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Table S5   Comparison of gene‐level abundance results from alignment of 30 million simulated DO reads to NCBIM37 and 
individualized DO transcriptomes 
  

 
 
Gene estimates in the simulated DO sample are improved by read alignment to the individualized transcriptome (≤3 
mismatches), yielding 33% more gene estimates (N= +2,458) within 5% of the ground truth value and 34% fewer estimates (N= ‐
764) that deviate more than 10% from the ground truth. Gene‐level abundance results for perfect matching reads (i.e. 0 
mismatches) are also shown. 
   


