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1. SRR4435505_1.UnzipAndMerge.fq
frequent sequences (per Mio.):
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN                 (  8296)
CTTATACACATCTCCGAGCCCACGAGACCCACTCCTATCTCGTATGCCGT  (   758)
CCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACC  (   646)
GGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGG (   639)
CGTCTAGACTGTGTGCTGTCCTTTCATGCCTTGACGGCTATGTTGATGAAA (   341)
GTCTAGACGCACCTACGGTGAAGAATCATTAGTCCGCAAAACCCAATCAC  (   259)
CTGTAGGACGTGGAATATGGCAAGAAAACTGAAAATCATGGAAAATGAGAA (   257)
GTCCTACAGTGGACATTTCTAAATTTTCCACCTTTTTCAGTTTTCCTCGC  (   239)
CCCCTATACTATATCAATTTACCAGAACTCTACTCAACTAACTTCATAATA (   228)
GCATTCAACTGCGACCAATGACATGAAAAATCATCGTTGTAATTCAACTA  (   226)
GTATAGGGGTCCTAGGAAGATAATAGTTGTTAGGGCGTTTATTAGAATAAT (   226)
GCCTAACACTTCTATGACAAACCGACGAAAATTATAAAAACTTTTCAAATA (   225)
CTATTAGGGAGAGGATTTGAACCTCTGGGAACAAGGTTTTAAGTCTTACG  (   221)
GAATTAGGTCAACCAGGTGCACTTTTAGGAGATGACCAAATTTACAATGTT (   207)
CCCTAAGAGGTATAACTTAGTCAAACTTTCGTTTATTGCTTAATATTTAT  (   206)
GTATGAGATGGAGGCTAGTTGGCCAATGATAATAAATGGGTGTTCTACTGG (   206)
ATCTAGGAGGCTGCTGACCTCCAACAGGAATTTCACCACTTAACCCTCTAG (   203)
GAACATGATTTTGTAAAATTTTTACAAGTACTAAAATATAAGTCATATTTT (   196)
GTTGAATGCTGTGTAGAAATAATGAATAATTATATTTTTGTTTTAAGTTCA (   192)
CCATAGGGTCTTCTCGTCTTATTATTATATTTCAGCCTCTTCACTGAAAGG (   190)
GATGTAAACAGGATAGAGAAAAAGTCAGTTTTGAAGCTTATTTTAAGTT   (   186)
CGTCTAAGGTGTGTGTTGTGAATGATAAAATTATGAGGTTTAGGGTTCCTA (   180)
GTCCTAAAGTGTGTATTTCTCATTTTCCGTGATTTTCAGTTTTCTCGCCAT (   174)
CCTTAAGACCTCTGGTAAAAAGAGGATTTAAACCTCTGTGTTTAGATTTA  (   173)
GGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGT (   169)
CCTCTAGATGGATATAAAGTACCGCCAAGTCCTTTGAGTTTTAAGCTATGG (   168)
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2. SRR4435505_2.UnzipAndMerge.fq
frequent sequences (per Mio.):
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN                 (  8338)
CCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACC  (   685)
GGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGG (   590)
CGTCTAGACTGTGTGCTGTCCTTTCATGCCTTGACGGCTATGTTGATGAAA (   240)
CTGTAGGACGTGGAATATGGCAAGAAAACTGAAAATCATGGAAAATGAGAA (   218)
GTCCTACAGTGGACATTTCTAAATTTTCCACCTTTTTCAGTTTTCCTCGC  (   212)
ATCTAGGAGGCTGCTGACCTCCAACAGGAATTTCACCACTTAACCCTCTAG (   203)
CTATTAGGGAGAGGATTTGAACCTCTGGGAACAAGGTTTTAAGTCTTACG  (   203)
GCATTCAACTGCGACCAATGACATGAAAAATCATCGTTGTAATTCAACTA  (   199)
GAATTAGGTCAACCAGGTGCACTTTTAGGAGATGACCAAATTTACAATGTT (   198)
GTATAGGGGTCCTAGGAAGATAATAGTTGTTAGGGCGTTTATTAGAATAAT (   191)
GTATAGTAGGGGTGAAATGGAATTTTATCTGCATCTGAGTTTAATCCTGTT (   191)
GTCTAGACGCACCTACGGTGAAGAATCATTAGTCCGCAAAACCCAATCAC  (   188)
GTAGTAGGTTGAGATTTTGGACGTAATCTGTTCCGTACGTGTTTGAAACTT (   187)
GATGTAAACAGGATAGAGAAAAAGTCAGTTTTGAAGCTTATTTTAAGTT   (   185)
GTCCTAAAGTGTGTATTTCTCATTTTCCGTGATTTTCAGTTTTCTCGCCAT (   185)
CCCCTATACTATATCAATTTACCAGAACTCTACTCAACTAACTTCATAATA (   184)
GAATAACCCTGGTCGGTTTGATGTTACTGTTGCTTGATTTAGTCGGCCTGG (   184)
GCCTAACACTTCTATGACAAACCGACGAAAATTATAAAAACTTTTCAAATA (   184)
GAACATGATTTTGTAAAATTTTTACAAGTACTAAAATATAAGTCATATTTT (   183)
GTTGAATGCTGTGTAGAAATAATGAATAATTATATTTTTGTTTTAAGTTCA (   182)
GTATGAGATGGAGGCTAGTTGGCCAATGATAATAAATGGGTGTTCTACTGG (   179)
ATCTCATACTTCTCAATCATCTTAATTCTTATACCAATCTCAGGAATTAT  (   176)
CCCTAAGAGGTATAACTTAGTCAAACTTTCGTTTATTGCTTAATATTTAT  (   166)
CCATAGGGTCTTCTCGTCTTATTATTATATTTCAGCCTCTTCACTGAAAGG (   163)
GCTCATGGTAGTGGAAGTAGAAGAGCAATTTCTAGGTCAAATAATAGAAAT (   159)


