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2. SRR4435506_2.UnzipAndMerge.fq
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1. SRR4435506_1.UnzipAndMerge.fq
frequent sequences (per Mio.):
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN                 (  6626)
CCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACC  (   700)
GGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGG (   687)
CTTATACACATCTCCGAGCCCACGAGACTGGATCTGATCTCGTATGCCGT  (   356)
CGTCTAGACTGTGTGCTGTCCTTTCATGCCTTGACGGCTATGTTGATGAAA (   321)
CTGTAGGACGTGGAATATGGCAAGAAAACTGAAAATCATGGAAAATGAGAA (   275)
GTCTAGACGCACCTACGGTGAAGAATCATTAGTCCGCAAAACCCAATCAC  (   251)
GTCCTACAGTGGACATTTCTAAATTTTCCACCTTTTTCAGTTTTCCTCGC  (   242)
ATCTAGGAGGCTGCTGACCTCCAACAGGAATTTCACCACTTAACCCTCTAG (   238)
GCATTCAACTGCGACCAATGACATGAAAAATCATCGTTGTAATTCAACTA  (   237)
GAACATGATTTTGTAAAATTTTTACAAGTACTAAAATATAAGTCATATTTT (   228)
CTATTAGGGAGAGGATTTGAACCTCTGGGAACAAGGTTTTAAGTCTTACG  (   219)
GTCCTAAAGTGTGTATTTCTCATTTTCCGTGATTTTCAGTTTTCTCGCCAT (   213)
CCCCTATACTATATCAATTTACCAGAACTCTACTCAACTAACTTCATAATA (   208)
GGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGT (   196)
GTATAGGGGTCCTAGGAAGATAATAGTTGTTAGGGCGTTTATTAGAATAAT (   191)
CCATAGGGTCTTCTCGTCTTATTATTATATTTCAGCCTCTTCACTGAAAGG (   189)
GATGTAAACAGGATAGAGAAAAAGTCAGTTTTGAAGCTTATTTTAAGTT   (   189)
GTTGAATGCTGTGTAGAAATAATGAATAATTATATTTTTGTTTTAAGTTCA (   188)
CTGAAGGACCTGGAATATGGCGAGAAAACTGAAAATCACGGAAAATGAGAA (   186)
GAATTAGGTCAACCAGGTGCACTTTTAGGAGATGACCAAATTTACAATGTT (   185)
GTATGAGATGGAGGCTAGTTGGCCAATGATAATAAATGGGTGTTCTACTGG (   180)
GGAATATGGCGAGAAAACTGAAAATCACGGAAAATGAGAAATACACACTTT (   179)
GGGTTATTCTATGGCCAATGCTCTGAAATTTGTGGATCTAACCATAGCTTT (   177)
GAATAACCCTGGTCGGTTTGATGTTACTGTTGCTTGATTTAGTCGGCCTGG (   175)
AGAATGAACAGAGTAAATGGTAATTAGTTTAAAAAAAATTAATGATTTCGA (   172)
GTAGTAGGTTGAGATTTTGGACGTAATCTGTTCCGTACGTGTTTGAAACTT (   171)
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2. SRR4435506_2.UnzipAndMerge.fq
frequent sequences (per Mio.):
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN                 (  6624)
CCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACCCTAACC  (   794)
GGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGGTTAGGG (   675)
GTCCTACAGTGGACATTTCTAAATTTTCCACCTTTTTCAGTTTTCCTCGC  (   261)
CTGTAGGACGTGGAATATGGCAAGAAAACTGAAAATCATGGAAAATGAGAA (   260)
CGTCTAGACTGTGTGCTGTCCTTTCATGCCTTGACGGCTATGTTGATGAAA (   248)
GTCCTAAAGTGTGTATTTCTCATTTTCCGTGATTTTCAGTTTTCTCGCCAT (   219)
GCATTCAACTGCGACCAATGACATGAAAAATCATCGTTGTAATTCAACTA  (   195)
GTTGAATGCTGTGTAGAAATAATGAATAATTATATTTTTGTTTTAAGTTCA (   195)
GAACATGATTTTGTAAAATTTTTACAAGTACTAAAATATAAGTCATATTTT (   194)
GAATAACCCTGGTCGGTTTGATGTTACTGTTGCTTGATTTAGTCGGCCTGG (   190)
CTATTAGGGAGAGGATTTGAACCTCTGGGAACAAGGTTTTAAGTCTTACG  (   183)
CCATAGGGTCTTCTCGTCTTATTATTATATTTCAGCCTCTTCACTGAAAGG (   182)
CTGAAGGACCTGGAATATGGCGAGAAAACTGAAAATCACGGAAAATGAGAA (   182)
GGGTTATTCTATGGCCAATGCTCTGAAATTTGTGGATCTAACCATAGCTTT (   182)
GTCTAGACGCACCTACGGTGAAGAATCATTAGTCCGCAAAACCCAATCAC  (   181)
GTATAGTAGGGGTGAAATGGAATTTTATCTGCATCTGAGTTTAATCCTGTT (   177)
ATCTAGGAGGCTGCTGACCTCCAACAGGAATTTCACCACTTAACCCTCTAG (   176)
GTCTAGAATAATGGAGATGCGAATTATTCCGTAACTACCTAATTTTAGAAG (   171)
GTATAGGGGTCCTAGGAAGATAATAGTTGTTAGGGCGTTTATTAGAATAAT (   170)
CCCCTATACTATATCAATTTACCAGAACTCTACTCAACTAACTTCATAATA (   169)
GTAGTAGGTTGAGATTTTGGACGTAATCTGTTCCGTACGTGTTTGAAACTT (   162)
GAATTAGGTCAACCAGGTGCACTTTTAGGAGATGACCAAATTTACAATGTT (   161)
GTATGAGATGGAGGCTAGTTGGCCAATGATAATAAATGGGTGTTCTACTGG (   160)
ATCCTATTCCCATCCTCAAAACGCCTAATCAACAACCGTCTCCATTCTTT  (   159)
GCTCATGGTAGTGGAAGTAGAAGAGCAATTTCTAGGTCAAATAATAGAAAT (   159)
AGAATGAACAGAGTAAATGGTAATTAGTTTAAAAAAAATTAATGATTTCGA (   158)


