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GGATCTGCGATCGCTCCGGTGCCCGTCAGTGGGCAGAGCGCACATCGCCCACAGTCCCCGAGAAGTTGGGGGGAGGGGTCGGCAATTGAACGGGTGCCTA

GAGAAGGTGGCGCGGGGTAAACTGGGAAAGTGATGTCGTGTACTGGCTCCGCCTTTTTCCCGAGGGTGGGGGAGAACCGTATATAAGTGCAGTAGTCGCC

GTGAACGTTCTTTTTCGCAACGGGTTTGCCGCCAGAACACAGCTGAAGCTTCGAGGGGCTCGCATCTCTCCTTCACGCGCCCGCCGCCCTACCTGAGGCC

GCCATCCACGCCGGTTGAGTCGCGTTCTGCCGCCTCCCGCCTGTGGTGCCTCCTGAACTGCGTCCGCCGTCTAGGTAAGTTTAAAGCTCAGGTCGAGACC

GGGCCTTTGTCCGGCGCTCCCTTGGAGCCTACCTAGACTCAGCCGGCTCTCCACGCTTTGCCTGACCCTGCTTGCTCAACTCTACGTCTTTGTTTCGTTT

TCTGTTCTGCGCCGTTACAGATCCAAGCTGTGACCGGCGCCTACCTGAGATCACCGGTCACCATGGCCGCCCCGGAGCCGGCCCGGGCCGCGCCGCCCCC

GCCCCCGCCCCCACCGCCCCCTCTCGGGGCCGACCGCGTCGTCAAAGCTGTTCCTTTTCCCCCAACTCATCGGCTGACATCTGAAGAAGTGTTTGATATG

GATGGGATACCCAGGGTTGATGTTCTGAAGAACCACTTGGTAAAAGAAGGGCGGGTGGATGAAGAAATTGCACTAAGAATTATCAATGAGGGTGCTGCCA

TACTTCGGCGGGAGAAAACCATGATAGAAGTAGAAGCTCCAATTACAGTGTGTGGTGACATCCATGGCCAATTTTTTGATCTGATGAAACTTTTTGAAGT

AGGAGGATCACCTGCTAATACACGATACCTTTTTCTTGGTGATTATGTGGACAGAGGTTATTTTAGTATAGAGTGTGTCTTATATTTATGGGTCTTGAAG

ATTCTATACCCAAGCACATTATTCCTTCTGAGAGGCAACCATGAATGCAGACACCTTACTGAATATTTTACCTTTAAGCAGGAATGTAAAATTAAATATT

CAGAAAGAGTCTATGAAGCTTGTATGGAGGCTTTTGACAGCTTGCCCCTTGCTGCACTTCTAAACCAACAATTTCTTTGTGTTCATGGTGGACTTTCACC

AGAAATACACACACTGGATGATATTAGGAGATTAGATAGATTTAAAGAGCCACCTGCATTTGGACCAATGTGTGACTTGCTATGGTCTGATCCTTCTGAA

GACTTTGGAAATGAAAAATCACAAGAACATTTTAGTCATAATACAGTTCGAGGATGTTCTTATTTTTATAACTATCCAGCAGTGTGTGAATTTTTGCAAA

ACAATAATTTGTTATCGATTATTAGAGCTCATGAAGCTCAAGATGCAGGCTATAGAATGTACAGAAAAAGTCAAACTACAGGGTTTCCTTCATTAATAAC

AATTTTTTCGGCACCTAATTACTTAGATGTCTACAATAATAAAGCTGCTGTACTAAAGTATGAAAATAATGTGATGAACATTCGACAGTTTAATTGCTCT

CCACATCCTTATTGGTTGCCCAATTTTATGGATGTCTTTACATGGTCTTTACCATTTGTTGGAGAAAAAGTGACAGAAATGTTGGTAAATGTTCTGAGTA

TTTGTTCTGATGATGAACTAATGACAGAAGGTGAAGACCAGTTTGATG GTTCAGCTGCAGCCCGGAAAGAAATCATAAGAAACAAGATCCGAGCAATTGG

CAAGATGGCAAGAGTCTTCTCTGTTCTCAGGGAGGAGAGTGAAAGCGTGCTGACACTCAAGGGCCTGACTCCCACAGGGATGTTGCCTAGTGGAGTGTTG

GCTGGAGGACGGCAGACCTTGCAAAGTGCCACAGTTGAGGCTATTGAGGCTGAAAAAGCAATACGAGGATTCTCTCCACCACATAGAATCTGCAGTTTTG

AAGAGGCAAAGGGTTTGGATAGGATCAATGAGAGAATGCCACCCCGGAAAGATGCTGTGCAGCAAGATGGTTTCAATTCCCTGAACACCGCACATACCAC

TGAGAACCACGGGACTGGCAACCATAGTGCCCAGTGACCAGCGGCTTGCTAGCTGGCCAGACATGATAAGATACATTGATGAGTTTGGACAAACCACAAC

TAGAATGCAGTGAAAAAAATGCTTTATTTGTGAAATTTGTGATGCTATTGCTTTATTTGTAACCATTATAAGCTGCAATAAACAAGTTAACAACAACAAT

TGCATTCATTTTATGTTTCAGGTTCAGGGGGAGGTGTGGGAGGTTTTTTAAAGCAAGTAAAACCTCTACAAATGTGGTATGGAATTCTAAAATACAGCAT

AGCAAAACTTTAACCTCCAAATCAAGCCTCTACTTGAATCCTTTTCTGAGGGATGAATAAGGCATAGGCATCAGGGGCTGTTGCCAATGTGCATTAGCTG

TTTGCAGCCTCACCTTCTTTCATGGAGTTTAAGATATAGTGTATTTTCCCAAGGTTTGAACTAGCTCTTCATTTCTTTATGTTTTAAATGCACTGACCTC
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CCACATTCCCTTTTTAGTAAAATATTCAGAAATAATTTAAATACATCATTGCAATGAAAATAAATGTTTTTTATTAGGCAGAATCCAGATGCTCAAGGCC

CTTCATAATATCCCCCAGTTTAGTAGTTGGACTTAGGGAACAAAGGAACCTTTAATAGAAATTGGACAGCAAGAAAGCGAGCTTCTAGCTTTAGTTCCTG

GTGTACTTGAGGGGGATGAGTTCCTCAATGGTGGTTTTGACCAGCTTGCCATTCATCTCAATGAGCACAAAGCAGTCAGGAGCATAGTCAGAGATGAGCT

CTCTGCACATGCCACAGGGGCTGACCACCCTGATGGATCTGTCCACCTCATCAGAGTAGGGGTGCCTGACAGCCACAATGGTGTCAAAGTCCTTCTGCCC

GTTGCTCACAGCAGACCCAATGGCAATGGCTTCAGCACAGACAGTGACCCTGCCAATGTAGGCCTCAATGTGGACAGCAGAGATGATCTCCCCAGTCTTG

GTCCTGATGGCCGCCCCGACATGGTGCTTGTTGTCCTCATAGAGCATGGTGATCTTCTCAGTGGCGACCTCCACCAGCTCCAGATCCTGCTGAGAGATGT

TGAAGGTCTTCATGATGGCCCTCCTATAGTGAGTCGTATTATACTATGCCGATATACTATGCCGATGATTAATTGTCAAAACAGCGTGGATGGCGTCTCC

AGC T TATCTGACGGTTCACTAAACGAGCTCTGCTTATATAGACCTCCCACCGTACACGCCTACCGCCCATTTGCGTCAATGGGGCGGAGTTGTTACGACA

TTTTGGAAAGTCCCGTTGATTTA C T A G TCAAAACAAACTCCCATTGACGTCAATGGGGTGGAGACTTGGAAATCCCCGTGAGTCAAACCGCTATCCACG

CCCATTGATGTACTGCCAAAACCGCATCATCATGGTAATAGCGATGACTAATACGTAGATGTACTGCCAAGTAGGAAAGTCCCATAAGGTCATGTACTGG

GCATAATGCCAGGCGGGCCATTTACCGTCATTGACGTCAATAGGGGGCGTACTTGGCATATGATACACTTGATGTACTGCCAAGTGGGCAGTTTACCGTA

AATACTCCACCCATTGACGTCAATGGAAAGTCCCTATTGGCGTTACTATGGGAACATACGTCATTATTGACGTCAATGGGCGGGGGTCGTTGGGCGGTCA

GCCAGGCGGGCCATTTACCGTAAGTTATGTAACGCC T G C AG G TT AA TTAAGAACATGTGAGCAAAAGGCCAGCAAAAGGCCAGGAACCGTAAAAAGGC

CGCGTTGCTGGCGTTTTTCCATAGGCTCCGCCCCCCTGACGAGCATCACAAAAATCGACGCTCAAGTCAGAGGTGGCGAAACCCGACAGGACTATAAAGA

TACCAGGCGTTTCCCCCTGGAAGCTCCCTCGTGCGCTCTCCTGTTCCGACCCTGCCGCTTACCGGATACCTGTCCGCCTTTCTCCCTTCGGGAAGCGTGG

CGCTTTCTCATAGCTCACGCTGTAGGTATCTCAGTTCGGTGTAGGTCGTTCGCTCCAAGCTGGGCTGTGTGCACGAACCCCCCGTTCAGCCCGACCGCTG

CGCCTTATCCGGTAACTATCGTCTTGAGTCCAACCCGGTAAGACACGACTTATCGCCACTGGCAGCAGCCACTGGTAACAGGATTAGCAGAGCGAGGTAT

GTAGGCGGTGCTACAGAGTTCTTGAAGTGGTGGCCTAACTACGGCTACACTAGAAGAACAGTATTTGGTATCTGCGCTCTGCTGAAGCCAGTTACCTTCG

GAAAAAGAGTTGGTAGCTCTTGATCCGGCAAACAAACCACCGCTGGTAGCGGTGGTTTTTTTGTTTGCAAGCAGCAGATTACGCGCAGAAAAAAAGGATC

TCAAGAAGATCCTTTGATCTTTTCTACGGGGTCTGACGCTCAGTGGAACGAAAACTCACGTTAAGGGATTTTGGTCATGGCTAGTTAATTAACATTTAAA

TC AGCGGCCGCAATAAAATATCTTTATTTTCATTACATCTGTGTGTTGGTTTTTTGTGTGAATCGTAACTAACATACGCTCTCCATCAAAACAAAACGAA
ACAAAACAAACTAGCAAAATAGGCTGTCCCCAGTGCAAGTGCAGGTGCCAGAACATTTCTCTATCGAA
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