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GGGCCGGGAGTCCATACGACGTACCAGATTACGCTCACAAGTTTGTACAAAAAACCAAGCAGTGGTATCAACGCAGAGTGGCCATTATGGCCGGGGCTCCTCTTCCAAACTCGTCCTCCGGCGAGCATCTAACTTGGAGCTTGTCGTTTTCTTGCGTCTAGCAATCTCGGTTTTGGTTTATGAGCTCGAAGGAGAAACCGACTCTCGGTGGCACGCGGATTAAGCCCCGCAAACGGAATATCACCGCTCCTTTGGACCCTGCAGCATTTGCGGATGCAGTGGTCCAGATTTATTTGGATAATGCTGGTGATCTGGAACTTGTTGCCAAAAGCATCGAATCTTCAGATCTTAATTTCTCCAGATACGGTGAAACCTTTTTTGAGGTCATCTTTACTGGAGGCCGAACTCAACCTGGCACAATAAAGTCTGATGAAGGAGATAGGCATTCTTATTCTGTTATAGATTGTGAGGCAACACGTGAAGCTATATTACCTTCTGTTCTCTATATACAGAAAATCTTGCGTCGTCGACCTTTTCTAATTAAAAACCTAGAAAATGTCATGCGAAGATTTTTACAGTGTTTGGAACTATTTGAGGACAATGAAAGGAAGAAGCTTGCTATTTTCACTGCCCTTACATTTTCTCAGAAGCTATCTGGTCTTCCTCCAGAGACTGTTTTCCAGCCATTGCTTAAGGATAATCTTGTTGGCAAGGGGCTAGTTCTTTCATTCATTACTGACTTCTTTAAGGAGTATCTGAAGGACAGTAATATAGATGATCTTATTGCACTCTTGAAGAAAGGGAAAGATGGAGGATAATATGCTTGAATTTTTCCCAACTGCAAAACGCACTGCTGAAGGTTTCTCTGAACATTTCACAAAAGAAGGATTGGCTTCTCTTGTTGAATACAATCAAAAGAAAATTTTTGATGTCAGCTAAAGAGATGAAGTCAGCATTGAAAACTCAATTGAGAAGAGATTGATATTTTCTGAAGTTATAGAGACTATGAGCACAGTACGATCTATATGCTGAATATGAGTGTACCGCTTGCTGTGGATGTGCTAATGGATGCAGTTCAGTGTTCGGGAAAGAAACAG
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TCCGGGCCCCTCGTATGTTTATTGCGCTCACGAGTTTGTACAAAAAACCAAGCAGTGGTATCAACGCAGAGTGGCCATTATGGCCGGGGGCTCTTCGCTTCTTCTAACAGTGGTTCCGGCGGCACAGGCAGCGGCGGGGGGAATGGGTGAGAGCTTGTTCTCGTCGGACCCGACATCGTTGAGGATGGATAGGAGATCGCCGGAGGCGGTTAGGTTGCGAGAGGCGGTCTCTAAGAAGCTGTTGGAGTTCCTCGGAAATTACTCCGACGACGTCCTAGCGGAGTACATTGTGGTGCTTGTTTGTAATGGCAAGCATCAGAATCAAGCACGCGATGACCTACAAGCATTTTTAGGGGAGGAGAGCGGCACATTTGTAGCTTGGCTTTGGGATTATCTTTCCAAAGAATTCATTTCAAAGACGACTCCTGCCTTCTCGGATCTAGAAGCCAAAGTAACAACTAATCATAGTAACAGTTTGGACAGGGAGTATAAACATAGCATTCTGGCAGACCATGCTGCTCAATCAGTTGGGTCGCCAAAGACTAAGAATGGATCATTGGAACTGCCATCCTGTAGTACAACTTCAGGCTACTCGAAACCTCCCCAAGTGACAGAGAGACTCCAGCTTCATCCCCCAAATTTAGATGAACGATCAACTGCAGTAAATTTGGAGAGGCTGAATGCACAAGAGATTGCTCTTCGGAAGAGTTCAGGTTCAAAGAGCGAAGAGCATCAATTAGGGCCTTCGTCCGATAGATATTTTACTGAAACAAGGCTGCCTTCAACTGCTATCAATGATTTATCACATCAAACAGCTCGTTTACGTGGCAATGTTTGGGATAGATTAGGAAGGCCTCATGTAGAAGATAAAATACCAGTTAAAGAAGAGCAATCCGATCATCTTGATTTCATTGATGGTGGAGAGCTAGACCATCGAGAAGAACTTCAAATCTCAGAACTGCAGATAAAGTGATTGATGCAAGTACATTTAAAACGAAGAGAGATATGGGTGAGCTAACACCAACAATAGCTCATCCTGCAAAGAGAATCTTCAAGACAAGGAACATTCTCCAGCATCC
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CCATTACGGAACGTACCAGATTACGCTACAAGTTTGTACAAAAAACCAAGCAGTGGTATCAACGCAGAGTGGCCATTATGGCCGGGGGGCGTCGCAACGCTGTAGTATCGGATGGTTCTAACAGACGGCCATGGAGTCGAACCGGCCGCCCGAAATGCTACAGAAGAGCCAGCGCTTCGCCAGCGGACAGATGCCGCCGAATCCTCGAAGCTCCGGCCATCGGCGGGCCCACTCGGGGAACTTCTTCCACCTCCCCGACGAGTTCCTCTTCGACTCTGAACCCGATTTTAACTTCTCCGATGTCGAGTTACCCTCTGTTTCAGATGATAACATCTCCGGCAGCAACTCCATCGCCGATGCAGCCACTTCCGCCGATTCCGGTGGCACATCAAAGTTGCTGGCGGTGCATCCGGTGTCGAGGCCTTCCGGAGGTGGAGTTCACCTGAGGAGTCTATCGTTGGACACGGCGTTCTTCGATGGGCTGGGGTTCCAGGGACCCGGCGCCACCAGTGTTTCGGCACCGGAGAAGAAGCCGCAGCATCGGCGCAGCATCTCTATGGACGGAGTGACTTCCCCTTTCGAAGGGGAATCGATGCCACCGTCTTCGAATTATTCAAAGACGGCGGTGGCGATTGATAAGCTTGCGGAGTTGGCTCTAATCGATCCGAAGAGAGCCAAAAGAATTCTTGCGAACAGGCAGTCTGCTGCTCGATCCAAAGAGAGAAAAATATGCCACACAAATGAACTTGAGCGGAAGGTGCAGACACTTCAGACAGAGGCAACAACTCTCTTGGCTCAGCTTACCTTGCTTCAGAGGAATTCTACGGACTTAAACACTGAGAATAGAGAACTAAAACTGCGGTTACAGTCTATGGAACAACAAGCTCATCTCAGGGTGCTTTGAACGAGCGTTGAGAAGAAGAAGTTCACGGCTCAGATGGCAACTTTACAGCATCCAAGCATCAATGGCGGCACCTTCAACCTGTGTTCAGCACTGTCCTCTTCTTATTTCTCTCATCCACAACAGTTCTAGTCAGCAGACTCAGCAGATGCATTCAGCTCCACTTAACGGTCATCT
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TCCATTACGGACGTACCAGATTACGCTACAAGTTTGTACAAAAAACCAAGCAGTGGTATCAACGCAGAGTGGCCATTATGGCCGGGGAGACAAACCAACCCCCTAATTAATTAACCAGCCATGGGTATCTTCTCCATTATCAGGACCCTTCTCCTCTGCGCCGCATCCCTCACAATCCTTCTTGCCAACCCATCGTCCGGCCAGTGCAACAACCACTTGCTCTCCGGTGAGCGCCTTAGCCCAGGACAATCCCTCACAAGTGGCAACATGGAGTTCATCATGCAATACGACTGCAATCTCGTCCTCTACGATAACGGGAAACCGATCTGGGCTTCGGGCACCTATGGTAAAGGTTCCAGCTGCTACGTCGCCATGCAGACCGACGGCAACCTCGTCGTCTACGACAATAGAAATAATCCCTTATGGGCGAGCAACACTGGTGGGGAAAATGGAAACTATATCCTTATACTGCAAAAAGATCGCAATCTTGTTATATACAGCCACCCCATTTGGGCTACGGGGACTAATTACGCTGGTTCGGTCGCTGTCGTCGTGGCCGCTGCGCGTAATGGGACGGTGGGGATTTCGGGGGCGGAGCAGAACAAGGTGAGTGAAATAAGGAAGATTCTGAAGATGAGTGTTGAATAGGCGAGGCGTGTGCGTATGCGCGAGGGTGAATAAGATAAGCGTGTATATGATAATATGCATGCATGCTGCGTGTATGGGTTTATGTTATCTGAAGTACGTCTGTAATTTCCTTGTTGCGTACGTGCGTTCTTATCGTTGAAATAAAATGGATGGCTGTGGTCGGCTTGAAAGCTGACAAAAAAAAAATAAAAAAAAAAAAACCTTGTCGCGCGCCCTCGGGCCTCTAAAGGTTTTGTGGACAAAGGGGGGGGGCTGGAAATGATTCGAAAATCCTGGAAAACCCCCGCAGTTCCCTTCTATTGGGCATCGGGGCCCTTATTTTTTGTAA
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GGGCCGGGGGGTCCCTACGACGTACCAGATTACGCTACAAGTTTGTACAAAAAACCAAGCAGTGGTATCAACGCAGAGTGGCCATTATGGCCGGGGATCGTTGAGATAAGTTCTCATTTAGAGAAGAATGGAGAAACACATTGTTCTTGCTCTCACCATTGTTCTTTGCCACTTTGCTCTCTCTTCCGCCATTGATGGAACTGCAACTTACTACACTCCACCTTATACACCTTCTTCATGTTACGGGTATCAAGATATGGGTACGATGATTGCTGCGGCGAGTGATGCTATTTGGGATAATCGTGCGGCGTGCGGACGGAATTATAGGGTCACGTGTACCGGTCCGACCAATCAAGGTGTGCCTCACCCATGTACAGGAGCAAGTGTTGTCGTCAAAATTGTTGATTATTGCCCTGCTGGTTGTCGAGGCACTATCGATCTCTCCCAAGAAGCTTTTGCAGCTATAGCGGATTTAAACGCTGGCAAAATCGAAATTGATTATACTCAGGTGTAGAGATGACTGGTGGCTGAGGAAAATCGGGCTCTAATATACTTCAAATCTATCAAAATAAGTGCGGAAGTATAGAAGGACTATATCTTTTTCTTAATACATAGAAATAAAGAATCTTCAAATAATAATGGATTATGCGACCAGCATAATAATATAGTTTGTATAGAACTTTGATTGTGCTTCCACTGAGCACAAATGTCTCTCCATCAATAAATATGCTTTTTCATTTTTCGCCCAAAAAAAAAAATAAAAAAAAAAAACCTTGGCGGCGCCCCCTCGGGCTTCAAGAGGTTCTTGGACCAAAGGGGGGGGCTCGCAATAGATTCGAAAAATCTGAAAAACCCGCAGGTTCCTTTCAATTTGTGCATCGGGGCCACACATTAAAA
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ATTTTGCGACGTACCAGATTACGCTACAAGTTTGTACAAAAAACCAAGCAGTGGTATCAACGCAGAGTGGCCATTATGGCCGGGGGAACCAAGTAAATCAATACCCAAACTCCCAACTAATCAACACAGCCATGGCCTCCTCCACCTGCTCAGCAGCAGCCCTCCTCCTCCTCTCCGCGGCAGCGCTGTTGAGCCTCCTAACCACTCCCGTCTCCGCCGACGACCGCCTGAACGCAGGCCAGTCCCTTGAGGGGGGACAATCCCTCGCACAAGGCCCCTACTTGTTCACCATGCAGCAGGATTGCAACCTCGTCCTCTATGACAACAACGGGGCCATCTGGGCGACGGGGACCAACGGAAAAGCCTCCGGCTGCGTCGTCACGATGCAGACCGACGGCAACCTCGTCATTTATAGTGGCAGCAGTGTTATCTGGGCAAGCAACACCAACCGCCAGAATGATAACTACTATCTCATCCTCCGGAGAGATCGCAACGTCGTCATCTACGACAGCTCCAACAACGCTATTTGGGCGACTGGCACCAACGTCGGCAATGCTGCTGTTGTCGTCATCCCTCACAGCAACGGCACGGCGGCTGCGTCTGGCGCTGCGCAGAACAAGCTCAAGGAACTGTATCCATGAAGGCTAATATCACAGAGAGGAAGTATTCTTAATATATTTTGAATAAATTGGCGATGACAACTGTGGTGCTATTGCCTAACGCAAGCTAATTTTCCTTTTTATAACTGTGTTGTCGTAGTATGAATGATCGTATGAAATAAAGTTGCTTGTTTAAATTACC
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CCCGTACGACGTACCAGATTACGCTACAAGTTTGTACAAAAAACCAAGCAGTGGTATCAACGCAGAGTGGCCATTATGGCCGGGGGATCGTTGAGATAAGTTGTTAGTATTCTCTCTCATTTAAAGAAGAATGGAGAAACACTTTGTTCTTGCTCTCACCATTGTTCTTTGCCACTTTGCTCTCTCTTCCGCCATTGATGGAACTGCAACTTACTACACTCCACCTTATACACCATCTTCATGTTACGGGTATCAAGATATGGGTACGTTGATTGCTGCGGCGAGCGATGCTATTTGGGATAATCGTGCGGCGTGCGGACGGAATTATAGAGTCACGTGTACCGGACCGACCAATCAAGGTGTGCCTCACCCATGTACAGGAGCAAGTGTTGTCGTCAAAATTGTTGATTATTGCCCTGCTGGTTGTGGAGGCACTATAGATCTCTCCCAAGAAGCTTTTGCAGCTATAGCGGATTTAAACGCTGGCAAAATCGAAATTGATTATACTCAGGAATAGAGGTGACCGGTGGCTGTGGAAAATCGGGCTCTAATATACTTCAAATTTATCAAAATAAGTGCGGAAGTATAGAAGGACTATATCTGTTTCTTAATACATATAAATAAAGAATCTTCAAATAATAATGGATTATGCGACCAGCATAATAATATAGTTTGTATGGAACTTTGATTGTGCTTCCACTGAGCACAAATGTCTCTCCATCAATAAATATGCTTTTTCGTTCGAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATCTTTGCCGCCGCCCCCCCCTAAAAAGGTTTTTTGAAAAGGGGGTGCGTGCAAATAATCATAAATAAAAAAAACCCCCGCAAGTTTCCTTTGTTGGTGTTCGTGCCAAAAATAAAA
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TCCCTTACCGGACGGTACCAGATTACGCTCACAAGTTTGTACAAAAAACCAAGCAGTGGTATCAACGCAGAGTGGCCATTATGGCCGGGGGTCGTCTTTTTCTTTGGAGAGGCCAGAACTCAACCCTAGAATCTCTCATTTAAATGGCTGGAAGAGGAAAGGCGATCGGATCCGGAGCCTCGAAGAAGGCGACTTCAAGGAGCAGCAAGGCCGGGCTTCAATTTCCTGTCGGCCGTATCGCTCGTTTTCTCAAGGCTGGGAAGTATGCCGACCGTGTTGGCGCCGGTGCTCCGGTCTACCTCGCCGCTGTTCTTGAATATCTTGCTGCTGAGGTCTTGGAGTTGGCTGGGAATGCTGCCAGGGATAATAAGAAGTCGAGGATCGTGCCCAGGCACATTCAATTAGCTGTTAGAAACGACGAGGAGCTCTCTAAGCTCTTAGGCACTGTGACTATTGCTAATGGCGGTGTTATGCCCAACATTCACAACCTTCTCCTTCCTAAGAAGGCTGGTGGTCCTTCTAAATCTGGTCCGGCTGATGAGGAATGAAGTTAGTTGGATTCAAAATCCTAACTTTTTTTTTCCCCTGCTGTTTTATATTTGTTTCTTCCTGTTTAGGATTGTATGTTCTAAATGGATTAGTTTGTACCTCTGTTCATGCTTTGTTGCTGGTGTTGGACAACATGCAGTGAATATATAAAAAAAAATAGCTTTTTTTATATAAAAAAAGAAAAAAAAAAAAAAAAAGAAAAACCGTTGCGGCCCCCCCTCGCCCTCCAAAAGGTTTTTGTACAAAGGGGGGGGGTGCGGGAAAACTCGAAATATCGAAAAAACCCCCAAAAGTCCCTTCATCGTGTCATCGGGCCCCCATATAAAAAA
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