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frequent sequences (per Mio.):

GACTACAACCACGACCAATGATATGAAAAACCATCGTTGTATTTCAACTA (
GTTGTAGTCCGTGCGAGAATAATGATGTATGCTTTGTTTCTGTTGAGTGT (
GGCTAGGAGGGTGTTGATTATTAAAATTAAGGCGAAGTTTATTACTCTTT (
CTGTCTCTTATACACATCTCCGAGCCCACGAGACGGACTCCTATCTCGTA (
CCCTAACACCAGCCTAACCAGATTTCAAATTTTATCTTTTGGCGGTATGC (
CTCCTAGCCTTACTACTAATAATTATTACATTTTGACTACCACAACTCAA ( 5
CTCCTAAACACATCCGTATTACTCGCATCAGGAGTATCAATCACCTGAGC (
GTTTAGGAGTGGGACTTCTAGGGGATTTAGCGGGGTGATGCCTGTTGGGG]
GTGTTAGAGTTTGGATTAGTGGGCTATTTTCTGCTAGGGGGTGGAAGCGG
CCTCTACACTTATCATCTTCACAATTCTAATTCTACTGACTATCCTAGAA ( 4
GTTGTATATAGCCTAGAATTTTTCGTTCGGTAAGCATTAGGAATGCCATT (
CCCCAGGGTTGGTCAATTTCGTGCCAGCCACCGCGGTCACACGATTAACC
GTGTAGGAAGAGGCAGATAAAGAATATTGAGGCGCCATTGGCGTGAAGGT
CTCATAGGCCAGACTTAGGGCTAGGATGATGATTAATAAGAGGGATGACA
GTACATGCTAAGACTTCACCAGTCAAAGCGAACTACTATACTCAATTGAT (
GCCCTACTCCACTCAAGCACTATAGTTGTAGCAGGAATCTTCTTACTCAT (
CTACTATAACCACCCTAACCCTGACTTCCCTAATTCCCCCCATCCTTACC (
CCGCAGTACTGATCATTCTATTTCCCCCTCTATTGATCCCCACCTCCAAA (
GCTCTAAGCCTCCTTATTCGAGCCGAGCTGGGCCAGCCAGGCAACCTTCT
CCCTAGGAGGCCTGCCCCCGCTAACCGGCTTTTTGCCCAAATGGGCCATT
GTGCAGACATTCAATTGTTATTATTATGTCCTACAAGCATTAATTAATTA ( 4
TCCTTGTACTATCCCTATGAGGCATAATTATAACAAGCTCCATCTGCCTA (
GTACAAGGAAGGGGTAGGCTATGTGTTTTGTCAGGGGGTTGAGAATGAGT
GCCTATATACCGCCATCTTCAGCAAACCCTGATGAAGGCTACAAAGTAAG (
ACCCTGGGGTTAGTATAGCTTAGTTAAACTTTCGTTTATTGCTAAAGGTT (
GAGTAGGGCTGAGACTGGGGTGGGGCCTTCTATGGCTGAGGGGAGTCAG
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frequent sequences (per Mio.):

GACTACAACCACGACCAATGATATGAAAAACCATCGTTGTATTTCAACTA (
GTTGTAGTCCGTGCGAGAATAATGATGTATGCTTTGTTTCTGTTGAGTGT (
CTGTCTCTTATACACATCTGACGCTGCCGACGAGTGTAGATCTCGGTGGT (|
CCCTAACACCAGCCTAACCAGATTTCAAATTTTATCTTTTGGCGGTATGC (
GGCTAGGAGGGTGTTGATTATTAAAATTAAGGCGAAGTTTATTACTCTTT (
CTCCTAGCCTTACTACTAATAATTATTACATTTTGACTACCACAACTCAA ( §
CCTCTACACTTATCATCTTCACAATTCTAATTCTACTGACTATCCTAGAA ( 5
GTTTAGGAGTGGGACTTCTAGGGGATTTAGCGGGGTGATGCCTGTTGGGG
GTGTTAGAGTTTGGATTAGTGGGCTATTTTCTGCTAGGGGGTGGAAGCGG
GTGTAGAGGGAAGGTTAATGGTTGATATTGCTAGGGTGGCGCTTCCAATT (|
CTCCTAAACACATCCGTATTACTCGCATCAGGAGTATCAATCACCTGAGC (
CTCATAGGCCAGACTTAGGGCTAGGATGATGATTAATAAGAGGGATGACA
GCCCTACTCCACTCAAGCACTATAGTTGTAGCAGGAATCTTCTTACTCAT (
GTACAAGGAAGGGGTAGGCTATGTGTTTTGTCAGGGGGTTGAGAATGAGT
CTACTATAACCACCCTAACCCTGACTTCCCTAATTCCCCCCATCCTTACC (
GCCTATATACCGCCATCTTCAGCAAACCCTGATGAAGGCTACAAAGTAAG (
TGCTAGAAGTCATCAAAAAGCTATTAGTGGGAGTAGAGTTTGAAGTCCTT (
GTTGTATATAGCCTAGAATTTTTCGTTCGGTAAGCATTAGGAATGCCATT (
GTGCAGACATTCAATTGTTATTATTATGTCCTACAAGCATTAATTAATTA ( 3
GTGTAAGCTAGTCATATTAAGTTGTTGGCTCAGGAGTTTGATAGTTCTTG (
GTGTAGGAAGAGGCAGATAAAGAATATTGAGGCGCCATTGGCGTGAAGGT
CCTCTAGCCTAGCCGTTTACTCAATCCTCTGATCAGGGTGAGCATCAAAC (
ACCCTGGGGTTAGTATAGCTTAGTTAAACTTTCGTTTATTGCTAAAGGTT (
GTACATGCTAAGACTTCACCAGTCAAAGCGAACTACTATACTCAATTGAT (
AGCTTACACAATAGCTTTTATAGTAAAGATACCTCTTTACGGACTCCACT (
CCGCAGTACTGATCATTCTATTTCCCCCTCTATTGATCCCCACCTCCAAA (
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