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Age_group B3 Age-L B3 Age-H
Wilcoxon, p = 0.76
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genes

1 TWHAZ

2 XTAFP

3 WNTZ

4 WISF:

b TSP

& TCHL1

T TFM1

a8 TPG3

9 TINF1
10 THEE1
11 TGFE1
12 TAGLE
13 5TE11
14 STATS
15 SRC
16 SNATZ
17 SMaD4
18 SLCO1ES
19 SEFZ
20 SIRT:
21 SIERFA
22 5IK1
23 SH3GLE]
24 SCRIE
28 510044
26 ROCE1
27 RIPE1
28 RHOC
29 RHOA
30 RADGA
31 PTEHZ
32 PTPN11
33 PTEG
34 PTEZE
30 PTEZ
36 PTHLH
37 PTEN
38 PEED1
39 PEECA
40 PLE1
41 PIE3CG
42 PIE3CA
43 PECAN]
44 PAK4
45 PAK1
46 OLFN:
47 NTEEZ
43 NTF:

genes
49 NEF1
50 MYEEF14
A1 NTOR
H2 NTal
b3 MMFZ
54 MMFP1=
A5 MMFP11
A6 MGATS
A7 MET

58 MDNZ
A% MCL1
B0 MATS
61 MAPE:=
62 MAPE1
63 LTE4RZ
fid LEP1
f5 LGALE]1
66 KRAS
&7 KL

&3 KDE

6% ITGEL
TO ITGAY
71 ITGAR
T2 ITGAE
T3 ITGAS
T4 ITGA4
TH ITGAS
TE ITGAZ
7T IEZF:
T8 IGF1R
T3 HTEAL
80 HOXA10
81 HMGAT
82 HMCH1
23 HEZ

a4 HGF

85 FN1

o6 FGFZ
87 FER

o3 EREE4
89 EIFZAKS
90 EGFE
91 EEFZE
92 EEF141
93 EDAZR
94 DLG1
95 DAPE]
96 DAFS

genes

97 CECL1Z

98 CTTH

9% CTHND1
100 CEPiG4
101 CENEZ4A1
102 COPES
103 CHal
104 CLU
105 CLDN1
106 CHUE
107 CEEFE
108 CEACAMNE
1059 CDENZ4
110 CDHZ
111 CDH1
112 CDCF1
113 CD&3=
114 CCARZ
115 CaV1
116 CASFR
117 CASFR
118 CASFZ
119 CALE
120 BSG
121 ERCAZ
122 ERAF
123 ENF
124 EIRCSE
125 BCLZL11
126 BCLZ
127 BCAR1
128 BAX
1259 ANGFTL4
130 AKTZ
131 AET1
132 AFAF1L]
133 AEHD4



Gene

PIK3CA

SIRT3

DAPK1

PAK1

ITGA3

CASP3

Species

Inman

Inman

Inman

Inman

Inman

Primer sequence (3" to 37

sense prmer:CCAATCCCAGGTGGAATGAA
antisense primer CCTTTCGGCCTTTAACAGAGC
sense primer TGCTTCTGCGGCTCTACACG
antisense primer ACGTCAGCCCGAATGTCCTC
sense primer GATTACTACGACACCGGCGA
antisense primer ATTTGGCGGCATACTGGAGG
sense primer AGAGCCTTGTACCTCATTGCC
antisense primer GGAATTGATGCAGCTATCATGGA
sense primer TTCAAACGGAACCAGAGGATG
antisense primer GCTAAGCGAGGTCTGGAGTGTAT
sense primer AGAACTGGACTGTGGCATTGAG
antisense primer CACAAAGCGACTGGATGAACC



