
•  Updated	Fig1,	2	and	4,	re-plot	most	of	figure	3	
•  New	coloring	scheme	

•  Three	new	supplement	figures	
– 35	trees	
– SV	schemaBc	
– NEAT1	study	schemaBc	
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Histological type                                                                      
COCA                               NA                     NA NA              
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MET copy number gain                                                                      
MET somatic mut.                                                                      
MET splicing event                               NA                     NA NA              
MET germline mut.                                                                      
BAP1/PBRM1/SETD2 somatic mut.                                                                      
CDKN2A copy number loss                                                                      
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	 MET promoter mut.                                                                      

MET 1-2 intronic mut.                                                                      
NEAT1 somatic mut.                                                                      
ERRFI1 promoter mut.                                                                      
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