SUPPLEMENTARY MATERIAL

SUPPLEMENTARY FIGURE CAPTION

SUPPLEMENTARY FIGURE 1. Dynamic labelling trajectories of measured metabolites in the wild type strain. Mass isotopomer distribution measure experimentally (data points) and the model fit using INCA (solid line).
SUPPLEMENTARY FIGURE 2. Dynamic labelling trajectories of measured metabolites in the glgA-I glgA-II mutant strain. Mass isotopomer distribution measure experimentally (data points) and the model fit using INCA (solid line).
SUPPLEMENTARY FIGURE 3. ATP consuming futile cycles. Selected ATP futile cycles that were observed in the flux map predicted by MOMA for the glgA-I glgA-II mutant. (A) Adenosine kinase (2.7.1.20) and 5’-Nucleotidase (ATP) (3.1.3.5) (B) CTP deaminase (3.5.4.13) and CTP synthase (63.4.2) (C) Diacylglycerol kinase (2.7.1.107) and Diacylglycerol pyrophosphate phosphatase (3.1.3.4) (D) 5-Formyltetrahydrofolate cyclo-ligase (6.3.3.2) and the spontaneous conversion of Methenyltetrahydrofolate to 5-Formyltetrahydrofolate.
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	SUPPLEMENTARY TABLE 1 

List of reactions and the corresponding atom transitions for the Synechococcus sp PCC 7002 metabolic network  


	Glycolysis and OPP

	G6P (abcdef)  F6P (abcdef)

	G6P (abcdef) + dummy  RU5P (bcdef) + CO2 (a)

	F6P (abcdef)  FBP (abcdef)

	FBP (abcdef)  DHAP (cba) + GAP (def)

	DHAP (abc)  GAP (abc)

	GAP (abc)  3PGA (abc)

	3PGA (abc)  2PGA (abc)

	2PGA (abc)  PEP (abc)

	PEP (abc)  PYR (abc)

	Calvin cycle

	RU5P (abcde)  X5P (abcde)

	RU5P (abcde)  R5P (abcde)

	RU5P (abcde)  RUBP (abcde)

	RUBP (abcde) + CO2 (f)  3PGA (cde) + 3PGA (fba) + dummy

	X5P (abcde)  GAP (cde) + EC2 (ab)

	F6P (abcdef)  E4P (cdef) + EC2 (ab)

	S7P (abcdefg)  R5P (cdefg) + EC2 (ab)

	F6P (abcdef)  GAP (def) + EC3 (abc)

	S7P (abcdefg)  E4P (defg) + EC3 (abc)

	DHAP (abc) + E4P (defg)  SBP (cbadefg)

	SBP (abcdefg)  S7P (abcdefg)

	TCA

	PYR (abc) + dummy  ACA (bc) + CO2 (a)

	OAA (abcd) + ACA (ef)  CIT (dcbfea)

	CIT (abcdef)  ICI (abcdef)

	ICI (abcdef) + dummy  AKG (abcde) + CO2 (f)

	SUC (abcd)  FUM (abcd)

	FUM (abcd)  MAL (abcd)

	MAL (abcd)  OAA (abcd)

	AKG (abcde) + dummy  SSA (bcde) + CO2 (a)

	SSA (abcd)  SUC (abcd)

	Amphibolic reactions

	MAL (abcd) + dummy  PYR (abc) + CO2 (d)

	PEP (abc) + CO2 (d)  OAA (abcd) + dummy

	Photorespiration

	RUBP (abcde)  3PGA (cde) + 2PG (ba)

	2PG (ab)  GLC (ab)

	GLC (ab)  GOX (ab)

	GOX (ab) + GOX (cd) + dummy  GA (abd) + CO2 (c)

	GA (abc)  2PGA (abc)

	Biomass synthesis in Wild type

	0.257 R5P + 0.504 E4P + 1.008 PEP + 3.251 PYR + 1.69 OAA (abcd) + 0.873 3PGA + 1.696 AKG + 0.0585 GAP + 0.28 UDPGLU + 0.814 Glycogen + 0.149 GG + 0.03 Sucrose + 1.42 ACA  Biomass + 0.382*FUM (abcd) + 2.884 CO2

	Biomass synthesis in glgA1glgA2 Mutant

	0.257 R5P + 0.504 E4P + 1.008 PEP + 3.251 PYR + 1.69 OAA (abcd) + 0.873 3PGA + 1.696 AKG + 0.0585 GAP + 0.297 UDPGLU + 0.255 GG + 0.083 Sucrose + 1.42 ACA  Biomass + 0.382 FUM (abcd) + 2.844 CO2





SUPPLEMENTARY TABLE 2
Net fluxes estimated for the wild type strain. The flux values are normalized for a net CO2 uptake of 100mmol/gDW/hr.
	Reaction
	Value
	LB95
	UB95

	Glycolysis and OPP

	G6P  F6P
	-3.1166
	-4.5419
	-3.1166

	G6P   RU5P + CO2
	0
	0
	1.4253

	F6P  FBP
	-45.1721
	-46.5335
	-44.0442

	FBP  DHAP + GAP
	-45.1721
	-46.5335
	-44.0442

	DHAP  GAP
	-86.285
	-88.3845
	-84.1942

	GAP  3PGA
	-214.331
	-219.322
	-209.005

	3PGA  2PGA
	21.5905
	20.6424
	22.4675

	2PGA  PEP
	25.4104
	25.4104
	25.4104

	PEP  PYR
	12.1943
	9.6925
	14.594

	Calvin cycle

	RU5P  X5P
	-82.7302
	-84.6263
	-80.976

	RU5P  R5P
	-40.1189
	-41.067
	-39.2418

	RU5P   RUBP
	122.8491
	119.851
	126.201

	RUBP + CO2 -> 3PGA + 3PGA
	115.2092
	114.1733
	116.5747

	X5P  GAP + EC2
	-82.7302
	-84.6263
	-80.976

	F6P  E4P + EC2
	41.982
	41.1049
	42.9301

	S7P  R5P + EC2
	40.7481
	39.871
	41.6962

	F6P  GAP + EC3
	0
	NaN
	7.7114

	S7P  E4P + EC3
	0
	-7.7114
	NaN

	DHAP + E4P   SBP
	40.7481
	39.3498
	41.8465

	SBP   S7P
	40.7481
	39.3498
	41.8465

	TCA

	PYR  ACA + CO2
	7.6287
	7.6287
	7.6287

	OAA + ACA   CIT
	4.1522
	4.1522
	4.1522

	CIT  ICI
	4.1522
	4.1522
	4.1522

	ICI  AKG + CO2
	4.1522
	4.1522
	4.1522

	SUC  FUM
	0
	0
	0

	FUM  MAL
	0.9352
	0.9352
	0.9352

	MAL  OAA
	-2.4585
	-4.9603
	-0.0588

	Amphibolic reactions

	MAL   PYR + CO2
	3.3937
	0.994
	5.8955

	PEP + CO2  OAA
	10.7483
	8.3486
	13.2501

	Photorespiration

	RUBP  3PGA + 2PG
	7.6399
	5.8857
	9.536

	2PG   GLC
	7.6399
	5.8857
	9.536

	GLC  GOX
	7.6399
	5.8857
	9.536

	GOX + GOX  GA + CO2
	3.8199
	2.9429
	4.768

	GA  2PGA
	3.8199
	2.9429
	4.768

	Carbohydrate biosynthesis

	G6P  G1P
	3.1166
	3.1166
	3.1166

	G1P  ADPGLU
	2.3577
	2.3577
	2.3577

	G1P  UDPGLU
	0.759
	0.759
	0.759

	ADPGLU  Glycogen
	1.9929
	1.9929
	1.9929

	UDPGLU + F6P  Sucrose
	0.0734
	0.0734
	0.0734

	ADPGLU + DHAP  GG
	0.3648
	0.3648
	0.3648





SUPPLEMENTARY TABLE 3
Net fluxes estimated for the glgA-I glgA-II mutant strain. The flux values are normalized for a net CO2 uptake of 100mmol/gDW/hr.
	Reaction
	Value
	LB95
	UB95

	Glycolysis and OPP

	G6P  F6P
	-2.4704
	-5.1084
	-1.6864

	G6P  RU5P + CO2
	0.784
	0
	3.422

	F6P  FBP
	-41.2623
	-43.8424
	-39.8398

	FBP  DHAP + GAP
	-41.2623
	-43.8424
	-39.8398

	DHAP  GAP
	-79.1724
	-86.0003
	-78.3885

	GAP  3PGA
	-196.395
	-212.624
	-194.827

	3PGA  2PGA
	27.5645
	25.143
	27.5645

	2PGA  PEP
	27.5645
	27.5645
	27.5645

	PEP  PYR
	9.0443
	-2.8796
	15.0912

	Calvin cycle

	RU5P  X5P
	-75.8044
	-80.6474
	-75.8044

	RU5P  R5P
	-36.5504
	-38.9719
	-36.5504

	RU5P  RUBP
	113.1387
	112.3548
	118.5267

	RUBP + CO2  3PGA + 3PGA
	113.1387
	112.3548
	116.3294

	X5P  GAP + EC2
	-75.8044
	-80.6474
	-75.8044

	F6P  E4P + EC2
	38.5714
	38.5714
	40.993

	S7P  R5P + EC2
	37.2329
	37.2329
	39.6544

	F6P  GAP + EC3
	0
	-1.6668
	7.3916

	S7P  E4P + EC3
	0
	-7.3916
	1.6668

	DHAP + E4P  SBP
	37.2329
	28.1449
	39.8482

	SBP  S7P
	37.2329
	28.1449
	39.8482

	TCA

	PYR  ACA + CO2
	8.2755
	8.2755
	8.2755

	OAA + ACA  CIT
	4.5042
	4.5042
	4.5042

	CIT  ICI
	4.5042
	4.5042
	4.5042

	ICI  AKG + CO2
	4.5042
	4.5042
	4.5042

	SUC  FUM
	0
	0
	0

	FUM  MAL
	1.0145
	1.0145
	1.0145

	MAL  OAA
	-6.8506
	-18.7745
	-0.8037

	Amphibolic reactions

	MAL  PYR + CO2
	7.8651
	1.8182
	19.789

	PEP + CO2  OAA
	15.8431
	9.7962
	27.767

	Photorespiration

	RUBP  3PGA + 2PG
	0
	0
	4.843

	2PG  GLC
	0
	0
	4.843

	GLC  GOX
	0
	0
	4.843

	GOX + GOX  GA + CO2
	0
	0
	2.4215

	GA  2PGA
	0
	0
	2.4215

	Carbohydrate biosynthesis

	G6P  G1P
	1.6864
	1.6864
	1.6864

	G1P  ADPGLU
	0.6772
	0.6772
	0.6772

	G1P  UDPGLU
	1.0092
	1.0092
	1.0092

	UDPGLU + F6P  Sucrose
	0.2204
	0.2204
	0.2204

	ADPGLU + DHAP  GG
	0.6772
	0.6772
	0.6772





[bookmark: _GoBack]SUPPLEMENTARY TABLE 4:
Pool sizes (µmol/g-DW) estimated by INST-13C-MFA for the wild type strain. The identifiable pool sizes have finite upper bound and non-zero lower bound. The boundable pool sizes have finite upper bound and zero lower bound.
	Metabolites
	Value
	95% LB
	95% UB

	2PG
	0.28
	0.00
	712.03

	ACA
	0.92
	0.00
	Inf

	ADPGLU
	12.53
	8.76
	18.51

	DHAP
	0.25
	0.00
	403.87

	E4P
	247.82
	127.54
	352.82

	G1P
	0.00
	0.00
	114.76

	G6P
	36.24
	0.00
	108.14

	GA
	264.23
	79.95
	467.05

	GG
	1.00
	0.00
	Inf

	MAL
	0.05
	0.00
	519.75

	OAA
	0.07
	0.00
	513.04

	PYR
	1590.80
	1310.60
	1742.50

	S7P
	0.00
	0.00
	36.10

	SBP
	0.01
	0.00
	38.48

	Sucrose
	1.00
	0.00
	Inf

	UDPGLU
	35.86
	32.52
	39.56




SUPPLEMENTARY TABLE 5:
Pool sizes (µmol/g-DW) estimated by INST-13C-MFA for the glgA-I glgA-II mutant strain. The identifiable pool sizes have finite upper bound and non-zero lower bound. The boundable pool sizes have finite upper bound and zero lower bound.
	Metabolite
	Value
	95% LB
	95% UB

	2PGA
	0.72
	0.00
	1186.20

	3PGA
	919.05
	0.00
	1202.10

	ACA
	4.79
	0.00
	Inf

	ADPGLU
	497.72
	424.01
	603.37

	CIT
	0.02
	0.00
	Inf

	DHAP
	0.21
	0.00
	569.28

	E4P
	0.04
	0.00
	549.42

	F6P
	238.65
	0.00
	526.87

	FBP
	188.06
	0.00
	492.42

	G1P
	0.00
	0.00
	10.87

	G6P
	13.38
	0.96
	110.96

	GA
	0.50
	0.00
	1262.30

	GAP
	1025.80
	0.00
	1492.00

	GG
	0.00
	0.00
	10.64

	ICI
	1.96
	0.00
	Inf

	MAL
	0.30
	0.00
	Inf

	OAA
	0.05
	0.00
	Inf

	PEP
	0.00
	0.00
	1210.40

	PYR
	0.00
	0.00
	Inf

	R5P
	0.01
	0.00
	175.50

	RU5P
	0.03
	0.00
	161.63

	RUBP
	0.00
	0.00
	112.56

	S7P
	0.02
	0.00
	67.52

	SBP
	0.00
	0.00
	57.64

	SUC
	27.35
	0.00
	Inf

	Sucrose
	1.60
	0.00
	Inf

	UDPGLU
	119.29
	91.94
	152.65

	X5P
	0.00
	0.00
	199.86




SUPPLEMENTARY TABLE 6: 
The mass isotopomer distribution of measured metabolites at the experimental time points in the wild type Synechococcus sp PCC 7002. The metabolites marked with * were measured using GC-MS, while the rest were measured using LC-MS/MS

	
	0s
	20s
	40s
	60s
	90s
	120s
	180s
	240s
	300s
	600s
	900s

	3PGA

	M
	0.992
	0.318
	0.139
	0.091
	0.055
	0.044
	0.029
	0.025
	0.030
	0.011
	0.021

	M+1
	0.005
	0.563
	0.552
	0.443
	0.327
	0.227
	0.132
	0.096
	0.099
	0.064
	0.060

	M+2
	0.000
	0.088
	0.178
	0.197
	0.200
	0.192
	0.162
	0.181
	0.164
	0.131
	0.126

	M+3
	0.003
	0.030
	0.130
	0.269
	0.418
	0.537
	0.676
	0.698
	0.707
	0.795
	0.793

	ADPG

	M
	0.923
	0.445
	0.236
	0.155
	0.128
	0.050
	0.139
	0.143
	0.074
	0.066
	0.066

	M+1
	0.065
	0.277
	0.260
	0.074
	0.028
	0.037
	0.012
	0.012
	0.023
	0.016
	0.010

	M+2
	0.007
	0.239
	0.216
	0.159
	0.153
	0.115
	0.094
	0.045
	0.039
	0.040
	0.026

	M+3
	0.000
	0.028
	0.137
	0.247
	0.151
	0.118
	0.072
	0.064
	0.059
	0.048
	0.049

	M+4
	0.002
	0.011
	0.111
	0.237
	0.285
	0.231
	0.174
	0.197
	0.144
	0.087
	0.128

	M+5
	0.000
	0.000
	0.034
	0.077
	0.141
	0.234
	0.188
	0.155
	0.219
	0.205
	0.230

	M+6
	0.003
	0.000
	0.006
	0.050
	0.113
	0.214
	0.322
	0.384
	0.442
	0.539
	0.491

	Citrate*

	M
	0.990
	
	
	0.975
	
	0.977
	0.979
	0.993
	0.981
	0.982
	0.944

	M+1
	0.007
	
	
	0.017
	
	0.014
	0.012
	0.000
	0.014
	0.006
	0.011

	M+2
	0.000
	
	
	0.001
	
	0.008
	0.006
	0.002
	0.001
	0.000
	0.004

	M+3
	0.002
	
	
	0.001
	
	0.002
	0.003
	0.000
	0.002
	0.004
	0.001

	M+4
	0.000
	
	
	0.006
	
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.006

	M+5
	0.000
	
	
	0.000
	
	0.000
	0.000
	0.000
	0.002
	0.000
	0.015

	M+6
	0.000
	
	
	0.000
	
	0.000
	0.001
	0.004
	0.000
	0.008
	0.018

	DHAP

	M
	0.996
	0.362
	0.197
	0.127
	0.081
	0.087
	0.067
	0.074
	0.057
	0.058
	0.050

	M+1
	0.004
	0.543
	0.507
	0.426
	0.300
	0.203
	0.156
	0.119
	0.107
	0.095
	0.094

	M+2
	0.000
	0.075
	0.172
	0.196
	0.211
	0.247
	0.183
	0.213
	0.198
	0.174
	0.167

	M+3
	0.000
	0.019
	0.124
	0.250
	0.409
	0.462
	0.593
	0.594
	0.638
	0.673
	0.690

	F6P

	M
	0.994
	0.240
	0.066
	0.046
	0.040
	0.029
	0.033
	0.018
	0.031
	0.026
	0.023

	M+1
	0.006
	0.349
	0.161
	0.066
	0.037
	0.021
	0.016
	0.005
	0.009
	0.009
	0.006

	M+2
	0.000
	0.272
	0.344
	0.240
	0.136
	0.085
	0.046
	0.042
	0.035
	0.029
	0.028

	M+3
	0.000
	0.104
	0.203
	0.207
	0.157
	0.149
	0.086
	0.072
	0.069
	0.051
	0.055

	M+4
	0.000
	0.032
	0.166
	0.283
	0.304
	0.304
	0.243
	0.209
	0.082
	0.149
	0.148

	M+5
	0.000
	0.003
	0.039
	0.093
	0.168
	0.194
	0.235
	0.193
	0.239
	0.212
	0.216

	M+6
	0.000
	0.000
	0.022
	0.066
	0.157
	0.220
	0.341
	0.462
	0.534
	0.523
	0.524

	G6P

	M
	0.999
	0.347
	0.130
	0.079
	0.076
	0.070
	0.064
	0.066
	0.060
	0.052
	0.046

	M+1
	0.000
	0.340
	0.173
	0.083
	0.036
	0.020
	0.015
	0.012
	0.010
	0.012
	0.008

	M+2
	0.000
	0.242
	0.346
	0.221
	0.133
	0.073
	0.050
	0.042
	0.035
	0.032
	0.032

	M+3
	0.000
	0.053
	0.171
	0.194
	0.153
	0.118
	0.079
	0.076
	0.067
	0.054
	0.053

	M+4
	0.000
	0.016
	0.138
	0.283
	0.282
	0.268
	0.220
	0.201
	0.168
	0.143
	0.141

	M+5
	0.000
	0.001
	0.032
	0.078
	0.157
	0.187
	0.196
	0.209
	0.196
	0.213
	0.211

	M+6
	0.001
	0.000
	0.010
	0.061
	0.163
	0.265
	0.375
	0.394
	0.465
	0.494
	0.508

	Malate*

	M
	0.975
	
	
	0.432
	
	0.331
	0.363
	0.419
	
	
	0.504

	M+1
	0.013
	
	
	0.217
	
	0.082
	0.043
	0.033
	
	
	0.024

	M+2
	0.004
	
	
	0.134
	
	0.104
	0.065
	0.060
	
	
	0.035

	M+3
	0.004
	
	
	0.124
	
	0.193
	0.148
	0.163
	
	
	0.127

	M+4
	0.004
	
	
	0.092
	
	0.290
	0.381
	0.325
	
	
	0.310

	PEP

	M
	0.996
	0.328
	0.173
	0.063
	0.043
	0.043
	0.023
	0.023
	0.025
	0.016
	0.017

	M+1
	0.003
	0.585
	0.557
	0.454
	0.340
	0.217
	0.115
	0.089
	0.078
	0.065
	0.061

	M+2
	0.000
	0.070
	0.148
	0.208
	0.177
	0.150
	0.148
	0.144
	0.128
	0.109
	0.095

	M+3
	0.001
	0.016
	0.122
	0.275
	0.440
	0.590
	0.714
	0.744
	0.769
	0.810
	0.827

	RUBP

	M
	0.998
	0.312
	0.093
	0.063
	0.040
	0.027
	0.011
	0.014
	0.007
	0.007
	0.016

	M+1
	0.000
	0.467
	0.324
	0.216
	0.091
	0.057
	0.039
	0.034
	0.027
	0.021
	0.017

	M+2
	0.000
	0.142
	0.261
	0.158
	0.130
	0.102
	0.068
	0.054
	0.053
	0.048
	0.045

	M+3
	0.000
	0.068
	0.224
	0.298
	0.301
	0.255
	0.172
	0.184
	0.175
	0.162
	0.142

	M+4
	0.001
	0.010
	0.060
	0.144
	0.190
	0.251
	0.209
	0.215
	0.205
	0.202
	0.214

	M+5
	0.001
	0.001
	0.038
	0.121
	0.248
	0.308
	0.501
	0.500
	0.534
	0.559
	0.565

	S7P

	M
	0.997
	0.119
	0.022
	0.009
	0.004
	0.004
	0.003
	0.003
	0.004
	0.005
	0.003

	M+1
	0.000
	0.304
	0.103
	0.044
	0.021
	0.019
	0.007
	0.009
	0.006
	0.006
	0.005

	M+2
	0.000
	0.299
	0.242
	0.110
	0.045
	0.032
	0.023
	0.020
	0.013
	0.012
	0.009

	M+3
	0.000
	0.203
	0.346
	0.181
	0.134
	0.101
	0.063
	0.063
	0.049
	0.050
	0.038

	M+4
	0.000
	0.052
	0.101
	0.208
	0.159
	0.127
	0.086
	0.074
	0.088
	0.065
	0.052

	M+5
	0.000
	0.015
	0.136
	0.266
	0.297
	0.241
	0.220
	0.191
	0.163
	0.145
	0.159

	M+6
	0.002
	0.006
	0.035
	0.106
	0.163
	0.216
	0.251
	0.242
	0.224
	0.206
	0.212

	M+7
	0.000
	0.001
	0.016
	0.076
	0.177
	0.260
	0.347
	0.399
	0.454
	0.511
	0.523

	Succinate*

	M
	0.977
	
	
	0.963
	
	0.892
	0.855
	
	0.759
	
	0.682

	M+1
	0.007
	
	
	0.013
	
	0.028
	0.035
	
	0.047
	
	0.037

	M+2
	0.008
	
	
	0.012
	
	0.030
	0.086
	
	0.112
	
	0.105

	M+3
	0.000
	
	
	0.004
	
	0.005
	0.012
	
	0.011
	
	0.041

	M+4
	0.009
	
	
	0.007
	
	0.045
	0.013
	
	0.071
	
	0.134

	UDPG

	M
	0.930
	0.815
	0.618
	0.470
	0.308
	0.217
	0.158
	0.123
	0.104
	0.073
	0.067

	M+1
	0.068
	0.128
	0.188
	0.114
	0.081
	0.037
	0.021
	0.034
	0.014
	0.010
	0.012

	M+2
	0.001
	0.029
	0.116
	0.197
	0.135
	0.126
	0.100
	0.061
	0.046
	0.029
	0.027

	M+3
	0.000
	0.009
	0.049
	0.084
	0.175
	0.157
	0.059
	0.067
	0.077
	0.043
	0.067

	M+4
	0.000
	0.002
	0.022
	0.079
	0.167
	0.175
	0.196
	0.198
	0.184
	0.103
	0.106

	M+5
	0.000
	0.000
	0.004
	0.046
	0.069
	0.129
	0.134
	0.192
	0.208
	0.202
	0.238

	M+6
	0.000
	0.016
	0.002
	0.010
	0.065
	0.158
	0.332
	0.326
	0.366
	0.540
	0.484





SUPPLEMENTARY TABLE 7: 
The mass isotopomer distribution of measured metabolites at the experimental time points in the glgA-I glgA-II mutant strain of Synechococcus sp PCC 7002. The metabolites marked with * were measured using GC-MS, while the rest were measured using LC-MS/MS

	
	0s
	20s
	40s
	60s
	90s
	120s
	180s
	240s
	300s
	600s
	900s

	3PGA

	M
	0.998
	0.343
	0.155
	0.091
	0.047
	0.032
	0.029
	0.021
	0.023
	0.009
	0.018

	M+1
	0.002
	0.571
	0.561
	0.458
	0.311
	0.238
	0.107
	0.064
	0.056
	0.039
	0.027

	M+2
	0.000
	0.066
	0.165
	0.178
	0.168
	0.151
	0.100
	0.096
	0.121
	0.089
	0.080

	M+3
	0.000
	0.020
	0.119
	0.273
	0.474
	0.578
	0.764
	0.819
	0.800
	0.863
	0.875

	ADPG

	M
	0.994
	0.954
	0.896
	0.814
	0.789
	0.774
	0.695
	0.716
	0.679
	0.522
	0.399

	M+1
	0.005
	0.030
	0.044
	0.054
	0.038
	0.029
	0.037
	0.025
	0.020
	0.025
	0.020

	M+2
	0.001
	0.014
	0.039
	0.067
	0.059
	0.054
	0.047
	0.034
	0.032
	0.041
	0.041

	M+3
	0.000
	0.001
	0.013
	0.031
	0.037
	0.034
	0.037
	0.032
	0.035
	0.044
	0.056

	M+4
	0.000
	0.000
	0.007
	0.024
	0.047
	0.053
	0.073
	0.060
	0.060
	0.081
	0.116

	M+5
	0.000
	0.000
	0.001
	0.006
	0.015
	0.024
	0.035
	0.037
	0.043
	0.073
	0.093

	M+6
	0.000
	0.000
	0.000
	0.003
	0.015
	0.032
	0.075
	0.096
	0.132
	0.215
	0.275

	Citrate*

	M
	1.000
	0.992
	0.916
	
	0.957
	0.917
	0.976
	
	0.884
	0.949
	0.969

	M+1
	0.000
	0.000
	0.061
	
	0.020
	0.038
	0.000
	
	0.107
	0.013
	0.000

	M+2
	0.000
	0.000
	0.006
	
	0.013
	0.037
	0.023
	
	0.000
	0.000
	0.018

	M+3
	0.000
	0.005
	0.013
	
	0.000
	0.000
	0.000
	
	0.000
	0.034
	0.003

	M+4
	0.000
	0.000
	0.000
	
	0.003
	0.000
	0.000
	
	0.007
	0.005
	0.000

	M+5
	0.000
	0.003
	0.004
	
	0.008
	0.008
	0.001
	
	0.002
	0.000
	0.009

	F6P

	M
	0.951
	0.586
	0.229
	0.125
	0.080
	
	0.032
	
	0.018
	
	0.020

	M+1
	0.000
	0.256
	0.300
	0.152
	0.066
	
	0.024
	
	0.011
	
	0.006

	M+2
	0.034
	0.137
	0.337
	0.356
	0.195
	
	0.042
	
	0.001
	
	0.013

	M+3
	0.000
	0.000
	0.045
	0.049
	0.079
	
	0.042
	
	0.000
	
	0.021

	M+4
	0.003
	0.009
	0.066
	0.204
	0.294
	
	0.265
	
	0.246
	
	0.203

	M+5
	0.000
	0.003
	0.014
	0.067
	0.093
	
	0.282
	
	0.303
	
	0.328

	M+6
	0.012
	0.009
	0.009
	0.046
	0.194
	
	0.313
	
	0.421
	
	0.409

	Fumarate*

	M
	1.000
	0.963
	0.858
	
	0.858
	
	0.827
	
	0.780
	
	0.822

	M+1
	0.000
	0.000
	0.000
	
	0.139
	
	0.014
	
	0.194
	
	0.178

	M+2
	0.000
	0.000
	0.073
	
	0.003
	
	0.101
	
	0.026
	
	0.000

	M+3
	0.000
	0.000
	0.000
	
	0.000
	
	0.058
	
	0.000
	
	0.000

	M+4
	0.000
	0.037
	0.069
	
	0.000
	
	0.000
	
	0.000
	
	0.000

	G6P

	M
	0.994
	0.636
	0.194
	0.062
	0.045
	0.037
	0.031
	0.019
	0.022
	
	0.018

	M+1
	0.004
	0.263
	0.310
	0.197
	0.081
	0.030
	0.011
	0.006
	0.009
	
	0.003

	M+2
	0.001
	0.098
	0.354
	0.337
	0.247
	0.122
	0.044
	0.025
	0.026
	
	0.021

	M+3
	0.000
	0.001
	0.042
	0.077
	0.086
	0.062
	0.034
	0.024
	0.014
	
	0.015

	M+4
	0.001
	0.001
	0.079
	0.229
	0.335
	0.342
	0.277
	0.237
	0.214
	
	0.205

	M+5
	0.000
	0.000
	0.015
	0.065
	0.115
	0.208
	0.279
	0.320
	0.326
	
	0.326

	M+6
	0.000
	0.001
	0.006
	0.033
	0.090
	0.199
	0.325
	0.369
	0.391
	
	0.413

	Malate*

	M
	1.000
	0.885
	0.894
	
	0.970
	0.900
	0.972
	
	0.685
	0.860
	0.873

	M+1
	0.000
	0.054
	0.043
	
	0.009
	0.044
	0.001
	
	0.213
	0.055
	0.012

	M+2
	0.000
	0.062
	0.000
	
	0.000
	0.042
	0.000
	
	0.000
	0.000
	0.048

	M+3
	0.000
	0.000
	0.062
	
	0.020
	0.014
	0.028
	
	0.102
	0.086
	0.067

	PEP

	M
	0.998
	0.322
	0.166
	0.076
	0.040
	0.029
	0.024
	0.020
	0.016
	0.017
	0.013

	M+1
	0.002
	0.598
	0.561
	0.446
	0.326
	0.230
	0.093
	0.060
	0.051
	0.034
	0.026

	M+2
	0.000
	0.062
	0.148
	0.191
	0.157
	0.136
	0.094
	0.091
	0.108
	0.073
	0.065

	M+3
	0.000
	0.018
	0.125
	0.287
	0.478
	0.606
	0.790
	0.829
	0.825
	0.876
	0.895

	RUBP

	M
	0.995
	0.382
	0.163
	0.085
	0.074
	0.054
	0.065
	
	0.000
	0.020
	0.017

	M+1
	0.000
	0.421
	0.346
	0.269
	0.123
	0.060
	0.025
	
	0.000
	0.009
	0.015

	M+2
	0.000
	0.137
	0.235
	0.210
	0.151
	0.057
	0.037
	
	0.000
	0.170
	0.011

	M+3
	0.003
	0.050
	0.195
	0.298
	0.372
	0.257
	0.159
	
	0.079
	0.035
	0.015

	M+4
	0.002
	0.008
	0.047
	0.114
	0.165
	0.180
	0.136
	
	0.139
	0.099
	0.097

	M+5
	0.000
	0.003
	0.014
	0.024
	0.115
	0.391
	0.577
	
	0.782
	0.667
	0.845

	S7P

	M
	0.837
	0.368
	0.079
	0.015
	0.054
	0.035
	0.013
	0.032
	0.015
	
	0.006

	M+1
	0.086
	0.371
	0.224
	0.146
	0.163
	0.115
	0.070
	0.129
	0.118
	
	0.050

	M+2
	0.000
	0.127
	0.260
	0.145
	0.039
	0.066
	0.007
	0.011
	0.011
	
	0.006

	M+3
	0.056
	0.100
	0.253
	0.267
	0.246
	0.096
	0.086
	0.094
	0.081
	
	0.045

	M+4
	0.006
	0.015
	0.123
	0.165
	0.203
	0.169
	0.109
	0.073
	0.012
	
	0.081

	M+5
	0.000
	0.000
	0.045
	0.188
	0.158
	0.220
	0.225
	0.195
	0.194
	
	0.186

	M+6
	0.009
	0.009
	0.015
	0.055
	0.096
	0.171
	0.286
	0.258
	0.346
	
	0.348

	M+7
	0.006
	0.010
	0.002
	0.019
	0.042
	0.128
	0.203
	0.209
	0.222
	
	0.277

	Succinate*

	M
	1.000
	0.678
	0.627
	
	0.264
	0.133
	
	
	0.238
	0.026
	0.153

	M+1
	0.000
	0.130
	0.373
	
	0.648
	0.814
	
	
	0.709
	0.861
	0.817

	M+2
	0.000
	0.181
	0.000
	
	0.035
	0.000
	
	
	0.000
	0.039
	0.000

	M+3
	0.000
	0.010
	0.000
	
	0.023
	0.010
	
	
	0.045
	0.031
	0.000

	M+4
	0.000
	0.000
	0.000
	
	0.031
	0.043
	
	
	0.008
	0.043
	0.030

	UDPG

	M
	0.996
	0.953
	0.860
	0.771
	0.669
	0.588
	0.471
	0.350
	0.316
	0.167
	0.095

	M+1
	0.002
	0.032
	0.062
	0.064
	0.057
	0.054
	0.032
	0.033
	0.024
	0.011
	0.005

	M+2
	0.002
	0.013
	0.051
	0.085
	0.099
	0.093
	0.077
	0.056
	0.052
	0.021
	0.013

	M+3
	0.000
	0.002
	0.017
	0.036
	0.055
	0.058
	0.050
	0.047
	0.038
	0.024
	0.016

	M+4
	0.000
	0.000
	0.007
	0.030
	0.072
	0.101
	0.126
	0.120
	0.103
	0.071
	0.052

	M+5
	0.000
	0.000
	0.001
	0.008
	0.025
	0.041
	0.069
	0.094
	0.089
	0.115
	0.106

	M+6
	0.000
	0.000
	0.000
	0.005
	0.023
	0.066
	0.175
	0.301
	0.377
	0.591
	0.713
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