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GGATCTGCGATCGCTCCGGTGCCCGTCAGTGGGCAGAGCGCACATCGCCCACAGTCCCCGAGAAGTTGGGGGGAGGGGTCGGCAATTGAACGGGTGCCTA

GAGAAGGTGGCGCGGGGTAAACTGGGAAAGTGATGTCGTGTACTGGCTCCGCCTTTTTCCCGAGGGTGGGGGAGAACCGTATATAAGTGCAGTAGTCGCC

GTGAACGTTCTTTTTCGCAACGGGTTTGCCGCCAGAACACAGCTGAAGCTTCGAGGGGCTCGCATCTCTCCTTCACGCGCCCGCCGCCCTACCTGAGGCC

GCCATCCACGCCGGTTGAGTCGCGTTCTGCCGCCTCCCGCCTGTGGTGCCTCCTGAACTGCGTCCGCCGTCTAGGTAAGTTTAAAGCTCAGGTCGAGACC

GGGCCTTTGTCCGGCGCTCCCTTGGAGCCTACCTAGACTCAGCCGGCTCTCCACGCTTTGCCTGACCCTGCTTGCTCAACTCTACGTCTTTGTTTCGTTT

TCTGTTCTGCGCCGTTACAGATCCAAGCTGTGACCGGCGCCTACCTGAGATCACCGGTCAACATGTTGAAGCCATCATTACCATTCACATCCCTCTTATT

CCTGCAGCTGCCCCTGCTGGGAGTGGGGCTGAACACGACAATTCTGACGCCCAATGGGAATGAAGACACCACAGCTGATTTCTTCCTGACCACTATGCCC

ACTGACTCCCTCAGTGTTTCCACTCTGCCCCTCCCAGAGGTTCAGTGTTTTGTGTTCAATGTCGAGTACATGAATTGCACTTGGAACAGCAGCTCTGAGC

CCCAGCCTACCAACCTCACTCTGCATTATTGGTACAAGAACTCGGATAATGATAAAGTCCAGAAGTGCAGCCACTATCTATTCTCTGAAGAAATCACTTC

TGGCTGTCAGTTGCAAAAAAAGGAGATCCACCTCTACCAAACATTTGTTGTTCAGCTCCAGGACCCACGGGAACCCAGGAGACAGGCCACACAGATGCTA

AAACTGCAGAATCTGGTGATCCCCTGGGCTCCAGAGAACCTAACACTTCACAAACTGAGTGAATCCCAGCTAGAACTGAACTGGAACAACAGATTCTTGA

ACCACTGTTTGGAGCACTTGGTGCAGTACCGGACTGACTGGGACCACAGCTGGACTGAACAATCAGTGGATTATAGACATAAGTTCTCCTTGCCTAGTGT

GGATGGGCAGAAACGCTACACGTTTCGTGTTCGGAGCCGCTTTAACCCACTCTGTGGAAGTGCTCAGCATTGGAGTGAATGGAGCCACCCAATCCACTGG

GGGAGCAATACTTCAAAAGAGAATCCTTTCCTGTTTGCATTGGAAGCCGTGGTTATCTCTGTTGGCTCCATGGGATTGATTATCAGCCTTCTCTGTGTGT

ATTTCTGGCTGGAACGGACGATGCCCCGAATTCCCACCCTGAAGAACCTAGAGGATCTTGTTACTGAATACCACGGGAACTTTTCGGCCTGGAGTGGTGT

GTCTAAGGGACTGGCTGAGAGTCTGCAGCCAGACTACAGTGAACGACTCTGCCTCGTCAGTGAGATTCCCCCAAAAGGAGGGGCCCTTGGGGAGGGGCCT

GGGGCCTCCCCATGCAACCAGCATAGCCCCTACTGGGCCCCCCCATGTTACACCCTAAAGCCTGAAACCTGAACCCCAATCCTCTGACAGAAGCTAGCTG

GCCAGACATGATAAGATACATTGATGAGTTTGGACAAACCACAACTAGAATGCAGTGAAAAAAATGCTTTATTTGTGAAATTTGTGATGCTATTGCTTTA

TTTGTAACCATTATAAGCTGCAATAAACAAGTTAACAACAACAATTGCATTCATTTTATGTTTCAGGTTCAGGGGGAGGTGTGGGAGGTTTTTTAAAGCA

AGTAAAACCTCTACAAATGTGGTATGGAATTCTAAAATACAGCATAGCAAAACTTTAACCTCCAAATCAAGCCTCTACTTGAATCCTTTTCTGAGGGATG

AATAAGGCATAGGCATCAGGGGCTGTTGCCAATGTGCATTAGCTGTTTGCAGCCTCACCTTCTTTCATGGAGTTTAAGATATAGTGTATTTTCCCAAGGT

TTGAACTAGCTCTTCATTTCTTTATGTTTTAAATGCACTGACCTCCCACATTCCCTTTTTAGTAAAATATTCAGAAATAATTTAAATACATCATTGCAAT

GAAAATAAATGTTTTTTATTAGGCAGAATCCAGATGCTCAAGGCCCTTCATAATATCCCCCAGTTTAGTAGTTGGACTTAGGGAACAAAGGAACCTTTAA

TAGAAATTGGACAGCAAGAAAGCGAGCTTCTAGCTTTAGTTCCTGGTGTACTTGAGGGGGATGAGTTCCTCAATGGTGGTTTTGACCAGCTTGCCATTCA

TCTCAATGAGCACAAAGCAGTCAGGAGCATAGTCAGAGATGAGCTCTCTGCACATGCCACAGGGGCTGACCACCCTGATGGATCTGTCCACCTCATCAGA

GTAGGGGTGCCTGACAGCCACAATGGTGTCAAAGTCCTTCTGCCCGTTGCTCACAGCAGACCCAATGGCAATGGCTTCAGCACAGACAGTGACCCTGCCA

ATGTAGGCCTCAATGTGGACAGCAGAGATGATCTCCCCAGTCTTGGTCCTGATGGCCGCCCCGACATGGTGCTTGTTGTCCTCATAGAGCATGGTGATCT
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TCTCAGTGGCGACCTCCACCAGCTCCAGATCCTGCTGAGAGATGTTGAAGGTCTTCATGGTGGCCCTCCTATAGTGAGTCGTATTATACTATGCCGATAT

ACTATGCCGATGATTAATTGTCAAAACAGCGTGGATGGCGTCTCCAGCTTATCTGACGGTTCACTAAACGAGCTCTGCTTATATAGACCTCCCACCGTAC

ACGCCTACCGCCCATTTGCGTCAATGGGGCGGAGTTGTTACGACATTTTGGAAAGTCCCGTTGATTTACTAGTCAAAACAAACTCCCATTGACGTCAATG

GGGTGGAGACTTGGAAATCCCCGTGAGTCAAACCGCTATCCACGCCCATTGATGTACTGCCAAAACCGCATCATCATGGTAATAGCGATGACTAATACGT

AGATGTACTGCCAAGTAGGAAAGTCCCATAAGGTCATGTACTGGGCATAATGCCAGGCGGGCCATTTACCGTCATTGACGTCAATAGGGGGCGTACTTGG

CATATGATACACTTGATGTACTGCCAAGTGGGCAGTTTACCGTAAATACTCCACCCATTGACGTCAATGGAAAGTCCCTATTGGCGTTACTATGGGAACA

TACGTCATTATTGACGTCAATGGGCGGGGGTCGTTGGGCGGTCAGCCAGGCGGGCCATTTACCGTAAGTTATGTAACGCCTGCAGGTTAATTAAGAACAT

GTGAGCAAAAGGCCAGCAAAAGGCCAGGAACCGTAAAAAGGCCGCGTTGCTGGCGTTTTTCCATAGGCTCCGCCCCCCTGACGAGCATCACAAAAATCGA

CGCTCAAGTCAGAGGTGGCGAAACCCGACAGGACTATAAAGATACCAGGCGTTTCCCCCTGGAAGCTCCCTCGTGCGCTCTCCTGTTCCGACCCTGCCGC

TTACCGGATACCTGTCCGCCTTTCTCCCTTCGGGAAGCGTGGCGCTTTCTCATAGCTCACGCTGTAGGTATCTCAGTTCGGTGTAGGTCGTTCGCTCCAA

GCTGGGCTGTGTGCACGAACCCCCCGTTCAGCCCGACCGCTGCGCCTTATCCGGTAACTATCGTCTTGAGTCCAACCCGGTAAGACACGACTTATCGCCA

CTGGCAGCAGCCACTGGTAACAGGATTAGCAGAGCGAGGTATGTAGGCGGTGCTACAGAGTTCTTGAAGTGGTGGCCTAACTACGGCTACACTAGAAGAA

CAGTATTTGGTATCTGCGCTCTGCTGAAGCCAGTTACCTTCGGAAAAAGAGTTGGTAGCTCTTGATCCGGCAAACAAACCACCGCTGGTAGCGGTGGTTT

TTTTGTTTGCAAGCAGCAGATTACGCGCAGAAAAAAAGGATCTCAAGAAGATCCTTTGATCTTTTCTACGGGGTCTGACGCTCAGTGGAACGAAAACTCA

CGTTAAGGGATTTTGGTCATGGCTAGTTAATTAACATTTAAATC AGCGGCCGCAATAAAATATCTTTATTTTCATTACATCTGTGTGTTGGTTTTTTGTG

TGAATCGTAACTAACATACGCTCTCCATCAAAACAAAACGAAACAAAACAAACTAGCAAAATAGGCTGTCCCCAGTGCAAGTGCAGGTGCCAGAACATTT
CTCTATCGAA
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