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4. zafi jsem oznamil, ze japonsti védci zkoumali Covid a jeho
varianty a zjistili, Zze vSechny jsou vytvory Laboratore.
https://www.paulcraigroberts.org/2023/09/04/japanese-scientists-
find-that-covid-19-and-all-of-the-variants-are-laboratory-creations/
Tento objev vyvolava nebezpecné a znepokojiva otazka, proC
laboratof produkuje viry, kterymi infikuje lidi.

Kontaktoval jsem védce, ktery se podilel na studiu pldvodniho SARS,
aby vyhodnotil a vysvétlil zpravu japonskych védcu. Jeho vysvétleni
je nize. Pro neprofesionaly je to naro¢né sledovat, ale méné nez
samotna japonska studie. Jak chapu zjisténi, je to absence
synonymnich mutaci ve variantach, ktera odhaluje, ze Covid a jeho
varianty jsou vytvory laboratore.

Mam podezieni, ze japonska studie bude potlacena a ze kazdy
americky nebo zapadni védec, ktery by se pustil do tohoto Setreni,
by byl odfiznut od vyzkumnych fondu a jeho kariéra by byla
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Neprirozeny ptivod Covidu a jeho variant

Marc G. Wathelet, Ph.D.

Pdvod SARS-CoV-2, etiologického agens COVID-19, zustava
kontroverzni i vice nez 3 roky po jeho identifikaci. Je tento virus
produktem pfirozené zoonotické udalosti na masném trhu ve Wu-
chanu nebo pochazi z laboratore pracujici na koronavirech? Tyto
dvé hypotézy jsou v souCasné dobé nevyreSené, ale nedavna
predtiskova pfiprava vrha na problém mnoho svétla a vyvolava
nékteré znepokojivé otazky.

Tento predtisk ,Nepfirozenost v evoluc¢nim procesu variant SARS-
CoV-2 a moznost zamérného prirodniho vybéru® (
https://zenodo.org/record/8216373 ), od Atsushi Tanaky a Takayuki
Miyazawy z Iékarské a farmaceutické univerzity v Osace a z Kjotské
univerzity, byl napsan pro védce. Zde je pokus o zpristupnéni jejich
zjisténi SirSimu publiku.

Jejich analyza variant Omicron je vedla k zavéru, Ze ,formace Casti
izolatd Omicron BA.1, BA.1.1 a BA.2 nebyly produkty evoluce
genomu, jak je bézné pozorovano v prirodé“. Jak dosli k tak
prekvapivému zavéru? Svou praci zahgjili analyzou sekvence
proteinu Spike z fady izolatu viru.

Protein je fetézec aminokyselin, ktery se sklada do 3D struktury a je
to sekvence aminokyselin v tomto fetézci a tvar této struktury, které
urcuji biologickou aktivitu proteinu. V pfipadé Spika jsou hlavni
biologické aktivity navazani na receptor na bunééném povrchu a
umozneni fuze bunécné a virionové membrany, coz vede ke vstupu
virové RNA do buriky.

Sekvence aminokyselin v proteinu je urCena sekvenci mRNA, ktera
jej koduje. Tento fetézec aminokyselin je produkovan
specializovanym mechanismem v nasich bunikach, ribozomem, ktery
prevadi genetickou informaci obsazenou v nukleotidové sekvenci
MRNA do sekvence aminokyselin.
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V sekvenci mRNA jsou Ctyfi nukleotidy, A, C, G a U, a v proteinech je
20 aminokyselin. Jak se dostaneme ze 4 nukleotidi na 20
aminokyselin? Vstupuje do genetického kédu, objasnéného na
pocCatku Sedesatych let. Sekvence mRNA se ¢te v tripletech
nukleotidl, nazyvanych kodony. Protoze vSechny 3 pozice tripletu
mohou byt kterékoli ze 4 nukleotidu, existuje 4 x 4 x 4 moznych
kodondu, tedy celkem 64 kodonu.

V genetickém kédu je uréita degenerace, dana aminokyselina mize
byt kédovana 1, 2, 3, 4 nebo 6 kodony. Napfiklad aminokyselina
glycin muze byt kédovana témito ¢tyfmi kodony: GGA, GGC, GGG a
GGU, coz nas privadi ke kliCovému konceptu, synonymni a
nesynonymni mutace. Genetické sekvence se pfirozené méni v
prubéhu Casu, specifické nukleotidy se méni, nebo jsou deletovany
nebo vkladany, nazyvaji se mutace vzhledem k plvodni sekvenci.
Zejmeéna RNA viry jsou nachylné k rychlym mutacim.

Kdyz je 3. Nukleotid y tripletu kddujicim glycin nahrazen jakymkoli
jinym nukleotidem, kddovana aminokyselina bude stale glycin,
nazyva se to synonymni mutace. Pokud je vSak kterykoli z prvnich
dvou nukleotidi modifikovan, produkovana aminokyselina bude
odliSna, jedna se tedy o nesynonymni mutaci. Vzhledem ke
genetickému kodu bude o néco méné nez Ctvrtina nahodnych mutaci
synonyma.

KdyZ je mutace synonymni, aminokyselina se nezméni a tim neni
ovlivnéna aktivita proteinu. U nesynonymnich mutaci muze byt efekt
zmeénéné aminokyseliny pro funkci proteinu nepfiznivy, neutralni
nebo priznivy. VétSina nesynonymnich mutaci negativné ovliviiuje
vykonnost proteinu, protoze proteinova sekvence je jiz produktem
dlouhé evoluce selekci vhodnych aminokyselin.

V pfipadé viru jsou nepfiznivé mutace znevyhodnény a rychle
eliminovany, jedna se o negativni selekci, naopak pfiznivé mutace
maji konkurenc¢ni vyhodu oproti zadnym nebo neutralnim mutacim.
Napfriklad mutace, které by zvysily afinitu Spika k jeho bunécnému
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receptoru, jsou priznivé a jsou pozitivné selektovany. Po tomto
zakladnim uvodu do molekularni biologie jsme nyni schopni
porozumeét datim prezentovanym japonskymi vyzkumniky.

Zkoumali 3 linie Omicron, BA.1, BA1.1 a BA.2. Ve srovnani s
puvodnim kmenem Wuhan ma BA.1 50 zmén aminokyselin, z nichz
39 bylo nalezeno u Spikea, coz je protein dlouhy 1 273
aminokyselin, ze 14 149 aminokyselin kddovanych virem. OCekava
se, ze u Spika je ve srovnani se zbytkem genomu nalezeno vice
mutaci, a to kvlli omezenim proti zméné zachovani funkce
replikacniho aparatu (11 501 aminokyselin) a selektivnimu tlaku na
Spikea, aby Iépe interagoval s jeho receptorem.

Omicron BA.2, identiflkovany méné nez 2 tydny po BA.1, ma 31
aminokyselinovych zmén ve srovnani s kmenem Wuhan v Spike, z
nichz 14 je sdileno s BA.1. Je podivneg, ze tyto rané sekvence
Omega Spike maji jednu synonymni mutaci a 39 nebo 31
nesynonymnich mutaci pro linie BA.1 a BA.2, v daném poradi. Tento
pomeér synonymni a nesynonymni mutace je jasné abnormaini,
protoze se oCekava, ze ~24 % nahodnych mutaci bude synonymnich
a obecné neexistuje zadny selektivni tlak pro nebo proti synonymni
mutaci.

Naproti tomu bezprostredni potomci BA.1,
jako je BA.1.1, BA.1-0.1 a BA.1-0.2 maji 23
synonymnich mutaci a BA.2-01,
bezprostfedni potomek BA.2, ma 21
synonymnich mutaci. mutace, ale zadné
nové nesynonymni mutace. Je znamo, ze
synonymni mutace se pravidelné hromadi v
prubéhu ¢asu a poskytuji jakési evoluéni
hodiny, zatimco akumulace nesynonymnich
mutaci je funkci jejich pfinosu pro replikaci
viru.

Linie BA.1 a BA.2 musi sdilet spolecného
predka vzhledem k jejich 14 identickym
nesynonymnim mutacim a jedné synonymni mutaci v Spikovi a od
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doby jejich divergence musi uplynout mnoho meésicu, aby se
nashromazdilo dalSich 25 resp. 17 nesynonymnich mutaci, resp.
Presto se béhem té doby, asi 8-10 mésicu, nevyskytla ani jedna
synonymni mutace v zadné linii, coz je jasné neslucCitelné s
pfirozenou evoluci a s pozorovanim, ze jejich bezprostfedni potomci
ukryvali pfes dvacet synonymnich mutaci ve své Spike sekvenci.
méla varianta Alpha 10 nesynonymnich mutaci u Spika, Beta méla
10, Gamma méla 12, Delta méla 11 a Mu méla 9, ale prekvapivé
zadna z téchto variant neméla u Spika Zzadnou synonymni mutaci.
Takova pozorovani jsou v historii pfirozené evoluce virového
genomu bezprecedentni.

Zpatky k liniim Omicron vyzkumnici zkoumali databaze a hledali
bezprostiedni pfedchidce BA.1 a BA.2. Aby toho dosahli, zac¢ali tim,
ze vratili jednu z kazdé zménéné aminokyseliny zpét na plvodni v
sekvenci Wuhan a pouzili program pro srovnani, aby nasli dokonalé
shody v databazich. Podle evolucni teorie by se dalo oCekavat, ze
najdeme varianty, kde jedna, dveé, tfi a vice zmenénych aminokyselin
odpovida puvodni sekvenci Wuhan.

Takoveé lezeni zpét z evolucniho stromu by identifikovalo cestu od
spole¢ného predka k BA.1 a BA.2, pfiemz by postupné narlstaly
dalSi zmény v jejich aminokyselinové sekvenci, ale to neni to, co
pozorovali. Pfekvapivé nasli 100% shodu pro 38 z 39 jednotlivych
reverznich aminokyselin linie BA.1. Podobné nasli perfektni shodu
pro 29 z 31 reverzi nalezenych v linii BA.2.

Tyto vysledky nemohou byt vice neslucitelné s evolucni teorii, kde
oCekavame progresivni akumulaci zmén v aminokyselinovych
sekvencich, a ne to, co je zde pozorovano, 38 a 29 kandidatu jako
bezprostfednich prekurzoru linii BA.1 a BA.2, v tomto poradi.

Je mozneg, Ze nékteré z téchto sekvenci by mohly byt tim, co je
znameé jako pfirozené revertanty, kde nova mutace obnovi
mutovanou aminokyselinu zpét do jeji pivodni identity. Nicméné,
takové vzacneé reverzni udalosti by vyzadovaly astronomicky pocet
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sekvenci, které by byly sondovany, aby je vSechny detekovaly, a
omezeny pocet sekvenci pritomnych v databazich tuto moznost
vyluCuje.

Jak tedy vysvétlime tato pozorovani? Molekularni biolog rozpozna
tento vzor mutantl jako vzor klasického experimentu, kde je ucinek
specifickych mutaci systémové analyzovan, jedna po druhé.
Alternativni hypotézy, zalozené na pfirozeném vyvoji, nepfichazeji v
uvahu.

NejSetrnéjSi hypotéza, ktera zodpovida za pozorovani uvadéna
Tanakou a Miyazawou, je ta, ze linie Omicron BA.1 a BA.2, stejné
jako vSechny jejich jednotlivé aminokyselinové revertanty nalezené v
databazich, jsou specialné navrzeny a vytvoreny laboratornimi
produkty.

Navic hrubé abnormalni nerovnovaha mezi synonymnimi a
nesynonymnimi mutacemi nalezenymi v liniich Omicron BA.1 a BA.2
je také nalezena ve variantach Alpha, Beta, Gamma, Delta a Mu, z
nichz kazda ma asi 10 nesynonymnich mutaci. ale zadné synonymni
zmeny v nukleotidové sekvenci. Protoze pravdépodobnost takového
mutacniho vzoru je mimoradné nizka, je obtizné uniknout zaveéru, ze
tyto varianty jsou s nejvetsSi pravdépodobnosti také laboratornimi
vytvory.

Dusledky téchto zjisténi na pivod SARS-CoV-2 budou jisté hluboce
znepokojive.
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