 2 Trim2 chr3 F1 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005737 // c 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0005515 // 

1430715_at 3.15 RIKEN cDNA 2310014L17 gene 2310014L17Rik chr7 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008270 //

1448669_at 3.15 dickkopf homolog 3 (Xenopus laevis) Dkk3 chr7 F1 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00055 ‐‐‐

1443866_at 3.14 leucine‐rich repeats and transmembrane domains 1 Lrtm1 chr14 A3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1449009_at 3.14 T‐cell specific GTPase Tgtp chr11 B1.2 0006955 // immune response // non‐traceable author statement /// 0009615 // resp 0005622 // intracellular // non‐traceable author statement /// 0005829 // cytoso 0003924 // GTPase activity // inferred from direct assay /// 0005525 // GTP bind

1430551_s_at 3.13 lipase‐like, ab‐hydrolase domain containing 3 Lipl3 chr19 C1 0006629 // lipid metabolic process // ‐‐‐ /// 0006629 // lipid metabolic process 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // ‐‐‐ /// 0003824 // catalytic activity // inferr

1457025_at 3.13 RIKEN cDNA 4833413O15 gene 4833413O15Rik chr4 A1 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0016491 // oxidoreductase activity // inferred from electronic annotation

1417164_at 3.13 dual specificity phosphatase 10 Dusp10 chr1 H5 0006470 // protein amino acid dephosphorylation // ‐‐‐ /// 0006470 // protein am 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0000158 // protein phosphatase type 2A activity // ‐‐‐ /// 0000163 // protein ph

1422973_a_at 3.13 thyroid hormone responsive SPOT14 homolog (Rattus) Thrsp chr7 E3 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1422776_at 3.12 serine (or cysteine) peptdiase inhibitor, clade B, member 8 Serpinb8 chr1 D ‐‐‐ ‐‐‐ 0004866 // endopeptidase inhibitor activity // inferred from electronic annotati

1444376_at 3.12 Sestrin 1 Sesn1 chr10 B2|10 25.0 cM 0007050 // cell cycle arrest // inferred from electronic annotation 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1440008_at 3.11 RIKEN cDNA 2310043L19 gene 2310043L19Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1416740_at 3.09 procollagen, type V, alpha 1 Col5a1 chr2 A2‐B|2 18.0 cM 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation /// 000715 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // ‐‐‐ /// 0005578 // proteinaceou 0005198 // structural molecule activity // ‐‐‐ /// 0005198 // structural molecul

1429870_at 3.06 TRAF2 and NCK interacting kinase Tnik chr3 A3 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1425436_x_at 3.06 killer cell lectin‐like receptor, subfamily A, member 3 Klra3 chr6 F3|6 62.71 cM 0006952 // defense response // inferred from electronic annotation /// 0007155 / 0005886 // plasma membrane // inferred from electronic annotation /// 0005886 // 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005515 

1435572_at 3.05 RIKEN cDNA 2310014L17 gene 2310014L17Rik chr7 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008270 //

1423320_at 3.05 deoxyribonuclease 1‐like 2 Dnase1l2 chr17 A3.3 0006308 // DNA catabolic process // inferred from electronic annotation /// 0006 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004518 // nuclease activity // inferred from electronic annotation /// 0004519 

1444061_at 3.05 RIKEN cDNA A030004J04 gene A030004J04Rik chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1456481_at 3.04 DNA segment, Chr 9, ERATO Doi 280, expressed D9Ertd280e chr9 E3.3|9 52.0 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1424374_at 3.03 GTPase, IMAP family member 4 Gimap4 chr6 B2.3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005525

1440879_at 3.02 ATP‐binding cassette transporter sub‐family A member 9 Abca9 chr11 E1 0006810 // transport // ‐‐‐ /// 0006810 // transport // inferred from electronic 0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from electronic a 0000166 // nucleotide binding // ‐‐‐ /// 0000166 // nucleotide binding // inferr

1457721_at 3.01 Expressed sequence AI118064 AI118064 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1425891_a_at 3.01 GH regulated TBC protein 1 Grtp1 chr8 A1.1 0032313 // regulation of Rab GTPase activity // inferred from electronic annotat 0005576 // extracellular region // ‐‐‐ /// 0005622 // intracellular // inferred  0005096 // GTPase activator activity // inferred from electronic annotation /// 

1454388_at 3.00 RIKEN cDNA 2900046F13 gene 2900046F13Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1449434_at 3.00 carbonic anhydrase 3 Car3 chr3 A2|3 11.7 cM 0006730 // one‐carbon compound metabolic process // inferred from electronic ann ‐‐‐ 0004089 // carbonate dehydratase activity // inferred from electronic annotation

1455889_at 3.00 male sterility domain containing 1 Mlstd1 chr6 G3 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005777 // peroxisome // inferred from direct assay /// 0005777 // peroxisome // 0016491 // oxidoreductase activity // inferred from electronic annotation /// 00

1438483_at 2.99 nitric oxide synthase 1, neuronal Nos1 chr5 F|5 65.0 cM 0002028 // regulation of sodium ion transport // inferred from mutant phenotype  0005739 // mitochondrion // inferred from sequence or structural similarity ///  0004517 // nitric‐oxide synthase activity // inferred from electronic annotation

1421899_a_at 2.99 major histocompatibility complex, class I‐related Mr1 chr1 H1 0002474 // antigen processing and presentation of peptide antigen via MHC class  0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from electronic a ‐‐‐

1425582_a_at 2.99 endomucin Emcn chr3 G3 0001525 // angiogenesis // inferred from sequence or structural similarity /// 0 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005886 // plasma membrane // inferred 0030246 // carbohydrate binding // inferred from sequence or structural similari

1457031_at 2.98 fibronectin type III and SPRY domain containing 2 Fsd2 chr7 D3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation

1452166_a_at 2.98 keratin 10 Krt10 chr11 D|11 57.95 cM 0007010 // cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from electronic  0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation /// 0045 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1431572_at 2.98 RIKEN cDNA 2310015K22 gene 2310015K22Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1425896_a_at 2.98 fibrillin 1 Fbn1 chr2 F|2 71.0 cM 0001501 // skeletal development // inferred from electronic annotation /// 00060 0001527 // microfibril // traceable author statement /// 0001527 // microfibril  0005201 // extracellular matrix structural constituent // inferred from electron

1435280_at 2.98 expressed sequence AI452195 AI452195 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1451047_at 2.97 integral membrane protein 2A Itm2a chrX A2‐A3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1423104_at 2.96 insulin receptor substrate 1 Irs1 chr1 C5|1 57.0 cM 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000828 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005737 // cytoplasm // inf 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation ///

1434141_at 2.95 guanylate cyclase 1, soluble, alpha 3 Gucy1a3 chr3 E3 0006182 // cGMP biosynthetic process // ‐‐‐ /// 0006182 // cGMP biosynthetic pro ‐‐‐ 0004383 // guanylate cyclase activity // ‐‐‐ /// 0004383 // guanylate cyclase ac

1452249_at 2.95 prickle like 1 (Drosophila) Prickle1 chr15 E3 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0016020 // membran 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0046872 /

1420941_at 2.94 regulator of G‐protein signaling 5 Rgs5 chr1 H2|1 86.5 cM 0007186 // G‐protein coupled receptor protein signaling pathway // traceable aut ‐‐‐ 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation ///

1436891_at 2.92 ubiquitin specific peptidase 15 Usp15 chr10 D3 0006511 // ubiquitin‐dependent protein catabolic process // inferred from electr ‐‐‐ 0004221 // ubiquitin thiolesterase activity // inferred from electronic annotati

1459289_at 2.92 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1460624_at 2.91 RIKEN cDNA 6330564D18 gene 6330564D18Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1451642_at 2.90 kinesin family member 1B Kif1b chr4 E|4 70.9 cM 0007017 // microtubule‐based process // inferred from electronic annotation ///  0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003774

1417439_at 2.89 CD248 antigen, endosialin Cd248 chr19 A ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005737 // cytoplasm // inferred from  0005509 // calcium ion binding // ‐‐‐ /// 0005509 // calcium ion binding // infe

1460459_at 2.89 progestin and adipoQ receptor family member V Paqr5 chr9 C ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005496 

1422671_s_at 2.89 N‐acetylated alpha‐linked acidic dipeptidase 2 Naalad2 chr9 A3|9 3.0 cM 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation /// 0042135 // neu 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004180

1429637_at 2.88 RIKEN cDNA 2210419I08 gene 2210419I08Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1423259_at 2.88 inhibitor of DNA binding 4 Id4 chr13 B|13 31.0 cM 0008284 // positive regulation of cell proliferation // inferred from mutant phe 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0030528 // 

1415927_at 2.88 actin, alpha, cardiac Actc1 chr2 E4|2 64.0 cM 0006915 // apoptosis // inferred from mutant phenotype /// 0006936 // muscle con 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0005884 // ac 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003774

1434479_at 2.88 Procollagen, type V, alpha 1 Col5a1 chr2 A2‐B|2 18.0 cM 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation /// 000715 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // ‐‐‐ /// 0005578 // proteinaceou 0005198 // structural molecule activity // ‐‐‐ /// 0005198 // structural molecul

1423280_at 2.88 stathmin‐like 2 Stmn2 chr3 A1|3 6.6 cM 0007242 // intracellular signaling cascade // inferred from electronic annotatio 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0030426 // growth 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1420696_at 2.87 sema domain, immunoglobulin domain (Ig), short basic domain, secreted, (semaphor Sema3c chr5 A3 0007169 // transmembrane receptor protein tyrosine kinase signaling pathway // n 0005615 // extracellular space // inferred from direct assay 0030215 // semaphorin receptor binding // inferred from physical interaction

1444429_at 2.86 leucine‐rich repeats and transmembrane domains 1 Lrtm1 chr14 A3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1449885_at 2.86 transmembrane protein 47 Tmem47 chrX A7.2 ‐‐‐ 0005886 // plasma membrane // inferred from electronic annotation /// 0016020 // ‐‐‐

1418003_at 2.86 RIKEN cDNA 1190002H23 gene 1190002H23Rik chr14 D3 0007049 // cell cycle // inferred from electronic annotation /// 0007049 // cell 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005634 // nucleus 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0030295 // 

1417889_at 2.86 apolipoprotein B editing complex 2 Apobec2 chr17 C|17 24.0 cM 0006381 // mRNA editing // inferred from mutant phenotype /// 0006397 // mRNA pr ‐‐‐ 0003969 // RNA editase activity // inferred from mutant phenotype /// 0008270 //

1444504_at 2.86 dehydrogenase/reductase (SDR family) member 7C Dhrs7c chr11 B3 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0016491 // oxidoreductase activity // inferred from electronic annotation

1419748_at 2.85 ATP‐binding cassette, sub‐family D (ALD), member 2 Abcd2 chr15 E‐F 0006810 // transport // ‐‐‐ /// 0006810 // transport // inferred from electronic 0005777 // peroxisome // inferred from electronic annotation /// 0016020 // memb 0000166 // nucleotide binding // ‐‐‐ /// 0000166 // nucleotide binding // inferr

1427474_s_at 2.84 glutathione S‐transferase, mu 3 Gstm3 ‐‐‐ 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0004364 // glutathione transferase activity // inferred from electronic annotati

1423555_a_at 2.84 interferon‐induced protein 44 Ifi44 chr3 H3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1417552_at 2.83 fibroblast activation protein Fap chr2 C1.3|2 36.0 cM 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0004252 // serine‐type endopeptidase activity // inferred from electronic annota

1440859_at 2.83 A kinase (PRKA) anchor protein 6 Akap6 chr12 C1 ‐‐‐ 0005635 // nuclear envelope // inferred from sequence or structural similarity / 0016301 // kinase activity // inferred from electronic annotation /// 0051018 //

1416778_at 2.83 serum deprivation response Sdpr chr1 C1.1 ‐‐‐ 0005829 // cytosol // inferred from sequence or structural similarity /// 000582 0001786 // phosphatidylserine binding // inferred from sequence or structural si

1458882_at 2.83 serine (or cysteine) peptdiase inhibitor, clade B, member 8 Serpinb8 chr1 D ‐‐‐ ‐‐‐ 0004866 // endopeptidase inhibitor activity // inferred from electronic annotati

1425518_at 2.82 Rap guanine nucleotide exchange factor (GEF) 4 Rapgef4 chr2 C3 0006468 // protein amino acid phosphorylation // ‐‐‐ /// 0006468 // protein amin 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005829 // c 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005085

1428991_at 2.82 HRAS‐like suppressor Hrasls chr16 B2 0001558 // regulation of cell growth // traceable author statement /// 0007265 / 0005641 // nuclear envelope lumen // inferred from direct assay /// 0005737 // c ‐‐‐

1448501_at 2.81 tetraspanin 6 Tspan6 chrX E3 0043123 // positive regulation of I‐kappaB kinase/NF‐kappaB cascade // inferred  0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation

1424362_at 2.81 phosphatidic acid phosphatase type 2 domain containing 3 Ppapdc3 chr2 B ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0003993 // acid phosphatase activity // ‐‐‐ /// 0016787 // hydrolase activity //

1435382_at 2.80 necdin Ndn chr7 C|7 28.0 cM 0001558 // regulation of cell growth // traceable author statement /// 0001558 / 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 // pro

1438474_at 2.79 ankyrin repeat domain 35 Ankrd35 chr3 F2.1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation

1437150_at 2.79 RIKEN cDNA 1700012H17 gene 1700012H17Rik chr4 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1416779_at 2.78 serum deprivation response Sdpr chr1 C1.1 ‐‐‐ 0005829 // cytosol // inferred from sequence or structural similarity /// 000582 0001786 // phosphatidylserine binding // inferred from sequence or structural si

1451776_s_at 2.78 homeobox only domain Hod chr5 D 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1449555_a_at 2.78 fetuin beta Fetub chr16 B|16 14.1 cM ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004869 // cysteine protease inhibitor activity // inferred from electronic anno

1418589_a_at 2.78 myeloid leukemia factor 1 Mlf1 chr3 E1|3 31.0 cM 0002318 // myeloid progenitor cell differentiation // inferred from direct assay 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0005515 // protein bind

1437417_s_at 2.78 glypican 6 Gpc6 chr14 E4 ‐‐‐ 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0048503 // GPI anchor binding // inferred from electronic annotation

1422529_s_at 2.78 calsequestrin 2 Casq2 chr3 F3 0006937 // regulation of muscle contraction // traceable author statement /// 00 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005790 // smooth endoplasmic reticulu 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation

1420408_a_at 2.77 ATP‐binding cassette, sub‐family C (CFTR/MRP), member 9 Abcc9 chr6 G2|6 70.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006813 // potas 0005886 // plasma membrane // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004872

1440803_x_at 2.77 tachykinin receptor 3 Tacr3 chr3 H2 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0005886 // plasma membrane // ‐‐‐ /// 0005886 // plasma membrane // inferred fro 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1460463_at 2.77 RIKEN cDNA 4632413I24 gene 4632413I24Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1430368_s_at 2.77 RIKEN cDNA 1700019D03 gene 1700019D03Rik chr1 C1.1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1456986_at 2.77 Zinc finger and BTB domain containing 16 Zbtb16 chr9 A5.3|9 23.0 cM 0001501 // skeletal development // inferred from mutant phenotype /// 0001823 // 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1431821_a_at 2.76 EPS8‐like 1 Eps8l1 chr7 A1 0016601 // Rac protein signal transduction // inferred from sequence or structur 0001726 // ruffle // inferred from sequence or structural similarity 0005515 // protein binding // inferred from sequence or structural similarity //

1416326_at 2.76 cysteine‐rich protein 1 (intestinal) Crip1 chr12 F1|12 57.9 cM ‐‐‐ ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0008270 /

1417867_at 2.76 complement factor D (adipsin) Cfd chr10 C1|10 43.0 cM 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation /// 0006955 // imm 0005615 // extracellular space // inferred from direct assay /// 0005615 // extr 0003817 // complement factor D activity // inferred from electronic annotation /

1460208_at 2.75 fibrillin 1 Fbn1 chr2 F|2 71.0 cM 0001501 // skeletal development // inferred from electronic annotation /// 00060 0001527 // microfibril // traceable author statement /// 0001527 // microfibril  0005201 // extracellular matrix structural constituent // inferred from electron

1446591_at 2.75 gene model 1574, (NCBI) Gm1574 chr13 A5 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1431079_at 2.75 C1q and tumor necrosis factor related protein 2 C1qtnf2 chr11 B1.1 0000187 // activation of MAPK activity // inferred from direct assay /// 0006817 0005615 // extracellular space // inferred from direct assay /// 0005615 // extr 0005102 // receptor binding // inferred from direct assay

1428804_at 2.75 microfibrillar‐associated protein 3‐like Mfap3l chr8 B3.2 0006605 // protein targeting // ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1436189_at 2.75 NAD(P)H dehydrogenase, quinone 2 Nqo2 chr13 A4|13 13.8 cM 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0016491 /



1429819_at 2.74 nicotinamide nucleotide adenylyltransferase 1 Nmnat1 chr4 E2 0009058 // biosynthetic process // inferred from electronic annotation /// 00094 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0000

1418213_at 2.74 keratin 23 Krt23 chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation

1449379_at 2.74 kinase insert domain protein receptor Kdr chr5 C3.3|5 42.0 cM 0001525 // angiogenesis // inferred from electronic annotation /// 0001570 // va 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1453279_x_at 2.74 keratin 76 Krt76 chr15 F3 ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation

1447915_x_at 2.73 cDNA sequence BC054438 BC054438 chr17 A3.3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1416713_at 2.73 RIKEN cDNA 2700055K07 gene 2700055K07Rik chr8 D1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1456968_at 2.72 Actinin alpha 2 Actn2 chr13 A1|13 7.0 cM 0006936 // muscle contraction // inferred from physical interaction /// 0030035  0005865 // striated muscle thin filament // traceable author statement /// 00059 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0005509 // c

1436203_a_at 2.72 RIKEN cDNA 1110059G02 gene 1110059G02Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1459860_x_at 2.72 tripartite motif protein 2 Trim2 chr3 F1 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005737 // c 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0005515 // 

1426622_a_at 2.71 glutaminyl‐peptide cyclotransferase (glutaminyl cyclase) /// similar to Glutamin LOC639942 /// Qpct chr17 E3 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0008233 // peptidase activity // inferred from electronic annotation /// 0008415

1416168_at 2.71 serine (or cysteine) peptidase inhibitor, clade F, member 1 Serpinf1 chr11 B5 0016525 // negative regulation of angiogenesis // inferred from direct assay /// 0005576 // extracellular region // inferred from direct assay /// 0005615 // ext 0004867 // serine‐type endopeptidase inhibitor activity // inferred from electro

1416286_at 2.71 regulator of G‐protein signaling 4 Rgs4 chr1 H3|1 86.5 cM 0007186 // G‐protein coupled receptor protein signaling pathway // traceable aut 0005737 // cytoplasm // traceable author statement 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation ///

1427365_at 2.71 RIKEN cDNA 5430421N21 gene 5430421N21Rik chr15 F2|15 58.71 cM ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation

1421278_s_at 2.70 similar to spectrin alpha 1 LOC630963 ‐‐‐ 0008360 // regulation of cell shape // inferred from electronic annotation /// 0 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0008091 // sp 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0005509 // c

1416211_a_at 2.70 pleiotrophin Ptn chr6 B1|6 13.5 cM 0000074 // regulation of progression through cell cycle // inferred from electro 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // traceable author statement ///  0008083 // growth factor activity // ‐‐‐ /// 0008083 // growth factor activity /

1449078_at 2.70 ST3 beta‐galactoside alpha‐2,3‐sialyltransferase 6 St3gal6 chr16 C1.2 0006486 // protein amino acid glycosylation // inferred from electronic annotati 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0008373 // sialyltransferase activity // inferred from electronic annotation ///

1453770_at 2.70 carboxypeptidase A4 Cpa4 chr6 A3.3 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006508 // proteolysis // inferred from electr 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004180 // carboxypeptidase activity // ‐‐‐ /// 0004180 // carboxypeptidase acti

1418592_at 2.69 DnaJ (Hsp40) homolog, subfamily A, member 4 Dnaja4 chr9 A5.3 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0031072 /

1420534_at 2.69 guanylate cyclase 1, soluble, alpha 3 Gucy1a3 chr3 E3 0006182 // cGMP biosynthetic process // ‐‐‐ /// 0006182 // cGMP biosynthetic pro ‐‐‐ 0004383 // guanylate cyclase activity // ‐‐‐ /// 0004383 // guanylate cyclase ac

1453352_at 2.69 ATPase, Class V, type 10B Atp10b chr11 A5 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0015914 // phosp 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0004

1430964_at 2.69 RIKEN cDNA 2310034O05 gene 2310034O05Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1433509_s_at 2.69 receptor accessory protein 1 Reep1 chr6 C1|6 31.5 cM 0051205 // protein insertion into membrane // inferred from electronic annotatio 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation /// 0016020 // membr 0031849 // olfactory receptor binding // inferred from electronic annotation

1436168_at 2.69 RIKEN cDNA C730029A08 gene C730029A08Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1418050_at 2.68 glycosylphosphatidylinositol specific phospholipase D1 Gpld1 chr13 A3.1|13 13.0 cM 0006507 // GPI anchor release // inferred from direct assay 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00055 0004621 // glycosylphosphatidylinositol phospholipase D activity // inferred fro

1417801_a_at 2.68 protein tyrosine phosphatase, receptor‐type, F interacting protein, binding prot Ppfibp2 chr7 F2 0015074 // DNA integration // ‐‐‐ ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0004872 // receptor activity // inferred from 

1416953_at 2.68 connective tissue growth factor Ctgf chr10 A3‐B1|10 17.0 cM 0001502 // cartilage condensation // inferred from direct assay /// 0001503 // o 0005576 // extracellular region // inferred from direct assay /// 0005576 // ext 0005178 // integrin binding // inferred from direct assay /// 0005515 // protein

1429159_at 2.68 inter‐alpha (globulin) inhibitor H5 Itih5 chr2 A1 0030212 // hyaluronan metabolic process // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004867 // serine‐type endopeptidase inhibitor activity // inferred from electro

1427884_at 2.67 procollagen, type III, alpha 1 Col3a1 chr1 C1.1|1 25.0 cM 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation /// 000715 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1456482_at 2.67 phosphatidylinositol 3 kinase, regulatory subunit, polypeptide 3 (p55) Pik3r3 chr4 D1 0007242 // intracellular signaling cascade // inferred from electronic annotatio 0005942 // phosphoinositide 3‐kinase complex // inferred from physical interacti 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0016301 // 

1421506_at 2.66 olfactory receptor 78 Olfr78 chr7 E3 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from sequence or structural s 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // ‐‐‐ /// 0001584 // rhodopsin‐like

1416623_at 2.66 thrombospondin 3 Thbs3 chr3 E3‐F1|3 44.1 cM 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1419184_a_at 2.66 four and a half LIM domains 2 Fhl2 chr1 B 0006357 // regulation of transcription from RNA polymerase II promoter // inferr 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0008270 // 

1434196_at 2.66 DnaJ (Hsp40) homolog, subfamily A, member 4 Dnaja4 chr9 A5.3 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0031072 /

1425715_at 2.66 interleukin 1 family, member 8 Il1f8 chr2 A3|2 10.3 cM 0006954 // inflammatory response // inferred from electronic annotation /// 0006 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation /// 0005149 

1431094_at 2.66 RIKEN cDNA 1110006E14 gene 1110006E14Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1422927_at 2.65 Yip1 domain family, member 7 Yipf7 chr5 D ‐‐‐ 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ ‐‐‐

1433727_at 2.65 cDNA sequence BC038479 BC038479 chr9 A4 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation 0009341 // beta‐galactosidase complex // inferred from electronic annotation 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004565

1437871_at 2.65 phosphoglucomutase 5 Pgm5 chr19 B 0000902 // cell morphogenesis // ‐‐‐ /// 0005975 // carbohydrate metabolic proce 0005913 // cell‐cell adherens junction // ‐‐‐ 0004295 // trypsin activity // ‐‐‐ /// 0005198 // structural molecule activity /

1449396_at 2.65 amine oxidase, copper containing 3 Aoc3 chr11 B2‐B5 0006118 // electron transport // inferred from sequence or structural similarity 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005886 // plasma membrane // inferred 0005507 // copper ion binding // inferred from electronic annotation /// 0005509

1438231_at 2.65 forkhead box P2 Foxp2 chr6 A2 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1429759_at 2.65 ribosomal protein S6 kinase polypeptide 6 Rps6ka6 chrX E1 0006468 // protein amino acid phosphorylation // ‐‐‐ /// 0006468 // protein amin ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0000287

1451527_at 2.65 procollagen C‐endopeptidase enhancer 2 Pcolce2 chr9 E3.3 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0008201 // heparin binding // inferred from electronic annotation

1422667_at 2.65 keratin 15 Krt15 chr11 D|11 58.5 cM 0007010 // cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from electronic  0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1439492_at 2.65 RIKEN cDNA C130053K05 gene C130053K05Rik chr2 F3 0008152 // metabolic process // ‐‐‐ /// 0009058 // biosynthetic process // infer 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0016 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004758

1425933_a_at 2.65 5'‐nucleotidase, cytosolic II Nt5c2 chr19 D2 ‐‐‐ ‐‐‐ 0008253 // 5'‐nucleotidase activity // inferred from electronic annotation

1437418_at 2.64 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1452250_a_at 2.64 procollagen, type VI, alpha 2 Col6a2 chr10 41.1 cM 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation /// 000715 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1451245_at 2.64 leucine rich repeat containing 3B Lrrc3b chr14 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1424669_at 2.64 zinc finger, FYVE domain containing 21 Zfyve21 chr12 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // ‐‐‐ /// 0008270 // zinc ion binding // inferred f

1419518_at 2.63 tubulin, alpha 8 Tuba8 chr6 F1 0000226 // microtubule cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from 0005874 // microtubule // inferred from electronic annotation /// 0005874 // mic 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003924

1435585_at 2.63 transcription elongation factor A (SII)‐like 7 Tceal7 chrX F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1452707_at 2.63 kelch‐like 30 (Drosophila) Klhl30 chr1 C5 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // ‐‐‐ /// 0005515 // protein binding // inferred fro

1420484_a_at 2.62 vitronectin Vtn chr11 B5|11 45.09 cM 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation /// 0007160 // c 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from direct assay ///  0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008201 //

1429342_s_at 2.62 RIKEN cDNA 2310021H06 gene 2310021H06Rik chr2 H1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0008289 // lipid binding // inferred from electronic annotation

1430674_at 2.62 RIKEN cDNA 1700016C15 gene 1700016C15Rik chr1 H3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1456424_s_at 2.62 phospholipid transfer protein Pltp chr2 H3|2 93.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006869 // lipid 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0008289 // lipid binding // inferred from electronic annotation

1454015_a_at 2.61 cadherin 13 Cdh13 chr8 E1|8 64.0 cM 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation /// 0007156 // h 0005886 // plasma membrane // inferred from direct assay /// 0009897 // external 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation /// 000551

1416441_at 2.61 plasma glutamate carboxypeptidase Pgcp chr15 B3.2 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0004177 // aminopeptidase activity // inferred from electronic annotation /// 00

1425643_at 2.61 glycophorin A Gypa chr8 C2|8 36.0 cM 0007016 // cytoskeletal anchoring // inferred from mutant phenotype /// 0047484  0005887 // integral to plasma membrane // inferred from direct assay /// 0009897 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0042803 // 

1430164_a_at 2.61 growth factor receptor bound protein 10 Grb10 chr11 A1|11 8.0 cM 0007165 // signal transduction // traceable author statement /// 0007165 // sign 0005829 // cytosol // traceable author statement 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005070 

1431422_a_at 2.60 dual specificity phosphatase 14 Dusp14 chr11 C|11 48.0 cM 0006470 // protein amino acid dephosphorylation // inferred from electronic anno ‐‐‐ 0004721 // phosphoprotein phosphatase activity // inferred from electronic annot

1415923_at 2.60 necdin Ndn chr7 C|7 28.0 cM 0001558 // regulation of cell growth // traceable author statement /// 0001558 / 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 // pro

1422904_at 2.59 flavin containing monooxygenase 2 Fmo2 chr1 H1 0006118 // electron transport // ‐‐‐ /// 0006118 // electron transport // inferr 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005783 // endoplasmic reticulum // in 0000287 // magnesium ion binding // ‐‐‐ /// 0000287 // magnesium ion binding // 

1434100_x_at 2.59 Peroxisome proliferative activated receptor, gamma, coactivator 1 alpha Ppargc1a chr5 C1 0001659 // thermoregulation // inferred from sequence or structural similarity / 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from sequence or st 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1418762_at 2.59 CD55 antigen Cd55 chr1 E4|1 67.6 cM 0006955 // immune response // inferred from electronic annotation /// 0006958 // 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0048503 // GPI anchor binding // inferred from electronic annotation

1436976_a_at 2.59 YOD1 OTU deubiquitinating enzyme 1 homologue (S. cerevisiae) Yod1 chr1 E4 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from electronic annotation /// 0006519 // 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00082

1420855_at 2.59 elastin Eln chr5 G2|5 75.0 cM 0007519 // striated muscle development // inferred from mutant phenotype /// 003 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1433801_at 2.59 RIKEN cDNA 9930012K11 gene 9930012K11Rik chr14 D2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1449015_at 2.58 resistin like alpha Retnla chr16 B5|16 32.6 cM ‐‐‐ 0005576 // extracellular region // inferred from direct assay /// 0005576 // ext 0005179 // hormone activity // inferred from electronic annotation

1453327_at 2.58 keratin 24 Krt24 chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation

1450429_at 2.58 calpain 6 Capn6 chrX F2 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0004197 // cysteine‐type endopeptidase activity // inferred from electronic anno

1435383_x_at 2.58 necdin Ndn chr7 C|7 28.0 cM 0001558 // regulation of cell growth // traceable author statement /// 0001558 / 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 // pro

1416741_at 2.58 Procollagen, type V, alpha 1 Col5a1 chr2 A2‐B|2 18.0 cM 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation /// 000715 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // ‐‐‐ /// 0005578 // proteinaceou 0005198 // structural molecule activity // ‐‐‐ /// 0005198 // structural molecul

1420688_a_at 2.57 sarcoglycan, epsilon Sgce chr6 A1|6 1.0 cM 0007156 // homophilic cell adhesion // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005856 // cytoskeleton // inferred fr 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation /// 000551

1451241_at 2.57 laminin B1 subunit 1 Lamb1‐1 chr12 A3|12 20.0 cM 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation /// 0007162 // n 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from direct assay ///  0005201 // extracellular matrix structural constituent // inferred from electron

1424733_at 2.57 purinergic receptor P2Y, G‐protein coupled, 14 P2ry14 chr3 D|3 29.5 cM 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1422837_at 2.57 sciellin Scel chr14 E 0008544 // epidermis development // inferred from direct assay /// 0008544 // ep 0001533 // cornified envelope // inferred from sequence or structural similarity 0005515 // protein binding // inferred from sequence or structural similarity //

1427371_at 2.56 ATP‐binding cassette, sub‐family A (ABC1), member 8a Abca8a chr11 E1 0006810 // transport // ‐‐‐ /// 0006810 // transport // inferred from electronic 0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from electronic a 0000166 // nucleotide binding // ‐‐‐ /// 0000166 // nucleotide binding // inferr

1436188_a_at 2.56 N‐myc downstream regulated gene 4 Ndrg4 chr8 D1 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno ‐‐‐ ‐‐‐

1419663_at 2.56 osteoglycin Ogn chr13 A5 ‐‐‐ 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008083 //

1435743_at 2.56 kelch‐like 23 (Drosophila) Klhl23 chr2 C2 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1418745_at 2.56 osteomodulin Omd chr13 A5 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005201 // extracellular matrix structural constituent // inferred from electron

1454906_at 2.56 retinoic acid receptor, beta Rarb chr14 A1‐A3 0001657 // ureteric bud development // inferred from mutant phenotype /// 000635 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1438030_at 2.55 RAS, guanyl releasing protein 3 Rasgrp3 chr17 E2 0007242 // intracellular signaling cascade // inferred from electronic annotatio 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005737 // c 0005085 // guanyl‐nucleotide exchange factor activity // inferred from electroni

1417576_a_at 2.55 OTU domain, ubiquitin aldehyde binding 2 Otub2 chr12 E 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from electronic annotation /// 0006519 // ‐‐‐ 0008233 // peptidase activity // inferred from electronic annotation /// 0008234

1418591_at 2.55 DnaJ (Hsp40) homolog, subfamily A, member 4 Dnaja4 chr9 A5.3 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0031072 /

1420431_at 2.55 repetin Rptn chr3 F1‐F2 ‐‐‐ 0001533 // cornified envelope // inferred from direct assay /// 0005578 // prote 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1423505_at 2.55 transgelin Tagln chr9 A5.2|9 27.0 cM 0007010 // cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from mutant phen ‐‐‐ ‐‐‐

1427082_at 2.55 RIKEN cDNA 4632417N05 gene 4632417N05Rik chr8 E1 0006694 // steroid biosynthetic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0003854 // 3‐beta‐hydroxy‐delta5‐steroid dehydrogenase activity // inferred from

1452492_a_at 2.55 solute carrier family 37 (glycerol‐3‐phosphate transporter), member 2 Slc37a2 chr9 B 0006072 // glycerol‐3‐phosphate metabolic process // inferred from sequence or s 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation /// 00151

1416803_at 2.54 FK506 binding protein 7 Fkbp7 chr2 C3|2 60.5 cM 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005783 // endoplasmic reticulum // in 0003755 // peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase activity // inferred from electro

1421545_a_at 2.54 synaptic nuclear envelope 1 Syne1 chr10 A1 ‐‐‐ 0005635 // nuclear envelope // inferred from direct assay /// 0005635 // nuclear 0003779 // actin binding // ‐‐‐ /// 0003779 // actin binding // inferred from el

1448606_at 2.54 endothelial differentiation, lysophosphatidic acid G‐protein‐coupled receptor, 2 Edg2 chr4 B3|4 16.0 cM 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // ‐‐‐ /// 0001584 // rhodopsin‐like

1427167_at 2.54 armadillo repeat containing, X‐linked 4 Armcx4 chrX E3 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0016020 // membran 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0004197 // cys

1452138_a_at 2.54 angiotensin I converting enzyme (peptidyl‐dipeptidase A) 2 Ace2 chrX F5|X 70.5 cM 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006508 // proteolysis // inferred from electr 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00160 0004180 // carboxypeptidase activity // traceable author statement /// 0004180 /

1426642_at 2.54 fibronectin 1 Fn1 chr1 C1‐C5|1 36.1 cM 0000902 // cell morphogenesis // ‐‐‐ /// 0006953 // acute‐phase response // infe 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00055 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 //

1452937_s_at 2.54 coiled coil domain containing 28B Ccdc28b chr4 D2.3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1448688_at 2.53 podocalyxin‐like Podxl chr6 A3.3|6 10.0 cM 0006468 // protein amino acid phosphorylation // ‐‐‐ /// 0050900 // leukocyte mi 0005886 // plasma membrane // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane 0004672 // protein kinase activity // ‐‐‐ /// 0005524 // ATP binding // ‐‐‐

1422589_at 2.53 RAB3A, member RAS oncogene family Rab3a chr8 B3.3|8 32.6 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006886 // intra 0008021 // synaptic vesicle // inferred from direct assay /// 0016020 // membran 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003924

1453988_a_at 2.53 insulin degrading enzyme Ide chr19 C2|19 25.0 cM 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004222 // metalloendopeptidase activity // inferred from electronic annotation 

1448792_a_at 2.53 cytochrome P450, family 2, subfamily f, polypeptide 2 Cyp2f2 chr7 A3 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005783 // endoplasmic reticulum // in 0004497 // monooxygenase activity // inferred from electronic annotation /// 000

1448119_at 2.52 2,3‐bisphosphoglycerate mutase Bpgm chr6 B1 0006096 // glycolysis // inferred from electronic annotation /// 0008152 // meta ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004082

1448927_at 2.52 potassium intermediate/small conductance calcium‐activated channel, subfamily N, Kcnn2 chr18 C 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00055

1416710_at 2.52 transmembrane protein 35 Tmem35 chrX E3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1448730_at 2.52 carboxypeptidase A3, mast cell Cpa3 chr3 A2|3 13.2 cM 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004180 // carboxypeptidase activity // inferred from electronic annotation /// 

1416776_at 2.52 crystallin, mu Crym chr7 F2|7 55.0 cM 0007423 // sensory organ development // inferred from electronic annotation 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation 0005212 // structural constituent of eye lens // inferred from electronic annota

1453442_at 2.52 RIKEN cDNA 2310043M15 gene 2310043M15Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1437498_at 2.52 predicted gene, ENSMUSG00000055440 ENSMUSG00000055440 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1430786_at 2.51 RIKEN cDNA 1110002E22 gene 1110002E22Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1439183_at 2.51 N‐acylsphingosine amidohydrolase (alkaline ceramidase) 3 Asah3 chr17 D 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0000139 // Golgi membrane // inferred from electronic annotation /// 0005783 //  0016787 // hydrolase activity // inferred from electronic annotation /// 0016811

1425934_a_at 2.51 UDP‐Gal:betaGlcNAc beta 1,4‐galactosyltransferase, polypeptide 4 B4galt4 chr16 B4 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0003945 // N‐acetyllactosamine synthase activity // inferred from electronic ann

1434572_at 2.51 histone deacetylase 9 Hdac9 chr12 A3 0000074 // regulation of progression through cell cycle // traceable author stat 0000118 // histone deacetylase complex // traceable author statement /// 0005634 0003714 // transcription corepressor activity // inferred from direct assay /// 

1425809_at 2.51 fatty acid binding protein 4, adipocyte Fabp4 chr3 A1|3 13.9 cM 0001816 // cytokine production // inferred from mutant phenotype /// 0006469 //  ‐‐‐ 0005488 // binding // inferred from electronic annotation /// 0008289 // lipid b

1440009_at 2.51 olfactory receptor 78 Olfr78 chr7 E3 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from sequence or structural s 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // ‐‐‐ /// 0001584 // rhodopsin‐like

1421807_at 2.50 defensin beta 6 Defb6 chr8 A1.3 0006952 // defense response // inferred from electronic annotation /// 0042742 / 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 ‐‐‐

1421622_a_at 2.50 Rap guanine nucleotide exchange factor (GEF) 4 Rapgef4 chr2 C3 0006468 // protein amino acid phosphorylation // ‐‐‐ /// 0006468 // protein amin 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005829 // c 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005085

1421316_at 2.50 late cornified envelope 1G Lce1g chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1438904_at 2.50 NHS‐like 1 Nhsl1 chr10 A3|10 8.0 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1438496_a_at 2.50 DEAD/H (Asp‐Glu‐Ala‐Asp/His) box polypeptide 26B Ddx26b chrX A5 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1442325_at 2.50 TBC1 domain family, member 24 Tbc1d24 chr17 A3.3 0032313 // regulation of Rab GTPase activity // inferred from electronic annotat 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0005097 // Rab GTPase activator activity // inferred from electronic annotation

1453924_a_at 2.49 prostaglandin F receptor Ptgfr chr3 H3|3 75.8 cM 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1426715_s_at 2.49 solute carrier family 46, member 1 Slc46a1 chr11 B5|11 45.0 cM 0006810 // transport // ‐‐‐ /// 0006810 // transport // inferred from electronic 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane // ‐‐ 0005215 // transporter activity // ‐‐‐ /// 0008517 // folic acid transporter act

1434405_at 2.49 folliculin interacting protein 1 Fnip1 chr11 B1.3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1431694_a_at 2.49 catenin beta interacting protein 1 Ctnnbip1 chr4 E2 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0005634 // nucleus // traceable author statement /// 0005634 // nucleus // infer 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0008013 // 

1452014_a_at 2.49 insulin‐like growth factor 1 Igf1 chr10 C1|10 48.0 cM 0006916 // anti‐apoptosis // inferred from direct assay /// 0007399 // nervous s 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005159 // insulin‐like growth factor receptor binding // inferred from physical

1439260_a_at 2.49 ectonucleotide pyrophosphatase/phosphodiesterase 3 Enpp3 chr10 A4 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation /// 0009117  0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0003676 // nucleic acid binding // ‐‐‐ /// 0003676 // nucleic acid binding // in

1448469_at 2.49 nidogen 1 /// similar to Nidogen precursor (Entactin) LOC630776 /// Nid1 chr13 A1|13 7.0 cM 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation /// 0007160 // c 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from direct assay ///  0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation /// 000551

1448269_a_at 2.48 kelch‐like 13 (Drosophila) Klhl13 chrX A2 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1422919_at 2.48 HRAS‐like suppressor Hrasls chr16 B2 0001558 // regulation of cell growth // traceable author statement /// 0007265 / 0005641 // nuclear envelope lumen // inferred from direct assay /// 0005737 // c ‐‐‐

1417859_at 2.48 growth arrest specific 7 Gas7 chr11 B3 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0001726 // ruffle // inferred from direct assay /// 0005884 // actin filament // 0051015 // actin filament binding // inferred from direct assay

1425102_a_at 2.48 angiotensin I converting enzyme (peptidyl‐dipeptidase A) 2 Ace2 chrX F5|X 70.5 cM 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006508 // proteolysis // inferred from electr 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00160 0004180 // carboxypeptidase activity // traceable author statement /// 0004180 /

1456944_at 2.47 potassium voltage gated channel, Shaw‐related subfamily, member 1 Kcnc1 chr7 B3|7 23.5 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00052

AFFX‐TransRecMur/X57349_3_at 2.47 transferrin receptor Tfrc chr16 B3|16 21.2 cM 0006879 // iron ion homeostasis // inferred from mutant phenotype /// 0006897 // 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00057 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0004998 

1456812_at 2.47 ATP‐binding cassette, sub‐family D (ALD), member 2 Abcd2 chr15 E‐F 0006810 // transport // ‐‐‐ /// 0006810 // transport // inferred from electronic 0005777 // peroxisome // inferred from electronic annotation /// 0016020 // memb 0000166 // nucleotide binding // ‐‐‐ /// 0000166 // nucleotide binding // inferr

1428955_x_at 2.47 solute carrier family 9 (sodium/hydrogen exchanger), isoform 3 regulator 2 Slc9a3r2 chr17 A3.3 0007242 // intracellular signaling cascade // ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0016324 // apical  0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 //

1455842_x_at 2.47 ubiquitin specific peptidase 15 Usp15 chr10 D3 0006511 // ubiquitin‐dependent protein catabolic process // inferred from electr ‐‐‐ 0004221 // ubiquitin thiolesterase activity // inferred from electronic annotati

1428896_at 2.46 platelet‐derived growth factor receptor‐like Pdgfrl chr8 A4 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1418346_at 2.46 insulin‐like 6 Insl6 chr19 C3 ‐‐‐ 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005179 // hormone activity // inferred from electronic annotation

1453486_a_at 2.46 signal peptide, CUB domain, EGF‐like 2 Scube2 chr7 E3|7 50.0 cM ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // inferred from sequence or structural similarit 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation /// 004280

1422966_a_at 2.46 transferrin receptor Tfrc chr16 B3|16 21.2 cM 0006879 // iron ion homeostasis // inferred from mutant phenotype /// 0006897 // 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00057 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0004998 

1443575_at 2.45 RIKEN cDNA 2310040G24 gene 2310040G24Rik chr6 D1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1423135_at 2.45 thymus cell antigen 1, theta Thy1 chr9 A5.1|9 26.0 cM 0001525 // angiogenesis // inferred from direct assay /// 0001525 // angiogenesi 0005829 // cytosol // inferred from sequence or structural similarity /// 000588 0005100 // Rho GTPase activator activity // inferred from sequence or structural

1416114_at 2.45 SPARC‐like 1 (mast9, hevin) Sparcl1 chr5 E4|5 55.0 cM ‐‐‐ 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation

1450857_a_at 2.44 procollagen, type I, alpha 2 Col1a2 chr6 A1|6 0.68 cM 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation /// 000715 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1450344_a_at 2.44 prostaglandin E receptor 3 (subtype EP3) Ptger3 chr3 H4|3 82.0 cM 0001660 // fever // inferred from direct assay /// 0001660 // fever // inferred  0005886 // plasma membrane // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1418311_at 2.44 fructosamine 3 kinase Fn3k chr11 E2 0030389 // fructosamine metabolic process // inferred from direct assay 0005625 // soluble fraction // inferred from sequence or structural similarity / 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004674

1425677_a_at 2.44 ankyrin 1, erythroid Ank1 chr8 A2|8 9.5 cM 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 001567 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0016020 // me 0005200 // structural constituent of cytoskeleton // inferred from sequence or s

1440815_x_at 2.44 hypothetical protein LOC624112 LOC624112 chr14 B ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1453724_a_at 2.43 serine (or cysteine) peptidase inhibitor, clade F, member 1 Serpinf1 chr11 B5 0016525 // negative regulation of angiogenesis // inferred from direct assay /// 0005576 // extracellular region // inferred from direct assay /// 0005615 // ext 0004867 // serine‐type endopeptidase inhibitor activity // inferred from electro

1448775_at 2.43 interferon activated gene 203 Ifi203 chr1 H3|1 95.31 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003712 // transcription cofactor activity // inferred from genetic interaction 

1438720_at 2.43 RIKEN cDNA 9330159F19 gene 9330159F19Rik chr10 A4 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1437751_at 2.43 peroxisome proliferative activated receptor, gamma, coactivator 1 alpha Ppargc1a chr5 C1 0001659 // thermoregulation // inferred from sequence or structural similarity / 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from sequence or st 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1426896_at 2.43 zinc finger protein 191 Zfp191 chr18 B1 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1429012_at 2.43 Rac/Cdc42 guanine nucleotide exchange factor (GEF) 6 Arhgef6 chrX A5 0007242 // intracellular signaling cascade // inferred from electronic annotatio 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0005085 // guanyl‐nucleotide exchange factor activity // inferred from electroni

1415864_at 2.43 2,3‐bisphosphoglycerate mutase Bpgm chr6 B1 0006096 // glycolysis // inferred from electronic annotation /// 0008152 // meta ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004082

1449828_at 2.43 prostaglandin F receptor Ptgfr chr3 H3|3 75.8 cM 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1459840_s_at 2.43 coiled coil domain containing 28B Ccdc28b chr4 D2.3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1435991_at 2.43 nuclear receptor subfamily 3, group C, member 2 Nr3c2 chr8 C1|8 35.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1426460_a_at 2.42 UDP‐glucose pyrophosphorylase 2 Ugp2 chr11 A3.1|11 12.0 cM 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // ‐‐‐ /// 0008152 // meta ‐‐‐ 0003700 // transcription factor activity // ‐‐‐ /// 0003983 // UTP:glucose‐1‐pho

1423551_at 2.42 cadherin 13 Cdh13 chr8 E1|8 64.0 cM 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation /// 0007156 // h 0005886 // plasma membrane // inferred from direct assay /// 0009897 // external 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation /// 000551

1448755_at 2.42 procollagen, type XV Col15a1 chr4 B1‐B3 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation /// 000715 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005198 // structural molecule activity // ‐‐‐ /// 0005198 // structural molecul

1416454_s_at 2.42 actin, alpha 2, smooth muscle, aorta Acta2 chr19 C3 0007010 // cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from electronic  0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005198

1417516_at 2.41 DNA‐damage inducible transcript 3 Ddit3 chr10 D3 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from direct assay / 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1456395_at 2.41 peroxisome proliferative activated receptor, gamma, coactivator 1 alpha Ppargc1a chr5 C1 0001659 // thermoregulation // inferred from sequence or structural similarity / 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from sequence or st 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1424223_at 2.41 RIKEN cDNA 1700020C11 gene 1700020C11Rik chr11 A1 0006915 // apoptosis // inferred from electronic annotation /// 0007006 // mitoc 0005739 // mitochondrion // inferred from electronic annotation /// 0005739 // m ‐‐‐

1429184_at 2.41 GTPase, very large interferon inducible 1 Gvin1 chr7 E3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1438676_at 2.41 macrophage activation 2 like /// macrophage activation 2 like LOC626578 /// simi LOC626578 /// LOC673101 /// Mpa2l chr5 E5 0006955 // immune response // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0003924 // GTPase activity // inferred from electronic annotation /// 0005525 //

1428444_at 2.41 ankyrin repeat and SOCS box‐containing protein 2 Asb2 chr12 E|12 50.0 cM 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // ‐‐‐ /// 0006512 // ubiq ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0003700 // transcription factor activity // ‐‐

1430176_at 2.41 RIKEN cDNA 5430433E21 gene 5430433E21Rik chr9 D ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1417201_at 2.40 5'‐nucleotidase, cytosolic II Nt5c2 chr19 D2 ‐‐‐ ‐‐‐ 0008253 // 5'‐nucleotidase activity // inferred from electronic annotation

1422598_at 2.40 calsequestrin 1 Casq1 chr1 H3|1 94.0 cM 0006937 // regulation of muscle contraction // traceable author statement 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005739 // mitochondrion // inferred f 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation

1450119_at 2.40 dystonin Dst chr1 B|1 16.5 cM 0007050 // cell cycle arrest // inferred from electronic annotation /// 0007050  0005737 // cytoplasm // inferred from sequence or structural similarity /// 0005 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0005198 // s

1430579_at 2.40 TRAF2 and NCK interacting kinase /// region containing TRAF2 and NCK interacting LOC674765 /// Tnik chr3 A3 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1422620_s_at 2.40 phosphatidic acid phosphatase 2a Ppap2a chr13 D2.2 0006470 // protein amino acid dephosphorylation // inferred from direct assay // 0005624 // membrane fraction // inferred from sequence or structural similarity  0008195 // phosphatidate phosphatase activity // inferred from direct assay /// 

1438031_at 2.40 RAS, guanyl releasing protein 3 Rasgrp3 chr17 E2 0007242 // intracellular signaling cascade // inferred from electronic annotatio 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005737 // c 0005085 // guanyl‐nucleotide exchange factor activity // inferred from electroni

1429887_at 2.40 RIKEN cDNA 2310005C01 gene 2310005C01Rik chr5 F ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1457429_s_at 2.40 gene model 106, (NCBI) Gm106 chr1 A3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1417860_a_at 2.40 spondin 2, extracellular matrix protein Spon2 chr5 B1 0006955 // immune response // inferred from electronic annotation /// 0007155 // 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1455792_x_at 2.39 necdin Ndn chr7 C|7 28.0 cM 0001558 // regulation of cell growth // traceable author statement /// 0001558 / 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 // pro

1427883_a_at 2.39 procollagen, type III, alpha 1 Col3a1 chr1 C1.1|1 25.0 cM 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation /// 000715 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1429135_at 2.39 RIKEN cDNA 1110059M19 gene 1110059M19Rik chrX A4 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1453592_at 2.39 leucine rich repeat containing 39 Lrrc39 chr3 G2 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1420872_at 2.39 guanylate cyclase 1, soluble, beta 3 Gucy1b3 chr3 E3 0006182 // cGMP biosynthetic process // ‐‐‐ /// 0006182 // cGMP biosynthetic pro 0005737 // cytoplasm // ‐‐‐ /// 0008074 // guanylate cyclase complex, soluble // 0004383 // guanylate cyclase activity // ‐‐‐ /// 0004383 // guanylate cyclase ac

1428960_at 2.38 RIKEN cDNA 4933434I06 gene 4933434I06Rik chr2 A3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005516 // calmodulin binding // inferred from electronic annotation

1460732_a_at 2.38 periplakin Ppl chr16 A‐B1|16 4.4 cM 0031424 // keratinization // inferred from electronic annotation 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0019897 // ex 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1458000_at 2.38 desmoglein 1 alpha Dsg1a chr18 A2|18 7.01 cM 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation /// 0007156 // h 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0005886 // pl 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation /// 000551

1416697_at 2.38 dipeptidylpeptidase 4 Dpp4 chr2 C2‐D|2 35.0 cM 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0004177 // aminopeptidase activity // inferred from electronic annotation /// 00

1453009_at 2.38 carboxypeptidase M Cpm chr10 D2 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0004180 // carboxypeptidase activity // inferred from electronic annotation /// 

1456654_at 2.38 progestin and adipoQ receptor family member V Paqr5 chr9 C ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005496 

1416872_at 2.38 tetraspanin 6 Tspan6 chrX E3 0043123 // positive regulation of I‐kappaB kinase/NF‐kappaB cascade // inferred  0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation

1455700_at 2.38 MTERF domain containing 3 Mterfd3 chr10 C1 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006353 // t 0005739 // mitochondrion // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1416287_at 2.38 regulator of G‐protein signaling 4 Rgs4 chr1 H3|1 86.5 cM 0007186 // G‐protein coupled receptor protein signaling pathway // traceable aut 0005737 // cytoplasm // traceable author statement 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation ///

1435155_at 2.37 cingulin Cgn chr3 F2.1|3 43.3 cM ‐‐‐ 0005923 // tight junction // non‐traceable author statement /// 0005923 // tight 0003774 // motor activity // inferred from electronic annotation /// 0003779 // 

1455590_at 2.37 NAD(P)H dehydrogenase, quinone 2 Nqo2 chr13 A4|13 13.8 cM 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0016491 /

1423516_a_at 2.37 nidogen 2 Nid2 chr14 A2 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation /// 0007160 // c 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from direct assay ///  0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation /// 000551

1427546_at 2.37 ATP‐binding cassette, sub‐family A (ABC1), member 8b Abca8b chr11 E1|11 69.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006810 // trans 0005743 // mitochondrial inner membrane // inferred from direct assay /// 001602 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005524

1417575_at 2.37 OTU domain, ubiquitin aldehyde binding 2 Otub2 chr12 E 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from electronic annotation /// 0006519 // ‐‐‐ 0008233 // peptidase activity // inferred from electronic annotation /// 0008234

1451648_a_at 2.36 folate receptor 2 (fetal) Folr2 chr7 E2 0006620 // posttranslational protein targeting to membrane // traceable author s 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005624 // membrane fraction // tracea 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005542 

1417680_at 2.36 potassium voltage‐gated channel, shaker‐related subfamily, member 5 Kcna5 chr6 F3|6 61.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005886 // plasma membrane // inferred from direct assay /// 0005887 // integral 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00052

1437029_at 2.36 tachykinin receptor 3 Tacr3 chr3 H2 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0005886 // plasma membrane // ‐‐‐ /// 0005886 // plasma membrane // inferred fro 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1420942_s_at 2.36 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1454699_at 2.36 sestrin 1 Sesn1 chr10 B2|10 25.0 cM 0007050 // cell cycle arrest // inferred from electronic annotation 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1421120_at 2.36 myosin VI Myo6 chr9 E1|9 44.0 cM 0006605 // protein targeting // inferred from physical interaction /// 0006810 / 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005886 // plasma  0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003774

1451751_at 2.36 DNA‐damage‐inducible transcript 4‐like Ddit4l chr3 G3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1427891_at 2.36 GTPase, IMAP family member 6 Gimap6 chr6 B2.3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005525 // GTP binding // inferred from electronic annotation

1423672_at 2.35 tetratricopeptide repeat domain 30B Ttc30b chr2 C3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005488 // binding // inferred from electronic annotation

1454965_at 2.35 RIKEN cDNA D430039N05 gene D430039N05Rik chr2 D 0007186 // G‐protein coupled receptor protein signaling pathway // inferred from 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1428750_at 2.35 CDC42 effector protein (Rho GTPase binding) 2 Cdc42ep2 chr19 A|19 0.0 cM 0008360 // regulation of cell shape // inferred from electronic annotation /// 0 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation /// 0005856 // cytos 0001515 // opioid peptide activity // inferred from physical interaction /// 000

1425475_at 2.35 procollagen, type IV, alpha 5 Col4a5 chrX F1‐F2|X 62.4 cM 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation /// 000715 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // ‐‐‐ /// 0005581 // collagen //  0005201 // extracellular matrix structural constituent // ‐‐‐ /// 0005201 // ext

1434802_s_at 2.35 neurotrophin 3 Ntf3 chr6 F3|6 61.0 cM 0007274 // neuromuscular synaptic transmission // inferred from direct assay /// 0005576 // extracellular region // traceable author statement /// 0005615 // ext 0005166 // neurotrophin p75 receptor binding // traceable author statement /// 0

1427366_at 2.34 keratin associated protein 3‐1 Krtap3‐1 chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation /// 0045 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation

1421040_a_at 2.34 glutathione S‐transferase, alpha 2 (Yc2) Gsta2 chr9 E1|9 44.0 cM 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0004364 // glutathione transferase activity // inferred from electronic annotati

1424671_at 2.34 pleckstrin homology domain containing, family F (with FYVE domain) member 1 Plekhf1 chr7 B1 0006915 // apoptosis // inferred from electronic annotation /// 0006917 // induc 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005764 // lysosom 0008270 // zinc ion binding // ‐‐‐ /// 0008270 // zinc ion binding // inferred f

1449983_a_at 2.34 NAD(P)H dehydrogenase, quinone 2 Nqo2 chr13 A4|13 13.8 cM 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0016491 /

1417012_at 2.34 syndecan 2 Sdc2 chr15 B3.1|15 12.4 cM ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0008092 // 

1441636_at 2.34 Transcribed locus ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1420349_at 2.34 prostaglandin F receptor Ptgfr chr3 H3|3 75.8 cM 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1422017_s_at 2.34 RIKEN cDNA 4833439L19 gene 4833439L19Rik chr13 B1 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1417933_at 2.34 insulin‐like growth factor binding protein 6 Igfbp6 chr15 F3 0001558 // regulation of cell growth // inferred from electronic annotation 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005520 // insulin‐like growth factor binding // inferred from electronic annota

1424155_at 2.34 fatty acid binding protein 4, adipocyte Fabp4 chr3 A1|3 13.9 cM 0001816 // cytokine production // inferred from mutant phenotype /// 0006469 //  ‐‐‐ 0005488 // binding // inferred from electronic annotation /// 0008289 // lipid b

1420970_at 2.33 adenylate cyclase 7 Adcy7 chr8 C3|8 40.0 cM 0006171 // cAMP biosynthetic process // traceable author statement /// 0006171 / 0005886 // plasma membrane // traceable author statement /// 0016020 // membrane 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0004

1419588_at 2.33 sperm associated antigen 1 Spag1 chr15 C 0007338 // single fertilization // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005488

1427964_at 2.33 CKLF‐like MARVEL transmembrane domain containing 8 Cmtm8 chr9 F3 0006935 // chemotaxis // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // inferred from electronic annotation /// 001602 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation

1420871_at 2.33 guanylate cyclase 1, soluble, beta 3 Gucy1b3 chr3 E3 0006182 // cGMP biosynthetic process // ‐‐‐ /// 0006182 // cGMP biosynthetic pro 0005737 // cytoplasm // ‐‐‐ /// 0008074 // guanylate cyclase complex, soluble // 0004383 // guanylate cyclase activity // ‐‐‐ /// 0004383 // guanylate cyclase ac

1460324_at 2.33 DNA methyltransferase 3A Dnmt3a chr12 A2‐A3 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0000791 // euchromatin // inferred from sequence or structural similarity /// 00 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1424408_at 2.33 LIM and senescent cell antigen like domains 2 Lims2 chr18 B1 ‐‐‐ 0005925 // focal adhesion // inferred from direct assay 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0046872 /

1437774_at 2.33 RIKEN cDNA 1700020I14 gene 1700020I14Rik chr2 E5 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1434099_at 2.33 Peroxisome proliferative activated receptor, gamma, coactivator 1 alpha Ppargc1a chr5 C1 0001659 // thermoregulation // inferred from sequence or structural similarity / 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from sequence or st 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1419662_at 2.32 osteoglycin Ogn chr13 A5 ‐‐‐ 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008083 //

1444109_at 2.32 RIKEN cDNA C130009A20 gene C130009A20Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1422651_at 2.32 adiponectin, C1Q and collagen domain containing Adipoq chr16 16.0 cM 0006006 // glucose metabolic process // inferred from direct assay /// 0006006 / 0005615 // extracellular space // inferred from direct assay /// 0005737 // cyto 0005102 // receptor binding // inferred from direct assay /// 0005179 // hormone

1446450_at 2.32 Titin Ttn chr2 D|2 44.0 cM 0001701 // in utero embryonic development // inferred from mutant phenotype ///  0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005859 // m 0003723 // RNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003964 // RNA

1439332_at 2.32 DNA‐damage‐inducible transcript 4‐like Ddit4l chr3 G3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1424409_at 2.32 claudin 23 Cldn23 chr8 B1.1 0016338 // calcium‐independent cell‐cell adhesion // inferred from sequence or s 0005923 // tight junction // inferred from electronic annotation /// 0005923 //  0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1427910_at 2.32 cystatin E/M Cst6 chr19 A|19 4.0 cM 0008544 // epidermis development // inferred from mutant phenotype 0001533 // cornified envelope // inferred from direct assay /// 0005615 // extra 0004869 // cysteine protease inhibitor activity // ‐‐‐ /// 0004869 // cysteine p

1439368_a_at 2.32 solute carrier family 9 (sodium/hydrogen exchanger), isoform 3 regulator 2 Slc9a3r2 chr17 A3.3 0007242 // intracellular signaling cascade // ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0016324 // apical  0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 //

1423222_at 2.32 CAP, adenylate cyclase‐associated protein, 2 (yeast) Cap2 chr13 A5 ‐‐‐ 0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from electronic a ‐‐‐

1449206_at 2.31 synaptophysin‐like 2 Sypl2 chr3 F3‐H2 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006874 // calci 0008021 // synaptic vesicle // inferred from electronic annotation /// 0016020 / 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation

1448411_at 2.31 Wolfram syndrome 1 homolog (human) Wfs1 chr5 B3 0018346 // protein amino acid prenylation // ‐‐‐ 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0016 0008318 // protein prenyltransferase activity // ‐‐‐

1418782_at 2.31 retinoid X receptor gamma Rxrg chr1 H2.3|1 88.1 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1442368_at 2.31 potassium channel tetramerisation domain containing 12b Kctd12b chrX F3 0006813 // potassium ion transport // inferred from electronic annotation 0008076 // voltage‐gated potassium channel complex // inferred from electronic a 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00052

1416301_a_at 2.30 early B‐cell factor 1 Ebf1 chr11 B1.1|11 20.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1457223_at 2.30 ELMO domain containing 1 Elmod1 chr9 A5.3 0006909 // phagocytosis // inferred from electronic annotation 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1444790_at 2.30 RIKEN cDNA 1810005K13 gene 1810005K13Rik chr18 E3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1440642_at 2.30 RIKEN cDNA D630042P16 gene D630042P16Rik chr6 E3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1416523_at 2.30 ribonuclease, RNase A family, 1 (pancreatic) Rnase1 chr14 B‐C1|14 18.5 cM ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00045

1453119_at 2.30 OTU domain containing 1 Otud1 chr2 A3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1419203_at 2.30 gene trap locus F3a Gtlf3a chr11 B2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1452072_at 2.30 myc target 1 Myct1 chr10 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1443914_at 2.29 Lipase‐like, ab‐hydrolase domain containing 2 Lipk chr19 C1 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004806

1450311_at 2.29 solute carrier family 8 (sodium/calcium exchanger), member 3 Slc8a3 chr12 D1|12 41.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006816 // calci 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0005386 // carrier activity // inferred from electronic annotation /// 0005432 /

1449204_at 2.29 gap junction membrane channel protein beta 5 Gjb5 chr4 D2.2|4 57.5 cM 0007154 // cell communication // inferred from electronic annotation /// 0007267 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005921 // gap junction // inferred fr 0005243 // gap‐junction forming channel activity // inferred from electronic ann

1426139_a_at 2.29 chemokine (C‐C motif) receptor‐like 1 Ccrl1 chr9 F1 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1417184_s_at 2.29 hemoglobin, beta adult major chain /// hemoglobin, beta adult minor chain Hbb‐b1 /// Hbb‐b2 chr7 E3|7 50.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0007165 // signa 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005833 // hemoglobin 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003924

1438511_a_at 2.29 RIKEN cDNA 1190002H23 gene 1190002H23Rik chr14 D3 0007049 // cell cycle // inferred from electronic annotation /// 0007049 // cell 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005634 // nucleus 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0030295 // 

1436204_at 2.29 RIKEN cDNA 1110059G02 gene 1110059G02Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1455182_at 2.29 kinesin family member 1B Kif1b chr4 E|4 70.9 cM 0007017 // microtubule‐based process // inferred from electronic annotation ///  0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003774

1450065_at 2.29 adenylate cyclase 7 Adcy7 chr8 C3|8 40.0 cM 0006171 // cAMP biosynthetic process // traceable author statement /// 0006171 / 0005886 // plasma membrane // traceable author statement /// 0016020 // membrane 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0004

1427352_at 2.29 keratin 79 Krt79 chr15 F3 ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation

1425597_a_at 2.29 quaking Qk chr17 A1|17 5.9 cM 0001570 // vasculogenesis // inferred from mutant phenotype /// 0006397 // mRNA  0005634 // nucleus // traceable author statement /// 0005634 // nucleus // infer 0003676 // nucleic acid binding // ‐‐‐ /// 0003723 // RNA binding // traceable a

1418755_at 2.28 T‐box 15 Tbx15 chr3 F2.2|3 49.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1422587_at 2.28 transmembrane protein 45a Tmem45a chr16 C1.1 ‐‐‐ 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from sequence or structural s ‐‐‐

1422438_at 2.28 epoxide hydrolase 1, microsomal Ephx1 chr1 H4|1 98.5 cM 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006805 // xenobiotic metabolic process // inf 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005783 // endoplasmic reticulum // in 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004177

1417567_at 2.28 catenin beta interacting protein 1 Ctnnbip1 chr4 E2 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0005634 // nucleus // traceable author statement /// 0005634 // nucleus // infer 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0008013 // 

1425621_at 2.28 tripartite motif‐containing 35 Trim35 chr14 D1 0006915 // apoptosis // inferred from electronic annotation /// 0006917 // induc 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008270 //

1451053_a_at 2.28 transformed mouse 3T3 cell double minute 1 Mdm1 chr10 C1‐C3|10 67.0 cM ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1417027_at 2.27 tripartite motif protein 2 Trim2 chr3 F1 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005737 // c 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0005515 // 

AFFX‐TransRecMur/X57349_5_at 2.27 transferrin receptor Tfrc chr16 B3|16 21.2 cM 0006879 // iron ion homeostasis // inferred from mutant phenotype /// 0006897 // 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00057 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0004998 

1453317_a_at 2.27 KH domain containing, RNA binding, signal transduction associated 3 Khdrbs3 chr15 D3|15 37.5 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003676 // nucleic acid binding // ‐‐‐ /// 0003723 // RNA binding // inferred fr

1416072_at 2.27 CD34 antigen Cd34 chr1 H6|1 106.6 cM 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation /// 0050900 // l 0009897 // external side of plasma membrane // inferred from direct assay /// 00 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1418985_at 2.27 CTTNBP2 N‐terminal like Cttnbp2nl chr3 F2.2 ‐‐‐ 0015629 // actin cytoskeleton // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1428774_at 2.27 glypican 6 Gpc6 chr14 E4 ‐‐‐ 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0048503 // GPI anchor binding // inferred from electronic annotation

1433942_at 2.27 myosin VI Myo6 chr9 E1|9 44.0 cM 0006605 // protein targeting // inferred from physical interaction /// 0006810 / 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005886 // plasma  0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003774

1417806_at 2.27 popeye domain containing 2 Popdc2 chr16 B3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane // inf ‐‐‐

1437661_at 2.27 expressed sequence AU021092 AU021092 chr16 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1442880_at 2.27 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1450240_a_at 2.26 synaptotagmin‐like 1 Sytl1 chr4 D2.3 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006886 // intra 0005624 // membrane fraction // inferred from direct assay /// 0005625 // solubl 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation /// 00055

1439352_at 2.26 tripartite motif protein 7 Trim7 chr11 B1.2 ‐‐‐ 0005622 // intracellular // ‐‐‐ /// 0005622 // intracellular // inferred from el 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008270 //

1434428_at 2.26 RIKEN cDNA D330028D13 gene D330028D13Rik chr6 B2.3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1418395_at 2.26 RIKEN cDNA 1300013J15 gene 1300013J15Rik chr11 B2 0006855 // multidrug transport // inferred from electronic annotation 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0015238 // drug transporter activity // inferred from electronic annotation /// 

1441375_at 2.26 Leucine‐rich repeats and immunoglobulin‐like domains 1 Lrig1 chr6 D2|6 39.0 cM ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1456307_s_at 2.26 adenylate cyclase 7 Adcy7 chr8 C3|8 40.0 cM 0006171 // cAMP biosynthetic process // traceable author statement /// 0006171 / 0005886 // plasma membrane // traceable author statement /// 0016020 // membrane 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0004

1428516_a_at 2.26 alkB, alkylation repair homolog 7 (E. coli) Alkbh7 chr17 E1.1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0010302 // 2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase activity // inferred from direct

1452792_at 2.25 DAZ interacting protein 1 Dzip1 chr14 E4 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1460281_at 2.25 ankyrin repeat and SOCS box‐containing protein 15 Asb15 chr6 A3.1 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // ‐‐‐ /// 0007242 // intr 0005634 // nucleus // ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0003700 // transcription factor activity // ‐‐

1437401_at 2.25 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1448962_at 2.25 myosin, heavy polypeptide 11, smooth muscle Myh11 chr16 A1|16 5.0 cM 0006939 // smooth muscle contraction // inferred from direct assay /// 0006939 / 0001725 // stress fiber // inferred from direct assay /// 0005859 // muscle myos 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003774

1437637_at 2.25 putative homeodomain transcription factor 2 Phtf2 chr5 A3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation

1429185_at 2.25 RIKEN cDNA 4631416L12 gene 4631416L12Rik chr3 E1 0035023 // regulation of Rho protein signal transduction // inferred from electr 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0005089 // Rho guanyl‐nucleotide exchange factor activity // inferred from elect

1455475_at 2.25 RIKEN cDNA 3110057O12 gene 3110057O12Rik chr3 C ‐‐‐ ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0016787 // hyd

1457743_at 2.25 regulator of G‐protein signalling 7 binding protein Rgs7bp chr13 D1|13 57.0 cM 0007186 // G‐protein coupled receptor protein signaling pathway // inferred from 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005737 // cytoplasm // inf 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1439848_at 2.25 blood vessel epicardial substance Bves chr10 B2|10 29.0 cM ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane // inf ‐‐‐

1425344_at 2.24 nuclear prelamin A recognition factor Narf chr11 E2 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005638 // lamin f 0005515 // protein binding // inferred from sequence or structural similarity

1449079_s_at 2.24 ST3 beta‐galactoside alpha‐2,3‐sialyltransferase 6 St3gal6 chr16 C1.2 0006486 // protein amino acid glycosylation // inferred from electronic annotati 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0008373 // sialyltransferase activity // inferred from electronic annotation ///

1428664_at 2.24 vasoactive intestinal polypeptide Vip chr10 A1 ‐‐‐ 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005179 // hormone activity // inferred from electronic annotation

1439821_at 2.24 Lrp2 binding protein Lrp2bp chr8 B2 ‐‐‐ 0005737 // cytoplasm // inferred from sequence or structural similarity 0005488 // binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 // protein

1435751_at 2.24 ATP‐binding cassette, sub‐family C (CFTR/MRP), member 9 Abcc9 chr6 G2|6 70.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006813 // potas 0005886 // plasma membrane // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004872

1426941_at 2.24 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1447870_x_at 2.24 RIKEN cDNA 1110002E22 gene 1110002E22Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1421028_a_at 2.24 myocyte enhancer factor 2C Mef2c chr13 C3|13 45.0 cM 0001974 // blood vessel remodeling // inferred from mutant phenotype /// 0006350 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1415865_s_at 2.24 2,3‐bisphosphoglycerate mutase Bpgm chr6 B1 0006096 // glycolysis // inferred from electronic annotation /// 0008152 // meta ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004082

1438532_at 2.23 hemicentin 1 Hmcn1 chr1 G1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1429457_at 2.23 RIKEN cDNA 2310020A21 gene 2310020A21Rik chr5 B3 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005764 // lysosome // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1439945_at 2.23 zinc finger protein 449 Zfp449 chrX A4 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // ‐‐‐ /// 0006355 // regu 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // ‐‐‐ /// 0003676 // nucleic acid binding // in

1443219_at 2.23 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1450798_at 2.23 tenascin XB Tnxb chr17 B1|17 18.74 cM 0006629 // lipid metabolic process // inferred from mutant phenotype /// 0006631 0005576 // extracellular region // inferred from direct assay /// 0005578 // pro 0005102 // receptor binding // inferred from electronic annotation /// 0005518 /

1426440_at 2.23 dehydrogenase/reductase (SDR family) member 7 Dhrs7 chr12 C3 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0016491 // oxidoreductase activity // inferred from electronic annotation

1429195_at 2.23 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1423608_at 2.23 integral membrane protein 2A Itm2a chrX A2‐A3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1426231_at 2.23 vitrin Vit chr17 E3 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ ‐‐‐

1426461_at 2.22 UDP‐glucose pyrophosphorylase 2 Ugp2 chr11 A3.1|11 12.0 cM 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // ‐‐‐ /// 0008152 // meta ‐‐‐ 0003700 // transcription factor activity // ‐‐‐ /// 0003983 // UTP:glucose‐1‐pho

1419220_at 2.22 cardiomyopathy associated 1 Cmya1 chr9 F4 0003007 // heart morphogenesis // inferred from sequence or structural similarit 0005913 // cell‐cell adherens junction // inferred from direct assay /// 0005916 0005515 // protein binding // inferred from sequence or structural similarity //

1453552_at 2.22 RIKEN cDNA 2310014F07 gene 2310014F07Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1420310_at 2.22 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1437393_at 2.22 expressed sequence AI875142 AI875142 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1450484_a_at 2.22 thymidylate kinase family LPS‐inducible member Tyki chr12 A2|12 6.0 cM 0006233 // dTDP biosynthetic process // ‐‐‐ /// 0006233 // dTDP biosynthetic pro ‐‐‐ 0004798 // thymidylate kinase activity // ‐‐‐ /// 0004798 // thymidylate kinase 

1422619_at 2.22 phosphatidic acid phosphatase 2a Ppap2a chr13 D2.2 0006470 // protein amino acid dephosphorylation // inferred from direct assay // 0005624 // membrane fraction // inferred from sequence or structural similarity  0008195 // phosphatidate phosphatase activity // inferred from direct assay /// 



1417976_at 2.22 adenosine deaminase Ada chr2 H3|2 94.0 cM 0006163 // purine nucleotide metabolic process // inferred from mutant phenotype 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay 0004000 // adenosine deaminase activity // inferred from direct assay /// 000400

1442067_at 2.21 Receptor tyrosine kinase‐like orphan receptor 1 Ror1 chr4 49.6 cM 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005887 // integral to plasma membrane 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1450532_at 2.21 RIKEN cDNA 2310002J15 gene 2310002J15Rik chr2 A3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1449094_at 2.21 gap junction membrane channel protein alpha 7 Gja7 chr11 E1 0001570 // vasculogenesis // inferred from mutant phenotype /// 0007154 // cell  0005921 // gap junction // inferred from direct assay /// 0005921 // gap junctio 0005243 // gap‐junction forming channel activity // inferred from electronic ann

1419569_a_at 2.21 interferon‐stimulated protein Isg20 chr7 D2 ‐‐‐ 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003723 // RNA binding // inferred from electronic annotation /// 0004518 // nuc

1425156_at 2.21 guanylate binding protein 6 Gbp6 chr3 H1 0006955 // immune response // ‐‐‐ /// 0006955 // immune response // inferred fro 0005829 // cytosol // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane // infe 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003924

1418058_at 2.21 EGF, latrophilin seven transmembrane domain containing 1 Eltd1 chr3 H3‐H4 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016020 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation ///

1429957_at 2.21 RIKEN cDNA 2310002B14 gene 2310002B14Rik chr16 C3.3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1458379_at 2.21 RIKEN cDNA 9330159F19 gene 9330159F19Rik chr10 A4 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1454650_at 2.21 tripartite motif‐containing 35 Trim35 chr14 D1 0006915 // apoptosis // inferred from electronic annotation /// 0006917 // induc 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008270 //

1417147_at 2.21 RIKEN cDNA B230317C12 gene B230317C12Rik chr2 A3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1439836_at 2.20 ankyrin repeat and SOCS box‐containing protein 15 Asb15 chr6 A3.1 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // ‐‐‐ /// 0007242 // intr 0005634 // nucleus // ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0003700 // transcription factor activity // ‐‐

1450079_at 2.20 Nik related kinase Nrk chrX F1|X 53.0 cM 0006468 // protein amino acid phosphorylation // ‐‐‐ /// 0006468 // protein amin ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1422031_a_at 2.20 zinc finger, AN1‐type domain 6 Zfand6 chr7 D3 0007165 // signal transduction // inferred from physical interaction ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 // pro

1424219_at 2.20 mitochondrial rRNA methyltransferase 1 homolog (S. cerevisiae) Mrm1 chr11 C 0006396 // RNA processing // inferred from electronic annotation 0005739 // mitochondrion // inferred from electronic annotation 0003723 // RNA binding // inferred from electronic annotation /// 0008168 // met

1450725_s_at 2.20 carbonic anhydrase 14 Car14 chr3 F2.1 0006730 // one‐carbon compound metabolic process // inferred from electronic ann 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0004089 // carbonate dehydratase activity // inferred from electronic annotation

1417174_at 2.20 RIKEN cDNA 1810021J13 gene 1810021J13Rik chr9 A4 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ ‐‐‐

1419185_a_at 2.20 MLX interacting protein‐like Mlxipl chr5 G2 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005667 // transcr 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0016564 // tra

1449668_s_at 2.20 folliculin interacting protein 1 Fnip1 chr11 B1.3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1418744_s_at 2.20 tescalcin Tesc chr5 F|5 64.0 cM 0006883 // sodium ion homeostasis // inferred from sequence or structural simila 0001726 // ruffle // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // inferr 0000287 // magnesium ion binding // inferred from direct assay /// 0005509 // ca

1429735_at 2.19 RIKEN cDNA 1110003F05 gene 1110003F05Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1439606_at 2.19 Transcribed locus ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1446921_at 2.19 Transcribed locus ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1418293_at 2.19 interferon‐induced protein with tetratricopeptide repeats 2 Ifit2 chr19 C1 0006955 // immune response // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0005488 // binding // inferred from electronic annotation

1418318_at 2.19 ring finger protein 128 Rnf128 chrX F1 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from el 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005770 // late endosome // inferred f 0004842 // ubiquitin‐protein ligase activity // inferred from direct assay /// 0

1448323_a_at 2.19 biglycan Bgn chrX B|X 29.3 cM ‐‐‐ 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1422155_at 2.19 histone cluster 2, H3c2 Hist2h3c2 chr3 F2.1 0006334 // nucleosome assembly // inferred from electronic annotation /// 000700 0000786 // nucleosome // inferred from electronic annotation /// 0005634 // nucl 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation

1429486_at 2.19 6‐phosphofructo‐2‐kinase/fructose‐2,6‐biphosphatase 2 Pfkfb2 chr1 E4 0006003 // fructose 2,6‐bisphosphate metabolic process // inferred from electron ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003824

1453313_at 2.19 sestrin 3 Sesn3 chr9 A3 0007050 // cell cycle arrest // inferred from electronic annotation 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1424634_at 2.19 transcription elongation factor A (SII)‐like 1 Tceal1 chrX F1 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1418706_at 2.18 solute carrier family 38, member 3 Slc38a3 chr9 F1|9 63.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005886 // plasma membrane // inferred from electronic annotation /// 0005887 // 0005279 // amino acid‐polyamine transporter activity // ‐‐‐ /// 0005290 // L‐his

1416405_at 2.18 biglycan Bgn chrX B|X 29.3 cM ‐‐‐ 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1425039_at 2.18 integrin, beta‐like 1 Itgbl1 chr14 E5 0007155 // cell adhesion // ‐‐‐ /// 0007155 // cell adhesion // inferred from el 0008305 // integrin complex // ‐‐‐ /// 0008305 // integrin complex // inferred f 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005488 

1419600_at 2.18 defensin beta 4 Defb4 chr8 A1.3 0006952 // defense response // inferred from electronic annotation /// 0042742 / 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 ‐‐‐

1425338_at 2.18 phospholipase C, beta 4 Plcb4 chr2 F3|2 77.0 cM 0006629 // lipid metabolic process // ‐‐‐ /// 0006629 // lipid metabolic process ‐‐‐ 0004435 // phosphoinositide phospholipase C activity // ‐‐‐ /// 0004435 // phosp

1421589_at 2.18 keratin 31 Krt31 chr11 D|11 58.3 cM 0007010 // cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from electronic  0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1425329_a_at 2.18 cytochrome b5 reductase 3 Cyb5r3 chr15 45.2 cM 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation /// 0006694 0005625 // soluble fraction // inferred from sequence or structural similarity / 0004128 // cytochrome‐b5 reductase activity // inferred from electronic annotati

1420545_a_at 2.18 chimerin (chimaerin) 1 Chn1 chr2 C3 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000724 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0005096 // GTPase activator activity // inferred from electronic annotation /// 

1417441_at 2.18 DnaJ (Hsp40) homolog, subfamily C, member 12 Dnajc12 chr10 B4 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation 0016021 // integral to membrane // inferred from electronic annotation 0031072 // heat shock protein binding // inferred from electronic annotation ///

1447584_s_at 2.18 myc target 1 Myct1 chr10 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1420924_at 2.18 tissue inhibitor of metalloproteinase 2 Timp2 chr11 E2|11 72.0 cM 0008285 // negative regulation of cell proliferation // inferred from direct ass 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0004857 // enzyme inhibitor activity // inferred from electronic annotation /// 

1452106_at 2.18 nephronectin Npnt chr3 G3 0007160 // cell‐matrix adhesion // inferred from direct assay /// 0007160 // cel 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from direct assay ///  0005178 // integrin binding // inferred from physical interaction /// 0005509 //

1430738_at 2.18 RIKEN cDNA 4833419K08 gene 4833419K08Rik chr18 D3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1450726_at 2.17 N‐acylsphingosine amidohydrolase 2 Asah2 chr19 C3 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005624 // membrane fraction // inferred from direct assay /// 0016020 // membra 0016787 // hydrolase activity // inferred from electronic annotation /// 0017040

1441214_at 2.17 exophilin 5 Exph5 chr9 A5.3 0006886 // intracellular protein transport // inferred from electronic annotatio ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0008270 // 

1419905_s_at 2.17 hydroxyprostaglandin dehydrogenase 15 (NAD) Hpgd chr8 B3.2 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005829 // cytosol // inferred from sequence or structural similarity 0003824 // catalytic activity // ‐‐‐ /// 0003824 // catalytic activity // inferr

1427482_a_at 2.17 carbonic anhydrase 8 /// similar to Carbonic anhydrase‐related protein (CARP) (C Car8 /// LOC676792 chr4 A1|4 7.7 cM 0006730 // one‐carbon compound metabolic process // inferred from electronic ann 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay 0004089 // carbonate dehydratase activity // inferred from electronic annotation

1423331_a_at 2.17 poliovirus receptor‐related 3 Pvrl3 chr16 B5 0007155 // cell adhesion // inferred from direct assay /// 0007155 // cell adhes 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005886 // plasma membrane // inferred 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005515 

1458040_at 2.17 DNA segment, Chr 7, Wayne State University 130, expressed D7Wsu130e chr7 50.5 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1424886_at 2.17 protein tyrosine phosphatase, receptor type, D Ptprd chr4 C3|4 38.0 cM 0006470 // protein amino acid dephosphorylation // inferred from electronic anno 0005886 // plasma membrane // inferred from electronic annotation /// 0005887 // 0004721 // phosphoprotein phosphatase activity // inferred from electronic annot

1425526_a_at 2.17 paired related homeobox 1 Prrx1 chr1 H2.1|1 85.4 cM 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // inferred from electroni 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005667 // transcr 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1460180_at 2.16 hexosaminidase B Hexb chr13 D1|13 46.0 cM 0001501 // skeletal development // inferred from genetic interaction /// 0005975 0001669 // acrosome // inferred from direct assay /// 0005764 // lysosome // inf 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004563

1418608_at 2.16 calmodulin‐like 3 Calml3 chr13 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005509 // calcium ion binding // ‐‐‐ /// 0005509 // calcium ion binding // infe

1426110_a_at 2.16 endothelial differentiation, lysophosphatidic acid G‐protein‐coupled receptor, 2 Edg2 chr4 B3|4 16.0 cM 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // ‐‐‐ /// 0001584 // rhodopsin‐like

1455522_at 2.16 Rho guanine nucleotide exchange factor (GEF) 15 Arhgef15 chr11 B3 0006334 // nucleosome assembly // inferred from electronic annotation /// 000700 0000786 // nucleosome // inferred from electronic annotation /// 0005622 // intr 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0005089 // Rho

1438431_at 2.16 ATP‐binding cassette, sub‐family D (ALD), member 2 Abcd2 chr15 E‐F 0006810 // transport // ‐‐‐ /// 0006810 // transport // inferred from electronic 0005777 // peroxisome // inferred from electronic annotation /// 0016020 // memb 0000166 // nucleotide binding // ‐‐‐ /// 0000166 // nucleotide binding // inferr

1423607_at 2.16 lumican Lum chr10 C3|10 61.0 cM ‐‐‐ 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from direct assay ///  0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0005518 //

1437667_a_at 2.15 BTB and CNC homology 2 Bach2 ‐‐‐ 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1456468_x_at 2.15 RIKEN cDNA 1110012N22 gene 1110012N22Rik chr11 E2 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1449408_at 2.15 junction adhesion molecule 2 Jam2 chr16 C3.3 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005923 // tight junction // inferred  ‐‐‐

1437230_at 2.15 potassium voltage‐gated channel, shaker‐related subfamily, member 1 Kcna1 chr6 F1‐F3|6 61.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00052

1428758_at 2.15 transmembrane protein 86A Tmem86a chr7 B3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1452642_at 2.15 Transmembrane protein 16F Tmem16f chr15 F1 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1427915_s_at 2.14 transcription elongation factor B (SIII), polypeptide 1 Tceb1 chr1 A3 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0005515 // 

1440874_at 2.14 solute carrier organic anion transporter family, member 5A1 Slco5a1 chr1 A3 0006810 // transport // ‐‐‐ /// 0006810 // transport // inferred from electronic 0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from electronic a 0005215 // transporter activity // ‐‐‐ /// 0005215 // transporter activity // in

1457275_at 2.14 desmuslin Dmn chr7 C ‐‐‐ 0005624 // membrane fraction // inferred from direct assay /// 0005882 // interm 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1427866_x_at 2.14 hemoglobin, beta adult major chain Hbb‐b1 chr7 E3|7 50.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0015671 // oxyge 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005833 // hemoglobin 0005344 // oxygen transporter activity // inferred from mutant phenotype /// 000

1427179_at 2.14 keratin 33B Krt33b chr11 D|11 59.0 cM 0007010 // cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from electronic  0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1424560_at 2.14 proline‐serine‐threonine phosphatase‐interacting protein 1 Pstpip1 chr9 C 0000910 // cytokinesis // ‐‐‐ /// 0007155 // cell adhesion // inferred from elec 0001725 // stress fiber // inferred from direct assay /// 0005826 // contractile 0003779 // actin binding // inferred from direct assay /// 0005515 // protein bi

1429403_x_at 2.14 glycosyltransferase 8 domain containing 2 Glt8d2 chr10 C1 0016051 // carbohydrate biosynthetic process // ‐‐‐ /// 0016051 // carbohydrate  0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0016740 // transferase activity // inferred from electronic annotation /// 00167

1440635_at 2.14 palladin, cytoskeletal associated protein Palld chr8 B3.3 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota 0005634 // nucleus // inferred from sequence or structural similarity /// 000588 0005021 // vascular endothelial growth factor receptor activity // inferred from

1417477_at 2.14 gene trap locus F3b Gtlf3b chr11 B2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1434194_at 2.14 microtubule‐associated protein 2 Mtap2 chr1 C3|1 33.7 cM 0001578 // microtubule bundle formation // inferred from mutant phenotype /// 00 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0005874 // microtubule // 0005516 // calmodulin binding // inferred from electronic annotation /// 0005519

1439789_at 2.14 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1421199_at 2.14 discs, large homolog 2 (Drosophila) Dlg2 chr7 E1|7 47.6 cM 0007268 // synaptic transmission // inferred from mutant phenotype /// 0019233 / 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0045211 // postsy 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0005515 // 

1421866_at 2.14 nuclear receptor subfamily 3, group C, member 1 Nr3c1 chr18 B3|18 20.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1427038_at 2.14 preproenkephalin 1 Penk1 chr4 A1|4 0.8 cM 0001662 // behavioral fear response // inferred from mutant phenotype /// 000721 ‐‐‐ 0001515 // opioid peptide activity // inferred from electronic annotation

1434092_at 2.14 ATG9 autophagy related 9 homolog B (S. cerevisiae) Atg9b chr5 A3|5 9.0 cM 0000045 // autophagic vacuole formation // inferred from sequence or structural  0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0005776 // autophagic vac ‐‐‐

1439111_at 2.14 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1432107_at 2.14 RIKEN cDNA 2310010M20 gene 2310010M20Rik chr16 B2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1440330_at 2.14 Histone cluster 1, H2be Hist1h2be chr13 A2‐A3 0006334 // nucleosome assembly // inferred from electronic annotation /// 000700 0000786 // nucleosome // inferred from electronic annotation /// 0005634 // nucl 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003677 // DNA

1435699_at 2.13 protein phosphatase 1 (formerly 2C)‐like Ppm1l chr3 E1 0000165 // MAPKKK cascade // inferred from physical interaction /// 0006470 // p 0008287 // protein serine/threonine phosphatase complex // inferred from electro 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0003

1420551_at 2.13 RIKEN cDNA 2310039E09 gene 2310039E09Rik chr4 B2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1429348_at 2.13 sema domain, immunoglobulin domain (Ig), short basic domain, secreted, (semaphor Sema3c chr5 A3 0007169 // transmembrane receptor protein tyrosine kinase signaling pathway // n 0005615 // extracellular space // inferred from direct assay 0030215 // semaphorin receptor binding // inferred from physical interaction

1435541_at 2.13 betacellulin, epidermal growth factor family member Btc chr5 E2|5 51.0 cM 0000074 // regulation of progression through cell cycle // inferred from electro 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0008083 // growth factor activity // inferred from electronic annotation

1456611_at 2.13 RIKEN cDNA D430015B01 gene D430015B01Rik chr6 B3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1441307_at 2.13 RIKEN cDNA A030010K20 gene A030010K20Rik chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation /// 0045 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1418954_at 2.13 calcium/calmodulin‐dependent protein kinase kinase 1, alpha Camkk1 chr11 B4 0006468 // protein amino acid phosphorylation // ‐‐‐ /// 0006468 // protein amin 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1458624_at 2.13 similar to RNA binding motif protein 24 /// RNA binding motif protein 24 LOC380843 /// Rbm24 chr13 A5 0016068 // type I hypersensitivity // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1425967_a_at 2.13 mast cell protease 4 Mcpt4 chr14 C3|14 20.0 cM 0006508 // proteolysis // inferred from direct assay /// 0006508 // proteolysis  0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004252 // serine‐type endopeptidase activity // inferred from direct assay /// 

1443855_at 2.13 potassium voltage gated channel, Shaw‐related subfamily, member 1 Kcnc1 chr7 B3|7 23.5 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00052

1435461_at 2.13 membrane associated guanylate kinase, WW and PDZ domain containing 3 Magi3 chr3 F2.2|3 53.0 cM ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0016301 //

1459695_at 2.13 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1427490_at 2.12 ATP‐binding cassette, sub‐family B (MDR/TAP), member 7 Abcb7 chrX C‐D|X 39.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation 0005739 // mitochondrion // inferred from electronic annotation /// 0005743 // m 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005524

1442203_at 2.12 hypothetical LOC552880 LOC552880 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1457896_at 2.12 estrogen‐related receptor gamma Esrrg chr1 H6 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // non‐traceable author statement 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0003700 // transcription factor activity // ‐‐

1420388_at 2.12 protease, serine, 12 neurotrypsin (motopsin) Prss12 chr3 G3 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0004252 // serine‐type endopeptidase activity // inferred from electronic annota

1427492_at 2.12 premature ovarian failure 1B Pof1b chrX E1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation

1452740_at 2.12 myosin, heavy polypeptide 10, non‐muscle Myh10 chr11 B3|11 40.0 cM 0000281 // cytokinesis after mitosis // inferred from mutant phenotype /// 00002 0001725 // stress fiber // inferred from direct assay /// 0001725 // stress fibe 0000146 // microfilament motor activity // inferred from sequence or structural 

1424131_at 2.12 procollagen, type VI, alpha 3 /// similar to alpha 3 type VI collagen isoform 1  Col6a3 /// LOC674521 chr1 D|1 53.9 cM 0006260 // DNA replication // inferred from electronic annotation /// 0006281 // 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0003910 // DNA ligase (ATP) activity // inferred from electronic annotation /// 

1416913_at 2.12 esterase 1 Es1 chr8 C5|8 43.0 cM ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005783 // endoplasmic reticulum // in 0004091 // carboxylesterase activity // inferred from electronic annotation /// 

1451871_a_at 2.12 growth hormone receptor Ghr chr15 A1|15 4.6 cM 0006897 // endocytosis // inferred from electronic annotation 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005886 // plasma membrane  0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0004896 

1420562_at 2.12 secreted Ly6/Plaur domain containing 1 Slurp1 chr15 D3 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005615 // extracellular space // infe 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation

1425658_at 2.12 CD109 antigen Cd109 chr9 E1 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0004866 // endopeptidase inhibitor activity // ‐‐‐ /// 0004866 // endopeptidase 

1424567_at 2.11 tetraspanin 2 Tspan2 chr3 F3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1452300_at 2.11 RIKEN cDNA 2410005O16 gene 2410005O16Rik chr4 A3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005488 // binding // inferred from electronic annotation

1418219_at 2.11 interleukin 15 Il15 chr8 C2|8 38.0 cM 0001866 // NK T cell proliferation // inferred from mutant phenotype /// 0006955 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005125 // cytokine activity // inferred from mutant phenotype /// 0005125 // cy

1431164_at 2.11 Ras‐related GTP binding D Rragd chr4 A5|4 11.4 cM ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from sequence or structural similarity /// 000563 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005515

1421063_s_at 2.11 small nuclear ribonucleoprotein N /// SNRPN upstream reading frame Snrpn /// Snurf chr7 B5 /// chr7 B5|7 29.0 cM 0016071 // mRNA metabolic process // inferred from electronic annotation 0005634 // nucleus // traceable author statement /// 0005634 // nucleus // infer 0003723 // RNA binding // inferred from electronic annotation

1432944_at 2.11 RIKEN cDNA 2900046L07 gene 2900046L07Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1447112_s_at 2.11 crystallin, lambda 1 Cryl1 chr14 C3|14 20.0 cM 0006631 // fatty acid metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0016491 // oxidoreductase activity // inferred from electronic annotation

1460043_at 2.11 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1421456_at 2.11 purinergic receptor P2Y, G‐protein coupled 1 P2ry1 chr3 E1 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1416457_at 2.11 dimethylarginine dimethylaminohydrolase 2 Ddah2 chr17 B1 0006527 // arginine catabolic process // inferred from sequence or structural si ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // ‐‐‐ /// 0016403 // dimethylargininase activity 

1426947_x_at 2.11 procollagen, type VI, alpha 2 Col6a2 chr10 41.1 cM 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation /// 000715 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1450910_at 2.11 CAP, adenylate cyclase‐associated protein, 2 (yeast) Cap2 chr13 A5 ‐‐‐ 0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from electronic a ‐‐‐

1426714_at 2.11 solute carrier family 46, member 1 Slc46a1 chr11 B5|11 45.0 cM 0006810 // transport // ‐‐‐ /// 0006810 // transport // inferred from electronic 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane // ‐‐ 0005215 // transporter activity // ‐‐‐ /// 0008517 // folic acid transporter act

1434010_at 2.11 amyotrophic lateral sclerosis 2 (juvenile) chromosome region, candidate 13 (huma Als2cr13 chr1 C1.3‐C2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1459003_at 2.11 four and a half LIM domains 1 Fhl1 chrX A6‐A7.1 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0020037 /

1452865_at 2.11 leucine rich repeat containing 27 Lrrc27 chr7 F4 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1425103_at 2.10 angiotensin I converting enzyme (peptidyl‐dipeptidase A) 2 Ace2 chrX F5|X 70.5 cM 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006508 // proteolysis // inferred from electr 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00160 0004180 // carboxypeptidase activity // traceable author statement /// 0004180 /

1418392_a_at 2.10 guanylate nucleotide binding protein 3 Gbp3 chr3 H1 0006955 // immune response // ‐‐‐ /// 0006955 // immune response // inferred fro 0005829 // cytosol // inferred from direct assay 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003924

1451322_at 2.10 carboxymethylenebutenolidase‐like (Pseudomonas) Cmbl chr15 B2 ‐‐‐ ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // ‐‐‐ /// 0016787 // hydrolase activity // ‐‐‐ //

1436566_at 2.10 Rab40b, member RAS oncogene family Rab40b chr11 E2 0007242 // intracellular signaling cascade // inferred from electronic annotatio 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005525

1419438_at 2.10 single‐minded homolog 2 (Drosophila) Sim2 chr16 C3.3‐C4|16 67.57 cM 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0000155 // two‐component sensor activity // inferred from electronic annotation 

1457894_at 2.10 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1429001_at 2.10 pirin Pir chrX F5 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0005506 // iron ion binding // inferred from electronic annotation /// 0046872 /

1454720_at 2.10 amyloid beta (A4) precursor protein‐binding, family A, member 3 /// heparan sulf Apba3 /// Hs3st5 chr10 B1 /// chr10 C1 0006477 // protein amino acid sulfation // inferred from electronic annotation / 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 //

1424713_at 2.09 calmodulin‐like 4 Calml4 chr9 B ‐‐‐ ‐‐‐ 0005509 // calcium ion binding // ‐‐‐ /// 0005509 // calcium ion binding // infe

1426864_a_at 2.09 neural cell adhesion molecule 1 Ncam1 chr9 A5.3|9 28.0 cM 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005886 // plasma membrane // inferred 0005021 // vascular endothelial growth factor receptor activity // inferred from

1445841_at 2.09 leucine rich repeat containing 39 Lrrc39 chr3 G2 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1449880_s_at 2.09 bone gamma‐carboxyglutamate protein, related sequence 1 /// bone gamma carboxygl Bglap‐rs1 /// Bglap1 /// Bglap2 chr3 F1|3 42.6 cM 0001503 // ossification // inferred from electronic annotation /// 0030500 // re 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation

1419073_at 2.09 transmembrane protein with EGF‐like and two follistatin‐like domains 2 Tmeff2 chr1 C1 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1417807_at 2.09 RIKEN cDNA 2700038N03 gene 2700038N03Rik chr5 G2|5 78.0 cM 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0008233 // peptidase activity // inferred from electronic annotation /// 0008234

1418858_at 2.09 aldehyde oxidase 3 Aox3 chr1 C1.3|1 23.2 cM 0006118 // electron transport // ‐‐‐ /// 0006118 // electron transport // inferr ‐‐‐ 0004031 // aldehyde oxidase activity // inferred from direct assay /// 0005506 /

1449036_at 2.09 ring finger protein 128 Rnf128 chrX F1 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from el 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005770 // late endosome // inferred f 0004842 // ubiquitin‐protein ligase activity // inferred from direct assay /// 0

1429262_at 2.09 Ras association (RalGDS/AF‐6) domain family 6 Rassf6 chr5 E2 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1423063_at 2.09 DNA methyltransferase 3A Dnmt3a chr12 A2‐A3 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0000791 // euchromatin // inferred from sequence or structural similarity /// 00 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1426981_at 2.09 proprotein convertase subtilisin/kexin type 6 Pcsk6 chr7 C|7 28.5 cM 0006468 // protein amino acid phosphorylation // ‐‐‐ /// 0006508 // proteolysis  0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0016020 // m 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00042

1453156_s_at 2.08 zinc binding alcohol dehydrogenase, domain containing 1 Zadh1 chr12 D3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0016491 /

1435981_at 2.08 10 days neonate cerebellum cDNA, RIKEN full‐length enriched library, clone:65304 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1457645_at 2.08 RIKEN cDNA C130079G13 gene C130079G13Rik chr3 D 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0016787 // hydrolase activity // inferred from electronic annotation

1418788_at 2.08 endothelial‐specific receptor tyrosine kinase Tek chr4 C5|4 43.6 cM 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1416658_at 2.08 frizzled‐related protein Frzb chr2 C3|2 49.75 cM 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0005576 // extracellular region // non‐traceable author statement /// 0005615 // 0017147 // Wnt‐protein binding // inferred from direct assay

1417023_a_at 2.08 fatty acid binding protein 4, adipocyte Fabp4 chr3 A1|3 13.9 cM 0001816 // cytokine production // inferred from mutant phenotype /// 0006469 //  ‐‐‐ 0005488 // binding // inferred from electronic annotation /// 0008289 // lipid b

1422437_at 2.08 procollagen, type V, alpha 2 Col5a2 chr1 C1 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation /// 000715 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // ‐‐‐ /// 0005578 // proteinaceou 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1441667_s_at 2.08 SET and MYND domain containing 1 Smyd1 chr6 C1|6 30.5 cM 0006338 // chromatin remodeling // inferred from physical interaction /// 000635 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003714 // tra

1423495_at 2.08 2‐4‐dienoyl‐Coenzyme A reductase 2, peroxisomal Decr2 chr17 B1|17 17.1 cM 0007031 // peroxisome organization and biogenesis // inferred from electronic an 0005777 // peroxisome // inferred from electronic annotation 0008670 // 2,4‐dienoyl‐CoA reductase (NADPH) activity // inferred from electroni

1451287_s_at 2.08 RIKEN cDNA 2810003C17 gene 2810003C17Rik chr2 B ‐‐‐ ‐‐‐ 0005509 // calcium ion binding // ‐‐‐ /// 0005509 // calcium ion binding // infe

1417979_at 2.08 tenomodulin Tnmd chrX E3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1437030_at 2.08 phospholipase C, delta 4 Plcd4 chr1 C3|1 39.2 cM 0006629 // lipid metabolic process // ‐‐‐ /// 0006629 // lipid metabolic process 0005622 // intracellular // inferred from direct assay 0004435 // phosphoinositide phospholipase C activity // ‐‐‐ /// 0004435 // phosp

1450825_at 2.08 N‐acylsphingosine amidohydrolase (alkaline ceramidase) 3 Asah3 chr17 D 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0000139 // Golgi membrane // inferred from electronic annotation /// 0005783 //  0016787 // hydrolase activity // inferred from electronic annotation /// 0016811

1424525_at 2.07 gastrin releasing peptide Grp chr18 E1|18 40.0 cM 0007218 // neuropeptide signaling pathway // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // inferred from electronic annotation /// 000561 0005184 // neuropeptide hormone activity // inferred from electronic annotation 

1452678_a_at 2.07 cysteine conjugate‐beta lyase 1 Ccbl1 chr2 B 0009058 // biosynthetic process // ‐‐‐ /// 0009058 // biosynthetic process // in ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0008483

1431211_s_at 2.07 thioesterase superfamily member 5 Them5 chr3 F2 ‐‐‐ ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0016787

1451263_a_at 2.07 fatty acid binding protein 4, adipocyte Fabp4 chr3 A1|3 13.9 cM 0001816 // cytokine production // inferred from mutant phenotype /// 0006469 //  ‐‐‐ 0005488 // binding // inferred from electronic annotation /// 0008289 // lipid b

1416689_at 2.07 tuftelin 1 Tuft1 chr3 F2 0001503 // ossification // inferred from electronic annotation /// 0030282 // bo 0005576 // extracellular region // inferred from sequence or structural similari 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0030345 // 

1435792_at 2.07 component of Sp100‐rs /// predicted gene, EG665338 Csprs /// EG665338 chr1 C5 /// chr8 B1.3|1 53.1 cM 0007186 // G‐protein coupled receptor protein signaling pathway // inferred from 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integra 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1436964_at 2.07 DNA segment, Chr 7, ERATO Doi 715, expressed D7Ertd715e chr7 B5|7 28.65 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1434442_at 2.07 DNA segment, Chr 5, ERATO Doi 593, expressed D5Ertd593e chr5 E2|5 52.0 cM 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0030246

1425272_at 2.07 epithelial membrane protein 2 Emp2 chr16 A1|16 2.4 cM ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1415936_at 2.06 breast cancer anti‐estrogen resistance 3 Bcar3 chr3 G3 0007242 // intracellular signaling cascade // ‐‐‐ /// 0007242 // intracellular s 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0005085 // guanyl‐nucleotide exchange factor activity // ‐‐‐ /// 0005085 // guan

1453771_at 2.06 GULP, engulfment adaptor PTB domain containing 1 Gulp1 chr1 C1 0006911 // phagocytosis, engulfment // inferred from sequence or structural simi ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from sequence or structural similarity

1438338_at 2.06 malate dehydrogenase 1, NAD (soluble) Mdh1 chr11 A3.1|11 12.0 cM 0006096 // glycolysis // inferred from electronic annotation /// 0006099 // tric 0005829 // cytosol // inferred from sequence or structural similarity 0004459 // L‐lactate dehydrogenase activity // inferred from electronic annotati

1437559_at 2.06 regulator of G‐protein signalling 7 binding protein Rgs7bp chr13 D1|13 57.0 cM 0007186 // G‐protein coupled receptor protein signaling pathway // inferred from 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1440256_at 2.06 regulator of G‐protein signalling 9 binding protein Rgs9bp chr7 B2 0007601 // visual perception // inferred from electronic annotation /// 0009968  0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1451760_s_at 2.06 RIKEN cDNA 2010001E11 gene /// expressed sequence AI317395 2010001E11Rik /// AI317395 chr10 B1 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006605 // protein targeting // ‐‐‐ 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ 0004190 // aspartic‐type endopeptidase activity // ‐‐‐

1437434_a_at 2.06 G protein‐coupled receptor 177 Gpr177 chr3 H4 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1450961_a_at 2.06 transcription elongation factor A (SII)‐like 6 /// transcription elongation fact Tceal3 /// Tceal5 /// Tceal6 chrX E3 /// chrX F1 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003746 // translation elongation factor activity // inferred from electronic an

1447806_s_at 2.06 serine/arginine‐rich protein specific kinase 3 Srpk3 chrX A7.3 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from direct assay ///  ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1431416_a_at 2.06 junction adhesion molecule 2 Jam2 chr16 C3.3 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005923 // tight junction // inferred  ‐‐‐

1439669_at 2.06 RIKEN cDNA 6430571L13 gene 6430571L13Rik chr9 F1 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1441851_x_at 2.06 lymphocyte antigen 6 complex, locus G6C Ly6g6c chr17 B1 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ ‐‐‐

1447822_x_at 2.06 RIKEN cDNA 2700038N03 gene 2700038N03Rik chr5 G2|5 78.0 cM 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0008233 // peptidase activity // inferred from electronic annotation /// 0008234

1436915_x_at 2.06 lysosomal‐associated protein transmembrane 4B Laptm4b chr15 B3.1 0006810 // transport // inferred from electronic annotation 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1448590_at 2.05 procollagen, type VI, alpha 1 Col6a1 chr10 41.1 cM 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006817 // phosphate transport // inferred fro 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0004289 // subtilase activity // ‐‐‐ /// 0005198 // structural molecule activity

1426288_at 2.05 low density lipoprotein receptor‐related protein 4 Lrp4 chr2 E1|2 50.0 cM 0006897 // endocytosis // inferred from electronic annotation /// 0009953 // dor 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005886 // plasma membrane // inferred 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005509 

1426519_at 2.05 procollagen‐proline, 2‐oxoglutarate 4‐dioxygenase (proline 4‐hydroxylase), alpha P4ha1 chr10 B4 0018401 // peptidyl‐proline hydroxylation to 4‐hydroxy‐L‐proline // inferred fro 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005783 // endoplasmic reticulum // in 0004656 // procollagen‐proline 4‐dioxygenase activity // inferred from direct as

1418059_at 2.05 EGF, latrophilin seven transmembrane domain containing 1 Eltd1 chr3 H3‐H4 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016020 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation ///

1451050_at 2.05 5'‐nucleotidase, cytosolic III Nt5c3 chr6 B3 0006213 // pyrimidine nucleoside metabolic process // inferred from sequence or  0005737 // cytoplasm // inferred from sequence or structural similarity /// 0005 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0000287

1433930_at 2.05 heparanase Hpse chr5 E4 ‐‐‐ 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // traceable author statement ///  0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0005

1418791_at 2.05 SH3‐domain GRB2‐like 2 Sh3gl2 chr4 C4|4 41.6 cM ‐‐‐ 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 //

1423284_at 2.05 MANSC domain containing 1 Mansc1 chr6 G1 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e ‐‐‐

1426523_a_at 2.05 glucosamine‐6‐phosphate deaminase 2 Gnpda2 chr5 D 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0004342 // glucosamine‐6‐phosphate deaminase activity // inferred from electroni

1421979_at 2.05 phosphate regulating gene with homologies to endopeptidases on the X chromosome  Phex chrX F4|X 65.4 cM 0001503 // ossification // inferred from electronic annotation /// 0006508 // pr 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0004245 // neprilysin activity // inferred from electronic annotation /// 000823

1454551_at 2.05 RIKEN cDNA 9530034D02 gene 9530034D02Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1427937_at 2.05 RIKEN cDNA 2610030H06 gene 2610030H06Rik chrX C2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1424902_at 2.04 plexin domain containing 1 Plxdc1 chr11 D 0007275 // multicellular organismal development // ‐‐‐ /// 0007275 // multicellu 0005886 // plasma membrane // inferred from sequence or structural similarity // 0004872 // receptor activity // ‐‐‐ /// 0004872 // receptor activity // inferred

1457465_at 2.04 shroom family member 4 Shroom4 chrX A1.1 0000902 // cell morphogenesis // inferred from sequence or structural similarity 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005856 // c 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00037

1454256_s_at 2.04 RIKEN cDNA 1700113I22 gene 1700113I22Rik chr11 D ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1451511_at 2.04 3‐hydroxyisobutyryl‐Coenzyme A hydrolase Hibch chr1 C1.1 0008152 // metabolic process // ‐‐‐ /// 0008152 // metabolic process // inferred 0005739 // mitochondrion // inferred from electronic annotation 0003824 // catalytic activity // ‐‐‐ /// 0003824 // catalytic activity // inferr

1417215_at 2.04 RAB27b, member RAS oncogene family Rab27b chr18 E2|18 45.0 cM 0007264 // small GTPase mediated signal transduction // inferred from electronic 0005794 // Golgi apparatus // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005515

1450633_at 2.04 calmodulin 4 Calm4 chr13 A1 ‐‐‐ 0005625 // soluble fraction // inferred from direct assay /// 0005626 // insolub 0005509 // calcium ion binding // inferred from direct assay /// 0005509 // calc

1417836_at 2.04 glutathione peroxidase 7 Gpx7 chr4 C7 0006979 // response to oxidative stress // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004601 // peroxidase activity // ‐‐‐ /// 0004601 // peroxidase activity // infe

1439493_at 2.04 RIKEN cDNA D630040G17 gene D630040G17Rik chr8 C2 ‐‐‐ 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00082

1429230_at 2.04 kallikrein related‐peptidase 5 Klk5 chr7 B3|7 24.0 cM 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004252 // serine‐type endopeptidase activity // inferred from electronic annota

1421865_at 2.04 diazepam binding inhibitor‐like 5 Dbil5 chr11 B5 0006810 // transport // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0000062 // acyl‐CoA binding // inferred from electronic annotation /// 0005488 /

1423679_at 2.04 RIKEN cDNA 2810432L12 gene 2810432L12Rik chr4 B1 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1424553_at 2.04 hedgehog acyltransferase‐like Hhatl chr9 F4 ‐‐‐ 0005737 // cytoplasm // inferred from sequence or structural similarity /// 0016 0003824 // catalytic activity // ‐‐‐

1430114_at 2.04 RIKEN cDNA 5430420C16 gene 5430420C16Rik chr16 B1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1418769_at 2.04 myozenin 2 Myoz2 chr3 G3 ‐‐‐ 0015629 // actin cytoskeleton // inferred from direct assay /// 0015629 // actin 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1460259_s_at 2.03 chloride channel calcium activated 1 /// chloride channel calcium activated 2 Clca1 /// Clca2 chr3 H2 /// chr3 H2‐H3|3 72.5 cM 0006821 // chloride transport // inferred from direct assay /// 0006821 // chlor 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from direct assay /// 0005887 0005229 // intracellular calcium activated chloride channel activity // inferred

1434665_at 2.03 aspartylglucosaminidase Aga chr8 B3 0006516 // glycoprotein catabolic process // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005764 // lysosome // inferred from e 0003948 // N4‐(beta‐N‐acetylglucosaminyl)‐L‐asparaginase activity // inferred fr

1422644_at 2.03 SH3‐binding domain glutamic acid‐rich protein Sh3bgr chr16 C4 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1457881_at 2.03 oxysterol binding protein‐like 6 Osbpl6 chr2 C3 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006869 // lipid ‐‐‐ ‐‐‐

1456259_at 2.03 similar to integrator complex subunit 10 LOC674888 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1440186_s_at 2.03 RIKEN cDNA 2310020A21 gene 2310020A21Rik chr5 B3 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005764 // lysosome // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1423260_at 2.03 inhibitor of DNA binding 4 Id4 chr13 B|13 31.0 cM 0008284 // positive regulation of cell proliferation // inferred from mutant phe 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0030528 // 

1423634_at 2.03 gasdermin 1 Gsdm1 chr11 D ‐‐‐ 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay ‐‐‐

1436552_at 2.03 janus kinase and microtubule interacting protein 2 Jakmip2 chr18 B3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1434413_at 2.03 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1444139_at 2.03 DNA‐damage‐inducible transcript 4‐like Ddit4l chr3 G3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1448942_at 2.03 guanine nucleotide binding protein (G protein), gamma 11 Gng11 chr6 A1 0007165 // signal transduction // ‐‐‐ /// 0007165 // signal transduction // infe 0005834 // heterotrimeric G‐protein complex // ‐‐‐ /// 0005834 // heterotrimeric 0003924 // GTPase activity // ‐‐‐ /// 0004871 // signal transducer activity // ‐

1435191_at 2.03 corneodesmosin Cdsn chr17 B1 ‐‐‐ 0030057 // desmosome // inferred from sequence or structural similarity ‐‐‐

1445574_at 2.02 Transcribed locus ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1456231_at 2.02 phospholipase A2, group III Pla2g3 chr11 A1 0006644 // phospholipid metabolic process // inferred from electronic annotation 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0004623 // phospholipase A2 activity // ‐‐‐ /// 0004623 // phospholipase A2 acti

1439078_at 2.02 kelch‐like 4 (Drosophila) Klhl4 chrX E1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1425440_x_at 2.02 solute carrier family 41, member 3 Slc41a3 chr6 D2 0006812 // cation transport // inferred from electronic annotation 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ 0004601 // peroxidase activity // ‐‐‐ /// 0005515 // protein binding // inferred

1441869_x_at 2.02 Autism susceptibility candidate 2 Auts2 chr5 G2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1417543_at 2.02 ribosomal protein S6 kinase, polypeptide 2 Rps6ka2 chr17 F4|17 3.65 cM 0000089 // mitotic metaphase // inferred from direct assay /// 0001556 // oocyte 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005737 // cytopla 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003735

1451038_at 2.02 apelin Apln chrX A3.2 0007186 // G‐protein coupled receptor protein signaling pathway // inferred from 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0005102 // receptor binding // inferred from sequence or structural similarity /

1424114_s_at 2.02 laminin B1 subunit 1 Lamb1‐1 chr12 A3|12 20.0 cM 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation /// 0007162 // n 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from direct assay ///  0005201 // extracellular matrix structural constituent // inferred from electron

1432092_a_at 2.02 GULP, engulfment adaptor PTB domain containing 1 Gulp1 chr1 C1 0006911 // phagocytosis, engulfment // inferred from sequence or structural simi ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from sequence or structural similarity

1435184_at 2.02 natriuretic peptide receptor 3 Npr3 chr15 A1|15 6.7 cM ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0008528 

1428738_a_at 2.02 DNA segment, Chr 14, ERATO Doi 449, expressed D14Ertd449e chr14 B ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1436925_at 2.02 checkpoint suppressor 1 Ches1 chr12 F1 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1460248_at 2.02 carboxypeptidase X 2 (M14 family) Cpxm2 chr7 F4 0006508 // proteolysis // inferred from direct assay /// 0006508 // proteolysis  0005615 // extracellular space // inferred from direct assay /// 0005615 // extr 0004180 // carboxypeptidase activity // inferred from direct assay /// 0004182 /

1430928_at 2.02 RIKEN cDNA 2900002J02 gene 2900002J02Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1428142_at 2.02 ets variant gene 5 Etv5 chr16 B1 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // inferred from electroni 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1438050_x_at 2.02 predicted gene, EG668383 EG668383 chr12 A1.2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1428662_a_at 2.02 homeobox only domain Hod chr5 D 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1456500_at 2.01 anterior pharynx defective 1b homolog (C. elegans) Aph1b chr9 D 0007219 // Notch signaling pathway // inferred from electronic annotation /// 00 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0004175 // endopeptidase activity // inferred from genetic interaction /// 00055

1418187_at 2.01 receptor (calcitonin) activity modifying protein 2 Ramp2 chr11 D|11 61.5 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006886 // intra 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0008565 

1426285_at 2.01 laminin, alpha 2 Lama2 chr10 A4‐B1|10 20.0 cM 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation /// 0030155 // r 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005102 // receptor binding // inferred from electronic annotation /// 0005201 /

1441897_at 2.01 RIKEN cDNA B230120H23 gene B230120H23Rik chr2 C3 0000075 // cell cycle checkpoint // inferred from sequence or structural similar 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005737 // cytoplasm // inf 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0000287

1448285_at 2.01 regulator of G‐protein signaling 4 Rgs4 chr1 H3|1 86.5 cM 0007186 // G‐protein coupled receptor protein signaling pathway // traceable aut 0005737 // cytoplasm // traceable author statement 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation ///

1442011_at 2.01 RIKEN cDNA A230065H16 gene A230065H16Rik chr12 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1449440_at 2.01 lipin 3 Lpin3 chr2 H2 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005634 // nucleus ‐‐‐

1433454_at 2.01 ankyrin repeat and BTB (POZ) domain containing 2 Abtb2 chr2 E2 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1437700_at 2.01 Schwannomin interacting protein 1 Schip1 chr3 E2 ‐‐‐ 0005737 // cytoplasm // inferred from sequence or structural similarity 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0042803 // 

1423110_at 2.01 procollagen, type I, alpha 2 Col1a2 chr6 A1|6 0.68 cM 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation /// 000715 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1436169_at 2.01 RIKEN cDNA C730029A08 gene C730029A08Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1438258_at 2.01 very low density lipoprotein receptor Vldlr chr19 C1|19 20.0 cM 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005624 // membrane fraction // inferr 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005319 

1420889_at 2.01 holocytochrome c synthetase Hccs chrX F5 ‐‐‐ 0005739 // mitochondrion // inferred from electronic annotation /// 0005739 // m 0004408 // holocytochrome‐c synthase activity // inferred from electronic annota

1439151_at 2.01 methionine sulfoxide reductase B3 Msrb3 chr10 D2 0030091 // protein repair // inferred from sequence or structural similarity 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0000318 // protein‐methionine‐R‐oxide reductase activity // inferred from sequen

1426306_a_at 2.00 melanoma antigen, family D, 2 Maged2 chrX F2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1426906_at 2.00 interferon activated gene 203 Ifi203 chr1 H3|1 95.31 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003712 // transcription cofactor activity // inferred from genetic interaction 

1428954_at 2.00 solute carrier family 9 (sodium/hydrogen exchanger), isoform 3 regulator 2 Slc9a3r2 chr17 A3.3 0007242 // intracellular signaling cascade // ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0016324 // apical  0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 //

1429809_at 2.00 transmembrane and tetratricopeptide repeat containing 2 Tmtc2 chr10 D1 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005488 // binding // inferred from electronic annotation

1422977_at 2.00 glycoprotein Ib, beta polypeptide Gp1bb chr16 A3|16 11.4 cM 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation /// 0007155 // c 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005887 // integral to plasma membrane 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1447774_x_at 2.00 RIKEN cDNA 5730469M10 gene 5730469M10Rik chr14 B ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1443904_at 2.00 fatty acid desaturase domain family, member 6 Fads6 chr11 E2 0007605 // sensory perception of sound // inferred from mutant phenotype /// 003 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0016491 // 

1455093_a_at 2.00 alpha‐2‐HS‐glycoprotein Ahsg chr16 B1|16 15.0 cM 0001503 // ossification // inferred from direct assay /// 0006907 // pinocytosis 0005615 // extracellular space // inferred from sequence or structural similarit 0004869 // cysteine protease inhibitor activity // inferred from electronic anno

Probeset ID Fold Change Gene Title Gene Symbol Chromosomal Location Gene Ontology Biological Process Gene Ontology Cellular Component Gene Ontology Molecular Function

1449984_at ‐134.00 chemokine (C‐X‐C motif) ligand 2 Cxcl2 chr5 E2|5 51.0 cM 0006935 // chemotaxis // inferred from electronic annotation /// 0006954 // infl 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation /// 0008009 

1449833_at ‐124.11 small proline‐rich protein 2F Sprr2f chr3 F1|3 45.2 cM 0007566 // embryo implantation // traceable author statement /// 0008544 // epid 0001533 // cornified envelope // non‐traceable author statement 0005198 // structural molecule activity // traceable author statement /// 000519

1419100_at ‐73.71 serine (or cysteine) peptidase inhibitor, clade A, member 3N Serpina3n chr12 F1 0006953 // acute‐phase response // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004866 // endopeptidase inhibitor activity // inferred from electronic annotati

1438148_at ‐69.95 gene model 1960, (NCBI) Gm1960 chr5 E2 0006955 // immune response // inferred from electronic annotation 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation /// 0008009 

1419075_s_at ‐66.73 serum amyloid A 1 Saa1 chr7 B3|7 23.5 cM 0006953 // acute‐phase response // inferred from electronic annotation 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation 0005319 // lipid transporter activity // inferred from electronic annotation ///



KO Day 0 vs WT Day 0 (GCRMA > 2 Fold Changes 05‐20‐08 Both Experiments) Mouse 430_2 Arrays

Up Regulated Genes

Probeset ID Fold Change Gene Title Gene Symbol Chromosomal Location Gene Ontology Biological Process Gene Ontology Cellular Component Gene Ontology Molecular Function

1455869_at 5.71 Calcium/calmodulin‐dependent protein kinase II, beta Camk2b chr11 A1|11 0.5 cM 0000082 // G1/S transition of mitotic cell cycle // inferred from mutant phenoty 0005954 // calcium‐ and calmodulin‐dependent protein kinase complex // traceable 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1430703_at 5.59 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1434502_x_at 5.45 solute carrier family 4 (anion exchanger), member 1 Slc4a1 chr11 D|11 62.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0005386 // carrier activity // inferred from electronic annotation /// 0005452 /

1448021_at 4.34 RIKEN cDNA 4930431B09 gene 4930431B09Rik chr3 F2.2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1423016_a_at 4.22 glycophorin A Gypa chr8 C2|8 36.0 cM 0007016 // cytoskeletal anchoring // inferred from mutant phenotype /// 0047484  0005887 // integral to plasma membrane // inferred from direct assay /// 0009897 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0042803 // 

1418493_a_at 4.13 synuclein, alpha Snca chr6 B3|6 29.0 cM 0001956 // positive regulation of neurotransmitter secretion // inferred from di 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation /// 0019717 // synap 0042802 // identical protein binding // inferred from direct assay

1425436_x_at 3.88 killer cell lectin‐like receptor, subfamily A, member 3 Klra3 chr6 F3|6 62.71 cM 0006952 // defense response // inferred from electronic annotation /// 0007155 / 0005886 // plasma membrane // inferred from electronic annotation /// 0005886 // 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005515 

1451675_a_at 3.73 aminolevulinic acid synthase 2, erythroid Alas2 chrX F3|X 63.0 cM 0001666 // response to hypoxia // inferred from sequence or structural similarit 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003824 // cat

1437358_at 3.69 WD repeat and FYVE domain containing 1 Wdfy1 chr1 C4 ‐‐‐ ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation

1449077_at 3.48 erythroid associated factor Eraf ‐‐‐ 0006457 // protein folding // inferred from direct assay /// 0006457 // protein  0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0005833 // hemoglobin com 0030492 // hemoglobin binding // inferred from sequence or structural similarity

1442089_at 3.36 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1420599_at 3.27 RIKEN cDNA 2300006N05 gene /// hypothetical protein LOC670472 /// hypothetical p 2300006N05Rik /// LOC670472 /// LOC670482 chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation /// 0045 ‐‐‐

1424749_at 3.22 WD repeat and FYVE domain containing 1 Wdfy1 chr1 C4 ‐‐‐ ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation

1430509_at 3.21 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1419394_s_at 3.03 S100 calcium binding protein A8 (calgranulin A) S100a8 chr3 F1‐F2|3 43.6 cM 0006935 // chemotaxis // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation

1436853_a_at 2.99 synuclein, alpha Snca chr6 B3|6 29.0 cM 0001956 // positive regulation of neurotransmitter secretion // inferred from di 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation /// 0019717 // synap 0042802 // identical protein binding // inferred from direct assay

1427179_at 2.99 keratin 33B Krt33b chr11 D|11 59.0 cM 0007010 // cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from electronic  0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1435588_at 2.98 WD repeat and FYVE domain containing 1 Wdfy1 chr1 C4 ‐‐‐ ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation

1449387_at 2.90 keratin 33A Krt33a chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1448752_at 2.89 carbonic anhydrase 2 Car2 chr3 A1|3 10.5 cM 0002009 // morphogenesis of an epithelium // inferred from mutant phenotype ///  0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation 0004089 // carbonate dehydratase activity // inferred from electronic annotation

1429993_s_at 2.84 spermatogenesis associated glutamate (E)‐rich protein 4b Speer4b chr5 B1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1448756_at 2.78 S100 calcium binding protein A9 (calgranulin B) S100a9 chr3 F1‐F2|3 43.6 cM 0030595 // leukocyte chemotaxis // inferred from mutant phenotype /// 0031532 // ‐‐‐ 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation

1430669_at 2.74 keratin associated protein 4‐7 Krtap4‐7 chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation /// 0045 ‐‐‐

1421494_at 2.66 RIKEN cDNA 1110033F04 gene 1110033F04Rik chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation /// 0045 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1450723_at 2.65 ISL1 transcription factor, LIM/homeodomain Isl1 chr13 D2.3 0001755 // neural crest cell migration // inferred from genetic interaction ///  0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // ‐‐‐ / 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0003677 // DNA binding // inferred from electr

1417714_x_at 2.64 hemoglobin alpha, adult chain 1 Hba‐a1 chr11 A4|11 16.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0015671 // oxyge 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005833 // hemoglobin 0005344 // oxygen transporter activity // inferred from electronic annotation //

1440852_at 2.60 isopentenyl‐diphosphate delta isomerase 2 Idi2 chr13 A1 0008299 // isoprenoid biosynthetic process // ‐‐‐ /// 0008299 // isoprenoid bios ‐‐‐ 0004452 // isopentenyl‐diphosphate delta‐isomerase activity // ‐‐‐ /// 0004452 /

1451774_at 2.58 predicted gene, OTTMUSG00000002196 OTTMUSG00000002196 chr11 D|11 ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation /// 0045 ‐‐‐

1449902_at 2.57 late cornified envelope 1G Lce1g chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1440927_x_at 2.53 RIKEN cDNA A330102K04 gene A330102K04Rik chr15 E1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1419311_at 2.53 tripartite motif protein 10 Trim10 chr17 B1 ‐‐‐ 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005737 // c 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0005515 // 

1416464_at 2.47 solute carrier family 4 (anion exchanger), member 1 Slc4a1 chr11 D|11 62.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0005386 // carrier activity // inferred from electronic annotation /// 0005452 /

1431650_at 2.47 RIKEN cDNA 1110054P19 gene 1110054P19Rik chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation /// 0045 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1457307_at 2.46 RIKEN cDNA A330102K04 gene A330102K04Rik chr15 E1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1429608_at 2.44 alcohol dehydrogenase 6A (class V) Adh6a chr3 G3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0004024 // alcohol dehydrogenase activity, zinc‐dependent // ‐‐‐ /// 0008270 // 

1418480_at 2.35 pro‐platelet basic protein Ppbp chr5 E2 0006955 // immune response // ‐‐‐ /// 0006955 // immune response // inferred fro 0005576 // extracellular region // ‐‐‐ /// 0005576 // extracellular region // in 0005125 // cytokine activity // ‐‐‐ /// 0005125 // cytokine activity // inferred

1449560_at 2.34 RIKEN cDNA 2310043L02 gene 2310043L02Rik chr11 D ‐‐‐ 0045095 // keratin filament // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1417750_a_at 2.31 solute carrier family 25, member 37 Slc25a37 chr14 D1 0006810 // transport // ‐‐‐ /// 0006810 // transport // inferred from electronic 0005739 // mitochondrion // inferred from electronic annotation /// 0005743 // m 0005381 // iron ion transporter activity // inferred from mutant phenotype /// 0

1429262_at 2.29 Ras association (RalGDS/AF‐6) domain family 6 Rassf6 chr5 E2 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1421092_at 2.28 serine (or cysteine) peptidase inhibitor, clade A (alpha‐1 antiproteinase, antit Serpina12 chr12 F1 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004866 // endopeptidase inhibitor activity // inferred from electronic annotati

1452166_a_at 2.27 keratin 10 Krt10 chr11 D|11 57.95 cM 0007010 // cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from electronic  0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation /// 0045 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1422720_at 2.23 ISL1 transcription factor, LIM/homeodomain Isl1 chr13 D2.3 0001755 // neural crest cell migration // inferred from genetic interaction ///  0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // ‐‐‐ / 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0003677 // DNA binding // inferred from electr

1418304_at 2.21 protocadherin 21 Pcdh21 chr14 B 0007156 // homophilic cell adhesion // ‐‐‐ /// 0007156 // homophilic cell adhesi 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005887 // integral to plasma membrane 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005509 

1451245_at 2.20 leucine rich repeat containing 3B Lrrc3b chr14 A1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1441307_at 2.19 RIKEN cDNA A030010K20 gene A030010K20Rik chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation /// 0045 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1420904_at 2.14 interleukin 17 receptor A Il17ra chr6 F1|6 55.2 cM 0007166 // cell surface receptor linked signal transduction // inferred from ele 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005887 // integral to plasma membrane 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0004907 

1420905_at 2.14 interleukin 17 receptor A Il17ra chr6 F1|6 55.2 cM 0007166 // cell surface receptor linked signal transduction // inferred from ele 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005887 // integral to plasma membrane 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0004907 

1418100_at 2.10 RIKEN cDNA A030009H04 gene A030009H04Rik chr11 B3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1428680_at 2.09 CDP‐diacylglycerol synthase 1 Cds1 chr5 E5 0008654 // phospholipid biosynthetic process // inferred from electronic annotat 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from direct assay /// 0005783 // en 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0004

1435761_at 2.09 cDNA sequence BC100530 BC100530 chr16 B3 ‐‐‐ 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0004866 // endopeptidase inhibitor activity // inferred from electronic annotati

1416105_at 2.07 nicotinamide nucleotide transhydrogenase Nnt chr13 D2|13 64.0 cM 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation /// 0015992 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0008746 // NAD(P) transhydrogenase activity // inferred from electronic annotati

1441629_at 2.07 Glutamate receptor interacting protein 1 Grip1 chr10 D2|10 77.0 cM 0007242 // intracellular signaling cascade // ‐‐‐ /// 0008104 // protein localiz 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0016 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005515 

1421117_at 2.06 dystonin Dst chr1 B|1 16.5 cM 0007050 // cell cycle arrest // inferred from electronic annotation /// 0007050  0005737 // cytoplasm // inferred from sequence or structural similarity /// 0005 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0005198 // s

1455889_at 2.06 male sterility domain containing 1 Mlstd1 chr6 G3 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005777 // peroxisome // inferred from direct assay /// 0005777 // peroxisome // 0016491 // oxidoreductase activity // inferred from electronic annotation /// 00

1418496_at 2.05 forkhead box A1 Foxa1 chr12 C1|12 26.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1457140_s_at 2.05 RIKEN cDNA 4632411J06 gene 4632411J06Rik chr7 F1 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation ‐‐‐ ‐‐‐

1416076_at 2.04 cyclin B1, related sequence 1 /// cyclin B1 /// predicted gene, EG434175 /// sim Ccnb1 /// Ccnb1‐rs1 /// EG434175 /// LOC672788 chr13 D1 /// chr13 D1|5 87.0 cM /// chr7 B3 0000074 // regulation of progression through cell cycle // ‐‐‐ /// 0000074 // re 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from direct assay / 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0016301 // 

1417808_at 2.04 RIKEN cDNA 2310050C09 gene 2310050C09Rik chr3 F2.1 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0009055 // electron carrier activity // inferred from electronic annotation

1441801_at 2.04 potassium channel tetramerisation domain containing 4 Kctd4 chr14 D2 0006813 // potassium ion transport // ‐‐‐ /// 0006813 // potassium ion transport 0008076 // voltage‐gated potassium channel complex // ‐‐‐ /// 0008076 // voltage 0005249 // voltage‐gated potassium channel activity // ‐‐‐ /// 0005249 // voltag

1437842_at 2.03 phosphatidylinositol‐specific phospholipase C, X domain containing 1 Plcxd1 chr5 F 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000724 ‐‐‐ 0004629 // phospholipase C activity // inferred from electronic annotation

1416309_at 2.03 nucleolar and spindle associated protein 1 Nusap1 chr2 E5 0000070 // mitotic sister chromatid segregation // inferred from sequence or str 0005730 // nucleolus // inferred from direct assay /// 0005876 // spindle microt 0008017 // microtubule binding // inferred from direct assay

1453145_at 2.02 RIKEN cDNA 4933439C20 gene 4933439C20Rik ‐‐‐ 0008654 // phospholipid biosynthetic process // inferred from electronic annotat ‐‐‐ 0004609 // phosphatidylserine decarboxylase activity // inferred from electronic

1420562_at 2.02 secreted Ly6/Plaur domain containing 1 Slurp1 chr15 D3 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005615 // extracellular space // infe 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation

Down Regulated Genes

Probeset ID Fold Change Gene Title Gene Symbol Chromosomal Location Gene Ontology Biological Process Gene Ontology Cellular Component Gene Ontology Molecular Function

1443100_at ‐10.28 Thyroid hormone receptor beta Thrb chr14 A3 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // traceable author statement /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1458368_at ‐9.32 myosin, heavy polypeptide 4, skeletal muscle Myh4 chr11 B3|11 35.0 cM 0006941 // striated muscle contraction // inferred from electronic annotation // 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0005863 // st 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003774

1421289_at ‐8.85 heat shock protein family, member 7 (cardiovascular) Hspb7 chr4 E1 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation /// 0006950 // 0005856 // cytoskeleton // traceable author statement ‐‐‐

1450618_a_at ‐8.23 small proline‐rich protein 2A Sprr2a chr3 F1|3 45.2 cM 0006412 // translation // inferred from electronic annotation /// 0007566 // emb 0001533 // cornified envelope // non‐traceable author statement /// 0005622 // i 0003735 // structural constituent of ribosome // inferred from electronic annota

1425450_at ‐6.73 chitinase 3‐like 4 Chi3l4 chr3 F2.3 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004553

1420338_at ‐6.53 arachidonate 15‐lipoxygenase Alox15 chr11 B3|11 40.0 cM 0005975 // carbohydrate metabolic process // ‐‐‐ /// 0006118 // electron transpo ‐‐‐ 0004052 // arachidonate 12‐lipoxygenase activity // inferred from electronic ann

1439016_x_at ‐6.19 small proline‐rich protein 2A Sprr2a chr3 F1|3 45.2 cM 0006412 // translation // inferred from electronic annotation /// 0007566 // emb 0001533 // cornified envelope // non‐traceable author statement /// 0005622 // i 0003735 // structural constituent of ribosome // inferred from electronic annota

1425451_s_at ‐6.13 chitinase 3‐like 3 /// chitinase 3‐like 4 Chi3l3 /// Chi3l4 chr3 F2.3 /// chr3 F2.3|3 50.5 cM 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation 0016023 // cytoplasmic membrane‐bound vesicle // inferred from direct assay 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004553

1420924_at ‐6.01 tissue inhibitor of metalloproteinase 2 Timp2 chr11 E2|11 72.0 cM 0008285 // negative regulation of cell proliferation // inferred from direct ass 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0004857 // enzyme inhibitor activity // inferred from electronic annotation /// 

1415959_at ‐5.67 solute carrier family 2 (facilitated glucose transporter), member 4 Slc2a4 chr11 C‐E1|11 40.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0008643 // carbo 0000299 // integral to membrane of membrane fraction // inferred from direct ass 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation /// 00053

1453623_a_at ‐5.66 RAD23a homolog (S. cerevisiae) Rad23a chr8 C3 0006281 // DNA repair // inferred from electronic annotation /// 0006289 // nucl 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1417033_at ‐5.52 ubiquitin‐conjugating enzyme E2G 2 Ube2g2 chr10 C1|10 41.6 cM 0006464 // protein modification process // inferred from electronic annotation / 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from direct assay /// 0005829 // cy 0004842 // ubiquitin‐protein ligase activity // inferred from electronic annotat

1432646_a_at ‐5.02 predicted gene, EG667653 EG667653 chr15 E3 ‐‐‐ 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0016 ‐‐‐

1441362_at ‐4.86 Protein tyrosine phosphatase, receptor type, G Ptprg chr14 A2|14 2.0 cM 0006470 // protein amino acid dephosphorylation // inferred from electronic anno 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005886 // plasma membrane // inferred 0004089 // carbonate dehydratase activity // inferred from electronic annotation

1426607_at ‐4.84 predicted gene, EG633640 EG633640 chr13 D2.3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1450196_s_at ‐4.75 glycogen synthase 1, muscle Gys1 chr7 B3|7 23.0 cM 0005978 // glycogen biosynthetic process // inferred from mutant phenotype /// 0 ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004373

1458659_at ‐4.70 placenta specific 9 Plac9 chr14 B ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1451961_a_at ‐4.62 myelin basic protein Mbp chr18 E2‐E4|18 55.0 cM 0042552 // myelination // inferred from direct assay 0043209 // myelin sheath // inferred from direct assay 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1420841_at ‐4.54 protein tyrosine phosphatase, receptor type, F Ptprf chr4 C6‐D1 0006470 // protein amino acid dephosphorylation // ‐‐‐ /// 0006470 // protein am 0005886 // plasma membrane // inferred from electronic annotation 0004721 // phosphoprotein phosphatase activity // ‐‐‐ /// 0004721 // phosphoprot

1425329_a_at ‐4.49 cytochrome b5 reductase 3 Cyb5r3 chr15 45.2 cM 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation /// 0006694 0005625 // soluble fraction // inferred from sequence or structural similarity / 0004128 // cytochrome‐b5 reductase activity // inferred from electronic annotati

1448541_at ‐4.32 kinesin light chain 1 Klc1 chr12 F1|12 57.0 cM 0007018 // microtubule‐based movement // traceable author statement /// 0008088  0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0005829 // cytosol // inf 0003774 // motor activity // inferred from electronic annotation /// 0003777 // 

1449551_at ‐4.28 myosin IC Myo1c chr11 C‐E1|11 44.13 cM 0006810 // transport // inferred from direct assay /// 0007010 // cytoskeleton o 0005903 // brush border // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane // 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003774

1453224_at ‐4.26 zinc finger, AN1‐type domain 5 Zfand5 chr19 B|19 15.0 cM ‐‐‐ ‐‐‐ 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1427414_at ‐4.22 protein kinase, cAMP dependent regulatory, type II alpha Prkar2a chr9 F2 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota 0005952 // cAMP‐dependent protein kinase complex // inferred from electronic ann 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1416601_a_at ‐4.15 Down syndrome critical region homolog 1 (human) Dscr1 chr16 C4|16 62.0 cM 0019722 // calcium‐mediated signaling // inferred from electronic annotation /// 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005737 // cytoplasm // inf ‐‐‐

1430514_a_at ‐4.09 CD99 antigen Cd99 ‐‐‐ ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

AFFX‐GapdhMur/M32599_5_at ‐4.03 glyceraldehyde‐3‐phosphate dehydrogenase Gapdh chr6 F2 0006006 // glucose metabolic process // inferred from electronic annotation ///  0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondrion  0004365 // glyceraldehyde‐3‐phosphate dehydrogenase (phosphorylating) activity /

1457324_at ‐3.94 RIKEN cDNA 4933409K07 gene 4933409K07Rik chr4 A5 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1425711_a_at ‐3.92 thymoma viral proto‐oncogene 1 Akt1 chr12 F1‐F2|12 57.0 cM 0000060 // protein import into nucleus, translocation // inferred from electroni 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005737 // cytopla 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1422017_s_at ‐3.90 RIKEN cDNA 4833439L19 gene 4833439L19Rik chr13 B1 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1421991_a_at ‐3.86 insulin‐like growth factor binding protein 4 Igfbp4 chr11 D 0001558 // regulation of cell growth // inferred from electronic annotation 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005520 // insulin‐like growth factor binding // inferred from electronic annota

1421290_at ‐3.85 heat shock protein family, member 7 (cardiovascular) Hspb7 chr4 E1 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation /// 0006950 // 0005856 // cytoskeleton // traceable author statement ‐‐‐

1425810_a_at ‐3.82 cysteine and glycine‐rich protein 1 Csrp1 chr1 E4 0030036 // actin cytoskeleton organization and biogenesis // traceable author st 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0008270 // 

1425911_a_at ‐3.77 fibroblast growth factor receptor 1 Fgfr1 chr8 A2|8 10.0 cM 0001525 // angiogenesis // inferred from genetic interaction /// 0001759 // indu 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1420954_a_at ‐3.73 adducin 1 (alpha) Add1 chr5 B2|5 20.0 cM ‐‐‐ 0005856 // cytoskeleton // inferred from direct assay /// 0005856 // cytoskeleto 0005198 // structural molecule activity // inferred from direct assay /// 000551

1420867_at ‐3.72 transmembrane emp24 domain trafficking protein 2 Tmed2 chr5 F 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006886 // intra 0005792 // microsome // inferred from sequence or structural similarity /// 0016 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1452590_a_at ‐3.67 placenta specific 9 Plac9 chr14 B ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1439127_at ‐3.61 expressed sequence AI314180 AI314180 chr4 B3 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005783 // endopla 0005488 // binding // inferred from electronic annotation

1417381_at ‐3.58 complement component 1, q subcomponent, alpha polypeptide C1qa chr4 D3|4 66.1 cM 0006817 // phosphate transport // inferred from electronic annotation /// 000695 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005737 // cytoplasm // inferred from  0005164 // tumor necrosis factor receptor binding // inferred from electronic an

1450311_at ‐3.49 solute carrier family 8 (sodium/calcium exchanger), member 3 Slc8a3 chr12 D1|12 41.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006816 // calci 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0005386 // carrier activity // inferred from electronic annotation /// 0005432 /

1417229_at ‐3.47 calpain 1 Capn1 chr19 A|19 3.0 cM 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0004197 // cysteine‐type endopeptidase activity // inferred from electronic anno

1417634_at ‐3.46 superoxide dismutase 3, extracellular Sod3 chr5 C1|5 31.0 cM 0001666 // response to hypoxia // inferred from mutant phenotype /// 0006801 //  0005615 // extracellular space // inferred from direct assay /// 0005615 // extr 0004784 // superoxide dismutase activity // inferred from electronic annotation 

1426122_a_at ‐3.44 coronin, actin binding protein 6 Coro6 chr11 B5 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1459003_at ‐3.42 four and a half LIM domains 1 Fhl1 chrX A6‐A7.1 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0020037 /

1449054_a_at ‐3.42 poly(rC) binding protein 4 Pcbp4 chr9 F1‐F2 ‐‐‐ 0030529 // ribonucleoprotein complex // inferred from electronic annotation 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003723 // RNA

1427610_at ‐3.41 desmoplakin Dsp chr13 A3.3 ‐‐‐ 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0016323 // basolatera ‐‐‐

1416704_at ‐3.33 mitogen activated protein kinase 14 Mapk14 chr17 A3.3|17 13.5 cM 0000077 // DNA damage checkpoint // inferred from mutant phenotype /// 0001525 / 0000922 // spindle pole // inferred from direct assay /// 0005623 // cell // inf 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1432436_a_at ‐3.32 adenylate kinase 3 Ak3 chr19 C1 0006139 // nucleobase, nucleoside, nucleotide and nucleic acid metabolic process 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004017

1430980_a_at ‐3.32 eukaryotic translation initiation factor 4A1 Eif4a1 chr11 B3|11 39.0 cM 0006412 // translation // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1458624_at ‐3.30 similar to RNA binding motif protein 24 /// RNA binding motif protein 24 LOC380843 /// Rbm24 chr13 A5 0016068 // type I hypersensitivity // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1425834_a_at ‐3.30 glycerol‐3‐phosphate acyltransferase, mitochondrial Gpam chr19 D2|19 52.0 cM 0006631 // fatty acid metabolic process // inferred from mutant phenotype /// 00 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0004366 // glycerol‐3‐phosphate O‐acyltransferase activity // inferred from dire

1443755_at ‐3.28 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1424518_at ‐3.23 RIKEN cDNA 2310016F22 gene /// cDNA sequence BC020489 2310016F22Rik /// BC020489 chr15 E1 0006869 // lipid transport // inferred from electronic annotation /// 0042157 // 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation 0008289 // lipid binding // inferred from electronic annotation

1419088_at ‐3.22 tissue inhibitor of metalloproteinase 3 Timp3 chr10 C1‐D1|10 47.0 cM 0007169 // transmembrane receptor protein tyrosine kinase signaling pathway // n 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0004857 // enzyme inhibitor activity // inferred from electronic annotation /// 

1445996_at ‐3.22 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1431292_a_at ‐3.21 twinfilin, actin‐binding protein, homolog 2 (Drosophila) Twf2 chr9 F1 0007242 // intracellular signaling cascade // inferred from sequence or structur 0005622 // intracellular // ‐‐‐ /// 0005622 // intracellular // inferred from el 0003779 // actin binding // ‐‐‐ /// 0003779 // actin binding // inferred from el

1447937_a_at ‐3.21 RIKEN cDNA 4933409K07 gene /// predicted gene, EG545605 /// similar to 4933409K0 4933409K07Rik /// EG545605 /// ENSMUSG00000073885 /// LOC545614 /// LOC622738 // chr4 A5 /// chr4 A5|4 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1415997_at ‐3.20 thioredoxin interacting protein Txnip chr3 47.1 cM 0006979 // response to oxidative stress // inferred from direct assay 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay 0004857 // enzyme inhibitor activity // inferred from direct assay /// 0005515 /

1460279_a_at ‐3.19 general transcription factor II I /// similar to General transcription factor II Gtf2i /// LOC669007 chr5 G2|5 75.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0003677 // DNA binding // inferred from electr

1421324_a_at ‐3.15 thymoma viral proto‐oncogene 2 Akt2 chr7 B1|7 6.5 cM 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota 0030027 // lamellipodium // inferred from direct assay 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1447939_a_at ‐3.14 RIKEN cDNA 4933409K07 gene /// predicted gene, EG545605 /// hypothetical protein 4933409K07Rik /// EG545605 /// LOC665845 chr4 A5 /// chr4 A5|4 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1449416_at ‐3.09 frizzled homolog 4 (Drosophila) Fzd4 chr7 D3|7 44.5 cM 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000716 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation ///

1452429_s_at ‐3.06 ATP‐binding cassette, sub‐family F (GCN20), member 1 Abcf1 chr17 B1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005524

1422959_s_at ‐3.05 zinc finger protein 313 Zfp313 ‐‐‐ 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00055

1428850_x_at ‐3.03 CD99 antigen Cd99 ‐‐‐ ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1431233_at ‐3.03 cyclin M4 Cnnm4 chr1 B|1 20.2 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1448605_at ‐3.00 ras homolog gene family, member C Rhoc chr3 F2.2 0007264 // small GTPase mediated signal transduction // inferred from electronic 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005515

1431431_a_at ‐2.98 nitrogen fixation gene 1 (S. cerevisiae) Nfs1 chr2 H1 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from el 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0008483

1450379_at ‐2.98 moesin Msn chrX C3 ‐‐‐ 0001931 // uropod // inferred from direct assay /// 0005737 // cytoplasm // infe 0005102 // receptor binding // inferred from electronic annotation /// 0005198 /

1424178_at ‐2.97 transmembrane protein 38a Tmem38a chr8 B3.3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1421002_at ‐2.94 angiopoietin‐like 2 Angptl2 chr2 B 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0005102 // receptor binding // inferred from electronic annotation

1426051_a_at ‐2.93 centromere protein B Cenpb chr2 F1|2 73.9 cM 0045449 // regulation of transcription // inferred from electronic annotation 0000775 // chromosome, pericentric region // inferred from electronic annotation 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1450114_at ‐2.93 kinase suppressor of ras 1 Ksr1 chr11 B5|11 45.78 cM 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0004672 // protein kinase activity // inferred from electronic annotation /// 00

1451441_at ‐2.93 RIKEN cDNA 2210415F13 gene 2210415F13Rik chr11 B1.3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1425620_at ‐2.93 transforming growth factor, beta receptor III Tgfbr3 chr5 E5 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0004872 // receptor activity // ‐‐‐ /// 0004872 // receptor activity // inferred

1427820_at ‐2.92 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1421239_at ‐2.92 interleukin 6 signal transducer Il6st chr13 D2.2|13 67.0 cM 0007165 // signal transduction // inferred from direct assay /// 0008284 // posi 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0004896 

1425273_s_at ‐2.92 epithelial membrane protein 2 Emp2 chr16 A1|16 2.4 cM ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1417543_at ‐2.89 ribosomal protein S6 kinase, polypeptide 2 Rps6ka2 chr17 F4|17 3.65 cM 0000089 // mitotic metaphase // inferred from direct assay /// 0001556 // oocyte 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005737 // cytopla 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003735

1431274_a_at ‐2.89 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1450085_at ‐2.88 angiopoietin‐like 2 Angptl2 chr2 B 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0005102 // receptor binding // inferred from electronic annotation

1456255_at ‐2.88 expressed sequence AI314180 AI314180 chr4 B3 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005783 // endopla 0005488 // binding // inferred from electronic annotation

1431382_a_at ‐2.87 CAP‐GLY domain containing linker protein family, member 4 Clip4 chr17 E2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1419099_x_at ‐2.87 stomatin Stom chr2 B‐C1|2 24.0 cM 0051260 // protein homooligomerization // inferred from sequence or structural s 0005856 // cytoskeleton // inferred from sequence or structural similarity /// 0 ‐‐‐

1416191_at ‐2.86 Sec61 alpha 1 subunit (S. cerevisiae) Sec61a1 chr6 D1 0006605 // protein targeting // inferred from electronic annotation /// 0006810  0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0016 0015450 // protein translocase activity // inferred from electronic annotation

1449615_s_at ‐2.86 high density lipoprotein (HDL) binding protein Hdlbp chr1 D|1 55.3 cM 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003723 // RNA binding // inferred from electronic annotation /// 0005319 // lip

1425725_s_at ‐2.86 protein phosphatase 2, regulatory subunit B (B56), gamma isoform Ppp2r5c chr12 F2|12 57.0 cM 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation 0000159 // protein phosphatase type 2A complex // inferred from electronic annot 0008601 // protein phosphatase type 2A regulator activity // inferred from elect

1448538_a_at ‐2.86 DNA segment, Chr 4, Wayne State University 53, expressed D4Wsu53e chr4 D3|4 65.7 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1451841_a_at ‐2.86 nuclear receptor co‐repressor 2 Ncor2 ‐‐‐ 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1450747_at ‐2.85 kelch‐like ECH‐associated protein 1 Keap1 chr9 A3 0001701 // in utero embryonic development // inferred from mutant phenotype ///  0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005737 // cytopla 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0005515 // 

1453307_a_at ‐2.84 anaphase‐promoting complex subunit 5 Anapc5 chr5 F 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from electronic annotation /// 0007049 // ‐‐‐ 0005488 // binding // inferred from electronic annotation

1417645_at ‐2.84 sarcospan Sspn chr6 G3|6 71.55 cM ‐‐‐ 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0016020 // me ‐‐‐

1451335_at ‐2.83 placenta‐specific 8 Plac8 chr5 E3|5 54.0 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1423446_at ‐2.80 death‐associated kinase 3 Dapk3 chr10 C1|10 43.0 cM 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from direct assay ///  0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005634 // nucleus 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1427652_x_at ‐2.79 synaptojanin 2 Synj2 chr17 A2‐A3.1|17 3.3 cM ‐‐‐ ‐‐‐ 0001668 // phosphatidylinositol‐4,5‐bisphosphate 5‐phosphatase activity // infer

1453556_x_at ‐2.79 CD99 antigen Cd99 ‐‐‐ ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1425394_at ‐2.77 CDNA sequence BC023105 BC023105 chr18 E1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1460281_at ‐2.77 ankyrin repeat and SOCS box‐containing protein 15 Asb15 chr6 A3.1 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // ‐‐‐ /// 0007242 // intr 0005634 // nucleus // ‐‐‐ 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0003700 // transcription factor activity // ‐‐

1427844_a_at ‐2.77 CCAAT/enhancer binding protein (C/EBP), beta Cebpb chr2 H3|2 95.5 cM 0001892 // embryonic placenta development // inferred from genetic interaction / 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1454015_a_at ‐2.76 cadherin 13 Cdh13 chr8 E1|8 64.0 cM 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation /// 0007156 // h 0005886 // plasma membrane // inferred from direct assay /// 0009897 // external 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation /// 000551

1420941_at ‐2.74 regulator of G‐protein signaling 5 Rgs5 chr1 H2|1 86.5 cM 0007186 // G‐protein coupled receptor protein signaling pathway // traceable aut ‐‐‐ 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation ///

1422853_at ‐2.73 src homology 2 domain‐containing transforming protein C1 Shc1 chr3 F1|3 45.0 cM 0000165 // MAPKKK cascade // inferred from sequence or structural similarity /// 0005886 // plasma membrane // inferred from sequence or structural similarity 0005068 // transmembrane receptor protein tyrosine kinase adaptor protein activi

1437859_x_at ‐2.71 eukaryotic translation initiation factor 5A Eif5a chr11 B3 0006412 // translation // inferred from electronic annotation /// 0006413 // tra 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005737 // cytoplasm // inf 0003743 // translation initiation factor activity // inferred from electronic an

1435579_at ‐2.70 RIKEN cDNA 4933409K07 gene 4933409K07Rik chr4 A5 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1421895_at ‐2.70 eukaryotic translation initiation factor 2, subunit 3, structural gene X‐linked  Eif2s3x /// LOC673373 chrX C‐D|X 32.0 cM 0006412 // translation // inferred from electronic annotation /// 0006413 // tra ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003743

1431285_at ‐2.70 mahogunin, ring finger 1 Mgrn1 chr16 A1|16 2.0 cM 0000209 // protein polyubiquitination // inferred from direct assay /// 0006512  ‐‐‐ 0004842 // ubiquitin‐protein ligase activity // inferred from direct assay /// 0

1427102_at ‐2.70 schlafen 4 Slfn4 chr11 C ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1433804_at ‐2.68 Janus kinase 1 Jak1 chr4 C6|4 46.3 cM 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0016020 // me 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1422313_a_at ‐2.68 insulin‐like growth factor binding protein 5 Igfbp5 chr1 C3|1 36.1 cM 0001558 // regulation of cell growth // inferred from electronic annotation 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005520 // insulin‐like growth factor binding // inferred from electronic annota

1417014_at ‐2.67 heat shock protein 8 Hspb8 chr5 F|5 59.0 cM 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation /// 0006468 // 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation 0004672 // protein kinase activity // inferred from electronic annotation /// 00

AFFX‐TransRecMur/X57349_5_at ‐2.67 transferrin receptor Tfrc chr16 B3|16 21.2 cM 0006879 // iron ion homeostasis // inferred from mutant phenotype /// 0006897 // 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00057 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0004998 

1438683_at ‐2.67 WAS protein family, member 2 Wasf2 chr4 D2.3 0001525 // angiogenesis // inferred from mutant phenotype /// 0001667 // ameboid 0001726 // ruffle // inferred from direct assay /// 0005769 // early endosome // 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0004969 // h

1432419_a_at ‐2.66 RIKEN cDNA 2700078K21 gene 2700078K21Rik chr7 F5 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0046872 /

1434357_a_at ‐2.65 karyopherin (importin) beta 1 Kpnb1 chr11 D 0000059 // protein import into nucleus, docking // inferred from electronic anno 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005643 // nuclear 0005488 // binding // inferred from electronic annotation /// 0005515 // protein

1416204_at ‐2.64 glycerol‐3‐phosphate dehydrogenase 1 (soluble) Gpd1 chr15 56.8 cM 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation /// 0009331 // glyce 0004367 // glycerol‐3‐phosphate dehydrogenase (NAD+) activity // inferred from e

1442019_at ‐2.62 Recoverin Rcvrn chr11 B3|11 35.0 cM 0007601 // visual perception // inferred from mutant phenotype /// 0007601 // vi ‐‐‐ 0005509 // calcium ion binding // inferred from mutant phenotype /// 0005509 // 

1422007_at ‐2.61 aquaporin 3 Aqp3 ‐‐‐ 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006833 // water 0005887 // integral to plasma membrane // traceable author statement /// 0016020 0005215 // transporter activity // ‐‐‐ /// 0005215 // transporter activity // in

1451119_a_at ‐2.61 fibulin 1 Fbln1 chr15 E‐F ‐‐‐ 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00055 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation /// 000551

1451768_a_at ‐2.60 solute carrier family 20, member 2 Slc20a2 chr8 A2|8 9.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006817 // phosp 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005887 // integral to plasma membrane 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005315 

1425444_a_at ‐2.60 transforming growth factor, beta receptor II Tgfbr2 chr9 F3|9 69.0 cM 0001569 // patterning of blood vessels // inferred from mutant phenotype /// 000 0009897 // external side of plasma membrane // inferred from direct assay /// 00 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0000287

1451743_at ‐2.59 DNA segment, Chr 19, Wayne State University 162, expressed D19Wsu162e chr19 C3|19 50.0 cM ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1418652_at ‐2.59 chemokine (C‐X‐C motif) ligand 9 Cxcl9 chr5 E2|5 53.0 cM 0006954 // inflammatory response // inferred from electronic annotation /// 0006 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation /// 0008009 

1421915_a_at ‐2.58 ST3 beta‐galactoside alpha‐2,3‐sialyltransferase 3 St3gal3 chr4 D1 0006486 // protein amino acid glycosylation // inferred from electronic annotati 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0008118 // N‐acetyllactosaminide alpha‐2,3‐sialyltransferase activity // inferre

1421961_a_at ‐2.58 DnaJ (Hsp40) homolog, subfamily B, member 5 Dnajb5 chr4 B1 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation /// 0006986 // ‐‐‐ 0031072 // heat shock protein binding // inferred from electronic annotation ///

1460460_a_at ‐2.55 golgi reassembly stacking protein 2 Gorasp2 chr2 C2 ‐‐‐ 0005794 // Golgi apparatus // inferred from sequence or structural similarity // 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1449029_at ‐2.55 MAP kinase‐interacting serine/threonine kinase 2 Mknk2 chr10 C1 0006417 // regulation of translation // inferred from electronic annotation ///  ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0000287

1421378_s_at ‐2.55 ATP‐binding cassette, sub‐family C (CFTR/MRP), member 1 Abcc1 chr16 A1 0006810 // transport // ‐‐‐ /// 0006810 // transport // inferred from electronic 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from direct assay /// 0016020 0000166 // nucleotide binding // ‐‐‐ /// 0000166 // nucleotide binding // inferr

1427457_a_at ‐2.54 bone morphogenetic protein 1 Bmp1 chr14 D2|14 32.5 cM 0001503 // ossification // inferred from electronic annotation /// 0006508 // pr 0005615 // extracellular space // inferred from electronic annotation 0004222 // metalloendopeptidase activity // traceable author statement /// 00051

1449888_at ‐2.53 endothelial PAS domain protein 1 Epas1 chr17 E4 0000160 // two‐component signal transduction system (phosphorelay) // inferred f 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0000155 // two‐component sensor activity // inferred from electronic annotation 

1426004_a_at ‐2.52 transglutaminase 2, C polypeptide Tgm2 chr2 H1|2 89.0 cM 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0007186 // G‐protein coupled receptor protein  0005578 // proteinaceous extracellular matrix // traceable author statement ///  0003810 // protein‐glutamine gamma‐glutamyltransferase activity // inferred from

1450259_a_at ‐2.52 signal transducer and activator of transcription 5A Stat5a chr11 D|11 60.5 cM 0001553 // luteinization // inferred from genetic interaction /// 0001779 // nat 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1426179_a_at ‐2.52 twisted gastrulation homolog 1 (Drosophila) Twsg1 chr17 E1.1|17 38.0 cM 0001503 // ossification // inferred from mutant phenotype /// 0001707 // mesoder 0005615 // extracellular space // inferred from direct assay 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1417633_at ‐2.51 superoxide dismutase 3, extracellular Sod3 chr5 C1|5 31.0 cM 0001666 // response to hypoxia // inferred from mutant phenotype /// 0006801 //  0005615 // extracellular space // inferred from direct assay /// 0005615 // extr 0004784 // superoxide dismutase activity // inferred from electronic annotation 

1424775_at ‐2.51 2'‐5' oligoadenylate synthetase 1A Oas1a chr5 F|5 67.0 cM 0006955 // immune response // inferred from electronic annotation /// 0048525 // ‐‐‐ 0001730 // 2'‐5'‐oligoadenylate synthetase activity // inferred from direct assa

1421313_s_at ‐2.50 cortactin Cttn chr7 F5 ‐‐‐ 0001726 // ruffle // inferred from direct assay /// 0005737 // cytoplasm // infe 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1431214_at ‐2.50 hypothetical gene LOC433762 LOC433762 chr4 D2.3 0015074 // DNA integration // inferred from electronic annotation 0019028 // viral capsid // inferred from electronic annotation 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1422512_a_at ‐2.50 opioid growth factor receptor Ogfr chr2 H4 0001558 // regulation of cell growth // inferred from electronic annotation 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation

1426764_at ‐2.50 ornithine decarboxylase antizyme 2 Oaz2 chr9 C 0006595 // polyamine metabolic process // traceable author statement ‐‐‐ 0004857 // enzyme inhibitor activity // inferred from electronic annotation /// 

1417358_s_at ‐2.48 sorbin and SH3 domain containing 1 Sorbs1 chr19 C3|19 36.5 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0008286 // insul 0001725 // stress fiber // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus //  0005158 // insulin receptor binding // inferred from direct assay /// 0005515 //

1423746_at ‐2.47 thioredoxin domain containing 5 Txndc5 chr13 A3.3 0006118 // electron transport // ‐‐‐ /// 0045454 // cell redox homeostasis // in 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0005 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0009055 //

1415893_at ‐2.47 sphingosine phosphate lyase 1 Sgpl1 chr10 B4|10 32.0 cM 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0016 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0008117

1416691_at ‐2.46 GTP binding protein 2 Gtpbp2 chr17 C‐D 0006414 // translational elongation // ‐‐‐ ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003746

1416246_a_at ‐2.46 coronin, actin binding protein 1A Coro1a chr7 F3|7 62.5 cM ‐‐‐ ‐‐‐ 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation

AFFX‐r2‐Bs‐dap‐5_at ‐2.45 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ 0001680 // tRNA 3'‐terminal CCA addition // inferred from electronic annotation  0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation /// 0016020 // membr 0000049 // tRNA binding // inferred from electronic annotation /// 0000166 // nu

1450472_s_at ‐2.45 MAD homolog 3 (Drosophila) Smad3 ‐‐‐ 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003690 // double‐stranded DNA binding // inferred from direct assay /// 0003700

1434610_at ‐2.45 plectin 1 Plec1 chr15 D3|15 44.0 cM 0006471 // protein amino acid ADP‐ribosylation // inferred from electronic annot 0005626 // insoluble fraction // inferred from direct assay /// 0005634 // nucle 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0003950 // N

1449341_a_at ‐2.45 stomatin Stom chr2 B‐C1|2 24.0 cM 0051260 // protein homooligomerization // inferred from sequence or structural s 0005856 // cytoskeleton // inferred from sequence or structural similarity /// 0 ‐‐‐

1420868_s_at ‐2.45 transmembrane emp24 domain trafficking protein 2 Tmed2 chr5 F 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006886 // intra 0005792 // microsome // inferred from sequence or structural similarity /// 0016 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1434374_at ‐2.42 RIKEN cDNA B930006L02 gene B930006L02Rik chr7 E2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1422522_at ‐2.42 fragile X mental retardation, autosomal homolog 2 Fxr2 chr11 B3|11 39.0 cM ‐‐‐ ‐‐‐ 0003676 // nucleic acid binding // ‐‐‐ /// 0003723 // RNA binding // inferred fr

1452370_s_at ‐2.42 RIKEN cDNA B230208H17 gene B230208H17Rik chr2 A3 0007264 // small GTPase mediated signal transduction // inferred from electronic 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005525

1448214_at ‐2.41 pyruvate dehydrogenase (lipoamide) beta /// similar to pyruvate dehydrogenase (l LOC620009 /// Pdhb chr1 A1 /// chr14 A1 0006096 // glycolysis // ‐‐‐ /// 0006096 // glycolysis // inferred from electron 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0004739 // pyruvate dehydrogenase (acetyl‐transferring) activity // ‐‐‐ /// 0004

1418292_at ‐2.41 arsA (bacterial) arsenite transporter, ATP‐binding, homolog 1 Asna1 ‐‐‐ 0006820 // anion transport // inferred from electronic annotation /// 0046685 // 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005524

1451667_at ‐2.41 RIKEN cDNA C530043G21 gene C530043G21Rik chr1 H1 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ ‐‐‐

1424668_a_at ‐2.40 cut‐like 1 (Drosophila) Cutl1 chr5 G2|5 78.0 cM 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 

1427565_a_at ‐2.40 ATP‐binding cassette, sub‐family C (CFTR/MRP), member 5 Abcc5 chr16 A3|16 14.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation 0005624 // membrane fraction // inferred from sequence or structural similarity  0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005524

1426118_a_at ‐2.40 translocase of outer mitochondrial membrane 40 homolog (yeast) Tomm40 chr7 A3 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006820 // anion 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0008308 // voltage‐gated ion‐selective channel activity // inferred from electro

1434282_at ‐2.40 inhibitor of Bruton agammaglobulinemia tyrosine kinase Ibtk chr9 E3.1 0001933 // negative regulation of protein amino acid phosphorylation // inferred 0005737 // cytoplasm // inferred from sequence or structural similarity /// 0016 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0019901 //

1450462_at ‐2.40 corticotropin releasing hormone receptor 2 Crhr2 chr6 B3|6 28.0 cM 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation /// 000718 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0004871 // signal transducer activity // inferred from electronic annotation ///

1415819_a_at ‐2.40 protein phosphatase 2 (formerly 2A), regulatory subunit A (PR 65), alpha isoform Ppp2r1a chr17 A3.2 ‐‐‐ 0005829 // cytosol // inferred from direct assay 0003823 // antigen binding // inferred from electronic annotation /// 0005488 //

1453839_a_at ‐2.40 peptidase inhibitor 16 Pi16 chr17 B1 ‐‐‐ 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00055 0004866 // endopeptidase inhibitor activity // inferred from electronic annotati

1453740_a_at ‐2.37 cyclin L2 Ccnl2 chr4 E2|4 83.0 cM 0000074 // regulation of progression through cell cycle // inferred from electro 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1420831_at ‐2.37 quiescin Q6 Qscn6 chr1 G3 0006118 // electron transport // ‐‐‐ /// 0045454 // cell redox homeostasis // in 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from sequence or structural similar 0009055 // electron carrier activity // ‐‐‐ /// 0016491 // oxidoreductase activi

1415798_at ‐2.36 discoidin domain receptor family, member 1 Ddr1 chr17 C|17 21.5 cM 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1433493_at ‐2.36 RIKEN cDNA 5730472N09 gene 5730472N09Rik chr2 B ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1425461_at ‐2.36 F‐box and WD‐40 domain protein 11 Fbxw11 chr11 A4 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from electronic annotation ‐‐‐ ‐‐‐

1431030_a_at ‐2.36 ring finger protein 14 Rnf14 chr18 B3|18 17.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from sequence or structural similarity /// 000563 0003713 // transcription coactivator activity // inferred from sequence or struc

1416504_at ‐2.36 Unc‐51 like kinase 1 (C. elegans) Ulk1 chr5 F 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota 0005624 // membrane fraction // inferred from direct assay /// 0030659 // cytopl 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672

1439151_at ‐2.35 methionine sulfoxide reductase B3 Msrb3 chr10 D2 0030091 // protein repair // inferred from sequence or structural similarity 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0000318 // protein‐methionine‐R‐oxide reductase activity // inferred from sequen

1441897_at ‐2.34 RIKEN cDNA B230120H23 gene B230120H23Rik chr2 C3 0000075 // cell cycle checkpoint // inferred from sequence or structural similar 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005737 // cytoplasm // inf 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0000287

1427773_a_at ‐2.34 Rab acceptor 1 (prenylated) Rabac1 chr7 A3 ‐‐‐ 0005794 // Golgi apparatus // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1415988_at ‐2.34 high density lipoprotein (HDL) binding protein Hdlbp chr1 D|1 55.3 cM 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003723 // RNA binding // inferred from electronic annotation /// 0005319 // lip

1418592_at ‐2.34 DnaJ (Hsp40) homolog, subfamily A, member 4 Dnaja4 chr9 A5.3 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0031072 /

1416157_at ‐2.33 vinculin Vcl chr14 A3|14 2.5 cM 0007155 // cell adhesion // inferred from direct assay /// 0007155 // cell adhes 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0005886 // pl 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0005198 // s

1420854_at ‐2.33 elastin Eln chr5 G2|5 75.0 cM 0007519 // striated muscle development // inferred from mutant phenotype /// 003 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1424808_at ‐2.33 laminin, alpha 4 Lama4 chr10 B1|10 25.0 cM 0001568 // blood vessel development // inferred from mutant phenotype /// 000715 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0005102 // receptor binding // inferred from electronic annotation /// 0005201 /

1432349_a_at ‐2.32 syncoilin Sync chr4 D2.2|4 60.0 cM 0045103 // intermediate filament‐based process // inferred from direct assay 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0005829 // cytosol // inf 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1456610_at ‐2.32 jumonji domain containing 3 Jmjd3 chr11 B3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1460635_at ‐2.31 Fas‐activated serine/threonine kinase Fastk chr5 A3 0006915 // apoptosis // inferred from electronic annotation 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004672 // protein kinase activity // inferred from electronic annotation /// 00

1429449_at ‐2.31 sterile alpha motif domain containing 4 Samd4 chr14 C1 0045727 // positive regulation of protein biosynthetic process // inferred from  0019717 // synaptosome // inferred from direct assay 0030371 // translation repressor activity // inferred from sequence or structura

1416228_at ‐2.31 protein (peptidyl‐prolyl cis/trans isomerase) NIMA‐interacting 1 Pin1 chr9 A3|9 4.0 cM 0006457 // protein folding // inferred from electronic annotation /// 0007049 // 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003755 // peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase activity // inferred from electro

1452485_at ‐2.31 phosphatase, orphan 1 Phospho1 chr11 D|11 55.7 cM 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0016

1431828_a_at ‐2.31 synaptojanin 2 Synj2 chr17 A2‐A3.1|17 3.3 cM ‐‐‐ ‐‐‐ 0001668 // phosphatidylinositol‐4,5‐bisphosphate 5‐phosphatase activity // infer

1415784_at ‐2.30 vacuolar protein sorting 35 Vps35 chr8 C3 0006624 // vacuolar protein processing or maturation // inferred from sequence o 0005768 // endosome // inferred from electronic annotation /// 0005829 // cytoso 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1422967_a_at ‐2.30 transferrin receptor Tfrc chr16 B3|16 21.2 cM 0006879 // iron ion homeostasis // inferred from mutant phenotype /// 0006897 // 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00057 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0004998 

1429362_a_at ‐2.30 splicing factor 3b, subunit 2 Sf3b2 chr19 A 0006397 // mRNA processing // inferred from electronic annotation 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00055

1448320_at ‐2.30 stromal interaction molecule 1 Stim1 chr7 E2‐E3|7 50.0 cM 0005513 // detection of calcium ion // inferred from sequence or structural simi 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005783 // endoplasmic reticulum // in 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation /// 000550

1429148_at ‐2.30 nuclear factor I/C Nfic chr10 C1|10 43.0 cM 0006260 // DNA replication // inferred from electronic annotation /// 0006350 // 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra

1453973_s_at ‐2.30 RIKEN cDNA 2900057H02 gene 2900057H02Rik ‐‐‐ ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1449055_x_at ‐2.29 poly(rC) binding protein 4 Pcbp4 chr9 F1‐F2 ‐‐‐ 0030529 // ribonucleoprotein complex // inferred from electronic annotation 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003723 // RNA

1450977_s_at ‐2.29 N‐myc downstream regulated gene 1 Ndrg1 chr15 D2 0030154 // cell differentiation // inferred from electronic annotation /// 00455 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation ‐‐‐

1421143_at ‐2.29 diaphanous homolog 1 (Drosophila) Diap1 chr18 B3|18 16.0 cM 0016043 // cellular component organization and biogenesis // inferred from elect 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation 0003779 // actin binding // inferred from direct assay /// 0003779 // actin bind

1452742_at ‐2.29 trafficking protein, kinesin binding 1 Trak1 chr9 F4|9 71.0 cM 0006357 // regulation of transcription from RNA polymerase II promoter // inferr 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005634 // nucleus 0005102 // receptor binding // inferred from sequence or structural similarity /

1425730_at ‐2.29 calcium channel, voltage‐dependent, gamma subunit 6 Cacng6 chr7 A1|7 2.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005923 // tight junction // inferred from electronic annotation /// 0016020 //  0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1427408_a_at ‐2.29 thyroid hormone receptor associated protein 3 Thrap3 chr4 D2.2 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0000119 // mediator complex // inferred from direct assay /// 0000119 // mediato 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003713

1455548_at ‐2.28 discs, large homolog‐associated protein 4 (Drosophila) Dlgap4 chr2 H1 0007267 // cell‐cell signaling // inferred from electronic annotation 0045202 // synapse // inferred from direct assay ‐‐‐

1422526_at ‐2.28 acyl‐CoA synthetase long‐chain family member 1 Acsl1 chr8 B2 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005777 // peroxisome 0000287 // magnesium ion binding // inferred from electronic annotation /// 0003

1424791_a_at ‐2.28 basal cell adhesion molecule Bcam chr7 A3 0007155 // cell adhesion // inferred from direct assay /// 0007155 // cell adhes 0005886 // plasma membrane // inferred from direct assay /// 0005887 // integral 0005055 // laminin receptor activity // inferred from direct assay /// 0005515 /

1436665_a_at ‐2.28 latent transforming growth factor beta binding protein 4 Ltbp4 chr7 A3 0001558 // regulation of cell growth // inferred from sequence or structural sim 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from direct assay ///  0005178 // integrin binding // inferred from sequence or structural similarity /

1460717_at ‐2.27 testis‐specific protein, Y‐encoded‐like 1 Tspyl1 chr10 B1 0006334 // nucleosome assembly // ‐‐‐ /// 0006334 // nucleosome assembly // infe 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003677 // DNA binding // ‐‐‐

1450089_a_at ‐2.26 signal recognition particle receptor, B subunit Srprb chr9 F1 ‐‐‐ 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0005 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004872

1429464_at ‐2.26 protein kinase, AMP‐activated, alpha 2 catalytic subunit Prkaa2 chr4 C6 0006468 // protein amino acid phosphorylation // inferred from electronic annota 0005634 // nucleus // inferred from direct assay 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0000287

1432004_a_at ‐2.26 dynamin 2 Dnm2 chr9 A3|9 7.0 cM 0006897 // endocytosis // inferred from electronic annotation 0005874 // microtubule // inferred from electronic annotation 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003774

1418393_a_at ‐2.26 integrin alpha 7 Itga7 chr10 D3|10 72.0 cM 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation /// 0007229 // i 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0008305 // integrin complex // inferre 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005509 

1440342_at ‐2.25 RIKEN cDNA G530011O06 gene G530011O06Rik chrX F5 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1421721_a_at ‐2.25 aryl hydrocarbon receptor nuclear translocator Arnt chr3 F2.1|3 47.9 cM 0000160 // two‐component signal transduction system (phosphorelay) // inferred f 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0000155 // two‐component sensor activity // inferred from electronic annotation 

1445569_at ‐2.25 predicted gene, EG546611 EG546611 chr14 C1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1451721_a_at ‐2.25 histocompatibility 2, class II antigen A, beta 1 H2‐Ab1 chr17 B1|17 18.64 cM 0002504 // antigen processing and presentation of peptide or polysaccharide anti 0005622 // intracellular // inferred from direct assay /// 0005769 // early endo 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0042605 // 

1452024_a_at ‐2.25 LIM domain binding 1 Ldb1 chr19 C3|19 46.0 cM 0007275 // multicellular organismal development // inferred from electronic anno 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003712 // transcription cofactor activity // inferred from electronic annotatio

1424907_a_at ‐2.24 phenylalanyl‐tRNA synthetase, alpha subunit Farsa chr8 C3 0006412 // translation // inferred from electronic annotation /// 0006418 // tRN 0005737 // cytoplasm // ‐‐‐ /// 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004812

1449002_at ‐2.24 pleckstrin homology‐like domain, family A, member 3 Phlda3 chr1 E4|1 75.0 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1450676_at ‐2.24 transcription elongation factor B (SIII), polypeptide 3 Tceb3 chr4 D3 0006350 // transcription // ‐‐‐ /// 0006350 // transcription // inferred from el 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005769 // early e 0003746 // translation elongation factor activity // inferred from electronic an

1432913_at ‐2.23 leucine rich repeat containing 52 Lrrc52 chr1 H2.3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1429859_a_at ‐2.23 ADP‐ribosylation factor‐like 2 binding protein Arl2bp chr8 C5 ‐‐‐ 0005625 // soluble fraction // inferred from sequence or structural similarity 0005083 // small GTPase regulator activity // inferred from sequence or structur

1421187_at ‐2.22 chemokine (C‐C motif) receptor 2 Ccr2 chr9 F|9 71.9 cM 0006935 // chemotaxis // inferred from electronic annotation /// 0006952 // defe 0005886 // plasma membrane // inferred from sequence or structural similarity // 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati

1417752_at ‐2.22 coronin, actin binding protein 1C Coro1c ‐‐‐ 0000147 // actin cortical patch assembly // traceable author statement /// 00069 0005856 // cytoskeleton // traceable author statement 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation

1420975_at ‐2.22 bromodomain adjacent to zinc finger domain, 1B Baz1b chr5 G2 0006333 // chromatin assembly or disassembly // inferred from direct assay /// 0 0000793 // condensed chromosome // inferred from direct assay /// 0005634 // nuc 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0005515 // 

1435134_at ‐2.22 arylacetamide deacetylase‐like 1 Aadacl1 chr3 A3 0008152 // metabolic process // ‐‐‐ /// 0008152 // metabolic process // inferred 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0003824 // catalytic activity // ‐‐‐ /// 0016787 // hydrolase activity // ‐‐‐ //

1447938_at ‐2.22 similar to 4933409K07Rik protein LOC545614 chr4 A5 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1456080_a_at ‐2.21 serine incorporator 3 Serinc3 chr2 H3 0006917 // induction of apoptosis // inferred from direct assay 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005794 // Golgi apparatus // inferred ‐‐‐

1425576_at ‐2.21 S‐adenosylhomocysteine hydrolase‐like 1 Ahcyl1 chr3 F2.3|3 57.0 cM 0006730 // one‐carbon compound metabolic process // ‐‐‐ /// 0006730 // one‐carbo 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation 0004013 // adenosylhomocysteinase activity // ‐‐‐ /// 0004013 // adenosylhomocys

1427533_at ‐2.21 ALS2 C‐terminal like Als2cl chr9 F3|9 64.01 cM 0007032 // endosome organization and biogenesis // inferred from sequence or str 0016023 // cytoplasmic membrane‐bound vesicle // inferred from direct assay 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0005515 // 

1438639_x_at ‐2.21 RIKEN cDNA 4933417E01 gene 4933417E01Rik chr7 A3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1424484_at ‐2.20 MOB1, Mps One Binder kinase activator‐like 1B (yeast) Mobk1b chr6 C3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation /// 0046872 /

1425726_x_at ‐2.20 protein phosphatase 2, regulatory subunit B (B56), gamma isoform Ppp2r5c chr12 F2|12 57.0 cM 0007165 // signal transduction // inferred from electronic annotation 0000159 // protein phosphatase type 2A complex // inferred from electronic annot 0008601 // protein phosphatase type 2A regulator activity // inferred from elect

1425621_at ‐2.20 tripartite motif‐containing 35 Trim35 chr14 D1 0006915 // apoptosis // inferred from electronic annotation /// 0006917 // induc 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008270 //

1421848_at ‐2.20 solute carrier family 22 (organic cation transporter), member 5 Slc22a5 chr11 B1.3|11 28.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005215

1451290_at ‐2.20 microtubule‐associated protein 1 light chain 3 alpha Map1lc3a chr2 H2 0000045 // autophagic vacuole formation // inferred from sequence or structural  0005737 // cytoplasm // inferred from sequence or structural similarity /// 0005 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction

1418632_at ‐2.19 ubiquitin‐conjugating enzyme E2H Ube2h chr6 A3.3|6 6.5 cM 0006464 // protein modification process // inferred from electronic annotation / ‐‐‐ 0004842 // ubiquitin‐protein ligase activity // inferred from electronic annotat

1417350_at ‐2.19 pallidin Pldn chr2 E5|2 67.6 cM 0006904 // vesicle docking during exocytosis // traceable author statement /// 0 0005768 // endosome // inferred from direct assay /// 0016020 // membrane // inf 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0042802 // 

1452097_a_at ‐2.19 dual specificity phosphatase 7 /// similar to dual specificity phosphatase 7 Dusp7 /// LOC674944 chr9 F1 0006470 // protein amino acid dephosphorylation // inferred from electronic anno ‐‐‐ 0004721 // phosphoprotein phosphatase activity // inferred from electronic annot

1453724_a_at ‐2.19 serine (or cysteine) peptidase inhibitor, clade F, member 1 Serpinf1 chr11 B5 0016525 // negative regulation of angiogenesis // inferred from direct assay /// 0005576 // extracellular region // inferred from direct assay /// 0005615 // ext 0004867 // serine‐type endopeptidase inhibitor activity // inferred from electro

1428664_at ‐2.19 vasoactive intestinal polypeptide Vip chr10 A1 ‐‐‐ 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005179 // hormone activity // inferred from electronic annotation

1416188_at ‐2.19 GM2 ganglioside activator protein Gm2a chr11 B1.3|11 29.0 cM 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005739 // mitochondrion // inferred f 0004563 // beta‐N‐acetylhexosaminidase activity // inferred from mutant phenotyp

1419098_at ‐2.18 stomatin Stom chr2 B‐C1|2 24.0 cM 0051260 // protein homooligomerization // inferred from sequence or structural s 0005856 // cytoskeleton // inferred from sequence or structural similarity /// 0 ‐‐‐

AFFX‐GapdhMur/M32599_M_at ‐2.18 glyceraldehyde‐3‐phosphate dehydrogenase Gapdh chr6 F2 0006006 // glucose metabolic process // inferred from electronic annotation ///  0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondrion  0004365 // glyceraldehyde‐3‐phosphate dehydrogenase (phosphorylating) activity /

1418188_a_at ‐2.18 Metastasis associated lung adenocarcinoma transcript 1 (non‐coding RNA) Malat1 chr19 A ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1425610_s_at ‐2.17 UDP‐N‐acetyl‐alpha‐D‐galactosamine:polypeptide N‐acetylgalactosaminyltransferase Galnt2 chr8 E2 0006493 // protein amino acid O‐linked glycosylation // inferred from sequence o 0005796 // Golgi lumen // traceable author statement /// 0016020 // membrane //  0004653 // polypeptide N‐acetylgalactosaminyltransferase activity // inferred fr

1443866_at ‐2.17 leucine‐rich repeats and transmembrane domains 1 Lrtm1 chr14 A3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1424115_at ‐2.17 protein phosphatase 5, catalytic subunit Ppp5c chr7 A2|7 4.0 cM 0006470 // protein amino acid dephosphorylation // inferred from electronic anno 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005737 // cytopla 0004721 // phosphoprotein phosphatase activity // inferred from electronic annot

1442675_at ‐2.17 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1443715_at ‐2.16 similar to RNA binding motif protein 24 /// RNA binding motif protein 24 LOC380843 /// LOC638266 /// Rbm24 chr13 A5 0016068 // type I hypersensitivity // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1425474_a_at ‐2.16 vacuolar protein sorting 39 (yeast) Vps39 chr2 E5 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0015031 // prote ‐‐‐ 0005083 // small GTPase regulator activity // inferred from electronic annotatio

1449073_at ‐2.16 filamin C, gamma (actin binding protein 280) Flnc chr6 A3.3 0030029 // actin filament‐based process // traceable author statement 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0015629 // ac 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0003779 // a

1420652_at ‐2.16 arginine‐tRNA‐protein transferase 1 Ate1 chr7 F3 0006512 // ubiquitin cycle // inferred from electronic annotation /// 0016598 // 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0004057 // arginyltransferase activity // inferred from direct assay /// 0004057



1424116_x_at ‐2.15 protein phosphatase 5, catalytic subunit Ppp5c chr7 A2|7 4.0 cM 0006470 // protein amino acid dephosphorylation // inferred from electronic anno 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0005737 // cytopla 0004721 // phosphoprotein phosphatase activity // inferred from electronic annot

1429300_at ‐2.15 ankyrin repeat domain 9 Ankrd9 chr12 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0016787 // hydrolase activity // inferred from electronic annotation

1426360_at ‐2.15 zinc finger CCCH type containing 11A Zc3h11a chr1 E4 ‐‐‐ ‐‐‐ 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036

1448332_at ‐2.15 peroxisome biogenesis factor 19 Pex19 chr1 H3|1 93.6 cM 0007031 // peroxisome organization and biogenesis // inferred from electronic an 0005777 // peroxisome // inferred from electronic annotation /// 0016020 // memb ‐‐‐

1452308_a_at ‐2.15 ATPase, Na+/K+ transporting, alpha 2 polypeptide Atp1a2 chr1 H3|1 94.2 cM 0001504 // neurotransmitter uptake // inferred from mutant phenotype /// 0002026 0000786 // nucleosome // inferred from electronic annotation /// 0005634 // nucl 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0000287

1460295_s_at ‐2.14 interleukin 6 signal transducer Il6st chr13 D2.2|13 67.0 cM 0007165 // signal transduction // inferred from direct assay /// 0008284 // posi 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0004896 

1452913_at ‐2.14 Purkinje cell protein 4‐like 1 Pcp4l1 chr1 H3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1449350_at ‐2.14 odd‐skipped related 1 (Drosophila) Osr1 chr12 A1.1|12 1.0 cM 0001656 // metanephros development // inferred from mutant phenotype /// 0007507 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00082

1460641_a_at ‐2.14 RIKEN cDNA 3100004P22 gene /// RIKEN cDNA 2310022K01 gene 2310022K01Rik /// 3100004P22Rik chr7 B1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1419191_at ‐2.13 homeodomain interacting protein kinase 3 Hipk3 chr2 E2 0000122 // negative regulation of transcription from RNA polymerase II promoter  0005634 // nucleus // inferred from sequence or structural similarity /// 000563 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003677

1427058_at ‐2.13 eukaryotic translation initiation factor 4A1 Eif4a1 chr11 B3|11 39.0 cM 0006412 // translation // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676

1433492_at ‐2.13 erythrocyte protein band 4.1‐like 2 Epb4.1l2 chr10 A4|10 18.0 cM 0008360 // regulation of cell shape // inferred from sequence or structural simi 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation /// 0005856 // cytos 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0003779 // a

1425529_s_at ‐2.13 DNA segment, Chr 19, Wayne State University 162, expressed D19Wsu162e chr19 C3|19 50.0 cM ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐

1429078_a_at ‐2.12 COP9 (constitutive photomorphogenic) homolog, subunit 7a (Arabidopsis thaliana) Cops7a chr6 F2|6 58.4 cM ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation /// 0008180 // signalo 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation

1420816_at ‐2.12 3‐monooxygenase/tryptophan 5‐monooxygenase activation protein, gamma polypeptide Ywhag chr5 G2 0006469 // negative regulation of protein kinase activity // inferred from seque ‐‐‐ 0003779 // actin binding // inferred from sequence or structural similarity /// 

1454011_a_at ‐2.12 replication protein A2 Rpa2 chr4 D2.3 0006260 // DNA replication // inferred from electronic annotation 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation

1435163_at ‐2.12 RIKEN cDNA 9030612M13 gene 9030612M13Rik chr17 B1 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // ‐‐‐ /// 0006355 // regu 0005622 // intracellular // ‐‐‐ /// 0005622 // intracellular // inferred from el 0003676 // nucleic acid binding // ‐‐‐ /// 0003676 // nucleic acid binding // in

1451793_at ‐2.12 kelch‐like 24 (Drosophila) Klhl24 chr16 B1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005216 // ion channel activity // inferred from electronic annotation /// 00055

1420920_a_at ‐2.11 ADP‐ribosylation factor 1 Arf1 chr11 B2 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006886 // intra 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005794 // G 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003924

1431102_at ‐2.11 centrosomal protein 350 Cep350 chr1 G3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1437314_a_at ‐2.11 TRM1 tRNA methyltransferase 1 homolog (S. cerevisiae) Trmt1 chr8 C3|8 39.0 cM 0008033 // tRNA processing // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00037

1425631_at ‐2.11 protein phosphatase 1, regulatory (inhibitor) subunit 3C Ppp1r3c chr19 C3 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0005515 // protein binding // traceable author statement /// 0008599 // protein 

1440912_at ‐2.11 ring finger protein 39 Rnf39 chr17 B1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from electronic annotation /// 0008270 //

1432281_a_at ‐2.11 integrin beta 6 Itgb6 chr2 C3|2 34.0 cM 0006954 // inflammatory response // inferred from mutant phenotype /// 0007155 / 0008305 // integrin complex // inferred from electronic annotation /// 0016020 / 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005178 

1423425_at ‐2.11 RIKEN cDNA 1300012G16 gene 1300012G16Rik chr5 F ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005764 // lysosome // inferred from d 0005529 // sugar binding // inferred from electronic annotation

1422118_at ‐2.11 syncoilin Sync chr4 D2.2|4 60.0 cM 0045103 // intermediate filament‐based process // inferred from direct assay 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay /// 0005829 // cytosol // inf 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1418832_at ‐2.11 plakophilin 3 Pkp3 chr7 F5 0007155 // cell adhesion // inferred from electronic annotation 0005634 // nucleus // inferred from sequence or structural similarity /// 000563 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

1428017_at ‐2.10 Pbx/knotted 1 homeobox 2 Pknox2 chr9 A4 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // inferred from electroni 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from sequence or structural similarity /// 00

1421955_a_at ‐2.10 neural precursor cell expressed, developmentally down‐regulted gene 4 Nedd4 chr9 D|9 40.0 cM 0006464 // protein modification process // inferred from electronic annotation / 0000151 // ubiquitin ligase complex // inferred from physical interaction /// 00 0004842 // ubiquitin‐protein ligase activity // inferred from direct assay /// 0

1460741_x_at ‐2.10 DNA segment, Chr 17, Wayne State University 92, expressed D17Wsu92e chr17 A3.3|17 13.0 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐

1423966_at ‐2.10 Cd99 antigen‐like 2 Cd99l2 chrX A6‐B ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ ‐‐‐

1453605_s_at ‐2.10 coiled‐coil domain containing 91 Ccdc91 chr6 G3 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0015031 // prote 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0042802 // identical protein binding // inferred from physical interaction

1419288_at ‐2.10 junction adhesion molecule 2 Jam2 chr16 C3.3 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005923 // tight junction // inferred  ‐‐‐

1422375_a_at ‐2.09 ADP‐ribosyltransferase 1 Art1 chr7 E2|7 50.0 cM 0006471 // protein amino acid ADP‐ribosylation // inferred from electronic annot 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0003950 // NAD+ ADP‐ribosyltransferase activity // inferred from direct assay //

1421890_at ‐2.09 ST3 beta‐galactoside alpha‐2,3‐sialyltransferase 2 St3gal2 chr8 E1 0006486 // protein amino acid glycosylation // inferred from electronic annotati 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0008373 // sialyltransferase activity // inferred from electronic annotation ///

1449334_at ‐2.09 tissue inhibitor of metalloproteinase 3 Timp3 chr10 C1‐D1|10 47.0 cM 0007169 // transmembrane receptor protein tyrosine kinase signaling pathway // n 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0004857 // enzyme inhibitor activity // inferred from electronic annotation /// 

1422677_at ‐2.09 diacylglycerol O‐acyltransferase 2 Dgat2 chr7 F1 0006071 // glycerol metabolic process // inferred from electronic annotation /// 0005624 // membrane fraction // inferred from direct assay /// 0005624 // membra 0003846 // 2‐acylglycerol O‐acyltransferase activity // inferred from direct ass

1450378_at ‐2.09 TAP binding protein Tapbp chr17 B1|17 18.41 cM 0006952 // defense response // inferred from mutant phenotype /// 0019885 // ant 0005783 // endoplasmic reticulum // ‐‐‐ /// 0005783 // endoplasmic reticulum //  ‐‐‐

1417045_at ‐2.08 BH3 interacting domain death agonist Bid chr6 F1|6 54.0 cM 0006915 // apoptosis // inferred from direct assay /// 0006915 // apoptosis // i 0005737 // cytoplasm // inferred from electronic annotation



KO Day 1 vs WT Day 1 (GCRMA > 2 Fold Changes 05‐20‐08 Both Experiments) Mouse 430_2 Arrays

Up Regulated Genes

Probeset ID Fold Change Gene Title Gene Symbol Chromosomal Location Gene Ontology Biological Process Gene Ontology Cellular Component Gene Ontology Molecular Function
1427451_a_at 9.21 cDNA sequence BC018473 BC018473 chr11 E2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1425450_at 8.93 chitinase 3‐like 4 Chi3l4 chr3 F2.3 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004553
1420338_at 8.25 arachidonate 15‐lipoxygenase Alox15 chr11 B3|11 40.0 cM 0005975 // carbohydrate metabolic process // ‐‐‐ /// 0006118 // electron transpo ‐‐‐ 0004052 // arachidonate 12‐lipoxygenase activity // inferred from electronic ann
1425451_s_at 5.90 chitinase 3‐like 3 /// chitinase 3‐like 4 Chi3l3 /// Chi3l4 chr3 F2.3 /// chr3 F2.3|3 50.5 cM 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation 0016023 // cytoplasmic membrane‐bound vesicle // inferred from direct assay 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004553
1424749_at 3.69 WD repeat and FYVE domain containing 1 Wdfy1 chr1 C4 ‐‐‐ ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation
1426039_a_at 3.61 arachidonate lipoxygenase, epidermal Alox12e chr11 B3|11 40.0 cM 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation /// 0006691 ‐‐‐ 0004052 // arachidonate 12‐lipoxygenase activity // inferred from electronic ann
1437358_at 3.52 WD repeat and FYVE domain containing 1 Wdfy1 chr1 C4 ‐‐‐ ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation
1418742_at 3.38 keratin 34 Krt34 chr11 D|11 58.3 cM 0007010 // cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from electronic  0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /
1442089_at 3.37 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1417808_at 3.25 RIKEN cDNA 2310050C09 gene 2310050C09Rik chr3 F2.1 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0009055 // electron carrier activity // inferred from electronic annotation
1420409_at 3.21 keratin 35 Krt35 chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation
1421672_at 3.16 interleukin 17A Il17a chr1 A 0006954 // inflammatory response // inferred from electronic annotation 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation
1441307_at 3.12 RIKEN cDNA A030010K20 gene A030010K20Rik chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation /// 0045 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction
1418652_at 3.04 chemokine (C‐X‐C motif) ligand 9 Cxcl9 chr5 E2|5 53.0 cM 0006954 // inflammatory response // inferred from electronic annotation /// 0006 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation /// 0008009 
1418930_at 2.95 chemokine (C‐X‐C motif) ligand 10 Cxcl10 chr5 E2|5 53.0 cM 0006118 // electron transport // ‐‐‐ /// 0006935 // chemotaxis // inferred from  0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation /// 0008009 
1435588_at 2.94 WD repeat and FYVE domain containing 1 Wdfy1 chr1 C4 ‐‐‐ ‐‐‐ 0008270 // zinc ion binding // inferred from electronic annotation
1430703_at 2.86 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1455869_at 2.73 Calcium/calmodulin‐dependent protein kinase II, beta Camk2b chr11 A1|11 0.5 cM 0000082 // G1/S transition of mitotic cell cycle // inferred from mutant phenoty 0005954 // calcium‐ and calmodulin‐dependent protein kinase complex // traceable 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672
1417164_at 2.71 dual specificity phosphatase 10 Dusp10 chr1 H5 0006470 // protein amino acid dephosphorylation // ‐‐‐ /// 0006470 // protein am 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0000158 // protein phosphatase type 2A activity // ‐‐‐ /// 0000163 // protein ph
1418536_at 2.70 similar to H‐2 class I histocompatibility antigen, Q7 alpha chain precursor (QA‐ LOC630509 /// LOC674192 ‐‐‐ 0002474 // antigen processing and presentation of peptide antigen via MHC class  0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐
1419413_at 2.70 chemokine (C‐C motif) ligand 17 Ccl17 chr8 D1|8 45.0 cM 0006935 // chemotaxis // traceable author statement /// 0006955 // immune respon 0005576 // extracellular region // ‐‐‐ /// 0005576 // extracellular region // in 0005125 // cytokine activity // traceable author statement /// 0008009 // chemok
1432173_at 2.65 serine (or cysteine) peptidase inhibitor, clade B (ovalbumin), member 12 Serpinb12 chr1 D 0042177 // negative regulation of protein catabolic process // inferred from seq 0005737 // cytoplasm // inferred from sequence or structural similarity 0004866 // endopeptidase inhibitor activity // inferred from electronic annotati
1451774_at 2.63 predicted gene, OTTMUSG00000002196 OTTMUSG00000002196 chr11 D|11 ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation /// 0045 ‐‐‐
1416105_at 2.62 nicotinamide nucleotide transhydrogenase Nnt chr13 D2|13 64.0 cM 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation /// 0015992 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0008746 // NAD(P) transhydrogenase activity // inferred from electronic annotati
1419409_at 2.62 late cornified envelope 1B Lce1b chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1426181_a_at 2.61 interleukin 24 Il24 chr1 E4 0006955 // immune response // ‐‐‐ /// 0006955 // immune response // inferred fro 0005576 // extracellular region // inferred from direct assay /// 0005576 // ext 0005125 // cytokine activity // inferred from sequence or structural similarity 
1439718_at 2.57 Adenosine deaminase Ada chr2 H3|2 94.0 cM 0006163 // purine nucleotide metabolic process // inferred from mutant phenotype 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay 0004000 // adenosine deaminase activity // inferred from direct assay /// 000400
1454883_at 2.53 expressed sequence AI987692 AI987692 chr15 D1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1418174_at 2.51 D site albumin promoter binding protein Dbp chr7 B3|7 23.0 cM 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra
1453145_at 2.49 RIKEN cDNA 4933439C20 gene 4933439C20Rik ‐‐‐ 0008654 // phospholipid biosynthetic process // inferred from electronic annotat ‐‐‐ 0004609 // phosphatidylserine decarboxylase activity // inferred from electronic
1427268_at 2.48 filaggrin /// similar to Filaggrin Flg /// LOC620355 /// LOC675741 chr3 F2.1|3 42.6 cM 0007010 // cytoskeleton organization and biogenesis // traceable author statemen 0001533 // cornified envelope // inferred from direct assay 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation
1453218_at 2.43 late cornified envelope 1C Lce1c chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1452957_at 2.43 keratin associated protein 3‐3 Krtap3‐3 chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation /// 0045 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation
1429334_at 2.41 RIKEN cDNA 2300002O18 gene 2300002O18Rik chr1 B 0008152 // metabolic process // inferred from electronic annotation /// 0009253  0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0003796 // lysozyme activity // inferred from electronic annotation /// 0016787 
1443702_at 2.41 microtubule‐associated protein 4 Mtap4 chr9 F2|9 58.0 cM 0007017 // microtubule‐based process // inferred from electronic annotation ///  0005874 // microtubule // inferred from electronic annotation /// 0005875 // mic 0005519 // cytoskeletal regulatory protein binding // inferred from electronic a
1420350_at 2.40 late cornified envelope 1A2 Lce1a2 chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0042802 // 
1415837_at 2.38 kallikrein 1 Klk1 chr7 B3|7 23.0 cM 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation /// 0006508 // pro 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004252 // serine‐type endopeptidase activity // inferred from electronic annota
1457867_at 2.37 sphingosine‐1‐phosphate phosphotase 2 Sgpp2 chr1 C4 ‐‐‐ 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0016 0016787 // hydrolase activity // inferred from electronic annotation
1420358_at 2.36 keratin associated protein 13 Krtap13 chr16 C3.3 ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation ‐‐‐
1460336_at 2.35 peroxisome proliferative activated receptor, gamma, coactivator 1 alpha Ppargc1a chr5 C1 0001659 // thermoregulation // inferred from sequence or structural similarity / 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from sequence or st 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676
1440435_at 2.31 kyphoscoliosis peptidase Ky chr9 F1|9 56.0 cM 0007517 // muscle development // inferred from mutant phenotype /// 0007528 // n ‐‐‐ ‐‐‐
1429342_s_at 2.31 RIKEN cDNA 2310021H06 gene 2310021H06Rik chr2 H1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0008289 // lipid binding // inferred from electronic annotation
1420599_at 2.30 RIKEN cDNA 2300006N05 gene /// hypothetical protein LOC670472 /// hypothetical p 2300006N05Rik /// LOC670472 /// LOC670482 chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation /// 0045 ‐‐‐
1453279_x_at 2.30 keratin 76 Krt76 chr15 F3 ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation
1419215_at 2.30 aldehyde oxidase 4 Aox4 chr1 23.2 cM 0006118 // electron transport // ‐‐‐ /// 0006118 // electron transport // inferr ‐‐‐ 0004031 // aldehyde oxidase activity // inferred from sequence or structural sim
1429496_x_at 2.30 RIKEN cDNA 2300002M23 gene 2300002M23Rik chr17 B1 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ ‐‐‐
1458624_at 2.29 similar to RNA binding motif protein 24 /// RNA binding motif protein 24 LOC380843 /// Rbm24 chr13 A5 0016068 // type I hypersensitivity // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676
1444139_at 2.28 DNA‐damage‐inducible transcript 4‐like Ddit4l chr3 G3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1416033_at 2.27 transmembrane protein 109 Tmem109 chr19 A ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e ‐‐‐
1427365_at 2.25 RIKEN cDNA 5430421N21 gene 5430421N21Rik chr15 F2|15 58.71 cM ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation
1430731_at 2.25 keratin associated protein 2‐4 Krtap2‐4 chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation /// 0045 ‐‐‐
1422667_at 2.25 keratin 15 Krt15 chr11 D|11 58.5 cM 0007010 // cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from electronic  0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /
1424761_at 2.25 cDNA sequence BC011487 BC011487 chr6 B2.1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1427797_s_at 2.24 cathepsin E /// predicted gene, EG622147 /// predicted gene, EG665955 /// predic Ctse /// EG622147 /// EG665955 /// EG666402 /// EG667328 /// EG667538 /// EG6682 chr1 F|1 69.1 cM /// chr10 A1 /// chr10 A3 /// chr10 B3 /// chr11 B5 /// chr11 C 0006278 // RNA‐dependent DNA replication // inferred from electronic annotation  0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005768 // endosome // inferred from d 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036
1456573_x_at 2.24 nicotinamide nucleotide transhydrogenase Nnt chr13 D2|13 64.0 cM 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation /// 0015992 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0008746 // NAD(P) transhydrogenase activity // inferred from electronic annotati
1449986_at 2.22 RIKEN cDNA 2310034C09 gene 2310034C09Rik chr16 C3.3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1425102_a_at 2.22 angiotensin I converting enzyme (peptidyl‐dipeptidase A) 2 Ace2 chrX F5|X 70.5 cM 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006508 // proteolysis // inferred from electr 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00160 0004180 // carboxypeptidase activity // traceable author statement /// 0004180 /
1450618_a_at 2.20 small proline‐rich protein 2A Sprr2a chr3 F1|3 45.2 cM 0006412 // translation // inferred from electronic annotation /// 0007566 // emb 0001533 // cornified envelope // non‐traceable author statement /// 0005622 // i 0003735 // structural constituent of ribosome // inferred from electronic annota
1431650_at 2.20 RIKEN cDNA 1110054P19 gene 1110054P19Rik chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation /// 0045 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction
1422179_at 2.18 gap junction membrane channel protein beta 4 Gjb4 chr4 D1‐D3|4 57.5 cM 0007154 // cell communication // inferred from electronic annotation /// 0007267 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005921 // gap junction // inferred fr 0005243 // gap‐junction forming channel activity // inferred from electronic ann
1458455_at 2.17 actin‐binding Rho activating protein Abra chr15 B3.1 0000060 // protein import into nucleus, translocation // inferred from direct as 0005856 // cytoskeleton // inferred from electronic annotation /// 0005886 // pl 0003713 // transcription coactivator activity // inferred from direct assay /// 
1445420_at 2.16 Myocyte enhancer factor 2C Mef2c chr13 C3|13 45.0 cM 0001974 // blood vessel remodeling // inferred from mutant phenotype /// 0006350 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 
1419684_at 2.15 chemokine (C‐C motif) ligand 8 Ccl8 chr11 C|11 47.0 cM 0006935 // chemotaxis // inferred from electronic annotation /// 0006954 // infl 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation /// 0008009 
1448107_x_at 2.15 kallikrein 1 Klk1 chr7 B3|7 23.0 cM 0006508 // proteolysis // inferred from electronic annotation /// 0006508 // pro 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004252 // serine‐type endopeptidase activity // inferred from electronic annota
1418283_at 2.15 claudin 4 Cldn4 chr5 G2|5 75.0 cM 0016338 // calcium‐independent cell‐cell adhesion // inferred from sequence or s 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005923 // tight junction // inferred  0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /
1419591_at 2.14 melanoma‐derived leucine zipper, extra‐nuclear factor Mlze chr15 D1 ‐‐‐ 0005737 // cytoplasm // inferred from sequence or structural similarity ‐‐‐
1420677_x_at 2.14 late cornified envelope 1A1 Lce1a1 chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1451961_a_at 2.13 myelin basic protein Mbp chr18 E2‐E4|18 55.0 cM 0042552 // myelination // inferred from direct assay 0043209 // myelin sheath // inferred from direct assay 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /
1443361_at 2.13 Tetraspanin 9 Tspan9 chr6 F3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐
1431213_a_at 2.13 hypothetical gene LOC433762 /// predicted gene, EG668462 /// predicted gene, EG6 EG668462 /// EG668581 /// LOC433762 /// LOC670993 /// LOC673100 chr12 A1.2 /// chr4 D2.3 0015074 // DNA integration // inferred from electronic annotation 0019028 // viral capsid // inferred from electronic annotation 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036
1416325_at 2.12 cysteine‐rich secretory protein 1 Crisp1 chr17 B1|17 21.0 cM ‐‐‐ 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00055 ‐‐‐
1446484_at 2.12 Myocyte enhancer factor 2C Mef2c chr13 C3|13 45.0 cM 0001974 // blood vessel remodeling // inferred from mutant phenotype /// 0006350 0005634 // nucleus // ‐‐‐ /// 0005634 // nucleus // inferred from electronic ann 0003677 // DNA binding // inferred from direct assay /// 0003677 // DNA binding 
1456211_at 2.12 NLR family, pyrin domain containing 10 Nlrp10 chr7 E3 0006952 // defense response // ‐‐‐ ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005524
1422565_s_at 2.12 nuclear factor I/C Nfic chr10 C1|10 43.0 cM 0006260 // DNA replication // inferred from electronic annotation /// 0006350 // 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra
1450488_at 2.11 chemokine (C‐C motif) ligand 24 Ccl24 chr5 G1 0006935 // chemotaxis // inferred from direct assay /// 0006935 // chemotaxis // 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005125 // cytokine activity // inferred from direct assay /// 0005125 // cytoki
1420550_at 2.11 late cornified envelope 1F Lce1f chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction
1420676_at 2.10 late cornified envelope 1A1 Lce1a1 chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1439332_at 2.10 DNA‐damage‐inducible transcript 4‐like Ddit4l chr3 G3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1417803_at 2.10 RIKEN cDNA 1110032A04 gene 1110032A04Rik chr3 E3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐
1449555_a_at 2.09 fetuin beta Fetub chr16 B|16 14.1 cM ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0004869 // cysteine protease inhibitor activity // inferred from electronic anno
1420332_x_at 2.09 late cornified envelope 1D Lce1d chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1431504_at 2.08 RIKEN cDNA 2310061N02 gene 2310061N02Rik chr16 C3.3 ‐‐‐ ‐‐‐ 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction
1421494_at 2.07 RIKEN cDNA 1110033F04 gene 1110033F04Rik chr11 D ‐‐‐ 0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation /// 0045 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction
1456968_at 2.06 Actinin alpha 2 Actn2 chr13 A1|13 7.0 cM 0006936 // muscle contraction // inferred from physical interaction /// 0030035  0005865 // striated muscle thin filament // traceable author statement /// 00059 0003779 // actin binding // inferred from electronic annotation /// 0005509 // c
1451755_a_at 2.06 apolipoprotein B editing complex 1 Apobec1 chr6 F1|6 54.5 cM 0006381 // mRNA editing // inferred from mutant phenotype /// 0006397 // mRNA pr ‐‐‐ 0004126 // cytidine deaminase activity // inferred from sequence or structural s
1419043_a_at 2.05 interferon inducible GTPase 1 Iigp1 chr18 D3 0019221 // cytokine and chemokine mediated signaling pathway // traceable author 0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0016 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003924
1454242_at 2.05 RIKEN cDNA 2310079G19 gene 2310079G19Rik chr16 C3.3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1417802_at 2.04 RIKEN cDNA 1110032A04 gene 1110032A04Rik chr3 E3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐
1452138_a_at 2.03 angiotensin I converting enzyme (peptidyl‐dipeptidase A) 2 Ace2 chrX F5|X 70.5 cM 0006508 // proteolysis // ‐‐‐ /// 0006508 // proteolysis // inferred from electr 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00160 0004180 // carboxypeptidase activity // traceable author statement /// 0004180 /
1438467_at 2.02 macrophage galactose N‐acetyl‐galactosamine specific lectin 2 Mgl2 chr11 B3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0005529 // sugar binding // inferred from electronic annotation /// 0030246 // c
1450606_at 2.02 phenylethanolamine‐N‐methyltransferase Pnmt chr11 D 0042423 // catecholamine biosynthetic process // inferred from electronic annota ‐‐‐ 0004603 // phenylethanolamine N‐methyltransferase activity // inferred from elec
1428980_at 2.00 keratinocyte expressed, proline‐rich Kprp chr3 F1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1427751_a_at 2.00 keratin 36 Krt36 chr11 D 0007010 // cytoskeleton organization and biogenesis // inferred from electronic  0005882 // intermediate filament // inferred from electronic annotation 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /

Down Regulated Genes

Probeset ID Fold Change Gene Title Gene Symbol Chromosomal Location Gene Ontology Biological Process Gene Ontology Cellular Component Gene Ontology Molecular Function
1421806_at ‐6.07 defensin beta 3 Defb3 chr8 A4 0006952 // defense response // inferred from electronic annotation /// 0042742 / 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 ‐‐‐
1443100_at ‐5.97 Thyroid hormone receptor beta Thrb chr14 A3 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005634 // nucleus // traceable author statement /// 0005634 // nucleus // infer 0003677 // DNA binding // inferred from electronic annotation /// 0003700 // tra
1418666_at ‐5.85 pentraxin related gene Ptx3 chr3 E1|3 33.8 cM 0001878 // response to yeast // inferred from mutant phenotype /// 0008228 // op 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0001872 // zymosan binding // inferred from mutant phenotype
1422604_at ‐5.28 urate oxidase Uox chr3 H2|3 75.0 cM 0006144 // purine base metabolic process // traceable author statement /// 00061 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005777 // peroxisome 0004846 // urate oxidase activity // traceable author statement /// 0004846 // u
1452590_a_at ‐5.22 placenta specific 9 Plac9 chr14 B ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐
1449366_at ‐4.89 matrix metallopeptidase 8 Mmp8 chr9 A1 0000270 // peptidoglycan metabolic process // inferred from electronic annotatio 0005578 // proteinaceous extracellular matrix // inferred from electronic annota 0004222 // metalloendopeptidase activity // inferred from electronic annotation 
1450297_at ‐4.42 interleukin 6 Il6 chr5 B1|5 17.0 cM 0001781 // neutrophil apoptosis // inferred from direct assay /// 0001781 // neu 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005125 // cytokine activity // inferred from direct assay /// 0005125 // cytoki
1455241_at ‐4.19 cDNA sequence BC037703 BC037703 chr3 F2.2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1458659_at ‐3.87 placenta specific 9 Plac9 chr14 B ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐
1417160_s_at ‐3.68 extracellular proteinase inhibitor Expi chr11 C ‐‐‐ ‐‐‐ 0004866 // endopeptidase inhibitor activity // ‐‐‐ /// 0004866 // endopeptidase 
1418722_at ‐3.34 neutrophilic granule protein Ngp chr9 F2 0006952 // defense response // ‐‐‐ /// 0006952 // defense response // inferred f 0005576 // extracellular region // ‐‐‐ /// 0005576 // extracellular region // in 0004869 // cysteine protease inhibitor activity // ‐‐‐ /// 0004869 // cysteine p
1419427_at ‐3.32 colony stimulating factor 3 (granulocyte) Csf3 chr11 D|11 57.0 cM 0006955 // immune response // inferred from electronic annotation /// 0030851 // 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005125 // cytokine activity // non‐traceable author statement /// 0005125 // cy
1447939_a_at ‐3.31 RIKEN cDNA 4933409K07 gene /// predicted gene, EG545605 /// hypothetical protein 4933409K07Rik /// EG545605 /// LOC665845 chr4 A5 /// chr4 A5|4 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1450616_at ‐3.30 eosinophil‐associated, ribonuclease A family, member 5 Ear5 chr14 C1 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00045
1419209_at ‐3.17 chemokine (C‐X‐C motif) ligand 1 Cxcl1 chr5 E‐F|5 51.0 cM 0000074 // regulation of progression through cell cycle // inferred from electro 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation /// 0008009 
1419728_at ‐3.10 chemokine (C‐X‐C motif) ligand 5 Cxcl5 chr5 E2|5 53.0 cM 0006935 // chemotaxis // inferred from electronic annotation /// 0006954 // infl 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation /// 0008009 
1424832_at ‐3.06 RIKEN cDNA 4732429D16 gene 4732429D16Rik chr11 E2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1447937_a_at ‐3.02 RIKEN cDNA 4933409K07 gene /// predicted gene, EG545605 /// similar to 4933409K0 4933409K07Rik /// EG545605 /// ENSMUSG00000073885 /// LOC545614 /// LOC622738 // chr4 A5 /// chr4 A5|4 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1445996_at ‐3.02 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1441362_at ‐2.97 Protein tyrosine phosphatase, receptor type, G Ptprg chr14 A2|14 2.0 cM 0006470 // protein amino acid dephosphorylation // inferred from electronic anno 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005886 // plasma membrane // inferred 0004089 // carbonate dehydratase activity // inferred from electronic annotation
1442074_at ‐2.92 C‐type lectin domain family 2, member g Clec2g chr6 F3 0045671 // negative regulation of osteoclast differentiation // inferred from di 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016021 // integral to membrane // ‐‐‐ 0005529 // sugar binding // ‐‐‐ /// 0005529 // sugar binding // inferred from el
1429960_at ‐2.89 RIKEN cDNA 4930438A08 gene 4930438A08Rik chr11 B1.3 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0016491 // oxidoreductase activity // inferred from electronic annotation /// 00
1419725_at ‐2.83 solute carrier family 26, member 4 Slc26a4 chr12 B1 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0007605 // senso 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation /// 00082
1422562_at ‐2.80 Ras‐related associated with diabetes Rrad chr8 D3 0007264 // small GTPase mediated signal transduction // inferred from electronic 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0005516
1420310_at ‐2.78 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1448214_at ‐2.78 pyruvate dehydrogenase (lipoamide) beta /// similar to pyruvate dehydrogenase (l LOC620009 /// Pdhb chr1 A1 /// chr14 A1 0006096 // glycolysis // ‐‐‐ /// 0006096 // glycolysis // inferred from electron 0005739 // mitochondrion // inferred from direct assay /// 0005739 // mitochondr 0004739 // pyruvate dehydrogenase (acetyl‐transferring) activity // ‐‐‐ /// 0004
1425606_at ‐2.69 solute carrier family 5 (iodide transporter), member 8 Slc5a8 chr10 C1 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation
1457644_s_at ‐2.69 chemokine (C‐X‐C motif) ligand 1 Cxcl1 chr5 E‐F|5 51.0 cM 0000074 // regulation of progression through cell cycle // inferred from electro 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation /// 0008009 
1458382_a_at ‐2.68 zinc fingers and homeoboxes protein 1 Zhx1 ‐‐‐ 0006350 // transcription // inferred from electronic annotation /// 0006355 // r 0005622 // intracellular // inferred from electronic annotation /// 0005634 // n 0003676 // nucleic acid binding // inferred from electronic annotation /// 00036
1430612_at ‐2.65 RIKEN cDNA 1810033B17 gene 1810033B17Rik chr8 A1|8 0.38 cM ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1441493_at ‐2.64 ELKS/RAB6‐interacting/CAST family member 1 Erc1 chr6 F1 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0015031 // prote 0005737 // cytoplasm // inferred from direct assay 0005515 // protein binding // inferred from physical interaction /// 0017137 // 
1427348_at ‐2.59 zinc finger CCCH type containing 12A Zc3h12a chr4 D2.2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1435579_at ‐2.57 RIKEN cDNA 4933409K07 gene 4933409K07Rik chr4 A5 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1450322_s_at ‐2.54 schlafen 3 /// schlafen 4 Slfn3 /// Slfn4 chr11 C 0008285 // negative regulation of cell proliferation // inferred from direct ass ‐‐‐ ‐‐‐
1428738_a_at ‐2.54 DNA segment, Chr 14, ERATO Doi 449, expressed D14Ertd449e chr14 B ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐
1427820_at ‐2.54 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1457324_at ‐2.53 RIKEN cDNA 4933409K07 gene 4933409K07Rik chr4 A5 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1447284_at ‐2.50 triggering receptor expressed on myeloid cells 1 Trem1 chr17 C ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from e 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation
1421921_at ‐2.48 serine (or cysteine) peptidase inhibitor, clade A, member 3M Serpina3m chr12 E ‐‐‐ ‐‐‐ 0004866 // endopeptidase inhibitor activity // inferred from electronic annotati
1452406_x_at ‐2.45 erythroid differentiation regulator 1 Erdr1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1421811_at ‐2.45 thrombospondin 1 /// similar to thrombospondin 1 LOC640441 /// Thbs1 chr2 F1‐F3|2 65.0 cM 0006954 // inflammatory response // inferred from mutant phenotype /// 0007155 / 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /
1417130_s_at ‐2.44 angiopoietin‐like 4 Angptl4 chr17 B1 0001666 // response to hypoxia // inferred from sequence or structural similarit 0005576 // extracellular region // inferred from expression pattern /// 0005576  0004857 // enzyme inhibitor activity // inferred from direct assay /// 0004857 /
1448728_a_at ‐2.44 nuclear factor of kappa light polypeptide gene enhancer in B‐cells inhibitor, ze Nfkbiz chr16 C1.2‐C1.3 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // ‐‐‐ /// 0006954 // infl 0005634 // nucleus // inferred from direct assay 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0003700 // transcription factor activity // ‐‐
1422029_at ‐2.43 chemokine (C‐C motif) ligand 20 Ccl20 chr1 C5|1 52.0 cM 0006935 // chemotaxis // inferred from electronic annotation /// 0006954 // infl 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005125 // cytokine activity // inferred from direct assay /// 0005125 // cytoki
1427747_a_at ‐2.42 lipocalin 2 Lcn2 chr2 A3|2 27.0 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation /// 00054
1424938_at ‐2.42 six transmembrane epithelial antigen of the prostate 1 Steap1 chr5 A1|5 3.0 cM 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation /// 0006810 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005506 // iron ion binding // inferred from electronic annotation /// 0005507 /
1424509_at ‐2.41 CD177 antigen Cd177 chr7 A3 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1434484_at ‐2.40 RIKEN cDNA 1100001G20 gene 1100001G20Rik chr11 C ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1457108_at ‐2.37 Interleukin 1 receptor, type II Il1r2 chr1 B|1 19.5 cM 0007166 // cell surface receptor linked signal transduction // inferred from ele 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0004907 
1420657_at ‐2.37 uncoupling protein 3 (mitochondrial, proton carrier) Ucp3 chr7 E2|7 50.0 cM 0000303 // response to superoxide // inferred from mutant phenotype /// 0006631  0005739 // mitochondrion // inferred from mutant phenotype /// 0005739 // mitoch 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation /// 00054
1460302_at ‐2.31 thrombospondin 1 /// similar to thrombospondin 1 LOC640441 /// Thbs1 chr2 F1‐F3|2 65.0 cM 0006954 // inflammatory response // inferred from mutant phenotype /// 0007155 / 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005198 // structural molecule activity // inferred from electronic annotation /
1437060_at ‐2.30 olfactomedin 4 Olfm4 chr14 D3 ‐‐‐ 0005615 // extracellular space // inferred from direct assay ‐‐‐
1447891_at ‐2.30 Transforming, acidic coiled‐coil containing protein 2 Tacc2 chr7 F4 ‐‐‐ 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation 0005515 // protein binding // inferred from sequence or structural similarity
1451054_at ‐2.28 orosomucoid 1 Orm1 chr4 C1|4 31.4 cM 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006953 // acute 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ 0005215 // transporter activity // inferred from electronic annotation /// 00054
1431705_a_at ‐2.25 mucolipin 2 Mcoln2 chr3 H2 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006811 // ion t 0016020 // membrane // ‐‐‐ /// 0016020 // membrane // inferred from electronic a 0005216 // ion channel activity // ‐‐‐ /// 0005216 // ion channel activity // in
1427102_at ‐2.23 schlafen 4 Slfn4 chr11 C ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1444232_at ‐2.22 protein kinase, cGMP‐dependent, type I Prkg1 chr19 C2 0001764 // neuron migration // inferred from mutant phenotype /// 0006468 // pro 0005794 // Golgi apparatus // inferred from direct assay /// 0005952 // cAMP‐dep 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672
1417851_at ‐2.19 chemokine (C‐X‐C motif) ligand 13 Cxcl13 chr5 E3 0006935 // chemotaxis // inferred from electronic annotation /// 0006954 // infl 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00056 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation /// 0008009 
1450808_at ‐2.19 formyl peptide receptor 1 Fpr1 chr17 A3.2|17 10.2 cM 0006935 // chemotaxis // traceable author statement /// 0007165 // signal transd 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0001584 // rhodopsin‐like receptor activity // inferred from electronic annotati
1420992_at ‐2.19 ankyrin repeat domain 1 (cardiac muscle) Ankrd1 chr19 C3 0006357 // regulation of transcription from RNA polymerase II promoter // inferr 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003714 // transcription corepressor activity // inferred from direct assay /// 
1420804_s_at ‐2.18 C‐type lectin domain family 4, member d Clec4d chr6 F3|6 56.5 cM 0006955 // immune response // inferred from electronic annotation 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005529 
1438050_x_at ‐2.17 predicted gene, EG668383 EG668383 chr12 A1.2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1429029_at ‐2.16 sphingomyelin synthase 2 Sgms2 chr3 G3 0006629 // lipid metabolic process // inferred from electronic annotation /// 00 0005794 // Golgi apparatus // inferred from electronic annotation /// 0005794 // 0016301 // kinase activity // inferred from electronic annotation /// 0016740 //
1440865_at ‐2.15 interferon induced transmembrane protein 6 Ifitm6 chr7 F5 0009607 // response to biotic stimulus // inferred from electronic annotation 0016021 // integral to membrane // inferred from electronic annotation ‐‐‐
1439200_x_at ‐2.14 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1417741_at ‐2.14 liver glycogen phosphorylase Pygl chr12 C2|12 30.0 cM 0005975 // carbohydrate metabolic process // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003824
1455271_at ‐2.14 hypothetical protein LOC620695 LOC620695 chr2 E1 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1454713_s_at ‐2.14 histidine decarboxylase Hdc chr2 E5‐G 0006519 // amino acid and derivative metabolic process // inferred from electron ‐‐‐ 0003824 // catalytic activity // inferred from electronic annotation /// 0004398
1420991_at ‐2.13 ankyrin repeat domain 1 (cardiac muscle) Ankrd1 chr19 C3 0006357 // regulation of transcription from RNA polymerase II promoter // inferr 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005634 // nucleus // infer 0003714 // transcription corepressor activity // inferred from direct assay /// 
1452117_a_at ‐2.13 FYN binding protein Fyb chr15 A1 0045576 // mast cell activation // inferred from mutant phenotype 0005634 // nucleus // inferred from electronic annotation ‐‐‐
1425663_at ‐2.13 interleukin 1 receptor antagonist Il1rn chr2 A3|2 10.0 cM 0006629 // lipid metabolic process // inferred from mutant phenotype /// 0006954 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation /// 00058 0004872 // receptor activity // inferred from electronic annotation /// 0005149 
1440815_x_at ‐2.12 hypothetical protein LOC624112 LOC624112 chr14 B ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1453181_x_at ‐2.11 phospholipid scramblase 1 Plscr1 chr9 E3.3 0009615 // response to virus // inferred from electronic annotation /// 0030099  0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr 0005509 // calcium ion binding // inferred from electronic annotation /// 000551
1426607_at ‐2.09 predicted gene, EG633640 EG633640 chr13 D2.3 ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐
1419219_at ‐2.09 cytochrome P450, family 4, subfamily f, polypeptide 18 Cyp4f18 chr8 C1 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation /// 0006118 0005615 // extracellular space // ‐‐‐ /// 0005783 // endoplasmic reticulum // in 0003676 // nucleic acid binding // ‐‐‐ /// 0004497 // monooxygenase activity // 
1449533_at ‐2.08 transmembrane protein 100 Tmem100 chr11 C ‐‐‐ 0016020 // membrane // inferred from electronic annotation /// 0016021 // integr ‐‐‐
1449876_at ‐2.07 protein kinase, cGMP‐dependent, type I Prkg1 chr19 C2 0001764 // neuron migration // inferred from mutant phenotype /// 0006464 // pro 0005794 // Golgi apparatus // inferred from direct assay /// 0005952 // cAMP‐dep 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0004672
1417483_at ‐2.07 nuclear factor of kappa light polypeptide gene enhancer in B‐cells inhibitor, ze Nfkbiz chr16 C1.2‐C1.3 0006355 // regulation of transcription, DNA‐dependent // ‐‐‐ /// 0006954 // infl 0005634 // nucleus // inferred from direct assay 0003677 // DNA binding // ‐‐‐ /// 0003700 // transcription factor activity // ‐‐
1416600_a_at ‐2.06 Down syndrome critical region homolog 1 (human) Dscr1 chr16 C4|16 62.0 cM 0019722 // calcium‐mediated signaling // inferred from electronic annotation /// 0005634 // nucleus // inferred from direct assay /// 0005737 // cytoplasm // inf ‐‐‐
1449254_at ‐2.06 secreted phosphoprotein 1 Spp1 chr5 E5|5 56.0 cM 0001503 // ossification // inferred from electronic annotation /// 0006916 // an 0005576 // extracellular region // non‐traceable author statement /// 0005578 // 0005125 // cytokine activity // non‐traceable author statement /// 0005125 // cy
1438148_at ‐2.06 gene model 1960, (NCBI) Gm1960 chr5 E2 0006955 // immune response // inferred from electronic annotation 0005576 // extracellular region // inferred from electronic annotation 0005125 // cytokine activity // inferred from electronic annotation /// 0008009 
1444487_at ‐2.06 lecithin‐retinol acyltransferase (phosphatidylcholine‐retinol‐O‐acyltransferase) Lrat chr3 E3 0006653 // lecithin metabolic process // traceable author statement /// 0006776  0005783 // endoplasmic reticulum // inferred from electronic annotation /// 0016 0008374 // O‐acyltransferase activity // inferred from direct assay /// 0008415 
1439764_s_at ‐2.05 insulin‐like growth factor 2 mRNA binding protein 2 Igf2bp2 chr16 B1 0006417 // regulation of translation // inferred from electronic annotation ‐‐‐ 0000166 // nucleotide binding // inferred from electronic annotation /// 0003676
1428663_at ‐2.03 RIKEN cDNA 5133401H06 gene 5133401H06Rik ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
1448561_at ‐2.02 neutrophil cytosolic factor 2 Ncf2 chr1 G3|1 76.1 cM 0006742 // NADP catabolic process // inferred from sequence or structural simila 0001669 // acrosome // inferred from direct assay /// 0005737 // cytoplasm // in 0005488 // binding // inferred from electronic annotation /// 0016175 // superox
1425829_a_at ‐2.01 STEAP family member 4 Steap4 chr5 A1 0006118 // electron transport // inferred from electronic annotation /// 0006810 0005886 // plasma membrane // inferred from sequence or structural similarity // 0005506 // iron ion binding // inferred from electronic annotation /// 0005507 /
1425415_a_at ‐2.01 solute carrier family 1 (neuronal/epithelial high affinity glutamate transporter Slc1a1 chr19 C1 0006810 // transport // inferred from electronic annotation /// 0006835 // dicar 0005887 // integral to plasma membrane // inferred from electronic annotation // 0005386 // carrier activity // inferred from electronic annotation /// 0015293 /
1460555_at ‐2.00 RIKEN cDNA 6330500D04 gene 6330500D04Rik chr13 A3.2 ‐‐‐ ‐‐‐ ‐‐‐
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