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frequent sequences (per Mio.):
TCTTCGGTAGTATAGTGGTCAGTATCCCCGCCTTGGAATTCTCGGGTGC (473713)
TCTTCGGTAGTATAGTGGTCAGTATCCCCGCCTGGAATTCTCGGGTGCC (100582)
GGCCGTGATCGTCTAGTGGTTAGGACCCTACGTTGGAATTCTCGGGTGC ( 14488)
TGCCGTGATCGTCTAGTGGTTAGGACCCTACGTTGGAATTCTCGGGTGC ( 13804)
TCCTCGGTAGTATAGTGGTGAGTATGCACGCCTTGGAATTCTCGGGTGC (  9162)
TCCTCGGTAGTATAGTGGTGAGTATGCTCGCCTGGAATTCTCGGGTGCC (  6985)
GCCGTGATCGTCTAGTGGTTAGGACCCTACGTTGGAATTCTCGGGTGCC (  6174)
TCTTCGGTAGTATAGTGGTCAGTATCCCCGCCGTGGAATTCTCGGGTGC (  5703)
TGGAATTCTCGGGTGCCAAGGAACTCCAGTCACATCACGATCTCGTATG (  4846)
AAATCATTACCCTGGACGGTGGATCACTGGAATTCTCGGGTGCCAAGGA (  3173)
TCCTCGGTAGTATAGTGGTGAGTATGCTCGCCTTGGAATTCTCGGGTGC (  3009)
TCCTCGGTAGTATAGTGGTGAGTATGCACGCCTGGAATTCTCGGGTGCC (  2445)
TCTTCGGTAGTATAGTGGTCAGTATCCCCGCCTGTGGAATTCTCGGGTG (  2365)
AAATCATTACCCTGGACGGTGGATCACTTGGCTCGCGTGGAATTCTCGG (  2361)
CGGGCAACCCGCTGAAACTCCTTCGTGCTGGGGATTGTGGAATTCTCGG (  1932)
GTCAGTCGATCCTAAGCTCAAGGAGAGATGGAATTCTCGGGTGCCAAGG (  1652)
TCCTCGGTAGTATAGTGGTGAGTATGCCCGCCTTGGAATTCTCGGGTGC (  1635)
TCCCTGGTTGATCCTGCCTGGAATTCTCGGGTGCCAAGGAACTCCAGTC (  1622)
AAATCATTACCCTGGACGGTGGATCACTTGGCTCGCGGTGGAATTCTCG (  1592)
GACTGGGAGCGTGGCGTCTCCTGTAATTCGGCTATGGAATTCTCGGGTG (  1538)
GTTGGCCTCAGATCAGGGAGGATCACCCGCCGAATTTAAGCTGGAATTC (  1427)
TGGACGGAGAACTGATAAGGGCTGGAATTCTCGGGTGCCAAGGAACTCC (  1406)
GGCCGTGATCGTCTAGTGGTTAGGCCCCTACGTTGGAATTCTCGGGTGC (  1348)
AGCCGTGATCGTCTAGTGGTTAGGACCCTACGTTGGAATTCTCGGGTGC (  1276)
CTTCGGTAGTATAGTGGTCAGTATCCCCGCCTTGGAATTCTCGGGTGCC (  1252)
CATTTGGATCGCGGAGATCTGGAATTCTCGGGTGCCAAGGAACTCCAGT (  1251)
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2. hoge4.fastq.gz
frequent sequences (per Mio.):
TCTTCGGTAGTATAGTGGTCAGTATCCCCGCCT                (477603)
TCTTCGGTAGTATAGTGGTCAGTATCCCCGCC                 (102080)
GGCCGTGATCGTCTAGTGGTTAGGACCCTACGT                ( 14594)
TGCCGTGATCGTCTAGTGGTTAGGACCCTACGT                ( 13912)
TCCTCGGTAGTATAGTGGTGAGTATGCACGCCT                (  9344)
TCCTCGGTAGTATAGTGGTGAGTATGCTCGCC                 (  6968)
GCCGTGATCGTCTAGTGGTTAGGACCCTACGT                 (  6370)
TCTTCGGTAGTATAGTGGTCAGTATCCCCGCCG                (  5864)
TGGAATTCTCGGGTGCCAAGGAACTCCAGTCACATCACGATCTCGTA  (  4857)
AAATCATTACCCTGGACGGTGGATCAC                      (  3176)
TCCTCGGTAGTATAGTGGTGAGTATGCTCGCCT                (  3065)
TCTTCGGTAGTATAGTGGTCAGTATCCCCGCCTG               (  2475)
TCCTCGGTAGTATAGTGGTGAGTATGCACGCC                 (  2460)
AAATCATTACCCTGGACGGTGGATCACTTGGCTCGCG            (  2354)
CGGGCAACCCGCTGAAACTCCTTCGTGCTGGGGATTG            (  1975)
TCCTCGGTAGTATAGTGGTGAGTATGCCCGCCT                (  1745)
TCCCTGGTTGATCCTGCC                               (  1686)
GTCAGTCGATCCTAAGCTCAAGGAGAGA                     (  1670)
AAATCATTACCCTGGACGGTGGATCACTTGGCTCGCGG           (  1645)
GACTGGGAGCGTGGCGTCTCCTGTAATTCGGCTA               (  1553)
GTTGGCCTCAGATCAGGGAGGATCACCCGCCGAATTTAAGC        (  1470)
TGGACGGAGAACTGATAAGGGC                           (  1451)
CTTCGGTAGTATAGTGGTCAGTATCCCCGCCT                 (  1367)
GGCCGTGATCGTCTAGTGGTTAGGCCCCTACGT                (  1355)
TGCCGTGATCGTCTAGTGGTTAGGCCCCTACGT                (  1278)
TGAGATCATTGTGAAAGCTAAT                           (  1274)
CATTTGGATCGCGGAGATC                              (  1268)
AGCCGTGATCGTCTAGTGGTTAGGACCCTACGT                (  1237)
TATTATGATGACAAACAAACTAAGGAACCACTGATTGCAT         (  1144)
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