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S5
Reconstruction of the ancient Tekay retrotransposons

Putative ancient Tekay element the was source of the Halp-aLTR-1 satDNA, lengths 10,456 bp, LTRs 1,233 bp. LTRs are highlighted in grey. Motif of Halp-aLTR-1 highlighted in green. Conserved domains and dot-plot are shown after FASTA sequence.
>ancient Tekay 1
[bookmark: _Hlk156550338]AGTCATTCCGGTCGGAATGTAGTCATTCCGGTCGGAACGAGTCATTCCGGTCAACGTTCCGGTCCGGTGACCGAGTCATTCCGGTCGGACCAGACATTCCGGCCCATTTGGACGTTCCGGTCCGATTAGGCCATTCCGGCCGATTTAGTCATTCCGGTCCAGTTAAGGCATTTCGGCCCCTAACTATATTCCGGCCCACAACAGTCATTCCGGTCCATCAGGAGTCATTCCGGTCCATCAGGAGTCATTCCGGCCCAAACTGACATTCCGGTCCAGTTAGACATTCCGGTCCATTTCAGGCCATTCCGGCCCAGTGATCATTCCGGCCCAAAACACATTCCGGTCCAAACATAGTCATTCCGGTCCATGATTTTTCCCCCACCAAAATTACTAGAATATCGGGCTTCTGCGCGTTTTTCTGATGCGTTCGTCATAAGGAAACTGGACCCCAAAAATTTGGTTTCCAGGGGCGCTGCCCCCGGCCCCCGCAAGGGGTGGCTCCCCCTTGACCGCCGCCCGCTCTTTCGGGGGCCGGCACCCATGTTATGAGTGGCCGGTGGAGTTTGCCAATAGGTCGGAGGCGATCATAATAAATACAACAATATACTTCAGGGATTATACAACTACCACTATACTGTAATAGTCGTAAATCATAGTTGTGTTATTATTTCCGATATAATTAATAATCCAAATCTATACATCCAATCTTATACTATAAGATTTACTTTCATATCCAACGAAGAATACAATTCATACATATACGTAAGTTATAAGCGGTATAACTTAGGATACATTACCTACATACGGTCGAACATATTCATTCACACATGTAAGTTATTAGGGGTATAACTTGGAACACTTCATTAACATAAGGAAGGCACACTTATTGATGGCACGTGTCAATAAGGGGATTCGATGCAGTGACCTATCAAAGACTACATGTCGATAGGAGTGTACGCTGTGCCCATAATTGACCAGATGCTACGCCTATCGAAGACTAAATACCGATAGGGACCCCGTATGTATACGTCGATCAGGGATTCATGTGCTTGTTTGACTTGTGTGCTCCGCCTACCGATGACTAAATGCCGATAGGGACAACGGAAGTATACGTTGACAAGTGATGCACTTAACGCTCAACGACATTAATTGGCGTTTGAGAATACGTTGTGCACTTATTGATGATGCATAATCAATAAGGTATCAAACGCAACGCTTATCGAAGACTAAATGCCGATAAGGGTCATGTTGCGCATTATCAATGACTAAATGTCGATAATGACACGATACACACTAACAAGGATTTATCCAGTATTTATATACACCGTACTCGTTATTCATTACACATGACGAGTACTCATGTACGGATAGAATCCTCATGTATTAGGTGGAGTTGCCTAACAGTAGAATCATCATGTATTAGGTGGAGTTGCCTAACAATAGAATCATGTATTAGGTGGAGTAGCCTAACAGTAAAACCGTTCCAATGCGAGACTCATTATACAATTCAACGAATGCCTTCTAGCATACATGAATCAGGAACTATGTATACACACATGTTTTCACGGGTTTTCAATACAACATATGAGAGAATCGTATAGGCTCAGAACTTCCAATAAAACCCTTAGGCATGTTCTTGTTTGATTGTTGCGTAGGGGAAAGATTGGAAATTTGAAGGTTTGTACGATTCAAAAGCACCATTTTTATACAACTTTTCAGAACATTTTCTACTACTCAAACAAAAAGGGAACAACATCATTTCCACTCAAAATCAACTGATGAACTCACCAACTTTATGTTGACGCTTTTCAAACTGCTTGTATTCTCAGGTAACTAACTAGACAGGTGGAGTACAGCTTTTGACAGGATGATGTGAAGACGTCATTTCATACTTTTGTTAACATTTCCATCGTACTTATTTGATTATGAAACAATGTTGTATTTTTGTTTAAACAGTTGTACGCTATGAAGTACTAGAATTTATGGTTGTCATTATATATTCATGTTTGTTATTTACGATTGTTGTGATACTATCAATCCCCGTAGCTCGCGCCCCCAGACGTTTCCGCCGACCCGGTTTGGGGGTGTGACAGATTGGTATCAGAGCAGTTGTCTATAGTGAACTAAGTATATGATCTTCCATGTAAGATAATACAACTATAGACTAGAGGGACTTATACCTCTGAACAAAACACAATCACACTTTTAAAATAATTAATATAAAATATGCTGACTTACCAAATCTAATAGTATCACAAAGAATACAAAAAAAAAACTATGTTGAACTTAGTTGGTATATTATCAAACCCCGGAAGGATGTAGCCTGATCACCTACGTTTAACTAGGGATTGACCGATATATGACTAAGCGATGATATAGTACAACCACGGATAGAGCTTCGACAATAATTCTAATAACTCTTCCAAGGACTCAATGGCTGTGAGACAACGGAGAAAAGTTTGTATAGGCTCAGAATTTTCAACCTACACTCTAGATATGTTCTCTTGTTTGATTGTTGTCTGGGAGAAGGGTTTGAAAATTTAAAGGTCTATAGGAATTGCAGTCGTACTTAGCTGAGCCCAAAGTCTCGAGTCGAGTTACTTACATAGATCTCATCTTTCTACTCTCGTAGATGGCGAAACCTTCATCCCAATGATCCCTACAATCCAGCAGGACCGCCATATAATGCACGTACACTCGTCGACCGAGCCTTGCAAACCATACGAACCTACGTAAATCAGTTTGACCCTGTGATGAGATCCATCAGCTACCTGTTGGGAAAGCTCGTAGGAGATAACCGAGAAATTTCTAGACGCGTTCGACTCATCGAGGCAGACCAGAATCTCGATGAAGAGGCAATCCAAATCACCCGAGATGAATTGGCAGAGCTTCAGGCACGAGTACTCACTCAAGAAGAAAGAATCACCACACTGGAGCAAAGGACCCTGACAGCTGAGGCTAGGGCGACAGCCGCAGAACAAAGGGCTGAGGAGTTTAACCGTACACTCAGGGAGATGACTGAGTACATGACTCGCCACTTTGGCAAGTGATGGGAATGGACTAGCATTAGGTGTGAGCATGTGGTTACACTGCTCTCTCTTTTGGATTAGATTAGTAGTACGTCCTACGTGGTCTTATAACTTCGGACTTAATTAGGTGCTATTATGTGTTTTTTTTTTCGGATTCCTGTCTTTCCGTACTGGTACCGATGTACCGTTGTACTTCCTTATTAGGTGCTATGTAATCGAAATTTCGTGCGTAATAGTTATGTATGTTCGCTTTTAACACGTTAGTAAGGTCGTGTTACCTTACCATATTTCCATGTTGAATTACGTATAATGTTCAGTAATCTAGTTAACATGCCAAAAACATACATGATATTACATCTTTGCGCCTATAATCCATACCTACCACGACTTCTACTCATTATTTTATCTATTCATATTATAGAATAATGGTGACTACGCGAAAGACTAACAAAAAAGAAAACAAAAAACCCAACCCGACTGGGGGCGCCACCTCCAGAAACCAACACTAATCCACCGCCACCAGAGACTGAAGTTTCCCCGGAAATGGGAGGAACTCATCAAACAAAGGGTGGCAACCGCGCTATCAAACTACATTGCCGACCAGGCAATGAACAACGGAAAGGGCACGAGTAGCTCTAACAACGACACCCCTGTAAATCCTCGTCCTTGCTCATATAAGGACTTCTCAAATTGCAAACCCCGTATGTTCTATGACGGGAGGCGTCATCGCATTGACGCGATGGTTCGAGAAGACCGAATCCATTTTTGCCATCTGTAACTGTCCCAACGACTCGAAGGTTAAATTCGCGGCGTGTACTTTCACCGACGCAGCACTTACATGGTGGAATGACCACGTAAGTACTTTGGGTCTCGACATAGCCAATGGCATCAGCTGGCCAGACTTGAAGACGATGATGCTCGAGGAGTACTGCCCCAGAGGCGAGGTGCAAAAGCTGGAGCAGGAACTCTGGAACCATACGATGAAAGGTTCCGACATCACTACCTACAACACCCGTTTCAATGAACTTGCGGTTCTGGTGCCTCCGATATGGTGACCCCGGAACGCAAGAAAATCGAACGCTATGTCTGGGGACTACCCACCCAGACTCGGAACTCTGTCTCATCGCTGCTCAGCCTGGCACGTTTGCGAGTGCCAAGCGAATCGCACAGCAACTAACCGACTCAAACCTTCGATCGGGCACCGTGATCCAGACCACTAACCCTCCTCAGGAAGGAAGCCACAAAGAGAAAGTTCAACAACAATAAGAAGGGAAGCGCACGTCAAAACCACCAGAAGAAACAACGCACTCTAGCATTACACGCTGCTACTCCTACTACTAACCCAGCAGTGGTCTACGCTGCAACCCCTGTTAACACTATTGCTCCCACCCAATCAAAACCATACAATGGGAACCTCCCTAGGTGCAACAAATGTAATTACCACCATATTGGTGAGTGCCGGGAAACGTTTTGCCACAACTGTAAGAGCAAGGGGCACACCACCCGGTACTGCAAGAGCCCGACCCAAGCAACCACACCAGCAGCCAACGCGGGAGCCTCTCACGCGTGTTTTGGTTGCGGAGAAACGGGACATTTTCGGAGGGACTGCCCGAAGACGAAAAGACCAGCTGGAGGTAACCAGGGAAGAGTATTTGCCATTGGAGCTGGGGAAGCGATTCAGGATACCACTGTCGTGACGGGTACGTTTCTCGTCAATAACTCGTATGCCTGCATGTTATTCGATAGTGGAGCCGAGAAAAGCTTCGTTAGCCACAAATTTAAACAACTTCTAGAACTTAGTCCGCAACCACTAGCAGAAACTTACACTGTAGAAATGGCAAATGGTAGGACCGAAAGTACTAAAGAGGTCTACTTAGGGTGCACATTAGCTCTAAACACTCATACCTTTAAGATCGATCTTATGCCAATGACTATTGGGAGCTTCGACGTAATAGTCGGCATGGATTGGTTGGATCCACATCATCCGGTTGACATCATGTGTCACGAGAAGGCCGTGCGACTTCACTTACCAAACGACGAAACCCTTATTGTGTACGGCGACAAACCTGGCAAAAACCTTCGACTCGTTTCCTGCATGAAGGCTCAGAAGTACCTGCACAAGAAGTACCACGCGTTCTTAGCTCACGTTGTTGACAAGAAGAAGGAGGTGAAGGAGATTGGAGACATACCAGAGGTTCGCGACTTCCCCGATGTATTCCCAGAGGACCTCCCGGGAACACCATACTCCACCCGACAAGTCCAGTTCAGAATCGACTTAATTCCTGGAGCCGCGCCTATAGCCAAATCCCCATACAGGTTAGCCCCTGCGGAAATGCAAGAACTATCCAGTCAACTGCAAGAGTTACTGGAGAAGGGATTCATCAGACCGAGCTTCTCACCTTGGGGAGCACCGGTTCTGTTTGTCAAGAAGAAAGATGGTTCCTTCAGAATGTGCATTGACTACAGTGGAATCGAACAAGCTAACGATCAAAAATCGATACCCACTCCCTAGGATTGACGACCTGTTCGATCAACTTCAGGGATCCAGCTACTCCCGAAGATAGACTTAAGATCGGGGTATCATCAACTTCGAGTCCAGGAAGAAGACGTCCCGAAGACGGCGTTCAGAACACGAGAACTGCCATGACGAGTTCGTGGTGATGCCCTTTGGTTTCAACCAATGCGCCCGCGGTTTTCATGGACCTCATGAATCGCGTGTGCAGGCCTTACTTAGATAAATTCGTGATTGTATTTATCGATGATATATTGATATACTCACGGAGTAAGAAGGAGAAACACGATCAACATCTACGACTAATCCTGGAGTTATTACGAAAGGAGAAGTTGTATGCTAAATTTTCAAAGTGCGAATTCTGGATTCGAAGGGTAGACTTTCTAGGTCACGTGGTCCTTAGCTAGGAAGGGATTCACGTCTGATCCCTCCAAGATCAAGGCGATCCAAAGTTGGGAGGCACCGAAGACCCCAACAGAAATACGGCAATTCTTGGGACTTACTGGTTACTACCGTAGGTTCATCCAGAATTTTTCCAAAATAGCCAAACCCCTCACAGCGTTAACACAGAAGGGTGTAGACTTCGACTGGGAGGATAAGCAAGAAGCTGCCTTCCAGACACTAAAGAAGATGCTGTGTAGTGCACCAATCCTATCCCTTCCGGAAGGCATGGAAGATTTCGTTGTTTATTGCGACGCATCGAAACAAGGCTTAGGTTGTGTGCTTATGCAAAGGGGAAAAGTCATCGCATATGCTTCCAGACAACTCAAGACTCATGAGGTCAACTACACCACTCATGATCTGGAGTTGGGAGCTGTGGTATTCGCTCTAAGATCTGGAGACACTATCTGTATGGCACCAAGTGTACTCTTCACTGATCACAAGAGTCTCCAACACATCCTCAATCAGAAATAACTCAACATGCGACAGCGGAGATGGGTAGAACTGTTGAACGACTACGAGTGCGACATTCGTTATCACCCGGGCAAAGGCAAACGTAGTTGCTGACGCTTTGAGCCGGAAGGAGTACTCGGGGCGTCGAGTAAGTCACTGACTATCTTATACATTCACCTCCACCAGATTAGGGATGCTCAGCTTGAGGCCCTGAAGCCGGAGAACATTACAAAAGAAGACCTTAGGGGAATGGAGAGAAACTCGAGCTCAGAGAAGACGGAACGCGACACTTCATGAACCGCATCTGGACCCCAAAGTTCGGTGGTTACCGGGACATAGTCCTAGATGAGGCTCACAAATCAAGGTATTCAGTTCATCCTGGCGCCGACAAGATGTACCTTGACTTGAAGAAGTTTTACTGGTGGCCACACTTAAGGCAGAGATTGCCTATTATGTCAGCAGATGCCTCACTTGTTCCAAAGTGAAGGTAGAGTACCAGAAGCCCTCAGGCCTCCTACAACAACCAGAAATACCAGAATGGAAGTGGAAGGGATTGCTATGGACTTCATAACGAAATTACCCAAGACCAACGGTGGACTCGACACCATTTGGGTAATTGTGGATAGGCTGACGAAATCTGCACACTTCCTACCGATGAAGGAAACTGACAAGATGGAGAAGCTGACCAGACTGTACCTCAAGGAAATCGTGAGACTGCATGGTGTGCCAACCTCTATTATCTCCGACAGAGATAGTAGATTCACCTCGCGTTTCTGGCAATCATTGCAGAAGTTCTTGGGTACCCGACTCGACATGAGTACCGCCTACCATCCTCAAACAGACGGTCAAAGTGAACGAACTATCCAGACTCTGGAAGACATGCTTCGTGCCTGCGTGATAGACTTCGGCAAAGCATGGGACATTCACTTACCTCTGATTGAATTCTCGTACAACAATAGTTACCACACCAGCATACAAGCTGCCCCGTATGAGGCACTCTACGGGCGCAGGTGTCGTTCACCTTTATGCTGGGCTGAAGTTGGTGACACTCAAATAGCACGGGATCAAGCTAAGGATAACACCCTTACTGGCCCTGAAATCATTCGCGAGACCACCGAGAAAATTTTCCAAATTCGCGAACGATTGAAGGCATCCCGTACTCGACAGAAAAGTTATGCTGATCGGAGGCGTAAGCCTCTGGAATTTCGAGTGGGCGATCGTGTGATGCTGAAGGTCTCCCCGTGGAAATGGATGATCCGTTTCGGCAAACGAGGAAAGCTCAACCCTCGGTACATTGGACCCTTCGAAATCCTTGCCAGAATTGGCCCGCGGCTTACCGACTCCAACTACCTCAGGAACTCAGCAACGTTCACGACACATTCCATGTATCCAATCTTAAGAAATGCCTGTCCGATGAGACGCTTGTCATTCCGCTGGACGAGATCGAGGTCAACGAGAATCTGCACTTCGTTGAAGAGCCAGTGGAGATCATGGACAGGGAGGTCAAGCGTACAAAGCAAAGTCGTATTCCTATTGTGAAGGTCCGTTGGAACGCCAAGCGTGGACCCGAATACACATGGGAACGTGAAGACCAGATGAAACACAAATATCCACAACTGTTTTCGTAGTCACTTAAGTCCTTGCAAATGTTTAAATTTCGGGACGAAATTCCTCTAACAGGGGGATGATGTAACTCTACACCCTTAAAATTTCAGTCAATAAAAGTCAACGAAGTTCAATTGAGCACGAGTAGGATAATATTTAACTGCGAAATTATCCGTAACTGTCACCATGTATTATGCGTATTTAATACAAATCGTGCTATATCGTTTCAAACGCGAGCTTTATTACGTGAATTTAAAACTCAATTAATTCAGAAAAATTCACACCATTATTATTTGGATGAAAATAATAATCATAACACTACGTACTCATGAAAACGAATCCGTAGACTGTTAACACGTCAAAAACGGAGTTCGCAAACAAAAGATATAACCCTTTCAGTATGTAATTACTGGAAACATTTAAAACACGCTGTGTTTGGGTTATAAACGCTTGATAGCGTGCCCCATACGTAAATTCCACTTAAATGGAATACAATACATACGACGTATGTAAATATAGAATTTAATTCTATACATGTCTTATTTTCCGGATAAAATAAATTTAGGGCGAGATTCGGTAAAGTACCGCGTTAACGTTATCACATTAAATAATTAGACCCCATATTAATCTGGTGTATTTTAATTTATTGGAGGAATTAATTATACCCTATTAGTTATATACTTATATATATATATATATAAATGTATATATATATGTATATATATACATATATGAAAATGTATGTATATGTGTGTGTGTATGGGGTTATGGGAAACCCATTTTCCCACACTCCTTTTTGCGCTGCCGGCTGTAGCATCTCCCAAGACACCCACCATCATTCTCATTTTTTCTTTCCATTTTCACAACCATTCTCTCCCATTTTTCTCTCAATTCTCGAAGGAAGAAGAAGGAAGACGACATTGGAGTCGATATTCAGCTGGAAAACACGATCAATCACACAGAAATCCGGTCCCTTTCATCTCCAAACATGTGAGTTCATCCCCTACCCTTTTCCCGCTTTTTAAATCGTTTTTGGAGGGCAGATAAGCTCAAGGTGTGTATATCGCTCAAAAACTACTGCCAATGTATGTTAGAATGCTAATAAGATCATTTCGTGTAGTATAGCCCGAAAAACTGCAAAAACGAACCAAAAAAAATGGGCAAGAACAGCCATTCCGATTGCAAAAACAGTCATTCCGGTCGGAATGTAGTCATTCCGGTCGGAACGAGTCATTCCGGTCAAAAATCCCGTTCCGGTCCGGTCAACCGAGTCATTCCGGTCGGACCAGACATTCCGGCCCATTTGGACGTCGGTCCGATTAGGCCATTCCGGCCCATTTAGTCATTCCGGTCCAGTTAGGCCATTCCGGCCCAAAAATGATTCGGCCCACAACAGTCATTCTGGTTCATCAGGAGTTATTCCGGTCCATCAGGAGTCATTCCGGCCCAAACTGACATTCCGGTCCAGTTAGACATTCCGGTCCATTTCAGGCCATTCCGGCCCAGTGATCATCTGGCTGAAAACACATTCCGGTCCAAACATAGTCATTCCGGTCCATGATTTTTCCCACCAAAATTACTAGAATATCGGGCTTCTGCGCGTTTTTCTGATGCGTTTTTGATAAAGGAACTGGACCCCAAAATTTGGTTTCCAGGGGCGCTGCCCCCGGCCCCCGCAAGGGGTGGCTCCCCCTTCGCAGCCGCCGCCCGCTCTTTCGGGCTGGACCCCATGTTTAGTCTGCCTAGCGGCGATAAGGTCGGCAGGTTATTTATAATAAATACAACAATATACTTCAGGGATTATACAACTACCACTATACTGTAATAGTCGTAAATCATAGTTGTGTTATTATTTCCGATATAATTAATAATCCAAATTATATACATCCAATCTTATACTATAAGATTTACTTTCATATCCAACGAAGAATACAATTCATACATATACGTAAGTTATAAGCGGTATAACTTAGGATACATTACCTACATACGGTCGAACATATTCATTCACACATGTAAGTTATTAGGGGTATAACTTGGAACACTTCATTAACATAAGGAAGGCACACTTATTGATGGCACGTGTCAATAAGGGGATTCGATGCAGTGACCTATCAAAGACTACATGTCGATAGGAGTGTACGCTGTGCCCATAATTGACCAGATGCTACGCCTATCGAAGACTAAATACCGATAGGGACCCCGTATGTATACGTCGATGAGGGATTCATGTGCTTGTTTGACTTGTGCTCCGCCTACCGATGACTAAATGCCGATAGGGACAACGGAAGTATACGTTGACAAGTGATGCACTTAACGCTCAACGACATTAATTGGCGTTTGAGAATACGTTGTGCACTTATTGATGATGCATAATCACAAGGTATCAAACGCAACGCTTATCGAAGACTAAATG
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Dot-plot of the element.



Putative ancient Tekay element that was source of the Halp-aLTR-2 satDNA, lengths 11,779 bp, LTRs 3,682 bp. LTRs are highlighted in grey. Motif of Halp-aLTR-2 highlighted in green. Conserved domains and dot-plot are shown after FASTA sequence.
[bookmark: _GoBack]
>ancient Tekay 2
ATAATGCTATTTGGTGCACAAAGATGACCATTAGGAAGTAACATGTTGATTATAGTATTTATGATGCTATTTGAATGTATAACATGTTAGTTATAGCAAGTAGGTTGCTATTGAATGTATAACATGTTAGTTATAGCAAGTAGGTTGCTATTGAATGTATACCATGTTAGTTATAGCAAGTATGTTGCTATTGTATGTATAACATGTTGCATCAATAGCAAGATGTTGCTATTTATGTGCTACATGTAGTATGGTCAGAAGTATGTGTTATGGTATGTACATAACCAATAGTATATTGCTATATGATGTTATTTGATAAATGAACTCATAAGTGGCTTACTATCAATCACATGAATATGTTTATGAATGTGGCATATAAGTACTTGTAAATGCTTACAACAACATAGGATTGCCATGCTTGACTTCCAAGGAAGTGTTAACACACTAGGTTGCTATAATGACATTAGGAAAGGTCTTAATGGATTAGGACACCATATTATGTTATATGGATGTTCCTAGATGTTAGTGGATGTTATTTTGGGTTAACAAGACATGCACAACACACTGTCTAGCCAAATACCCACCCAAGGATACATGTTATAATCTAAAAAGTCACACTTTTGAGCCTTGGGGCGAATTTCGCCCATACCAGGCAAATTTCGCCCAGCCTATCAGCATTATGCGGAATGCTTTTAGCCCTAGGAGGTGAATTTCGCCCAGCCTGGGGGAAATTCGCCCAGCCTTGTTCCATTTCAGCGTATTTCGGCTTTAAACACTCGGGAATTCATTCTCTTTCATTAGTTTTGCCTTAGAAGTGTTTTGTTCAACACAAAACATGTACTTAATCTTAATTAAGTACCTAGGTCCCACATGTTACATAAACATGTCAAAGTACACATTGATCGCGTTCAATGTTCGTATAACTTACGCGATATCTTACGCGATATCATACGTGATAAAGTGTTACCACTTCATTCAAGTGACAAGGTATTATCATATGTTCTCATATGGCTTTCATACCTTGGATATCCTTAATAAAGGATGATTCGTTCGTATTCAAACTCAATCGTCTATATAAGCTACGCTCGGATAGTTTAGTTCGAACGCAGTGATGCGTTGTCGTGTAAATCAAACGTCTATATAAACTATGCTCGGATAGTTTAGTTCAAATCACAGTCATATATAGGTTAGTTACCATTGGGGTAACTATGTTCATGACGAGTACGATATATAGGTTAGTTACCATTGGGATAACTATGTTCATCACAGATAATATCTAGGATAGTTACTAGTGGAGTAACTATGTTAGTCACATTCACAAATAGAGATATTTACCATCGACACACGATGGTAATCACCTATACAAATGCGGGTAACACACGTTGGATGGTTATGTGAGATATTCATCATAGTACTAAATCAGTACCCAATAAGTCCAGAAAAAATATAACCCTAATCATTTATGAGCGAGACACTTGTGTATAGACCTGAAAGAGGTGATCTATATGGGACTGACAATCCCCCACCCCCTAGAGTTGGTAGCTACAACTTCGACCCACGTGTCAGAGGTGACAAACGTCTATCGAATATATATATGACGTTCGGAGAACGTCATGACGGGCATCATGCGTCCGAAGCAAGGTTATAATTACTCATCAATAACGCCAACGAATATCCATTGTTTAAGGTTTATCGTCACTCAGCTTGATCCATAATGATAAGACTAGGTTCGTTATCAGATCATAGATAAGTACGGGGTTACTTATGTTTCGTAGGGGTTTTATATTTAGTAGAACCATATCAGTTCAGATCATAGATAGTACGGAGTTACTTACGTTCGTAGGGTTTTATATCGAATAAAGCTGTCTACAGTTGAATCATAGATAAGTACGAAGTTACTTATGATCGTAGGGTTTTATGTATGATAAAACTGTAATGATACAATCCGTCTCCCTCATCATTGGTTGTAAGCTATGCCTACGACCCACGTGTCGAGGGTTACAGGGCTACAACAGCGACCCACGTGTCTGGAGGGACAACTGCCTATCTGTTACGACCATCGAAAGAAAGCGTCGTGCCAAGCCATCCTGTCATTGGCAAGGTTATAAGATTTCACTCATAACGGAAATGAGTAACCATTGATTTGGTGTTACTCATACCCGTAGGTCTTAGGTTTGATAAGACCATGTCAATATCAAAGATATGGATAAGCACGGTTGCTTATCCTTAGGAAGTCTTACACTTAGTAAGACTATATCATTACACTAAGGGATGTTCTATAGGTATGGATTACTTATACACGTTAGTCTTATACTTAATAAGACTATATCATAAAAGGGAAGTTATATAAGTATGGTTTTACTTATACGAATCGGTTATCTTTACTCATCCAGTCATTAGAAGTATGGTTTTACTTATGGTAAATGGTTTAGAAAGATAAAACTATCTTTTGGTATTCAATTTACATAAGTATGGGTTACTTGAACCTTAGGTTTATTCGATATTGGAATCACGTACGCACGATAGTCTTATAGTTGGTAAGACTATGTAGGTCACAAGTCATACATAGACAAGGATTCACATATCCACATTAGTCTTATATCTAATAAGACTACACTCATAACAGGTCATGATATAAGTACGGTTTACTTATACTATAGGAAGTCTTATTTTGGTAAGACTAGGTCGTTAACAAGGTATAACATAAGTACGGTTTACTTATACTTTAGGGCGTTACGATTGTAAAACTACAGTCATAACGGGACTTAATATAAGTATGGTCTCATATAATCACACTGCAAACCCTCGTAACATAATCTTATGAACTCACCAACTTAAATGTTGACACTTGCAAATACTTGTATTCTCAGGTAAGCGCTGAGCCAGGTACAGCAGGGATTAGGGAACGCGACGCGATGACGTCTTTTGTTCATTTGTTCCTTATGTTACTTATGTAATCATGTTGTAATAGGATAGGAAACATTTATGTTTAGAACGATGTAACCTTTCCAATTATTTATACATGATGGTTGTTTATTTACTCTTGATTTGTTATATATGAATTGCTATGATATTGGATGACGTTACCACCCTCCGACGATTCCGCCATCGTGGTTTGGGGGTGTGACCGAATTTGGTATCACAGAGCTATTTTCTATAGCGAACTAAGTAGATTCTTCCACGTAAGAATTACAACTATAGACACGAGGACTTATACTCTGGCTATACACATAACTTACAACTATGCTTTTATGAGTGTTATGACATTTATATATAAGTATACATATACAAATCAAAACAGTATCATAGTAGAACAAATCCAGAACAATAGAGTTATGTTGAACACTATGTTTAGGCTTAAGAAAATTATGTTATCAAGTCATAGAATGATGTAGCCCGATCAACTACATTGTACTAGGGATTGACCGACATATGACTAAGTGAGGGCGTAGTGATCATCGTATCAAGACTCTAAAGTCGTACAGAAAAATACTTAGTTATCACATCACTGTGATTCATAAACACTTTAAGGGTATTGTGCCATACATTTGAAAGTATGTGATCCAAAAACAATACTTAGTAGTAACGTTCACATAAAACGTGTATACCTTATAGTAGAGACATATGGTCTTGTACTAATAGACATTTTCTTTCATTTCCAGACATGGCTGGTTTATACCATGAGGATCCGTACTACTCAGCTAGTAACCCAGGGACAGATCCAAACACTTATACATTTTATTCACTCTCCGTTCTTAGACTTTCGTCCACGAGCATATGACGGGTTTTAGCAACGTCGATCCTTCTTCCCGGAAGGGGGAGGTTGGATTAAAGACCCAGTAGAGATACTCAAGGAGGGATCTGACTCTAACATGGAAGTCAACAAGGACGTTCCATCTGAGGTAGATACTGACTCCGAGTCTGAGGAGTCAGATTAAGTCATAGGCAAACCCGAAGTCATAAGCGAACCGTACCCGATACGAGGCAAAGACTTGCCCGTACCACCACCTTCATATGGAGTATACAGACACCCTAACGGGGGCTCTCTATGGAGGTATACCCCTCACAAGAGGGTGTTGCCTATTCACAGACAGGATGCCGTCCTGACATCCATTCCTACGCAGGGACAGGGATGACGTGCCCTCAACTTCGAGATAGATCAGTTAGCACGGGCTTCATCCCCTCCACATAACCCTAGTACCGCTGTCGAGCGAGTCCTACTAGCCTTAGAAACACAGGTGTCCTACACAAACACCCAGATTCACAGAGTCAACCACAGGGTCGACAGACAACTGGAGCAAGATCCAGGTTACGTCCGTACGATTACGGCGTGAGGTGAAAAATTACACGTTGAACGAAGATTCAATCCAGACATGAACCTTCGAATCATTCTCGTAGGAAAGCTTAGAAGTAATTGTAAAAGAAGTACTTCGCTTTCTTAGCCCACATCATAGACACAAGAATCCAGTAAAGGAGATCAACGACATACCAGAAGTACGCGACTTTCCCGACGTCTTTCCAGAAGATCTTCCAGGAGTACCACCAACCCGACAAGTCGAGTTCAGAATCGACTTAATCCCAGGAGCAGCCCCAGTAGCCAGATCTCCATACAGATTGGCTCCGTCCGGGAGTTCAAGAACTACCCAGTCAGTTGCCGGCTGCTCGAGGGCTTGTATCAGACCAAGCTTCTCACCGTGGGGAGCACCAGTACTATTCGTCAAGAAGAAGGACGGATCGTTCAGAATGTGCATCGACTACAGAGAGCTGAACAAGCTTACTATCAGGAACCGATACCCACTGCCCAGAATTGATGACTTGTTCGATCAATTGCAGGGATCCAGTTATTTCTCAAAGATCGATTTGAGATTGAGTATCATCAACTCAGAGTACATGAAAAAGACATTCCAAAGACGGCATTTAGAACTCGGTACGGTCACTATGAGTTTCTAGTTATGTCCTTCGGGTTGACCAATGCACCGGCGGTATTCATGGACCTCATGAATCGCGTGTGCAGACCCTACTTAGACAAGTTCGTGATCGTATTCATCGACGACATATTGATATACTCACAAAGTTAGGAAGAACACGGCCAACACTGGCGACTGATTCTGGAGCTATTACGTAATGAGAAGTTGTATGCCAAATTCTCAAAATGTGAATTCTGGATACGTGAAGTAGACTTCTTGGGTCACGTAGTTAGCCAAGAAGGGATTCATGTCGATCCATCAAAGATAAAGGCGATAGAGAACTGGGAAGCACCAAAGACACCAACGGAGATACGCCAGTTCTTAGGTCTTGCGGGCTATTACAGGAGGTTCATTGAGAACTTCTCCAAGATTGCAAAACCTCTCACCTCGTTAACTCAAAAGGGCGTAAGCTTCGTCTGGGGAGACAAACACGAAGTCGCCTTTCAAACACTTAAGCGTATGCTGTGTAGCGCACCGATCCTATCTCTTCCAGAAGGCACGGAAGACTTCGTCGTATACGGTGATGCATCAAAACTAGGATTGGGGTGCGTGCTCATGCAACGGGGAAAAGTCATTGCCTATGCTTCTAGGCAGCTCAAGACTCACGAAGTCAACTACACAACACACGATCTTGAGCTAGGAGCTGTAGTATTCGCACTGAAAATTTGGAGACACTACTTGTACGGTACCAAGTGTACAGTCTTCACCGATCATAAAAGCCTCCAACACATTCTCGATCAAAAGAATTCAACATGAGGCAACGTAGATGGGTCGAGTTGTTGAACGATTACGAATGCGATATTCGTTACCCTCCGAGCAAGGCAAACGTTGTAGCTGATGCTTTAAGCCGGAAGGAATACTCGGGACGTCGAGTGAAATCGTTAACCATGACCATTCATTCAAAACTATCAACTCAAACTAGGGACGCTCAGCTTGAGGCCCTGAAACCAGAAAACATCGAGAGTGAACGCACCATCCAGACGTTAGAAGATATGCTGCATGCCTGCGTAATAGATTTCGGCAAAGCATGGGATGTTCACTTACCCTTGGTGGAATTCTCCTACAACAACAGTTACCACACTAGCATCAAGGCCGCTCCGTTTGAGGCTCTCTACGGACGCAAGTGCCGATCACCATTGTGCTGGGCAGAATTAGCGATGCCCAACTTGCAAAAAGGGCAGGCGGAGAATGACACTCTCACTGGCCCCGAAATAATTCGAGAAACGACGGAGAAGATCTAGATACGCGAACGGCTGAAAGCATCGCGTGATCGACATAAGAGCTATCACAACTATAGACAAGAACCTTGGAATTCCTAGTTGGTGACCGTGTAATGTTAAAGGTCTCACCATGGAAAGGAATGATCCGTTTTGGCAAACGGGGAAAGCTCGATAGGCGGTATGGACCCTTTGAAATTCTTGCAAGAATTGGTCCTGTGGCTTACCGACTTCAACTACCTCAAGAGCTCAGTAACGTACATAACACCTTTCATGTGTCAAACCTCAAGAAGTGTCTATCCGATGAAGCCATGACGATTCCTTTAGACGAGATCGAAGTCAACGACAGCTTGAATTTCGTGGAGGAACCAGTGGAGATCATGGATAGAGAAGTCAAGAGGACAAAGCAAAGTCGCATTCCTATAGTGAAGGTCCGCTGGACCACTAAGCGAGGGCCTGAATATACTTGGGAACGAGAAGATCAATTCAGACAAAAGTATCCCCAACTCTTTCCTAGTCGTCCGGAAACCCGTACTTAAAGCTAATTTCGGGACGAAATTCCTTTAACGGGGGGATGATGTGACAACCGTCAATTTTGGTCAATGAAAGTCAACCAAAGTCAACGGAAGTCAACAAAAGTCAACTCAAGTCAACTCTCGTAGAATAGAAAGTTATGTAATATTTTAATTTTCTGGAACATTCGTTTTGTATTATGTGTGATTTAATACAATGTTCATCACTTTCAGTAGTTATCGGCACATTTTCAGTTAATTTAATTTAACGTAAAAATGCGATAAAACGTACAAATATTATTATGTAAAGAATAATATTCATGTCAATTATAACACGAAGCATTCGTGATTTCGAAAACCGAGGACGTGAAGAACGTCGAAAACGGAGTTCGTATGTGTCCGTATGACCCTTTCAGTATGTTCAGTATATATCAAAAACTAAAAACATTAAACGGACATTGTGTTAAGGGTATAAGCGGGGGTCCACGTGCCCTATACTGCTAATATAATATATCGAAACACAATTTCTGAAAACGTAATACGAAGTAGTATTTAAGGCCACAAAACGCGTATGGGTATGAGGTTACGAAAAATGCGCGAATCCGGATATTTACCAGCGATTCTAACAGTATACCAATACCACTAGGGTATTCCTATAGGTATGAAAATATCTTCTAGATGTATTCGTTTAGGTATTATACGGGTATTATACGCGTATAATACGAAACTAATATCTAGATATTTCAAAATGGAACAAGTTCCCACAATTTCTCATCATTACCTCTCTTGCCACCTCATCTCTATCTCCACATGGGATCTCTCCCATCTCTCCCTAAGTCCTCTCTAGTAGTAAACTAGGAACAAACATCTCCAACTCTTCATCTTCTCCACCAAGAAACTCTCTCAAGAACACCAAGAACACACCAAGAACACACACACATCCAAGCATTCTTCAACCTTTGGTAAGTGTATTACCACTCAATCTTCATCATTCTTCATTCTCATCATCATCAACATGTTTTAATCTTTGATTAACATGTTTTGATTTCATTAATCTAGGTGAGAATCACTAACTCACACAAAGCCTTCATCAAAGCTTGGAAACATCTTCAATCATATTCTTTCTTAAGGAAACTCTTGAAGATCATCACATAGTGAGTTCATACCCCAATCTTTCAACTCTTTAAAGCTTTGAATATGGGGGAGAATCAAGTCATCAAATGACTTACCCAATGATCTAGACTTAATAGTCTTCATATGTGGATAAATCTTGAGTTATATGTCTTTATGTGTTAAGATATGCTAAGTAAATTCCTTTGTATGAAAATGGTATGGAATGTATTCATATGCTTATACCAATGATTCACAACTTGTATGTTGTTATAATATGAATGTGAATGATCCTTAGGAAGTATAATGCTATTTGGTGCACAAAGATGACCATTAGGAAGTAACATGTTGATTATAGTATTTATGATGCTATTTGAATGTATTACATGTTAGTTATAGCAAGTAGGTTGCTATTGAATGTATAACATGTTAGTTATAGCAAGTAGGTTGCTATTGAATGTATACCATGTTAGTTATAGCAAGTATGTTGCTATTGTATGTATAACATGTTAGTCATAGCAAGAATGTTGCTATTGTATGTACTACATGTTAGTTATAGCAAGTATGTGTTATGGTATGTACATAACCAATAGTATATTGCTATATGATGTTATTTGATAAATGAACTCATAAGTGGCTTGCTATCAATCACATGAATATGTTTATGAATGTGGCATATAAGTACTTGTAAATGCTTACAACAACATAGGATTGCCATGCTTTACTTCCAAGGAAGTGTTAACACACTAGGTTGCTATAATGACATTAGGAAAGGTCTTAATGGATTAGGACACCATATTATGTTATATGGATGTTCCTAGATGTTAGTGGATGTTATTTTAGGTTAACAAGACATGCACAACACATGTCTAGCCAAATACCCACCCAAGGATACATGTTATAATCTAAAAAGTCACACTTTTGAGCCTTGGGGCGAATTTCGCCCATACCAGGCAAATTTCGCCCAGCCTATCAGCATTATGCGAATGCTTTTAGCCCTAGGAGGCGAATTTCGCCCAGCCTGGGGGAAATTCGCCCAGCCTTGTTCCATTTCAGCGTATTTCGGCTTTAAACACTCGGGAATTCATTCTCTTTCATTCCTTTTGCCTTAGAAGTGTTTTGTTCAACACAAAACATGTACTTAATCTTAATTAAGTACCTAGGTCCCACATGTTACATAAACATGTAAAGGTGCACATTGATCGCGTTCAATGTTCGTATAACTTACGCGATATCTTACGCGATATCATACGTGATAAAGTGTTACCACTTCATTCAAGTGACAAGGTATTATCATATGTTCTCATATGGCTTTCATACCTTGGATATCCTTGTTAATAAAGGATGATTCGTTCGTATTCAAACTCAATCGTCTATATAAGCTACGCTCGGATAGTTTAGTTCTCGAACGCAGTGATGCGTTGTCGTGTAAATCAAACGTCTATATAAACTATGCTCGGATAGTTTGAGTTCAAATCACAGTCATATATAGGTTAGTTACCATTGGGGTAACTATGTTAATAACAGTAATATATGGTTAGTTACCATTGGGATAACTATGTTCATCACAGTCATATTCAGGATAGTTACTAGTGGAGTAAATATGTTAGTCACATTCACAAATAGAGATATTTACCATCGACACACGATGGTAATCACCTATACAAACGCGGGTAACACATGTTGGATGGTTATGTGAAATATTCATCATAGTACTAAATCAGTACCCAATAAGTCCCGGAATTATAACCCTAATCATTTATGAGCGAGACACTTGTGTATAGACCTGAAAGAGGTGATCTATATGGGACTGTCAATCCCCCACCCCCTAGAGTTGGTAGCTACAACTTCGACCCACGTGTCGAGGGTGACAAACGTCTATCGAATATATATATGACGTTCGGAGAACGTCATGACGGGCATCATGCGTCCGAAGCAAGGTTATAATTACTCATCAATAACGCCAACGAATTTCCATTGTTTAAGGTTTATCGTCACTCAGCTTGATCCATAATGATAAGACTAGGTTCGTTATCAGATCATAGATAAGTACGGGGTTACTTATGTTTCGTAGGGGTTTTATATTTGATAAAACCATATCAGTTCAGATCATAGATAAGTACGGAGTTACTTACGTTCGTAGGGTTTTATATTTGATAAAACTGTATCAGTTCAAATCATAGATAAGTACGAAGTTACTTATGATCGTAGGGTTTTATGTATGATAAAACTATAATGATACGATCCGTCCCTCATCATTGGTTGTAAGCTACGCCTACGACCCACGTGTCGAGGGTTACAGGGCTACAACAGCGACCCACGTGTCTGGAGGGACAACTGCCTATCAGTTACGACCATCGAAAGAAAGCGTCGTGCCAAGCCATCCTGTCATTGGCAAGGTTATAAGATTTCACTCATAACGGAAATGAGTAACCATTGATTTGGTGTTACTCATACCCGTAGGTCTTAGGTTTGATAAGACCATGTCAATATCAAAGATATGGATAAGCACGGTTGCTTATACCTTAGGAAGTCTTACACTTAGTAAGACTATATCATTACACTAAGGGATGTTCTATAGGTACGGATTACTTATACACGTTAGTCTTATACTTAATAAGACTATATCATAAAAGGGAAGTTATATAAGTATGGTTTTACTTATACGAATCGGTTATCTTTACTCATCCAGTCATTAGAAGTATGGTTTTACTTATGGTAAATGGTTTACGAAAGATAAAACTATCTTTTGGTATTCAATTTACATAAGTATGGGTTACTTGAACCTTAGGTTTATTCGATATTGGAATCACGTACGCACGATGGTGTATAGTTGGTAAGACTATGTCAGTCACAAGTCATACATAGACAAGGATTCACATATCCACATTAGTCTTATATCTAATAAGACTACACTCATAACAGGTCATGATATAAGTACGGTTTACTTATACTATAGGAAGTCTTATTTTGGTAAGACTAGGTCGTTAACAAGGTATAACATAAGTACGGTTTACTTATACTTTAGGGCGTTACGATTGTAAAACTACAGTCATAACGGGACTTAATGTATGGTCTCATATAATCACACCGCAAACCCTCGTAACATAATCTTATGAACTCACCAACTTAAATGTTGACACTTGCAAATACTTGTATTCTCAGGTAAGCGCTGAGCCAGGTACAGCAGGGATTAGGGAACGCGACGCGATGACGTCTTTTGTTCATTTGTTTCTTATGTTACTTATGTAATCATGTTGTAATAGGATAGGAAAAATTTATGTTTAGAACGATGTAACCTTTCCAATTATTTATACATGATGGTTGTTTATTTACTCTTGATTTGTTATATATGAATTTCTATGATATTGGATGACGTTACCACCCTCCGACGATTCCGCCATCGTGGTTTGGGGGTGTGACAGATTGGTATCAGAGCTATTTTCTATAGCGAACTAAGTAGATTCTTCCCACGTAAGAATTACAACTATAGACACGAGGACTTATACTCTGGCTATACACATAACTTACAACTATGCTTTTATGAGTGTTATGACATTCATATATAAGTATACATATACAAATCAAAACAGTATCATAGTAGAACAAATCCAGAACAATAGAGTTATGTTGAACACTATGTTTAGGCTTAGAAAATTATGTTATCAAGTCATAGAATGATGTAGCCCGATCAACTACATTGTACTAGGGGTAGACAGACATATGACTAAGTGAGGGCGTAGTGATCATCGTATCAAGACTCTAATGTCGTACAGAAAAATACTTAGTTATCACATCATTGTGATTCATAAACACTTTAAGGGTATTGTGCCATACATTTGAAAGTATGTGATCCAAAAACAATACTTAGTAGTAACGTTCACATAAAACGTGTATACCTTATAGTAGAGACATATGGTCTTGTACTAATAGACATTTTCTTTCATTTCCAGACATGGCTGGTTTATACCAT
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