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1. SRR4435491_1.UnzipAndMerge.fq
frequent sequences (per Mio.):
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN                 (  8325)
GGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGG (   901)
CCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACC  (   873)
CTTATACACATCTCCGAGCCCACGAGACTTGACCCTATCTCGTATGCCGT  (   631)
CGTCTAGACTGTGTGCTGTCCTTTCATGCCTTGACGGCTATGTTGATGAAA (   291)
GTCTAGACGCACCTACGGTGAAGAATCATTAGTCCGCAAAACCCAATCAC  (   269)
ATCTAGGAGGCTGCTGACCTCCAACAGGAATTTCACCACTTAACCCTCTAG (   260)
CTATTAGGGAGAGGATTTGAACCTCTGGGAACAAGGTTTTAAGTCTTACG  (   236)
GGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGT (   219)
CTGTAGGACGTGGAATATGGCAAGAAAACTGAAAATCATGGAAAATGAGAA (   212)
GTATAGGGGTCCTAGGAAGATAATAGTTGTTAGGGCGTTTATTAGAATAAT (   211)
CCCCTATACTATATCAATTTACCAGAACTCTACTCAACTAACTTCATAATA (   210)
GCATTCAACTGCGACCAATGACATGAAAAATCATCGTTGTAATTCAACTA  (   207)
ACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAAC  (   189)
GAATTAGGTCAACCAGGTGCACTTTTAGGAGATGACCAAATTTACAATGTT (   189)
GCCTAACACTTCTATGACAAACCGACGAAAATTATAAAAACTTTTCAAATA (   188)
GTTGAATGCTGTGTAGAAATAATGAATAATTATATTTTTGTTTTAAGTTCA (   188)
CTCCTAGAAGGGACCCAAAGTTTCATCATGATGAAATGTTGGATGGGGCAG (   184)
ATCTCATACTTCTCAATCATCTTAATTCTTATACCAATCTCAGGAATTAT  (   183)
GTAGTAGGTTGAGATTTTGGACGTAATCTGTTCCGTACGTGTTTGAAACTT (   182)
GTCCTACAGTGGACATTTCTAAATTTTCCACCTTTTTCAGTTTTCCTCGC  (   182)
CTCTTAGGGTTGGTAAATTTCGTGCCAGCCACCGCGGTCATACGATTAAC  (   180)
GATGTAAACAGGATAGAGAAAAAGTCAGTTTTGAAGCTTATTTTAAGTT   (   180)
GTATAGTAGGGGTGAAATGGAATTTTATCTGCATCTGAGTTTAATCCTGTT (   177)
GAATAACCCTGGTCGGTTTGATGTTACTGTTGCTTGATTTAGTCGGCCTGG (   175)
CCACTATGCTTAGCCATAAACCTAAATAATTAAATTTAACAAAACTATTTG (   171)
GTCCTAAAGTGTGTATTTCTCATTTTCCGTGATTTTCAGTTTTCTCGCCAT (   171)
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2. SRR4435491_2.UnzipAndMerge.fq
frequent sequences (per Mio.):
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN                 (  8676)
CCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACC  (   889)
GGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGG (   797)
CGTCTAGACTGTGTGCTGTCCTTTCATGCCTTGACGGCTATGTTGATGAAA (   237)
GTATAGGGGTCCTAGGAAGATAATAGTTGTTAGGGCGTTTATTAGAATAAT (   221)
ATCTAGGAGGCTGCTGACCTCCAACAGGAATTTCACCACTTAACCCTCTAG (   216)
GGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGT (   214)
CTATTAGGGAGAGGATTTGAACCTCTGGGAACAAGGTTTTAAGTCTTACG  (   207)
GTCCTAAAGTGTGTATTTCTCATTTTCCGTGATTTTCAGTTTTCTCGCCAT (   202)
GTCTAGACGCACCTACGGTGAAGAATCATTAGTCCGCAAAACCCAATCAC  (   201)
GAATTAGGTCAACCAGGTGCACTTTTAGGAGATGACCAAATTTACAATGTT (   191)
GTCCTACAGTGGACATTTCTAAATTTTCCACCTTTTTCAGTTTTCCTCGC  (   184)
CTGTAGGACGTGGAATATGGCAAGAAAACTGAAAATCATGGAAAATGAGAA (   182)
CCCCTATACTATATCAATTTACCAGAACTCTACTCAACTAACTTCATAATA (   180)
GAATAGGAGTGATGATGTGAGGCCATGTGCGATTATTAGTATTGTTGCTC  (   176)
GAATAACCCTGGTCGGTTTGATGTTACTGTTGCTTGATTTAGTCGGCCTGG (   170)
GGGTTATTCTATGGCCAATGCTCTGAAATTTGTGGATCTAACCATAGCTTT (   169)
GTAGTAGGTTGAGATTTTGGACGTAATCTGTTCCGTACGTGTTTGAAACTT (   169)
GCATTCAACTGCGACCAATGACATGAAAAATCATCGTTGTAATTCAACTA  (   166)
GTATAGTAGGGGTGAAATGGAATTTTATCTGCATCTGAGTTTAATCCTGTT (   165)
ACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAAC  (   162)
CCCTAATAGTGTTCTTTATTAATATCCTAACACTCCTCGTCCCCATTCTAA (   161)
GTATAGTAATGTTCTTTTATAAGAAAATGTAGCCCATTTCTTCCCATTTCA (   160)
GGGCAGGTAGGTCAATGAATGAGTGGTTAATAATTTTAAATAATGGGTGTG (   159)
GTCTAGAATAATGGAGATGCGAATTATTCCGTAACTACCTAATTTTAGAAG (   159)
GATGTAAACAGGATAGAGAAAAAGTCAGTTTTGAAGCTTATTTTAAGTT   (   158)
GTATGAGATGGAGGCTAGTTGGCCAATGATAATAAATGGGTGTTCTACTGG (   157)


