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Table S6   Alignment statistics for real CAST and DO liver RNA‐seq data  
 

 
Bowtie (version 0.12.8) parameters: ‐v 3 ‐a ‐m  ‐‐best ‐‐strata 
 
1 For comparison  to  the diploid  transcriptome alignments  in DO samples,  the  total number of alignments  to NCBIM37 were 
scaled by 2x. 

 
Alignment  of  real  data  to  individualized  CAST‐  or DO‐specific  transcriptomes  yields more  reads with  valid  alignments  (≤  3 
mismatches (MM)), and significantly more reads with perfect (0 MM) alignments. Reads align with greater specificity (i.e. fewer 
alignments per mapped read) to individualized transcriptomes than to NCBIM37. 
   


