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1. SRR4435491_1.UnzipAndMerge.fq
frequent sequences (per Mio.):

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN ( 8325)
GGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGG(H
CCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACC (
CTTATACACATCTCCGAGCCCACGAGACTTGACCCTATCTCGTATGCCGT (
CGTCTAGACTGTGTGCTGTCCTTTCATGCCTTGACGGCTATGTTGATGAAA (
GTCTAGACGCACCTACGGTGAAGAATCATTAGTCCGCAAAACCCAATCAC (
ATCTAGGAGGCTGCTGACCTCCAACAGGAATTTCACCACTTAACCCTCTAG (
CTATTAGGGAGAGGATTTGAACCTCTGGGAACAAGGTTTTAAGTCTTACG (
GGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGT|
CTGTAGGACGTGGAATATGGCAAGAAAACTGAAAATCATGGAAAATGAGAA
GTATAGGGGTCCTAGGAAGATAATAGTTGTTAGGGCGTTTATTAGAATAAT (
CCCCTATACTATATCAATTTACCAGAACTCTACTCAACTAACTTCATAATA( 2
GCATTCAACTGCGACCAATGACATGAAAAATCATCGTTGTAATTCAACTA (
ACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAAC (
GAATTAGGTCAACCAGGTGCACTTTTAGGAGATGACCAAATTTACAATGTT (
GCCTAACACTTCTATGACAAACCGACGAAAATTATAAAAACTTTTCAAATA (
GTTGAATGCTGTGTAGAAATAATGAATAATTATATTTTTGTTTTAAGTTCA ( 1
CTCCTAGAAGGGACCCAAAGTTTCATCATGATGAAATGTTGGATGGGGCAG
ATCTCATACTTCTCAATCATCTTAATTCTTATACCAATCTCAGGAATTAT ( 18|
GTAGTAGGTTGAGATTTTGGACGTAATCTGTTCCGTACGTGTTTGAAACTT (
GTCCTACAGTGGACATTTCTAAATTTTCCACCTTTTTCAGTTTTCCTCGC ( 1
CTCTTAGGGTTGGTAAATTTCGTGCCAGCCACCGCGGTCATACGATTAAC (
GATGTAAACAGGATAGAGAAAAAGTCAGTTTTGAAGCTTATTTTAAGTT ( 1
GTATAGTAGGGGTGAAATGGAATTTTATCTGCATCTGAGTTTAATCCTGTT (
AATAACCCTGGTCGGTTTGATGTTACTGTTGCTTGATTTAGTCGGCCTGG (
CACTATGCTTAGCCATAAACCTAAATAATTAAATTTAACAAAACTATTTG ( ]
TCCTAAAGTGTGTATTTCTCATTTTCCGTGATTTTCAGTTTTCTCGCCAT ( 1
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2. SRR4435491_2.UnzipAndMerge.fq
frequent sequences (per Mio.):

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN ( 8676)
CCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACC (
GGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGG(H
CGTCTAGACTGTGTGCTGTCCTTTCATGCCTTGACGGCTATGTTGATGAAA (
GTATAGGGGTCCTAGGAAGATAATAGTTGTTAGGGCGTTTATTAGAATAAT (
ATCTAGGAGGCTGCTGACCTCCAACAGGAATTTCACCACTTAACCCTCTAG (
GGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGT|
CTATTAGGGAGAGGATTTGAACCTCTGGGAACAAGGTTTTAAGTCTTACG (
GTCCTAAAGTGTGTATTTCTCATTTTCCGTGATTTTCAGTTTTCTCGCCAT ( 4
GTCTAGACGCACCTACGGTGAAGAATCATTAGTCCGCAAAACCCAATCAC (
GAATTAGGTCAACCAGGTGCACTTTTAGGAGATGACCAAATTTACAATGTT (
GTCCTACAGTGGACATTTCTAAATTTTCCACCTTTTTCAGTTTTCCTCGC ( 1]
CTGTAGGACGTGGAATATGGCAAGAAAACTGAAAATCATGGAAAATGAGAA
CCCCTATACTATATCAATTTACCAGAACTCTACTCAACTAACTTCATAATA ( 1
GAATAGGAGTGATGATGTGAGGCCATGTGCGATTATTAGTATTGTTGCTC (
GAATAACCCTGGTCGGTTTGATGTTACTGTTGCTTGATTTAGTCGGCCTGG (
GGGTTATTCTATGGCCAATGCTCTGAAATTTGTGGATCTAACCATAGCTTT (
GTAGTAGGTTGAGATTTTGGACGTAATCTGTTCCGTACGTGTTTGAAACTT (
GCATTCAACTGCGACCAATGACATGAAAAATCATCGTTGTAATTCAACTA (
GTATAGTAGGGGTGAAATGGAATTTTATCTGCATCTGAGTTTAATCCTGTT (
ACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAAC (
CCCTAATAGTGTTCTTTATTAATATCCTAACACTCCTCGTCCCCATTCTAA ( 1
GTATAGTAATGTTCTTTTATAAGAAAATGTAGCCCATTTCTTCCCATTTCA ( 1
GGGCAGGTAGGTCAATGAATGAGTGGTTAATAATTTTAAATAATGGGTGTG (
TCTAGAATAATGGAGATGCGAATTATTCCGTAACTACCTAATTTTAGAAG (
ATGTAAACAGGATAGAGAAAAAGTCAGTTTTGAAGCTTATTTTAAGTT ( 1
TATGAGATGGAGGCTAGTTGGCCAATGATAATAAATGGGTGTTCTACTGG
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