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Krieg gegen einen
Joker

Die Pharma-Industrie und ihre Virologen geben alles dafiir, den Erreger SARS-CoV2 zum
stabilen Feind aufzubauschen.

von Wolfgang Wodarg
Foto: santoelia /Shutterstock.com

Eine ,coronafreie Welt“ ist das erklarte Ziel des
impfbesessenen Bill Gates und seiner politischen



Freunde. Auch in Hinblick auf eine mogliche Impfung
versucht man, uns die Illusion eines klar definierbaren
Gegners in der Welt der Viren einzureden. Denn das
ist die Voraussetzung fur das Geschdft mit der Testerei
und die staatliche Durchsetzung einer weltweiten und
fur die Impfstoffhersteller risikolosen Impforgie. Am 4.
Mai 2020 fand eine Online-Geberkonferenz zur
,ochaffung einer coronafreien Welt®, so die ARD-
Tagesschau, statt und Kanzlerin Merkel verspricht
Milliarden unserer Steuergelder dafur hinzugeben. Aus
wissenschaftlicher Sicht handelt es sich bei allen
diesen Bemuhungen — schonend ausgedriickt — um
gefdhrliche Irrwege. Ich spreche hier noch nicht von
den Profiteuren dieses Irrsinns.

Leben ist nicht trivial und kalkulierbar

Es ist vollig sicher, dass sich auch das SARS-Virus laufend und in
grofser Geschwindigkeit andert (http: / /cov-

glue.cvr.gla.ac.uk /# /home). Und was nutzt eine Impfung gegen

etwas, das sich langst unkalkulierbar geandert hat?

Auch unser Immunsystem reagiert unvorhersehbar.
Kreuzimmunitaten? Immungedachtnis? Die Spezifitat und
Aussagekraft von Tests sind schnell verganglich. Ebenso die

Wirkung eines Impfstoffes.

Deshalb sind Immunitatsnachweise eine Farce und wenn sie Gesetz

werden sollten, eine gesundheitlich nicht begrindbare Schikane.


http://cov-glue.cvr.gla.ac.uk/#/home

Aus dem gleichen Grund sind Massenimpfungen gegen
respiratorische Viren ein riskanter Nonsens und gegebenenfalls
Korperverletzung. Bei sich rasch wandelnden Erregern ist — wie bei
der Influenza-Impfung — der Impferfolg Glickssache. Erst hinterher
kann festgestellt werden, ob die Geimpften besser dran waren als
die Nichtgeimpften. Das bleibt ein gutes Geschift, da eine
evidenzbasierte vorherige Nutzenprifung natirlich nie moglich sein
wird. Bisher war es aufserdem so, dass sich andere Viren freuen
(https: / /www.ncbi.nlm.nih.gov /pubmed /28931240) und

ausbreiten, wo einer Virusart durch Impfung das Leben schwerer

gemacht wurde.

Die Wuhan-Viren sind langst Schnee
von gestern

Es geht um die extrem hohe Mutationsrate von RNA-Viren, zu
denen auch SARS-CoV2 gehort. Die Rate wird eindrucksvoll von der
Webseite CoV-Glue ,Amino acid analysis for the SARS-CoV-2
pandemic (http: / /cov-glue.cvr.gla.ac.uk /# /home)“ demonstriert

— sie beschreibt fiir SARS-CoV?2 in einem sehr kurzen Zeitraum von

ca. 4 Monaten:

e 7.237 nicht-synonyme, das heif$t Aminosaure verandernde
Mutationen (replacements),

* 6 Insertions (Einfiigen von zusatzlichen Basen) und

» 87 Deletions (Wegfall von Basen in der Gensequenz) in gefundenen
Gen-Sequenzen.

Das ist flir ein Genom, das selbst nur aus ca. 30.000 Basen besteht,
eine enorme Anzahl von Mutationen, Insertionen und Deletionen in
kirzester Zeit. Und das sind nur die Daten von ein paar Tausend
SARS-CoV2-Viren, die man sequenziert hat. Die Natur kennt viele,

viele weitere.


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/28931240
http://cov-glue.cvr.gla.ac.uk/#/home

Nicht-synonyme Mutationen fiihren dazu, dass andere Aminosauren
in die Proteine des Virus eingebaut werden. Diese verandern so die
chemischen Eigenschaften dieser Proteine. Diese Mutationen

akkumulieren innerhalb von Wochen(!), wie die Daten zeigen.

Insertions und Deletions sind von besonderer Bedeutung, da sie
unter anderem zu einem Frameshift fthren konnen, bei dem die
gesamte nachfolgende Kette anders gelesen wird. Es kommen
synonyme Mutationen hinzu, die zwar die Primarstruktur der SARS-
CoV2-Proteine nicht dndern, aber dennoch eine Rolle in der
Diagnostik spielen konnen. Es gibt aufSerdem noch viele offene
Fragen zu weiteren Effekten von synonymen Mutationen.

Zweifel am PCR-Test bestanden von Anfang an (1).

Momentaufnahmen einer unendlichen
Geschichte

Ein wesentlicher Punkt ist auch, dass die bislang sequenzierten
SARS-CoV2-Viren einen extrem kleinen Ausschnitt der Natur
zeigen. Im Verhaltnis zum Gesamtgenom aller Coronaviren in allen
Menschen fallt dieser Ausschnitt kaum ins Gewicht. Man darf auch
nicht vergessen: es gibt nicht nur SARS-CoV2, sondern weiterhin
auch andere humane Coronaviren — und die mutieren auch. Sonst

ware man ja nicht irgendwann beim SARS-CoV2-Virus gelandet.

Computer-Analysen, zum Beispiel zum Stammbaum von SARS-CoV2
(phylogenetische Analyse), sind auf Basis dieses extrem kleinen
Ausschnitts der Natur, wie sie heute existiert, sehr problematisch.
Die letzten 15 Jahre hat man Coronaviren kaum betrachtet, weder
beim Menschen noch beim Tier. Der weitaus iberwiegende Teil der
Coronavirus-Gensequenzen in den Datenbanken stammt aus den
letzten 4 Monaten oder ist 15 Jahre alt. Die Kritik daran ist nicht neu,

insbesondere an der sehr inhomogenen geographischen Verteilung



der gefundenen Gensequenzen (2).

Zoonose? Ein uberfliissiger
Kampfbegriff, denn der Mensch ist auch
ein Zoon

Einige Veroffentlichungen sprechen davon, dass Haplotypen, also
genetische Muster, von SARS-CoV2 schon wieder verschwunden
sind, das heifst nicht mehr bei neu sequenzierten Basenfolgen
gefunden werden. Auch SARS(]) ist seit langem wieder
verschwunden. Welchen Sinn macht dann ein genetischer Abstand

zwischen zwei Gensequenzen?

Doch die Virologie tut das, was sie die letzten 30 Jahre gemacht hat.
Sie findet eine virale Gensequenz, die sie noch nicht kannte und
erklart das neu entdeckte Virus zum Todesvirus. Damit das
funktioniert, braucht sie die Zoonose-Hypothese. Ohne die geht es

nicht!

Denn nur dank dieser Hypothese, dass ein Erreger Ende
2019 neu von einem tierischen Wirt auf den Menschen in
Wuhan auf dem Fischmarkt iibergegangen sei, kann
man pauschal eine erhohte Pathogenitdat, also ein
erhohtes Potential krank zu machen, unterstellen.

Der Erreger sei fir den Menschen neu, deshalb hatten die
Menschen, im Gegensatz zu den ursprunglichen Wirttieren, keine

Gelegenheit gehabt sich an den neuen Erreger zu adaptieren.

Dieses Vorgehen funktioniert auch deshalb so gut, weil man immer
von schwerstkranken Patienten ausgeht, die dann auch zumeist an
mehreren Krankheiten leiden (multimorbid), und Menschen ohne

oder mit schwachen Symptomen nicht testet. Und sofort hat man



den scheinbaren Beweis, dass ein positiver Test und der Tod Hand

in Hand gehen.

Als Beweis dafiir halten Drosten, Wieler & Co. zwei Gensequenzen
hoch, eine von einem tierischen Coronavirus und eine von einem
humanen Coronavirus, und verweisen auf den grofsen genetischen
Abstand. Diese Behauptung kann man deshalb so einfach aufstellen,
da es fur alles, was dazwischen liegt, keine Daten gibt. Niemand hat
in der notwendigen Dichte tierische und humane Coronaviren in

den letzten 15 Jahren vermessen.

Eine sehr grofSe Anzahl SARS-CoV2-positiver Menschen zeigt keine
oder nur milde Symptome. Als Anteil asymptomatischer Menschen,
die keine Symptome zeigen, werden 50 bis 70 Prozent genannt. Das
geht nicht, ohne dass das Immunsystem auf das Virus vorbereitet

gewesen ist. Das legt eine kontinuierliche Entwicklung bis zu SARS-

CoV2 — und seiner vielen Varianten — nahe.

Wer von Ursprung redet, zeigt damit
nur, wo er angefangen hat zu denken

Es gibt zunehmend auch phylogenetische Analysen, die versuchen,
aus den zahlreichen unterschiedlichen Gensequenzen einen
anderen Stammbaum aufzubauen, gegen die Hypothese SARS-CoV2

sei Ende 2019 neu durch Zoonose entstanden.

Analysen dieser Art sind aufgrund des sehr kurzen Sample-
Zeitraums problematisch. Jedoch, mehr hat man derzeit nicht. Dazu
kommt, dass der Nullpunkt, also die Referenzsequenz gegen die man
Mutationen bewertet, beliebig gewahlt ist. Man hat lediglich in
China mit dem neuen PCR-Test angefangen zu messen und dort die
ersten Gensequenzen generiert. Erst danach hat man das in anderen

Teilen der Welt getan. Was eine Vorwarts- und was eine



Ruckmutation ist, ist eine relative Aussage im Verhaltnis zur

Referenzsequenz.

Die vermeintliche Ausbreitung spiegelt nur die
geographische Abfolge der Tests wider. Das nutzen die
Panikmacher bei Johns Hopkins und anderswo
trotzdem weiterhin.

Man sollte das Bild eines
s;Stammbaumes*“ endlich aufgeben —
das Bild rekursiver Netze erscheint
passender

Die Diversitat von SARS-CoV2 ist so grofs, dass sich schon in kleinen
Samples Cluster bilden. Eine eindeutige Zuordnung, wie der Virus

nach New York gekommen ist, ist nicht mehr moglich (3).

Diese Cluster missen sich in den USA in den letzten 3 Monaten
gebildet haben. Es sei denn, SARS-CoV2 und alles, was zu SARS-
CoV2 fiihrte, ist wesentlich alter. Alternative Interpretationen
derselben Daten(') aus den Gen-Datenbanken legen nahe, dass
SARS-CoV2 sich schon seit 40+ Jahren beim Menschen verbreitet

(4).

Das sind sehr aktuelle Auswertungen und es bleibt abzuwarten, ob
es dieses Preprint durch den vielgerihmten Peer-Review-Prozess
schafft, mit dem die Wissenschaft sich selbst und den Stand der

Kenntnis ,reguliert”.

Was Glyphosat fiir die Felder, sind
Virostatika fiir den Menschen



Viren sind vermutlich genauso alt wie Bakterien. Das Immunsystem
der Wirbeltiere ist als einziges in der Lage, den Korper mit den
immer neuen Virenvarianten zu harmonisieren. Genau dazu ist es
im Rahmen der Evolution entstanden. Die Gruppe der Wirbeltiere
entstand vor etwa 500 Millionen Jahren und das Konzept des
Immunsystems ist moglichweise noch alter. 500 Millionen Jahre
entwickelte sich das Immunsystem der Wirbeltiere, an dessen
vorlaufigem Endpunkt der Mensch steht, in engstem Kontakt mit
den Viren. Doch die moderne Medizin regelt die Immunantwort mit
Hilfe von Corticosteroiden herunter, wie viele COVID-19-

Behandlungsprotokolle, vor allem aus den USA, zeigen.

Inzwischen bewirbt die Industrie immer neue Medikamente. Wo
werden diese angewendet? 98 Prozent der Test-Positiven zeigen
keine oder nur milde Symptome. Aber die Medien mischen
unkritisch Test und Infektion, Infektion und symptomatische

Erkrankung, symptomatische Erkrankung und Tod.

Die Schwerbetroffenen sind im Schnitt 80 Jahre und
dlter und leiden in der weit iiberwiegenden Mehrzahl der
Fdlle unter schweren Vorerkrankungen. Wie viele davon
an den Folgen der voreiligen Beatmung gestorben sind,
kann niemand sagen.

Inzwischen wird weiterhin den Intensivpatienten unter anderem
mit Fentanyl das Atmen abgewohnt, sonst funktioniert kinstliche
Beatmung nicht. Diese Patienten wachen, wenn tiberhaupt, als
Junkies auf (5).

Die Angst kommt aus den
Intensivstationen, doch was ist da los?

Die Intensivmedizin zeigt, was sie kann. Dazu kommen



Medikamente wie Remdesivir, das fir die Ebola-Therapie zu giftig
gewesen ist und in weiteren Tests durchfallt (6). Alle Zweifel haben
nicht daran gehindert, Remdesivir in den USA im Blitzverfahren fur

den Gebrauch freizugeben.

Oder Chloroquin- und Azithromycin-Kombinationstherapien, die
bei Menschen mit cardiovaskuldren Vorerkrankungen zum
Herzstillstand fuhren konnen. Oder eine Chloroquin-Monotherapie,
die bei Menschen mit Glucose-6-Phosphat-Dehydrogenase-Mangel
zur Schadigung der roten Blutkorperchen fuhrt. Glucose-6-
Phosphat-Dehydrogenase-Mangel ist der weltweit haufigste
vererbliche Gendefekt mit einer Haufigkeit in Afrika von bis zu 20
bis 30 Prozent. Besonders betroffen sind auch Lander mit einem

hohen Anteil afrikanisch-stammiger Menschen.

Falsche Prioritaten und tauschende
Zahlen

Alles initiiert durch einen maroden Test, iiberhastete MafSnahmen
und ein durch nichts zurechtfertigendes Vertrauen in den
minimalen Ausschnitt der Evolutionsmaschine Natur, der in den

Gendatenbanken abgelegt ist.

Die Wissenschaft und die von ihr beratene Politik werden weiterhin
ihrer selbstgemachten Krise nachlaufen miissen. Obwohl es sehr
zweifelhaft ist, dass ein Virus, der bei 50 bis 70 Prozent der
Infizierten keine(!) Symptome hervorruft, genau dann in Europa
angekommen war, als man die Tests gestartet hat, wie einige jetzt
mit Hilfe der Kurven zur Ubersterblichkeit glauben machen wollen.
Und das bei einer Krankenpopulation, bei der 40 Prozent der
Intensivpatienten schwerstpflegebedurftig direkt aus dem

Pflegeheim auf die Intensivstation kamen:



,und wir mussen ja bedenken, dass es sich bei den schwer erkrankten
COVID-19-Betroffenen, so nennt man ja die Erkrankung, meistens um
hochaltrige, vielfach erkrankte Menschen handelt, 40 Prozent von
denen kommen schwerstpflegebediirftig aus Pflegeheimen, und in
[talien sind von 2.003 Todesfdllen nur drei Patienten ohne schwere
Vorerkrankungen gewesen. Also es ist eine Gruppe, die tiblicherweise
und bislang immer mehr Palliativmedizin bekommen hat als
Intensivmedizin, und jetzt wird so eine neue Erkrankung
diagnostiziert und da macht man aus diesen ganzen Patienten

Intensivpatienten® (7).

Fehlalarme — eine soziale
Autoimmunkrankheit

In dem derzeitigen medialen Klima und unter dem immensen
politischen Druck, auch nachtréglich die drakonischen MafSnahmen
und deren Folgen zu rechtfertigen, ist es sehr zweifelhaft, dass es
zur Zoonose-Hypothese umsichtigen Risikoabschatzung noch eine
unabhangige wissenschaftliche Diskussion geben wird. Fiir welche

Forschungsantrage wird wohl Geld bewilligt werden?

Die Evolution lauft schon Millionen Jahre und in den letzten 20

Jahren werden durch Virologen alle 3 bis 5 Jahre neue ,Todesviren®
herausgesucht, welche die Menschheit angeblich schwer bedrohen
sollen? MERS, SARS(1), SARS(2), Schweinegrippe, Vogelgrippe? Sind

wir wirklich so blind? Oder sehen wir, dass der Kaiser nackt ist?
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