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GGATCTGCGATCGCTCCGGTGCCCGTCAGTGGGCAGAGCGCACATCGCCCACAGTCCCCGAGAAGTTGGGGGGAGGGGTCGGCAATTGAACGGGTGCCTA

GAGAAGGTGGCGCGGGGTAAACTGGGAAAGTGATGTCGTGTACTGGCTCCGCCTTTTTCCCGAGGGTGGGGGAGAACCGTATATAAGTGCAGTAGTCGCC

GTGAACGTTCTTTTTCGCAACGGGTTTGCCGCCAGAACACAGCTGAAGCTTCGAGGGGCTCGCATCTCTCCTTCACGCGCCCGCCGCCCTACCTGAGGCC

GCCATCCACGCCGGTTGAGTCGCGTTCTGCCGCCTCCCGCCTGTGGTGCCTCCTGAACTGCGTCCGCCGTCTAGGTAAGTTTAAAGCTCAGGTCGAGACC

GGGCCTTTGTCCGGCGCTCCCTTGGAGCCTACCTAGACTCAGCCGGCTCTCCACGCTTTGCCTGACCCTGCTTGCTCAACTCTACGTCTTTGTTTCGTTT

TCTGTTCTGCGCCGTTACAGATCCAAGCTGTGACCGGCGCCTACCTGAGATCACCGGTCACCATGGCTACCCTGGTTGTAAACAAGCTCGGAGCGGGAGT

AGACAGTGGCCGGCAGGGCAGCCGGGGGACAGCTGTAGTGAAGGTGCTAGAGTGTGGAGTTTGTGAAGATGTCTTTTCTTTGCAAGGAGACAAAGTTCCC

CGTCTTTTGCTTTGTGGCCATACCGTCTGTCATGACTGTCTCACTCGCCTACCTCTTCATGGAAGAGCAATCCGTTGCCCATTTGATCGACAAGTAACAG

ACCTAGGTGATTCAGGTGTCTGGGGATTGAAAAAAAATTTTGCTTTATTGGAGCTTTTGGAACGACTGCAGAATGGGCCTATTGGTCAGTATGGAGCTGC

AGAAGAATCCATTGGGATATCTGGAGAGAGCATCATTCGTTGTGATGAAGATGAAGCTCACCTTGCCTCTGTATATTGCACTGTGTGTGCAACTCATTTG

TGCTCTGAGTGTTCTCAAGTTACTCATTCTACAAAGACATTAGCAAAGCACAGGCGAGTTCCTCTAGCTGATAAACCTCATGAGAAAACTATGTGCTCTC

AGCACCAGGTGCATGCCATTGAGTTTGTTTGCTTGGAAGAAGGTTGTCAAACTAGCCCACTCATGTGCTGTGTCTGCAAAGAATATGGAAAACACCAGGG

TCACAAGCATTCAGTATTGGAACCAGAAGCTAATCAGATCCGAGCATCAATTTTAGATATGGCTCACTGCATACGGACCTTCACAGAGGAAATCTCAGAT

TATTCCAGAAAATTAGTTGGAATTGTGCAGCACATTGAAGGAGGAGAACAAATCGTGGAAGATGGAATTGGAATGGCTCACACAGAACATGTACCAGGGA

CTGCAGAGAATGCCCGGTCATGTATTCGAGCTTATTTTTATGATCTACATGAAACTCTGTGTCGTCAAGAAGAAATGGCTCTAAGTGTTGTTGATGCTCA

TGTTCGTGAAAAATTGATTTGGCTCAGGCAGCAACAAGAAGATATGACTATTTTGTTGTCAGAGGTTTCTGCAGCCTGCCTCCACTGTGAAAAGACTTTG

CAGCAGGATGATTGTAGAGTTGTCTTGGCAAAACAGGAAATTACAAGGTTACTGGAAACATTGCAGAAACAGCAGCAGCAGTTTACAGAAGTTGCAGATC

ACATTCAGTTGGATGCCAGCATCCCTGTCACTTTTACAAAGGATAATCGAGTTCACATTGGACCAAAAATGGAAATTCGGGTCGTTACGTTAGGATTGGA

TGGTGCTGGAAAAACTACTATCTTGTTTAAGTTAAAACAGGATGAATTCATGCAGCCCATTCCAACAATTGGTTTTAACGTGGAAACTGTAGAATATAAA

AATCTAAAATTCACTATTTGGGATGTAGGTGGAAAACACAAATTAAGACCATTGTGGAAACATTATTACCTCAATACTCAAGCTGTTGTGTTTGTTGTAG

ATAGCAGTCATAGAGACAGAATTAGTGAAGCACACAGCGAACTTGCAAAGTTGTTAACGGAAAAAGAACTCCGAGATGCTCTGCTCCTGATTTTTGCTAA

CAAACAGGATGTTGCTGGAGCACTGTCAGTAGAAGAAATCACTGAACTACTCAGTCTCCATAAATTATGCTGTGGCCGTAGCTGGTATATTCAGGGCTGT

GATGCTCGAAGTGGTATGGGACTGTATGAAGGGTTGGACTGGCTCTCACGGCAACTTGTAGCTGCTGGAGTATTGGATGTTGCTTGAGCTAGCTGGCCAG

ACATGATAAGATACATTGATGAGTTTGGACAAACCACAACTAGAATGCAGTGAAAAAAATGCTTTATTTGTGAAATTTGTGATGCTATTGCTTTATTTGT

 M   A   T   L   V   V   N   K   L   G   A   G   V

  D   S   G   R   Q   G   S   R   G   T   A   V   V   K   V   L   E   C   G   V   C   E   D   V   F   S   L   Q   G   D   K   V   P  

 R   L   L   L   C   G   H   T   V   C   H   D   C   L   T   R   L   P   L   H   G   R   A   I   R   C   P   F   D   R   Q   V   T   

D   L   G   D   S   G   V   W   G   L   K   K   N   F   A   L   L   E   L   L   E   R   L   Q   N   G   P   I   G   Q   Y   G   A   A

  E   E   S   I   G   I   S   G   E   S   I   I   R   C   D   E   D   E   A   H   L   A   S   V   Y   C   T   V   C   A   T   H   L  

 C   S   E   C   S   Q   V   T   H   S   T   K   T   L   A   K   H   R   R   V   P   L   A   D   K   P   H   E   K   T   M   C   S   

Q   H   Q   V   H   A   I   E   F   V   C   L   E   E   G   C   Q   T   S   P   L   M   C   C   V   C   K   E   Y   G   K   H   Q   G

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

 Y   S   R   K   L   V   G   I   V   Q   H   I   E   G   G   E   Q   I   V   E   D   G   I   G   M   A   H   T   E   H   V   P   G   

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

 N   L   K   F   T   I   W   D   V   G   G   K   H   K   L   R   P   L   W   K   H   Y   Y   L   N   T   Q   A   V   V   F   V   V   

D   S   S   H   R   D   R   I   S   E   A   H   S   E   L   A   K   L   L   T   E   K   E   L   R   D   A   L   L   L   I   F   A   N
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AACCATTATAAGCTGCAATAAACAAGTTAACAACAACAATTGCATTCATTTTATGTTTCAGGTTCAGGGGGAGGTGTGGGAGGTTTTTTAAAGCAAGTAA

AACCTCTACAAATGTGGTATGGAATTCTAAAATACAGCATAGCAAAACTTTAACCTCCAAATCAAGCCTCTACTTGAATCCTTTTCTGAGGGATGAATAA

GGCATAGGCATCAGGGGCTGTTGCCAATGTGCATTAGCTGTTTGCAGCCTCACCTTCTTTCATGGAGTTTAAGATATAGTGTATTTTCCCAAGGTTTGAA

CTAGCTCTTCATTTCTTTATGTTTTAAATGCACTGACCTCCCACATTCCCTTTTTAGTAAAATATTCAGAAATAATTTAAATACATCATTGCAATGAAAA

TAAATGTTTTTTATTAGGCAGAATCCAGATGCTCAAGGCCCTTCATAATATCCCCCAGTTTAGTAGTTGGACTTAGGGAACAAAGGAACCTTTAATAGAA

ATTGGACAGCAAGAAAGCGAGCTTCTAGCTTTAGTTCCTGGTGTACTTGAGGGGGATGAGTTCCTCAATGGTGGTTTTGACCAGCTTGCCATTCATCTCA

ATGAGCACAAAGCAGTCAGGAGCATAGTCAGAGATGAGCTCTCTGCACATGCCACAGGGGCTGACCACCCTGATGGATCTGTCCACCTCATCAGAGTAGG

GGTGCCTGACAGCCACAATGGTGTCAAAGTCCTTCTGCCCGTTGCTCACAGCAGACCCAATGGCAATGGCTTCAGCACAGACAGTGACCCTGCCAATGTA

GGCCTCAATGTGGACAGCAGAGATGATCTCCCCAGTCTTGGTCCTGATGGCCGCCCCGACATGGTGCTTGTTGTCCTCATAGAGCATGGTGATCTTCTCA

GTGGCGACCTCCACCAGCTCCAGATCCTGCTGAGAGATGTTGAAGGTCTTCATGGTGGCCCTCCTATAGTGAGTCGTATTATACTATGCCGATATACTAT

GCCGATGATTAATTGTCAAAACAGCGTGGATGGCGTCTCCAGCTTATCTGACGGTTCACTAAACGAGCTCTGCTTATATAGACCTCCCACCGTACACGCC

TACCGCCCATTTGCGTCAATGGGGCGGAGTTGTTACGACATTTTGGAAAGTCCCGTTGATTTACTAGTCAAAACAAACTCCCATTGACGTCAATGGGGTG

GAGACTTGGAAATCCCCGTGAGTCAAACCGCTATCCACGCCCATTGATGTACTGCCAAAACCGCATCATCATGGTAATAGCGATGACTAATACGTAGATG

TACTGCCAAGTAGGAAAGTCCCATAAGGTCATGTACTGGGCATAATGCCAGGCGGGCCATTTACCGTCATTGACGTCAATAGGGGGCGTACTTGGCATAT

GATACACTTGATGTACTGCCAAGTGGGCAGTTTACCGTAAATACTCCACCCATTGACGTCAATGGAAAGTCCCTATTGGCGTTACTATGGGAACATACGT

CATTATTGACGTCAATGGGCGGGGGTCGTTGGGCGGTCAGCCAGGCGGGCCATTTACCGTAAGTTATGTAACGCCTGCAGGTTAATTAAGAACATGTGAG

CAAAAGGCCAGCAAAAGGCCAGGAACCGTAAAAAGGCCGCGTTGCTGGCGTTTTTCCATAGGCTCCGCCCCCCTGACGAGCATCACAAAAATCGACGCTC

AAGTCAGAGGTGGCGAAACCCGACAGGACTATAAAGATACCAGGCGTTTCCCCCTGGAAGCTCCCTCGTGCGCTCTCCTGTTCCGACCCTGCCGCTTACC

GGATACCTGTCCGCCTTTCTCCCTTCGGGAAGCGTGGCGCTTTCTCATAGCTCACGCTGTAGGTATCTCAGTTCGGTGTAGGTCGTTCGCTCCAAGCTGG

GCTGTGTGCACGAACCCCCCGTTCAGCCCGACCGCTGCGCCTTATCCGGTAACTATCGTCTTGAGTCCAACCCGGTAAGACACGACTTATCGCCACTGGC

AGCAGCCACTGGTAACAGGATTAGCAGAGCGAGGTATGTAGGCGGTGCTACAGAGTTCTTGAAGTGGTGGCCTAACTACGGCTACACTAGAAGAACAGTA

TTTGGTATCTGCGCTCTGCTGAAGCCAGTTACCTTCGGAAAAAGAGTTGGTAGCTCTTGATCCGGCAAACAAACCACCGCTGGTAGCGGTGGTTTTTTTG

TTTGCAAGCAGCAGATTACGCGCAGAAAAAAAGGATCTCAAGAAGATCCTTTGATCTTTTCTACGGGGTCTGACGCTCAGTGGAACGAAAACTCACGTTA

AGGGATTTTGGTCATGGCTAGTTAATTAACATTTAAATCAGCGGCCGCAATAAAATATCTTTATTTTCATTACATCTGTGTGTTGGTTTTTTGTGTGAAT

CGTAACTAACATACGCTCTCCATCAAAACAAAACGAAACAAAACAAACTAGCAAAATAGGCTGTCCCCAGTGCAAGTGCAGGTGCCAGAACATTTCTCTA
TCGAA

 •   N   R   T   Y   K   L   P   I   L   E   E   I   T   T   K   V   L   K   G   N   M   E   
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