— —— —
E—H
+ CTCATIF34 « +— ACOOT8421 + +— CTC4TIF35 + + ZNFT80A » CYP2S1— — HNRN
BBP «— — ZNF546— « ZNF780B « - RNTSLT18F « < CTD2195B233 - — RNTS
- PSMC4— - CTCATIF36 - «— ACO056145 — - RPL36P16 — AXL—

A . — A A

- @O~ =

-H—H—H—11 H H—
<« CREB3L2 — NDUFB2—
H ]
. ACO21732 -+ . ACO0S2632 SUFB2AST -
H— - —HHH—11i I 1
— AKR1D1— \DoK2— <« BRAF «—

hib ol | N T

\ /

Supplemental Figure 3: Linked read genome sequencing identifies structural variations
in the MDA8788-6 genome involving ZNF546 and AXL as well as CREB3L2 and BRAF.



