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GGATCTGCGATCGCTCCGGTGCCCGTCAGTGGGCAGAGCGCACATCGCCCACAGTCCCCGAGAAGTTGGGGGGAGGGGTCGGCAATTGAACGGGTGCCTA

GAGAAGGTGGCGCGGGGTAAACTGGGAAAGTGATGTCGTGTACTGGCTCCGCCTTTTTCCCGAGGGTGGGGGAGAACCGTATATAAGTGCAGTAGTCGCC

GTGAACGTTCTTTTTCGCAACGGGTTTGCCGCCAGAACACAGCTGAAGCTTCGAGGGGCTCGCATCTCTCCTTCACGCGCCCGCCGCCCTACCTGAGGCC

GCCATCCACGCCGGTTGAGTCGCGTTCTGCCGCCTCCCGCCTGTGGTGCCTCCTGAACTGCGTCCGCCGTCTAGGTAAGTTTAAAGCTCAGGTCGAGACC

GGGCCTTTGTCCGGCGCTCCCTTGGAGCCTACCTAGACTCAGCCGGCTCTCCACGCTTTGCCTGACCCTGCTTGCTCAACTCTACGTCTTTGTTTCGTTT

TCTGTTCTGCGCCGTTACAGATCCAAGCTGTGACCGGCGCCTACCTGAGATCACCGGTCACCATGGCGGCGCTCACAATTGCCACGGGTACTGGCAATTG

GTTTTCGGCTTTGGCGCTCGGGGTGACTCTTCTCAAATGCCTTCTCATCCCCACATACCATTCCACAGATTTTGAAGTACACCGAAACTGGCTTGCTATC

ACTCACAGTTTGCCAATATCACAGTGGTATTATGAGGCAACTTCAGAGTGGACGTTGGATTACCCCCCTTTCTTTGCATGGTTTGAGTATATCCTGTCAC

ATGTTGCCAAATATTTTGATCAAGAAATGCTGAATGTCCATAATTTGAATTACTCCAGCTCAAGGACCTTACTTTTCCAGAGATTTTCCGTCATCTTTAT

GGATGTACTCTTTGTGTATGCTGTCCGTGAGTGCTGTAAATGCATTGATGGAAAAAAAGTGGGTAAAGAACTTACAGAAAAGCCAAAATTTATTCTGTCG

GTATTACTTCTGTGGAACTTCGGGTTATTAATTGTGGACCATATTCATTTTCAGTACAATGGCTTTTTATTTGGATTAATGCTACTCTCCATTGCACGAT

TATTTCAGAAAAGGCATATGGAAGGAGCATTTCTCTTTGCTGTTCTCCTACATTTCAAGCATATCTACCTCTATGTAGCACCAGCTTATGGTGTATATCT

GCTGCGATCCTACTGTTTCACTGCAAATAAACCAGATGGGTCTATTCGATGGAAGAGTTTCAGCTTTGTTCGTGTTATTTCCCTGGGACTGGTTGTTTTC

TTAGTTTCTGCTCTTTCATTGGGTCCTTTCCTGGCCTTGAATCAGCTGCCTCAAGTCTTTTCCCGACTCTTTCCTTTCAAGAGGGGCCTCTGTCATGCAT

ATTGGGCTCCAAACTTCTGGGCTTTGTACAATGCTTTGGACAAAGTGCTGTCTGTCATCGGTTTGAAATTGAAATTTCTTGATCCCAACAATATTCCCAA

GGCCTCAATGACAAGTGGTTTGGTTCAGCAGTTCCAACACACAGTCCTTCCCTCAGTGACTCCCTTGGCAACCCTCATCTGCACACTGATTGCCATATTG

CCCTCTATTTTCTGTCTTTGGTTTAAACCCCAAGGGCCCAGAGGCTTTCTCCGATGTCTAACTCTTTGTGCCTTGAGCTCCTTTATGTTTGGGTGGCATG

TTCATGAAAAAGCCATACTTCTAGCAATTCTCCCAATGAGCCTTTTGTCTGTGGGAAAAGCAGGAGACGCTTCGATTTTTCTGATTCTGACCACAACAGG

ACATTATTCCCTCTTTCCTCTGCTCTTCACTGCACCAGAACTTCCCATTAAAATCTTACTCATGTTACTATTCACCATATATAGTATTTCGTCACTGAAG

ACTTTATTCAGAAAAGAAAAACCTCTTTTTAATTGGATGGAAACTTTCTACCTGCTTGGCCTGGGGCCTCTGGAAGTCTGCTGTGAATTTGTATTCCCTT

TCACCTCCTGGAAGGTGAAGTACCCCTTCATCCCTTTGTTACTAACCTCAGTGTATTGTGCAGTAGGCATCACATATGCTTGGTTCAAACTGTATGTTTC

AGTATTGATTGACTCTGCTATTGGCAAGACAAAGAAACAATGAGCTAGCTGGCCAGACATGATAAGATACATTGATGAGTTTGGACAAACCACAACTAGA

ATGCAGTGAAAAAAATGCTTTATTTGTGAAATTTGTGATGCTATTGCTTTATTTGTAACCATTATAAGCTGCAATAAACAAGTTAACAACAACAATTGCA

TTCATTTTATGTTTCAGGTTCAGGGGGAGGTGTGGGAGGTTTTTTAAAGCAAGTAAAACCTCTACAAATGTGGTATGGAATTCTAAAATACAGCATAGCA

AAACTTTAACCTCCAAATCAAGCCTCTACTTGAATCCTTTTCTGAGGGATGAATAAGGCATAGGCATCAGGGGCTGTTGCCAATGTGCATTAGCTGTTTG

CAGCCTCACCTTCTTTCATGGAGTTTAAGATATAGTGTATTTTCCCAAGGTTTGAACTAGCTCTTCATTTCTTTATGTTTTAAATGCACTGACCTCCCAC
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ATTCCCTTTTTAGTAAAATATTCAGAAATAATTTAAATACATCATTGCAATGAAAATAAATGTTTTTTATTAGGCAGAATCCAGATGCTCAAGGCCCTTC

ATAATATCCCCCAGTTTAGTAGTTGGACTTAGGGAACAAAGGAACCTTTAATAGAAATTGGACAGCAAGAAAGCGAGCTTCTAGCTTTAGTTCCTGGTGT

ACTTGAGGGGGATGAGTTCCTCAATGGTGGTTTTGACCAGCTTGCCATTCATCTCAATGAGCACAAAGCAGTCAGGAGCATAGTCAGAGATGAGCTCTCT

GCACATGCCACAGGGGCTGACCACCCTGATGGATCTGTCCACCTCATCAGAGTAGGGGTGCCTGACAGCCACAATGGTGTCAAAGTCCTTCTGCCCGTTG

CTCACAGCAGACCCAATGGCAATGGCTTCAGCACAGACAGTGACCCTGCCAATGTAGGCCTCAATGTGGACAGCAGAGATGATCTCCCCAGTCTTGGTCC

TGATGGCCGCCCCGACATGGTGCTTGTTGTCCTCATAGAGCATGGTGATCTTCTCAGTGGCGACCTCCACCAGCTCCAGATCCTGCTGAGAGATGTTGAA

GGTCTTCATGATGGCCCTCCTATAGTGAGTCGTATTATACTATGCCGATATACTATGCCGATGATTAATTGTCAAAACAGCGTGGATGGCGTCTCCAGC T

TATCTGACGGTTCACTAAACGAGCTCTGCTTATATAGACCTCCCACCGTACACGCCTACCGCCCATTTGCGTCAATGGGGCGGAGTTGTTACGACATTTT

GGAAAGTCCCGTTGATTTA C T A G TCAAAACAAACTCCCATTGACGTCAATGGGGTGGAGACTTGGAAATCCCCGTGAGTCAAACCGCTATCCACGCCCA

TTGATGTACTGCCAAAACCGCATCATCATGGTAATAGCGATGACTAATACGTAGATGTACTGCCAAGTAGGAAAGTCCCATAAGGTCATGTACTGGGCAT

AATGCCAGGCGGGCCATTTACCGTCATTGACGTCAATAGGGGGCGTACTTGGCATATGATACACTTGATGTACTGCCAAGTGGGCAGTTTACCGTAAATA

CTCCACCCATTGACGTCAATGGAAAGTCCCTATTGGCGTTACTATGGGAACATACGTCATTATTGACGTCAATGGGCGGGGGTCGTTGGGCGGTCAGCCA

GGCGGGCCATTTACCGTAAGTTATGTAACGCC T G C AG G TT AA TTAAGAACATGTGAGCAAAAGGCCAGCAAAAGGCCAGGAACCGTAAAAAGGCCGCG

TTGCTGGCGTTTTTCCATAGGCTCCGCCCCCCTGACGAGCATCACAAAAATCGACGCTCAAGTCAGAGGTGGCGAAACCCGACAGGACTATAAAGATACC

AGGCGTTTCCCCCTGGAAGCTCCCTCGTGCGCTCTCCTGTTCCGACCCTGCCGCTTACCGGATACCTGTCCGCCTTTCTCCCTTCGGGAAGCGTGGCGCT

TTCTCATAGCTCACGCTGTAGGTATCTCAGTTCGGTGTAGGTCGTTCGCTCCAAGCTGGGCTGTGTGCACGAACCCCCCGTTCAGCCCGACCGCTGCGCC

TTATCCGGTAACTATCGTCTTGAGTCCAACCCGGTAAGACACGACTTATCGCCACTGGCAGCAGCCACTGGTAACAGGATTAGCAGAGCGAGGTATGTAG

GCGGTGCTACAGAGTTCTTGAAGTGGTGGCCTAACTACGGCTACACTAGAAGAACAGTATTTGGTATCTGCGCTCTGCTGAAGCCAGTTACCTTCGGAAA

AAGAGTTGGTAGCTCTTGATCCGGCAAACAAACCACCGCTGGTAGCGGTGGTTTTTTTGTTTGCAAGCAGCAGATTACGCGCAGAAAAAAAGGATCTCAA

GAAGATCCTTTGATCTTTTCTACGGGGTCTGACGCTCAGTGGAACGAAAACTCACGTTAAGGGATTTTGGTCATGGCTAGTTAATTAACATTTAAATC AG

CGGCCGCAATAAAATATCTTTATTTTCATTACATCTGTGTGTTGGTTTTTTGTGTGAATCGTAACTAACATACGCTCTCCATCAAAACAAAACGAAACAA
AACAAACTAGCAAAATAGGCTGTCCCCAGTGCAAGTGCAGGTGCCAGAACATTTCTCTATCGAA

 •  N  R   T   Y
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 C   M  G  C  P   S   V  V  R   I   S   R   D  V  E   D  S   Y   P   H  R   V  A   V  I   T   D  F   D  K  Q  G  N  

S   V  A   S   G  I   A   I   A   E   A   C  V  T   V  R   G  I   Y   A   E   I   H  V  A   S   I   I   E   G  T   K  T   R

  I   A   A   G  V  H  H  K  N  D  E   Y   L   M  T   I   K  E   T   A   V  E   V  L   E   L   D  Q  Q  S   I   N  F  
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