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Fragwiirdige Theorien

Die Wissenschaft agiert in der COVID-19-Krise bisher weitgehend mit Vermutungen —
politische Entscheidungen leitet man dennoch daraus ab.
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Foto: Lightspring /Shutterstock.com

Inzwischen ist hinreichend bekannt, dass erhebliche
Zweifel an der COVID-19-Statistik angebracht sind.
Die wissenschaftlichen Annahmen, die COVID-19
zugrunde liegen, bleiben in der Berichterstattung



jedoch weiterhin aufden vor. Das ist fur unsere
wissenschaftlich gepragte Gesellschaft zu wenig.

Das Swiss Propaganda Research-Projekt hat dankenswerterweise
auf seiner Homepage, wichtige Links zu der COVID-19-Krise

zusammengefasst (1).

Es ist auffallend, dass es nur aufSerhalb des Mainstreams moglich zu
sein scheint, unabhangige und kritische Informationen zu COVID-19
zu sammeln. Die sonstige Berichterstattung bewegt sich auf dem

Niveau von Ippen Digital Media.

Fur eine so wissenschaftlich gepragte Gesellschaft wie die unsere ist
das deutlich zu wenig. Die Neue Zircher Zeitung bringt inzwischen
US-amerikanische Geheimdienste ins Spiel, die beobachtet haben
wollen, wie sich Urnen vor chinesischen Krematorien ,tirmen® (2).
Dabei wird aufser Acht gelassen, dass die amerikanischen
Geheimdienste gar nicht nach China schauen mussen. Es reicht der
Blick nach Sud-Korea — dort sind die US-Geheimdienste

ausreichend prasent.

In Stid-Korea liegt nach 6 Wochen Krise die Roh-Sterberate mit
SARS-CoV-2-Nachweis laut Johns Hopkins-CSSE-Dashboard (3) bei
1,7 Prozent und 169 COVID-19 zugerechneten Toten, Stand 2. April
2020. Std-Korea ist in der COVID-19-Krise 2 Wochen vor
Deutschland und der Wert fir Deutschland liegt derzeit bei 1,2
Prozent. Bei aller Kritik an der zugrundeliegenden Zahlweise und

der Berechnung dieses Wertes:

Die tatsdchliche Sterberate ist vermutlich viel niedriger

(4).



In Island gibt es laut dem Dashboard derzeit 4 Tote bei 1.319
Infizierten nach circa 4 Wochen Krise, Stand 2. April 2020. Alle diese
Roh-Sterberaten liegen weiterhin deutlich unter den Werten von
China.

Psychiater als Experten

Man kann auch ohne Ruckgriff auf US-Geheimdienste die Lage
recht gut einschatzen. Aber Plausibilititsbetrachtungen dieser Art
sind selbst von der NZZ nicht mehr zu erwarten. Die ARD lasst
inzwischen einen Psychiater zu Wort kommen, der erklart die
Uneinigkeit der Experten sei nur scheinbar, in Wirklichkeit seien
sich alle einig. Anlass genug, die Verhéltnisse in der Psychiatrie zu
hinterfragen (5).

Die Schneise der Verwiistung, die die Virologie quer
durch das Land, durch die Gesellschaft und die
Wirtschaft gezogen hat, wird von den politisch
Verantwortlichen zu reparieren sein. Das sollte nicht
davon ablenken, wo diese Krise ihren Ursprung
genommen hat.

MERS, SARSI, SARS2, Vogelgrippe, Schweinegrippe, BSE — seit
Jahrzehnten propagieren die Virologie und verwandte Bereiche wie
die Mikrobiologie, Molekularbiologie oder Genetik, dass der Mensch
permanent von neuen Erregern zoonotischen Ursprungs bedroht
sei. Also Erreger, die von einem tierischen Wirt neu auf den

Menschen wechseln und sich dort weiter verbreiten.

Der Mensch, so die Annahme, sei nicht durch die Evolution an den
neuen Erreger adaptiert und deshalb wirden Infizierte, also positiv
Getestete, im Verhaltnis zu bekannten menschlichen Pathogenen

uberproportional krank werden oder auch sterben.



Im Ruckblick hatte im Schnitt alle 5 bis 10 Jahre ein solches Ereignis
stattgefunden. Jedes Mal begleitet von enormem Medienecho. Bei
BSE, Schweinegrippe und Vogelgrippe lagen die Fallzahlen zu
Schwerkranken oder Verstorbenen weit unter jeder Prognose und
dasselbe zeichnet sich bei SARS2 ab.

Ruckblickend muss man bei MERS und SARSI hinterfragen, wie hoch
die Anzahl der Todesfalle wirklich gewesen ist, die allein ursachlich
auf einen neuen Virus zuruckzufihren waren. Kritische Stimmen
hat es zu diesen Zahlen schon immer gegeben, allein es wollte sie
keiner horen (6). Das Handelsblatt beispielsweise berichtete
seinerzeit, dass in der BSE-Panik mehr Bauern durch Selbstmord

starben als an dem mutmafSlich neuen Erreger (7).

Reine Vermutung

Fir die Zoonose-Hypothese fehlt in diesen Fallen, wie bei SARS-
CoV-2 und die damit unterstellte erhohte Pathogenitat, jeder
Beweis. Diese Vermutung basiert auf dem genetischen Abstand der
Gensequenzen von Viren, wie sie bei Tieren und beim Menschen

gefunden werden.

Zu SARS-CoV-2 wird anhand der genetischen Abstande der
Gensequenzen auch diskutiert, ob es sich bei SARS-CoV-2 um eine
Rekombination von Coronaviren von Fledermausen und
chinesischen Schuppentieren handeln konnte. Letztere ernahren
sich vorwiegend von Ameisen. Dieser neu-rekombinierte Erreger
hatte dann, iber einen Fischmarkt in Wuhan, seinen Weg zu den

Menschen gefunden. Wie wahrscheinlich soll das sein?

Es wird nicht betrachtet, dass, wenn der Mensch alle 5 bis 10 Jahre
solchen Zoonosen ausgesetzt ist, dies schon seit Millionen von

Jahren im Rahmen der Evolution so gewesen ist. Das heif3t, der



Mensch und seine Vorfahren waren schon sehr lange diesem
Selektionsdruck ausgesetzt gewesen, unter ganz anderen
hygienischen Bedingungen als heute. Und im Tierreich wéare es

genauso — und noch wesentlich langer.

Daneben ist vollkommen unklar, welche Bedeutung der genetische
Abstand zweier Virenstamme hat. SARS-CoV und SARS-CoV-2 sind
beziglich ihrer Gensequenz zu 82 Prozent identisch (8). Das ist
ungefahr der genetische Abstand von Mensch und Kuh. Was

bedeutet das bei Viren?

Bakterien und Viren bilden den Ursprung der Evolution und es wéare
sehr tiberraschend, wenn die Natur erst um 1890 herum auf die Idee
gekommen ware, den menschlichen Coronaviren-Stamm HCoV-

OC43 zu erschaffen, wie Vijgen et al. vermuten (9).

Diese Arbeit wurde 94 Mal zitiert, zuletzt in einer Arbeit vom 14.
Marz 2020 (18), und bislang gibt es keinen Konsens zu der Frage, wie
alt das HCoV-0C43-Virus ist. Arbeiten von 2013 datieren das HCoV-
OC43-Virus einige Millionen Jahre alter (10). Aber das ist der Stand

der Wissenschaft zu Coronaviren, ohne SARS-CoV-2.

Diese Vermutungen sind Teil der Grundlagen fiir weitreichende

politische Entscheidungen.

Wenig gesichertes Wissen

In den letzten Jahrzehnten sind technische Apparaturen und
Maschinen entwickelt worden, die es gestatten, in Ausschnitten
zelluldre und subzellulare Strukturen zu betrachten. Mit Hilfe dieser
Maschinen kann man genetische Informationen entschliisseln und
versuchen, daraus Rickschlisse auf die Pathogenitit eines Erregers

zu ziehen.



Es sind dazu im Laufe der letzten Jahrzehnte immer neue Methoden
und Techniken ersonnen worden, haufig auch geleitet von dem
Bestreben, mutmafiliche Erkenntnisse moglichst schnell zu
kommerzialisieren, besonders in den USA. Die mutmafSliche
Bedrohungslage und das entsprechende Medienecho haben fir
ausreichende Fordermittel fir die Forschung gesorgt. Die Kritik an
den Methoden ist der Offentlichkeit weitgehend verborgen
geblieben (11):

He et al., ,,While it is not deliberate, much of today's
biomedical research contains logical and technical
flaws, showing a need for corrective action, Int. J. Med.
Sci. 2018 Jan 19;15(4):309-322,
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/29511367
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/29511367)

Das Bild des Menschen, der sich die Natur zu Nutze macht und mit
den Methoden der Natur selbige kontrolliert, ist wohl zu
verfihrerisch. Es beschert den Wissenschaftlern grofses Ansehen
und haufig auch einen gewissen Reichtum. Seit Jahren liest man in
den Wissensseiten der Presse von den Erfolgen der Wissenschaft.

Und nur ganz selten hort man leise Kritik.

Ubersehen wird dabei, wie winzig klein der Ausschnitt der Natur ist,
den man betrachtet und wie wenig gesichertes Wissen es gibt. Das

hindert nicht daran, weitreichende Schlisse zu ziehen.

Mit PCR und New-Generation Sequenzing glaubt man auf der
molekularen Ebene die Objektivierung der medizinischen Diagnose
gefunden zu haben. Dabei sind viele Menschen mit positivem SARS-
CoV-2-PCR-Test symptomlos oder zeigen nur milde Symptome, bei

offenen Fragen zur Spezifitat dieser Tests (12).

Angesichts des hohen Alters und der vielfachen Multimorbiditat

vieler Verstorbener (13), sowie der unspezifischen Symptome, stellt


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/29511367

sich nach wie vor die Frage der Kausalitat eines SARS-CoV-2-
Nachweises und COVID-19. Jedoch hunderte von wissenschaftlichen
Veroffentlichungen fangen derzeit schon mit dem Satz an ,,SARS-
CoV-2 ist die Ursache von COVID-19%.

Und die Virologen halten einzelne Gensequenzen hoch und
versuchen, aus dem genetischen Abstand zweier Gensequenzen
Ruckschlisse auf die Gefahrlichkeit eines Erregers zu ziehen. Doch
wie viele Gensequenzen der Natur kennt man im Verhéltnis zu der
Gesamtmenge? Das nicht-menschliche bakterielle und virale
Genom im menschlichen Korper betragt ein Vielfaches des
menschlichen Genoms (14) und es sieht in jedem Menschen anders

aus.

Der Stichprobenraum, wie er in den Gen-Datenbanken abgelegt ist,
ist im Verhaltnis zur Natur denkbar klein. Und doch dienen diese
Datenbanken dazu, die Spezifitat von PCR-Tests zu prifen.
Angesichts der hohen Mutationsrate von Viren und ihrer enormen
Verbreitung ist die Aussagekraft dieser theoretischen Priufungen

vermutlich sehr, sehr begrenzt.

Moglicherweise entstehen jedes Jahr neue Virenstamme, die
grofstenteils wieder verschwinden, bevor man sie bemerkt. Wer
ware in der Lage, eine solche Hypothese zu widerlegen? Welche
Aussagekraft hatten dann phylogenetische Analysen zum

Stammbaum von Viren?

Schon jetzt, drei Monate nachdem die ersten Gensequenzen zu
SARS-CoV-2 veroffentlicht worden sind, sind hunderte nicht-
synonymer (19), also Aminosaure-verandernder Veranderungen
gegenuber der SARS-CoV-2-Referenzsequenz bei den in den
Datenbanken hinterlegten Gensequenzen von SARS-CoV-2 bekannt.

Dazu kommen Insertions und Deletions (15).



Winziger Ausschnitt der Natur

Die Anzahl abweichender Gen-Sequenzen ist so grofs, dass es einer
Referenz-Gensequenz bedarf, damit man sich tiberhaupt tiber diese

Sequenzen unterhalten kann.

Es ist ein winziger Ausschnitt der Natur, der betrachtet wird. Einer
Natur, die sich zudem permanent in Evolution befindet. Und es
enthalt die unausgesprochene Annahme, dass jede Gen-Sequenz
dasselbe Pathogen beschreibt.

COVID-19 und seine Folgen sind auch ein Ausdruck des Nicht-
Wissens der Wissenschaften und eines Umgangs mit dem Nicht-
Wissen, der bar jeder Bescheidenheit scheint. Das, was der
Offentlichkeit, unter anderem in Talkshows, Fernsehdiskussionen
oder auf Videoplattformen von der Wissenschaft prasentiert wird,
basiert regelmafSig auf weitreichenden Annahmen und
Vermutungen, die unerwahnt bleiben. Dazu prasentiert man 3D-

Computergraphiken, wie es auf der molekularen Ebene aussahe.

Der soziale Prozess der Meinungsbildung generiert eine
wissenschaftliche Mehrheitsmeinung und die Konsens-Vermutung
ersetzt hiufig genug den wissenschaftlichen Beweis. Um diesen
Prozess herum manifestieren sich frihzeitig industrielle Interessen.
Alles scheint moglich, aufSer dass die Wissenschaft etwas nicht
weifs. Und das bildet die Grundlage sehr weitreichender politischer

Entscheidungen.

Wie wird COVID-19 weitergehen? Die Wissenschaft vermutet
weiter, denn mehr bleibt derzeit nicht tbrig, und die MafSnahmen
der Regierung waren erfolgreich. Was sonst? Angesichts des
Ansehens und der Bedeutung der Wissenschaft in der modernen
Gesellschaft wére alles andere noch schmerzhafter, als die Krise

schon ist. Wer, wenn nicht die Wissenschaft soll die Menschheit aus



der Krise leiten? Vielleicht der gesunde Menschenverstand? Oder

kritische Berichterstattung? Von wem?

Mit Sorge ist in die USA zu schauen. Dort sind vorschnell und ohne
ausreichende Tests Medikamente zur COVID-19-Behandlung von
der FDA freigegeben worden. Es steht zu befurchten, dass sich dies

in der Sterberate zeigen wird.

Jedoch manchmal heilt sich das Krankensystem der US-Amerikaner
auch selbst, wenn die Menschen mit dem Job auch die
Krankenversicherung verlieren. ,Wenn ich meinen Job nicht
verloren hatte und damit meine Krankenversicherung, ware ich jetzt
nicht mehr am Leben®, diese Aussage stammt von einem Opfer der
US-Opioide-Krise (16, 17).
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