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GGATCTGCGATCGCTCCGGTGCCCGTCAGTGGGCAGAGCGCACATCGCCCACAGTCCCCGAGAAGTTGGGGGGAGGGGTCGGCAATTGAACGGGTGCCTA

GAGAAGGTGGCGCGGGGTAAACTGGGAAAGTGATGTCGTGTACTGGCTCCGCCTTTTTCCCGAGGGTGGGGGAGAACCGTATATAAGTGCAGTAGTCGCC

GTGAACGTTCTTTTTCGCAACGGGTTTGCCGCCAGAACACAGCTGAAGCTTCGAGGGGCTCGCATCTCTCCTTCACGCGCCCGCCGCCCTACCTGAGGCC

GCCATCCACGCCGGTTGAGTCGCGTTCTGCCGCCTCCCGCCTGTGGTGCCTCCTGAACTGCGTCCGCCGTCTAGGTAAGTTTAAAGCTCAGGTCGAGACC

GGGCCTTTGTCCGGCGCTCCCTTGGAGCCTACCTAGACTCAGCCGGCTCTCCACGCTTTGCCTGACCCTGCTTGCTCAACTCTACGTCTTTGTTTCGTTT

TCTGTTCTGCGCCGTTACAGATCCAAGCTGTGACCGGCGCCTACCTGAGATCACCGGTCACCATGGGCTGTGATCGGAACTGTGGGCTCATTGCTGGAGC

TGTTATTGGTGCAGTCCTGGCTGTGTTTGGAGGCATTCTCATGCCAGTCGGAGACATGCTTATTGAGAAGACAATCAAAAGGGAAGTTGTCCTTGAAGAA

GGAACCACTGCTTTCAAAAACTGGGTTAAAACAGGCACCACTGTGTACAGACAGTTTTGGATCTTTGATGTGCAAAACCCAGATGACGTGGCAAAGAACA

GCAGCAAAATCAAGGTTAAACAAAGAGGTCCTTACACATACAGAGTTCGTTATCTAGCCAAGGAAAATATAACTCAGGACCCCGAGGACCACACTGTGTC

TTTTGTACAGCCCAATGGAGCCATCTTTGAGCCTTCACTGTCTGTTGGAACAGAGGATGACAACTTCACAGTTCTGAATCTGGCTGTAGCAGCTGCACCA

CATATCTACCAAAATTCATTTGTTCAAGTTGTGCTCAACTCTCTTATAAAAAAGTCCAAGTCTTCTATGTTCCAAACAAGATCTTTGAAAGAACTCTTGT

GGGGTTACAAAGATCCATTCCTCAGTTTGGTTCCATATCCTATAAGTACCACAGTTGGTGTGTTTTATCCTTACAATGACACTGTAGATGGAGTTTATAA

AGTTTTCAATGGAAAGGATAACATAAGCAAAGTTGCCATAATTGAGTCCTATAAAGGGAAAAGGAATTTGTCCTATTGGCCAAGCTATTGCGACATGATT

AATGGCACAGACGCAGCCTCCTTTCCACCTTTTGTTGAAAAGTCTCGGACATTGAGATTCTTTTCCTCTGACATTTGCAGGTCTATCTACGCTGTGTTCG

GATCTGAAATCGACCTTAAAGGAATCCCCGTGTACAGATTTGTTCTTCCAGCCAATGCCTTTGCATCACCCCTCCAGAATCCAGACAACCATTGTTTCTG

CACTGAAAAAGTAATCTCCAATAACTGTACATCTTATGGTGTGCTAGACATTGGCAAATGCAAAGAAGGAAAGCCTGTGTATATTTCGCTTCCACATTTC

CTACATGCAAGTCCAGATGTTTCAGAACCTATTGAAGGCTTACATCCAAATGAAGATGAGCATAGGACATACTTAGATGTGGAACCCATAACTGGATTCA

CTCTACAATTTGCAAAACGACTGCAGGTCAACATATTGGTCAAGCCAGCTAGAAAAATAGAAGCATTAAAGAATCTGAAGAGACCTTACATTGTACCTAT

ACTGTGGCTAAATGAGACTGGGACCATTGGTGATGAAAAAGCAGAAATGTTCAAAACACAAGTGACTGGGAAAATCAAGCTCCTTGGCATGGTAGAGATG

GCCTTACTTGGGATTGGAGTGGTGATGTTTGTTGCTTTTATGATTTCATATTGTGCTTGCAAATCCAAGAATGGAAAATAAGTAGTGGATGAGCCTGCTA

GCTGGCCAGACATGATAAGATACATTGATGAGTTTGGACAAACCACAACTAGAATGCAGTGAAAAAAATGCTTTATTTGTGAAATTTGTGATGCTATTGC

TTTATTTGTAACCATTATAAGCTGCAATAAACAAGTTAACAACAACAATTGCATTCATTTTATGTTTCAGGTTCAGGGGGAGGTGTGGGAGGTTTTTTAA

AGCAAGTAAAACCTCTACAAATGTGGTATGGAATTCTAAAATACAGCATAGCAAAACTTTAACCTCCAAATCAAGCCTCTACTTGAATCCTTTTCTGAGG

GATGAATAAGGCATAGGCATCAGGGGCTGTTGCCAATGTGCATTAGCTGTTTGCAGCCTCACCTTCTTTCATGGAGTTTAAGATATAGTGTATTTTCCCA

AGGTTTGAACTAGCTCTTCATTTCTTTATGTTTTAAATGCACTGACCTCCCACATTCCCTTTTTAGTAAAATATTCAGAAATAATTTAAATACATCATTG

CAATGAAAATAAATGTTTTTTATTAGGCAGAATCCAGATGCTCAAGGCCCTTCATAATATCCCCCAGTTTAGTAGTTGGACTTAGGGAACAAAGGAACCT

TTAATAGAAATTGGACAGCAAGAAAGCGAGCTTCTAGCTTTAGTTCCTGGTGTACTTGAGGGGGATGAGTTCCTCAATGGTGGTTTTGACCAGCTTGCCA

TTCATCTCAATGAGCACAAAGCAGTCAGGAGCATAGTCAGAGATGAGCTCTCTGCACATGCCACAGGGGCTGACCACCCTGATGGATCTGTCCACCTCAT

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

N  M  E   I   L   V  F   C   D  P   A   Y   D  S   I   L   E   R   C   M  G  C  P   S   V  V  R   I   S   R   D  V  E   D
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CAGAGTAGGGGTGCCTGACAGCCACAATGGTGTCAAAGTCCTTCTGCCCGTTGCTCACAGCAGACCCAATGGCAATGGCTTCAGCACAGACAGTGACCCT

GCCAATGTAGGCCTCAATGTGGACAGCAGAGATGATCTCCCCAGTCTTGGTCCTGATGGCCGCCCCGACATGGTGCTTGTTGTCCTCATAGAGCATGGTG

ATCTTCTCAGTGGCGACCTCCACCAGCTCCAGATCCTGCTGAGAGATGTTGAAGGTCTTCATGGTGGCCCTCCTATAGTGAGTCGTATTATACTATGCCG

ATATACTATGCCGATGATTAATTGTCAAAACAGCGTGGATGGCGTCTCCAGCTTATCTGACGGTTCACTAAACGAGCTCTGCTTATATAGACCTCCCACC

GTACACGCCTACCGCCCATTTGCGTCAATGGGGCGGAGTTGTTACGACATTTTGGAAAGTCCCGTTGATTTACTAGTCAAAACAAACTCCCATTGACGTC

AATGGGGTGGAGACTTGGAAATCCCCGTGAGTCAAACCGCTATCCACGCCCATTGATGTACTGCCAAAACCGCATCATCATGGTAATAGCGATGACTAAT

ACGTAGATGTACTGCCAAGTAGGAAAGTCCCATAAGGTCATGTACTGGGCATAATGCCAGGCGGGCCATTTACCGTCATTGACGTCAATAGGGGGCGTAC

TTGGCATATGATACACTTGATGTACTGCCAAGTGGGCAGTTTACCGTAAATACTCCACCCATTGACGTCAATGGAAAGTCCCTATTGGCGTTACTATGGG

AACATACGTCATTATTGACGTCAATGGGCGGGGGTCGTTGGGCGGTCAGCCAGGCGGGCCATTTACCGTAAGTTATGTAACGCCTGCAGGTTAATTAAGA

ACATGTGAGCAAAAGGCCAGCAAAAGGCCAGGAACCGTAAAAAGGCCGCGTTGCTGGCGTTTTTCCATAGGCTCCGCCCCCCTGACGAGCATCACAAAAA

TCGACGCTCAAGTCAGAGGTGGCGAAACCCGACAGGACTATAAAGATACCAGGCGTTTCCCCCTGGAAGCTCCCTCGTGCGCTCTCCTGTTCCGACCCTG

CCGCTTACCGGATACCTGTCCGCCTTTCTCCCTTCGGGAAGCGTGGCGCTTTCTCATAGCTCACGCTGTAGGTATCTCAGTTCGGTGTAGGTCGTTCGCT

CCAAGCTGGGCTGTGTGCACGAACCCCCCGTTCAGCCCGACCGCTGCGCCTTATCCGGTAACTATCGTCTTGAGTCCAACCCGGTAAGACACGACTTATC

GCCACTGGCAGCAGCCACTGGTAACAGGATTAGCAGAGCGAGGTATGTAGGCGGTGCTACAGAGTTCTTGAAGTGGTGGCCTAACTACGGCTACACTAGA

AGAACAGTATTTGGTATCTGCGCTCTGCTGAAGCCAGTTACCTTCGGAAAAAGAGTTGGTAGCTCTTGATCCGGCAAACAAACCACCGCTGGTAGCGGTG

GTTTTTTTGTTTGCAAGCAGCAGATTACGCGCAGAAAAAAAGGATCTCAAGAAGATCCTTTGATCTTTTCTACGGGGTCTGACGCTCAGTGGAACGAAAA

CTCACGTTAAGGGATTTTGGTCATGGCTAGTTAATTAACATTTAAATC AGCGGCCGCAATAAAATATCTTTATTTTCATTACATCTGTGTGTTGGTTTTT

TGTGTGAATCGTAACTAACATACGCTCTCCATCAAAACAAAACGAAACAAAACAAACTAGCAAAATAGGCTGTCCCCAGTGCAAGTGCAGGTGCCAGAAC
ATTTCTCTATCGAA
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