Supplementary Table 1. Grouping of Latent Class Growth Modelling for changes in physical activity with number of surveys
	Class
	Information Criteria
	Loglikelihood ratio test（P value）

	
	AIC
	BIC
	aBIC
	LMR
	BLRT
	Entrop
	Class counts

	2
	7705.277
	7763.378
	7722.103
	0.0000
	0.0000
	1.000
	611/34

	3
	7401.429
	7472.937
	7422.137
	0.0375
	0.0000
	0.999
	584/27/34

	4
	7225.721
	7310.637
	7250.312
	0.0000
	0.0000
	1.000
	584/27/29/5


Note: The statistical indicators used to identify the optimal class solution were Akaike information criterion (lower = better model fit), Bayesian information criterion (lower = better model fit), entropy (higher = greater precision of model fit), and Lo-Mendel Rubin (P < 0.05 indicates n - 1 class is better than n class model).

Supplementary Table 2. The moderating effects of CLOCK genes DNA methylation between physical activity and depressive symptom scores
	Genes
	Gender
	Variable
	β value
	t value

	PER2
	Male
	Physical activity
	14.89
	1.90

	
	
	PER2
	1720.02
	1.36

	
	
	Physical activity×PER2
	-1790.60
	-1.51

	
	
	R2 value
	0.01
	

	
	
	F value
	2.29
	

	
	Female
	Physical activity
	9.07
	1.22

	
	
	PER2
	1264.03
	1.09

	
	
	Physical activity×PER2
	-1171.94
	-1.06

	
	
	R2 value
	0.00
	

	
	
	F value
	1.11
	

	CRY1
	Male
	Physical activity
	5.13
	0.31

	
	
	CRY1
	256.78
	0.18

	
	
	Physical activity×CRY1
	-151.78
	-0.11

	
	
	R2 value
	0.00
	

	
	
	F value
	0.01
	

	
	Female
	Physical activity
	24.98
	2.74*

	
	
	CRY1
	1960.20
	2.76*

	
	
	Physical activity×CRY1
	-1806.89
	-2.62*

	
	
	R2 value
	0.02
	

	
	
	F value
	6.84
	


Note: *P<0.05, **P<0.001; β: standard regression coefficient.

Supplementary Table 3. Comparison of clock genes DNA methylation levels according to different subgroups of physical activity trajectories
	Gene
	n
	Physical activity 
	P value

	
	
	Group 1（n）
	Group 2（n）
	

	ARNTL
	644
	0.00848（610）
	0.00838（34）
	0.361

	CLOCK
	644
	0.00690（610）
	0.00678（34）
	0.391

	CRY1
	645
	0.01316（611）
	0.01254（34）
	0.187

	CRY2
	539
	0.00676（511）
	0.00669（28）
	0.625

	CSNK1D
	645
	0.09615（611）
	0.09596（34）
	0.570

	CSNK1E
	642
	0.01352（608）
	0.01405（34）
	0.309

	NPAS2
	645
	0.09066（611）
	0.09431（34）
	0.084

	NR1D1
	645
	0.00695（611）
	0.00661（34）
	0.122

	PER1
	633
	0.00838（599）
	0.00771（34）
	0.046

	PER2
	642
	0.00659（608）
	0.00658（34）
	0.451

	PER3
	645
	0.34023（611）
	0.33516（34）
	0.015


Note: Group 1 (“continued high level”) ; Group 2 (“gradual low level”).

Supplementary Table 4. Comparison of clock genes DNA methylation levels according to different subgroups of depressive symptoms
	Gene
	n
	Depressive symptoms groups
	P value

	
	
	No （n）
	Mild （n）
	Moderate and above （n）
	

	ARNTL
	644
	0.00856（456）
	0.00819（121）
	0.00838（58）
	0.089

	CLOCK
	644
	0.00693（464）
	0.00701（122）
	0.00637（58）
	0.070

	CRY1
	645
	0.01308（465）
	0.01301（122）
	0.01374（58）
	0.238

	CRY2
	539
	0.00671（392）
	0.00679 （94）
	0.00698（53）
	0.299

	CSNK1D
	645
	0.09635（465）
	0.09525（122）
	0.09629（58）
	0.923

	CSNK1E
	642
	0.01356（462）
	0.01345（122）
	0.01367（58）
	0.976

	NPAS2
	645
	0.09129（465）
	0.08814（122）
	0.09297（58）
	0.527

	NR1D1
	645
	0.00689（465）
	0.00707（122）
	0.00703（58）
	0.854

	PER1
	633
	0.00837（456）
	0.00841（119）
	0.00801（58）
	0.337

	PER2
	642
	0.00657（463）
	0.00669（122）
	0.006853（57）
	0.292

	PER3
	645
	0.33911（465）
	0.34341（122）
	0.33958（58）
	0.301




