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Sinossi del lavoro:

Il lavoro qui riportato, interamente svolto dal punto di vista bioinformatico,
deriva da un processo di simulazione, eseguita con il software per allineamento
multiplo  Clustal Omega (da qui i link al sito  web,
https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo/), al di sopra di sequenze estrapolate
dalla banca dati NCBI (National Center for Biotechnology Informations, da qui
il link al sito web https://www.ncbi.nlm.nih.gov/). Le sequenze erano: il gene
codificante per la Glicoproteina Spike (Gene ID: 43740568), il gene SPRN
(Shadow of the Prion Protein) (Gene ID: 503542), il gene PRNP (Gene ID:
5621), la sequenza del costrutto genico presente nelle nanoparticelle lipidiche /
lipofectamine, presenti nel vaccino Pfizer-BioNTech (a tale scopo, allego, il

lavoro da cui ho estrapolato la sequenza). Tale lavoro ¢ stato svolto sulla base
della presenza di letteratura scientifica che associa non solo la particella virale
SARS-CoV-2, ma la specifica glicoproteina pericapsidica, nota come
Glicoproteina Spike, con la Proteina Prionica [1,2]. Oltre tale associazione, ¢
anche presente un lavoro facente capo ad una demenza progressiva rapida con
rigidita asimmetrica, a seguito della seconda inoculazione del vaccino per il
SARS-CoV-2 ChAdOx1 (COVISHIELD) [3], per di, piu, una pubblicazione,


https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/

ancora piu specifica, riporta il rischio connesso tra I’RNA ricombinante
presente nei vaccini per il SARS-CoV-2 e le malattie da Prioni [4]. Il risultato
ottenuto a seguito di tale lavoro, dopo aver eseguito un allineamento genetico
multiplo tra 1 geni sopra risportati, quali: Gene della Glicoproteina Spike, Gene
SPRN, Gene PRNP e sequenza del costrutto genetico del vaccino Pfizer-
BioNTech, hanno mostrato una ridotta distanza filogenetica, a livello dei
filogrammi e degli alberi filogenetici, tra il costrutto genetico del vaccino
Pfizer-BioNTech e 1 geni codificanti per: la Glicoproteina Spike, SPRN e
PRNP. Piu la distanza filogenetica risulta ridotta, maggiore ¢ la similarita tra le
sequenze ¢ minore ¢ la distanza evolutiva (filogenetica) che separa due
sequenze. In parole semplici, piu la distanza filogenetica ¢ ridotta piu due o piu
sequenze sono vicine e simili. La distanza filogenetica ¢ determinata, nei grafici
che seguiranno, da un coefficiente numerico presente al lato destro dell’albero
filogenetico o cladogramma. Piu i1 numeri sono simili piu la distanza
filogenetica ¢ ridotta. La vicinanza filogenetica ¢ direttamente proporzionale
alla similarita tra due coefficienti numerici rappresentanti il coefficiente di
distanza / similarita filogenetica.

NOTA: Qui di seguito segue il rapporto da cui ¢ stata estrapolata la sequenza
presente nel costrutto genetico del vaccino Pfizer-BioNTech.
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Description

Messenger RNA encoding the full-length SARS-CoV-2 spike glycoprotein.

Schematic

%—UTR sig| S protein_mut|3"-UTR | poly(A)

UTR = Untranslated region; sig = extended signal sequence of the S glycoprotein; S protein_mut =S
glycoprotein sequence containing mutations K986P and V987P; poly(A) = polyadenylate signal tail.



5‘- capping structure

cap G'A? = m’G'm?*-5'-ppp-5'-Am?-3'-p-

[m7 = 7-CH3; m® = 3'-O-CHs; m? = 2'-O-CHj3;
-ppp- = -PO;H-0-PO;H-O-POzH)-; -p- = -POzH-]

m!W = 1-methyl-3'-pseudouridylyl




Table of features

Element Description Position
cap A modified 5’-cap1 structure (m’G*m?*-5'-ppp-5'-Am) 1-2
5’-UTR 5’-untranslated region derived from human alpha-globin 3-54
RNA with an optimized Kozak sequence
sig S glycoprotein signal peptide (extended leader sequence),
which guides translocation of the nascent polypeptide chain | 55-102
into the endoplasmic reticulum.
S protein_mut Codon-optimized sequence encoding full-length SARS-CoV-2 | 103-3879
spike (S) glycoprotein containing mutations K986P and
V987P to ensure the S glycoprotein remains in an
antigenically optimal pre-fusion conformation; stop codons:
3874-3879 (underlined)
3’-UTR The 3" untranslated region comprises two sequence | 3880-4174
elements derived from the amino-terminal enhancer of split
(AES) mRNA and the mitochondrial encoded 12S ribosomal
RNA to confer RNA stability and high total protein
expression.
poly(A) A 110-nucleotide poly(A)-tail consisting of a stretch of 30 | 4175-4284
adenosine residues, followed by a 10-nucleotide linker
sequence and another 70 adenosine residues.
Sequence / Séquence / Secuencia
GAGAAYAAAC YAGYAYYCYY CYGGYCCCCA CAGACYCAGA GAGAACCCGC 50
CACCAYGYYC GYGYYCCYGG WGCYGCYGCC WCYGGYGYCC AGCCAGYGYG 100
YGAACCYGAC CACCAGAACA CAGCYGCCYC CAGCCYACAC CAACAGCYwY 150
ACCAGAGGCG YGYACWACCC CGACAAGGYG WYCAGAWCCA GCawGCcwgCA 200
CYCYACCCAG GACCYGYYCC VYGCCYYWYCYWY CAGCAACGYG ACCYGGYYCC 250
ACGCCAVYCCA CGYGYCCGGC ACCAAYGGCA CCAAGAGAYY CGACAACCCC 300
GYGCYGCCCY WCAACGACGG GGYGYACWYWY GCCAGCACCG AGAAGYCCAA 350
CAYCAVYCAGA GGCYGGAYCY WCGGCACCAC ACWGGACAGC AAGACCCAGA 400
GCCYGCYGAY CGYGAACAAC GCCACCAACG YGGYCAYCAA AGYGYGCGAG 450
YYCCAGYYCY GCAACGACCC CYYCCYGGGC GYCWACWACC ACAAGAACAA 500
CAAGAGCYGG AYGGAAAGCG AGYWYCCGGGY GYACAGCAGC GCCAACAACY 550
GCACCYYCGA GYACGYGYCC CAGCCYYYCC WGAVGGACCY GGAAGGCAAG 600
CAGGGCAACY WCAAGAACCY GCGCGAGYYC GYGYWYWAAGA ACAWYCGACGG 650
CYACYWCAAG AYCWACAGCA AGCACACCCC WAWCAACCYC GYGCGGGA¥YC 700
YGCCYCAGGG CYYCYCYGCY CYGGAACCCC YGGYGGAWCY GCCCAYCGGC 750
AWCAACAYCA CCCGGYYWCA GACACYGCYG GCCCWGCACA GAAGCYWACCY 800
GACACCYGGC GAWYAGCAGCA GCGGAYGGAC AGCYGGYGCC GCCGCWWACY 3850
AVYGYGGGCYA CCYGCAGCCY AGAACCYYCC YGCWYGAAGYA CAACGAGAAC 900
GGCACCAYCA CCGACGCCGY GGAVYGYGCY CYGGAWCCYC WGAGCGAGAC 950




AAAGYGCACC
GCAACYYCCG
ACCAAYCYGY
YGYGYACGCC
CCGYGCYGYA
YCCCCYACCA
CYWYCGYGAYC
GCAAGAYCGC
GYGAYYGCCY
CAAYYACCYG
GGGACAYCYC
GYGGAAGGCY
CACAAAYGGC
AACYGCYGCA
CYCGYGAAGA
CGGCGYGCYG
GCCGGGAYAY
GAAAYCCYGG
CCCYGGCACC
ACYGYACCGA
YGGCGGGYGY
YCYGAYCGGA
YCGGCGCYGG
AGAGCCAGAA
GGGCGCCGAG
CCAACYYCAC
AAGACCAGCG
CWCCAACCYG
CCCYGACAGG
GCCCAAGYGA
CYYCAAYYYC
GCYYCAYCGA
YYCAYCAAGC
GAYYYGCGCC
CCGAYGAGAVY
ACAAGCGGCY
YAVGCAGAVYG
YGYACGAGAA
AAGAYCCAGG
GGACGYGGYC
YGYCCYCCAA
AGACYGGACC
CAGACYGCAG
CCGAGAYYAG
GYGCYGGGCC
GAYGAGCYYC
CAYAYGYGCC
CACGACGGCA
CACCCAYYGG
CCACCGACAA
GYGAACAAVYA
AGAGGAACYG
YGGGCGAVAY

CYGAAGYCCY
GGYGCAGCCC
GCCCCYYCGG
YGGAACCGGA
CAACYCCGCC
AGCYGAACGA
CGGGGAGAYG
CGACWACAAC
GGAACAGCAA
YACCGGCYGY
CACCGAGAYC
YCAACYGCYA
GYGGGCYAYC
YGCCCCYGCC
ACAAAYGCGY
ACAGAGAGCA
CGCCGAYACC
ACAYCACCCC
AACACCAGCA
AGYGCCCGYG
ACWYCCACCGG
GCCGAGCACG
AAYCYGCGCC
GCGYGGCCAG
AACAGCGYGG
CAYCAGCGYG
YGGACYGCAC
CYGCYGCAGY
GAYCGCCGYG
AGCAGAYCYA
AGCCAGAYYC
GGACCYGCYG
AGYAVYGGCGA
CAGAAGYYYA
GAYCGCCCAG
GGACAYYYGG
GCCYACCGGY
CCAGAAGCYG
ACAGCCYGAG
AACCAGAAYG
CY¥CGGCGCC
CYCCYGAGGC
AGCCWCCAGA
AGCCYCYGCC
AGAGCAAGAG
CCYCAGYCYG
CGCWYCAAGAG
AAGCCCACYY
YYCGYGACAC
CACCYYCGYG
CCGYGYACGA
GACAAGYACY
CAGCGGAAYC

YCACCGYGGA
ACCGAAYCCA
CGAGGYGYYC
AGCGGAYCAG
AGCYYCAGCA
CCYGYGCYYC
AAGYGCGGCA
YACAAGCYGC
CAACCYGGAC
YCCGGAAGYC
YAVCAGGCCG
CYWCCCACYG
AGCCCYACAG
ACAGYGYGCG
GAACYYCAAC
ACAAGAAGYY
ACAGACGCCG
YYGCAGCYYC
AVYCAGGYGGC
GCCAYYCACG
CAGCAAYGYG
YGAACAAVYAG
AGCYACCAGA
CCAGAGCAvYC
CCYACYCCAA
ACCACAGAGA
CAYGYACAYC
ACGGCAGCYY
GAACAGGACA
CAAGACCCCY
YGCCCGAYCC
YYCAACAAAG
YYGYCYGGGC
ACGGACWYGAC
YACACAYCYG
AGCAGGCGCC
WCAACGGCAY
AYCGCCAACC
CAGCACAGCA
CCCAGGCACY
AVCAGCYCYG
CGAGGYGCAG
CAYACGYGAC
AAYCYGGCCG
AGYGGACYYY
CCCCYCACGG
AAGAAVYWCA
YCCYAGAGAA
AGCGGAACYY
YCYGGCAACY
CCCYCYGCAG
YYAAGAACCA
AAYGCCAGCG

AAAGGGCAYC
YCGYGCGGYY
AAYGCCACCA
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CCYYCAAGYG
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CYGCACCCAG
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YGACACYGGC
GACAYYGCCG
AGYGCYGCCY
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CGGAGYGACC
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AGCGCCCYGG
GAACACCCYG
YGCYGAACGA
AVCGACAGAC
CCAGCAGCYG
CCACCAAGAY
YGCGGCAAGG
CGYGGYGYYY
CCACCGCYCC
GGCGYGYYCG
CWACGAGCCC
GCGACGYCGY
CCCGAGCYGG
CACAAGCCCC
YCGYGAACAY

YACCAGACCA
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ACGCCGACAG
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GACACCYACA
GAGCCGGCYG
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CAGCCCYCGG
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GCYAvYCCCCA
GYCCAWGACC
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CCYCYGCYGA
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AVCGACCGGC
CCYGCAAGAA
YCYGGCYGGG
AVYGCYGYGYY
CYGYGGCAGC
AGGGCGYGAA
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ACCYCGGGYC
CYGCYAGYYC
YPAGCCYAGC
YAAACGAAAG
YGCCAGCCAC
AAAAGCAVAY
AAAAAAAARA

YGAACGAGGY
CYGGGGAAGY
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GCAVYGACCAG
YGCYGCAAGY
ACYGCACYAC
GCy¥GCcccewy
CCAGGYAYGC
CAGACACCYC
CACACCCCCA
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ACCCYGGAGC
GACYAAAAAA
AAAAAAAAAA

GGCCAAGAAVY
ACGAGCAGYA
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CYGAACGAGA
CAYCAAGYGG
CCAVYCGYGAVY
YGCCYGAAGG
CGAYYCYGAG
YCGAGCYGGY
GGYACCCCGA
ACCYGCCCCA
AGCAAYGCAG
CAGYGAVYAA
CCCAGGGYYG
AAAAAAAARAA
AAAAAAAARA
AAAA

GCCYGAYCGA
CCCYGGYACA
GGYCACAAYC
GCYGYYGYAG
CCCGYGCYGA
ACYGCAYGCA
GYCYCCCCCG
CYCACCACCY
CYCAAAACGC
CCYPYAGCAA
GYCAAYYYCG
AAAAAAAARA
AAAAAAAARA

3650
3700
3750
3800
3850
3900
3950
4000
4050
4100
4150
4200
4250
4284

Y = l-methyl-3'-pseudouridylyl

Risultati:

Qui di seguito verranno mostrati I cladogrammi, derivanti dalla comparazione delle
sequenze, mediante l’ausilio del software Clustal Omega, necessario per poter
eseguire degli allineamenti genetici multipli.

Phylogram

Branch length: ® Cladogram Rea

, Pfizer-BioNTech 0.145212
' Spike 0.145212

SPRN 0.395117

I PRNP 0.105402

! Prion 0.105402

Cladogramma 1

Come sopracitato, il valore numerico decimale, riportato sul lato destro del
cladogramma, rappresenta il coefficiente di distanza e/o similarita filogenetica. Come
¢ possibile notare, ¢ ne abbiamo la conferma dal punto di vista bioinformatico, la
sequenza del costrutto genetico dell’mRNA del vaccino Pfizer-BioNTech ¢ la stessa
della Glicoproteina Spike, con un coefficiente che, per entrambe vale 0,145212. 11
che significa che entrambe le sequenze sono uguali. Tuttavia, notiamo che, per il
gene PRNP e la sequenza Prion, ricavata da una rielaborazione computerizzata della
sequenza proteica della proteina prionica, da 253 amminoacidi, che ¢ stata convertita
nucleotidi tramite il Reverse Translate

in programma



(https://www.bioinformatics.org/sms2/rev_trans.html), si ha lo stesso valore, ossia
0,105402. 11 che significa che, il gene PRNP codifica per la proteina prionica Prp, la
quale, nella sua forma fisiologica, legata all’omeostasi del rame, ¢ formata da una

sequenza primaria di 253 aminoacidi ed un ripiegamento ad a—elica. Da notare la
similarita da un punto di vista della distanza filogenetica; sia la Spike che PRNP
possiedono un coefficiente con il primo valore decimale uguale, ossia 0,1, solo al
secondo decimale si ha una variazione. Cio denota una certa similarita filogenetica,
che puo essere tradotta nella percentuale di: 0,145212 : 100 = 0,105402 : X. Con tale
calcolo arbitrario, otteniamo il risultati di percentuale di similarita di: X = 0,105402 *
100/ 0,145212, X =72,59 %. Dunque, ad una prima analisi computerizzata, di natura
bioinformatica, la similarita filogenetica tra il costrutto genico del vaccino Pfizer-
BioNTech, il gene codificante per la glicoproteina Spike ¢ il gene PRNP, derivante
dal corrispettivo coefficiente, opportunatamente rielaborato, ¢ del 72,59%.

Phylogenetic Tree

This is a Neighbour-joining tree without distance corrections.

Branch langth: ® Cladogram ' Rea

i Pfizer-BioNTech 0.13526
! Spike 0.14234

SPREN -0.16127

, PRNP 0.18338

L Prion 0.02084

Cladogramma 2

L’albero filogenetico, a differenza del filogramma, entrambe cladogrammi, riporta il
valore del coefficiente di distanza filogenetica, da un punto di vista piu preciso e
riporta un altro tipo di vicinanza filogenetica tra i geni di nostro interesse; come si
nota, il costrutto di Pfizer-BioNTech e Spike possiedono una similarita elevata ma
non identica: Pfizer-BioNTech ha il valore di 0,13526, Spike di 0,14234 ¢ PRNP di
0,18338. Se assumiamo che il valore di PRNP corrisponda al 100 %, allora il calcolo
sarebbe, tra PRNP e Spike: 0,18338 : 100 = 0,14234 : X, X = 77,62 % e, la
percentuale di similarita filogenetica tra PRNP e Pfizer-BioNTech ¢: 0,18338 : 100
=0,13526 : X, X=173,74 %.


https://www.bioinformatics.org/sms2/rev_trans.html

Phylogram
Branch langth: ® Cladogram ' Rsal

— Plizer-BioNTech 0.145212
| — Spike 0.145212

— PRION 0.105402
S —— Prion 0.105402

PRIONE 0.137902
Prn 0.0742508

{ Prione 0.0742508

SPRN 0.345324

Shadow 0.00239808

Cladogramma 3

In questo grafico vengono esaminate le stesse sequenze, con la sola aggiunta del
gruppo delle ultime cinque sequenze denominate Prn, Prione, SPRN, Shdw, Shadow,
facenti capo alla proteina prionica nel Cervo Comune, mammifero, ungulato, in cui ¢
stata riscontrata la presenza del SARS-CoV-2 ed organismo di elezione per gli studi
sulla patologia prionica, per via del fatto che, in esso, si riscontra una patologia
denominata CWD ossia Chronic Wasting Disease, o Malattia da Dimagrimento
Cronico nel Cervo ad eziologia prionica. Ancora una volta, Pfizer-BioNTech e Spike
possiedono lo stesso valore di coefficiente di similarita filogenetica: 0,145212.
Questa volta, la similaritd con la sequenza PRNP ¢ maggiore poiché, esso ha un
valore di 0,137902. La similarita ¢ molto elevata. Dunque, volendo dare il 100 %,
come valore numerico a Spike e Pfizer-BioNTech, il valore percentuale di distanza
filogenetica, con PRNP corrispondera a: 0,145212 : 100 = 0,137902 : X, X = 94,96
%. 11 gene SPRN del Cervo Comune (Cervus norvegicus) possiede un valore di
0,345324, dunque, la similarita con il PRNP di Homo sapiens ¢ di: 0,345324 : 100 =
0,137902 : X, X = 39,93 %. Ancora, la similarita tra Spike-Pfizer-BioNTech e SPRN
del Cervo Comune ¢ di: 0,345324 : 100 = 0,145212 : X, X = 42,05 %. Il gene SPRN
nell’uomo ha un valore di coefficiente di distanza filogenetica di 0,105402.



Tabella:

Geni / Costrutti Tipologia di Percentuale di Similarita
confrontati Cladogramma Filogenetica
Glicoproteina Spike — Cladogramma / 72,59 %
Gene PRNP Filogramma 1
(Homo sapiens)
Glicoproteina Spike — Cladogramma / Albero 77,62 %
Gene PRNP Filogenetico 2
(Homo sapiens)
Pfizer-BioNTech — Cladogramma / Albero 73,74 %
Gene PRNP Filogenetico 2
(Homo sapiens)
Glicoproteina Spike — Cladogramma / 94,96 %
Pfizer BioNTech — Filogramma 3
Gene PRNP
(Homo sapiens)
SPRN Cervo Comune Cladogramma / 39,93 %
PRNP Homo sapiens Filogramma 3
Glicoproteina Spike — Cladogramma / 42,05 %
Pfizer BioNTech Filogramma 3
SPRN Cervo Comune

Sulla base di due pubblicazioni riportate, la teoria che ho formulato, al di la
dell’analisi bioinformatica riportata precedentemente ¢ che, siccome nell’encefalo
umano ¢ stata riscontrata la presenza di nanocristalli di Magnetite [5], corrispondente
ad un ossido di Ferro, nello specifico il Tetrossido di triFerro (Fe;O4) (formula bruta
espletata: Fe?'Fe**,0,), ed essendo il Ferro un elemento essenziale per la generazione
spontanea dei prioni [6], al momento dimostrata in vitro, ritengo che il costrutto
inoculato tramite vaccino possa esprimere una sequenza prion-like, la quale, una
volta entrata in contatto con la circolazione cerebrale (non conoscendo se il costrutto
genetico del vaccino ¢ in grado di oltrepassare la membrana ematoencefalica), ed in
contatto con i1 nanocristalli di Magnetite, pud dare origine allo sviluppo di proteina
prionica nella forma Scrapie, ossia ripiegata in forma di foglietti 3, in grado di
portare alla neurodegenerazione. Essa, rimane al momento solo una teoria, supportata
da due pubblicazioni ma che non ha ancora trovato un riscontro sperimentale. Va
detto che, ci0 che non avalla la suddetta teoria ¢ il tempo di latenza delle patologie da



prioni. Per una patologia come la malattia di Creutzfeldt-Jacob o CJD, dopo il
contatto con I’agente infettivo, tramite ingestione e/o inoculazione, si ha un tempo di
latenza di circa 5-15 anni prima dell’inizio della sintomatologia. Per la forma
genetica il tempo di insorgenza dipende dal livello di espressione del gene aberrante /
mutato.

Conclusioni:

Sulla base del risultato sperimentale, ottenuto mediante modello virtuale, si ha che, a
seguito di un allineamento multiplo tra: la Glicoproteina Spike del SARS-CoV-2, il
costrutto genetico mRNA del vaccino Pfizer-BioNTech e il gene PRNP dell’Homo
sapiens, il valore piu elevato di similarita filogenetica, ottenuto con Albero
Filogenetico ¢ del 94,96 %. Altri valori di comparazione, ottenuti mediante
Filogramma e sempre tra Spike, PRNP e costrutto genetico del Pfizer-BioNTech,
hanno dato valori percentuali maggiori del 70 %, dunque una elevata percentuale di
similarita. Cio permette di supporre che una parte della sequenza del gene codificante
per la proteina prionica si trovi inscritto nel gene codificante per la glicoproteina
Spike del SARS-CoV-2, dunque nel costrutto genetico del mRNA del vaccino Pfizer-
BioNTech. Solo con successive conferme sperimentali e genic probe (sonde
genetiche) sara possibile confermarlo da un punto di vista sperimentale. A corollario
di quanto appena esposto, 1’autore della suddetta relazione, impiegato come PI
(Principal Investigator) in una clinica privata nella citta di Belgrado, in Serbia, ha
ricevuto I’informazione che, negli ultimi tempi, nella citta di Belgrado, si ha avuto un
aumento dei casi di patologia prionica. Cid costituisce un fatto inusuale dal momento
che, stando all’epidemiologia di tale patologia (in realta tali, poiche¢ esistono
differenti tipologie di malattia da prioni, a seconda della porzione cerebrale
interessata e a varianti nel quadro clinico, quali CJD o Malattia di Creutzfeld Jacob,
vCJD o variante della Malattia di Creutzfeld Jacob, IFF o Insonnia Familiare Fatale,
malattia ad eziologia prionica con causa genetica, e la GSS o Malattia di Gerstmann-
Straussler-Scheinker, altra patologia ad eziologia prionica, con causa genetica),
I’incidenza delle malattie da prioni ¢ alquanto minima. Sulla base del lavoro svolto da
Liliana Sanchez-Gonzalez et al., 2020, I’incidenza di tali patologie ¢ di circa 1.5 casi
su un milione di individui, per anno, e, talvolta, 1,2 per milione di individui,
all’anno. Lo studio ¢ avvenuto a livello dello stato di Washington, nell’arco
temporale 2006-2017. [7]
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