
PIK3R2 (2 %)
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PIK3C2G (2 %)
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NTRK3 (2 %)
NTRK1 (2 %)
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NCOR1 (2 %)
MUTYH (2 %)

MTOR (2 %)
MLH1 (2 %)

MKNK2 (1 %)
MET (2 %)

MED12 (2 %)
MAP3K1 (2 %)

LRP6 (2 %)
KMT2A (2 %)
GRM3 (2 %)

GRIN2A (2 %)
FLCN (1 %)
FAT3 (2 %)
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CHD2 (2 %)

CDKN1B (2 %)
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BRD4 (2 %)
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NUP93 (2 %)

MYC (2 %)
MSH2 (2 %)

MAP2K4 (2 %)
KRAS (2 %)

KDM6A (2 %)
KDM5C (2 %)

GNAS (2 %)
FBXW7 (2 %)
FANCA (2 %)
CHEK2 (2 %)

CARD11 (2 %)
SMARCA4 (3 %)

PREX2 (4 %)
PDCD1LG2 (4 %)

NFE2L2 (3 %)
NBN (3 %)

MCL1 (3 %)
IRS2 (3 %)

INPP4B (3 %)
IL7R (3 %)
FAT1 (3 %)

CD274 (3 %)
CASP8 (3 %)

BCORL1 (3 %)
BCOR (3 %)
ASXL1 (3 %)

AR (2 %)
TSHR (3 %)

SPTA1 (4 %)
SMARCB1 (3 %)

SETD2 (3 %)
SDHA (4 %)

RBM10 (4 %)
PRKDC (4 %)

PDGFRA (3 %)
KDR (3 %)

HRAS (3 %)
EP300 (3 %)

APC (3 %)
RAC1 (4 %)

KIT (4 %)
JAK2 (4 %)

EPHA3 (4 %)
CCNE1 (4 %)

ATM (4 %)
AKT1 (4 %)

PBRM1 (4 %)
MEN1 (4 %)

LRP1B (4 %)
KEAP1 (4 %)

CREBBP (4 %)
KMT2D (4 %)

DNMT3A (5 %)
ARID1A (5 %)

TET2 (4 %)
RB1 (7 %)
NF1 (9 %)

ARID2 (5 %)
PTEN (11 %)

NF2 (12 %)
CDKN2B (13 %)
PIK3CA (14 %)

NRAS (21 %)
CDKN2A (22 %)

BRAF (41 %)
TERT (65 %)
TP53 (65 %)
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Supplementary Figure 6. Gene�c altera�ons in anaplas�c thyroid cancer.
Percentage of tumors with affected gene or pathway is shown in parentheses on the le�. 
Number of gene�c altera�ons per tumor is shown on the top.


