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""Dentro antinatural™: evidencia indiscutible de creacion
deliberada y sistematica de variantes ividas circulantes

Paneles integrales de "'mutaciones de reversion® encontrados en la circulacion general parecen un
experimento

26 hace 2023

El 5 de agosto de 2023 un equipo de investigacion japonés publicé unapre-impresiénque parece contener
las revelaciones mas importantes y chocantes de la era vivida.

Atsuki Tanaka y Takayuki Miyazawa, de la Universidad Médica de Osaka y la Universidad de Kioto,
querian rastrear la evolucion histérica de la variante omicron de SARS-CoV2 estudiando secuencias
virales encontradas "en estado salvaje" y depositadas en bases de datos publicas.

Al hacer esto encontraron alrededor de 100 subvariantes omicinos separados que no podian haber surgido
a través de procesos naturales. La existencia de estas variantes parece proporcionar una prueba definitiva
de la creacion y liberacion de virus de laboratorio a gran escala.

Ademas, las variantes parecen formar paneles completos de mutaciones tipicas de las utilizadas en
experimentos de "genética inversa" para probar sistematicamente las propiedades de diferentes partes de
virus.

Los autores también encontraron coincidencias exactas con variantes de omicn en secuencias originarias
de Puerto Rico que fueron depositadas en bases de datos en 2020 - mas de un afio antes del anuncio del
descubrimiento de omicdén en Sudafrica.

Junto con observaciones de nimeros inverosimilmente bajos de mutaciones "silenpuestas” en variantes
SARS-CoV2, Tanaka y Miyazawa sostienen quetodos variants emerging since the original Wuhan
outbreak are unnatural, and speculate that they represent an experimental program to test determinants of
the infectivity and pathogenicity of SARS-CoV?2 in the global population.

ADDENDUM : SARS-CoV2 puede existir como unaviral quasispecies. . ...........
Estructura de

Esto haria que la apariencia de mutaciones de reversion fuera menos sorprendente. Sin embargo, no
explicaria la falta de mutaciones silenciosas en omicn y otras variantes (vs la variante original de Wuhan),
o la falta de mutaciones silenciosas en los mutantes de reversidn vs omicron, o la deteccion de secuencias
de omicinos en 2020 en Puerto Rico.

Gracias a

Josh Mitteldorf
for pointing this out - but it is still extremely difficult to see how these observations can be explained
naturally.

Antecedentes: evolucion natural , procede por la acumulacion de mutaciones

Antes de describir el estudio y sus hallazgos, vale la pena revisar rapidamente los principios basicos de la
evolucién de los virus (y todas las formas de vida). Siéntete libre de saltarte esto si lo sabes.

El SARS-CoV2, como todos los virus y organismos, se define por su informacion genética - que se puede
pensar como una cadena, o secuencia de letras. En la mayoria de los organismos la cuerda estd hecha de
ADN, pero SARS-CoV?2 y algunos otros virus utilizan cadenas de ARN, una molécula estrechamente
relacionada, para proporcionar esta funcion de almacenamiento de informacidn.
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El material genético (ADN o ARN) se divide en los genes - tramos de secuencia genética que cada uno de
ellos codifica una proteina. Las proteinas son moléculas activas que son sintetizadas por la célula,
utilizando el gen como un modelo. Las proteinas también son secuencias, pero con bloques de
construccion muy diferentes. No existen como simples cadenas que s6lo almacenan informacidn, sino que
forman complejas estructuras 3D que tienen actividad biolégica.

Cuando un organismo se reproduce la secuencia genética (ADN o ARN) se copia y se transmite a la
siguiente generacion. Pero el mecanismo de copia es propenso a errores, y ocasionalmente se hara un
cambio, 0 "mutacién”. Las generaciones sucesivas pasaran esta secuencia, por lo que las mutaciones se
acumulan naturalmente con el tiempo.

El diagrama de abajo ilustra como sucede esto - con una secuencia de ADN original que acumula 4
mutaciones sucesivas.
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Los efectos de las mutaciones en el organismo determinan si persisten en la naturaleza

Es util considerar que hay algunos tipos generales diferentes de mutacién, como se juzga por sus efectos
en el organismo:

e Muchos no tendran efecto. Algunos cambios individuales de una letra de ADN/ARN no
cambiardn realmente la secuencia de la proteina codificado. Tales mutaciones "sinoniuladas"
generalmente no tienen ningun efecto, por lo que simplemente se acumulan con el tiempo en la
evolucion natural. Como veremos, la falta de mutaciones sindnimos es una sefial importante de
que la evolucion de los micro y otras variantes no es natural.

e De los que tienen un efecto, la gran mayoria sera perjudicial - por la misma razén de que
cambiar al azar parte de cualquier sistema que funcione es probable que lo rompa. Tales
mutaciones desapareceran rapidamente de la poblacion.

e Muy rara vez una mutacion causard un cambio con un efecto beneficioso. Estas mutaciones
proliferaran entonces en las generaciones futuras, ya que los organismos que las transportan
sobreviviran y se reproduciran mas eficazmente.

Asi que todas las formas de vida acumulan progresivamente mutaciones - algunas silenciosas y otras
beneficiosas. Esto es evolucion.

La "evolucién antinatural™ de omicén

Consideremos ahora el caso especifico de la variante omicron de SARS-CoV?2 y es (presunto) evolucion
de la cepa original de Wuhan.


https://substackcdn.com/image/fetch/f_auto,q_auto:good,fl_progressive:steep/https%3A%2F%2Fsubstack-post-media.s3.amazonaws.com%2Fpublic%2Fimages%2Fcab189e2-bc53-4dcb-91f6-b69255b7d486_732x393.png
https://substackcdn.com/image/fetch/f_auto,q_auto:good,fl_progressive:steep/https%3A%2F%2Fsubstack-post-media.s3.amazonaws.com%2Fpublic%2Fimages%2Fcab189e2-bc53-4dcb-91f6-b69255b7d486_732x393.png
https://substackcdn.com/image/fetch/f_auto,q_auto:good,fl_progressive:steep/https://substack-post-media.s3.amazonaws.com/public/images/cab189e2-bc53-4dcb-91f6-b69255b7d486_732x393.png

Para este articulo seguiremos a Tanaka y Miyazawa en enfocarnos en una sola seccion de la cadena de
informacion genética del virus - el gen que codifica la céleccion de picos. Consideran tres variantes
oficialmente reconocidas de omicén: BA1, BA1.1y BA2. Por el momento s6lo miraremos BAL.

Como con toda evolucién, los cambios en la proteina de pico ocurren a través de la acumulacion
progresiva de mutaciones en la secuencia genética que la codifica. En el caso de omicron BA1 hay
37non-synonymous mutaciones

Tanaka y Miyazawa querian utilizar bases de datos publicas, donde investigadores de todo el mundo
depositan las secuencias virales que han encontrado, para rastrear la historia evolutiva de la proteina
omicron BAL - es decir, responder a la pregunta:in what order did these 37 mutations accumulate?

Racing orden de acumulacién de mutaciones omiconicas
Hay dos maneras obvias de hacer esto - trabajar hacia adelante o hacia atras.

En el enfoque hacia adelante, se puede buscar en las bases de datos versiones de la secuencia que
tienenjust one of the 37 omicron mutations, but which are otherwise identical to the original strain. This
lone mutation must have been the first. You could then repeat the process to identify the second, third etc.

Sin embargo, las variantes que llevan mutaciones muy tempranas habrian sido raras en la poblacion
mundial de SARS-CoV2, y podrian no aparecer en las bases de datos.

Un enfoque mas seguro, y el adoptado por Tanaka y Miyazawa, es trabajarbackwards instead. That means
starting by working out which of the 37 mutations is the last , 0 mas reciente.

Para hacer esto es necesario encontrar una secuencia que incluya todas las mutacionesexcept one - and
this must be the most recent mutation.

Asi que Tanaka y Miyazawa hicieron una serie de 37 consultas de base de datos usando secuencias cada
una carente de sélo una de las mutaciones omicron BAL - razonando que uno de los 37 deberia encontrar
una coincidencia, indicando la tltima mutacion en la progresion evolutiva a BAL.

Es interesante imaginarse a si mismo en la posicién de estos investigadores, haciendo consultas para cada
una de las 37 mutaciones, tal vez preguntandose cual de ellos resultaria ser el mas reciente, y obtener la
respuesta.. .ALL OF THEM*.

Bueno, todos menos 1 - lo que no hace ninguna diferencia material.
Sus cerebros debieron explotar.

Un panel de variantes con mutaciones omicron BAL invertidas individualmente no puede surgir
naturalmente
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En la figura de abajo (Fig 2A del papel), cada fila representa una variante de omicn BA1 encontrada "en
la naturaleza™.

Las columnas representan cada una de las mutaciones omicran. Si la célula esta coloreada, eso significa
que la variante lleva la mutacion. Las células blancas muestran que la mutacion estd faltando, y la
secuencia de proteinas de pico es idéntica a la cepa original de Wuhan en ese momento.

Si crees que la mesa se ve muy ordenada, tienes razén. Demuestra que, para todos menos una mutacién en
la subvariante BA1 omicina, existe una cepa en la que esa mutacidnalone - is absent.

En la evolucion natural por mutacion acumulada, cada variante solo tiene un padre - porque fue creado
por un solo evento de mutacién. Asi que, tomados en el valor nominal, estos resultados implican queone
of the variants is the parent of omicron BA1 (we cannot tell which), and all the others are children.

Ahora podemos responder a la pregunta original de Tanaka y Miyazawas y afirmar la historia natural de
la evolucion de omicron BAL implicada por estos resultados:

1. La cepa BAL oficialmente reconocida se forma cuando ocurre la Gltima de sus 37 mutaciones
(no sabemos cual es esto);

2. BAI entonces sufre 35 cambios paralelos separados que cada unoreverse one of those mutations
to the sequence of the original Wuhan strain.
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Esto es absurdo. La reversion perfecta de mutaciones como esta, a tal escala, es completamente
inverosimil por cualquier proceso natural.

Las variantes encontradas por Tanaka y Miyazama pueden describirse mejor como un "panel" de
mutaciones de reversion. Este tipo de panel es exactamente lo que un investigador crearia para probar
sistematicamente la contribucion de diferentes elementos de un virus a su actividad.

También se encuentra una reversion integral de otros variantes oficiales de omicrones

Los investigadores también examinaron otras variantes de micron reconocidas en amplia circulacién:
BA1.1 y BA2. Sorprendamente encontraron los mismos "paneles” de mutaciones de reversion para
ambos.

BA1.1 is very similar to BAL - it only has one additional mutation, compared to the Wuhan strain, for a
total of 38.

Cuando Tanaka y Miyazawa hicieron consultas perdiendo cada una de estas mutaciones individualmente
encontraron 37 de los 38 existentes en la naturaleza.

BAZ2 is fairly different to BAL - they share 14 mutations with respect to the Wuhan strain, but BA2 only
has 17 further (different) mutations for a total of 31.

Cuando buscaron variantes que faltaban a estas mutaciones individuales encontraron 29 de los 31 “en la
naturaleza".

[ Non-synonymous
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""Recombinacién, o el intercambio de material genético entre diferentes virus no puede explicar
las variantes Omicron tampoco

La discusion anterior se refiere a la evolucidn por acumulacion progresiva de mutaciones, en la que cada
nueva variante es producida por mutacién de un solo padre.

Hay otro mecanismo por el cual los virus y otras formas de vida pueden evolucionar. La "recombinacion”
implica el intercambio de secciones de material genético entre dos variantes diferentes. Podrian las
variantes observadas estar formadas intercambiando material genético entre omicron BAL vy el virus
original Wuhan?

Tanaka y Miyazawa van a algunos extremos para considerar esta posibilidad, pero son facilmente capaces
de excluirla.

Por un lado, la recombinacién requeriria que los virus omicinos BA1 y otros virus ancestrales estuvieran
presentesin the same cell at the same time - because recombination can only occur in a cell, during the
replication phase of the virus. This will be extremely rare given the frequencies involved, and the
requirement to create so many reversion mutations - particularly given the timing of waves of the
different variants, as discussed in the paper.
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Explicar estas reversiones mediante recombinacidn significaria que una seccion de ARN en omicn BA1
que contiene la mutacién que se invierte tendria que ser cambiada limpiamente, de tal manera que las
mutaciones a ambos lados no se vieron afectadas. Tendria que haber dos "cruces" entre las variantes, una
a cada lado de la mutacion. Pero los cruces requieren alineacién de un tramo de secuencia comun entre las
dos cepas. Para algunas mutaciones, la brecha a ambos lados de la siguiente mutacion simplemente no es
lo suficientemente grande para acomodar a estos cruces, y la recombinacion es por lo tanto imposible.

La recombinacion también dejaria sus huellas en las regiones de flanqueo del virus a ambos lados del gen
de la proteina de pico - y estas no fueron encontradas.

Variantes de Omicron en muestras de Puerto Rico - méas de un afio antes de la deteccion oficial de
omicn

Asi que Tanaka y Miyazawa pudieron demostrar que la recombinacion no podia explicar el panel de
mutaciones de reversién que encontraron. Pero al considerar esta posibilidad tropezaron con ain mas
evidencia que plantea preguntas fundamentales sobre la historia de los micron.

Mientras llevaban a cabo consultas de bases de datos para buscar sefiales de que la recombinacidn habia
estado involucrada, encontraron una coincidencia con una secuencia de Puerto Rico que fue presentada en
2020. Otras busquedas encontraron 29 variantes atribuidas a Puerto Rico que coinciden exactamente con
omicron BAL o0 BA2, en base a secuencias de proteinas de pico.

Todas estas secuencias fueron depositadas en la base de datos en 2020, mas de un afio antes de que se
anunciara la deteccion de omicon en Sudafrica en noviembre de 2021.

Falta de mutaciones "'sinonisimas' sugieren fuertemente origenes artificiales de variantes SARS-
CoV2

Como si todo eso no fuera suficiente, Tanaka y Miyazawa sefialan otra linea de evidencia que de si misma
es probablemente suficiente para concluir que las variantes de omicran son antinaturales.

La explicacién de las mutaciones anteriormente sefialé que en la naturaleza esperas ver:

e algunos que tienen algin efecto material y beneficioso en el organismo; y
e algunos que son "silencos" o "sinoimos" que no afectan a las proteinas producidas a partir del
ARN/ADN, y no deben cambiar la capacidad del organismo para reproducirse

Estas mutaciones "sindnimas™ que en realidad no cambian la proteina correspondiente son, como cabria
esperar, inicialmente mucho mas comunes que las que afectan a la propia proteina. Generalmente no
tendrian ningln efecto en la capacidad del virus para sobrevivir, por lo que simplemente se acumulan
naturalmente con el tiempo, junto con la adquisicion mas funcionalmente significativa de mutaciones
beneficiosas mas raras no sinénimos.

Pero las variantes oficiales de omicon mencionadas aqui tienen sélo una mutacion sinénimo en el gen que
codifica la proteina de pico - en comparacion con 31 a 38 mutaciones no sinénimas.

Esto no tiene sentido. Siempre se esperaria que la evolucion natural creara mutaciones sindénimas
silenciosas a un ritmo mayor que las mutaciones no sindnimos que solo pueden persistir si, contra altas
probabilidades, resultan aleatoriamente en una mejora del disefio de la proteina quecodifican.

Los autores sefialan que esta observacion inverosimil no se limita a omicron:
No habia mutaciones sinénimos en las variantes
Los paneles de reversion de Omicron parecen ser parte de un experimento sistematico

La presencia "en estado salvaje" de paneles casi completos de perfectas reversiones individuales de
préacticamente todas las mutaciones en 3 linajes omicn separados no puede ser plausiblemente natural. En
cambio, parece exactamente un ejercicio sistematico de "genética inversa" para probar los efectos de cada
mutacién omicn en el comportamiento del virus.



Esta claro que algunas o todas las variantes de omicon fueron sintetizadas en un laboratorio del que de
alguna manera fueron liberadas, como parte de un programa deliberado. Junto con la falta de mutaciones
sindnimos en otras variantes, esto sugiere queall variants described after the original Wuhan strain have
artificial origins.

Los autores sugieren que las variantes que han encontrado son parte de un experimento para caracterizar
la proteina de pico y los efectos de mutaciones sobre el comportamiento del virus:

De hecho, la falta de hallazgos hasta la fecha de que muchas de las diversas mutaciones observadas,
especialmente en las primeras variantes, estan de hecho asociadas con el aumento de la infeccién viral
(van Dorp et al, 2020) apoya la hipétesis de que cada variante fue sintetizada artificialmente para
identificar los aminoacidos de la proteina S responsable de la infectividad y patogenicidad.

Conclusion: esto lo cambia todo

Si las observaciones y las inferencias en este articulo son correctas -y salvo un engafio puro, que implica
deposiciones fraudulentas para secuenciar bases de datos, ciertamente parecen serlo- entonces
proporcionanindisputable evidence that the entire history of SARS-CoV2, at least subsequent to the
emergence of the original strain, is artificial.

Alguien, en alguna parte, realmente esta haciendo todo esto deliberadamente.
Correcciones
3 sep 2023

e AlgunosMest-individual changes of a letter of DNA/RNA will not actually change the sequence
of the protein encoded.

La mayoria de mutaciones individuales al azar cambiaran el aminoacido codificado. Pero la abrumadora
mayoria de estos simplemente arruinaran la proteina, por lo que todavia es cierto decir que las mutaciones
silenciosas sinénimos deberian superar inicialmente las mutaciones funcionales.



