
SUPPLEMENTARY MATERIAL 
 

Please browse the Full Text version to see 
Supplementary Data File. An excel file containing 
mapping rates and gene expression tables for all tissue 
types. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Supplementary Figure S1. Relationships between the epi‐driver gene expression of young and old samples of muscle, brain, and
T  cells.  Results  of  principal  component  analysis  (PCA)  of  skeletal muscle  (A),  brain  (striatum;  (B),  and  splenic  CD4+  T  cells  (C).
Samples of different ages and genotypes are indicated by different colors: dark and light greens for young (wy) and old wild‐type
(wo) mice samples, and dark and  light blues  for young  (hy) and old Huntington's disease  (ho) mouse samples. Samples  from the
same tissues are circled by the indicated colored lines in B and C. 
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Supplementary Figure S2. Scatter plot of the epi‐driver gene expression levels between
young and 7‐8 month old (wm) T cells of wild‐type mice. The slope (m) of the regression
curve (blue line) and the correlation value (R2, coefficient of determination) are shown. 



 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  
www.aging‐us.com                      2                                                                                AGING

 

Supplementary  Figure  S3A.  Comparisons  of  the  expression  levels  of  epi‐driver  genes  between wy  vs.  hy  (blue)  and
between wy vs. wo (orange); between wy vs. hy (blue) and wy vs. ho (orange) in muscle tissue (A) and brain tissue (B). Each scatter
plot  shows  the  slope  (m)  of  the  regression  curve  (blue  and  orange  linear  lines)  and  the  correlation  value  (R2,  coefficient  of
determination). PRC, Polycomb‐repressive complex; PRG, PRC‐regulated genes. 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Supplementary Figure S3B. Comparisons of the expression levels of epi‐driver genes between wy vs. hy (blue) and between wy
vs. wo (orange); between wy vs. hy (blue) and wy vs. ho (orange) in muscle tissue (A) and brain tissue (B). Each scatter plot shows
the slope (m) of the regression curve (blue and orange linear lines) and the correlation value (R2, coefficient of determination). PRC,
Polycomb‐repressive complex; PRG, PRC‐regulated genes. 
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Supplementary Figure S4. Summary of slopes and A3GE in the scatter plots of epi‐driver gene
expression levels of different categories in the skeletal muscle (Mu), brain (Br), and T cells (Tc). 
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Supplementary  Figure  S5.  Scatter  plots  comparing  the  expression  levels  of  aging‐related  genes  (A)  and  of  a  group  of  genes
selected  for  relatively  stable  expression  across  different  cell  types  (B)  between  the wy  vs.  hy  (blue)  and wy  vs. wo  (orange)  or
between wy vs. hy and wy vs. ho (orange)  in T cells. Each plot shows the slope (m) of the regression curve (linear blue and orange
lines) and the correlation value (R2, coefficient of determination). 

 

Supplementary  Figure  S6.  Comparisons  of  expression  levels  of  the  epi‐driver  genes
between young wild‐type (wy) and old wild‐type (wo) samples of splenic T cells (orange)
and  splenic macrophages  (blue). Each plot  shows  the  slope  (m) of  the  regression  curve
(linear blue and orange lines) and the correlation value (R2, coefficient of determination). 
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Supplementary  Figure S8. A3GE  in  the  transcriptomes of peripheral blood mononuclear  cells  (PBMCs). RNA‐seq was performed
using mRNAs of PBMCs pooled from three different mice of two or 20 months of age. Five hundred top and 500 bottom ranked genes
were selected as HEGs and LEGs after transcriptomes were sorted by expression level in young T cells. Expression levels of old wild‐type
T cells relative to young were calculated using a log2 scale. 

Supplementary Figure S7. Expression levels of RNA polymerase II subunit A (Polr2a) and B (Polr2b) genes in young
and old wild‐type (wy and wo) T cells and young and old HD  (hy and ho) T cells. Expression  level was measured by
calculating  the M/R  ratio,  the  ratio of mouse  read counts  to  rat  read counts. Single and double asterisks denote a
statistical significance at p < 0.05 and 0.005 (paired sample t‐test), respectively. Error bars, standard deviations. 


