S2 Table. Copy number alterations in samples from each patient with BTC

Status Gene Chromosome Location = AMCBTC-01 AMCBTC-02 AMCBTC-03 AMCBTC-04 AMCBTC-05 Total

Amplification EGFR Chr7:55086875-152373228 7pl1.2 0/2 (0) 0/2 (0) 0/6 (0) 0/5 (0) 5/5 (100) 5/20 (25)
Gain CDKN2C Chr1:27105492-53158655 1p32.3 0/2 (0) 0/2 (0) 5/6 (83) 0/5 (0) 0/5 (0) 5/20 (25)
Gain MPL Chr1:27105492-53158655 1p34.2 0/2 (0) 0/2 (0) 0/6 (0) 0/5 (0) 5/5 (100) 5/20 (25)
Gain DDR2 Chr1:120572461-248802600  1g23.3 0/2 (0) 0/2 (0) 0/6 (0) 0/5 (0) 5/5 (100) 5/20 (25)
Gain GATA2, RPN1 Chr3:128199843-185826355  3¢21.3 0/2 (0) 0/2 (0) 0/6 (0) 0/5 (0) 5/5 (100) 5/20 (25)
Gain PIK3CA Chr3:128199843-185826355  3026.32 0/2 (0) 0/2 (0) 0/6 (0) 0/5 (0) 5/5 (100) 5/20 (25)
Gain FXR1 Chr3:128199843-185826355  3026.33 0/2 (0) 0/2 (0) 0/6 (0) 0/5 (0) 5/5 (100) 5/20 (25)
Gain ETV5 Chr3:128199843-185826355  3¢27.2 0/2 (0) 0/2 (0) 0/6 (0) 0/5 (0) 5/5 (100) 5/20 (25)
Gain FAM193A Chr4:367073-2661724 4p16.3 0/2 (0) 0/2 (0) 5/6 (83) 0/5 (0) 0/5 (0) 5/20 (25)
Gain GTPBP2 Chr6:10756595-79424575 6p21.1 0/2 (0) 0/2 (0) 0/6 (0) 4/5 (80) 0/5 (0) 4/20 (20)
Gain HDAC9 Chr7:6012969-19035749 7p21.1 0/2 (0) 0/2 (0) 0/6 (0) 0/5 (0) 5/5 (100) 5/20 (25)
Gain HGF Chr7:55086875-152373228 7g21.11 0/2 (0) 0/2 (0) 0/6 (0) 0/5 (0) 5/5 (100) 5/20 (25)
Gain CASD1, PON2 Chr7:55086875-152373228 7921.3 0/2 (0) 0/2 (0) 0/6 (0) 0/5 (0) 5/5 (100) 5/20 (25)
Gain MET Chr7:55086875-152373228 7q31.2 0/2 (0) 0/2 (0) 0/6 (0) 0/5 (0) 5/5 (100) 5/20 (25)
Gain MYBL1 Chr8:12957342-82588654 8q13.1 0/2 (0) 0/2 (0) 0/6 (0) 0/5 (0) 5/5 (100) 5/20 (25)
Gain MYC Chr8:90947740-144940837 8g24.21 0/2 (0) 0/2 (0) 0/6 (0) 0/5 (0) 5/5 (100) 5/20 (25)
Gain CCNE1 Chr19:29566989-38376166 19q12 0/2 (0) 0/2 (0) 5/6 (83) 0/5 (0) 0/5 (0) 5/20 (25)
Gain CEBPA Chr19:29566989-38376166 19g13.11  0/2 (0) 0/2 (0) 5/6 (83) 0/5 (0) 0/5 (0) 5/20 (25)
Gain WDR87 Chr19:29566989-38376166 19g13.13  0/2 (0) 0/2 (0) 5/6 (83) 0/5 (0) 0/5 (0) 5/20 (25)
Deletion SYCP1 Chr1:97544472-120548225 1p13.2 0/2 (0) 0/2 (0) 5/6 (83) 0/5 (0) 0/5 (0) 5/20 (25)
Deletion ARID1A Chr1:27105492-53158655 1p36.11 0/2 (0) 0/2 (0) 0/6 (0) 0/5 (0) 5/5 (100) 5/20 (25)
Deletion PRAMEF13 Chr1:8064515-27102457 1p36.21 0/2 (0) 0/2 (0) 0/6 (0) 0/5 (0) 5/5 (100) 5/20 (25)
Deletion FGFBP1 Chr4:3432298-55604790 4p15.32 0/2 (0) 0/2 (0) 0/6 (0) 0/5 (0) 5/5 (100) 5/20 (25)
Deletion ZNF141, CRIPAK Chr4:367073-2661724 4p16.3 0/2 (0) 0/2 (0) 0/6 (0) 0/5 (0) 5/5 (100) 5/20 (25)
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Values are presented as number (%).
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