[bookmark: _Hlk155110614]Supplementary Table 1 Correlation between DAL-1 expression and clinicopathological features in GC tissues
	
	
	Expression of DAL-1

	Factors
	Sample
	Low expression
	High expression
	P value

	Gender
	
	
	
	0.856

	Male
	188
	113（76.1％）
	45（23.9％）
	

	Female
	70
	54（77.1％）
	16（22.9％）
	

	Age（y）
	
	
	
	0.175

	≤65
	194
	144（74.2％）
	50（25.8％）
	

	＞65
	68
	56（82.4％）
	12（17.6％）
	

	Size（cm）b
	
	
	
	0.642

	＜5
	127
	96（75.6％）
	31（24.4％）
	

	≥5
	132
	103（78.0％）
	29（22.0％）
	

	Grade
	
	
	
	0.613

	G1+G2
	110
	86（78.2％）
	24（21.8％）
	

	G3
	151
	114（75.5％）
	37（24.5％）
	

	T stage
	
	
	
	＜0.001***

	T1
	15
	8（53.3％）
	7（46.7％）
	

	T2
	45
	38（84.4％）
	7（15.6％）
	

	T3
	102
	89（87.3％）
	13（12.7％）
	

	T4
	100
	65（65.0％）
	35（35.0％）
	

	N stage
	
	
	
	0.008**

	N0
	64
	41（64.1％）
	23（35.9％）
	

	N≥1
	198
	159（80.3％）
	39（19.7％）
	

	Clinical stage
	
	
	
	0.587

	I-II
	98
	73（74.5％）
	25（25.5％）
	

	III
	164
	127（77.4％）
	37（22.6％）
	

	Lauren
	
	
	
	0.785

	Intestinal
	81
	77（95.1％）
	4（4.9％）
	

	Diffuse
	51
	49（96.1％）
	2（3.9％）
	





Supplementary Table 2. Methylation level distribution in GC cells.
	              Methylation level of DAL-1 （%）

	
	GES-1
	AGS
	NCI-N87
	KATOⅢ

	Mean mC level
	
	
	
	

	island1
	12.00
	28.91
	27.10
	17.10

	island2
	10.11
	30.85
	28.81
	22.40

	Mean mCG level
	
	
	
	

	island1
	44.75
	93.80
	89.45
	58.97

	island2
	31.80
	94.72
	89.18
	66.84

	Mean mCHG level
	
	
	
	

	island1
	2.87
	7.35
	8.64
	4.36

	island2
	1.98
	4.03
	5.81
	5.17

	Mean mCHH level
	
	
	
	

	island1
	2.71
	11.95
	9.77
	5.60

	island2
	1.66
	3.08
	4.94
	4.36






Supplementary Table3. DMR analysis of GC cell lines.
	Name
	DMR Number
	DMR Length (bp)
	Average DMR Length (bp)

	AGS vs.GES-1
	25
	679
	27.160

	NCI-N87 vs.GES-1
	25
	640
	25.600

	KATOⅢ vs. GES-1
	17
	359
	21.118



[bookmark: _Hlk155111006]Supplementary Table 4 DAL-1 Promoter Sequence in Luciferase Reporter Gene Experiment.
	Sequence Name
	Sequence

	P1
	ACTTGAGCAAGCCACACCTTCATTCTACTCATTGTTTTACCTAATTCAGTTCAAGGTGCGATTCATAAGCAAACATTTAGCCTGGGGTATTGAAATATATGACTGTGAATGCTTTGCCACTAGACTGCTGTCTTCAGGAGTTTCAAGAGGAAAGGCGAGGACTAGCTTGCCTCTTTTGAGAGTGGCCAGAGTAAGCACTTGGCTGCAGGGAAAAAAGTTTGCTTTTAATTTCCAAAGTGGACCCAAGATGATAGGGTCTCATGGAACAAAATCTTTGCTTTGATGCAAGGAACCAGTGGTATATAGCGGTCTTCCAAGTTACTTAGCAACAGTTGACAAGGTGTGGCTTCTTGACTGG

	P2
	CCTCACCTGGCTACCAACGTAACAGACACATATCTAGTTTAATAGTCACTGCTACCCCCATTACCCACCCTTCTGCCCCTATTTTTTTTTATCAGCTATTCCTCCAGTTATTGAATCAATCTGGACTTAAACTTGAGCAAGCCACACCTTCATTCTACTCATTGTTTTACCTAATTCAGTTCAAGGTGCGATTCATAAGCAAACATTTAGCCTGGGGTATTGAAATATATGACTGTGAATGCTTTGCCACTAGACTGCTGTCTTCAGGAGTTTCAAGAGGAAAGGCGAGGACTAGC

	P3
	TTGCCTCTTTTGAGAGTGGCCAGAGTAAGCACTTGGCTGCAGGGAAAAAAGTTTGCTTTTAATTTCCAAAGTGGACCCAAGATGATAGGGTCTCATGGAACAAAATCTTTGCTTTGATGCAAGGAACCAGTGGTATATAGCGGTCTTCCAAGTTACTTAGCAACAGTTGACAAGGTGTGGCTTCTTGACTGGTGCCAACTGTTTCCAATATGCCCTTGTATAAAGCCACCTCTGACATCCTATAGAAAGTCTCTTTCCTCTGCCTCAGCCTGCTGAGGATTGCACAAAACACAGGTAGATGTGAGC





Supplementary Table 5. Upstream and downstream 1kb regions of transcriptional initiation 
	The reverse complement sequence of EPB41L3. chr18: 5629166-5631666

	AAACTAATAGGCACTTGGCAATGTACCTCTTTCACATAGATACACCCAAGAGTCAGACGTTTCTGGTTGATTGGATGGCTTTCCAGACTTGTGATTGTCATATTTTATAGCTTTTCCTCCTCCAGAAGGCTTTACCAAATCAGTTTTCCAGAAAGCACACCTCTAGGAGCTACTAGGAGGCAGAGTGAGTGAAGAGTGGCCTGAGTGCCCAGGGACAGACTGTGCAGTGAACTCTTGTCCAGGTCTTTGGGGCAGAAGTGGAAGGGAAAAGAAAGATAATGTTCCTTTTGTTTACTTAGAAGGTCCAAGAGTTGTAGAAAGCACAGATCTCGTTTGTGTGTGCACGGGCATACATTCTGATGGCCTGGACTCACAGGCCACAGAATCAAGCAAACACGCATGTGACACGCTGAGCCTTCAGGCCTGGAAATCCCGTGGGCACCAGTGGGGATGGCTTTGCAGGCCCTGGAACGCCAGGGTCCTCCGCTGCAGGGGTGCAGGCTGGGTGAGAAAACGGTGCAAGCTGCGTCTACACACTGCTCTTCATATTTTGGCGCTTCATGTGAAGTTGGAAGATGCTTAAATGAAACAGCCTCCAAGCCACTTTCTGGCCTACATCCCTAGACTGCCGCTGTGAAGTTAACTCTTTTCAGAGATTGCAAAAATTTAATACCAGCAAAAGAAACCAAGTTACCAGGTCCCCTTAAGGCACACGAAGGGACATTTATCATAGCCTCTCCCTTCCCTCCACTCCCTATCTACACAAAATTGTGTGCGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTAATTCTATCCCTGCTTGCAGAGCCCGCTGGCTATAAAGCCCAGGGAGGAGGCCTGTAAGGAGACCCATACTTTGCGAGCGCGCGGCTGGGAGGCGGGCTCAGGGCGGGGCAGAGCGCGGGGACCGCCCGGGCACCGGGCGCAGCCAACGAGCGGACGGGGAGGGCGGGCCCGCGAGGGCTGAGCGGCGCGGGCTGTCACAGGCGCCCGAAGCGCGCTGCAGGTGGCAACTTGGAGGTGCCGCCACCGCAGCTGCGGGAGGAGCCCGGGTCTGGCGGCCCCTTCCAGCCTCCAGGAGCTCTTTCCCGCCGCCGAGCCCGAGACTGGACCCCGGAGAATTCGAAGGAAAGAGCCCCTGCGGAGGGACCTGTGAGCAGCCCTACCTCTCTCTGCCCTTGCGCTACTTTTTTTCTCCAAGGAAGGTTGTGCCTGCGGGCTGCGAACAAGCTCCGGGAGGGGCCCCAAAGGAAGGCTTCGGTGACTCAGGTGAGCGCCTTTCTCTTCTTGGCAGCCGGGCGTAGGCCGGGAGCGCCGCCTAGCCCCGTGGGCAGGGGCGCGGGTGCGGGCCGCCTGCCCTTGGCTCGAGGTCGATGGGGGAGAAAGCGAGGAAGGGGCGAGGCTGGCCCGACCGGGGGCTGCCTGGCCGGGTCCGCCCGGAGGCGACAGGGACTCTCAGACGGGCACCTGGAGACTAGGGACGAGCAGAGAGGTGCTTTGAGGGGGACAGAGGGCTTGCGCCCGGTTTAAGCTGACCGGGATCGACCGCCTGCGCGCTGTGTTGGAGCTGCCGCGGAAGCCGGGCGCGGCGCCTCTGCGAACCCCAGAGCTAGTGCGCGGGGCCCGGCGAGCGCACCAGTCTTCGGTTCCTCGGAGCCCAAGGCCCTGGAGGACGTCATCCCTCTCCGCTCGGGCAACTCCTCCTCCGCCCCCTCTTGCCTCCACCCCTCCGCGCCGGCCGTTTAGCCTATTCCGAGACTCTGTGCTTTTGCCAGCGCGCGCTAGTTGCTGCTGTCACTCCCCTCCCCGCCCT
CGCCGGAGTTGGAGCGACCTGGGGTCTGGCTCCCCGGTCCCGGCAGCCTAGTTGTGGGCTGGACGCGAGTGGGGCTGGCCAGTTCTTTGCGAGGAGGGCAGGAGTGAGCGCGGGCTCTCTCTCTAGTGCTCCCTCCGAATCCGTCCCCGCCCCCCTGCAGCTCGAACCGCTAGCCCAGAGAGCGGAGTCTCAGAAGCTAGACCTTGCTCGCCCTGGGGAAACGCGGGGGAGGGGGGGGCCTTCCGGGAAGGTGCGAACCTCGCAGATGAGGCCAGAGCCTCCGCCTCCATCTCAGCGTTTCAGCCCCTGCTTTCCTGCTTTCAAGTGGACAGTGGCTCTGACCTCCGCATTCCGGCTTGTGGCGTGGGGGGCGCTAGCGGCAGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGGTGTGTAAGGATGAGCGAGTGCGATCCTCCGGGAGGCAGAGGCGCAGGAGCCAGTTCCCCCAGCCCGGCGGAGCCGCAGGGACCGCCTCCCCTCGCCGCCAGCTGCGCGCAGCTGCACCCCGGCAACTCCGCGCTGCCGGCTCCTCTCCTCCAGCTCCAGCTCCCGGTACCCCCACGACCAACGCGGAATCCCAGGATTAAAATCATCTGGCCAAAGGGTGCGGGTGGGGGATCGAGGCGTTCCCGAGG 


Supplementary Table 6
Correlation between CDC5L expression and clinicopathological features in GC
	
	
	Expresssion of DAL-1

	Factors
	Sample
	Low expression
	High expression
	P valuea

	Genderb
	
	
	
	0.298

	Male
	180
	82（45.6％）
	98（54.4％）
	

	Female
	64
	34（53.1％）
	30（46.9％）
	

	Age（y）
	
	
	
	0.489

	≤65
	182
	89（48.9％）
	93（51.1％）
	

	＞65
	66
	29（43.9％）
	37（56.1％）
	

	Size（cm）b
	
	
	
	0.928

	＜5
	118
	56（47.5％）
	62（52.5％）
	

	≥5
	127
	61（48.0％）
	66（52％）
	

	Gradeb
	
	
	
	0.238

	G1+G2
	108
	47（43.5％）
	61（56.5％）
	

	G3
	139
	71（51.1％）
	68（48.9％）
	

	T stage
	
	
	
	0.178

	T1
	14
	4（28.6％）
	10（71.4％）
	

	T2
	42
	25（59.5％）
	17（40.5％）
	

	T3
	99
	48（48.5％）
	51（51.5％）
	

	T4
	93
	41（44.1％）
	52（55.9％）
	

	N stage
	
	
	
	0.631

	N0
	58
	26（44.8％）
	32（55.2％）
	

	N≥1
	190
	92（48.4％）
	98（51.6％）
	

	Clinical stage
	
	
	
	0.565

	I-II
	90
	45（50.0％）
	45（50.0％）
	

	III
	158
	73（46.2％）
	85（53.8％）
	

	Laurenb
	
	
	
	0.536

	Intestinal
	81
	40（49.4％）
	41（50.6％）
	

	Diffuse
	48
	21（43.7％）
	27（56.3％）
	


Table note：aPearson chi-squared test or Fisher’s exact test. b Date not available.


[bookmark: _Hlk165293357]Supplementary Table-7. DAL-1 associated genes expression numbers from RNA-seq
	Group Name
	Genes in the intersection

	ov-DAL-1 up-regulated genes vs.
sh-DAL-1 down-regulated genes
	TMEM156

	ov-DAL-1 down-regulated genes vs.
sh-DAL-1 up-regulated genes
	0

	ov-DAL-1 up-regulated genes vs.
5-Aza-CdR up-regulated genes
	REG4/FLG-AS1/RYR2 /COL17A1 /
HBG2/HBE1/AC104389.28/ARHGDIB /VTN/SRPX2/MAGEA3/ MOB3B
SERPINB2/SERPINB10/IGFL2/ABCA12 /CST4/ ZBED2/ GPR87/AREG /
RP11115D19.1/LINC01021/LAMA2/MUC3A /RP5-884M6.1

	ov-DAL-1 down-regulated genes vs.
5-Aza-CdR down-regulated genes
	CAPN8/HKDC1/RP11-227H15.5/
ADAMTS14/GLI1 /CLIP4



