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1. SRR616151.fastq.bz2
frequent sequences (per Mio.):
GATCGGAAGAGCGGTTCAGCAGGAATGCCGAGATCGGAAGAGCGGTTCAGCAGG (   347)
CGGTTCAGCAGGAATGCCGAGATCGGAAGAGCGGTTCAGCAGGAATGCCGAGAC (   209)
CGCCGATCCACACGGAGTACTTGCGCTCAGGAGGAGCAATGATCTTGATCTTCA (   149)
CACGAAACTACCTTCAACTCCATCATGAAGTGTGACGTGGACATCCGCAAAGAC (   108)
CCGGGGGGCATCGTCGCCCGCGAAGCCGGCCTTGCACATGCCGGAGCCGTTGTC (   105)
CAGGACTCCATGCCCAGGAAGGAAGGCTGGAAGAGTGCCTCAGGGCAGCGGAAC (    97)
CGCGTCCGCCCCGCGAGCACAGAGCCTCGCCTTTGCCGATCCGCCGCCCGTCCA (    82)
TGGCAATCCAATACAGGGGCATAGCCGGCGCTTATTTGGCCTGGATGGTTCAGG (    75)
CGCCAACACAGTGCTGTCTGGCGGCACCACCATGTACCCTGGCATTGCCGACAG (    71)
CACGATTTCCCGCTCGGCCGTGGTGGTGAAGCTGTAGCCGCGCTCGGTGAGGAT (    61)
CCCAGATCATGTTTGAGACCTTCAACACCCCAGCCATGTACGTTGCTATCCAGG (    61)
CGCGGGTCTGTCTCTTGCTTCAACAGTGTTTGGACGGAACAGATCCGGGGACTC (    61)
GTTCGACAGTCAGCCGCATCTTCTTTTGCGTCGCCAGCCGAGCCACATCGCTGA (    61)
CCCAGGTTCAGCACGAAGCTCTTAGCGTCAGGAGCCACCTCGCCTCGCACTCGA (    57)
CGGCAATGCCAGGGTACATGGTGGTGCCGCCAGACAGCACTGTGTTGGCGTACA (    57)
CTTTTATTCAACTGGTCTCAAGTCAGTGTACAGGTAAGCCCTGGCTGCCTCCAC (    53)
GCCAGATCTTCTCCATGTCGTCCCAGTTGGTGACGATGCCATGCTCAATGGGGT (    53)
CTCGGGTCTGCCCATTCTTGGAGATACCAGCTTCAAATTCACCAACACCAGCAG (    52)
GCCAATCTCATCTTGTTTTCTGCGCAAGTTAGGTTTTGTCAAGAAAGGGTGTAA (    52)
CGCATTTATAGATCAGATGGCCAGTAGTGGTGGACTTGCCCGAATCTACGTGTC (    50)
GGAGGGCATACCCCTCGTAGATGGGCACAGTGTGGGTGACCCCGTCACCGGAGT (    50)
GGCCAATTGAAACAAACAGTTCTGAGACCGTTCTTCCACCACTGATTAAGAGTG (    50)
GCACGATTTCCCGCTCGGCCGTGGTGGTGAAGCTGTAGCCGCGCTCGGTGAGGA (    49)
CCAGGATGGAGCCGCCGATCCACACGGAGTACTTGCGCTCAGGAGGAGCAATGA (    48)
CTGGCATCGTGATGGACTCCGGTGACGGGGTCACCCACACTGTGCCCATCTACG (    48)
CGCAACTAAGTCATAGTCCGCCTAGAAGCATTTGCGGTGGACGATGGAGGGGCC (    47)
GGGGAGGGCATACCCCTCGTAGATGGGCACAGTGTGGGTGACCCCGTCACCGGA (    46)
CAAGGATGTTCGTCGTGGCAACGTTGCTGGTGACAGCAAAAATGACCCACCAAT (    45)
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2. SRR616152.fastq.bz2
frequent sequences (per Mio.):
GATCGGAAGAGCGGTTCAGCAGGAATGCCGAGATCGGAAGAGCGGTTCAGCAGG (   386)
CGGTTCAGCAGGAATGCCGAGATCGGAAGAGCGGTTCAGCAGGAATGCCGAGAC (   304)
CGCCGATCCACACGGAGTACTTGCGCTCAGGAGGAGCAATGATCTTGATCTTCA (   126)
CTTTTATTCAACTGGTCTCAAGTCAGTGTACAGGTAAGCCCTGGCTGCCTCCAC (   102)
CACGAAACTACCTTCAACTCCATCATGAAGTGTGACGTGGACATCCGCAAAGAC (    97)
CAGGACTCCATGCCCAGGAAGGAAGGCTGGAAGAGTGCCTCAGGGCAGCGGAAC (    88)
CGCGTCCGCCCCGCGAGCACAGAGCCTCGCCTTTGCCGATCCGCCGCCCGTCCA (    81)
CCGGGGGGCATCGTCGCCCGCGAAGCCGGCCTTGCACATGCCGGAGCCGTTGTC (    69)
CGCATTTATAGATCAGATGGCCAGTAGTGGTGGACTTGCCCGAATCTACGTGTC (    65)
CGCCAACACAGTGCTGTCTGGCGGCACCACCATGTACCCTGGCATTGCCGACAG (    64)
TGGCAATCCAATACAGGGGCATAGCCGGCGCTTATTTGGCCTGGATGGTTCAGG (    59)
CGAAGATTAAAAAAATTTTGCATTACATAATTTACACGAAAGCAATGCTATCAC (    58)
GGCCAATTGAAACAAACAGTTCTGAGACCGTTCTTCCACCACTGATTAAGAGTG (    58)
CGGCAATGCCAGGGTACATGGTGGTGCCGCCAGACAGCACTGTGTTGGCGTACA (    56)
CGCGGGTCTGTCTCTTGCTTCAACAGTGTTTGGACGGAACAGATCCGGGGACTC (    55)
CTCGGGTCTGCCCATTCTTGGAGATACCAGCTTCAAATTCACCAACACCAGCAG (    53)
GGAGGGCATACCCCTCGTAGATGGGCACAGTGTGGGTGACCCCGTCACCGGAGT (    53)
CGGGGTTGTAGCCAATTTTCTTAATGTAAGTGCTGACTTCCTTAACAATTTCCT (    51)
CTCCACTCCAAATAAATCACAGTCAAAATAAATGAAGAGCTCAAGATGACATCA (    51)
CAAGGATGTTCGTCGTGGCAACGTTGCTGGTGACAGCAAAAATGACCCACCAAT (    48)
CACGATTTCCCGCTCGGCCGTGGTGGTGAAGCTGTAGCCGCGCTCGGTGAGGAT (    47)
GCACAGGGTACTTTATTGATGGTACATGACAAGGTGCGGCTCCCTAGGCCCCTC (    47)
GCCAATCTCATCTTGTTTTCTGCGCAAGTTAGGTTTTGTCAAGAAAGGGTGTAA (    47)
CAACAATATCCACTTTACCAGAGTTAAAAGCAGCCCTGGTGACCAGGCGCCCAA (    45)
GTTCGACAGTCAGCCGCATCTTCTTTTGCGTCGCCAGCCGAGCCACATCGCTGA (    45)
CGATGATCTCCCCTGACAAAAGATATCATGATGTCTGCTTGACCCTCAGAGACC (    44)
GGACGATGGAGGGGCCGGACTCGTCATACTCCTGCTTGCTGATCCACATCTGCT (    44)
CCCAGATCATGTTTGAGACCTTCAACACCCCAGCCATGTACGTTGCTATCCAGG (    42)
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3. SRR616153.fastq.bz2
frequent sequences (per Mio.):
CGGTTCAGCAGGAATGCCGAGATCGGAAGAGCGGTTCAGCAGGAATGCCGAGAC (   360)
CGCCGATCCACACGGAGTACTTGCGCTCAGGAGGAGCAATGATCTTGATCTTCA (   217)
GATCGGAAGAGCGGTTCAGCAGGAATGCCGAGATCGGAAGAGCGGTTCAGCAGG (   204)
CGCGTCCGCCCCGCGAGCACAGAGCCTCGCCTTTGCCGATCCGCCGCCCGTCCA (   157)
CACGAAACTACCTTCAACTCCATCATGAAGTGTGACGTGGACATCCGCAAAGAC (   122)
CCGGGGGGCATCGTCGCCCGCGAAGCCGGCCTTGCACATGCCGGAGCCGTTGTC (   121)
CAGGACTCCATGCCCAGGAAGGAAGGCTGGAAGAGTGCCTCAGGGCAGCGGAAC (   107)
CGCCAACACAGTGCTGTCTGGCGGCACCACCATGTACCCTGGCATTGCCGACAG (   100)
GTCCGCCCCGCGAGCACAGAGCCTCGCCTTTGCCGATCCGCCGCCCGTCCACAC (    88)
TGGCAATCCAATACAGGGGCATAGCCGGCGCTTATTTGGCCTGGATGGTTCAGG (    83)
CGCGGGTCTGTCTCTTGCTTCAACAGTGTTTGGACGGAACAGATCCGGGGACTC (    80)
GTTTGGTCTAGGGTGTAGCCTGAGAATAGGGGAAATCAGTGAATGAAGCCTCCT (    75)
CACGATTTCCCGCTCGGCCGTGGTGGTGAAGCTGTAGCCGCGCTCGGTGAGGAT (    74)
CCAGGATGGAGCCGCCGATCCACACGGAGTACTTGCGCTCAGGAGGAGCAATGA (    73)
CCCAGATCATGTTTGAGACCTTCAACACCCCAGCCATGTACGTTGCTATCCAGG (    68)
CGGCAATGCCAGGGTACATGGTGGTGCCGCCAGACAGCACTGTGTTGGCGTACA (    67)
CCCAGGTTCAGCACGAAGCTCTTAGCGTCAGGAGCCACCTCGCCTCGCACTCGA (    66)
CGCAAGTTAGGTTTTGTCAAGAAAGGGTGTAACGCAACTAAGTCATAGTCCGCC (    66)
GTTTGAGACCTTCAACACCCCAGCCATGTACGTTGCTATCCAGGCTGTGCTATC (    66)
CGACAGTCAGCCGCATCTTCTTTTGCGTCGCCAGCCGAGCCACATCGCTGAGAC (    65)
CTGGCATCGTGATGGACTCCGGTGACGGGGTCACCCACACTGTGCCCATCTACG (    65)
GCCAATCTCATCTTGTTTTCTGCGCAAGTTAGGTTTTGTCAAGAAAGGGTGTAA (    63)
CGGGGGGCATCGTCGCCCGCGAAGCCGGCCTTGCACATGCCGGAGCCGTTGTCG (    62)
CGGGGTTGTAGCCAATTTTCTTAATGTAAGTGCTGACTTCCTTAACAATTTCCT (    61)
GGAGGGCATACCCCTCGTAGATGGGCACAGTGTGGGTGACCCCGTCACCGGAGT (    60)
GTTCGACAGTCAGCCGCATCTTCTTTTGCGTCGCCAGCCGAGCCACATCGCTGA (    59)
CGCAACTAAGTCATAGTCCGCCTAGAAGCATTTGCGGTGGACGATGGAGGGGCC (    57)
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4. SRR616154.fastq.bz2
frequent sequences (per Mio.):
GATCGGAAGAGCGGTTCAGCAGGAATGCCGAGATCGGAAGAGCGGTTCAGCAGG (   807)
CGGTTCAGCAGGAATGCCGAGATCGGAAGAGCGGTTCAGCAGGAATGCCGAGAC (   723)
CGATGATCTCCCCTGACAAAAGATATCATGATGTCTGCTTGACCCTCAGAGACC (   214)
GCCAATTCCAGGAAAGTCATGTGCTATCATTTTGGGATAACCTGGATCCATAGA (   123)
CCCGAATCGTAGTTATAGCATCAAAGGTTAGCTTACTGTCACACGCTTTTGGGG (   110)
CGGAAGAGCGGTTCAGCAGGAATGCCGAGATCGGAAGAGCGGTTCAGCAGGAAT (    90)
CGCCGATCCACACGGAGTACTTGCGCTCAGGAGGAGCAATGATCTTGATCTTCA (    89)
CTTGCCTATCCAGGGTGACACCAGTGACTGCACATGTGTTCTTGAGCTGCTTTT (    88)
CGCGGGTCTGTCTCTTGCTTCAACAGTGTTTGGACGGAACAGATCCGGGGACTC (    86)
TGGGAAGCCATCACTTACCTTGCACTGAGAAAGAAGACAAAGGCCAGTATGCAC (    80)
CCGGGGGGCATCGTCGCCCGCGAAGCCGGCCTTGCACATGCCGGAGCCGTTGTC (    78)
GCCGAGTTCATGAGCCGCAACACGATGTAAGTTGTACTCTCTGAAATTGTTGGT (    71)
CGCATGTAGAATCTGTCTTTAAAGAACATCACTTCTCCCCGAATCGTAGTTATA (    65)
CGCGTCCGCCCCGCGAGCACAGAGCCTCGCCTTTGCCGATCCGCCGCCCGTCCA (    65)
CTCCGCTTTTCAACTTGCCTCCCATCATTCTTCAGGTTGTAGTATTTTTCCAGG (    64)
CACGAAACTACCTTCAACTCCATCATGAAGTGTGACGTGGACATCCGCAAAGAC (    62)
CCGGGTAGAAGGGATTTGTGCGCATGTAGAATCTGTCTTTAAAGAACATCACTT (    62)
CAGGACTCCATGCCCAGGAAGGAAGGCTGGAAGAGTGCCTCAGGGCAGCGGAAC (    59)
CTGATATCGGGGCTTTGATGTACCCTAGCTACACCTTCAGTGGTGATGTTCAGC (    59)
CCCGATATCAGTAGAATGGGAGAGTCCAAGAGAATGGCCGAGTTCATGAGCCGC (    58)
CCGATATCAGTAGAATGGGAGAGTCCAAGAGAATGGCCGAGTTCATGAGCCGCA (    56)
CGCCAACACAGTGCTGTCTGGCGGCACCACCATGTACCCTGGCATTGCCGACAG (    56)
CGGGGGTGTAGACGAACCGGATGTCAGCGGCATCCCCTAAGGCTTGGAACCCTT (    55)
CTCGGCCATTCTCTTGGACTCTCCCATTCTACTGATATCGGGGCTTTGATGTAC (    53)
GGACGATGGAGGGGCCGGACTCGTCATACTCCTGCTTGCTGATCCACATCTGCT (    51)
CCGAGGTCCCCGCGCCAGAGACGCAGCCGCGCTCCCACCACCCACACCCACCGC (    50)
CGCGGTCAAAGTAGTAAGACATGGACAGGTAAACGTAGGAGGCGTAGAGCTCCA (    50)
GGAGGGCATACCCCTCGTAGATGGGCACAGTGTGGGTGACCCCGTCACCGGAGT (    50)
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5. SRR616155.fastq.bz2
frequent sequences (per Mio.):
GATCGGAAGAGCGGTTCAGCAGGAATGCCGAGATCGGAAGAGCGGTTCAGCAGG (   417)
CGGTTCAGCAGGAATGCCGAGATCGGAAGAGCGGTTCAGCAGGAATGCCGAGAC (   234)
CGATGATCTCCCCTGACAAAAGATATCATGATGTCTGCTTGACCCTCAGAGACC (   192)
CCCGAATCGTAGTTATAGCATCAAAGGTTAGCTTACTGTCACACGCTTTTGGGG (   164)
GCCAATTCCAGGAAAGTCATGTGCTATCATTTTGGGATAACCTGGATCCATAGA (   161)
CGCCGATCCACACGGAGTACTTGCGCTCAGGAGGAGCAATGATCTTGATCTTCA (   148)
CTTGCCTATCCAGGGTGACACCAGTGACTGCACATGTGTTCTTGAGCTGCTTTT (   102)
CCGAATCGTAGTTATAGCATCAAAGGTTAGCTTACTGTCACACGCTTTTGGGGT (    91)
CGCGGGTCTGTCTCTTGCTTCAACAGTGTTTGGACGGAACAGATCCGGGGACTC (    86)
CTCGGCCATTCTCTTGGACTCTCCCATTCTACTGATATCGGGGCTTTGATGTAC (    80)
TGGGAAGCCATCACTTACCTTGCACTGAGAAAGAAGACAAAGGCCAGTATGCAC (    80)
CGCGTCCGCCCCGCGAGCACAGAGCCTCGCCTTTGCCGATCCGCCGCCCGTCCA (    75)
CTCCGCTTTTCAACTTGCCTCCCATCATTCTTCAGGTTGTAGTATTTTTCCAGG (    74)
CACGAAACTACCTTCAACTCCATCATGAAGTGTGACGTGGACATCCGCAAAGAC (    72)
CCGGGGGGCATCGTCGCCCGCGAAGCCGGCCTTGCACATGCCGGAGCCGTTGTC (    67)
CCGATATCAGTAGAATGGGAGAGTCCAAGAGAATGGCCGAGTTCATGAGCCGCA (    65)
GCCGAGTTCATGAGCCGCAACACGATGTAAGTTGTACTCTCTGAAATTGTTGGT (    63)
TCCACATCTGCTCTTGGCAAATCTGGCGTGTAATTTTCAATCCTGTAGGTCAGA (    63)
CAGGACTCCATGCCCAGGAAGGAAGGCTGGAAGAGTGCCTCAGGGCAGCGGAAC (    61)
CAGGGTTGTACATAAAAAATCCAGGTTTGTGGAAGTCGCGTTCTTTACATCTGG (    60)
CCTAGCTACACCTTCAGTGGTGATGTTCAGCTAGCTCAGGATGACATTGATGGC (    60)
CGCCAACACAGTGCTGTCTGGCGGCACCACCATGTACCCTGGCATTGCCGACAG (    60)
CAGAAATGAAATTGAGCTCAACTTCCGGGTAGAAGGGATTTGTGCGCATGTAGA (    57)
CGACAGTCAGCCGCATCTTCTTTTGCGTCGCCAGCCGAGCCACATCGCTGAGAC (    57)
CTTACATCGTGTTGCGGCTCATGAACTCGGCCATTCTCTTGGACTCTCCCATTC (    57)
TGGACATCCGCAAAGACCTGTACGCCAACACAGTGCTGTCTGGCGGCACCACCA (    56)
GTTGACTTCTGGTGTCCCCACGAACTTGGCCCTGATGACGAGGTCGGAATTGCA (    55)
CGCCAAGGTGCTCGGTCCTTCCGAGGAAGCTAAGGCTGCGTTGGGGTGAGGCCC (    54)
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6. SRR616156.fastq.bz2
frequent sequences (per Mio.):
GATCGGAAGAGCGGTTCAGCAGGAATGCCGAGATCGGAAGAGCGGTTCAGCAGG (  5404)
CGGTTCAGCAGGAATGCCGAGATCGGAAGAGCGGTTCAGCAGGAATGCCGAGAC (  3205)
CGGAAGAGCGGTTCAGCAGGAATGCCGAGATCGGAAGAGCGGTTCAGCAGGAAT (   476)
CGATGATCTCCCCTGACAAAAGATATCATGATGTCTGCTTGACCCTCAGAGACC (   239)
CGATAACGTTGTAGATGTGGTCGTTACCTAGAAGGTTGCCTGGCTGGCCCAGCT (   178)
CGCGGGTCTGTCTCTTGCTTCAACAGTGTTTGGACGGAACAGATCCGGGGACTC (   175)
CTTGCCTATCCAGGGTGACACCAGTGACTGCACATGTGTTCTTGAGCTGCTTTT (   175)
CCCGAATCGTAGTTATAGCATCAAAGGTTAGCTTACTGTCACACGCTTTTGGGG (   171)
GCCAATTCCAGGAAAGTCATGTGCTATCATTTTGGGATAACCTGGATCCATAGA (   157)
GTTTGGTCTAGGGTGTAGCCTGAGAATAGGGGAAATCAGTGAATGAAGCCTCCT (   132)
CTGAGATGTTAGTATTAGTTAGTTTTGTTGTGAGTGTTAGGAAAAGGGCATACA (   108)
CTTCAATCGGGAGTACTACTCGATTGTCAACGTCAAGGAGTCGCAGGTCGCCTG (   106)
TGGGAAGCCATCACTTACCTTGCACTGAGAAAGAAGACAAAGGCCAGTATGCAC (   100)
GATCGGAAGAGCGGTTCAGCAGGAATGCGAGATCGGAAGAGCGGTTCAGCAGGA (    97)
CGACCGTTGACTATTCTCTACAAACCACAAAGACATTGGAACACTATACCTATT (    93)
CCGCGGGTCTGTCTCTTGCTTCAACAGTGTTTGGACGGAACAGATCCGGGGACT (    91)
CACGAACTTGGCCCTGATGACGAGGTCGGAATTGCAGAAGGCCGTCTGTGGGTG (    90)
CTTGGATTAAGGCGACAGCGATTTCTAGGATAGTCAGTAGAATTAGAATTGTGA (    89)
CCGATATCAGTAGAATGGGAGAGTCCAAGAGAATGGCCGAGTTCATGAGCCGCA (    83)
GATCGGAAGAGCGGTTCAGCAGGAATGCCGAGATCGGAAGAGCGGGTCAGCAGG (    83)
GTTGACTTCTGGTGTCCCCACGAACTTGGCCCTGATGACGAGGTCGGAATTGCA (    82)
CTGACATCTAAGTTCTTTAGCACTCCTTGGCAAAACTGCACCTTCACACAGAGC (    81)
CCTGGTTCTAGGAATAATGGGGGAAGTATGTAGGAGTTGAAGATTAGTCCGCCG (    80)
CTAGCATTTACCATCTCACTTCTAGGAATACTAGTATATCGCTCACACCTCATA (    80)
GTAATTTTCAATCCTGTAGGTCAGATGTGTTTGCTCCCAGCGAGGGTTCCCCTC (    80)
CAGAGAGACACCAGAGAACCCACCATGGCCCCCTTTGAGCCCCTGGCTTCTGGC (    78)
GATCGGAAGAGCGGTTCAGCAGGAATGCCGAGACCGATCTCGTATGCCGTCTTC (    77)
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