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TTGACGACCTAATAGCAAACTATTATAGT 
TTGACACCTGAATAGTTAGCTATTATAGT 
TTGACATGTGAATAGTTCGCTATTATAGT 
TTCACATGTCAATGGGCTTTTCTAAAAT 
TTGACTATTATCCTCGACCCTATTATATT 

GTTCACCTATAGCCCCGAAAGGGGCTTTCTTATAGTA 
AATAAAACTAAGGCCCCATAACGGGGCCTTTTGTCATTCTG 
GAATGACAAAAGGCCCCGTTATGGGGCCTTAGTTTTATTT 
TAAGGACTAGCGCCCTGCTTTAAGGCAGGGCTTTACTTATCGA 
GCTATAATCGAGAGGGACTTCGGTCCCTCTTTTCATTTACT 
TGTAAGAAAAAGGCCCCGAAAGGGGCCTTAGTTTTATGC 
CATAAAACTAAGGCCCCTTTCGGGGCCTTTTTCTTACAA 
AGTAGAGAAAAGGCCCCGTTTGGGGCCTTAGTTTTAAGC 
GCTTAAAACTAAGGCCCCAAACGGGGCCTTTTCTCTACTCTT 
AATTTAACTAAGGCCCTTCATTGGGCCTTTTTACTAGGG 
CGTTAGGTGAAGGGGCTTAAAGCCCCTTTCTTTTTATA 
CTCCAGTTTTATCCCGGCCCTGACCCAGCCGGGATTTTTTTTTATC 
AACTGATACAAGCCCTCTACGGAGGGCTTTTCTGTACAT 

TTGACATGAATATTGGTTTAGATTACGAT 
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AGTAACTTATAATGTATACTCCTTAG 
GTAACTCTCAAATGTATATAGAGTAC 

AAGTAATATTTGCCTCCGTTGGGAGGCTTTTTGTGTTGT 



CTAAAGTAAGGGGGAGGTTTGTCCTCCCTTCTTTTATTTA 
CTTAAAATCAGACCCTGCCTTCGGGCGGGGTTTTTTCGTTTTAA 
GAGATAACAACAAGGGGCTTCGTGCCCCTTTTATTGTTTTGGA 
GAAACAAATAAAGCCCTCTTGGATTTCTCCTTGAGGGCTTTTCTTTTATCAC 
GATAAAAGAAAAGCCCTCAAGGAGAAATCCAAGAGGGCTTTATTTGTTTCTA 
GTTATAGCTTAGCCACCTTCGGGTGGCTTTTTTCGTTGGAG 
TTAAATAAGAAGCTGCCTTCGGGCGGCTTTTCTTGTCTAA 
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ATTTAAAGCTTGACTCTTTTCGGAGAGTCCTTTTTTAAATTC 
TAATAGGATAAGGGAGGATTCGTCCCCTCCCCCTATTTTATTGAA 
TCAATAAAGAAAGGCTGCCTTCGGGCGGCCTTTGTTGTTTTAAT 
CTTTCAGGTTTGCCCCGGCTACGGCTGGGGCTTTTTTATGCCCG 
AATAAACATAAGGCGCTATCTTAACGGGTAGCGCCTTTTCTTTTATCA 
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