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GGATCTGCGATCGCTCCGGTGCCCGTCAGTGGGCAGAGCGCACATCGCCCACAGTCCCCGAGAAGTTGGGGGGAGGGGTCGGCAATTGAACGGGTGCCTA

GAGAAGGTGGCGCGGGGTAAACTGGGAAAGTGATGTCGTGTACTGGCTCCGCCTTTTTCCCGAGGGTGGGGGAGAACCGTATATAAGTGCAGTAGTCGCC

GTGAACGTTCTTTTTCGCAACGGGTTTGCCGCCAGAACACAGCTGAAGCTTCGAGGGGCTCGCATCTCTCCTTCACGCGCCCGCCGCCCTACCTGAGGCC

GCCATCCACGCCGGTTGAGTCGCGTTCTGCCGCCTCCCGCCTGTGGTGCCTCCTGAACTGCGTCCGCCGTCTAGGTAAGTTTAAAGCTCAGGTCGAGACC

GGGCCTTTGTCCGGCGCTCCCTTGGAGCCTACCTAGACTCAGCCGGCTCTCCACGCTTTGCCTGACCCTGCTTGCTCAACTCTACGTCTTTGTTTCGTTT

TCTGTTCTGCGCCGTTACAGATCCAAGCTGTGACCGGCGCCTACCTGAGATCACCGGTCAGCATGCTGAGAAACTTGTTTCGGAGGAGACTTTTCTCTTG

TCCTACAAAATACTACTTTATGCTCCTTGTCCTCTCTTTAATTACCTTCTCTGTTTTAAGAATTCATCAGAAGCCTGAATTTTTTAGTGTCAGACACTTG

GAGCTGGCTGGAGATGATCCTTACAGCAATGTTAATTGCACCAAGATTTTACAGGGTGACCCAGAAGAAATCCAGAAGGTGAAGCTTGAGATACTAACAG

TGCAATTCAAGAAGCGCCCGAGGTGGACACCCCATGACTACATAAACATGACCCGTGACTGTGCCTCTTTCATCAGGACACGCAAATATATCGTGGAGCC

CCTTACTAAAGAAGAGGTAGGCTTTCCAATTGCATATTCCATTGTGGTTCATCATAAGATTGAAATGCTTGACAGGCTCCTGAGGGCCATCTATATGCCT

CAGAATTTCTACTGCATTCACGTGGACAGAAAAGCAGAGGAATCCTTTTTAGCCGCGGTGCAGGGCATCGCATCCTGCTTTGATAATGTCTTTGTGGCCA

GCCAGTTGGAGAGTGTTGTTTATGCGTCCTGGAGTCGGGTTAAAGCAGACCTCAACTGCATGAAGGACCTGTACAGAATGAATGCAAACTGGAAGTACTT

GATCAATCTCTGTGGTATGGATTTCCCTATTAAAACCAACCTGGAAATTGTCAGGAAGCTCAAGTGCTCCACAGCGGAAAACAACCTGGAAACTGAGAAG

ATGCCTCCCAACAAGGAAGAGAGATGGAAAAAAAGATACGCCGTTGTCGATGGGAAGCTGACCAACACTGGGATAGTCAAAGCACCGCCCCCACTCAAAA

CTCCTCTCTTTTCAGGCAGTGCCTACTTCGTGGTCACTAGGGAATATGTAGGCTACGTGCTGGAAAATGAAAATATTCAAAAGTTGATGGAATGGGCACA

GGACACATACAGCCCAGATGAGTTCCTCTGGGCCACCATCCAAAGGATCCCAGAAGTCCCTGGTTCTTTCCCCTCAAGCAACAAGTATGACTTGTCAGAC

ATGAATGCCATTGCTAGGTTTGTCAAGTGGCAGTACTTCGAAGGCGATGTTTCCAATGGTGCCCCTTATCCACCGTGCAGTGGAGTCCACGTGCGCTCTG

TGTGCGTCTTCGGAGCTGGTGACTTGAGCTGGATGCTGCGCCAACACCACCTTTTTGCCAATAAGTTTGACATAGATGTCGACCCCTTTGCCATCCAGTG

TTTGGATGAGCATCTGAGGCGTAAAGCCCTGGAGAACTTAGAACACTAAGCGCTGCTGGCAGCCCTGGGGAAGATAAGGTTGCTCAAACTGCTAGCTGGC

CAGACATGATAAGATACATTGATGAGTTTGGACAAACCACAACTAGAATGCAGTGAAAAAAATGCTTTATTTGTGAAATTTGTGATGCTATTGCTTTATT

TGTAACCATTATAAGCTGCAATAAACAAGTTAACAACAACAATTGCATTCATTTTATGTTTCAGGTTCAGGGGGAGGTGTGGGAGGTTTTTTAAAGCAAG

TAAAACCTCTACAAATGTGGTATGGAATTCTAAAATACAGCATAGCAAAACTTTAACCTCCAAATCAAGCCTCTACTTGAATCCTTTTCTGAGGGATGAA

TAAGGCATAGGCATCAGGGGCTGTTGCCAATGTGCATTAGCTGTTTGCAGCCTCACCTTCTTTCATGGAGTTTAAGATATAGTGTATTTTCCCAAGGTTT

GAACTAGCTCTTCATTTCTTTATGTTTTAAATGCACTGACCTCCCACATTCCCTTTTTAGTAAAATATTCAGAAATAATTTAAATACATCATTGCAATGA
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AAATAAATGTTTTTTATTAGGCAGAATCCAGATGCTCAAGGCCCTTCATAATATCCCCCAGTTTAGTAGTTGGACTTAGGGAACAAAGGAACCTTTAATA

GAAATTGGACAGCAAGAAAGCGAGCTTCTAGCTTTAGTTCCTGGTGTACTTGAGGGGGATGAGTTCCTCAATGGTGGTTTTGACCAGCTTGCCATTCATC

TCAATGAGCACAAAGCAGTCAGGAGCATAGTCAGAGATGAGCTCTCTGCACATGCCACAGGGGCTGACCACCCTGATGGATCTGTCCACCTCATCAGAGT

AGGGGTGCCTGACAGCCACAATGGTGTCAAAGTCCTTCTGCCCGTTGCTCACAGCAGACCCAATGGCAATGGCTTCAGCACAGACAGTGACCCTGCCAAT

GTAGGCCTCAATGTGGACAGCAGAGATGATCTCCCCAGTCTTGGTCCTGATGGCCGCCCCGACATGGTGCTTGTTGTCCTCATAGAGCATGGTGATCTTC

TCAGTGGCGACCTCCACCAGCTCCAGATCCTGCTGAGAGATGTTGAAGGTCTTCATGATGGCCCTCCTATAGTGAGTCGTATTATACTATGCCGATATAC

TATGCCGATGATTAATTGTCAAAACAGCGTGGATGGCGTCTCCAGC T TATCTGACGGTTCACTAAACGAGCTCTGCTTATATAGACCTCCCACCGTACAC

GCCTACCGCCCATTTGCGTCAATGGGGCGGAGTTGTTACGACATTTTGGAAAGTCCCGTTGATTTA C T A G TCAAAACAAACTCCCATTGACGTCAATGG

GGTGGAGACTTGGAAATCCCCGTGAGTCAAACCGCTATCCACGCCCATTGATGTACTGCCAAAACCGCATCATCATGGTAATAGCGATGACTAATACGTA

GATGTACTGCCAAGTAGGAAAGTCCCATAAGGTCATGTACTGGGCATAATGCCAGGCGGGCCATTTACCGTCATTGACGTCAATAGGGGGCGTACTTGGC

ATATGATACACTTGATGTACTGCCAAGTGGGCAGTTTACCGTAAATACTCCACCCATTGACGTCAATGGAAAGTCCCTATTGGCGTTACTATGGGAACAT

ACGTCATTATTGACGTCAATGGGCGGGGGTCGTTGGGCGGTCAGCCAGGCGGGCCATTTACCGTAAGTTATGTAACGCC T G C AG G TT AA TTAAGAACA

TGTGAGCAAAAGGCCAGCAAAAGGCCAGGAACCGTAAAAAGGCCGCGTTGCTGGCGTTTTTCCATAGGCTCCGCCCCCCTGACGAGCATCACAAAAATCG

ACGCTCAAGTCAGAGGTGGCGAAACCCGACAGGACTATAAAGATACCAGGCGTTTCCCCCTGGAAGCTCCCTCGTGCGCTCTCCTGTTCCGACCCTGCCG

CTTACCGGATACCTGTCCGCCTTTCTCCCTTCGGGAAGCGTGGCGCTTTCTCATAGCTCACGCTGTAGGTATCTCAGTTCGGTGTAGGTCGTTCGCTCCA

AGCTGGGCTGTGTGCACGAACCCCCCGTTCAGCCCGACCGCTGCGCCTTATCCGGTAACTATCGTCTTGAGTCCAACCCGGTAAGACACGACTTATCGCC

ACTGGCAGCAGCCACTGGTAACAGGATTAGCAGAGCGAGGTATGTAGGCGGTGCTACAGAGTTCTTGAAGTGGTGGCCTAACTACGGCTACACTAGAAGA

ACAGTATTTGGTATCTGCGCTCTGCTGAAGCCAGTTACCTTCGGAAAAAGAGTTGGTAGCTCTTGATCCGGCAAACAAACCACCGCTGGTAGCGGTGGTT

TTTTTGTTTGCAAGCAGCAGATTACGCGCAGAAAAAAAGGATCTCAAGAAGATCCTTTGATCTTTTCTACGGGGTCTGACGCTCAGTGGAACGAAAACTC

ACGTTAAGGGATTTTGGTCATGGCTAGTTAATTAACATTTAAATC AGCGGCCGCAATAAAATATCTTTATTTTCATTACATCTGTGTGTTGGTTTTTTGT

GTGAATCGTAACTAACATACGCTCTCCATCAAAACAAAACGAAACAAAACAAACTAGCAAAATAGGCTGTCCCCAGTGCAAGTGCAGGTGCCAGAACATT
TCTCTATCGAA
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