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GGATCTGCGATCGCTCCGGTGCCCGTCAGTGGGCAGAGCGCACATCGCCCACAGTCCCCGAGAAGTTGGGGGGAGGGGTCGGCAATTGAACGGGTGCCTA

GAGAAGGTGGCGCGGGGTAAACTGGGAAAGTGATGTCGTGTACTGGCTCCGCCTTTTTCCCGAGGGTGGGGGAGAACCGTATATAAGTGCAGTAGTCGCC

GTGAACGTTCTTTTTCGCAACGGGTTTGCCGCCAGAACACAGCTGAAGCTTCGAGGGGCTCGCATCTCTCCTTCACGCGCCCGCCGCCCTACCTGAGGCC

GCCATCCACGCCGGTTGAGTCGCGTTCTGCCGCCTCCCGCCTGTGGTGCCTCCTGAACTGCGTCCGCCGTCTAGGTAAGTTTAAAGCTCAGGTCGAGACC

GGGCCTTTGTCCGGCGCTCCCTTGGAGCCTACCTAGACTCAGCCGGCTCTCCACGCTTTGCCTGACCCTGCTTGCTCAACTCTACGTCTTTGTTTCGTTT

TCTGTTCTGCGCCGTTACAGATCCAAGCTGTGACCGGCGCCTACCTGAGATCACCGGTCAGCATGCAGAATGTGATTAATACTGTGAAGGGAAAGGCACT

GGAAGTGGCTGAGTACCTGACCCCGGTCCTCAAGGAATCAAAGTTTAAGGAAACAGGTGTAATTACCCCAGAAGAGTTTGTGGCAGCTGGAGATCACCTA

GTCCACCACTGTCCAACATGGCAATGGGCTACAGGGGAAGAATTGAAAGTGAAGGCATACCTACCAACAGGCAAACAATTTTTGGTAACCAAAAATGTGC

CGTGCTATAAGCGGTGCAAACAGATGGAATATTCAGATGAATTGGAAGCTATCATTGAAGAAGATGATGGTGATGGCGGATGGGTAGATACATATCACAA

CACAGGTATTACAGGAATAACGGAAGCCGTTAAAGAGATCACACTGGAAAATAAGGACAATATAAGGCTTCAAGATTGCTCAGCACTATGTGAAGAGGAA

GAAGATGAAGATGAAGGAGAAGCTGCAGATATGGAAGAATATGAAGAGAGTGGATTGTTGGAAACAGATGAGGCTACCCTAGATACAAGGAAAATAGTAG

AAGCTTGTAAAGCCAAAACTGATGCTGGCGGTGAAGATGCTATTTTGCAAACCAGAACTTATGACCTTTACATCACTTATGATAAATATTACCAGACTCC

ACGATTATGGTTGTTTGGCTATGATGAGCAACGGCAGCCTTTAACAGTTGAGCACATGTATGAAGACATCAGTCAGGATCATGTGAAGAAAACAGTGACC

ATTGAAAATCACCCTCATCTGCCACCACCTCCCATGTGTTCAGTTCACCCATGCAGGCATGCTGAGGTGATGAAGAAAATCATTGAGACTGTTGCAGAAG

GAGGGGGAGAACTTGGAGTTCATATGTATCTTCTTATTTTCTTGAAATTTGTACAAGCTGTCATTCCAACAATAGAATATGACTACACAAGACACTTCAC

AATGTAATGAAGAGAGCATAAAATCGCTAGCTGGCCAGACATGATAAGATACATTGATGAGTTTGGACAAACCACAACTAGAATGCAGTGAAAAAAATGC

TTTATTTGTGAAATTTGTGATGCTATTGCTTTATTTGTAACCATTATAAGCTGCAATAAACAAGTTAACAACAACAATTGCATTCATTTTATGTTTCAGG

TTCAGGGGGAGGTGTGGGAGGTTTTTTAAAGCAAGTAAAACCTCTACAAATGTGGTATGGAATTCTAAAATACAGCATAGCAAAACTTTAACCTCCAAAT

CAAGCCTCTACTTGAATCCTTTTCTGAGGGATGAATAAGGCATAGGCATCAGGGGCTGTTGCCAATGTGCATTAGCTGTTTGCAGCCTCACCTTCTTTCA

TGGAGTTTAAGATATAGTGTATTTTCCCAAGGTTTGAACTAGCTCTTCATTTCTTTATGTTTTAAATGCACTGACCTCCCACATTCCCTTTTTAGTAAAA

TATTCAGAAATAATTTAAATACATCATTGCAATGAAAATAAATGTTTTTTATTAGGCAGAATCCAGATGCTCAAGGCCCTTCATAATATCCCCCAGTTTA

GTAGTTGGACTTAGGGAACAAAGGAACCTTTAATAGAAATTGGACAGCAAGAAAGCGAGCTTCTAGCTTTAGTTCCTGGTGTACTTGAGGGGGATGAGTT

CCTCAATGGTGGTTTTGACCAGCTTGCCATTCATCTCAATGAGCACAAAGCAGTCAGGAGCATAGTCAGAGATGAGCTCTCTGCACATGCCACAGGGGCT

GACCACCCTGATGGATCTGTCCACCTCATCAGAGTAGGGGTGCCTGACAGCCACAATGGTGTCAAAGTCCTTCTGCCCGTTGCTCACAGCAGACCCAATG
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GCAATGGCTTCAGCACAGACAGTGACCCTGCCAATGTAGGCCTCAATGTGGACAGCAGAGATGATCTCCCCAGTCTTGGTCCTGATGGCCGCCCCGACAT

GGTGCTTGTTGTCCTCATAGAGCATGGTGATCTTCTCAGTGGCGACCTCCACCAGCTCCAGATCCTGCTGAGAGATGTTGAAGGTCTTCATGATGGCCCT

CCTATAGTGAGTCGTATTATACTATGCCGATATACTATGCCGATGATTAATTGTCAAAACAGCGTGGATGGCGTCTCCAGC T TATCTGACGGTTCACTA

AACGAGCTCTGCTTATATAGACCTCCCACCGTACACGCCTACCGCCCATTTGCGTCAATGGGGCGGAGTTGTTACGACATTTTGGAAAGTCCCGTTGATT

TA C T A G TCAAAACAAACTCCCATTGACGTCAATGGGGTGGAGACTTGGAAATCCCCGTGAGTCAAACCGCTATCCACGCCCATTGATGTACTGCCAAAA

CCGCATCATCATGGTAATAGCGATGACTAATACGTAGATGTACTGCCAAGTAGGAAAGTCCCATAAGGTCATGTACTGGGCATAATGCCAGGCGGGCCAT

TTACCGTCATTGACGTCAATAGGGGGCGTACTTGGCATATGATACACTTGATGTACTGCCAAGTGGGCAGTTTACCGTAAATACTCCACCCATTGACGTC

AATGGAAAGTCCCTATTGGCGTTACTATGGGAACATACGTCATTATTGACGTCAATGGGCGGGGGTCGTTGGGCGGTCAGCCAGGCGGGCCATTTACCGT

AAGTTATGTAACGCC T G C AG G TT AA TTAAGAACATGTGAGCAAAAGGCCAGCAAAAGGCCAGGAACCGTAAAAAGGCCGCGTTGCTGGCGTTTTTCCA

TAGGCTCCGCCCCCCTGACGAGCATCACAAAAATCGACGCTCAAGTCAGAGGTGGCGAAACCCGACAGGACTATAAAGATACCAGGCGTTTCCCCCTGGA

AGCTCCCTCGTGCGCTCTCCTGTTCCGACCCTGCCGCTTACCGGATACCTGTCCGCCTTTCTCCCTTCGGGAAGCGTGGCGCTTTCTCATAGCTCACGCT

GTAGGTATCTCAGTTCGGTGTAGGTCGTTCGCTCCAAGCTGGGCTGTGTGCACGAACCCCCCGTTCAGCCCGACCGCTGCGCCTTATCCGGTAACTATCG

TCTTGAGTCCAACCCGGTAAGACACGACTTATCGCCACTGGCAGCAGCCACTGGTAACAGGATTAGCAGAGCGAGGTATGTAGGCGGTGCTACAGAGTTC

TTGAAGTGGTGGCCTAACTACGGCTACACTAGAAGAACAGTATTTGGTATCTGCGCTCTGCTGAAGCCAGTTACCTTCGGAAAAAGAGTTGGTAGCTCTT

GATCCGGCAAACAAACCACCGCTGGTAGCGGTGGTTTTTTTGTTTGCAAGCAGCAGATTACGCGCAGAAAAAAAGGATCTCAAGAAGATCCTTTGATCTT

TTCTACGGGGTCTGACGCTCAGTGGAACGAAAACTCACGTTAAGGGATTTTGGTCATGGCTAGTTAATTAACATTTAAATC AGCGGCCGCAATAAAATA

TCTTTATTTTCATTACATCTGTGTGTTGGTTTTTTGTGTGAATCGTAACTAACATACGCTCTCCATCAAAACAAAACGAAACAAAACAAACTAGCAAAAT
AGGCTGTCCCCAGTGCAAGTGCAGGTGCCAGAACATTTCTCTATCGAA
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