






Table 1S: Pathways enriched in each of the 15 studies where BTN1 expression varies 
the most. The header row displays the author, publication year, and GEO ID (if available), 
along with relevant references. The index column lists selected GO terms that were found 
to be enriched and are discussed in the manuscript. The total count indicates the number 
of datasets in which a specific biological process (GO term) is either enriched (Y) or not 
enriched (N). 
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DNA repair 
(GO:0006281) 

Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y 15 

DNA metabolic 
process 
(GO:0006259) 

Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y 15 

cellular protein 
modification 
process 
(GO:0006464) 

Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y 15 

ubiquitin-
dependent protein 
catabolic process 
(GO:0006511) 

Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y 15 

proteasome-
mediated 
ubiquitin-
dependent protein 
catabolic process 
(GO:0043161) 

Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y 15 

general amino 
acid response 
(GO:0034198) 

Y Y Y N Y N N Y Y Y Y Y Y Y Y 12 

TOR pathway 
(GO:0031929) 

Y Y Y Y Y N N Y N Y Y Y Y Y N 11 
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