446- 107- 080

Rassegna del: 11/07/20
Edizione del:11/07/20
Estratto da pag.:1,14
Foglio:1/3

LECO DI BERGAMO

Dir. Resp.:Alberto Ceresoli
Tiratura: 40.173 Diffusione: 36.223 Lettori: 374.000

«PrimaAlzano, poi Codogno
Il virus ceragiaagennaio»

| risultati di uno studio Niguarda-S. Matteo Pavia. leri i positivi salitiancora

: a «Quando a Codogno &
stato trovato il virus, ad Alzano
giacera». Almenodafine genna-
io. Equantoemerge dallostudio
diffusoierisuidue «ceppi» diver-
si di Sars-Cov2 circolanti in
Lombardia, uno nella zona del
Basso Lodigiano e nel Cremone-
se,l'altroche hainvestitoilnord-
centrodellaregione, travolgendo
inparticolare BergamoelaValle
Seriana. Lo studio, promosso e

sostenuto da Fondazione Cari-
plo,éstato condottodairicerca-
toridel NiguardadiMilanoe del
San Matteo di Pavia, attraverso
un’analisisu400donatoridisan-
gue, in diverse zone della Lom-
bardia, eun’altrache hapermes-
sodiisolare sequenzegenomiche
del virus da circa 400 pazienti.
Intanto ieri nella Bergamasca i
nuovi contagisono raddoppiati

W,

Secondo uno studio del Niguarda di Milano e del San Matteo di Pavia il virus era ad Alzano gia a gennaio

nelgirodi 24 ore, passandoda28
a56.Atsfasaperecheilrisultato
eédovutoall'intensacampagnadi
screening in corso.
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«[l virus gia a gennaio
Alzano, poi Codogno»

Lascoperta. Analizzate sequenze genomiche e anticorpi su 400 pazienti
«L.ombardia attaccatadadue ceppi.Zonarossa? Il Sars-Cov2 circolava gia»

CARMEN TANCREDI
GERARDO FIORILLO

s «Quando a Codogno
e stato trovatoilvirus,ad Alza-
no gia c’era». Almeno da fine
gennaio. E quanto emerge
dallo studio diffuso ieri, dopo
le anticipazionirese neigiorni
scorsi da «L’Eco» sui due
«ceppi» diversi di Sars-Cov2
circolanti in Lombardia, uno
nella zona del Basso Lodigia-
noenel Cremonese, I'altro che
ha investito il nord-centro
della regione, travolgendo in
particolare Bergamo e laValle
Seriana. Lo studio, promosso
e sostenuto da Fondazione
Cariplo, che ieri ha organizza-
tolapresentazione,in presen-
za e in streaming (erano colle-
gate oltre 300 persone), & sta-
to condotto dai ricercatori
della Asst Grande Ospedale
Metropolitano Niguarda di
Milano e della Fondazione
Irces Policlinico San Matteo
di Pavia.

Lavoro unico al mondo

«Una enorme mole di dati, di
estremo interesse - ha di-
chiarato Alberto Mantovani,
direttore scientifico di Hu-
manitas e coordinatore della
Commissione ricercascienti-
fica di Fondazione Cariplo -.
Non ci sono riscontri al mon-
do su uno studio condotto al
tempo del Covid19 con questa
qualita scientifica e una cosi
ampia dotazione di dati. E lo
studio pitt ampio condotto si-
no a oggi sul sequenziamento
del virus circolante in Lom-
bardia. Uno studio che deve
essere necessariamente open
access: la conoscenza e il sa-

pere nascono dalla condivi-
sione. E ¢’e un estremo biso-
gno di conoscere il piui possi-
bile su questo nemico».

Lo studio ha alla base due
diversi piani di analisi: unari-
cerca del San Matteo su 400
donatori di sangue, effettuata
in diverse zone della Lombar-
dia, e un’altra che ha permes-
so di isolare sequenze geno-
miche del virus da circa 400
pazienti di tutta la regio-
ne.L’analisi comparativa dei
genomi virali, deri-
vati da tamponi
raccolti dal 22 feb-
braio al 4 aprile, fa
risalire l'ingresso
del virus in Lom-
bardia verso la me-
ta di gennaio: il
percorso a ritroso
alla ricerca dell’av-
vio dei «focolai»
passa anche attra-
verso 'esame delle
replicazioni del vi-
rus e il confronto
tra le sequenze ri-
levate dai tamponi
effettuati. «I dati
raccolti mostrano
inequivocabilmen-
te che il virus € en-
trato in Lombardia
primadi quel che si
pensasse in origine
elo ha fatto con assalti multi-
pli e concentrici di ceppi vira-
li diversi - ha spiegato Carlo
Federico Perno, Universita di
Milano, gia direttore della
Medicina di laboratorio del
Niguarda-. Come se la Lom-
bardia avesse subito un attac-
co di guerra; i carrarmati non
sono entrati da un solo varco,

ma quasi contemporanea-
mente da pil parti, un accer-
chiamento. Mentre la Lom-
bardia cercava di evitare che
il virus fosse importato dalla
Cina, aveva gia il nemico in
casa».

Le date e gli anticorpi
Alcuni punti fermi nella cro-
nologia: «Il 30-31 dicembre
2019 la Cina avverte il mondo
della presenza del virus, ne
isola l'intera sequenza geno-
mica, scattano in
Italia i primi prov-
vedimenti, attra-
verso i traccia-
menti degli arrivi
di viaggiatori dal-
IAsia - illustra
Fausto Baldanti,
responsabile del
Laboratorio di Vi-
rologia molecola-
re del San Matteo
-. Il 20 febbraio a
Codogno si segna-
la il primo caso di
coronavirus: un
paziente pero che
non ha mai fatto
viaggi in Cina né
ha avuto contatti
con persone arri-
vate dalla Cina e
quindi sospette.
Tre giorni dopo, i
casi di Alzano. Ebbene ora
sappiamo che questi casi non
erano dovuti al virus cinese
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ma ad altri ceppi, differenti. E
chenoneranoiprimisegnidel
virus in Italia: il Sars-Cov2
c’era gia. L'analisi di campioni
di sangue di 400 donatori ha
permesso di scoprire che al-
meno 5individui, nellazonadi
Codogno, avevano gli anticor-
pineutralizzantia fine genna-
io. Le sacche di sangue donate
vengono stoccate per un mese
primadiesserelavorate: afeb-
braio abbiamo trovato gli an-
ticorpi nei campioni di genna-
io,che compaionointornoalla
4*settimana dal primo contat-
to con il virus; quindi c’erano
persone positive gia prima del
noto caso di Codognon».

Origine europea

Si cercava il «paziente O» che
avesse importato il nuovo co-
ronavirus dalla Cina in Lom-
bardia, quando il Sars-Cov2
eragianei confinilombardi. E
quei ceppi circolanti sotto-
traccia nella regione sono poi
esplosi a fine febbraio, ma pur
parenti del progenitore cine-
se, la ricerca genomica ha di-
mostrato che sono invece le-
gati alla «famiglia» che era in
Europa. Da li arrivano i due
ceppi che hanno scatenato il
dramma lombardo. «Sono
state isolate 346 sequenze del
virus su circa 400 persone
delle 12 province lombarde,
individuate 30 mila basi del
virus con solo 7 punti divaria-
zioni minime - ha chiarito

Perno -. E sono state identifi-
cate due “catene” di trasmis-
sione virale, li definiamo cep-
pi. Laprima, caratterizzatada
131sequenze, si & diffusaforse
gia dal 24 gennaio, principal-
mente nel nord della Lombar-
dia, con Bergamo e le aree di
Alzano e Nembro,equiilvirus
si & evoluto pili rapidamente;
la seconda, composta da 211
sequenze, piuvariabile, ha ca-
ratterizzato, generando an-

che altri tre «figli», l'epidemia
del sud della Lombardia, con
Lodi e Cremona colpite intor-
no al 27 gennaio».

Zona rossa e polmoniti
Un risultato che offre uno
spunto di analisi anche sulla
questione della mancata zona
rossa ad Alzano: Perno ha ri-
marcato che «se fosse stata di-
spostala zona rossa ad Alzano
e Nembro sarebbe stato fatto
quando giail virus era presen-
te all’interno. Quando a Codo-
gno é stato trovato il virus, ad
Alzano giac’era. Quindisareb-
be stata unachiusura conil vi-
rus gia dentro, anche se fosse
stata fatta al momento di Co-
dogno. Questo non significa
che non si dovesse fare, sono
valutazioni in cui non entro».
Ora, in queste settimane, si
& parlato anche delle polmoni-
ti «sospette» segnalate a gen-
naio ad Alzano. «In quel mo-
mento si era anche nel picco

Sis)ema soclo Saritan
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stagionale delle influenze: il
quadro epidemico stagionale
e il fenomeno del virus sisono
sovrapposti. Se fossero com-
parse ad aprile di certo ci si sa-
rebbe insospettiti. Come &
successo a Pavia alcun anni fa,
quando si € scoperto subito e
isolato un caso di influenza
suina», ha aggiunto Baldanti.

Parlare di due «ceppi» di-
versi che hanno invaso la
Lombardia puo pero trarre in
inganno: si tratta di «distanze
genetiche» tra le varie se-
quenze, tanto piltt tempo passa
tanto pitl ci sono sequenze di-
verse, ma,éstatorimarcatoie-
ri, non significa che il virus sia
cambiato. O che si sia indebo-
lito. «Il virus & sempre quello,
¢ il virus pit infettivo che ab-
bia mai visto. Al contrario dei
cugini Sars e Mers sembra fat-
to per restare, non per andare
via, biologicamente parlando.
Il virus non ha perso potenza,
¢ la malattia che ha perso po-
tenza, e che noi sappiamo ag-
gredire meglio. Quindiun vac-
cino efficace é cruciale», hari-
marcato Perno. Sottolineando
che la ricerca dice del virus
che «la variabilita & scarsa, cid
cifa affermare che abbia man-
tenuto la sua patogenicita, ma
essendo stabile e probabile ar-
rivare a un vaccino».

Proteina Spike e vaccino
Una stabilita del virus che é il
punto su cui deve concen-

trarsi la ricerca, ha concluso
Mantovani: lo studio «da un
quadro di due tsunami che si
sono abbattuti sulla Lombar-
dia», negli epicentri di Alzano
e Codogno, «ed & importante
sottolineare le implicazioni
per il futuro. E queste sono
che il virus adesso ¢ stabile.
Per parlare chiaro, vuol dire
che ci sono poche mutazioni,
le mutazioni non cambiano
per quanto ne sappiamo l'ag-
gressivita del virus. Stabile
vuol dire che la proteina
Spike, I'ancora cheil virus usa
per aggredire le cellule, non
cambia. Li sono diretti i vac-
cini, gli anticorpi, quasi tutti,
e questo & estremamente im-
portante».
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