
 

W ramach operacji „PROPHECY” agencji 

DARPA w 2010 r. sfinansowano sieć UNC 

Ralpha Barica, która miała na celu 

stworzenie genetycznego planu przyszłych 

koronawirusów pandemicznych  

Niedawno odkryte dokumenty wskazują, że armia amerykańska starała się 

poznać historię genetyczną koronawirusów mogących wywołać pandemię na 

wiele lat przed pojawieniem się COVID-19.  
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Jak wynika z dokumentów rządowych i zapisów projektu dotyczącego koronawirusa 

finansowanego przez DARPA, prowadzonego w laboratorium Ralpha Barica, badacza 

koronawirusa z Uniwersytetu Karoliny Północnej, Agencja Zaawansowanych Projektów 

Badawczych w Obszarze Obronności (DARPA) uruchomiła w 2010 r. mało znany program, 

którego celem było ustalenie przyszłego składu genetycznego wirusów, zanim się pojawią, w tym 

mutacji, cech genomicznych i ścieżek ewolucyjnych populacji wirusowych, które jeszcze nie 

istniały.  

Nowo reaktywowany program DARPA, znany jako PROPHECY , został ogłoszony we 

wrześniu 2010 r. w ramach szerokiego komunikatu agencji DARPA-BAA-10-93 i był 

zarządzany przez Biuro Nauk Obronnych DARPA.  

PROPHECY potwierdza, że armia amerykańska opracowywała historię genetyczną 

koronawirusów pandemicznych prawie dekadę przed pojawieniem się SARS-CoV-2.  

Odkrycie to przesuwa udokumentowane zaangażowanie DARPA w predykcyjną genomikę 

koronawirusa wstecz do 2010 r., czyli osiem lat przed propozycją DARPA/DEFUSE, w którą 

zaangażowani byli Ralph Baric, EcoHealth Alliance i Wuhan Institute of Virology, która 

udokumentowała wszystkie trzy definiujące cechy strukturalne białka kolca SARS-CoV-2 przed 

pandemią.  

Powiązanie z Bariciem jest szczególnie godne uwagi, ponieważ jego laboratorium poświęciło już 

lata na budowanie technologicznych podstaw dla cyfrowo zaprojektowanych i genetycznie 

bezszwowe koronawirusów, w tym syntetycznych wirusów „ kozła ofiarnego ” zawierających 

fałszywe odciski palców oraz koronawirusów projektowanych komputerowo, stworzonych bez 

wykrywalnych śladów inżynierii.  
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DARPA chciała ustalić, jak wyglądają „przyszłe” wirusy, 

zanim jeszcze powstały  

Cel DARPA był niezwykle jasny.  

„DARPA dąży do uzyskania możliwości skutecznego przewidywania naturalnej ewolucji 

dowolnego wirusa”.  

Jednak wymagania techniczne pokazują, że ambicje agencji wykraczają daleko poza proste 

przewidywanie epidemii i identyfikowanie niebezpiecznych rodzin wirusów.  

DARPA chciała systemów zdolnych do określania:  

 przyszłe mutacje,  

 przyszłe reasortacje,  

 przyszłe wydarzenia genetyczne,  

 kolejność, w jakiej pojawią się mutacje,  

 relacje między genotypem a fenotypem,  

 i ostatecznie charakterystykę genomiczną przyszłych populacji wirusów.  

Agencja przyznała, że:  

„obecnie nie dysponujemy wiarygodną możliwością przewidywania reasortacji wirusa lub 

mutacji odpowiedzialnych za powstawanie nowych szczepów wirusa”.  

Według DARPA rozwiązanie było następujące:  
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„Platforma badawcza umożliwiająca przewidywanie mutacji i ewentualnych reasortacji przed ich 

wystąpieniem”.  

Określanie genetycznego planu przyszłych populacji 

wirusów  

Program wielokrotnie powracał do jednego założenia: określenia przyszłego składu genetycznego 

wirusów, zanim jeszcze powstaną te populacje.  

DARPA poleciła wykonawcom opracowanie:  

„predykcyjne algorytmy ewolucji wirusów, które są informowane i weryfikowane 

eksperymentalnie przy użyciu platform biologicznych o wysokiej przepustowości”.  

Agencja stwierdziła ponadto:  

„Ten cel prawdopodobnie zostanie osiągnięty poprzez integrację platformy ewolucji wirusów z 

algorytmem przewidującym mutacje zapewniające ewolucyjną przewagę populacji wirusów”.  

Do formalnych wymagań programu należała umiejętność:  

„powtarzalnie przewidywać cechy genomiczne, proteomiczne i/lub funkcjonalne końcowej 

populacji wirusa”.  

DARPA wymagała od badaczy również:  

„Opracowanie algorytmów, które mogą znacząco zwiększyć poziom pewności przewidywania 

wszystkich istotnych zdarzeń genetycznych zachodzących w trakcie ewolucji wirusów”.  

Agencja chciała zidentyfikować:  

„szybkość i kolejność nabywania mutacji”  

jak również:  

„korelacja genotypu z fenotypem”.  

Dokumenty opisują zatem program, którego celem było stworzenie opisu genetycznego 

ewoluujących populacji wirusów przed pojawieniem się fizycznej biologii.  

DARPA chciała walidacji biologicznej, a nie tylko modeli 

komputerowych  

PROPHECY nie zostało zaprojektowane jako czysto obliczeniowe ćwiczenie.  



DARPA zażądała od wykonawców zbudowania czegoś, co nazwała:  

„zamknięta platforma ewolucji wirusów”  

zdolny do reprodukcji:  

„naturalne interakcje wirus-gospodarz”.  

Agencja chciała, aby naukowcy poddali domniemane wirusy naciskom selekcyjnym, 

zaobserwowali wynikające z tego trajektorie ewolucyjne i porównali rzeczywiste wyniki 

genetyczne z przewidywanymi.  

Program wymagał:  

„dokładna analiza wszystkich istotnych zdarzeń genetycznych skutkujących zmianą fenotypu 

wirusa w ramach platformy ewolucji wirusów”.  

DARPA przewidziała ciągłe sekwencjonowanie i udoskonalanie algorytmów, obejmujące dane:  

„być może przekazując informacje zwrotne do algorytmu w czasie rzeczywistym”.  

Związek Ralpha Barica z koronawirusem  

Dowody na to, że projekt PROPHECY rozszerzył się o prace dotyczące konkretnie 

koronawirusa, pojawiły się w życiorysie ( archiwum ) Erica Donaldsona, badacza koronawirusa z 

Uniwersytetu Karoliny Północnej.  
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37,6 KB ∙ Plik PDF  

Pobierać  

Donaldson przedstawił się jako:  

„Kierownik zespołu sekwencjonowania w ramach grantu DARPA Prophecy Grant”.  

W projekcie brało udział dwunastu głównych badaczy, a nagroda DARPA w wysokości 1,76 mln 

dolarów była przyznawana od kwietnia 2011 r. do marca 2014 r.  

Jego tytuł brzmiał:  

„Badania ewolucji koronawirusa z perspektywy molekularnej, atomowej i obliczeniowej”.  

Projekt zakładał:  

„scharakteryzować quasi-gatunek koronawirusa za pomocą sekwencjonowania nowej generacji”  
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przed narażeniem tych populacji na:  

„różne naciski selekcyjne, w tym neutralizacja przeciwciał monoklonalnych i przełączanie 

receptorów ortologicznych”.  

Następnie badacze określą:  

„które genotypy genów kolca wirusowego dają początek nowym fenotypom”.  

Ostateczny cel projektu odzwierciedlał szersze ambicje DARPA:  

„Ostatecznym celem tego grantu obarczonego wysokim ryzykiem jest opracowanie algorytmu, 

który w przyszłości pozwoli przewidywać trasy ewolucji koronawirusa”.  
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Praca odbywała się w laboratorium Barica  

W CV Donaldsona podano, że był zatrudniony:  

„pracuję w laboratorium dr. Ralpha Barica”.  

W tym samym dokumencie stwierdzono, że jednocześnie:  

„współpracujemy z dr. Baricem nad wskrzeszeniem koronawirusów nietoperzy, aby określić 

potencjał transmisji międzygatunkowej różnych nowych koronawirusów zidentyfikowanych u 

nietoperzy”.  
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W innym miejscu CV Donaldson opisał plany:  

„syntetycznie wskrzesić te koronawirusy, stosując biologię in silico”  

a potem:  

„ocenić zdolność tych wirusów do przedostania się do organizmu ludzkiego”.  

 

 
 

Dlatego też finansowane przez DARPA prace nad sekwencjonowaniem odbywały się nie tylko 

na orbicie Baric, ale także w samym laboratorium Baric.  

Test „realnego świata”  

Ostatnia faza PROPHECY wyszła poza przewidywania i wkroczyła w fazę walidacji.  

DARPA wymaga:  

„Przeprowadź test w warunkach rzeczywistych algorytmu predykcyjnego i systemu walidacji 

biologicznej”.  

Celem tego ćwiczenia było ustalenie, czy badacze mogą:  

„powtarzalnie przewidywać genomiczne, proteomiczne i/lub funkcjonalne cechy końcowej 

populacji wirusa”.  

DARPA dodatkowo sprecyzowała, że:  

„System ten będzie testowany wielokrotnie na każdej populacji początkowej w celu wykazania 

powtarzalności”.  

Podsumowanie  
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Przez lata uwaga opinii publicznej skupiała się na późniejszych programach dotyczących 

koronawirusa, takich jak DEFUSE, platformy mRNA do badań nad pandemią i operacja Warp 

Speed.  

Niedawno opublikowane dokumenty PROPHECY wskazują na wcześniejszy rozdział.  

Do 2010 r. DARPA otwarcie poszukiwała systemów, które byłyby w stanie określić skład 

genetyczny domniemanych populacji wirusów, zanim się pojawią, identyfikować ich mutacje, 

obliczać kolejność, w jakiej te mutacje się pojawią, i eksperymentalnie weryfikować te prognozy.  

W 2011 roku jedna z takich inicjatyw miała miejsce w laboratorium Ralpha Barica w Chapel 

Hill.  

Oczywistym pytaniem nie jest to, czy armia amerykańska była zainteresowana genomami 

przyszłych koronawirusów pandemicznych.  

Dokumenty pokazują, że tak było — a kolejnym znanym rozdziałem jest DEFUSE, w którym 

Baric, EcoHealth Alliance i Wuhan Institute of Virology udokumentowali wszystkie trzy 

charakterystyczne cechy szczytowe, które później pojawiły się w centrum tajemnicy SARS-CoV-

2, zanim rozpoczęła się pandemia.  

 

 

 


