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Structure of Virion

1) Spyke Glycoprotein

2) Envelope (Lipopolysaccharides)

3) Capsid (Protein)

4) Genome (mRNA) or +ssRNA

80-120 nm 



Basic Concepts

SARS-CoV-2 and COVID-19 are not the same thing!!!

• SARS-CoV-2 is virus (Coated Virus) member of 

Coronaviridae Family

• COVID-19 (COrona Virus Infectious Disease-2019) is

disease that CAN DERIVE from SARS-CoV-2 



Spike Glycoprotein



hACE2 «Receptor»

• Angiotensin Converting Enzyme 2

• Enzyme attached to the cell membranes of cells 

located in the lungs, arteries, heart, kidney, and 

intestines

• ACE2 lowers blood pressure by catalyzing the 

hydrolysis of angiotensin II (a vasoconstrictor 

peptide) into angiotensin (1–7) (a vasodilator).

• So, it could be logic suppose that, since SARS-CoV-2 

virus has hig affinity for this enzyme, bond of virus 

with this molecule can cause a reduction of function 

of same enzyme and, then, an increase of blood 

pressure



Location of hACE2 «Receptor» in our body



Points of entrance of SARS-CoV-2

Hears are one important point of entrance of SARS-CoV-2



Secret is in a vascularization of auricle and, in 

particular, the epithelial portion adjacent to the 

tympanic membrane



Then, cleansing the ears with a cotton swab, soaked in a 4 vol

Hydrogen Peroxide solution, is essential to eliminate a point of entry 

/ possibility of the virus into the body, via the bloodstream



So, one conclusion about symptoms of SARS-CoV-2 

is: Virus involve also intestinal and vascular

symptoms because hACE2 enxymes are located also

in cells of these organs



Biological Prevention of Coronaviridae Family of 

Viruses



Biological Prevention of Coronaviridae Family of 

Viruses



Stefano Turini’s Saponins from Tetrapleura tetraptera



Stefano Turini’s masks treated with Soap and 

Saponins



Biochemical Tests about increase of efficacy of masks treated with 

Soap and Saponins



Other methods of disinfection of body and environment

Ethanol and Hydrogen Peroxide are very important tools of 

disinfection. Ethanol dissolves lipids of envelope (coat of virus) as

Hydrogen Peroxide



For environment…

Acetic Acid + Ethanol + Hydrogen Peroxide

Nebulize into environment



Or…



Pulmonary Mechanical Ventilation is useful?

The principle of oxygen infusion in

patients with impaired lung compliance,

with poor oxygen saturation, is only

partially effective, since the

administration of oxygen in a patient with

inflammation in the lung, resulting from

pneumonia (infectious in this case), would

contribute to increasing inflammation by

inducing pulmonary edema formation.

This is one of the reasons for the death of

patients under intubation and mechanical

ventilation.

• Steven M. Koenig et al. 2006

• Didier Dreyfuss et al. 1998



Artificial Pulmonar Surfactants

Artificial Pulmonary Ventilation, applied together with the intravenous 

administration of Artificial Pulmonary Surfactant, would increase lung 

compliance, again guaranteeing their coefficient of elasticity and recovery of 

functionality through distensibility. Oxygen alone would induce accumulation of 

inflammatory exudate (edema), further reducing lung compliance.

Palmitoyl Phosphatidylcholine



Natural Sources of 

Palmitoyl Phosphatidylcholine

Phosphatidylcholine Palmitic Acid

• Mirastschijski et al., 2020

• Pradeep Kumar 2020



Approach of Molecular Docking to understand what kind of 

compound has more efficacy to bind SARS-CoV-2 Virus, 

expecially, Spike Glycoprotein



Spike Glycoprotein + Hydroxychloroquine



Spike Glycoprotein + Hydroxychloroquine



Spike Glycoprotein + Phytic Acid



Spike Glycoprotein + Phytic Acid



Spike Glycoprotein + Adenosine



Spike Glycoprotein + Adenosine



Spike Glycoprotein + 3-deoxyadenosine (Cordycepin)



Spike Glycoprotein + 3-deoxyadenosine (Cordycepin)



Results of Molecular Docking, expressed in Kcal/mol as

bond energy

Ligand Target Bond-Energy (Kcal/mol)

Hydroxychloroquine Spike Glycoprotein

SARS-CoV-2

-8,70

Phytic Acid Spike Glycoprotein

SARS-CoV-2

-14,96

Adenosine Spike Glycoprotein

SARS-CoV-2

-6,96

3-deoxyadenosine Spike Glycoprotein

SARS-CoV-2

-7,24



Conclusions

1) Constant cleansing with Soap, Alcohol and Oxygenated Water (Hydrogen Peroxide) is effective in 

destroying the external lipid coating of the virus (as well as all enveloped viruses) and, therefore, 

eliminating the virus

2) The disinfection of environments, by means of aerosol diffusion of a solution containing: Alcohol, 

Hydrogen Peroxide and Acetic Acid, contributes to significantly lower the viral load, thus contributing to 

the disinfection of the environments

3) Artificial Pulmonary Ventilation with only oxygen administration is ineffective and dangerous for 

patients, as it induces accumulation of inflammatory exudate (edema), caused by the oxygen introduced 

and reduction of lung compliance

4) Artificial Pulmonary Ventilation, performed together with the intravenous administration of Artificial 

Pulmonary Surfactant, based on Palmitoil Phosphatidylcholine, is effective as it assists artificial 

ventilation and helps to increase lung compliance thanks to the same effect of the surfactant, that is to 

maintain the coefficient of elasticity / distensibility of lung tissue

5) For patients tested positive for the SARS-CoV-2 virus, who show pulmonary symptoms and who are in 

hospital at home, we recommend an integrated diet which includes Soy Lecithin (containing 

Phosphatidylcholine) and Coconut Milk (rich in Acid Palmitico). The combination of the two, in 

Palmitoyl Phosphatidylcholine, helps maintain lung compliance



Conclusions

A new approach to the treatment of SARS-CoV-2 infections involves the use of

Adenosine and, following a study conducted in the United States, in cooperation

with colleagues from Reggio Calabria, Italy (Correale et al., 2020), it was

determined how this compound, reduced the clinical picture in 13 out of 14

hospitalized patients. 3-deoxyadenosine, also called Cordycepin, the main

component of the parasitic fungus Cordyceps sinensis and Cordyceps militaris,

represents a valid substitute currently under study in my research group.

Furthermore, Phytic Acid, one of the main food additives, would represent the

most valid solution in the treatment of SARS-CoV-2 infections.
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SARS-COV-2 & PRIONS
GENOMIC SEQUENCES

L’allineamento genetico è una procedura, eseguita mediante l’impiego di un computer e uno specifico software di rielaborazione di

sequenze che permette di poterle confrontare, di modo da poter trovare delle similitudini e delle differenze. In questo caso, la

procedura è stata eseguita tra la sequenza genomica globale del SARS-CoV-2, la sequenza del gene codificante per la Glicoproteina

Spike, presente nel corredo genomico del medesimo SARS-CoV-2 e la sequenza del gene codificante per la proteina prionica, ossia

l’SPRN (Shadow of Prion Protein). Il risultato dell’allineamento è possibile interpretarlo esaminando gli alberi filogenetici che

vengono sviluppati automaticamente, dal software di rielaborazione, al termine della procedura di allineamento. Il primo è un

Filogramma (Phylogram) e il secondo è l’Albero Filogenetico (Phylogenetic Tree). La differenza consiste nel fatto che il Filogramma

è una tipologia di Albero Filogenetico, in cui vengono rappresentati esplicitamente il numero di cambiamenti di caratteri che

intercorrono fra le ramificazioni. A livello del filogramma, come si può notare, i valori numerici rappresentati accanto ai rami non

hanno comparazione alcuna, e se si compara le sequenze, si scoprono i valori del SARS-CoV-2 (0), analogamente alla Spike (0) e la

Proteina Prionica risulta 0,417881. Quindi, come ci si aspetterebbe, si hanno gli stessi valori tra SARS-CoV-2 e Spike. Se si osserva

l’Albero Filogenetico, invece, si osservano degli altri valori: per il SARS-CoV-2 e per il gene SPRN si hanno due valori uguali, ossia

0,2935 per entrambe, nonostante, apparentemente, siano due differenti entità molecolari. La Spike, curiosamente, mostra lo stesso

valore, solo con segno negativo, ossia -0,2935. In tal caso, si ha una netta similarità tra la sequenza genetica del SARS-CoV-2 e

della Proteina Prionica, per via dei valori numerici uguali, alla quarta cifra decimale. Osservando la lunghezza dei cladi, ossia

dei rami dell’albero filogenetico, si osserva come SPRN e SARS-CoV-2 siano gli stessi, a differenza del clado SPIKE, che

risulta molto più corto. In tal caso, è possibile affermare, dato questi risultati preliminari, che la somiglianza filogenetica del

SARS-CoV-2 con il gene SPRN potrebbe denotare che una parte se non tutta la sequenza del gene SPRN, si trova inscritta

nella sequenza del SARS-CoV-2. Pensare ad una similarità tra sequenze è alquanto improbabile. Ovviamente, si rimanda a test di

laboratorio più specifici al fine di confermare tali risultati.



RISULTATI  ALLINEAMENTO  

G ENETI CO ,  TRA SEQ UENZE 

DI  DNA,  DEL SARS - CO V- 2 ,  

SEQ UENZA DEL G ENE 

DELLA G LICO PRO TEINA 

PERI CAPSI DI C A SPIK E,  

DEL SARS- CO V- 2  E  DEL 

G ENE SPRN ( SH ADO W OF 

PRI O N PRO TEIN )  

CO DI FI CANTE PER LA 

PRO TEI NA PRIO NICA
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SARS-COV-2 & PRIONS
PROTEOMIC SEQUENCES

L’allineamento proteico è una procedura, eseguita mediante l’impiego di un computer e uno specifico software di rielaborazione di

sequenze che permette di poterle confrontare, di modo da poter trovare delle similitudini e delle differenze. In questo caso, la

procedura è stata eseguita tra la sequenza proteica globale del SARS-CoV-2, la sequenza della Glicoproteina Spike, presente nel

corredo del medesimo SARS-CoV-2 e la sequenza della Proteina Prionica. Il risultato dell’allineamento è possibile interpretarlo

esaminando gli alberi filogenetici che vengono sviluppati automaticamente, dal software di rielaborazione, al termine della procedura

di allineamento. Il primo è un Filogramma (Phylogram) e il secondo è l’Albero Filogenetico (Phylogenetic Tree). La differenza

consiste nel fatto che il Filogramma è una tipologia di Albero Filogenetico, in cui vengono rappresentati esplicitamente il numero di

cambiamenti di caratteri che intercorrono fra le ramificazioni. A livello del Filogramma, come si può notare, i valori numerici

rappresentati accanto ai rami non hanno comparazione alcuna, e se si compara le sequenze, si scoprono i valori del SARS-CoV-2 (0),

analogamente alla Spike (0) e la Proteina Prionica risulta 0,440711. Quindi, come ci si aspetterebbe, si hanno gli stessi valori tra

SARS-CoV-2 e Spike. Se si osserva l’Albero Filogenetico, invece, si osservano degli altri valori: per il SARS-CoV-2 e per il gene

SPRN si hanno due valori uguali, ossia 0,40041 per entrambe, nonostante, apparentemente, siano due differenti entità molecolari. La

Spike, curiosamente, mostra lo stesso valore, solo con segno negativo, ossia -0,40041. In tal caso, si ha una netta similarità tra la

sequenza proteica globale del SARS-CoV-2 e della Proteina Prionica, per via dei valori numerici uguali, alla quarta cifra decimale.

Osservando la lunghezza dei cladi, ossia dei rami dell’albero filogenetico, si osserva come SPRN e SARS-CoV-2 siano gli stessi, a

differenza del clado SPIKE, che risulta molto più corto. In tal caso, è possibile affermare, dato questi risultati preliminari, che la

somiglianza filogenetica del SARS-CoV-2 con il gene SPRN potrebbe denotare che una parte se non tutta la sequenza primaria della

Proteina Prionica, si trova inscritta nella sequenza del SARS-CoV-2. Pensare ad una semplice similarità tra sequenze è alquanto

improbabile. Ovviamente, si rimanda a test di laboratorio più specifici al fine di confermare tali risultati.



RI SULTATI  ALLI NEAM ENTO  

PRO TEI CO ,  TRA SEQ UENZE 

DI  AM I NO ACI DI  DEL SARS -

CO V- 2 ,  SEQUENZA 

PRI M ARI A DELLA 

G LI CO PRO TEI NA 

PERICAPSIDIC A SPIKE,  

DEL SARS- CO V- 2 ,  E  DELLA 

PRO TEI NA PRIO NICA
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SARS-COV-2,  PRIONS ,  TAU 
PROTEIN & POTATO’S

VIROIDS

Il risultato ottenuto con l’allineamento proteico, riflette quanto ottenuto inizialmente mediante allineamento genetico, infatti, nel primo

Cladogramma, è possibile notare, nel riquadro rosso, il nostro Controllo Positivo, rappresentato dal valore numerico cladistico 0 tra SARS-

CoV-2 e Spike Glycoprotein, il che significa che il SARS-CoV-2, esprime la Spike Glycoprotein. Inoltre, dato alquanto interessante, si nota,

nel riquadro verde, l’elevatissima vicinanza filogenetica, ossia somiglianza Proteina Tau e Proteina Prionica (determinato anche nell’analisi

filogenetica), con valori, rispettivamente di 0,441512 per la Proteina Tau e 0,432806 per la Proteina Prionica. Ciò denota una elevatissima

vicinanza filogenetica, come già espresso nel documento dell’analisi genetica. Inoltre, ancora una volta si nota l’uguaglianza filogenetica tra

Proteina Prionica e Viroide, con un valore, per entrambe di 0,432806 come coefficiente cladistico, il che significa che il Prione è espresso nei

Viroidi e viceversa, basandosi su tale dato bioinformatico. Il primo Albero Filogenetico, o terzo grafico dall’alto, mostra un dato altamente

importante, ossia, il riquadro rosso mostra i valori dei coefficienti cladistici per: SARS-CoV-2, Spike Glycoprotein e Proteina Tau. Come si

nota, sono praticamente gli stessi, con il SARS-CoV-2 con un coefficiente cladistico di 0,40554, la Spike Glycoprotein con un coefficiente

cladistico di 0,40554 e la Proteina Tau con un coefficiente cladistico di 0,40096. Tale dato permette di avanzare l’ipotesi che il virus SARS-2

non esprima soltanto la Proteina Prionica ma anche la Proteina Tau, per via di questa estrema somiglianza e vicinanza filogenetica. Nello

stesso grafico, il riquadro arancione mostra la vicinanza filogenetica tra Prione e Viroide (tenendo conto che è stato fatto un allineamento

ibrido tra Proteine e ssRNA, dal momento che il viroide non possiede una sua traduzione in proteina), con valori di coefficienti cladistici di:

0,34487 per la Proteina Prionica e 0,34085 per il Viroide. Nell’ultimo grafico in basso, il riquadro rosso in verticale mostra semplicemente la

medesima lunghezza dei rami dell’Albero Filogenetico, comparando: SARS-CoV-2, Tau, Prione e Viroide. Sulla base dei dati ottenuti

mediante Bioinformatica applicata, è possibile supporre che il SARS-CoV-2 non esprima solamente la Proteina Prionica ma anche la Proteina

Tau, proteina associata ai microtubuli del citoscheletro. Quindi, due proteine legate alla neurodegenerazione intraneuronale poiché, entrambe,

inducono degenerazione del corpo neuronale dall’interno, a differenza delle placche neurofibrillari o placche amiloidi che, nella Malattia di

Alzheimer, si depositano all’esterno del corpo o soma del neurone, inducendo un danneggiamento, dunque, dall’esterno.
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INTERPRETATION OF 
RESULTS

I risultati dell’allineamento genetico e proteico, eseguito comparando la sequenza genetica completa del SARS-CoV-2, la 

sequenza del gene codificante per la glicoproteina Spike del medesimo SARS-CoV-2, con i tre geni principali del HIV, quali

Gag, Pol e Env, ciascuno di quali codificanti per una specifica porzione del virus medesimo, ha messo in luce, l’elevata

similarità tra la porzione Env, codificante per il pericapside o envelope del HIV e la Glicoproteina S, chiamata anche Spike, 

del SARS-CoV-2. Da un punto di vista puramente bioinformatico, è possibile affermare che porzioni della sequenza genetica

del gene Env di HIV sono altamente sovrapponibili con porzioni del gene codificante per la Spike Glycoprotein del SARS-

CoV-2.  
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SARS-COV-2/COVID-19,  
ARTIF IC IAL  VENTILATION & 

ARTIF IC IAL  PULMONAR 
SURFACTANT

Come è noto, il SARS-CoV-2 è l’agente eziologico della COVID-19, patologia respiratoria acuta delle vie aeree superiori ed

inferiori, la quale, nei casi più seri, può evolvere in infiammazione dell’albero bronchiale e dei polmoni causando, all’interno

dello spettro di sintomi, del quadro clinic della COVID-19, anche la dispnea, con ovvia riduzione dello scambio O2/CO2 nella

circolazione polmonare. La soluzione di maggior rilievo, ampiamente pubblicizzata, è stata quella dell’intubazione e

dell’insufflazione di ossigeno ai pazienti, al fine di migliorare la saturazione. Osservando il fatto da un altro punto di vista

possiamo dire questo: la funzionalità polmonare è garantita da una corretta dilatazione e contrazione del tessuto polmonare

stesso, in poche parole, un coefficiente di elasticità specifico. Tale coefficient di elasticità è determinato da una sostanza

secreta direttamente dagli pneumociti e chiamata Surfactante Polmonare, chimicamente un tensioattivo, che, rilasciato in

opportune quantità, garantisce e mantiene la distensibilità polmonare, in condizioni fisiologiche. Il surfactante mantiene la

Compliance Polmonare, ossia la funzionalità. In presenza di uno stato infiammatorio, ossia un discostamento dalle condizioni

fisiologiche di equilibrio, sia ha anche una riduzione della produzione del surfactante. Un’insufflazione di ossigeno in

polmoni incapaci di mantenere una corretta compliance, ne garantirebbe un’assenza del miglioramento della saturazione

poichè, l’introduzione di ossigeno è solo un passaggio. Per di più, l’ossigeno, di per se, è un gas corrosive, dunque,

contribuirebbe ad acutizzare l’infiammazione in polmoni già flogotici. La completezza esecutiva si avrebbe solo

introducendo, tramite insufflazione, anche del surfactante polmonare artificiale, a base di Dipalmitoilfosfatidilcolina (trattato

inizialmente), come aerosol, assieme all’ossigeno. In tal modo, il paziente riceverebbe non solo l’apporto di ossigeno, ma

ricostituirebbe la produzione di tensioattivo che ristabilirebbe una situazione Compliance Like.
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A R S  A N D  C O R D Y C E P S  S I N E S I S

La Sindrome Acuta da esposizione a Radiazioni Ionizzanti (ARS o SAR), le quali, derivano da trasformazioni nucleari, come il

decadimento di radionuclidi, possiede un complesso quadro clinico, derivante soprattutto dai danni che le radiazione è in grado

di comportare. Si tende a valutare il tempo di esposizione, il tipo di esposizione, la tipologia di radiazioni e la dose massima

assorbita. I bersagli principali delle radiazioni, siano esse elettromagnetiche e/o corpuscolate (se sono corpuscolate si valuta la

massa delle stesse, funzione della capacità ionizzante ma inversamente proporzionale al potere penetrante), NON SONO LE

MACROMOLECOLE BIOLOGICHE, non direttamente almeno, ma è l’acqua contenuta nel nostro organism, più dell’80%.

Interagendo con le molecule d’acqua le radiazioni producono un fenomeno chiamato Fotolisi, dando luogo a specie chimiche

come: Ione Idronio (H3O
+), Ione/Anione Superossido (O2

-), Radicale Ossidrilico (OH*), la specie chimica radicalica più

tossica. Solo a questo punto, il bersaglio dei radicali liberi saranno le macromolecule biologiche quali: DNA, RNA, LIPIDI,

PROTEINE. Il DNA può subire gravi danni a livello della doppia elica, come disgregazioni, le quali, potrebbero non essere

riparate persino dalle batterie di enzimi deputate alla riparazione dello stesso acido nucleico. Ciò da dunque origine a mutazioni,

le quali, potrebbero indurre trasformazione tumorale delle cellule, con conseguente iperespressione di oncogeni quali RAS

(cRAS e/o kRAS) e ipoespressione di oncosoppressori quali TP53. Ne deriva che, una delle modalità di trattamento della

ARS/SAR è l’uso di sostanze antiossidanti che blocchino il processo, all’origine, di fotolisi delle molecule d’acqua e, dunque,

riducano sensibilmente la produzione di radicali liberi. Tra gli antiossidanti con un maggior effetto, si ha il composto naturale

Cordicepina o 3-deossiadenosina, estratto dalla specie di fungo parassita Cordyceps sinensis e/o dalla specie Cordyceps

militaris. Esso è in grado di limitare la produzione di ossidanti come I radicali liberi e mitigare il tasso di assorbimento di

radiazioni nell’organismo. Nelle seguenti dispositive verrà mostrato uno studio eseguito sulle capacità/affinità di legame tra

diversi composti naturali e antiossidanti, con la Cordicepina (3-deossiadenosina), nel legare il principale oncosoppressore dl

nostro corredo molecolare, ossia il TP53 e il principale oncogene RAS. Laddove comparirà un valore più negative, sarà

indicative del fatto che l’affinità sarà maggiore.
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Una delle caratteristiche peculiari che, sin dai primi mesi ha contraddistinto il virus SARS-CoV-2 e, di

conseguenza, la patologia derivante, COVID-19, è stato il fatto che, il virus risultava sensibile a farmaci i

quali, normalmente, vengono usati nel trattamento della Malaria, come l’Idrossiclorochina, un derivato

della Clorochina. Il meccanismo di azione di tale farmaco sul Plasmodio malarigeno non è ancora del tutto

chiaro, tuttavia, ha sollevato di certo la curiosità di ricercatori che, da un punto di vista genetico, hanno

determinato il link tra SARS-CoV-2 e Plasmodio malarigeno, ossia il parassita agente eziologico della

Malaria. Il lavoro che qui verrà rappresentato è una ricostruzione, dal punto di vista bioinformatico, per

cercare di comprendere la similarità e le analogie tra il virus SARS-CoV-2 e parassita malarico e, per farlo,

ci serviremo di programmi di allineamento genetico, che permetteranno di poter determinare,

analogamente a quanto è stato fatto precedentemente per il SARS-CoV-2 e i prioni e il SARS-CoV-2 e il

virus HIV, eventuali similitudini e/o differenze, arrivando a concludere se vi è la possibilità che alcuni tratti

del genoma del virus SARS-CoV-2 ospitino alcuni segmenti del genoma del plasmodio malarigeno. Accanto

all’Idrossiclorochina, di recente, è emerso un altro farmaco, apparentemente più efficace della prima, nel

trattamento della patologia COVID-19, ossia l’Ivermectin, farmaco di nascita veterinaria usato per la

terapia parassitaria di organismi pluricellulari come i vermi. Ancora un farmaco antiparassitario usato per

il trattamento di una malattia ad eziologia virale. Anche in questo caso, verrà ripetuta la stessa procedura

in cui, tratti del genoma delle specie di vermi, bersaglio dell’Ivermerctin, verranno confrontati con il

genoma del SARS-CoV-2, allo scopo di evidenziare eventuali similitudini e/o differenze.
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La patologia COVID-19, racchiude al suo interno una moltitudine di sintomi, i quali, sono perfettamente

sovrapponibili a quelli di altre patologie, soprattutto a carattere gastrointestinale. E’ già stato esaminato in

precedenza come vi sia una correlazione tra il SARS-CoV-2 e il plasmodio malarigeno e, una citazione si riferiva alla

Genetica che accumuna i due microrganismi i quali, sebbene notevolmente diversi dal punto di vista della Sistematica,

sono accumunabili. Ora, pare che emerga anche una correlazione tra SARS-CoV-2 e vermi intestinali, riportato nella

citazione che verrà mostrata. Ancora una volta emerge una correlazione di come un farmaco come l’Ivermectina posa

agire cosi efficacemente nei confronti di un virus. Ne emerge l’ipotesi che, cosi come il SARS-CoV-2 condivide

porzioni genomiche con il gene codificante per la Proteina Prionica SPRN (Shadow of the Prion Protein), con l’HIV,

con il Plasmodio Malarigeno, vi è una probabilità che anche porzioni genomiche di vermi intestinali come la

Dirofilaria immitis, il comune verme del cane e bersaglio principale dell’Ivermectina e il Dracunculus medinensis,

agente eziologico di quella che viene chiamata la Lamella di Medina, un tipo di patologia elmintica entrante nella

categoria delle Zoonosi, ossia malattie trasmesse da animali all’uomo. La domanda che viene naturale porsi è come

tale virus possa condividere porzioni genomiche di cosi tanti organismi, anche filogeneticamente differenti. Inoltre,

esiste un comune ancestrale a tali organismi, con il quale è iniziato questo processo di ricombinazione naturale? La

risposta andrebbe, seppur parzialmente, cercata nel fenomeno del discioglimento dei ghiacciai e l’arrivo in superficie

di una specie di verme artico, solo da poco classificato, ossia il Mesenchytraeus solifugus. È possibile che anche tale

verme preistorico possa condividere porzioni genomiche con il SARS-CoV-2? Inoltre, se cosi fosse, ci troveremo di

fronte ad un processo di ricombinazione genetica naturale?
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NOVICHOK 
CHEMICAL NERVE 

AGENT
L’agente nervino Novichok (traduzione di New Comer o

Nuovo Venuto), è un Organofosfato entrante a far parte

del Programma Foliant (A-230), appartiene alla nuova

categoria di aggressive chimici nervini binari, in cui, le

due component, sin tanto che sono separate, non

manifestano una marcata neurotossicità e, soprattutto,

non sono rilevabili dai comuni sensori in dotazione alla

NATO e alle forze armate occidentali. Tale agente è

stato creato a ridossi degli anni 1970 e 1980 dal

chimico organico Vil Sultanovic Mirzayanov e Lev

Feodorov all’Istituto per la Chimica Organica e la

Tecnologia di Mosca. Il segreto di tale agente e il

motive per cui risulta dale 5 alle 10 volte più potente

del trilone VX, risiede nella sua sintesi, che ora verrà

dettagliata, in quanto, non più segreto militare.
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SYNTHESIS  OF  
NOVICHOK CHEMICAL  

NERVE AGENT
La sintesi dell’agente nervino Novichok inizia come quella di

qualsiasi altro agente di tale categoria: un compost primario che

possieda gruppi chimici simili all’Acetilcolina, ossia il Tricloruro di

Fosforo (PCl3). Esso viene metilato, ossia fatto reagire con

Metanolo (CH3OH); viene dunque Esterificato, come si dice in

gergo e, successivamente, subisce un processo definito

Transesterificazione, in cui il composto derivante dalla reazione

tra PCl3 e CH3OH, viene fatto reagire con Etanolo (CH3CH2OH). Il

prodotto che ne deriva, definito Etil, Metil-Fosfonato viene fatto

reagire con un composto chimico definito Aloformaldossima.

Essa viene normalmente impiegata per poter trattare gli

avvelenamenti da organofosfati poichè la sua affinità per

l’enzima bersaglio dei gas nervini, l’Acetilcolinesterasi, è

Maggiore che non quella dei gas nervini medesimi. Dunque, ne

deriva che, se si unisce ad una molecola di organofosfato una

molecola di Ossima, ne deriverà un compost stabile, che legherà

irreversibilmente il suo bersaglio senza più essere eliminato.

Questo è il segreto della tossicità dell’agnte chimico nervino

Novichok.
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Il segreto della sintesi dell’agente nervino Novichok risiede nel
fatto di unire una molecola di Organofosfato, al suo antidoto

più potente, ossia l’Ossima (Pralidossima).



SYNTHESIS  OF  
NOVICHOK CHEMICAL  

NERVE AGENT
La sintesi degli agenti della serie Novichok risulta semplice dal

punto di vista pratico poichè possono essere ricavati a partire

da qualunque tipo di organofosfato, purchè reagisca con una

molecola di Ossima. Dunque, sarebbe possibile ricavare delle

variant della serie Novichok a partire da agenti nervini primari

come: Tabun, Sarin, Soman, Ciclosarin, VX e VR (la versione

russa del VX). L’importante è stabilire il legame stabile con la

molecola di Ossima, il quale, avviene quando l’agente binario

combina le due component primarie, ad esempio, dopo

l’esplosione in aria di in proietto caricato con tale aggressivo

chimico. Risulta dunque ancora più pericoloso poter ricavare

agenti Novichok da aggressive nervini già esistenti come il VX,

attualmente, l’aggressivo chimico più potente dopo il Novichok

medesimo. Teoricamente e praticamente, il Novichok potrebbe

anche essere ricavato da pesticidi usati nell’industria come il

Fosdrin, sempre fatto reagire con molecule come la

Pralidossima.
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Gli agenti nervini della serie Novichok vengono dunque ricavati
dalla reazione tra una molecola di Organofosfato con una 

molecola di Ossima, in quantità equimolare. 

PRALIDOSSIMA SARIN

Ipotetica nuova

versione di agente

Novichok derivante

dalla condensazione di 

una molecola di Sarin 

con una molecola di 

Pralidossima
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PRALIDOSSIMA SARIN

Ipotetica nuova

versione di agente

Novichok derivante

dalla condensazione di 

una molecola di Sarin 

con una molecola di 

Pralidossima

L’ipotetica nuova versione del Sarin-

Novichok, eseguendo un test con Molecular

Docking sull’Acetilcolinesterasi del topo

comune (Mus musculus), possiede un valore di

energia di legame di -6,7 Kcal/mol, maggiore

dell’agente Novichok A-262 e, dunque, più

potente.



SYNTHESIS  OF  
NOVICHOK CHEMICAL  

NERVE AGENT
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PRALIDOSSIMA VX

Ipotetica nuova

versione di agente

Novichok derivante

dalla condensazione di 

una molecola di VX con 

una molecola di 

Pralidossima

L’ipotetica nuova versione del VX-Novichok,

eseguendo un test con Molecular Docking

sull’Acetilcolinesterasi del topo comune (Mus

musculus), possiede un valore di energia di

legame di -7,0 Kcal/mol, maggiore

dell’agente Novichok A-262 e, dunque, più

potente, anche del precedente ipotetico

Sarin-Novichok.



M O L E C U L A R  D O C K I N G  
B E T W E E N  N O V I C H O K A - 2 3 0 ,  

P R A L I D O X I M E  &  
A C E T Y L C H O L I N E S T E R A S E

Il bersaglio di elezione di ogni agente

chimico nervino è l’enzima

Acetilcolinesterasi. Tra ogni agente, ne

varia l’affinità per la stessa. E’ risaputo

che il Novichok è, attualmente, quello

che possiede l’affinità maggiore, per le

ragioni delineate prima. Come si può

notare, l’energia di legame, al

massimo livello, è di -5,1 Kcal/mol.

Ovviamente, tale valore va

confrontato con altri.
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Molecular Docking tra l’agente chimico nervino Novichok A-230 
e il suo bersaglio di elezione, l’enzima Acetilcolinesterasi, in 

questo caso, del topo comune (Mus musculus).



M O L E C U L A R  D O C K I N G  
B E T W E E N  N O V I C H O K A - 2 3 2 ,  

P R A L I D O X I M E  &  
A C E T Y L C H O L I N E S T E R A S E

Il bersaglio di elezione di ogni agente

chimico nervino è l’enzima

Acetilcolinesterasi. Tra ogni agente, ne

varia l’affinità per la stessa. E’ risaputo

che il Novichok è, attualmente, quello

che possiede l’affinità maggiore, per le

ragioni delineate prima. Come si può

notare, l’energia di legame, al

massimo livello, è di -5,3 Kcal/mol.

Ovviamente, tale valore va

confrontato con altri.
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Molecular Docking tra l’agente chimico nervino Novichok A-232 
e il suo bersaglio di elezione, l’enzima Acetilcolinesterasi, in 

questo caso, del topo comune (Mus musculus).



M O L E C U L A R  D O C K I N G  
B E T W E E N  N O V I C H O K A - 2 3 4 ,  

P R A L I D O X I M E  &  
A C E T Y L C H O L I N E S T E R A S E

Il bersaglio di elezione di ogni agente

chimico nervino è l’enzima

Acetilcolinesterasi. Tra ogni agente, ne

varia l’affinità per la stessa. E’ risaputo

che il Novichok è, attualmente, quello

che possiede l’affinità maggiore, per le

ragioni delineate prima. Come si può

notare, l’energia di legame, al

massimo livello, è di -5,6 Kcal/mol.

Ovviamente, tale valore va

confrontato con altri.
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Molecular Docking tra l’agente chimico nervino Novichok A-234, con 
struttura chimica in accordo con le affermazioni di Vil Mirzayanov, e il 
suo bersaglio di elezione, l’enzima Acetilcolinesterasi, in questo caso, 

del topo comune (Mus musculus).



M O L E C U L A R  D O C K I N G  
B E T W E E N  N O V I C H O K A - 2 3 4 ,  

P R A L I D O X I M E  &  
A C E T Y L C H O L I N E S T E R A S E

Il bersaglio di elezione di ogni agente

chimico nervino è l’enzima

Acetilcolinesterasi. Tra ogni agente, ne

varia l’affinità per la stessa. E’ risaputo

che il Novichok è, attualmente, quello

che possiede l’affinità maggiore, per le

ragioni delineate prima. Come si può

notare, l’energia di legame, al

massimo livello, è di -5,9 Kcal/mol.

Ovviamente, tale valore va

confrontato con altri.
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Molecular Docking tra l’agente chimico nervino Novichok A-234, con 
struttura chimica in accordo con le affermazioni di Hoenig , e il suo
bersaglio di elezione, l’enzima Acetilcolinesterasi, in questo caso, del 

topo comune (Mus musculus).



M O L E C U L A R  D O C K I N G  
B E T W E E N  N O V I C H O K A - 2 4 2 ,  

P R A L I D O X I M E  &  
A C E T Y L C H O L I N E S T E R A S E

Il bersaglio di elezione di ogni agente

chimico nervino è l’enzima

Acetilcolinesterasi. Tra ogni agente, ne

varia l’affinità per la stessa. E’ risaputo

che il Novichok è, attualmente, quello

che possiede l’affinità maggiore, per le

ragioni delineate prima. Come si può

notare, l’energia di legame, al

massimo livello, è di -5,9 Kcal/mol.

Ovviamente, tale valore va

confrontato con altri.
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Molecular Docking tra l’agente chimico nervino Novichok A-242 e il suo
bersaglio di elezione, l’enzima Acetilcolinesterasi, in questo caso, del 

topo comune (Mus musculus).



M O L E C U L A R  D O C K I N G  
B E T W E E N  N O V I C H O K A - 2 6 2 ,  

P R A L I D O X I M E  &  
A C E T Y L C H O L I N E S T E R A S E

Il bersaglio di elezione di ogni agente

chimico nervino è l’enzima

Acetilcolinesterasi. Tra ogni agente, ne

varia l’affinità per la stessa. E’ risaputo

che il Novichok è, attualmente, quello

che possiede l’affinità maggiore, per le

ragioni delineate prima. Come si può

notare, l’energia di legame, al

massimo livello, è di -6,1 Kcal/mol.

Ovviamente, tale valore va

confrontato con altri.
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Molecular Docking tra l’agente chimico nervino Novichok A-262 e il suo
bersaglio di elezione, l’enzima Acetilcolinesterasi, in questo caso, del 

topo comune (Mus musculus).



M O L E C U L A R  D O C K I N G  
B E T W E E N  N O V I C H O K A - 2 6 2 ,  

P R A L I D O X I M E  &  
A C E T Y L C H O L I N E S T E R A S E

Il bersaglio di elezione del farmaco /

composto chimico Pralidossima è

l’enzima Acetilcolinesterasi. Come si

può notare, l’energia di legame, al

massimo livello, è di – 5,5 Kcal/mol.

Ovviamente, tale valore va

confrontato con altri per avere una

visione definitiva di quale composto

ha affinità maggiore con il suo target.
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Molecular Docking il farmaco Pralidossima e il suo bersaglio di elezione, 
l’enzima Acetilcolinesterasi, in questo caso, del topo comune (Mus 

musculus).



R E S U LT S  A N D  I N T E R P R E T AT I O N

Chemical Compound Energy of bond (Kcal/mol) with 

Mus musculus’s

Acetylcholinesterase

Novichok (A-230) -5,1

Novichok (A-232) -5,3

Novichok (A-234) Mirzayanov’s

Formula

-5,6

Novichok (A-234) Hoenig’s 

Formula

-5,9

Novichok (A-242) -5,9

Novichok (A-262) -6,1

Pralidoxime -5,5

Come si può notare confrontando i

valori di energia di legame tra i

composti, man mano che si Avanza nei

codici numerici che identificano i

variant della serie Novichok, l’affinità

di legame aumenta, sino al più potente,

ossia il composto chiamato con codice

NATO A-262. La Pralidossima, con

una energia di legame di -5,5 Kcal/mol

potrà, al massimo, contrastare gli

agenti Novichok A-230 e A-232 e

creare competizione con il A-234

(Mirzayanov). Gli altri, avendo una

energia di legame Maggiore della

Pralidossima, quest’ultima, non sarà in

grado di contrastarli. Quindi, la

dicitura verde sta ad indicare I

composti che possono essere

contrastati dalla Pralidossima e, in

rosso, quelli che non possono essere

contrastati. Ne deriva dunque, che la

Pralidossima è assolutamente

inefficace contro l’agente chimico A-

262.



D O T T .  P R O F .  S T E F A N O  T U R I N I  M B I O L S C  P H D

Future hypothesis for treatment of Novichok

poisoning through natural componds of vegetal 

derivation



M O L E C U L A R  D O C K I N G  
B E T W E E N  P H Y T I C  A C I D  &  
A C E T Y L C H O L I N E S T E R A S E

L’Acido Fitico è una molecola naturale

presente in vegetali endemici nell’Africa, in

paesi come il Togo, come la Tetrapleura

tetraptera, da tempo usata in Medicina

Tradizionale Africana per il trattamento di

disturbi associate all’Infertilità. Dal

molecular docking emerge come il valore di

affinità del legame dell’Acido Fitico con

l’Acetilcolinesterasi è Maggiore persino del

compost Novichok A-262, dunque sarebbe un

potenziale candidato per il trattamento

dell’avvelenamento da Novichok,

comprendente tutte le varianti.
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Molecular Docking tra l’Acido Fitico e l’enzima Acetilcolinesterasi, in 
questo caso, del topo comune (Mus musculus).



M O L E C U L A R  D O C K I N G  
B E T W E E N  R U T I N &  

A C E T Y L C H O L I N E S T E R A S E

La molecola rivelazione che potrebbe

rappresentare un future per le frome di

avvelenamento da Organofosfati a concezione

superior, è la Rutina, un compost naturale,

della Famiglia delle Quercitine, che si trova

ad alta concentrazione nel Cappero. Dal

molecular docking emerge come il valore di

affinità del legame della stessa con

l’Acetilcolinesterasi è maggiore persino del

compost Novichok A-262, e dell’Acido Fitico,

con, addirittura, -10,1 Kcal/mol dunque

sarebbe un potenziale candidato per il

trattamento dell’avvelenamento da Novichok,

comprendente tutte le varianti.
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Molecular Docking tra la Rutina e l’enzima Acetilcolinesterasi, in questo
caso, del topo comune (Mus musculus).



M O L E C U L A R  D O C K I N G  
B E T W E E N  C O R D Y C E P I N  &  
A C E T Y L C H O L I N E S T E R A S E

Altra molecola che potrebbe rappresentare un

possibile future nel trattamento negli

avvelenamenti da organofosfati avanzati quali

il Novichok (in tutte le varianti), è la

Cordicepina o 3-Deossiadenosina, avente una

energia di legame maggiore del Novichok A-

262 e di tutte le varianti. Essa la si trova

normalmente all’interno di funghi parassiti

come il Cordyceps sinensis o il Cordyceps

militaris, capostipiti della TCM o Medicina

Tradizionale Cinese. Comunque, sia essa che

l’Acido Fitico rimangono sensibilmente meno

potenti, come affinità di legame, rispetto alla

Rutina.
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Molecular Docking tra la Cordicepina e l’enzima Acetilcolinesterasi, in 
questo caso, del topo comune (Mus musculus).



WHAT’S NEXT ABOUT 
TECHNOLOGIES FOR 
NEUTRALIZATION OF 
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N E W  T E C H N O L O G Y  
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N E W  T E C H N O L O G Y  O F  R U S S I A N ’ S
M A S K S



CONCLUSIONS 1

Sulla base dei risultati, precedentemente pubblicati su riviste accreditate, di cui la citazione riportata all’interno del lavoro,

confrontati con I risultati qui esposti, ottenuti dall’autore con tecniche quali Molecular Docking e Allineamento Genomico

Multiplo, è possibile affermare quanto segue:

1) Il SARS-CoV-2, in quanto virus rivestito, è alquanto sensibile ad agenti pulenti quali: comune sapone ed etanolo

(con una volumetria maggiore-uguale al 96%). La disinfezione degli ambienti, dunque, può avvenire facilmente.

2) L’intubazione, per I pazienti COVID-19 positivi, con conseguente insufflazione di ossigeno, non è sufficiente al

fine di garantire la compliance polmonare e la conseguente saturazione ematica. Per raggiungere tale scopo

occorrerebbe insufflare anche del surfactante polmonare artificiale.

3) Composti di derivazione naturale come l’Acido Fitico e la 3-Deossiadenosina sono alquanto efficaci nel legare la

Glicoproteina Spike del SARS-CoV-2 e potrebbero rappresentare un possibile futuro nel trattamento della

patologia COVID-19.
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CONCLUSIONS 2

4) Sulla base dei risultati ottenuti, a seguito di sperimentazioni di Molecular Docking, comparando I risultati con quelli

presenti in pubblicazioni, emerge che la sequenza genomica del SARS-CoV-2 condivide, con netta similarità, sequenze

presenti a livello del gene codificante per la proteina prionica, agente eziologico di forme di neuropatie spongiformi come il

Morbo della Mucca Pazza.

5) Sulla base dei risultati ottenuti, a seguito di sperimentazioni di Molecular Docking, comparando I risultati con quelli

presenti in pubblicazioni, emerge che la sequenza genomica del SARS-CoV-2 condivide, con netta similarità, sequenze

presenti a livello del HIV, agente eziologico dell’Immunodeficienza Umana Acquisita o AIDS.

6) Sulla base dei risultati ottenuti, a seguito di sperimentazioni di Molecular Docking, comparando I risultati con quelli

presenti in pubblicazioni, emerge che la sequenza genomica del SARS-CoV-2 condivide, con netta similarità, sequenze

presenti a livello dell’agente eziologico della Malaria, ossia il Plasmodio Malarigeno, in particolare, la specie Plasmodium

falciparum. Nello specifico, la similarità si è evidenziata tra la sequenza genetica completa del SARS-CoV-2 e il Cromosoma

6 del parassita malarigeno.

124



CONCLUSIONS 3

7) Sulla base dei risultati ottenuti, a seguito di sperimentazioni di Molecular Docking, comparando I risultati con

quelli presenti in pubblicazioni, emerge che la sequenza genomica del SARS-CoV-2 condivide, con buona similarità,

sequenze presenti a livello di parassiti pluricellulari quali Anellidi, in particolare, le specie: Dracunculus medinensis

(agente eziologico della patologia, Zoonosi, parassitaria definita Lamella di Medina), Dirofilaria immitis (il comune

verme che causa patologie parassitarie nei cani), e il verme antico artico denominato Mesenchytraeus solifugus,

scoperto di recente. Ciò permette di tracciare un filo conduttore che lega Genetica, Virologia, Patologia Ambientale e

Climatologia. Il continuo discioglimento dei ghiacci artici, conseguente dell’imperante effetto serra e la variazione di

albedo del pianeta, hanno prodotto un ritorno di alcuni organismi rimasti latent nei ghiacci, I quali, grazie al

fenomeno di speciazione e scambio naturale di tratti genetici, come conseguenza dell’evoluzione, hanno coevoluto

con specie di vermi attuali, arrivando sino al parassita malarigeno, e, al più recente SARS-CoV-2. quindi, il filo

conduttore, lega Climatologia con: Mesenchytraeus solifugus → Dirofilaria immitis → Dracunculus medinensis →

Plasmodium falciparum → SARS-CoV-2. Tale è la prova di come l’ambiente influenzi fortemente la Genetica.
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CONCLUSIONS 4

8) L’agente nervino di nuova generazione Novichok deve la sua estrema tossicità al fatto che, la sintesi prevede di unire una

molecola di Organofosfato semplice con una molecola di Ossima, avente affinità per l’Acetilcolinesterasi Maggiore che non

un comune agente nervino. Cià rende il Novichok impossibile da neutralizzare con la Pralidossima endovena e rende

l’Atropina del tutto inutile.

9) Gli agenti Novichok esaminati sono stati: A-232, A-234 (Mirzayanov e Hoenig), A-242 e A-262. Il Molecular Docking ha

evidenziato come la Pralidossima possa neutralizzare solamente A-232 e solo una variante, la variante Mirzayanov del A-

234.

10) Composti naturali potrebbero rappresentare il future nel trattamento degli avvelenamenti da Novichok ed anche

costituire un potenziale applicativo per il biorisanamento degli ambienti dopo l’uso di tali aggressive chimici. L’autore ha

delineato tre composti in particolare: l’Acido Fitico, la 3-Deossiadenosina o Cordicepina e la molecola rivelazione, ossia la

Rutina, con una affinità per l’Acetilcolinesterasi di ben -10,1 Kcal/mol, confrontata con il compost più potente della serie

dei Novichok, l’A-262, che possiede solo, si fa per dire, un -6,1 Kcal mol con l’enzima Colinesterasi medesimo.
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CONCLUSIONS 5

11) Maschere, di tecnologia e fornitura militare, sviluppate nella Repubblica di Serbia, (foto in allegato nelle slide

precedenti) applicano un nuovo approccio nello schermare da agenti chimici e biologici, ossia la chimica delle

superfici supportate. Sono state sviluppate, in cooperazione con l’Esercito Russo, microsfere a base carboniosa,

capaci di essere funzionalizzate, a livello della superficie microporosa, con tutti I gruppi chimici, dunque un support

ideale per legare e rimuovere contaminanti animali/umani e/o ambientali, sia che si tratti di agenti chimici e/o

biologici. Tali microsfere funzionalizzate hanno una estrema capacità di legare e trattenere l’ossigeno, dunque,

potrebbero permettere la sopravvivenza di un essere umano, nello spazio, esterno, per almeno 15 minuti, in funzione

della portata di consumo di ossigeno da parte del soggetto e del volume di ossigeno intrappolato enbtro la trama delle

microsfere. Inoltre, sono state sviluppate tute con la medesima tecnologia.

Fonte:

Direttore Istituto di Chimica-Fisica di Belgrado, Repubblica di Serbia  
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