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Table S11   Isoform abundance results in CAST simulation study 
 

 
 
Alignment of simulated CAST reads to the individualized CAST transcriptome (≤3 mismatches) improves estimates of isoform 
abundance compared to alignment to NCBIM37. Increasing the sequencing depth from 10 to 30 million single‐end reads 
significantly does not improve isoform resolution – more isoform estimates fall within five percent of the simulated ground 
truth but the total number of isoforms expressed above threshold increases too, causing no relative improvement in the 
accuracy of isoform abundance estimates. Isoform‐level abundance results for perfect matching reads (i.e. 0 mismatches) are 
also shown. 
   


