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1. chr20_1.1.UnzipAndMerge.fq
frequent sequences (per Mio.):
CTCTAGGACCGTGGCAGAGGGAAAGTGAAACTGGCGGTTAGAGCCGCTAC (   200)
GTCTGAGTCTGAGGCTAATCTGGCTGGAAAAGGAAGTGAAAACATCATAG (   200)
GCCTACGCCTGGCGGCGCAGACTGGCGGTGCTCGCAATGCCGCGGAGGAC (   160)
GTGCGGAGGGTGCGGCCAGCGCGGTACCCGCCCCGGCGAGGCGCTGGGGA (   160)
ATCATAGACTCATTGAAAGTGAATCTGACGCTATTCAACTTATGAATCTA (   120)
ATTCCGGACCGTGATGGTGGCGCTGCGCGTGCGCACTCGCTCCGAGCCCT (   120)
CAAAGGAGCTGGACCACAGAATTCTGAGTCCTTTCTAGCTCTAAACACTG (   120)
CCCCAGCACGCTCCACTTATACAGGTGGCAGGAAGCCGCCAAGGGCGGAC (   120)
CCCGGGAGCAGGGCTCGGAGCGAGTGCGCACGCGCAGCGCCACCATCACG (   120)
CCCTATTATAAGGTAGAGACCACGCCCCTCCACAAGGAGCCAATCAGCAG (   120)
CCTCCGGGTGGCGCTTCTCGCCCTCAGTAACCGGTTACCTCCAGAACCAG (   120)
CTCCAGGAAAGGCTATGTCATTCATAGCAACCACAGAGTTTTGAGAGTTG (   120)
CTCTCACCCTGCGCCGCGTTGCGACGTCACCACGCTGTCCAGCCCACGGC (   120)
CTTCCTGTCGTGGTCAGGTTTCCTCTCCTTTATGAAGCTTTCAATACTTC (   120)
GACCAGGCTGATTGTGAGCTTCCGCCACGCAGGGCGCGGCTGCCGGGGCA (   120)
GCCCAGCAGCTGGGAGCCCGCCCGCAGCCCCGCCCCACGCGGTGCCTCAC (   120)
GCCCCACCCAGTGCCGTCACCGCCCTTTCACCCGGGCCGAGCGGGGTCAG (   120)
GCCGTCCAATGCGCGCCTCTCGACTCTGCTCCGCCCCGCCCCGCCCCCGT (   120)
GCTCTGAGCGGCTCACAGTTCCCTTAGCAGCCCAGCAGCCAGCCCTGGAG (   120)
GCTGTGCCCAGGGCAGACAGAGGAGGTTGTGAATGTGCTACTGTGGCAAA (   120)
GGAGGTGTTCGGCCGCGGCCGGGAGGGAGCCGGCAGGCGGCGTCCCCTTT (   120)
GGCATGCTCAGAGCGAATGCGGGAGGCAGGCGTTGGCTGCAATGGGGCTC (   120)
GGCTCAGCCCTGCTAGTCGCGACTAGCGCCCTCTAGTGGTCCAAGAGAAA (   120)
GTCAAATACAGTACACATGTTAGCCCACAACAACTTCCTGAATTAAAAAG (   120)
TATAGGAACTGCCCTTTTTAATTCAGGAAGTTGTTGTGGGCTAACATGTG (   120)
TCTCGACTCTGCTCCGCCCCGCCCCGCCCCCGTCGCCCTGCCTCCCTGGC (   120)
AAGCTAGGCTGAAGAGAAGTGAAACTCAGAACTTCAGAAATTAATAACAA (    80)
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2. chr20_2.1.UnzipAndMerge.fq
frequent sequences (per Mio.):
CCATGAACCTCGGTAATGTGGTTAATAGACCATGAAAAGGATGTGGTTTC (   120)
CCCGTAGCCTGCCCGGTGCCCGACTTGGGCGCGTCGCCCCACCCAAGCCT (   120)
CCTCTCGACTCTGCTCCGCCCCGCCCCGCCCCCGTCGCCCTGCCTCCCTG (   120)
CCTTACCCTTTCTCTTGGACCACTAGAGGGCGCTAGTCGCGACTAGCAGG (   120)
CGGCAAGTGGAGGCGGGAGGGGGCGTGGCCTCGACGGGCAAGCGGCGATA (   120)
CTCCAGAACCAGGGCGCCAGCTCCGGCCATCCGCGGTTAAGCGGGAGCTC (   120)
CTGCTAAATTAGTTAAGAGCTAGGCCTGGAACTGGTGCAGTATCACTTCC (   120)
GCCTGGGGCTCCGCTGATCTAGGGCAACGAGCGGGGGACGCTTCGAGCCC (   120)
GCTCAGCAGGGGGGCAGCCTGCAGTCTGAAAACGGAACAGCAGCCTTTTA (   120)
GGAAGAAAGGGCGGTGGTTGCTGAGGTAACCGACACCCCGGGCAACGGCA (   120)
GGCATATGGTATTTCGAGTGCTGTACTTTACTATTTCACCACTAGAGGGC (   120)
GTCCCGGCCGCGCCCACCCCGACGCTGCCGCTACCTTGTCCTCGGGTGGC (   120)
GTGCCGGGCCGCTTGCGATCCTGCACTGCCGCTGGGCTCGACCTGGGGTC (   120)
GTGGGAAACCCGGGCTTCTGGGCTCTGGGTGGATTTGGGGCCTCCGGTTG (   120)
GTTCTGGCCTGCGAACGCCGTCCAAATTGGCAACCTCCCCTTTCCCGTGA (   120)
TACACACACACCGCACGGCCGGCTCCGCTTCGCCTGGCCGTGCGGGGCGG (   120)
AACCAGGGCGCCAGCTCCGGCCATCCGCGGTTAAGCGGGAGCTCCCATTG (    80)
AACTACAGGTGTGCACCACCATGCCTGGCTAATTTTGTATTTTTAGTAGA (    80)
AAGTTGTACTTTACAGGGTATGTTTTCTACATGTGGATAGTGTCAATGAA (    80)
ACACATGTTAGCCCACAACAACTTCCTGAATTAAAAAGGGCAGTTCCTAT (    80)
ACATAGCTCAGGGGTAACCACTGAGGGCCTGTCTGGATTCAAATCATGTT (    80)
ACCATATCCCTTTGGCTTTCAGATGGTATGGAAGAGGATTTCTATAGCTC (    80)
ACCCAGGCCTGTGCAGACAGCTTGGGCAGGGAGGGCTGGGCCGGGCTGGG (    80)
ACCCTGTACTCTCCTGGGTCTGTCTCATGGTCACTTTGTGCCATCTAGTG (    80)
ACCTCAGTCTCCAAGTAACTTGCTGGCTTTAGCTCATTTCTTCCGCACTT (    80)
ACTCCAGCCTGGGCGACAGAGCGAGACTCTGTCTAAAAAATAAAAAAAAA (    80)
ACTCTACCCTTCTCCAAAATAATTTTGAAAATTATTTCTTTCATCTTCCC (    80)


