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frequent sequences (per Mio.):
TCTTCGGTAGTATAGTGGTCAGTATCCCCGCCT                (485655)
TCTTCGGTAGTATAGTGGTCAGTATCCCCGCC                 (104177)
GGCCGTGATCGTCTAGTGGTTAGGACCCTACGT                ( 14560)
TGCCGTGATCGTCTAGTGGTTAGGACCCTACGT                ( 14086)
TCCTCGGTAGTATAGTGGTGAGTATGCACGCCT                (  9505)
TCCTCGGTAGTATAGTGGTGAGTATGCTCGCC                 (  7106)
GCCGTGATCGTCTAGTGGTTAGGACCCTACGT                 (  6353)
TCTTCGGTAGTATAGTGGTCAGTATCCCCGCCG                (  5873)
AAATCATTACCCTGGACGGTGGATCAC                      (  3171)
TCCTCGGTAGTATAGTGGTGAGTATGCTCGCCT                (  3046)
TCCTCGGTAGTATAGTGGTGAGTATGCACGCC                 (  2492)
TCTTCGGTAGTATAGTGGTCAGTATCCCCGCCTG               (  2423)
AAATCATTACCCTGGACGGTGGATCACTTGGCTCGCG            (  2400)
CGGGCAACCCGCTGAAACTCCTTCGTGCTGGGGATTG            (  1927)
TCCTCGGTAGTATAGTGGTGAGTATGCCCGCCT                (  1690)
GTCAGTCGATCCTAAGCTCAAGGAGAGA                     (  1688)
TCCCTGGTTGATCCTGCC                               (  1649)
AAATCATTACCCTGGACGGTGGATCACTTGGCTCGCGG           (  1628)
TGGACGGAGAACTGATAAGGGC                           (  1545)
GACTGGGAGCGTGGCGTCTCCTGTAATTCGGCTA               (  1486)
GTTGGCCTCAGATCAGGGAGGATCACCCGCCGAATTTAAGC        (  1445)
CTTCGGTAGTATAGTGGTCAGTATCCCCGCCT                 (  1387)
GGCCGTGATCGTCTAGTGGTTAGGCCCCTACGT                (  1360)
CATTTGGATCGCGGAGATC                              (  1324)
TGAGATCATTGTGAAAGCTAAT                           (  1280)
TGCCGTGATCGTCTAGTGGTTAGGCCCCTACGT                (  1272)
AGCCGTGATCGTCTAGTGGTTAGGACCCTACGT                (  1264)
TATTATGATGACAAACAAACTAAGGAACCACTGATTGCAT         (  1197)
GTTGGCCTCAGATCAGGGAGGATCACCCGCCGAATTTAAG         (  1151)
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8.1% total=1.17e+07 91.9%1. SRR609266_p.fastq.gz
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