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Histological type

Type I Unclassified

COCA

C1 C2a

Mutation rate/percentage/SV number

High LowMedium

Affected Unaffected

		
Histological type/Patient ID 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35

COCA                               NA                     NA NA              

C
od

in
g

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                                                                      
SDHB deletion                                                                      

N
on

co
di

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

M
ut

at
io

n 
Pr

oc
es

se
s Whole genome mutation rate 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		

DHS mutation percentage 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		
SV number 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		
Evolution tree topology 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 		 NA 		 		 		 		 		 		 NA 		 		 		 		 		 		 NA

NA     NA
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BAM
(w/o split reads)

Read pairs

BWA mapping
Mark duplicates

Split reads

SVs

BAM
SV callset

SV calling
Genotyping
Filtering

35 pRCC WGS

6 NEAT1 mut.

29 NEAT1 w.t.

Expression é 
Survival ê 

2 Type I patients w/o MET alterations

392 ccRCC RNAseq

18(5%) high expression

374(95%) normal expression

Worse OS

Median OS (month):
36 v.s. 77

Extract reads

Survival ê 


