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1. SRR444595.fastq.gz
frequent sequences (per Mio.):
AAAGTTTTGAGGTTTACACAAAAGCAAAGGGAAATT (   113)
GCCGTATTGAGCGAAGGCAGTCTCAAGAGCTCTGTC (    97)
GTTTAAGGCAAATTAAGATCATCTTCATAAATCTTC (    94)
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA (    81)
CTCGAATTCAACACAAGGAATCCACTTGTTGCGGAT (    69)
TCTCACTGTAATCCCTTAGATCTTCTTTTCAAATTT (    64)
GTCGTTGTTAGCCTTGCGGGTGGCTGGGAAGGCAGC (    62)
TGAGTATCGGTGCTTCGTTGGAGGTCTAGCATGGGC (    62)
CAAGAACGGAAGATTGGCTATGTTCTCTATGTTTGG (    52)
TGTGGATCTGCCTGCAAGTGCGGCAATGGTTGCGGA (    51)
CGGTGATGTTGAGTATCGGTGCTTCGTTGGAGGTCT (    49)
CACACATCTCCTATTGCAAACGAACATAAAACACTA (    46)
GCTTCCTCTATGCTCTCTTCCGCTACTATGGTTGCC (    46)
GGAAGATCAAGGGGATTCGGATTCGTCACCTTCAAG (    46)
ATCCGGGTGAGTTACCGTGCTCACGGTACACAAATC (    44)
CTTGAACGAAGAATCCAAACATAGAGAACATAGCCA (    43)
CCTTGATCTTCCAGTCTCACGATCGTTAATGATCTT (    42)
CGGAAATTAAAACCCAAGAAAGAAGAAAAAAGCAGA (    42)
CGGTAACTCACCCGGATACTATGATGGACGGTACTG (    42)
CACAAAACCAAGTAGAAGCATAACAAGCGAGAGAGA (    41)
ATTTTATTTAAGCAGTGGTGCCAAAACGGCTACAAA (    39)
CGCAAACCGGAAAACAAACGTTAAGTCCGGAAATTA (    39)
CGGAGCCCTAGGCTGCGTCTTCCCTGAGCTTTTGGC (    39)
CGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAG (    39)
GTTTGATCATCTTGTGAGAAAAATAATGGCTGCTTC (    38)
TCCAACTCGAATTCAACACAAGGAATCCACTTGTTG (    38)
AAAAATATGAAAATCCTCTCACTTTCACTACTCTTG (    37)
CAGCAATGTTATACGCCTCGATTGTCCTGAACCGCG (    37)
CAGGAAGGTAAGAGAGAGTCTCAAACTTCTTCTTTC (    37)
CCTCAATCGCATCCTTCATGGCTTTCTCATCCTTGA (    37)
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2. SRR444596.fastq.gz
frequent sequences (per Mio.):
AAAGTTTTGAGGTTTACACAAAAGCAAAGGGAAATT (    72)
CGAGGACTTGCTTTACCCCGGTGGCAGCTTCGACCC (    72)
CTCGAATTCAACACAAGGAATCCACTTGTTGCGGAT (    56)
CCGGGAACAAAGTTGGTGGCGAAGGCCCATGCGTTG (    54)
GGCCGATCCAGTTAACAACAACGCATGGGCCTTCGC (    54)
CGGGAACAAAGTTGGTGGCGAAGGCCCATGCGTTGT (    53)
TGTGGATCTGCCTGCAAGTGCGGCAATGGTTGCGGA (    53)
TCTCACTGTAATCCCTTAGATCTTCTTTTCAAATTT (    51)
CAACAACGCATGGGCCTTCGCCACCAACTTTGTTCC (    50)
GTTTAAGGCAAATTAAGATCATCTTCATAAATCTTC (    50)
CAAAGACTGAAGCAAAATACAGATAAAACTTGGCTC (    48)
GTTCAAGCCATCGTCACTGGTAAGGGACCGATAGAG (    48)
CAAGAACGGAAGATTGGCTATGTTCTCTATGTTTGG (    47)
CGGACATGAAGATCGTGACATTGGTACTCGTCGTCT (    45)
GGAAGATCAAGGGGATTCGGATTCGTCACCTTCAAG (    45)
CACACATCTCCTATTGCAAACGAACATAAAACACTA (    43)
CGACAACACCCGTCAAGTCCAGTGCATCAGTTTCAT (    42)
GGGGGATAAAGTTTTGAGGTTTACACAAAAGCAAAG (    41)
CGGAAATTAAAACCCAAGAAAGAAGAAAAAAGCAGA (    40)
GTTTGAGACTCTCTCTTACCTTCCTGACCTTACCGA (    38)
CGGGAATGCAGCGGATGACTTCAAGCCGGTGAATGG (    37)
CTCGAATTCAACACAAGGAATCCACTTGTTGCGGAG (    37)
CTGGACTTGACGGGTGTTGTCGAATCCGATGATCCT (    37)
CTTAGATCTTCTTTTCAAATTTCAATGGCGTCCGGT (    37)
CTTGGGTCCATTCTCTGGCGAATCACCGAGCTACCT (    37)
CGAAAACACTTTTATACTTATATTGCAGCCATGGCT (    36)
CGGTAACTCACCCGGATACTATGATGGACGGTACTG (    36)
GAAAAAAGCAGAAAAACAAGGGATAAAATCAAAGAT (    36)
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA (    35)
CAACGATGTTGTACCCTTTCTTCACAAGGCTATTCC (    35)
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3. SRR444597.fastq.gz
frequent sequences (per Mio.):
GGAAGATCAAGGGGATTCGGATTCGTCACCTTCAAG (    90)
CAGAAATCACATTGCGTTAGCATCCGCAGGGACCAT (    62)
CCGGGAACAAAGTTGGTGGCGAAGGCCCATGCGTTG (    62)
CAACAACGCATGGGCCTTCGCCACCAACTTTGTTCC (    58)
AAAGTTTTGAGGTTTACACAAAAGCAAAGGGAAATT (    57)
GGCCGATCCAGTTAACAACAACGCATGGGCCTTCGC (    57)
CACACATCTCCTATTGCAAACGAACATAAAACACTA (    54)
GTTCAAGCCATCGTCACTGGTAAGGGACCGATAGAG (    51)
CTCGAATTCAACACAAGGAATCCACTTGTTGCGGAT (    50)
CAAGAACGGAAGATTGGCTATGTTCTCTATGTTTGG (    49)
CGAGGACTTGCTTTACCCCGGTGGCAGCTTCGACCC (    48)
CCGGAACCCAAAAACTTTGATTTCTCATAAGGTGCC (    47)
CGCAGGTGTCCTAAGATGAGCTCAACGAGAACAGAA (    47)
CCGACATCGAAGGATCAAAAAGCAACGTCGCTATGA (    46)
CTTCGTTCAAGCCATCGTCACTGGTAAGGGACCGAT (    45)
CGGCGATGAAGAATCAGTACGAGGCTTCAGGGGAGA (    43)
CGGGAACAAAGTTGGTGGCGAAGGCCCATGCGTTGT (    42)
CAAAGATGGGGGATAAAGTTTTGAGGTTTACACAAA (    41)
CGACAACACCCGTCAAGTCCAGTGCATCAGTTTCAT (    41)
GAAAGCTTGACGGCCTTACCGGCGAAGGCAGGGGAG (    41)
GGGGGATAAAGTTTTGAGGTTTACACAAAAGCAAAG (    38)
CGGAAATTAAAACCCAAGAAAGAAGAAAAAAGCAGA (    37)
GGAAGATTGGCTATGTTCTCTATGTTTGGATTCTTC (    36)
CACGAAGCAAAGACTGAAGCAAAATACAGATAAAAC (    35)
CGACGATGGATCAAAGCTTGAATTATGCATGAGAAT (    35)
CTGAGATGAACAAGAGGTCCTTCAAGTACGCATGGG (    35)
CTTGAACGAAGAATCCAAACATAGAGAACATAGCCA (    35)
GCCGTATTGAGCGAAGGCAGTCTCAAGAGCTCTGTC (    35)
TCTCACTGTAATCCCTTAGATCTTCTTTTCAAATTT (    35)
CTAGCATGGGCCACTGATGACAGAGCTCTTGAGACT (    34)
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4. SRR444598.fastq.gz
frequent sequences (per Mio.):
CCGACATCGAAGGATCAAAAAGCAACGTCGCTATGA (    72)
AAAGTTTTGAGGTTTACACAAAAGCAAAGGGAAATT (    68)
GGAAGATCAAGGGGATTCGGATTCGTCACCTTCAAG (    66)
GGCCGATCCAGTTAACAACAACGCATGGGCCTTCGC (    61)
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA (    60)
CCGGAACCCAAAAACTTTGATTTCTCATAAGGTGCC (    58)
CGGTAACTCACCCGGATACTATGATGGACGGTACTG (    55)
CTTAGATCTTCTTTTCAAATTTCAATGGCGTCCGGT (    54)
CTCGAATTCAACACAAGGAATCCACTTGTTGCGGAT (    52)
GGGGGATAAAGTTTTGAGGTTTACACAAAAGCAAAG (    50)
CGCAGGTGTCCTAAGATGAGCTCAACGAGAACAGAA (    48)
TCTCACTGTAATCCCTTAGATCTTCTTTTCAAATTT (    48)
CCGGAATCGAACCCTAATTCTCCGTCACCCGTTACC (    46)
CCGGGAACAAAGTTGGTGGCGAAGGCCCATGCGTTG (    46)
CGGAAACACACAAATCCAAAGACTTATTTGAGAACA (    46)
CACAAAACCAAGTAGAAGCATAACAAGCGAGAGAGA (    45)
CGGCGGTGTCCCATCCGTAGTCTCCGGGGAACTCTC (    45)
CTTGGCTGTGGTTTCGCTGGATAGTAGACAGGGACA (    45)
GCCGTATTGAGCGAAGGCAGTCTCAAGAGCTCTGTC (    45)
GTCGAATCCGATGATCCTAATGAAGGCATTGGGGTA (    45)
GTTCAAGCCATCGTCACTGGTAAGGGACCGATAGAG (    44)
CAGGGACGTAGTCAACGCGAGCTGATGACTCGCGCT (    43)
CGACAACACCCGTCAAGTCCAGTGCATCAGTTTCAT (    43)
CTGAGTTGAAGGTGAAGGAGCTCAAGAACGGAAGAT (    42)
TGTGGATCTGCCTGCAAGTGCGGCAATGGTTGCGGA (    41)
CGAGGACTTGCTTTACCCCGGTGGCAGCTTCGACCC (    40)
GCTTCCTCTATGCTCTCTTCCGCTACTATGGTTGCC (    40)
CAAGAACGGAAGATTGGCTATGTTCTCTATGTTTGG (    39)
CGGGAACAAAGTTGGTGGCGAAGGCCCATGCGTTGT (    39)
CAAACCCCGACTTATGGAAGGGACGCATTTATTAGA (    38)
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5. SRR444599.fastq.gz
frequent sequences (per Mio.):
CGGGAATGCAGCGGATGACTTCAAGCCGGTGAATGG (    86)
GGCCGATCCAGTTAACAACAACGCATGGGCCTTCGC (    82)
CGGTAACTCACCCGGATACTATGATGGACGGTACTG (    75)
GGAAGATCAAGGGGATTCGGATTCGTCACCTTCAAG (    75)
CGACAACACCCGTCAAGTCCAGTGCATCAGTTTCAT (    64)
CCGGGAACAAAGTTGGTGGCGAAGGCCCATGCGTTG (    63)
CTCGAATTCAACACAAGGAATCCACTTGTTGCGGAT (    62)
CAAGAACGGAAGATTGGCTATGTTCTCTATGTTTGG (    53)
GCTTCCTCTATGCTCTCTTCCGCTACTATGGTTGCC (    53)
GTCGTTGTTAGCCTTGCGGGTGGCTGGGAAGGCAGC (    53)
AAAGTTTTGAGGTTTACACAAAAGCAAAGGGAAATT (    51)
CGAGGACTTGCTTTACCCCGGTGGCAGCTTCGACCC (    49)
CTTAGATCTTCTTTTCAAATTTCAATGGCGTCCGGT (    49)
CTTGAACGAAGAATCCAAACATAGAGAACATAGCCA (    49)
CCGATTCCGAATTGGCTAAGGAAGTTGACTACCTTA (    48)
CTTGGCTCGGTGGTCAGCTTTTCTCCGCCATGATTG (    48)
GTTTAAGGCAAATTAAGATCATCTTCATAAATCTTC (    48)
CGGAAATTAAAACCCAAGAAAGAAGAAAAAAGCAGA (    46)
CGGGAACAAAGTTGGTGGCGAAGGCCCATGCGTTGT (    45)
GCCAATCTTCCGTTCTTGAGCTCCTTCACCTTCAAC (    45)
GGGTGAGTTACCGTGCTCACGGTACACAAATCCGTG (    45)
GTCGAATCCGATGATCCTAATGAAGGCATTGGGGTA (    45)
ATCCGGGTGAGTTACCGTGCTCACGGTACACAAATC (    44)
GTTCAAGCCATCGTCACTGGTAAGGGACCGATAGAG (    44)
CTCGAATTCAACACAAGGAATCCACTTGTTGCGGAG (    43)
CTGAGTTGAAGGTGAAGGAGCTCAAGAACGGAAGAT (    43)
CTTCGTTCAAGCCATCGTCACTGGTAAGGGACCGAT (    43)
GTTAGCCTTGCGGGTGGCTGGGAAGGCAGCGGAGGA (    43)
TCTCACTGTAATCCCTTAGATCTTCTTTTCAAATTT (    43)
CGACGCCCGGCCGACATCCGCCGTGCCACCGAGGCG (    42)
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6. SRR444600.fastq.gz
frequent sequences (per Mio.):
GGCCGATCCAGTTAACAACAACGCATGGGCCTTCGC (    69)
CGGTAACTCACCCGGATACTATGATGGACGGTACTG (    65)
CGGGAATGCAGCGGATGACTTCAAGCCGGTGAATGG (    63)
CACACATCTCCTATTGCAAACGAACATAAAACACTA (    58)
GGGTGAGTTACCGTGCTCACGGTACACAAATCCGTG (    57)
CTCGAATTCAACACAAGGAATCCACTTGTTGCGGAT (    56)
GTTTAAGGCAAATTAAGATCATCTTCATAAATCTTC (    56)
AAAGTTTTGAGGTTTACACAAAAGCAAAGGGAAATT (    54)
CCGATTCCGAATTGGCTAAGGAAGTTGACTACCTTA (    54)
CGGAAACACTCCCGGATACTACGATGGACGGTACTG (    52)
CGGGAACAAAGTTGGTGGCGAAGGCCCATGCGTTGT (    52)
CCGGGAACAAAGTTGGTGGCGAAGGCCCATGCGTTG (    51)
GGAAGATCAAGGGGATTCGGATTCGTCACCTTCAAG (    51)
GCTTCCTCTATGCTCTCTTCCGCTACTATGGTTGCC (    50)
GTTAGCCTTGCGGGTGGCTGGGAAGGCAGCGGAGGA (    50)
CTTGAACGAAGAATCCAAACATAGAGAACATAGCCA (    49)
GTCGAATCCGATGATCCTAATGAAGGCATTGGGGTA (    48)
GTCGTTGTTAGCCTTGCGGGTGGCTGGGAAGGCAGC (    48)
TGTGGATCTGCCTGCAAGTGCGGCAATGGTTGCGGA (    48)
CTCGAATTCAACACAAGGAATCCACTTGTTGCGGAG (    46)
TCTCACTGTAATCCCTTAGATCTTCTTTTCAAATTT (    46)
CAAGAACGGAAGATTGGCTATGTTCTCTATGTTTGG (    45)
CTTAGATCTTCTTTTCAAATTTCAATGGCGTCCGGT (    45)
GCCGTATTGAGCGAAGGCAGTCTCAAGAGCTCTGTC (    45)
GGAAGATTGGCTATGTTCTCTATGTTTGGATTCTTC (    45)
CGACAACACCCGTCAAGTCCAGTGCATCAGTTTCAT (    44)
GGGGGATAAAGTTTTGAGGTTTACACAAAAGCAAAG (    44)
CTTGGCTCGGTGGTCAGCTTTTCTCCGCCATGATTG (    43)
GTTCAAGCCATCGTCACTGGTAAGGGACCGATAGAG (    43)
CAAAGACTGAAGCAAAATACAGATAAAACTTGGCTC (    42)
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7. SRR444601.fastq.gz
frequent sequences (per Mio.):
CTCGAATTCAACACAAGGAATCCACTTGTTGCGGAT (    72)
GGCCGATCCAGTTAACAACAACGCATGGGCCTTCGC (    67)
CGGGAATGCAGCGGATGACTTCAAGCCGGTGAATGG (    64)
AAAGTTTTGAGGTTTACACAAAAGCAAAGGGAAATT (    58)
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA (    56)
CGGCGATGAAGAATCAGTACGAGGCTTCAGGGGAGA (    51)
CGGTAACTCACCCGGATACTATGATGGACGGTACTG (    51)
CCGGGAACAAAGTTGGTGGCGAAGGCCCATGCGTTG (    50)
CGAGGACTTGCTTTACCCCGGTGGCAGCTTCGACCC (    50)
GTCGAATCCGATGATCCTAATGAAGGCATTGGGGTA (    50)
CAAGAACGGAAGATTGGCTATGTTCTCTATGTTTGG (    49)
CCGATTCCGAATTGGCTAAGGAAGTTGACTACCTTA (    49)
CGGGTACTCCTTCTTGCATTCTTCAACTTCCTTCAA (    48)
CTTAGATCTTCTTTTCAAATTTCAATGGCGTCCGGT (    48)
GTTCAAGCCATCGTCACTGGTAAGGGACCGATAGAG (    48)
CGGGAACAAAGTTGGTGGCGAAGGCCCATGCGTTGT (    47)
GGAAGATCAAGGGGATTCGGATTCGTCACCTTCAAG (    47)
GTTTAAGGCAAATTAAGATCATCTTCATAAATCTTC (    45)
TCTCACTGTAATCCCTTAGATCTTCTTTTCAAATTT (    45)
CTTCGTTCAAGCCATCGTCACTGGTAAGGGACCGAT (    44)
CTCGAATTCAACACAAGGAATCCACTTGTTGCGGAG (    43)
GCTTCCTCTATGCTCTCTTCCGCTACTATGGTTGCC (    43)
GGGTGAGTTACCGTGCTCACGGTACACAAATCCGTG (    43)
CACACATCTCCTATTGCAAACGAACATAAAACACTA (    42)
CTTGGCTCGGTGGTCAGCTTTTCTCCGCCATGATTG (    42)
CTTTAATTAGGTTTGGGATTACCAATGAATGTTCTC (    42)
CGGAAATTAAAACCCAAGAAAGAAGAAAAAAGCAGA (    41)
TCCAACTCGAATTCAACACAAGGAATCCACTTGTTG (    41)
CACAAATCCGTGCTCCAACTCGAATTCAACACAAGG (    40)
CTGAGTTGAAGGTGAAGGAGCTCAAGAACGGAAGAT (    40)
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8. SRR444602.fastq.gz
frequent sequences (per Mio.):
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA (   114)
GTCGTTGTTAGCCTTGCGGGTGGCTGGGAAGGCAGC (    75)
GCCGTATTGAGCGAAGGCAGTCTCAAGAGCTCTGTC (    72)
TCTCACTGTAATCCCTTAGATCTTCTTTTCAAATTT (    70)
AAAGTTTTGAGGTTTACACAAAAGCAAAGGGAAATT (    68)
GCTTCCTCTATGCTCTCTTCCGCTACTATGGTTGCC (    68)
CAAGAACGGAAGATTGGCTATGTTCTCTATGTTTGG (    57)
CCGACATCGAAGGATCAAAAAGCAACGTCGCTATGA (    57)
CGGGAATGCAGCGGATGACTTCAAGCCGGTGAATGG (    57)
CTCGAATTCAACACAAGGAATCCACTTGTTGCGGAT (    57)
TGTGGATCTGCCTGCAAGTGCGGCAATGGTTGCGGA (    57)
GTTTAAGGCAAATTAAGATCATCTTCATAAATCTTC (    55)
GTCGAATCCGATGATCCTAATGAAGGCATTGGGGTA (    53)
CTTGAACGAAGAATCCAAACATAGAGAACATAGCCA (    51)
CTTGGGTCCATTCTCTGGCGAATCACCGAGCTACCT (    50)
CTTGTAGGCAATGAAACTGATGCACTGGACTTGACG (    50)
CTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATG (    49)
CCGGAACCCAAAAACTTTGATTTCTCATAAGGTGCC (    48)
CTCGAATTCAACACAAGGAATCCACTTGTTGCGGAG (    48)
CCTGCATGCAGTTAACTCTTCCGCCGTTGCTTGTGA (    47)
TGAGTATCGGTGCTTCGTTGGAGGTCTAGCATGGGC (    47)
CGGTAACTCACCCGGATACTATGATGGACGGTACTG (    46)
CTTGGCTCGGTGGTCAGCTTTTCTCCGCCATGATTG (    46)
GGCCGATCCAGTTAACAACAACGCATGGGCCTTCGC (    46)
CGCCAATGTTGTTGTGCCATGGATCCGCCAAGTGAG (    45)
CGTGAACCAAGCTAGGGTTTCCCAAGTAATCGAGTC (    44)
CTGAGTTGAAGGTGAAGGAGCTCAAGAACGGAAGAT (    44)
CTTAGATCTTCTTTTCAAATTTCAATGGCGTCCGGT (    44)
CACACATCTCCTATTGCAAACGAACATAAAACACTA (    43)
CTTGGCTGTGGTTTCGCTGGATAGTAGACAGGGACA (    43)
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