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Figure S1. GO‐enrichment of cellular functions based on down‐regulated proteins in HT29 cell induced 

by 2DG.  

 

   



Figure S2. Comparison of glycoforms with and without 2DG treatment based on the saccharide types, 

including glycans containing oligomannose, fucose, and sialic acid. The result indicates that the 

abundance of oligomannose‐type N‐glycan has the most decreases compared to sialic acid and fucose‐

containing N‐glycans. Ratio*: normalization with the N‐glycopeptides of internal standard bovine THYG. 

 

   



Figure S3. Comparison of protein expressional profile with the changes in N‐glycosylation induced by 

2DG. Venn analysis of differentially expressed proteins with dysregulated N‐glycoproteins: up‐regulation 

(top) and down‐regulation (down). 

 


