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Sample Ratio 285:18S rRNA RNA Quality Index (RQl BioRad)
SFM 001 0.33 7.5
SFM 003 0.91 8.5
SFM 005 0.49 6
SFM 006 N/A N/A
SFM 007 0.2 5.6
SFM 008 0.31 9.1
SFM 009 0.79 8.4
SFM 010 0.36 8.9
SFD 001 0.41 10
SXC 002 0.58 7.2
SFC 013 0.44 7.5
SFC 014 0.93 8.3
SFC 015 0.83 7.8
SFC 016 0.82 7.1
SFC 017 1.36 9.5
SFC 018 0.89 8.1
SFU 002 1.09 9.4
SFC 019 0.71 8
SFU 003 0.2 9
SFC 021 N/A N/A
SFC 022 0.94 8.8
SFC 023 0.6 6.8
SFC 025 0.55 6.9
IFM 012 0.3 7.3
IFM 014 0.44 6.4
IFM 021 1.09 8.7
IFM 023 1.34 9.1
IFM 024 0.27 7.5
IFM 026 0.45 8.5
IFM 027 0.78 7.4
IFD 006 0.27 5.9
IFD 008 1.13 8.9
IFM 047 0.96 8.5
IFM 049 0.94 8.3
IFM 050 0.85 7.7
IFM 053 N/A 7.8
IFM 054 0.78 7.3
IFM 056 N/A 7.3
IFM 057 N/A 6.4
IFC 058 0.7 7.4
IFC 060 0.88 8
IFC 061 0.67 7.5
IFC 063 0.53 7.1
IFC 066 N/A 6.8
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