
Для демультиплексирования использовался инструмент  bcl2fastq.
Образцы у которых разные по длине индексы (6 и 8 баз) пришлось исключить из семлшита (bcl2fastq выдает ошибку).
Сначала использовал оригинальные индексы. Удалось найти лишь малую часть образцов (см. Alignment_2)
Затем сделал реверс-комплимент для I5. Удалось как будто найти остальные образцы (см. Alignment_3)

Образцы у которых разные по длине индексы (6 и 8 баз) можно вытащить из Undetermined.
Я запустил bcl2fastq -o fastq --create-fastq-for-index-reads --no-lane-splitting
указав семплшит с нашими образцами (с экзомами). 
В этом режиме в Undetermined сваливаются все неопознанные чтения + создаются fastq файлы с индексами. 
Имена ридов есть и в файлах с прочтениями и в файлах с индексами, так что можно посмотреть какие индексы найдены, идентифицировать к каким образцам они принадлежат и затем по именам ридов выполнить демультиплексирование.
Биоинформатик с этим справится без проблем, главное понять какие же реально индексы у какого образца.
