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Il «Negri» sul Covid
Allo studio 870mila
varianti genetiche
A PAGINA 20

Covid, 'indagine
del Negri su 870mila
varianti genetiche

Progetto Origin. Lo studio sui pazienti bergamaschi
Nel patrimonio genetico dei 1.200 intervistati la risposta
al diverso impatto fra malati gravi e asintomatici

LUCA BONZANNI

s Perché, nella prima
ondata, per alcune persone il
Covid ha rappresentato una
malattia gravissima e per altre,
invece, I'infezione & stata solo
paucisintomatica o asintoma-
tica? Perché alcuni sono stati
contagiati e alcuni non hanno

invece contratto il virus? Sono
gliinterrogativicheancoraoggi
tormentano la scienza, ma pro-
prio la scienza sta per avvici-
narsi alla risposta. Il progetto
Origin, il lavoro di ricerca pro-
mosso dall’Istituto Mario Ne-
griper indagare se cisiaunare-
lazione tralamalattiada Covid-

19eifattorigenetici, proseguee
intravede la conclusione.

Ieri i partecipanti hanno ri-
cevuto un aggiornamento che
daconto di quantomastodonti-
cosiaillavorodiricerca: «Agiu-
gno 2022 é stata completata la
parte di laboratorio dell’analisi

genomica del Dna estratto dai
campioni raccolti nei 1.200
partecipanti. Questa analisi &
stata fatta mediante una tecni-
ca molto avanzata, in grado di
leggere centinaia di migliaia di
possibili variazioni sul genoma
umano, I'insieme del patrimo-
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nio genetico che caratterizza
ognuno di noi. Sono state valu-
tate circa 870mila varianti di
geni che possono essere impli-
cate nell’ingresso del virus nel-
le cellule umane e nella rispo-
sta del nostro sistema immuni-
tario, o varianti di geni che pos-
sonoinfluenzare laseveritaele
complicanze della malattia»,
spiegano dal Mario Negri. Nei
prossimi mesi e attesa la con-
clusione.

La risposta al quesito do-
vrebbe essere in quelle 870mila
varianti di geni: «Sono ora in
corso le analisi per valutare se
le variazioni genetiche trovate
nel gruppo di pazienti gravi so-
no significativamente pil fre-
quenti rispetto agli altri due

che sono state associate, in
grandi studi internazionali, a
rischio o protezione dalla ma-
lattia Covid-19 grave o dall’in-
fezione, entrando poinello spe-
cifico delle variazioni riscon-
trate nella nostra popolazione
di studio. Procederemo quindi
asottomettere il lavoro finalea
una rivista scientifica interna-
zionale e sara nostra cura con-
dividere i risultati finali di que-
stoprogetto che harichiestoun
grandeimpegno da partedi tut-
ta la comunita bergamasca».
Un grande impegno raccon-
tato da altre cifre. Nella prima
fase,ilMario Negrihaesamina-
to i questionari compilati da
9.733 cittadini residenti nelle

. aree piu colpite dal virus, trala - . a4 5Chl .
gruppi - prosegue la nota del- citth e 1a val Seriana; ad esem- tomi o con sintomi lievi, altre NembI‘O: CODCIUSIODI
Pistituto di ricerca -. Valutere- pio, 1666 personevivono a Ber- 400 persone non hanno con- s . . .
mo prima di tutto variazioni ~ trattoil virus;sitrattadigruppi  11€1 ProsSImimesl

Lo studio mira a verificare correlazioni tra genetica e malattia grave

gamo, 1.194 ad Alzano, 1.054 a
Nembro. Il 64% degli «intervi-
stati» & donna, i questionari ri-
guardano principalmente per-
sone trail8ei59 anni. Parten-
dodaquestaplateail Mario Ne-
gri ha selezionato i 1.200 parte-
cipanti allo studio vero e pro-
prio, che si sono recati al Cen-
tro di ricerche cliniche per le
malattie rare «Aldo e Cele Dac-
co» perun colloquio conimedi-
cidel centro.

Nel dettaglio, il campione di
1.200 partecipanti era cosi sud-
diviso: 400 persone avevano
vissuto una forma grave di Co-
vid (insufficienza respiratoria,
necessita di ossigeno o ventila-
zione meccanica), 400 hanno
contratto il virus ma senza sin-

in cuiisoggetti selezionatisono
paragonabili per eta, sesso e
fattori di rischio. Per queste
persone & stato effettuato un
prelievo per consentire le inda-
gini genetiche, con unatecnica
«molto avanzata, in grado di
leggere centinaia di migliaia di
possibili variazioni sul genoma
umano, I'insieme del patrimo-
nio genetico che caratterizza
ognuno di noi», aggiungono dal
Negri. Dall’analisi dei geni si
dovrebbe comprendere perché
alcune persone si sono amma-
late e perché altre no.

B I partecipantiallo
studioprovenienti da
Bergamo, Alzanoe
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