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GGATCTGCGATCGCTCCGGTGCCCGTCAGTGGGCAGAGCGCACATCGCCCACAGTCCCCGAGAAGTTGGGGGGAGGGGTCGGCAATTGAACGGGTGCCTA

GAGAAGGTGGCGCGGGGTAAACTGGGAAAGTGATGTCGTGTACTGGCTCCGCCTTTTTCCCGAGGGTGGGGGAGAACCGTATATAAGTGCAGTAGTCGCC

GTGAACGTTCTTTTTCGCAACGGGTTTGCCGCCAGAACACAGCTGAAGCTTCGAGGGGCTCGCATCTCTCCTTCACGCGCCCGCCGCCCTACCTGAGGCC

GCCATCCACGCCGGTTGAGTCGCGTTCTGCCGCCTCCCGCCTGTGGTGCCTCCTGAACTGCGTCCGCCGTCTAGGTAAGTTTAAAGCTCAGGTCGAGACC

GGGCCTTTGTCCGGCGCTCCCTTGGAGCCTACCTAGACTCAGCCGGCTCTCCACGCTTTGCCTGACCCTGCTTGCTCAACTCTACGTCTTTGTTTCGTTT

TCTGTTCTGCGCCGTTACAGATCCAAGCTGTGACCGGCGCCTACCTGAGATCACCGGTAGGAGGCCAACATGTACCTTGAGGTTAGTGAACGTCAAGTGC

TAGATGCCTCGGACTTTGCCTTTCTTCTGGAAAACAGCACCTCTCCCTACGATTATGGGGAAAACGAGAGCGACTTCTCTGACTCCCCGCCCTGCCCACA

GGATTTCAGCCTGAACTTTGACAGAACCTTCCTGCCAGCCCTCTACAGCCTCCTCTTCTTGCTGGGGCTGCTAGGCAATGGGGCGGTGGCTGCTGTGCTA

CTGAGTCAGCGCACTGCCCTGAGCAGCACGGACACCTTCCTGCTCCACCTGGCTGTAGCCGATGTTCTGCTGGTGTTAACTCTTCCATTGTGGGCAGTGG

ATGCTGCTGTCCAGTGGGTTTTCGGCCCTGGCCTCTGCAAAGTGGCAGGCGCCTTGTTCAACATCAACTTCTATGCAGGGGCCTTCCTGCTGGCTTGTAT

AAGCTTCGACAGATATCTGAGCATAGTGCACGCCACCCAGATCTACCGCAGGGACCCCCGGGTACGTGTAGCCCTCACCTGCATAGTTGTATGGGGTCTC

TGTCTGCTCTTTGCCCTCCCAGATTTCATCTACCTATCAGCCAACTACGATCAGCGCCTCAATGCCACCCATTGCCAGTACAACTTCCCACAGGTGGGTC

GCACTGCTCTGCGTGTACTGCAGCTAGTGGCTGGTTTCCTGCTGCCCCTTCTGGTCATGGCCTACTGCTATGCCCATATCCTAGCTGTTCTGCTGGTCTC

CAGAGGCCAGAGGCGTTTTCGAGCTATGAGGCTAGTGGTAGTGGTGGTGGCAGCCTTTGCTGTCTGCTGGACCCCCTATCACCTGGTGGTGCTAGTGGAT

ATCCTCATGGATGTGGGAGTTTTGGCCCGCAACTGTGGTCGAGAAAGCCACGTGGATGTGGCCAAGTCAGTCACCTCGGGCATGGGGTACATGCACTGCT

GCCTCAATCCGCTGCTCTATGCCTTTGTGGGAGTGAAGTTCAGAGAGCAAATGTGGATGTTGTTCACGCGCCTGGGCCGCTCTGACCAGAGAGGGCCCCA

GCGGCAGCCGTCATCTTCACGGAGAGAATCATCCTGGTCTGAGACAACTGAGGCCTCCTACCTGGGCTTGTAATTCTGGACTGGAACTGTAGCCTGCTAG

CTGGCCAGACATGATAAGATACATTGATGAGTTTGGACAAACCACAACTAGAATGCAGTGAAAAAAATGCTTTATTTGTGAAATTTGTGATGCTATTGCT

TTATTTGTAACCATTATAAGCTGCAATAAACAAGTTAACAACAACAATTGCATTCATTTTATGTTTCAGGTTCAGGGGGAGGTGTGGGAGGTTTTTTAAA

GCAAGTAAAACCTCTACAAATGTGGTATGGAATTCTAAAATACAGCATAGCAAAACTTTAACCTCCAAATCAAGCCTCTACTTGAATCCTTTTCTGAGGG

ATGAATAAGGCATAGGCATCAGGGGCTGTTGCCAATGTGCATTAGCTGTTTGCAGCCTCACCTTCTTTCATGGAGTTTAAGATATAGTGTATTTTCCCAA

GGTTTGAACTAGCTCTTCATTTCTTTATGTTTTAAATGCACTGACCTCCCACATTCCCTTTTTAGTAAAATATTCAGAAATAATTTAAATACATCATTGC

AATGAAAATAAATGTTTTTTATTAGGCAGAATCCAGATGCTCAAGGCCCTTCATAATATCCCCCAGTTTAGTAGTTGGACTTAGGGAACAAAGGAACCTT

TAATAGAAATTGGACAGCAAGAAAGCGAGCTTCTAGCTTTAGTTCCTGGTGTACTTGAGGGGGATGAGTTCCTCAATGGTGGTTTTGACCAGCTTGCCAT

TCATCTCAATGAGCACAAAGCAGTCAGGAGCATAGTCAGAGATGAGCTCTCTGCACATGCCACAGGGGCTGACCACCCTGATGGATCTGTCCACCTCATC
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AGAGTAGGGGTGCCTGACAGCCACAATGGTGTCAAAGTCCTTCTGCCCGTTGCTCACAGCAGACCCAATGGCAATGGCTTCAGCACAGACAGTGACCCTG

CCAATGTAGGCCTCAATGTGGACAGCAGAGATGATCTCCCCAGTCTTGGTCCTGATGGCCGCCCCGACATGGTGCTTGTTGTCCTCATAGAGCATGGTGA

TCTTCTCAGTGGCGACCTCCACCAGCTCCAGATCCTGCTGAGAGATGTTGAAGGTCTTCATGGTGGCCCTCCTATAGTGAGTCGTATTATACTATGCCGA

TATACTATGCCGATGATTAATTGTCAAAACAGCGTGGATGGCGTCTCCAGCTTATCTGACGGTTCACTAAACGAGCTCTGCTTATATAGACCTCCCACCG

TACACGCCTACCGCCCATTTGCGTCAATGGGGCGGAGTTGTTACGACATTTTGGAAAGTCCCGTTGATTTACTAGTCAAAACAAACTCCCATTGACGTCA

ATGGGGTGGAGACTTGGAAATCCCCGTGAGTCAAACCGCTATCCACGCCCATTGATGTACTGCCAAAACCGCATCATCATGGTAATAGCGATGACTAATA

CGTAGATGTACTGCCAAGTAGGAAAGTCCCATAAGGTCATGTACTGGGCATAATGCCAGGCGGGCCATTTACCGTCATTGACGTCAATAGGGGGCGTACT

TGGCATATGATACACTTGATGTACTGCCAAGTGGGCAGTTTACCGTAAATACTCCACCCATTGACGTCAATGGAAAGTCCCTATTGGCGTTACTATGGGA

ACATACGTCATTATTGACGTCAATGGGCGGGGGTCGTTGGGCGGTCAGCCAGGCGGGCCATTTACCGTAAGTTATGTAACGCCTGCAGGTTAATTAAGAA

CATGTGAGCAAAAGGCCAGCAAAAGGCCAGGAACCGTAAAAAGGCCGCGTTGCTGGCGTTTTTCCATAGGCTCCGCCCCCCTGACGAGCATCACAAAAAT

CGACGCTCAAGTCAGAGGTGGCGAAACCCGACAGGACTATAAAGATACCAGGCGTTTCCCCCTGGAAGCTCCCTCGTGCGCTCTCCTGTTCCGACCCTGC

CGCTTACCGGATACCTGTCCGCCTTTCTCCCTTCGGGAAGCGTGGCGCTTTCTCATAGCTCACGCTGTAGGTATCTCAGTTCGGTGTAGGTCGTTCGCTC

CAAGCTGGGCTGTGTGCACGAACCCCCCGTTCAGCCCGACCGCTGCGCCTTATCCGGTAACTATCGTCTTGAGTCCAACCCGGTAAGACACGACTTATCG

CCACTGGCAGCAGCCACTGGTAACAGGATTAGCAGAGCGAGGTATGTAGGCGGTGCTACAGAGTTCTTGAAGTGGTGGCCTAACTACGGCTACACTAGAA

GAACAGTATTTGGTATCTGCGCTCTGCTGAAGCCAGTTACCTTCGGAAAAAGAGTTGGTAGCTCTTGATCCGGCAAACAAACCACCGCTGGTAGCGGTGG

TTTTTTTGTTTGCAAGCAGCAGATTACGCGCAGAAAAAAAGGATCTCAAGAAGATCCTTTGATCTTTTCTACGGGGTCTGACGCTCAGTGGAACGAAAAC

TCACGTTAAGGGATTTTGGTCATGGCTAGTTAATTAACATTTAAATCAGCGGCCGCAATAAAATATCTTTATTTTCATTACATCTGTGTGTTGGTTTTTT

GTGTGAATCGTAACTAACATACGCTCTCCATCAAAACAAAACGAAACAAAACAAACTAGCAAAATAGGCTGTCCCCAGTGCAAGTGCAGGTGCCAGAACA
TTTCTCTATCGAA
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