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RESUMEN

La Panleucopenia Felina es una enfermedad que se caracteriza por una reduccion del nimero
de leucocitos circulantes y enteritis con degeneracion de las vellosidades intestinales. El
agente etioldgico de la enfermedad es el Virus de la Panleucopenia Felina (VPF),
perteneciente a la familia Parvoviridae, es altamente contagioso y presenta una alta
mortalidad y morbilidad, siendo el gato doméstico el principal afectado.

Si bien la vacunacion de gatos sanos es la forma mas efectiva de prevenir la enfermedad, una
vez que se presenta el cuadro clinico, el tratamiento es de soporte, presentando una alta
mortalidad durante los primeros dias de la enfermedad.

Los gatos positivos al VPF deben ser hospitalizados y aislados al menos 2 semanas para
evitar la transmision viral. La deteccion temprana suele hacerse mediante la prueba basada
en el ensayo por inmunoadsorcién ligado a enzimas (ELISA), el que detecta antigenos virales
en muestras de heces.

Como un método diagnostico complementario, en esta Memoria de Titulo se plante6
implementar la Reaccion en Cadena de la Polimerasa (PCR) orientado al diagndstico del
VPF, usando inicialmente muestras positivas procedentes de dos vacunas felinas y una
vacuna canina; y como una aproximacion a muestras reales, se realizd una mezcla de estas
vacunas comerciales con heces y sangre de un gato sano.

Los resultados al realizar PCR utilizando un par de partidores In silico disefiados en base a
secuencias del gen VP2 del VPF disponibles en GenBank®, mostraron una visualizacién
nitida de los controles positivos, y ninguna amplificacién inespecifica o visualizacion de
controles negativos. Al analizar uno de los fragmentos obtenidos, este posee un porcentaje
de identidad nucleotidica mayor al 97% respecto de la informacion disponible en GenBank®,
corroborando la deteccidn de un fragmento del VP2.

Asi, estos resultados sugieren la opcion futura de aplicar el mismo protocolo de manera
diagnostica, utilizando muestras obtenidas de pacientes sospechosos a estar infectados con
VPF.

Palabras clave: VPF, diagndstico, disefio de partidores In silico, implementacion
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ABSTRACT

Feline Panleukopenia is a disease characterized by a reduction in the number of circulating
leukocytes and enteritis with degeneration of the intestinal villi. The etiologic agent of the
disease is Feline Panleukopenia Virus (FPV), belonging to the Parvoviridae family, is highly
contagious and has high mortality and morbility, the domestic cat being the main affected.
Although vaccination of healthy cats is the most effective way to prevent the disease, once
the symptoms appear, the treatment is supportive, presenting high mortality in the first days
of the disease.

FPV positive cats should be hospitalized and isolated for at least 2 weeks to avoid viral
transmission. Early detection is usually done by the enzyme-linked inmunoadsorption assay
(ELISA), which detects viral antigens in stool samples.

As a complementary diagnostic method, in this Title Memory it was proposed to implement
the Polymerase Chain Reaction (PCR) aimed at the diagnosis of FPV, initially in positive
samples from two feline vaccines and one canine vaccine. As an approximatino to real
samples, the comercial vaccines were mixed with feces and blood from a healthy cat.

The results of perform PCR using In silico designed primers based on the VP2 gene
sequences of FPV avalaible in GenBank®, showed a sharp visualization of positive controls,
and no nonspecific amplification or negative controls visualization. When analyzing one of
the obtained fragments, it has a nucleotide identity percentage greater tan 97% with respect
to the information avalaible in GenBank®, corroborating the detection of a VP2 fragment.
Thus, the future option of applying the same protocol in a diagnostic way is opened, using

samples obtained from patients with FPV suspected infection.

Keywords: FPV, diagnosis, In silico designed primers, implementation



INTRODUCCION

El Virus de la Panleucopenia Felina (VPF) es un parvovirus responsable de la Panleucopenia
Felina, enfermedad caracterizada por una reduccion del numero de leucocitos circulantes y
enteritis con degeneracion de las vellosidades intestinales. El virus presenta una distribucion
mundial, es resistente a la desinfeccion y puede sobrevivir varios meses en el medio
ambiente. Ademaés, es altamente contagioso y presenta una alta mortalidad y morbilidad,
siendo capaz de infectar al gato domeéstico, entre otras especies.

La forma mas efectiva de prevenir la enfermedad es mediante la vacunacion de gatos sanos.
Sin embargo, una vez que se presenta el cuadro, el tratamiento es de soporte, presentando
una alta mortalidad en los primeros dias de la enfermedad.

Los gatos que son diagnosticados con VPF deben ser hospitalizados y aislados al menos 2
semanas para evitar la transmision del virus. La deteccion temprana del VPF suele hacerse
con pruebas basadas en el ensayo por inmunoadsorcion ligado a enzimas (ELISA), el cual
detecta antigenos del VPF en muestras de heces.

Estas pruebas pueden confirmarse, en caso de que la prueba sea negativa y el gato aun
presente signologia sugerente a Panleucopenia Felina, mediante la Reaccion en Cadena de la
Polimerasa (PCR) de una muestra de heces o sangre, la cual ha mostrado tener una mayor
sensibilidad a las pruebas rutinarias. También es de utilidad realizar PCR de sangre cuando
no se presenta diarrea, y por tanto, no pueden utilizarse las pruebas ELISA.

La reaccion PCR se presenta entonces como una herramienta util para el diagnostico de la
enfermedad, complementando a las usadas actualmente en las clinicas de pequefios animales.
En esta Memoria de Titulo se plantea la implementacion de un protocolo que utiliza PCR
convencional como método para detectar al VPF presente en las vacunas comerciales. De
tener éxito, se abre la opcidn futura de aplicar el mismo protocolo de manera diagndstica,
utilizando muestras obtenidas de pacientes sospechosos a estar infectados con VPF, pudiendo

significar finalmente un abordaje mas eficiente de la enfermedad.



REVISION BIBLIOGRAFICA

Virus de la Panleucopenia Felina

La familia Parvoviridae comprende 2 subfamilias: subfamilia Parvovirinae, que infecta
vertebrados, y Densovirinae, que infecta invertebrados. La subfamilia Parvovirinae a su vez,
se divide en 8 géneros, donde se encuentra el género Protoparvovirus, el que incluye al Virus
de la Panleucopenia Felina (VPF) (Hoelzer y Parrish, 2008; ICTV, 2017; Maclachlan et al.,
2017).

El VPF es el parvovirus responsable de la Panleucopenia Felina, enfermedad caracterizada
por una reduccion severa de la cuenta de leucocitos y enteritis con degeneracion de las
vellosidades intestinales (Stuetzer y Hartmann, 2014). Corresponde a un virus pequefio (20
nm), no envuelto, de genoma ADN hebra simple de alrededor 5000 bases, que codifica para
dos proteinas de cépside (VP1y VP2) y dos proteinas no estructurales (NS1 y NS2). El virus
replica utilizando la polimerasa de las células hospederas, donde la proteina NS1 tiene un rol
en la regulacion de la replicacion. Las proteinas VP1 y VP2 se ensamblan juntas para
producir la capside, la cual corresponde en un 90% a VP2 y 10% a VP1, donde la region
unica de VP1 contiene funciones para la infeccion celular, incluyendo actividad de
fosfolipasa A2. La capside controla la union a receptores y el proceso de infeccidn celular, y
también es el principal objetivo de los anticuerpos del hospedero. La proteina NS2 participa
en el ensamble del virus y el transporte nuclear, aunque su rol todavia no es claro (Hoelzer y
Parrish, 2008; Truyen y Parrish 2013). Histéricamente, han existido cambios minimos en el
genoma del VPF. Un estudio indica que la variacion genética del VPF esta dirigida por deriva
genética aleatoria, donde la acumulacion de mutaciones no es consistente con una
distribucion temporal o geogréfica, indicando una falta de aparicién de nuevas variantes
(Decaro et al., 2008; Lamm y Rezabek, 2008).

El virus presenta una distribucién mundial, es resistente a la desinfeccion y puede sobrevivir
varios meses en el medio ambiente. Ademas, es altamente contagioso y presenta una alta
mortalidad y morbilidad, siendo capaz de infectar al gato doméstico y a otras especies de la
familia Felidae, Mustelidae, Procyonidae, y Viverridae (Greene, 2000; Stuetzer y Hartmann,
2014; Sykes, 2014).



Existe una estrecha relacion entre el VPF y el Parvovirus Canino tipo 2 (CPV-2), debido al
surgimiento de este Ultimo a partir de la evolucion desde el VPF, mediante la adquisicion de
cinco o seis cambios de aminoacidos en el gen de la proteina de la capside. Esto conlleva a
que ambos virus presenten caracteristicas genéticas y estructurales similares (Horiuchi et al.,
1998; Truyen et al., 2009; Mostl et al., 2015).

Patogenia del VPF

El VPF causa una infeccion sistémica, principalmente en gatos menores a 1 afio no vacunados
o mal vacunados. La transmision ocurre por ruta fecal-oral, e indirectamente a través de
fomites, que representan la principal via de transmision. EI VPF entra en la célula usando
receptores de transferrina y replica en células que estan en la fase S del ciclo mitético.
Inicialmente, a las 18-24 horas de infeccidn, el virus replica en tejido linfoide de la orofaringe
y después de 2-7 dias se disemina via sanguinea a todos los tejidos (Truyen et al., 2009;
Stuetzer y Hartmann, 2014; Sykes, 2014). La infeccion del tejido linfoide lleva a la necrosis
de este tejido, causando inmunosupresion. La linfopenia puede ocurrir directamente por
linfocitolisis, pero también indirectamente, como resultado de la migracion de linfocitos a
los tejidos. En la médula dsea, la replicacion viral ocurre en células progenitoras tempranas,
explicando el efecto dramético en las poblaciones de células mieloides, que se refleja en la
panleucopenia. La replicacion del virus en las criptas de las células epiteliales intestinales
causa acortamiento de las vellosidades, aumento de la permeabilidad intestinal, y
malabsorcion (Truyen et al., 2009; Stuetzer y Hartmann, 2014; Sykes, 2014).

La infeccion in utero en prefiez temprana puede resultar en muerte fetal, reabsorcion, aborto,
y momificacion. En la prefiez tardia, el VPF puede causar dafio al tejido neuronal,
interfiriendo con el desarrollo cortical del cerebelo y produciendo anormalidades en el nervio
optico y la retina. Dentro de la camada afectada, algunas crias pueden estar clinicamente
sanas, probablemente debido a resistencia innata o adquisicion de anticuerpos maternos. Aun
asi, estas crias pueden portar el virus hasta 2 meses despues de nacidos (Stuetzer y Hartmann,
2014; Sykes, 2014).

La eliminacién fecal del virus usualmente dura varios dias, y en algunos gatos puede persistir
hasta 6 semanas (Sykes, 2014).



Signos Clinicos del VPF

No todos los gatos infectados con VPF desarrollan signos clinicos, y la severidad de estos
depende de la edad, estatus inmune, e infecciones concomitantes. Los signos clinicos mas
comunes son inespecificos, como fiebre, depresion y anorexia. A veces se presenta vomito
no relacionado a la alimentacién, y menos cominmente, se desarrolla diarrea, que pasa de
acuosa a hemorragica durante el curso de la enfermedad. Los gatos generalmente mueren de
complicaciones asociadas a la septicemia, deshidratacion y coagulacion intravascular
diseminada (CID) (Greene, 2000; Truyen et al., 2009; Stuetzer y Hartmann, 2014).

En recién nacidos, los principales signos de infeccion por VPF son neuroldgicos, con ataxia,
hipermetria y ceguera. También puede haber signos de disfuncion cerebelar, como

incoordinacién y tremor (Stuetzer y Hartmann, 2014; Sykes, 2014).

Tratamiento del VPF

Los gatos diagnosticados con VPF deben ser hospitalizados y aislados al menos 2 semanas
para evitar la transmision del virus. El tratamiento es de soporte, aplicando fluidoterapia para
mantener la hidratacion, y antibioticoterapia para prevenir la septicemia que genera la entrada
de bacterias por una barrera gastrointestinal destruida. También pueden administrarse
antieméticos si existen vomitos, y es importante recomenzar la ingesta de comida y agua

oralmente tan pronto sea posible. (Lamm y Rezabek, 2008; Truyen et al., 2009; Sykes, 2014).

Inmunizacién

La forma maés efectiva de prevenir la enfermedad es mediante la vacunacion de gatos sanos.
Existen vacunas de virus atenuado y de virus vivo modificado, generando una proteccion de
3 aflos hasta toda la vida. Se debe tener precaucion con animales inmunosuprimidos, ya que
se han presentado casos en que, al inmunizar con la vacuna de virus vivo modificado, se
manifiesta el cuadro clinico de Panleucopenia Felina (Lamm y Rezabek, 2008, Stuetzer y
Hartmann, 2014; Sykes, 2014).

En Chile, existen 2 vacunas autorizadas por el Servicio Agricola y Ganadero (SAG) para su
comercializacion; Feligen CRP y Felocell 3 (Anexo 1). Ambas contienen cepas de Virus
Herpesvirus, Calicivirus y VPF. La vacuna Feligen CRP contiene cepas de virus atenuados,
mientras que la vacuna Felocell 3 contiene virus vivos modificados (SAG, 2018).
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Diagnostico

En general, los signos clinicos, cambios hematolégicos, y hallazgos postmortem son
caracteristicos y suficientes para un diagndstico presuntivo de Panleucopenia Felina
(Maclachlan, 2017).

Para confirmar este diagndstico, el VPF puede ser diagnosticado mediante aislamiento viral
mediante el cultivo en celulas, sin embargo, este no es un procedimiento de rutina. La
deteccion temprana del VPF suele hacerse con pruebas basadas en el ensayo por
inmunoadsorcion ligado a enzimas (ELISA), el cual detecta antigenos del VPF en muestras
de heces. Se ha observado ademéas que las pruebas de Parvovirus Canino tienen una
sensibilidad y especificidad aceptable para detectar al VPF (Neuerer et al., 2008; Truyen et
al., 2009; Sykes, 2014).

Estas pruebas pueden confirmarse, en caso de que la prueba sea negativa y el gato aun
presente signologia sugerente a Panleucopenia Felina, mediante PCR de una muestra de
heces o sangre. También es Util realizar PCR de sangre cuando no se presenta diarrea, y por
tanto, no pueden utilizarse las pruebas de ELISA por ausencia de muestras (Truyen et al.,
2009; Stuetzer y Hartmann, 2014, Sykes, 2014).

En perros, la sensibilidad de las pruebas para Parvovirus Canino es pobre si se compara con
la de un PCR fecal, pero no existen estudios en gato que comparen estos parametros (Stuetzer
y Hartmann, 2014). Un estudio aplicando PCR en tiempo real demostré una sensibilidad
mayor a la inmunofluorescencia, indicando que esta herramienta puede ser Util en la
deteccion y cuantificacion del VPF, especialmente en fases iniciales de infeccion e
identificacion de animales portadores (Streck et al., 2013).

En base los resultados obtenidos por estos investigadores, la presente Memoria de Titulo
busca plantear un protocolo PCR que pueda ser utilizado como base para el diagndstico de
rutina del VPF, considerando que podria presentar ventajas sobre otros métodos diagnésticos
utilizados actualmente en la clinica del gato domestico, y que podrian significar un abordaje

mas eficiente de la enfermedad.



OBJETIVO GENERAL
Implementar la técnica de Reaccidn en Cadena de la Polimerasa (PCR) para el diagnéstico

molecular del Virus de la Panleucopenia Felina.

OBJETIVOS ESPECIFICOS
1. Implementar un ensayo de PCR convencional para el diagnostico molecular del Virus de

la Panleucopenia Felina.
2. Identificar el producto de la PCR mediante porcentaje de identidad nucleotidica respecto

datos oficiales del Genbank®.



MATERIALES Y METODOS
La presente memoria se llevo a cabo en el laboratorio de Virologia y Microbiologia del
Departamento de Medicina Preventiva Animal de la Facultad de Ciencias Veterinarias y

Pecuarias de la Universidad de Chile.

Muestras

Para la reaccion de PCR se utilizaron muestras de heces y sangre obtenidas de un gato sano,
a las cuales se les adiciono el Virus de la Panleucopenia Felina obtenido de las vacunas
comerciales Feligen CRP y Felocell 3 (Anexo 1). Como control positivo se utilizaron las 2
vacunas mencionadas, y como control negativo se utilizd ADN de virus y bacterias
disponibles en el laboratorio, entre los cuales se encuentran, virus herpes canino, Brucella
canis y Pseudomona aeruginosa. Para el control de reactivos se utilizé agua libre de
nucleasas.

Adicionalmente, se realiz6 la reaccion de PCR a una muestra de parvovirus canino, obtenido

desde la vacuna Nobivac® DHPPI u otra similar.

Extraccion de ADN

La extraccion del ADN viral se realiz6 a través del protocolo utilizado por Desario et al.
(2005). Este protocolo consiste en hervir la muestra del virus durante 10 minutos, y luego
enfriar en hielo. El resultado de este proceso se diluyd en agua destilada a una proporcién de

1:10 para evitar la accion de inhibidores de PCR.

Partidores

Inicialmente se recurrio a la base de datos Genbank® para la obtencion de al menos 10
secuencias oficiales del gen VP2 del VPF. Posteriormente, mediante el software de acceso
gratuito Clustal Q, se procedié al alineamiento de las secuencias, de manera de determinar
zonas de identidad nucleotidicas candidatas a utilizar para el disefio de los partidores. Este
disefio contempld la utilizacién del software de acceso libre OligoPerfect™ Designer.
Estos partidores fueron sometidos al programa BLAST, con el fin de generar una mayor
especificidad contra la zona objetivo de la secuencia. También se consideraron otros

parametros de seleccion, como evitar la complementariedad entre partidores, y prefiriendo

10



aquellos que presenten un porcentaje de GC mas cercano a 50% y una diferencia de Tm no
mayor a 3°C.
Una vez obtenida la secuencia de los partidores, se encargd su sintesis a Fermelo® u otra

empresa similar.

Mezcla de reaccion de PCR

Para la realizacion de la reaccion de PCR se utilizaron 15 pL del kit comercial 2X PCR
Master Mix (Tag ADN polimerasa, MgCl. y los desoxirribonuclettidos trifosfatos). Se
utilizaron también 5 puL del ADN molde y 5 pL de cada partidor especifico, completando asi

un volumen total de 30 pl.

Reaccion de PCR

La reaccion de PCR se llevo a cabo en un termociclador Apollo de 92 pocillos de 0,2 mL, y
se utilizo el siguiente protocolo: activacion de la Taq polimerasa en una etapa a 94°C durante
2 minutos. Luego se realizaron 40 ciclos de desnaturalizacién a 94°C por 30 segundos;
alineamiento de partidores a X°C por 1 minuto y polimerizacién a 72°C por 1 minuto.
Finalmente se realizd la etapa de extension a 72°C por 10 minutos. La temperatura de
alineamiento (X°C) fue determinada previamente mediante un termociclador de gradiente de

temperaturas.

Visualizacion del producto amplificado

Para visualizar el producto de la reaccion de PCR se realiz6 una electroforesis en gel de
agarosa al 2% en buffer Tris-borato (90 mm. Tris-borato, 10 mm. EDTA). El producto de la
reaccion de PCR se mezcl6 en proporcidn 6:1 con un producto comercial de carga (6X Mass
Ruler Loading Dye Solution (Fermentas®). La electroforesis se realizé a 90V durante 40
minutos, y se utilizé como marcador de peso molecular un estandar con fragmentos de entre
100 a 1000 pb (Fermentas®). Después de transcurridos los 40 minutos, el gel de agarosa se
incubd en bromuro de etidio (0,5 pg/ml) (Fermelo®) durante 30 minutos a temperatura
ambiente. Posterior a la incubacion, el gel se coloc6 en un transiluminador de luz ultravioleta

(Transiluminador UVP®), donde fue fotografiado para registrar los resultados.
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Determinacion de la identidad del producto amplificado

El producto de PCR fue enviado sin realizacion de una purificacion previa a la empresa
Genytec Ltda. u otra similar, para determinar la secuencia nucleotidica. Posterior a esto, las
secuencias nucleotidicas obtenidas se alinearon, utilizando el software Clustal Q, para
obtener una secuencia consenso. La secuencia consenso se ingreso al programa BLAST, para
determinar dentro de la base de datos, contra qué secuencias se presenta la mayor identidad
nucleotidica. Se consideraron positivas aquellas muestras que, luego del PCR, originaron un
fragmento de ADN con valores sobre 90% de identidad nucleotidica respecto las secuencias
del gen VP2 del VVPF disponibles en la base de datos BLAST.

Bioseguridad

En el laboratorio se debi6 considerar la existencia de acceso limitado a las instalaciones, uso
de delantal limpio y cerrado, utilizacion de material limpio, y la adecuada eliminacion de
desechos. Para el procedimiento de PCR y electroforesis posterior, se debieron utilizar
guantes de latex, tanto para evitar contaminacion de la muestra, como para manipular
sustancias como el bromuro de etidio, el cual tiene propiedades mutagénicas. Al utilizar el
transiluminador se debid contar con gafas con filtro UV, y una placa de acrilico ubicada entre
el equipo y la persona que visualiza el gel. Finalmente, el gel y los guantes utilizados debieron

ser desechados para su posterior incineracion.
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RESULTADOS

Obijetivo especifico 1:

Implementar un ensayo de PCR convencional para el diagnostico molecular del Virus
de la Panleucopenia Felina.

a) Secuencias utilizadas: Se obtuvo un total de 56 secuencias oficiales del gen VP2 del
VPF (Anexo 2) que se alinearon mediante el software Clustal Q, determinando zonas
de identidad nucleotidica (Anexo 3).

b) Partidores:  Se  seleccionaron y  sintetizaron  los  partidores  F1:
TGGTTGATGCAAATGCTTGGG y F2: AACCAACCTCAGCTGGTCTC, que
generan un amplicon de 681 nucleotidos (Anexo 4).

c) Reaccion de PCR: En la figura 1 es posible observar las bandas originadas como
resultado de la reaccion de PCR. Hay presencia de bandas nitidas en controles
positivos, en muestras de heces y sangre mezcladas con la vacuna, y en la vacuna V3.

No hay presencia de bandas nitidas en control negativo ni en control de reactivos.

Como referencia, se utilizé un marcador de tamafio molecular de entre 100 y 3000

pb.

Figura 1. Electroforesis en gel 2%

Carril | Contenido

1 Control (-): ADN CaHV-1
Control de reactivos
Control (+): V1
Control (+): V2
Control (+): V3
Muestra (+): V1+ sangre
Muestra (+): V2+sangre
Muestra (+): V1+ heces
Muestra (+): V2 +heces
MTM

OO (N0~ |W|IN

(BN
o

CaHV-1: Virus herpes canino; VI
Vacuna Feligen CRP; V2: Vacuna
Felocell 3; V3: Vacuna Novibac®
DHPPI; MTM: Marcador de tamafio
molecular Maestrogen® (100-3000 pb)
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Objetivo especifico 2: ldentificar el producto de la PCR mediante porcentaje de
identidad nucleotidica respecto datos oficiales del Genbank®.
Para determinar la secuencia del fragmento amplificado, se envié el producto de PCR de la
muestra 8 a la empresa Genytec Ltda. El alineamiento de las secuencias obtenidas (Anexo 5)
permitié definir una secuencia consenso (CHCJ) y su porcentaje de identidad nucleotidica
respecto las secuencias almacenadas en el Genbank® (Cuadro 1).

Cuadro 1. Visualizacion parcial del porcentaje de identidad nucleotidica de la secuencia
CHCJ respecto las primeras 100 secuencias obtenidas de BLAST. PIN > 96% (Visualizacién
total en Anexo 6).

Descripcion Porcentaje de Acceso
Identidad
Feline panleukopenia virus strain KS23 VP2 gene, 97,47% HQ184199.1
complete cds
Feline panleukopenia virus strain KS58 VP2 gene, 97,17% HQ184203.1
complete cds
Feline panleukopenia virus strain 96,87% MK570646.1
FPV_31 AUS Ferm Tree Gully Vic_11/2015 capsid

protein gene, partial cds

Feline panleukopenia virus strain 97,32% MK570637.1
FPV_C7_AUS Mildura_09/2015 capsid protein gene,
partial cds

Feline panleukopenia virus isolate FPLV/16JZ0601 97,32% MK671154.1
capsid protein VP2 gene, complete cds
Feline panleukopenia virus isolate JL-04/16 capsid 97,32% MF541125.1
protein VP2 gene, complete cds
Feline panleukopenia virus isolate BJ-03/16 capsid 97,32% MF541120.1

protein VP2 gene, complete cds
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Feline panleukopenia virus isolate HH-1/86, complete 97,32% KX900570.1
genome

Feline panleukopenia virus isolate 97,32% KJ813893.1
FPV/Bobcat/ND/979/2013 VP2 (VP2) gene, complete

cds

Feline panleukopenia virus strain K23 VP2 gene, 97,32% HQ184194.1
complete cds

Feline panleukopenia virus strain JF-1 VP2 protein (vp2) 97,32% DQ474236.1
gene, complete cds

Feline panleukopenia virus gene for capsid protein 2, 97,32% AB000066.1
complete cds, isolate: TU2

Feline panleukopenia virus gene for capsid protein 2, 97,32% AB000064.1
complete cds, isolate: TU12

Feline panleukopenia virus gene for capsid protein 2, 97,32% AB000050.1
complete cds, isolate: 94-1

Feline panleukopenia virus gene for capsid protein 2, 97,32% AB000052.1
complete cds, isolate: AO1

Feline panleukopenia virus gene for capsid protein VP2, 97,32% D88286.1
complete cds, isolate: FPV-483

Carnivore protoparvovirus 1 strain FPLV_149/15, partial 97,17% MK413726.1
genome

Carnivore parvovirus strain 97,17% MN259042.1
Booragoon/WesternAustralia/Canisfamiliarias/2019

isolate CPV_340 AUS West AUS 01/2019 capsid

protein gene, complete cds

Feline panleukopenia virus isolate FPV/American 97.17% MN862743.1
mink/MIV1-34/BC_2018, complete genome

Feline  panleukopenia  virus  strain  Tasman 97,17% MNG603976.1

island/Tasmania/Felis catus/2010 capsid protein gene,

partial cds
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DISCUSION

Si bien los signos clinicos, cambios hematoldgicos, y hallazgos postmortem son
caracteristicos y suficientes para un diagndstico presuntivo de Panleucopenia Felina
(Maclachlan, 2017), para confirmar este diagnostico, el VPF puede ser diagnosticado por
aislamiento viral mediante el cultivo en células. Sin embargo, éste no es un procedimiento
de rutina, fundamentalmente debido a que lo extenso del procedimiento lo vuelve poco
practico en la clinica diaria.

Para la deteccion temprana de VPF se utilizan pruebas basadas en la inmunoadsorcion ligada
aenzimas (ELISA), la que detecta antigenos del VVPF en heces (Neuerer et al., 2008; Truyen
et al., 2009; Sykes, 2014). No obstante, se ha observado que otras pruebas diagnosticas
complementarias como la Reaccién en Cadena de la Polimerasa presenta mejor sensibilidad
a los test ELISA, y permite identificar estados de infeccion temprana, animales portadores,
y aplicarse en suero en casos clinicos en que la signologia no incluye diarrea para obtener
muestras (Streck et al., 2013; Stuetzer y Hartmann, 2014).

En este contexto, esta Memoria de Titulo ha planteado el diagndstico molecular del VPF
basado en un protocolo de PCR convencional, mediante el uso de partidores o primers
disefiados In silico el software de acceso gratuito OligoPerfect™ Designer, para luego
validar el porcentaje de identidad nucleotidica del fragmento ADN obtenido respecto
secuencias del gen VP2 del VVPF alojadas en la base de datos Genbank®.

Una secuencia consenso, de alrededor 1800 nucledétidos, obtenida a partir de 56 secuencias
nucleotidicas oficiales de VP2, fue candidata como molde para el disefio de partidores.
Excluyendo aquellas zonas que no presentaban espacios comunes 0 que no permitian
partidores de 20 nucleétidos, el software OligoPerfect™ Designer selecciond un par de
partidores que generaban un fragmento de ADN de alrededor 680pb.

La visualizacion de los resultados de la técnica PCR implementada generd fragmentos de
ADN superiores a 600 pb (concordante con lo sefialado por el software), sin presencia de
bandas inespecificas en los controles positivos y nula presencia de fragmentos de ADN en el
control negativo y control de reactivos. Esto valida el protocolo, implicando una efectiva
obtencion de la secuencia consenso, y un correcto disefio y eleccidn de partidores.
Consecuentemente, la muestra enviada a secuenciar en triplicado indicé un alto porcentaje

de identidad nucleotidica (PIN > 96) respecto secuencias oficiales del Genbank® del gen
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VP2 del VPF, sugiriendo que el fragmento de ADN obtenido corresponde a este gen del
virus. Ademas del gen VP2 del VPF, dentro de los 100 resultados entregados por el programa
BLAST, se encontr6 un alto porcentaje de identidad (PIN > 96) en 5 genes VP2 de
protoparvovirus carnivoro 1 (grupo gue incluye al VPF, al Parvovirus Canino tipo 1, y al
Parvovirus Canino tipo 2 (Quino et al., 2018)); en 4 genes VP2 de parvovirus canino; y en 1
gen VP2 de parvovirus de mapaches (Anexo 6).

Los resultados obtenidos permitirian sugerir que la estrategia de elegir una zona comun
(presente en 56 secuencias nucleotidicas del gen VP2 de VPF) como posible candidato para
el disefio de partidores In silico resultd exitosa, corroborado tanto por una deteccidn nitida y
especifica, como por la secuenciacion del fragmento ADN esperado. El hecho de que
presente identidad nucleotidica con variantes de Parvovirus Canino, debido a la cercania
evolutiva, representa una ventaja en la clinica diaria, ya que el gato al ser susceptible a
contagiarse tanto por VPF y Parvovirus Canino, el ensayo de PCR convencional permitiria
detectar ambos virus realizando s6lo una prueba (Streck et al., 2013).

Debido al caracter preliminar de este trabajo, se propone a futuros investigadores realizar el
protocolo sugerido en esta Memoria de Titulo en muestras de pacientes felinos sospechosos
a infeccion por VPF, para asi validar la utilidad en la clinica diaria, pudiendo incluso
comparar su especificidad y sensibilidad respecto otras pruebas diagndésticas utilizadas
actualmente.

El haber utilizado muestras de heces y sangre de un gato sano con el virus adicionado y
obtener resultados positivos, significa un avance al confirmar que estos elementos muestrales
no presentan inhibidores de la reaccion a PCR que pudiesen interferir con los resultados. Aun
asi, es recomendable evaluar esta técnica mediante la cuantificacion inicial del ADN presente
y/o la realizacion de reacciones PCR en distintas diluciones del virus, con finalidad de
estandarizar la sensibilidad y especificidad del método propuesto, y estandarizar los limites
de deteccion asociados a la técnica.

Como ultima consideracion, es recomendable la utilizacion de reactivos alternativos al
bromuro de etidio en la visualizacion de los amplicones obtenidos, debido fundamentalmente
a su capacidad mutagénica de este, y a la creciente existencia de alternativas mas inocuas en

el mercado actual.
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CONCLUSION

El presente estudio permitié implementar un ensayo PCR para detectar el VPF contenido en
una vacuna comercial de uso rutinario en la clinica del gato doméstico.

El ensayo PCR permite la amplificacion de un fragmento de ADN de 681pb del gen VP2, el
que codifica para la principal proteina de la capside viral del VPF.

Este ensayo PCR no mostro ser interferido por inhibidores de una matriz bioldgica como
sangre o heces de un gato doméstico, sin embargo, se requieren mas pruebas para estandarizar
los limites de deteccion asociados a la técnica y la sensibilidad y especificidad del método
propuesto.

Los resultados expuestos en esta Memoria de Titulo constituyen un adecuado punto de

partida para el desarrollo de un protocolo PCR base para el diagnéstico de rutina del VPF.

18



BIBLIOGRAFIA

DECARO, N.; DESARIO, C.; MICCOLUPO, A.; CAMPOLO, M.; PARISI, A;
MARTELLA, V.; AMORISCO, F.; LUCENTE, M.; LAVAZZA, A,
BUONAVOGLIA, C. 2008. Genetic analysis of feline panleukopenia viruses from cats with
gastroenteritis. J Gen Virol. 89(9):2290-2298.

DESARIO, E.; DECARO, N.; CAMPOLO, M.; CAVALLI, A.; CIRONE, F.; ELIA, G,;
MARTELLA, V.; LORUSSO, E.; CAMERO, M.; BUNAVOGLIA, C. 2005. Canine
parvovirus infection: which diagnostic test for virus?. J Virol Methods. 126(1-2):179-185.

GREENE, C. 2000. Panleucopenia felina. In: Enfermedades infecciosas en perros y gatos.
Segunda edicion. Mcgraw-hill. Nueva York, Estados Unidos. pp. 56-63.

HOELZER, K.; PARRISH, C. 2008. Evolution and Variation of the Parvoviruses. In:
Domingo, E.; Parrishm C.; Holland, J. Origin and Evolution of Viruses. Second Edition.
Academic Press. London, United Kingdom. pp. 394-416.

HORIUCHI, M.; YAMAGUCHI, Y.; GOJOBORI, T.; MOCHIZUKI, M.
NAGASAWA, H.; TOYODA, Y.; ISHIGURO, N.; SHINAGAWA, M. 1998. Differences
in the evolutionary patter of feline panleukopenia virus and canine parvovirus. Virology.
249(2):440-452.

ICTV. INTERNATIONAL COMMITTEE ON TAXONOMY OF VIRUSES. 2017.
Virus Taxonomy: 2017 Release. [en linea] <https://talk.ictvonline.org/taxonomy/> [consulta:
25-03-2018]

LAMM, C.; REZABEK, G. 2008. Parvovirus infection in domestic companion animals.
Vet Clin North Am Small Anim Pract. 38(4):837-850.

MACLACHLAN, J.; DUBOVI, E.; BARTHOLD, S.; SWAYNE, D.; WINTON, J. 2017.
Parvoviridae. In: Fenner’s Veterinary Virology. Fifth Edition. Academic Press. London,
United Kingdom. pp. 245-257.

MOSTL, K.; ADDIE, D.; BOUCRAUT-BARALON, C.; EGBERINK, H.; FRYMUS,
T.; GRUFFYD-JONES, T.; HARTMANN, K.; HOSIE, M.; LLORET, A.; LUTZ, H,;
MARSILIO, F.; PENNISI, M.; RADFORD, A.; THIRY, E.; TRUYEN, U;
HORZINEK, M. 2015. Something old, something new: Update of the 2009 and 2013 ABCD
guidelines on prevention and management of feline infectious diseases. J Feline Med Surg.
17(7):570-582.

NEUERER, F.; HORLACHER, K.; TRUYEN, U.; HARTMANN, K. 2008. Comparison

of different in-house test systems to detect parvovirus in faeces of cats. J Feline Med Surg.
10(3):247-251.

19


https://talk.ictvonline.org/taxonomy/

QUINO, R.; RIMAC, R.; LUNA, L.; MATURRANO, L.; ROSADIO, R. 2018. Deteccién
de parvovirus canino tipo 2 (CPV-2) mediante PCR en perros de Lima Metropolitana. Rev
Investig Vet Perd. [en linea]
<http://www.scielo.org.pe/scielo.php?script=sci_arttext&pid=S1609-91172018000300029>
[consulta: 20-04-2019]

SAG. SERVICIO AGRICOLA Y GANADERO. 2018. Medicamentos de uso veterinario.
[en linea] <www2.sag.gob.cl/pecuaria/medicamentos/medicamentos_list.asp> [consulta: 22-
03-2018]

STRECK, A.; RUSTER, D.; TRUYEN, U.; HOMEIER, T. 2013. An updated TagMan
real-time PCR for canine and feline parvoviruses. J Virol Methods. 193(1):6-8.

STUETZER, B.; HARTMANN, K. 2014. Feline parvovirus infection and associated
diseases. Vet J. 201(2):150-155.

SYKES, J. 2014. Feline Panleukopenia Virus Infection and Other Virals Enteritides. In:
Canine and Feline Infectious Diseases. Saunders. Missouri, United States. pp. 187-194.

TRUYEN, U.; ADDIE, D.; BELAK, S.; BOUCRAUT-BARALON, C.; EGBERINK, H.;
FRYMUS, T.; GRUFFYD-JONES, T.; HARTMANN, K.; HOSIE, M.; LLORET, A;
LUTZ, H.; MARSILIO, F.; PENNISI, M.; RADFORD, A.; THIRY, E.; HORZINEK,
M. 2009. Feline panleukopenia. ABCD guidelines on prevention and management. J Feline
Med Surg. 11(7):538-546.

TRUYEN, U.; PARRISH, C. 2013. Feline panleukopenia virus: its interesting evolution

and current problems in immunoprophylaxis against a serious pathogen. Vet Microbiol.
165(1-2):29-32.

20



ANEXO 1

Vacunas contra VPF registradas en Chile (SAG, 2018).

Panleucopenia

Nombre Nombre |Forma Clasificacion Pais Empresa |Importador |Condicion
Genérico Comercial | Farmacéutica Fabricante [ Fabricante | Registrante |de Venta
Vacuna
Rinotraquitis Virbac Bajo
Infecciosa Feligen Polvo Inmunolodico | Francia Virbac Veterquimica | receta
Felina, 9 Liofilizado 9 S.A. S.A. medico
. CRP - .
Calicivirus, Veterinaria
Panleucopenia
Vacuna viva
Rinotraqueitis Bajo
Infecciosa Suspension . ) Pfizer Chile |receta
Felina, Felocell 3 Inyectable Inmunologico | EEUU Pfizer Inc. SA. medico
Calicivirus, Veterinaria
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ANEXO 2

Alineamiento de secuencias VP2 del VPF disponibles en Genbank®.

D78584.1

M10824.1

M24002.1
D88287.1

M24004.1
M38246.1

MH559110.
FJ231389.

HQ184197.
HQ184193.
EU252145.
HQ184192.

AF015223.

EU018144.
EU018143.
EU018145.
EU018142.
KP769859.
KT240131.
KT240133.
KU248464.
KU248463.
KT240135.
KU248462.
KT240129.
HQ184204.
HQ184198.
KP280068.

KT240136.
KT240134.
HQ184201.
HQ184202.
HQ184195.
EU252147.
EU252146.
HQ184203.
HQ184199.
HQ184194.
HQ184196.
KX685354.
HQ184200.
KU248461.
KU248460.
KU248459.
KU248458.
KU248457.
KU248456.
KT240132.
KT240128.
MG924893.
DQ474237.
HQ184189.
HQ184190.
HQ184191.
KX900570.
KT240130.

=

e

=

PR R RRRPRRPRRERERRR PR B

PR R RRPRRPRRRRRRRRERRRRRERERRRRRR BB

AAGTAAAAAAAAACAATCTTGCACCAATGAGTGATGGACCATTTCACCCAAACGGGGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
AAGTAAAAAGAGACAATCAAGCACCAATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
AAGTAAAAAGAGACAATCTTGCACCGATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
AAGTAAAAAGAGACAATCTTGCACCAATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
AAGTAAAAAGAGACAATCTTGCACCAATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
AAGTAAAAAGAGACAATCTTGCACCAATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
AAGTAAAAAGAGACAATCTTGCACCAATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
AAGTAAAAAGAGACAATCTTGCACCAATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
AAGTAAAAAGAGACAATCTTGCACCAATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
AAGTAAAAAGAGACAATCTTGCACCAATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
AAGTAAAAAGAGACAATCTTGCACCAATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
AAGTAAAAAGAGACAATCTTGCACCAATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
AAGTAAAAAGAGACAATCTTGCACCAATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
AAGTAAAAAGAGACAATCTTGCACCAATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC

—————————————————————————— ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC
hkkkkkkhkhkhkhkk kk kkkk khkk kkkk kkkk

2814
34
34
34
34
34
34

1722
34
333
34
69
69
69
69
2820
34
34
34
34
34
34
34
34
34
2661
535
2820
34
34
34
34
34
34
34
34
34
34
34
2661
34
34
34
34
34
34
34
34
34
2728
34
34
34
34
2820
34




MH559110.
FJ231389.

D78584.1

HQ184197.
HQ184193.
EU252145.
HQ184192.

M10824.1

AF015223.

M24002.1
D88287.1

EU018144.
EU018143.
EU018145.
EU018142.
KP769859.
KT240131.
KT240133.
KU248464.
KU248463.
KT240135.
KU248462.
KT240129.
HQ184204.
HQ184198.
KP280068.

M24004.1
M38246.1

KT240136.
KT240134.
HQ184201.
HQ184202.
HQ184195.
EU252147.
EU252146.
HQ184203.
HQ184199.
HQ184194.
HQ184196.
KX685354.
HQ184200.
KU248461.
KU248460.
KU248459.
KU248458.
KU248457.
KU248456.
KT240132.
KT240128.
MG924893.
DQ474237.
HQ184189.
HQ184190.
HQ184191.
KX900570.
KT240130.

=

e

=

e I S N R e e E  a a

PR R RRPRRPRRRRRRRRERERRRRRERRERRRRE B

AACCTGCTGTCAAAAATGAAAAAGCTACAGGATCTGGAAACGGGTCGGGAGGCGGGGGGG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTGCAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGTGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTGCAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTGCAGGATCTGGAAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTGCAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTGCAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACAGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTGCAGGATCTGGGAACGGATCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG

AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG
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GGGGGGGTTCTGGGGGGGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAAACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGTGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGGCGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGATGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACAGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA

GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA
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ATTTTTTGGAAAACGGAGGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAACCAAACTTGTACTTTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGGTGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGGTGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGGTGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGGTGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGGTGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGGTGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGGTGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGGTGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGGTGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGGTGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGGTGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA

AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA
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ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAATTAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTTCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTTCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTTCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTTCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTGGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTGGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTGGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTGGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTGGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTGGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTGGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTGGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAACATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTCAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTTCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTTCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTTCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATCAAAGAGTACTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG

ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG
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TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATATTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATAGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGACACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATATTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATATTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGACACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAACTTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATATTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAATACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGACTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG

TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG
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TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGCTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAACTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGTGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA

TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA
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CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAATTGCACTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAATTGCACTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAATTGCACTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAATTGCACTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTACATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA

CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA
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CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCAGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAACCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAACCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAACCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTCTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTCTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAACCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTCTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTCTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTCTATAATAATGATTTAACTGCAT
CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT

CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT
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CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGCAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGCAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGCAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTAATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTAATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTAATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTAATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTAATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTAATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTAATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAACAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGGT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTACGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCGGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAACAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTAATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAACAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAACAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAACAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT

CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT
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CTGAGACATTGGGTTTCTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAAGTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACTATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTAGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAAACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT

CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT
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TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATA
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATA
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATA
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATA
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATA
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAATAAATA
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATA
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATA
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATA
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCGACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCGACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCGACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCGACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCGACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCGACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCGACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATA
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATA
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATA
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAGTGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG

TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG
khkkk khkkhkkkkhkhkhhkhkhhkhkhkhkhhhhhhkhkhkhhhkhhkkhkkhkkkkhhkkkhkkkx * *kk*

3474
694
694
694
694
694
694

2382
694
993
694
729
729
729
729

3480
694
694
694
694
694
694
694
694
694

3321

1195

3480
694
694
694
694
694
694
694
694
694
694
694

3321
694
694
694
694
694
694
694
694
694

3388
694
694
694
694

3480
694

33




MH559110.
FJ231389.

D78584.1

HQ184197.
HQ184193.
EU252145.
HQ184192.

M10824.1

AF015223.

M24002.1
D88287.1

EU018144.
EU018143.
EU018145.
EU018142.
KP769859.
KT240131.
KT240133.
KU248464.
KU248463.
KT240135.
KU248462.
KT240129.
HQ184204.
HQ184198.
KP280068.

M24004.1
M38246.1

KT240136.
KT240134.
HQ184201.
HQ184202.
HQ184195.
EU252147.
EU252146.
HQ184203.
HQ184199.
HQ184194.
HQ184196.
KX685354.
HQ184200.
KU248461.
KU248460.
KU248459.
KU248458.
KU248457.
KU248456.
KT240132.
KT240128.
MG924893.
DQ474237.
HQ184189.
HQ184190.
HQ184191.
KX900570.
KT240130.

e

e

=

PR R RRRPRRPRRERRRR R B

PR R RRPRRPRRRRRRRPRRERRRRPRRERERERRRRR B &

TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATACCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGCACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGCACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGCACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGCACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGCACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATACCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATACCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAA
TATACCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATACCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATACCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATACCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATACCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATACCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTCCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTACCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTACCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTACCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG

TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG
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TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACAGTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGCAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGCAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATATGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGCAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGCAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAAGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTCGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TGCACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACATTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACATTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC

TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC
* kk kkkkkkkkhkkkk hkkhkhkhkkkk Kk kkkkkkkkhkkkkkkhhkkkhkkhkkkd *hkkk

3594
814
814
814
814
814
814

2502
814

1113
814
849
849
849
849

3600
814
814
814
814
814
814

814
814
814

3441

1315

3600
814
814
814
814
814
814
814
814
814
814
814

3441
814
814
814
814
814
814
814
814
814

3508
814
814
814
814

3600
814

35




MH559110.
FJ231389.

D78584.1

HQ184197.
HQ184193.
EU252145.
HQ184192.

M10824.1

AF015223.

M24002.1
D88287.1

EU018144.
EU018143.
EU018145.
EU018142.
KP769859.
KT240131.
KT240133.
KU248464.
KU248463.
KT240135.
KU248462.
KT240129.
HQ184204.
HQ184198.
KP280068.

M24004.1
M38246.1

KT240136.
KT240134.
HQ184201.
HQ184202.
HQ184195.
EU252147.
EU252146.
HQ184203.
HQ184199.
HQ184194.
HQ184196.
KX685354.
HQ184200.
KU248461.
KU248460.
KU248459.
KU248458.
KU248457.
KU248456.
KT240132.
KT240128.
MG924893.
DQ474237.
HQ184189.
HQ184190.
HQ184191.
KX900570.
KT240130.

e

e

=

PR R RRRPRRPRRERRRR R B

PR R RRPRRPRRRRRRRPRRERRRRPRRERERERRRRR B &

CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAACAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTAGGCTTACCACCATTTTTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTAGGCTTACCACCATTTTTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTAGGCTTACCACCATTTTTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTAGGCTTACCACCATTTTTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATATAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA
CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA

CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA
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ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCGACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTCCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTAATATAGGAATCCAACATGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGACA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGCGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGCGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACACGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA

ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA
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AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAAACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGGAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACCATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTATAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTGCTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTACATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTGCATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATGCAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA

AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA
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GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCCACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAGGCGTCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGAC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTACTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTACTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTACTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTACTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTACTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTACTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTACTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTACTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC
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CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCCATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCCATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCCATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCCATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAATACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTAAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCACAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAACCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCACAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGATAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCACAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCACAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCACAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG

CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG
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CAAATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAGCATGGTCAAAAAACTACTGCAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACCACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACGG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACCACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACCACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACCACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACCACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACCACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACCACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACCACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACCACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATGTGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAGCATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG

CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG
kk kkkkkhkkkkhkhkkhkdkhk khkhkhkhkkkhhkhkhkhkhkhkk dhkkkhkhkhkkkkhhkkkhkkkx dkkk *

3954
1174
1174
1174
1174
1174
1174
2862
1174
1473
1174
1209
1209
1209
1209
3960
1174
1174
1174
1174
1174
1174
1174
1174
1174
3801
1675
3960
1174
1174
1174
1174
1174
1174
1174
1174
1174
1174
1174
3801
1174
1174
1174
1174
1174
1174
1174
1174
1174
3868
1174
1174
1174
1174
3960
1174

41




MH559110.
FJ231389.

D78584.1

HQ184197.
HQ184193.
EU252145.
HQ184192.

M10824.1

AF015223.

M24002.1
D88287.1

EU018144.
EU018143.
EU018145.
EU018142.
KP769859.
KT240131.
KT240133.
KU248464.
KU248463.
KT240135.
KU248462.
KT240129.
HQ184204.
HQ184198.
KP280068.

M24004.1
M38246.1

KT240136.
KT240134.
HQ184201.
HQ184202.
HQ184195.
EU252147.
EU252146.
HQ184203.
HQ184199.
HQ184194.
HQ184196.
KX685354.
HQ184200.
KU248461.
KU248460.
KU248459.
KU248458.
KU248457.
KU248456.
KT240132.
KT240128.
MG924893.
DQ474237.
HQ184189.
HQ184190.
HQ184191.
KX900570.
KT240130.

e

e

=

PR R RRRPRRPRRERRRR R B

PR R RRPRRPRRRRRRRPRRERRRRPRRERERERRRRR B &

GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGCAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAA
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG

GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG
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GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTATAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTACTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTACTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC

GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC
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CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGGATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATCAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGACCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG

CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG
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GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAATTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAATTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAACTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA

GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA
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AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAGTTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA

AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA
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ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACGAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACGAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACGAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACGAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACGAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACGAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACGAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACGAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACGAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACGAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACGAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACGAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACGAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC

ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC
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CAGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCACCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACCTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTGACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTGACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTGACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTGACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTGACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTGACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA

CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTGACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA
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KP280068.

M24004.1
M38246.1

KT240136.
KT240134.
HQ184201.
HQ184202.
HQ184195.
EU252147.
EU252146.
HQ184203.
HQ184199.
HQ184194.
HQ184196.
KX685354.
HQ184200.
KU248461.
KU248460.
KU248459.
KU248458.
KU248457.
KU248456.
KT240132.
KT240128.
MG924893.
DQ474237.
HQ184189.
HQ184190.
HQ184191.
KX900570.
KT240130.
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AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCCTCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAGCAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAGTTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTGTTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTGTTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTGTTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTGTTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTGTTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTGTTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTGTTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTGTTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCGTCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTTTTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA

AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA
kkkhkhkkk hkkhkhkhkkkkhhkhkhkhkhkhkhhk *hkkkkkhhkkkrkhkhkkkdhhk *hkkk *hkkkkkk

4434
1654
1654
1654
1654
1654
1654
3342
1654
1953
1654
1689
1689
1689
1689
4440
1654
1654
1654
1654
1654
1654
1654
1654
1654
4281
2155
4440
1654
1654
1654
1654
1654
1654
1654
1654
1654
1654
1654
4281
1654
1654
1654
1654
1654
1654
1654
1654
1654
4348
1654
1654
1654
1654
4440
1654
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MH559110.
FJ231389.

D78584.1

HQ184197.
HQ184193.
EU252145.
HQ184192.

M10824.1

AF015223.

M24002.1
D88287.1

EU018144.
EU018143.
EU018145.
EU018142.
KP769859.
KT240131.
KT240133.
KU248464.
KU248463.
KT240135.
KU248462.
KT240129.
HQ184204.
HQ184198.
KP280068.

M24004.1
M38246.1

KT240136.
KT240134.
HQ184201.
HQ184202.
HQ184195.
EU252147.
EU252146.
HQ184203.
HQ184199.
HQ184194.
HQ184196.
KX685354.
HQ184200.
KU248461.
KU248460.
KU248459.
KU248458.
KU248457.
KU248456.
KT240132.
KT240128.
MG924893.
DQ474237.
HQ184189.
HQ184190.
HQ184191.
KX900570.
KT240130.

e

e

=

PR R RRRPRRPRRERRRR R B
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GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAGTAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATCTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATCTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATCTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATCAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG

GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG
khkkk hkkhkkkkhkhkkkkhhkhkhkhkhhkhhhkhk *hkkkkdk khkkhkhkkkkhhkrkhkhhkkhhkhhrk

4494
1714
1714
1714
1714
1714
1714
3402
1714
2013
1714
1749
1749
1749
1749
4500
1714
1714
1714
1714
1714
1714
1714
1714
1714
4341
2215
4500
1714
1714
1714
1714
1714
1714
1714
1714
1714
1714
1714
4341
1714
1714
1714
1714
1714
1714
1714
1714
1714
4408
1714
1714
1714
1714
4500
1714
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MH559110.
FJ231389.

D78584.1

HQ184197.
HQ184193.
EU252145.
HQ184192.

M10824.1

AF015223.

M24002.1
D88287.1

EU018144.
EU018143.
EU018145.
EU018142.
KP769859.
KT240131.
KT240133.
KU248464.
KU248463.
KT240135.
KU248462.
KT240129.
HQ184204.
HQ184198.
KP280068.

M24004.1
M38246.1

KT240136.
KT240134.
HQ184201.
HQ184202.
HQ184195.
EU252147.
EU252146.
HQ184203.
HQ184199.
HQ184194.
HQ184196.
KX685354.
HQ184200.
KU248461.
KU248460.
KU248459.
KU248458.
KU248457.
KU248456.
KT240132.
KT240128.
MG924893.
DQ474237.
HQ184189.
HQ184190.
HQ184191.
KX900570.
KT240130.

e

e

=

PR R RRRPRRPRRERRRR R B

PR R RRPRRPRRRRRRRPRRERRRRPRRERERERRRRR B &

TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAATATACTCACTGTGTTTTTA
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-—-————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAACTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——-————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAATATACTTACTATGTTTTTA
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAATATACTTACTATGTTTTTA
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAATAAACTTACTATGTTTTTA
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAATAAACTTACTATGTTTTTA
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAATAAACTTACTATGTTTTTA
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAATAAACTTACTATGTTTTTA
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAACATACTTACTATGTTTTTA
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAATATACTTACTATGTTCTTA
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAATATACTTACTATGTTTTTA
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAATATACTTACTATGTTTTTA
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——-————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAATATACTTACTATGTTTTTA
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——-————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAATATACTTACTATGTT-TTA
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-——————————————————
TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAATATACTTACTATGTTTTTA

TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-———-———————————————
khkkhkhkkkkhkkkhkhkhkhkhhhkkhkhkhkhkkkhhhkkkkx *kkkkkkx

4554
1755
1755
1755
1755
1755
1755
3462
1755
2073
1755
1809
1809
1809
1809
4560
1755
1755
1755
1755
1755
1755
1755
1755
1755
4401
2275
4560
1755
1755
1755
1755
1755
1755
1755
1755
1755
1755
1755
4401
1755
1755
1755
1755
1755
1755
1755
1755
1755
4467
1755
1755
1755
1755
4560
1755
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ANEXO 3
Secuencia consenso a partir de las 56 secuencias de VP2 alineadas. Se sefiala en verde las
zonas comunes candidatas al disefio de partidores.

ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTCAACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACAGGTC
TGGAGGCGGGGGTGGTGGTGGTTCTGGGGGTGTG CGGAATTTAAATTTT
TGGRAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCARACTCARGCAGACTTGTACATTTAAATATGCCAGAAAGTGAARATTATARA
AGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAGTTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAAC

TTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATACTATGA
GTGAGTTGC GCTACTCAGCCA
CCAACTAAAGTT TGGTTGCATTAGATAGTAACAATACTATGCCATTTACTCC

RGCAGCTATGRGATCTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGBAACCAACCRTACCBACTCCATGGAGATATTATTTTCAA‘

CAAATGTATATCATGGTACAGATCCAGATGAT
GTT! CAGTACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTT
TTTTGATTGTAAACCAT TAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAAATTCTT

TGCCTCAATCTGAAGGCGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGT TCAACAAGATARAAGACGTGGTGTAACTCARATGGGA
ARTACAGACTGCATTACTGAAGCT AGTATTATGAGACCAGCTGAGGTTGET TATAGT GOACCATATIATTCTTTTGAAGC

ATCTACACAAGGGCCATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCACAAACAGATGAAAATCAAGCAGCAGATG
GTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCARAARACTACTACAACAGGAGAAACACCCGAGAGATTTACATAT
ATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAGGAGATTGGAT TCARAATATTAACTT
CTACCAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATT.
TTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATAAAG.

AARATGAATATGATCCTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTAC
.TTTBAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGAGTAT‘I‘AATGTAGATAACCAATTTAAC
TATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTGTATATGAARAARATCTCAACTAGCACCTAGAAAR

ANEXO 4
Disefio de partidores segin OligoPerfect™ Designer de Invitrogen®.

HAvailable Primars

Amplicen Size  Primer Name Sequence Length %6C  Tm(°*C) Stat  Step
iy aeq1_F_ 2 4762 e000 Jal 352
3eg1_R_1 20 200 SHEQ B33 1012
&g seqlF2 TGETTEATGLARATGCTTGEG 2 472 600R 32 352
5eql_R2 CCAACCT CAGCTGGTCTCAT 0 00 5938 831 e
it 5eql_F3 TGETTEATGLARATGCTTGEG 2 472 600R ik 3%
seql_R3 ACCAACCTCAGCTGGTETCA 20 B0 BETE B2 101
it seqlF 4 BETTGATECAMATGLTTGEGE 2 5238 GORE 333 13
5eq1_A 4 AACCAACCTCAGCTBGETCTC 20 200 H0AD 893 1612
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ANEXO 5
Alineamiento de secuencias obtenidas desde Genytec Ltda. correspondientes a la muestra
del carril nimero 8. Obtencion de secuencia consenso CHCJ.

Seq3 GTTGATGCAAATGCTTGEGGEGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTARAT &0
Seqgl GTTGATGCAAATGCTTGEEGAGTT TGGTTTAATC TAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAAT 20
Seq2 —TITTGATGCAAATGCTTGEGGEAGTTTGGTT TAACCCAGGAGATTGGCARCTAATTATTAAT 59

B R & = I ]

Seq3 ACTATGAGTGAGTTGCATTAAGT TAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAARG 120
Seql ACTATGAGTGAGTTGCATTAAGTTAGTTTTGARCAACGALAATTTTTAATGTTGTTTTAARG 120
Sedqz ACTATGAGTGAGTTGCATTAAGT TAGTTTTGARACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAARG 11

e g e o e o o e ok ok b b b b e e de g de e de de o o o o o o o ok b o de de d de d de e e e e o o b ok ok ok o ok o e e e e e e e e

Seq3 ACTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAARAGTTTATAATAATGATTTAACTGCA 180

Sedql ACTCGTTTCAGAATCTGC TACTCAGCCACCAACTAAACTTTATAATAATCGATTTAACTGECA 150

SeqZ ACTGTTTCAGAATCTGC TACTCAGCCACCAACTARAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCA 179
hhkhk kA kAR ARk A A A A F Aok h bk hkhhhdhh A hhhhhkhkdddhddhdid

Seqgl3 TCATTGATGETTGCATTAGACAGTAACAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGA 240

Segl TCATTGACACATGCATTAGATAGTAACAATACTATGCCATTTACTCTAGCAGCTATGAGA 240

Seq2 TCATTGCACATTGCATTAGATAGTARCAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGA 239
% e A de ke ddkdkhkdkhdkhkk dkdkdkhkdkhkhhkhkdk bbbk bk hkhkdkdkdhddd ok ododkokodkod ko okok ko

Seq3 TATGAGACATTGGGTTTTTATCCATGCACACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTAT 300

Seql TATGAGACATTGGGTTTTTATCCATGEGARAACCAAMCCATACCAACTCCATGEGAGATATTAT 300

SeqZ TATGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGARACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTAT 299

e e e oo e e de o ok ok de gt sk e e e e b e ke e e ok ek e ok o S ok e J e e gk b e ke o e ok o o ok ke o o ok b ok e o b ok e e e

Seqs TTTCARATGGGATAGARCAT TAACACCATC TCATACTGGARCTAGTGGCACACCAACRAAT 360

Seqgl TTTCAATGGEGATAGAACATTAACACCATCTCATACTCGEGAACTACGTEGGCACACCAACAAAT 3ad

Seqz TTTCAATEGGATAGAACATTARCACCATCTCATACTGGAACTAGSTGGCACACCAATTCAT 359
LR R R R R R E R R E X R R R X222 2 EEE S E R R B E B EE X EEE L EEEE X S5 EE] e

seqg3 GTCTATCATGGTACAGATCCAGATGATGT TCAATTT TATACTACTGAAAATTCTGTGCCA 420

seql GTATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTACTGARAATTCTGTGCCA 420

Seqg2 GTATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTACTGARAATTCTGTGCCA 419
o LR R R B R B B B 5 B 5 5 B B B B b A b Ak A A L R R R A R A & R A A R B R R AR R R L LA LSS LS &5 8 5 8 J

Seql3 GTACACT TACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTARAD, 480

Seql GTACACTTACTARGAACAGGTGATGAATTTCCTACAGGRAACATTTTTTTTTGATTGTARE 480

seq2 GTACACTTACTARGARCAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTARR 479
e e e e e e de de de de de g e g e de e K de de e e e ok ok e e e e e de e de e g de de g g ok ok ke e e ok e de g gk e g e g g e e e A K

Seg3 CCATCTAGACTAACACATATTCGGCARACARRTAGACGCATTGTGCTTACCACCATTTTTA 540

Seqgl CCATCTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTA 540

seq2 COATCTAGACTAACACATACATGGCARACAARTAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTA 539
e e e e de de de de de de e ke ke ke ke ke e e A e de e de e de de de de de e ke e ke e ke ke ke ke ke de e de e de e de de de de e e e e ke e e

Sedq3 AATTCTTTGCCTCAATCTCAAGGCEGCTACTAACTTTCGETGATATAGCGCGACGTTCAACAACAT &00

Seqgl AATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGCGCCCTTAACTTTGETGATATAGGAGT TCAACAAGAT e600

seqgz AATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGCGCCCT TAACTTTGGTGATATAGGAGT TCAACAAGAT 599
EE R R R R R R R R 2k kX X kX X X e e de A A de e e e e e de T P de T T e e e de de e e o R o e ke e e

Seg3 ARRRGACGTGETGTRACTCARATGGGARRTACAGACTGCATTACTGCCGCGACTATTATSE 660

Seqgl ARAAGACGTGGTGTAACTCARATGGCARATACAGACTGCATTACTGCCGCGACTATTATG 660

Seq2 ARRAGACGTGCSTGTAACT CARATGGGARAATACACGACTGCATTACTGCCGCGACTATTATS 659
EE R R R EEEE RSS2 2 S SRR EREEEE R R B SR EEEEEEEEEEEEEEEEEEE RS 5 S5 5 5 5 & &3

Seq3 AGACCAGCTGAGG—— 673

Seql AGACCAGCTGARAT- 674

Seqz AGACCAGCTGAARATT 674

o e % % % ok ke ok ok ok ok

Secuencia consenso (CHCJ)

>CHCJ
GTTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATACTATGAGTGAGTTGCAT
TAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGACTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAG
TTTATAATAATGATTTAACTGCATCATTGACACTTGCATTAGATAGTAACAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTA
TGAGATATGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATTTTCAATGGGATA
GAACATTAACACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAATTCATGTATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTC
AATTTTATACTACTGAAAATTCTGTGCCAGTACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTT
TTGATTGTAAACCATCTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAAATTCTT
TGCCTCAATCTGAAGGCGCCCTTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATAAAAGACGTGGTGTAACTCAAATGG
GAAATACAGACTGCATTACTGCCGCGACTATTATGAGACCAGCTGAAAT
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ANEXO 6
Resultado de comparaciones entre secuencia CHCJ y la informacidn disponible en la base de
datos del programa BLAST.

[N N N < N N < < < < N < N < < I E < N << << <H<E<H<H<E<E<H<N<N<N<N<N<N<N<N<]

Desrtin ey

Felin leukopenia virus strain K gene, complete cds 1144
Feline panleukopenia virus strain KS58 VP2 gene, complete cds 133
Eeline panleukopenia virus strain FPV_31_AUS Fem_Tree Gully_Vic 11/2015 capsid protein gene, partial cds 122
Eeline panleukopenia virus strain FPV_C7_AUS_Mildura_09/2015 capsid protein gene, partial cds 1122
Feline panleukopenia virus isolate FPLV/16J70601 capsid protein VP2 gene, complete cds 122
Eeline panleukopenia virus isolate JL-04/16 capsid protein VP2 gene, complete cds 122
Feline panleukopenia virus isolate BJ-03/16 capsid protein VP2 gene, complete cds 1122
Eeline panleukopenia virus isolate HH-1/86, complete genome 1122
1122

122

122

1122

Feline panleukopenia virus gene for capsid protein 2, complete cds isolate: TU12 1122
Eeline panleukopenia virus gene for capsid protein 2, complete cds. isolate: 94-1 122
Feline panleukopenia virus gene for capsid protein 2, complete cds, isolate: AO1 122
Feline panleukopenia virus gene for capsid protein VP2, complete cds, isolate: FPV-483 1122
Camivore profoparvovirus 1 strain FPLV_149/15, partial genome 116
Canine parvovirus strain Booragoon/WesternAustralia/Canisfamiliarias/2019 isolate CPV_340_AUS_West_AUS_01/2019 capsid protein gene, 1116
Feline panleukopenia virus isolate FPV/American mink/MIVI-34/BC_2018, complete genome 1116
1116

116

1116

1116

Feline panleukopenia virus isolate FPV-L, complete genome 1116
Feline panleukopenia virus isolate JL-10/17-06 capsid protein VP2 gene, complete cds 116
Eeline panleukopenia virus isolate JL-01/17-03 capsid protein VP2 gene, complete cds 116
Feline panleukopenia virus strain FPV/Raccoon/RC6/BC_2015, complete genome 116
Feline panleukopenia virus isolate 1ZSS|_3201int1_2015 VP2 protein (VP2).gene, partial cds 116
Feline panleukopenia virus strain FPV_IZSSI_3201_1_15 ns1, ns2, vp1, and vp2 genes, complete cds 116
Feline panleukopenia virus isolate PT183/12 capsid protein VP1 (VP1).gene, partial cds; and capsid protein VP2 (VP2) gene, complete cds 1116
Feline panleukopenia virus isolate PT005/08 capsid protein VP1 (VP1) gene, partial cds; and capsid protein VP2 (VP2) gene, completecds 1116
Canine parvovirus isolate CPV067 capsid protein VP1 and capsid protein VP2 genes, partial cds 116
Eeline panleukopenia virus isolate MG132167A NS1/NS2 (NS1/NS2), VP1 (VP1), and VP2 (VP2) genes, complete cds 116
Eeline panleukopenia virus isolate 298 VP2 gene, partial cds 1116
Feline panleukopenia virus strain GC1 VP2 protein (VP2) gene, partial cds 116
Eeline panleukopenia virus isolate FPV/Raccoon/NJRPY-6/90 VP2 protein (VP2) gene. complete cds 1116
Eeline panleukopenia virus strain K49 VP2 gene, complete cds 116
Feline panleukopenia virus strain K4 VP2 gene, complete cds 1116
Feline panleukopenia virus isolate 1335/07 VP2 protein gene, complete cds 116
Feline panleukopenia virus isolate FPLV/cat/31609/PT06 capsid protein (VP2).gene, complete cds 116
Eeline panleukopenia virus strain 443/07 capsid protein gene, complete cds 116
Feline panleukopenia virus strain 50/07-1 capsid protein gene, complete cds 116
Feline panleukopenia virus strain 42/06-G11 capsid protein gene, complete cds 116
Feline panleukopenia virus strain 42/06-G10 capsid protein gene, complete cds 116
Eeline panleukopenia virus strain 189/03 capsid protein gene, complete cds 116
Feline panleukopenia virus strain 198/01 capsid protein gene, complete cds 1116

Eeline panleukopenia virus isolate FPV-4.us_64 non-structural protein 1, non-structural protein 2, capsid protein 1, and capsid protein 2 genes, 1116
Feline panleukopenia virus isolate FVP-3.us_67 non-structural protein 1, non-structural protein 2, capsid protein 1, and capsid protein 2 genes, 1116

Total Query E
Score Cover value
1144 99% 00
133 99% 0.0
122 9% 00
122 99% 00
122 9% 00
122 99% 00
122 99% 00
122 99% 00
122 99% 00
122 9% 00
122 9% 00
122 99% 00
122 99% 00
122 99% 00
122 99% 00
122 9% 00
116 99% 00
116 99% 00
116 9% 00
116 99% 00
116 9% 00
116 9% 00
116 99% 00
116 9% 00
116 99% 00
116 99% 00
116 99% 0.0
116 99% 0.0
116 99% 00
116 9% 0.0
116 99% 0.0
116 99% 0.0
116 99% 00
116 99% 00
116 9% 00
116 99% 00
116 99% 0.0
116 99% 00
116 99% 0.0
116 99% 00
116 99% 0.0
116 99% 00
116 9% 0.0
116 99% 00
116 99% 0.0
116 99% 0.0
116 99% 0.0
116 99% 00

Per.
Ident

97.47% HQ184199.1
97.17% HQ184203.1
96.87% MK570646.1
96.87% MK570637 1
96.87% MK671154.1
96.87% MF541125.1

Accession

96.87% MF541120.1
96.87% KX900570.1
96.87% KJ8138931
96.87% HQ184194 1
96.87% DQ474236.1
96.87% AB000066.1
96.87% AB000064.1

9.87% AB000050.1
96.87% AB000052.1

96.87% 0882861

96.72% MK413726.1
06.72% MN250042 1
96.72% MNB862743.1
96.72% MNB03976 1
06.72% MK570695 1
96.72% MK671160 1
96.72% MK671159.1
96.72% MGT764511.1

96.72% MF541128.1
96.72% MF541123.1
96.72% MF069445 1
96.72% KX943311.1
96.72% KX434461.1
96.72% KI1240132.1
96.72% KT240130.1
96.72% KP881619.1
96.72% KP769859.1
96.72% KP682526.1
96.72% KP090139.1
96.72% JN867594.1
96.72% HQ184195.1
96.72% HQ184191.1
96.72% EU360959.1
96.72% EU2212811
96.72% EU498718.1
96.72% EU498716.1
96.72% EU498706.1
96.72% EU4987051
96.72% EU498686.1
96.72% EU498682 1
96.72% EU659112.1
96.72% EUB50111.1

54




[ N N I N N N N N N N N e < < e e < < < < < < < < < H< A < I < < < < I I < I I I < < << <N <H<J<]

E
%
|
E

If I

Feline panleukopenia virus strain FPV-326 virus protein 2 (VP2) gene, partial cds
Feline panleukopenia virus isolate FR212 capsid protein VP2 gene, partial cds
Feline parvovirus partial VP2 gene

Feline panleukopenia virus VP2 gene, partial, isolate FPV-615

Feline panleukopenia virus (FPV) NS1, VP1, VP2 genes for non structural protein 1, capsid proteins 1 and 2
Feline panleukopenia virus capsid protein (VP2) gene, complete cds

Feline panleukopenia virus gene for capsid protein 2, complete cds, isolate: Fukagawa

Feline panleukopenia isolate FPV-377 coat protein VP1, partial cds

Feline panleukopenia virus NS-1 protein and capsid proteins VP-1 and VP-2 genes, complete cds
Raccoon parvovirus capsid protein genes VP1 (3' end) and VP2 (complete cds)

Carnivore protoparvovirus 1 strain FPLV_PA11334/17, partial genome

Canivore protoparvovirus 1 strain FPLV_58774/15,_partial genome

Carnivore protoparvovirus 1 strain FPLV_55611/15, partial genome

Camnivore protoparvovirus 1 strain FPLV_32369/15,_partial genome

Feline panleukopenia virus isolate FPV/American pine marten/MAHG-3/BC_2017, complete genome
FEeline panleukopenia virus strain HN39AA VP2 gene, complete cds

Feline parvovirus isolate Beijing-01/2018 capsid protein VP2 gene, complete cds

Feline parvovirus isolate Beijing-1.3/2018 capsid protein VP2 gene, complete cds

Feline parvovirus isolate Chengdu-01/2017 capsid protein VP2 gene, complete cds

Feline panleukopenia virus isolate 18R217C/TH/2018, complete genome

Feline panleukopenia virus strain FPV_221_NZ_05/2017 capsid protein gene, partial cds
Feline panleukopenia virus strain FPV_216_NZ_06/2017 capsid protein gene, partial cds
Eeline panleukopenia virus strain CMU-F10 capsid protein (VP2) gene, partial cds
Feline parvovirus strain JL-3 capsid protein VP2 (vp2).gene, partial cds

Feline panleukopenia virus strain FPLV-QDDX VP2 gene, partial cds

Feline panleukopenia virus strain TN/FPV/2018, complete genome

Feline panleukopenia virus strain FPV-BJ05 nonstructural protein 1 (NS1), capsid protein 1(VP1), and capsid protein 2 (VP2) genes, complete

Eeline panleukopenia virus strain CU18 capsid protein VP2 (VP2) gene, partial cds
Feline panleukopenia virus isolate SP-01/16 capsid protein VP2 gene, complete cds

Feline panleukopeni isolal 1/17. psid protein VP2 gene, complete cds
Feline ia virus isolate JL-19/17-06 capsid protein VP2 gene, complete cds

Feline panleukopenia virus isolate JL-03/17-05 capsid protein VP2 gene, complete cds
Canine parvovirus isolate 20161107-8J-3 capsid protein (VP2).gene, partial cds
Canine parvovirus capsid protein (VP2) gene, partial cds

Feline parvovirus strain feline/Guangdong/G1/2016 capsid protein gene, partial cds
Feline panleukopenia virus strain FPV/Raccoon/RC18/BC_2016, complete genome

Eeline panleukopenia virus isolate PT210/13 capsid protein VP1 (VP1) gene, parlial cds. and capsid protein VP2 (VP2) gene, complete cds
Feline panleukopenia virus isolate PT020/06 capsid protein VP1 (VP1) gene, partial cds; and capsid protein VP2 (VP2) gene, complete cds

Feline panleukopenia virus isolate TH011402 capsid protein (VP2).gene. partial cds
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1116
1116
1116
1116
1116
1116
1116
1116
1116
1116
116
1116
1110
1110

1110
1110

1110
1110
1110
1110
1110
1110
1110

110
110
110
1110
110
110
1110
110
1110
1110
1110
110
110
1110
110
1110
110
110
1110
110
110
110
110
1110
110
1110
110
1110

1116
116
1116
1116
116
1116
116
1116
1116
1116
1116
1116
1116
110
1110

1110
1110

110
1110
110
1110
1110
110
110

1110
1110
110
1110
1110
1110
1110
1110
1110
110
110
1110
1110
110
110
1110
110
1110
110
1110
110
110
110
1110
1110
110
110
110

99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%

99%
99%

99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%

99%

99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%

00
0.0
0.0
0.0
0.0
00
00
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
00

0.0
0.0

0.0
0.0
0.0
0.0
00
00
00

0.0
0.0
0.0
00
00
0.0
0.0
0.0
00
0.0
0.0
0.0
0.0
00
00
0.0
0.0
00
00
00
00
0.0
0.0
00
00
0.0

0.0
00

96.72% EU252146.1
96.72% AY742937.1
96.72% AY606131.1
96.72% AJ249557.1
96.72% AJ002930 1
96.72% X55115.1

96.72% AF015223 1
96.72% AB000070.1
96.72% AB000061.1
96.72% AB000054.1
96.72% U221881

96.72% M38246 1

96.72% M24005.1

96.57% MK413737.1
96.57% MK413731.1

96.57% MK413730.1
96.57% MK413728.1

96.57% MN862745.1
96.57% MK357738.1
96.57% MK266797.1
96.57% MK266795.1
96.57% MK266791.1
96.57% MN127781.1
96.57% MN127779.1

96.57% MK570715.1
96.57% MK570703.1
06.57% MK570701.1
96.57% MK570696.1
96.57% MK570676.1
96.57% MK570644.1
96.57% MK425503.1
06.57% MK205775.1
96.57% MK301396.1
96.57% MHS59110.1
96.57% MH165482.1
96.57% MH711904

06.57% MF541140.1
96.57% MF541139 1
96.57% MF5411301
96.57% MF541124.1
96.57% MF347717.1
96.57% MGA462710.1
06.57% KY451727.1
96.57% MF069447 1
96.57% MF069446.1
96.57% KX043318.1
06.57% KX043315.1
9657% KX943314.1
96.57% KX685354.1
96.57% KI240134 1
96.57% KI2401281
96.57% KI357494 1




