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Table S1. Normalized RNA read counts across 7 control genes. 

    Sample 39N  Sample 53 

    MUSE  Fresh frozen  MUSE  Fresh frozen 

Gene  Amplicon 
Read 

Count 
RPM 

Read 

Count 
RPM 

Read 

Count 
RPM 

Read 

Count 
RPM 

ALK  ALK.3p.E22E24  33  113.1  20  103.3  17  49.2  55  140.2 

TBP  TBP.ENCTRL.E3E5  62984  215837.6  13820  71349.7  107946  312475.8  133915  341469.2 

MRPL1

3 

MRPL13.ENCTRL.E1.

E3 
65388  224075.8  4556  23521.6  121735  352391.3  97503  248622.4 

MYC  MYC.ENCTRL.E2E4  17708  26121.4  21231  37164.5  56962  59510.2  61665  75666.1 

HMBS 
HMBS.ENCTRL.E8E1

0 
31313  46190.4  6194  10842.5  33184  34668.5  32703  40128.3 

ITGB7 
ITGB7.ENCTRL.E14E

16 
14499  21387.7  69743  122083.9  11129  11626.9  20522  25181.5 

LRP1 
LRP1.ENCTRL.E57E5

9 
73023  250239.9  20936  108088.0  60399  174839.5  91739  233924.8 

Note: This table compares RNA read data from samples 39N and 53 (fresh frozen tissue), and 39N‐

MUSE and 53‐MUSE (MUSE treated tissue). RNA sequencing was performed using the Oncomine 

Comprehensive Assay version 3 (OCAv3). Shown  in the table are read counts for each amplicon 

analyzed and normalized read counts, expressed as Reads Per Million (RPM). 
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Figure S1. Comparison of variants identified in samples 39N and 39N‐MUSE using amplicon‐based 

OCAv3. Note: This file compares the variants identified in paired fresh frozen (39N) and MUSE‐

treated (39N‐MUSE) samples. Variants were identified using the Oncomine Comprehensive Assay 

version 3 (OCAv3). A, Histogram showing the variant allele frequencies (VAF) for each variant in 

both tissues. B, Table listing each variant. Variants are described using Human Genome Variation 

Society (HGVS) nomenclature, including the RefSeq transcript identifier. Coverage represents total 

read coverage. 


