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GGATCTGCGATCGCTCCGGTGCCCGTCAGTGGGCAGAGCGCACATCGCCCACAGTCCCCGAGAAGTTGGGGGGAGGGGTCGGCAATTGAACGGGTGCCTA

GAGAAGGTGGCGCGGGGTAAACTGGGAAAGTGATGTCGTGTACTGGCTCCGCCTTTTTCCCGAGGGTGGGGGAGAACCGTATATAAGTGCAGTAGTCGCC

GTGAACGTTCTTTTTCGCAACGGGTTTGCCGCCAGAACACAGCTGAAGCTTCGAGGGGCTCGCATCTCTCCTTCACGCGCCCGCCGCCCTACCTGAGGCC

GCCATCCACGCCGGTTGAGTCGCGTTCTGCCGCCTCCCGCCTGTGGTGCCTCCTGAACTGCGTCCGCCGTCTAGGTAAGTTTAAAGCTCAGGTCGAGACC

GGGCCTTTGTCCGGCGCTCCCTTGGAGCCTACCTAGACTCAGCCGGCTCTCCACGCTTTGCCTGACCCTGCTTGCTCAACTCTACGTCTTTGTTTCGTTT

TCTGTTCTGCGCCGTTACAGATCCAAGCTGTGACCGGCGCCTACCTGAGATCACCGGTCATCATGATCAAAGACAAAGAATCTCCCATCAGAAGCTGTCA

TTTTGTTTACATTGTGGCCTTAGTATTTGGAACCATAATCCAGTTCTCTGATGAAAGTGAATTTGTGGTAGACATGTCAAAAACAAGCCTTATTCATGTT

CCCAAAGACCTGCCACCAAAAACCAAAGTCTTAGACTTGTCTCAAAACAACATATCTGAGCTTCACCTGTCTGATATCAGCTTTCTCTCAGGGCTGAGAG

TTCTGAGACTTTCCCATAATAGAATCCAGGGCCTTGATATTAGTATTTTCAAGTTCAACCATGATTTGGAATATTTGGATTTATCTCATAATCAGTTGCA

GAAGATATCCTGCCATCCAATCACCACGACTCTCAAGCATTTAGACCTCTCATTCAATGACTTCGATGCCCTGCCCATCTGTAAGGAATTTGGCAACTTG

ACCCAACTGAATTTCTTAGGATTAAGTGCTACAAAGTTACAACAATTAGATTTACTACCCATTGCTCACTTGCACCTAAGTTGTATCCTTCTGGATTTGG

AAGACTATATGAAAGAAAATAAGAAAGAAAGTCTTCAAATTCTGAATACAAAGAAACTTCACCTTGTTTTTCACCCAAATAGCTTTTTCTCTGTCCAAGT

GGACATATCAGCGAATAGTTTAGGGTGCTTACAACTGACTAATATTAAATTGAATGATTACAATTGTCAAGTTTTACTTAAATTTTTATCAGGACTCACT

GGAGGACCAACCTTACTAAATTTTACCCTCAACCACATGGAAACAACTTGGAAATGTTTGGTTAAAGTTTTTCAGTTCCTTTGGCCCAAACCTATAGAAT

ATCTCAATATTTACAATTTAACAATAGTTGAAAGCATTGATGAAGAAGTTTTTACTTATTATAAAACGACATTGAAGGCACTGAAAATAGAACATATTAC

AAACAAAGTTTTTATTTTTTCACAGACAGCATTATACACAGTGTTTTCTGAGATGAACATTCTGATGTTAACCATATCAGACACACGCTTTATACACATG

CTTTGTCCTCAGGAACCAAGCACATTTAAGTTTTTGAACTTTACCCAGAATAGTTTCACAGATAGTGTCTTTCAAAATTGTGACACTTTAGCTAGATTGG

AGACACTTATCTTACAAAAGAATGAATTAAAAGACCTTTTCAAAACAAGTCTCATGACTAAGGATATGCTTTCTTTGGAAACACTGGATGTTAGCTGGAA

TTCTTTGGAATATGACAGAAGTAATGGAAATTGCTCTTGGGTTGGGAGTATAGTGGTGTTAAATTTATCTTCAAATGCACTCACTGACTCTGTTTTCAGA

TGTTTACCTCCTCGGATCAAGGTTCTTGATCTTCACAATAACAGAATAAGGAGCATCCCTAAAGATGTCACTGGTCTAGAAACTTTGCAAGAACTCAACC

TTGCTTCCAATTCTTTAGCCCACCTTCCTGGATGTGGTATCTTTAGCAGCCTTTCCATACTGATCATTGACTATAATTCAATTTCCAATCCATCAGCTGA

TTTCTTCCAGAGCTGCCAGAAGATTAGGTCCCTCAAAGTGGGGAACAATCCATTCCAATGTTCCTGTGAGCTAAGAGACTTTATCCAAAGTGTAGGCCAA

GTATCCAGTGACGTGGTAGAGGGCTGGCCTGAGTCTTATAAGTGTGACTATCCGGAAAGCTACAAGGGAACCCCTCTAAAGGACTTCCAGGTATCTGAGC

TATCCTGCAACACAGCTCTGCTGATCGTCACCATTGTGGTCCCTGGGCTGGTGCTGGCTGTTGCTGTGACTGTCCTCTGTATCTACCTGGATCTGCCCTG

GTACCTCAGGATGGTGTGTCAGTGGACCCAGACCCGGCGCAGGGCCAGGAATGTACCCTTGGAAGAACTCCAAAGAACTCTCCAGTTCCATGCTTTTATT

TCATACAGTGAACATGACTCTGCCTGGGTGAAGAATGAATTAATACCTAACCTAGAAAAAGAAGATATAAGAATTTGTCTCCACGAGAGAAACTTTGTTG

CCGGCAAGAGCATTGTGGAAAATATCATCAACTGCATTGAGAAAAGTTACAAATCCATCTTTGTCTTGTCTCCCAACTTTGTCCAGAGCGAATGGTGCCA

TTATGAACTCTACTTTGCCCACCACAATCTCTTCCATGAAGGATCTAATAACTTAATCCTGATCTTGCTGGAACCCATTCCACAGAACACCATTCCTGAT
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AGATATCACAAGCTAAGAGCTCTCATGGCACAGAGAACTTATTTGGAATGGCCCAAGGAGAAGAG TAAGCATGGACTCTTTTGGGCTAATATTAGAGCTG

CTTTTAATATTAAATTAAGACTAGTCACTGAAAATGATGATGTGAAAGGTTAAAAAAAATAAAACATCTGAAATCCAATTTAAGAAACCATCATTCACTT

GGATTCTGATGGACACTGGAGCAGCAGAAATACATTAACACGGAGCTAGCTGGCCAGACATGATAAGATACATTGATGAGTTTGGACAAACCACAACTAG

AATGCAGTGAAAAAAATGCTTTATTTGTGAAATTTGTGATGCTATTGCTTTATTTGTAACCATTATAAGCTGCAATAAACAAGTTAACAACAACAATTGC

ATTCATTTTATGTTTCAGGTTCAGGGGGAGGTGTGGGAGGTTTTTTAAAGCAAGTAAAACCTCTACAAATGTGGTATGGAATTCTAAAATACAGCATAGC

AAAACTTTAACCTCCAAATCAAGCCTCTACTTGAATCCTTTTCTGAGGGATGAATAAGGCATAGGCATCAGGGGCTGTTGCCAATGTGCATTAGCTGTTT

GCAGCCTCACCTTCTTTCATGGAGTTTAAGATATAGTGTATTTTCCCAAGGTTTGAACTAGCTCTTCATTTCTTTATGTTTTAAATGCACTGACCTCCCA

CATTCCCTTTTTAGTAAAATATTCAGAAATAATTTAAATACATCATTGCAATGAAAATAAATGTTTTTTATTAGGCAGAATCCAGATGCTCAAGGCCCTT

CATAATATCCCCCAGTTTAGTAGTTGGACTTAGGGAACAAAGGAACCTTTAATAGAAATTGGACAGCAAGAAAGCGAGCTTCTAGCTTTAGTTCCTGGTG

TACTTGAGGGGGATGAGTTCCTCAATGGTGGTTTTGACCAGCTTGCCATTCATCTCAATGAGCACAAAGCAGTCAGGAGCATAGTCAGAGATGAGCTCTC

TGCACATGCCACAGGGGCTGACCACCCTGATGGATCTGTCCACCTCATCAGAGTAGGGGTGCCTGACAGCCACAATGGTGTCAAAGTCCTTCTGCCCGTT

GCTCACAGCAGACCCAATGGCAATGGCTTCAGCACAGACAGTGACCCTGCCAATGTAGGCCTCAATGTGGACAGCAGAGATGATCTCCCCAGTCTTGGTC

CTGATGGCCGCCCCGACATGGTGCTTGTTGTCCTCATAGAGCATGGTGATCTTCTCAGTGGCGACCTCCACCAGCTCCAGATCCTGCTGAGAGATGTTGA

AGGTCTTCATGATGGCCCTCCTATAGTGAGTCGTATTATACTATGCCGATATACTATGCCGATGATTAATTGTCAAAACAGCGTGGATGGCGTCTCCAGC

T TATCTGACGGTTCACTAAACGAGCTCTGCTTATATAGACCTCCCACCGTACACGCCTACCGCCCATTTGCGTCAATGGGGCGGAGTTGTTACGACATTT

TGGAAAGTCCCGTTGATTTA C T A G TCAAAACAAACTCCCATTGACGTCAATGGGGTGGAGACTTGGAAATCCCCGTGAGTCAAACCGCTATCCACGCCC

ATTGATGTACTGCCAAAACCGCATCATCATGGTAATAGCGATGACTAATACGTAGATGTACTGCCAAGTAGGAAAGTCCCATAAGGTCATGTACTGGGCA

TAATGCCAGGCGGGCCATTTACCGTCATTGACGTCAATAGGGGGCGTACTTGGCATATGATACACTTGATGTACTGCCAAGTGGGCAGTTTACCGTAAAT

ACTCCACCCATTGACGTCAATGGAAAGTCCCTATTGGCGTTACTATGGGAACATACGTCATTATTGACGTCAATGGGCGGGGGTCGTTGGGCGGTCAGCC

AGGCGGGCCATTTACCGTAAGTTATGTAACGCC T G C AG G TT AA TTAAGAACATGTGAGCAAAAGGCCAGCAAAAGGCCAGGAACCGTAAAAAGGCCGC

GTTGCTGGCGTTTTTCCATAGGCTCCGCCCCCCTGACGAGCATCACAAAAATCGACGCTCAAGTCAGAGGTGGCGAAACCCGACAGGACTATAAAGATAC

CAGGCGTTTCCCCCTGGAAGCTCCCTCGTGCGCTCTCCTGTTCCGACCCTGCCGCTTACCGGATACCTGTCCGCCTTTCTCCCTTCGGGAAGCGTGGCGC

TTTCTCATAGCTCACGCTGTAGGTATCTCAGTTCGGTGTAGGTCGTTCGCTCCAAGCTGGGCTGTGTGCACGAACCCCCCGTTCAGCCCGACCGCTGCGC

CTTATCCGGTAACTATCGTCTTGAGTCCAACCCGGTAAGACACGACTTATCGCCACTGGCAGCAGCCACTGGTAACAGGATTAGCAGAGCGAGGTATGTA

GGCGGTGCTACAGAGTTCTTGAAGTGGTGGCCTAACTACGGCTACACTAGAAGAACAGTATTTGGTATCTGCGCTCTGCTGAAGCCAGTTACCTTCGGAA

AAAGAGTTGGTAGCTCTTGATCCGGCAAACAAACCACCGCTGGTAGCGGTGGTTTTTTTGTTTGCAAGCAGCAGATTACGCGCAGAAAAAAAGGATCTCA

AGAAGATCCTTTGATCTTTTCTACGGGGTCTGACGCTCAGTGGAACGAAAACTCACGTTAAGGGATTTTGGTCATGGCTAGTTAATTAACATTTAAATC A

GCGGCCGCAATAAAATATCTTTATTTTCATTACATCTGTGTGTTGGTTTTTTGTGTGAATCGTAACTAACATACGCTCTCCATCAAAACAAAACGAAACA
AAACAAACTAGCAAAATAGGCTGTCCCCAGTGCAAGTGCAGGTGCCAGAACATTTCTCTATCGAA
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