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frequent sequences (per Mio.):

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN (8296)
CTTATACACATCTCCGAGCCCACGAGACCCACTCCTATCTCGTATGCCGT (
CCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACC (
GGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGG(H
CGTCTAGACTGTGTGCTGTCCTTTCATGCCTTGACGGCTATGTTGATGAAA (
GTCTAGACGCACCTACGGTGAAGAATCATTAGTCCGCAAAACCCAATCAC (
CTGTAGGACGTGGAATATGGCAAGAAAACTGAAAATCATGGAAAATGAGAA
GTCCTACAGTGGACATTTCTAAATTTTCCACCTTTTTCAGTTTTCCTCGC ( 2
CCCCTATACTATATCAATTTACCAGAACTCTACTCAACTAACTTCATAATA( 2
GCATTCAACTGCGACCAATGACATGAAAAATCATCGTTGTAATTCAACTA (
GTATAGGGGTCCTAGGAAGATAATAGTTGTTAGGGCGTTTATTAGAATAAT (
GCCTAACACTTCTATGACAAACCGACGAAAATTATAAAAACTTTTCAAATA (
CTATTAGGGAGAGGATTTGAACCTCTGGGAACAAGGTTTTAAGTCTTACG (
GAATTAGGTCAACCAGGTGCACTTTTAGGAGATGACCAAATTTACAATGTT (
CCCTAAGAGGTATAACTTAGTCAAACTTTCGTTTATTGCTTAATATTTAT ( 24
GTATGAGATGGAGGCTAGTTGGCCAATGATAATAAATGGGTGTTCTACTGG
ATCTAGGAGGCTGCTGACCTCCAACAGGAATTTCACCACTTAACCCTCTAG (
GAACATGATTTTGTAAAATTTTTACAAGTACTAAAATATAAGTCATATTTT ( 19
GTTGAATGCTGTGTAGAAATAATGAATAATTATATTTTTGTTTTAAGTTCA( 1
CCATAGGGTCTTCTCGTCTTATTATTATATTTCAGCCTCTTCACTGAAAGG (
GATGTAAACAGGATAGAGAAAAAGTCAGTTTTGAAGCTTATTTTAAGTT ( 1
CGTCTAAGGTGTGTGTTGTGAATGATAAAATTATGAGGTTTAGGGTTCCTA (
GTCCTAAAGTGTGTATTTCTCATTTTCCGTGATTTTCAGTTTTCTCGCCAT ( 1
CCTTAAGACCTCTGGTAAAAAGAGGATTTAAACCTCTGTGTTTAGATTTA ( 1
GTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGT|
CTCTAGATGGATATAAAGTACCGCCAAGTCCTTTGAGTTTTAAGCTATGG (

T T T T T T T T T T
2 3 4 5 6 7 8 9 10 >10

Sequence duplication level

Percent of unique sequences

80

60

40

20
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frequent sequences (per Mio.):

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN ( 8338)
CCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACC (
GGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGG(H
CGTCTAGACTGTGTGCTGTCCTTTCATGCCTTGACGGCTATGTTGATGAAA (
CTGTAGGACGTGGAATATGGCAAGAAAACTGAAAATCATGGAAAATGAGAA
GTCCTACAGTGGACATTTCTAAATTTTCCACCTTTTTCAGTTTTCCTCGC ( 2
ATCTAGGAGGCTGCTGACCTCCAACAGGAATTTCACCACTTAACCCTCTAG (
CTATTAGGGAGAGGATTTGAACCTCTGGGAACAAGGTTTTAAGTCTTACG (
GCATTCAACTGCGACCAATGACATGAAAAATCATCGTTGTAATTCAACTA (
GAATTAGGTCAACCAGGTGCACTTTTAGGAGATGACCAAATTTACAATGTT (
GTATAGGGGTCCTAGGAAGATAATAGTTGTTAGGGCGTTTATTAGAATAAT (
GTATAGTAGGGGTGAAATGGAATTTTATCTGCATCTGAGTTTAATCCTGTT (
GTCTAGACGCACCTACGGTGAAGAATCATTAGTCCGCAAAACCCAATCAC (
GTAGTAGGTTGAGATTTTGGACGTAATCTGTTCCGTACGTGTTTGAAACTT (
GATGTAAACAGGATAGAGAAAAAGTCAGTTTTGAAGCTTATTTTAAGTT ( 1
GTCCTAAAGTGTGTATTTCTCATTTTCCGTGATTTTCAGTTTTCTCGCCAT ( 1
CCCCTATACTATATCAATTTACCAGAACTCTACTCAACTAACTTCATAATA ( 1
GAATAACCCTGGTCGGTTTGATGTTACTGTTGCTTGATTTAGTCGGCCTGG (
GCCTAACACTTCTATGACAAACCGACGAAAATTATAAAAACTTTTCAAATA (
GAACATGATTTTGTAAAATTTTTACAAGTACTAAAATATAAGTCATATTTT ( 14
GTTGAATGCTGTGTAGAAATAATGAATAATTATATTTTTGTTTTAAGTTCA ( 1
GTATGAGATGGAGGCTAGTTGGCCAATGATAATAAATGGGTGTTCTACTGG
ATCTCATACTTCTCAATCATCTTAATTCTTATACCAATCTCAGGAATTAT ( 17|
CCCTAAGAGGTATAACTTAGTCAAACTTTCGTTTATTGCTTAATATTTAT ( 14
CATAGGGTCTTCTCGTCTTATTATTATATTTCAGCCTCTTCACTGAAAGG (
CTCATGGTAGTGGAAGTAGAAGAGCAATTTCTAGGTCAAATAATAGAAAT (
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