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frequent sequences (per Mio.):
CCCGCGTCTGCCGCCGGCCAGCTATGTATTCACTGACAAGCAATACACTGA.. (  1154)
CCCCGGTATATTTTCGGCGCAGTGCCACTCGACTAGTGAGCTATTACGCAC.. (   888)
CCCGCGTCTGCCGCCGGCCAGCTATGTATTCACTGACAAGCAATACACTGA.. (   654)
CCCCGGTATATTTTCGGCGCAGTGCCACTCGACTAGTGAGCTATTACGCAC.. (   632)
CTGGGCTGTTCCCCTTTCGACAATGGACCTTATCGCTCACTGTCTGACTCC.. (   597)
GTGCTTTTCACCTTTCCCTCACGGTACTGGTTCACTATCGGTCACTAGGGA.. (   566)
GTCGGTTTGCGGTACGGGTAGTTTATTTCTCACTAGAAGCTTTTCTTGGCA.. (   556)
GTCGGTTTGCGGTACGGGTAGTTTATTTCTCACTAGAAGCTTTTCTTGGCA.. (   553)
CCGCCGGCCAGCTATGTATTCACTGACAAGCAATACACTGATGTGTACTGG.. (   549)
CCCCGGTATATTTTCGGCGCAGTGCCACTCGACTAGTGAGCTATTACGCAC.. (   547)
CCCCGGTATATTTTCGGCGCAGTGCCACTCGACTAGTGAGCTATTACGCAC.. (   528)
CTGGGCTGTTCCCCTTTCGACAATGGACCTTATCGCTCACTGTCTGACTCC.. (   499)
CCCGGTATATTTTCGGCGCAGTGCCACTCGACTAGTGAGCTATTACGCACT.. (   496)
CTCGCCGCTACTATGGGAATCGAGTTTTCTTTCTCTTCCTGCGGGTACTGA.. (   493)
CCCCGGTATATTTTCGGCGCAGTGCCACTCGACTAGTGAGCTATTACGCAC.. (   454)
GGCCTATTCACTGCGGCTGACCTTGCGGTCAGCACCCCTTCTTCCGAAGTT.. (   423)
GGTCACTTGGTTTCGGGTCTACATCTGCTTACTCATTCGCCCTGTTCAGAC.. (   418)
CCCCGGTATATTTTCGGCGCAGTGCCACTCGACTAGTGAGCTATTACGCAC.. (   392)
GGCCTATTCACTGCGGCTGACCTTGCGGTCAGCACCCCTTCTTCCGAAGTT.. (   390)
CCCGGTATATTTTCGGCGCAGTGCCACTCGACTAGTGAGCTATTACGCACT.. (   385)
CCCCGGTATATTTTCGGCGCAGTGCCACTCGACTAGTGAGCTATTACGCAC.. (   379)
CCCCGGTATATTTTCGGCGCAGTGCCACTCGACTAGTGAGCTATTACGCAC.. (   378)
CGCCGCTACTATGGGAATCGAGTTTTCTTTCTCTTCCTGCGGGTACTGAGA.. (   371)
GTCCAGTCCTACAACCCCGAGAAGCAAGCTTCTCGGTTTGGGCTCTTCCCA.. (   360)
CCCCGGTATATTTTCGGCGCAGTGCCACTCGACTAGTGAGCTATTACGCAC.. (   350)
GTTCCCCTTTCGACAATGGACCTTATCGCTCACTGTCTGACTCCCGGAGTA.. (   342)
GGCCTATTCACTGCGGCTGACCTTGCGGTCAGCACCCCTTCTTCCGAAGTT.. (   341)
CCCCTTTCGACAATGGACCTTATCGCTCACTGTCTGACTCCCGGAGTAAGA.. (   340)

●

●

●

●
● ● ● ● ● ●

●

Sequence duplication level

P
er

ce
nt

 o
f u

ni
qu

e 
se

qu
en

ce
s

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 >10

0
20

40
60

80

1(R2). SRR616268sub_2.fastq.gz
frequent sequences (per Mio.):
GCCTTGGCACTAGGAGCCGATGAAGGACGGAACTAATACCGATATGCTTCG.. (  9012)
TGTGGGTAGCGGTGAAATTCCAAACGAACTTGGAGATAGCTGGTTCTCTCC.. (  6602)
GTAGCGGTGAAATTCCAAACGAACTTGGAGATAGCTGGTTCTCTCCGAAAT.. (  6068)
TGCCTTGGCACTAGGAGCCGATGAAGGACGGAACTAATACCGATATGCTTC.. (  5262)
TGAGCGATAAGGTCCATTGTCGAAAGGGGAACAGCCCAGATCACCAGTTAA.. (  3516)
TCAGCTGGAAAGCTGCGCCACAGAAGGTGAAAGCCCTGTAAGCGAAACGTC.. (  3452)
GATGGATCATGGAGGTAGAGCACTGTTTGAACTAGGGGCCCATCAAGGGTT.. (  3164)
TGGAGTTACCAAAGTCCGACGTAGTCGAAGTCAGCTGGAAAGCTGCGCCAC.. (  3083)
TCACCAGTTAAGGTCCCTAAATTTATGCTAAGTGGAAAAGGATGTGGCGTT.. (  2842)
ATTGGAGTTACCAAAGTCCGACGTAGTCGAAGTCAGCTGGAAAGCTGCGCC.. (  2728)
AAGCGAAACGTCGAACCCTCCGTCCAGGATCCTGAGTACGGCGGAACACGT.. (  2654)
ACATTGGAGTTACCAAAGTCCGACGTAGTCGAAGTCAGCTGGAAAGCTGCG.. (  2646)
TCTCGGGGTTGTAGGACTGGACATTGGAGTTACCAAAGTCCGACGTAGTCG.. (  2466)
CTTACTCCGGGAGTCAGACAGTGAGCGATAAGGTCCATTGTCGAAAGGGGA.. (  2437)
CGAAGTGGGAAGAGCCCAAACCGAGAAGCTTGCTTCTCGGGGTTGTAGGAC.. (  2425)
TGTCGAAAGGGGAACAGCCCAGATCACCAGTTAAGGTCCCTAAATTTATGC.. (  2389)
CGAGAAGCTTGCTTCTCGGGGTTGTAGGACTGGACATTGGAGTTACCAAAG.. (  2303)
GGTGGATGCCTTGGCACTAGGAGCCGATGAAGGACGGAACTAATACCGATA.. (  2281)
CGACGTAGTCGAAGTCAGCTGGAAAGCTGCGCCACAGAAGGTGAAAGCCCT.. (  2261)
CTCTCCGAAATAGCTTTAGGGTTAGCCTCGGAGGATGGATCATGGAGGTAG.. (  2204)
GGGTAGCGGTGAAATTCCAAACGAACTTGGAGATAGCTGGTTCTCTCCGAA.. (  2149)
ACTCCGGGAGTCAGACAGTGAGCGATAAGGTCCATTGTCGAAAGGGGAACA.. (  2068)
CCTTGGCACTAGGAGCCGATGAAGGACGGAACTAATACCGATATGCTTCGG.. (  2049)
TGAACTAGGGGCCCATCAAGGGTTACTGAATTCAGATAAACTCCGAATACC.. (  1997)
GCACCCCGGAAGGGGAGTGAAACAGTTCCTGAAACCGTGTGCCTACAATTA.. (  1996)
GAACCAGTACCGTGAGGGAAAGGTGAAAAGCACCCCGGAAGGGGAGTGAAA.. (  1948)
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2(R1). hoge_1.fastq.gz
frequent sequences (per Mio.):
CCCCGGTATATTTTCGGCGCAGTGCCACTCGACTAGTGAGCTATTACGCAC.. ( 13747)
GGCCTATTCACTGCGGCTGACCTTGCGGTCAGCACCCCTTCTTCCGAAGTT.. ( 10333)
GTGCTTTTCACCTTTCCCTCACGGTACTGGTTCACTATCGGTCACTAGGGA.. (  8403)
CCCGGTATATTTTCGGCGCAGTGCCACTCGACTAGTGAGCTATTACGCACT.. (  8111)
GTCACTAGGGAGTATTTAGCCTTGGGAGATGGTCCTCCCGGATTCCGACGG.. (  7692)
GTCGGTTTGCGGTACGGGTAGTTTATTTCTCACTAGAAGCTTTTCTTGGCA.. (  6118)
GTCCAGTCCTACAACCCCGAGAAGCAAGCTTCTCGGTTTGGGCTCTTCCCA.. (  5818)
GGTCACTTGGTTTCGGGTCTACATCTGCTTACTCATTCGCCCTGTTCAGAC.. (  5265)
GCCGGCATTCTCACTTCTAAGCGCTCCAGCCGTCCTCACGATCGACCTTCA.. (  4840)
CCCTCCATCGCTTAAACAAAATAAACTAGTGCAGGAATCTCAACCTGCTTG.. (  4210)
CCGGTATATTTTCGGCGCAGTGCCACTCGACTAGTGAGCTATTACGCACTC.. (  4165)
CCCGCGTCTGCCGCCGGCCAGCTATGTATTCACTGACAAGCAATACACTGA.. (  4129)
CCACAGTTTCGGTATTATGCTTAGCCCCGGTATATTTTCGGCGCAGTGCCA.. (  4126)
CCGCCGTACTCAGGATCCTGGACGGAGGGTTCGACGTTTCGCTTACAGGGC.. (  3949)
CTGGGCTGTTCCCCTTTCGACAATGGACCTTATCGCTCACTGTCTGACTCC.. (  3832)
GTAGGTCACTTGGTTTCGGGTCTACATCTGCTTACTCATTCGCCCTGTTCA.. (  3671)
GGAGTATTTAGCCTTGGGAGATGGTCCTCCCGGATTCCGACGGAATTTCAC.. (  3585)
GTCACTTGGTTTCGGGTCTACATCTGCTTACTCATTCGCCCTGTTCAGACT.. (  3444)
GCCGGTTCATTCTACAAAAGGCACGCCATTACCCATTAACGGGCTTTGACT.. (  3399)
CTCCATCGCTTAAACAAAATAAACTAGTGCAGGAATCTCAACCTGCTTGTC.. (  3256)
GGGTAGGTCACTTGGTTTCGGGTCTACATCTGCTTACTCATTCGCCCTGTT.. (  3251)
GCCGGCATTCTCACTTCTAAGCGCTCCAGCCGTCCTCACGATCAACCTTCA.. (  3071)
CGCCGGTTCATTCTACAAAAGGCACGCCATTACCCATTAACGGGCTTTGAC.. (  3048)
CTCGCCGCTACTATGGGAATCGAGTTTTCTTTCTCTTCCTGCGGGTACTGA.. (  2976)
CGGTCACTAGGGAGTATTTAGCCTTGGGAGATGGTCCTCCCGGATTCCGAC.. (  2826)
GTTCACTATCGGTCACTAGGGAGTATTTAGCCTTGGGAGATGGTCCTCCCG.. (  2812)
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2(R2). SRR616268sub_2.fastq.gz
frequent sequences (per Mio.):
GCCTTGGCACTAGGAGCCGATGAAGGACGGAACTAATACCGATATGCTTCG.. (  9012)
TGTGGGTAGCGGTGAAATTCCAAACGAACTTGGAGATAGCTGGTTCTCTCC.. (  6602)
GTAGCGGTGAAATTCCAAACGAACTTGGAGATAGCTGGTTCTCTCCGAAAT.. (  6068)
TGCCTTGGCACTAGGAGCCGATGAAGGACGGAACTAATACCGATATGCTTC.. (  5262)
TGAGCGATAAGGTCCATTGTCGAAAGGGGAACAGCCCAGATCACCAGTTAA.. (  3516)
TCAGCTGGAAAGCTGCGCCACAGAAGGTGAAAGCCCTGTAAGCGAAACGTC.. (  3452)
GATGGATCATGGAGGTAGAGCACTGTTTGAACTAGGGGCCCATCAAGGGTT.. (  3164)
TGGAGTTACCAAAGTCCGACGTAGTCGAAGTCAGCTGGAAAGCTGCGCCAC.. (  3083)
TCACCAGTTAAGGTCCCTAAATTTATGCTAAGTGGAAAAGGATGTGGCGTT.. (  2842)
ATTGGAGTTACCAAAGTCCGACGTAGTCGAAGTCAGCTGGAAAGCTGCGCC.. (  2728)
AAGCGAAACGTCGAACCCTCCGTCCAGGATCCTGAGTACGGCGGAACACGT.. (  2654)
ACATTGGAGTTACCAAAGTCCGACGTAGTCGAAGTCAGCTGGAAAGCTGCG.. (  2646)
TCTCGGGGTTGTAGGACTGGACATTGGAGTTACCAAAGTCCGACGTAGTCG.. (  2466)
CTTACTCCGGGAGTCAGACAGTGAGCGATAAGGTCCATTGTCGAAAGGGGA.. (  2437)
CGAAGTGGGAAGAGCCCAAACCGAGAAGCTTGCTTCTCGGGGTTGTAGGAC.. (  2425)
TGTCGAAAGGGGAACAGCCCAGATCACCAGTTAAGGTCCCTAAATTTATGC.. (  2389)
CGAGAAGCTTGCTTCTCGGGGTTGTAGGACTGGACATTGGAGTTACCAAAG.. (  2303)
GGTGGATGCCTTGGCACTAGGAGCCGATGAAGGACGGAACTAATACCGATA.. (  2281)
CGACGTAGTCGAAGTCAGCTGGAAAGCTGCGCCACAGAAGGTGAAAGCCCT.. (  2261)
CTCTCCGAAATAGCTTTAGGGTTAGCCTCGGAGGATGGATCATGGAGGTAG.. (  2204)
GGGTAGCGGTGAAATTCCAAACGAACTTGGAGATAGCTGGTTCTCTCCGAA.. (  2149)
ACTCCGGGAGTCAGACAGTGAGCGATAAGGTCCATTGTCGAAAGGGGAACA.. (  2068)
CCTTGGCACTAGGAGCCGATGAAGGACGGAACTAATACCGATATGCTTCGG.. (  2049)
TGAACTAGGGGCCCATCAAGGGTTACTGAATTCAGATAAACTCCGAATACC.. (  1997)
GCACCCCGGAAGGGGAGTGAAACAGTTCCTGAAACCGTGTGCCTACAATTA.. (  1996)
GAACCAGTACCGTGAGGGAAAGGTGAAAAGCACCCCGGAAGGGGAGTGAAA.. (  1948)
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