
Wissenschaftliche Aspekte 
von SARS-CoV-2 und der „Impfung“



 Viren begleiten uns Menschen seit über 100 Millionen Jahren 
unserer Entstehungsgeschichte. 

 Sie sind teilweise so eng mit uns verbunden, dass ca. 
8% unseres Erbgutes aus Viruserbsubstanz bestehen. 

 Diese eingebauten Viren nennen sich „humane endogene Retroviren“ (HERV). 

 HERVs steuern einige entscheidende Funktionen für unser Dasein, so ist z.B. ein 
Hüllprotein eines HERV ein entscheidender Baustein einer funktionierenden 
Plazenta und damit für unsere Fortpflanzung entscheidend.

 Auch unsere Immunantwort wird von HERV-Funktionen mitgesteuert, je 
nachdem wo diese Viren in unserem Genom sitzen, können sie Probleme wie 
Autoimmunitäten begünstigen, in den meisten Fällen jedoch stärkten virale 
Bestandteile unsere Immunabwehr gegen Viren und Keime, die uns von außen 
befallen.

Viren – ein Teil von uns



Einzahl: das Virus, von lat. virus, -i, n. „Gift, Saft, Schleim“

Viren sind 

 extrem kleine Partikel, die nicht mit einem Licht- Mikroskop, 

 sondern nur mit einem Elektronenmikroskop  (1951 erstmals im 

Einsatz) dargestellt werden können. 

 Sie können kugelförmig (mit Hülle), polygon (ohne Hülle) mit und ohne Oberflächen-„Knöpfchen“ 

(Spikes) oder auch fadenförmig (Filoviren) aussehen

 Viren sind obligat intrazelluläre Parasiten mit einer infektiösen extrazellulären 

Phase (Virion).  

 Sie enthalten entweder DNA oder RNA als genetisches Material, und sind für Ihre 

Vermehrung vom Stoffwechsel ihrer Wirtszelle abhängig.

Was sind Viren: Definition
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Vermehren von Viren in Zellen



Diese erste 
elektronenmikroskopische 
Aufnahme von Coronaviren 
publizierte June Almeida 1967. 

Fotografie von June Almeida aus 
den 1960er-Jahren mit einem 
Philips EM300-
Elektronenmikroskop. 

Entdeckung der Coronaviren: 1967

https://www.ardalpha.de/wissen/geschichte/historische-persoenlichkeiten/june-almeida-die-vergessene-entdeckerin-coronavirus-100.html

Schema SARS-CoV-2
(Paul-Ehrlich Institut)
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Erste Charakterisierung von nCoV-19 (später: SARS-CoV-2)

Chinese Medical Journal 2020;133(9)      Received: 25-01-2020



Die ersten 5 Patienten

Rot: Anteil der Virusgenome von allen Mikroorganismen in der Lunge der Personen

“However, two of our patients 
did not have a history of 
exposure to the seafood 
market”: 

Zwei der Patienten hatten
keinen Kontakt mit dem
Fischmarkt, der der Ursprung
des Virus sein sollte



Humanpathogene Coronaviren: Datum der Entdeckung

Ren et al.



Góes LGB 2019 J. Med. Virol
(doi: 10.1002/jmv.25636) Typische Symptome häufiger Krankheiten, die durch Atemwegs-

viren ausgelöst werden: keine Besonderheiten bei Coronaviren

“Aufgrund der unspezifischen Symptome von COVID-19 kann die Diagnose nicht allein anhand der 
klinischen Symptome gestellt werden; nur Labortests können die Diagnose bestätigen. Das Vorhandensein 
eines breiten Spektrums von Allgemeinsymptomen (Kopfschmerzen, Schnupfen, Muskelschmerzen und 
Halsschmerzen) sollte Ärzte dazu veranlassen, klinisch eher eine Grippe oder eine Erkältung als COVID-19 zu 
vermuten”

Symptome der „neuen“ COVID-19 Erkrankung

Hauptproblem:
Lungenentzündung (Pneumonie)

Fieber
Halsschmerzen

Schnupfen

Kopfschmerzen

Husten
Muskelschmerzen

Czubak J, Adv. Clin. Exp. Med 2021 (doi: 10.17219/acem/129573)



Besonderheiten des Spike-Proteins von SARS-CoV-2
Ren, LL: “The RBD aa sequences of the novel CoV showed several distinct features……”

Pradhan P: https://doi.org/10.1101/2020.01.30.927871
Uncanny similarity of unique inserts in the 2019-nCoV spike protein to HIV-1 gp120 and Gag 

Furinspaltstelle
(Sequenz entspricht einem 
Patent von Moderna)

Rezeptorbindedomänen von 
HIV



Stammt SARS-CoV-2 aus dem Labor?

SARS2-Laborunfall-Ursprungsnachweis

Zusammenfassung 
Bei SARS2 handelt es sich im Wesentlichen um ein:

- Fledermaus-Coronavirus aus Südchina oder Laos, das an menschliches ACE2 
binden kann

- mit einer exakt integrierten human-spezifischen Furin-Spaltstelle bei S1-S2
- und einem WIV-typischen Restriktionsstellenmuster vom Typ IIs, das in 

jedem synthetischen WIV-Virus zu finden ist (Anmerkung: WIV: Wuhan 
Institute of Virology)

- das auf Vero/CHO-Zellen gezüchtet wurde
- und im Jahr 2019 eine Pandemie auslöste
- in Wuhan, einer Großstadt mehr als 1000 km von den Fledermaushabitaten 

entfernt.

SARS-CoV2 origin - English | Strictly scientific lab leak evidence (stopgof.com)

https://www.stopgof.com/english/sars-cov2-origin/


Stammt SARS-CoV-2 aus dem Labor?

Chinesische Forscher planten bzw. taten: (Anmerkung: mit finanzieller/logistischer 

Förderung durch die USA, Antony Fauci, DARPA, Department of Defence, Ralf Baric, Peter Daszak)

- Sammelten hunderte von Fledermaus-Coronaviren in Südchina und Laos um 
zu testen, welche davon menschliches ACE2 binden

- Statteten pro Jahr 3-5 Fledermaus-Coronaviren, die humanes ACE binden 
können, mit human-spezifischen Furin-Spaltstellen an S1-S2 aus

- Um diese synthetischen Viren herzustellen, mussten sie ein bestimmtes 
Muster von Restriktionsstellen des Typs IIs einführen, das in SARS2 
vorkommt, aber nicht in natürlichen Verwandten

- und Vero-Zellen verwenden, um infektiöse Viren zu erhalten, vielleicht CHO, 
um sie zu testen

- all dies in der Biosicherheitsstufe 2, in der es jeden Tag zu Lecks kommen 
kann (nicht einmal Gesichtsmasken sind vorgeschrieben) Anmerkung: nicht in den 

Hochsicherheitslabors, die immer in den Medien gezeigt werden!

SARS-CoV2 origin - English | Strictly scientific lab leak evidence (stopgof.com)

https://www.stopgof.com/english/sars-cov2-origin/




„Impfung“ gegen SARS-CoV-2  (und Covid-19)

Gentechnisch „optimiertes“ Spike-Protein 
von SARS-CoV-2:  Im Virus durch ein gutes Immunsystem 
beherrschbar – das Virus ist ansonsten sehr ähnlich zu 
schon bekannten Coronaviren aus normalen Erkältungswellen.

Insofern: keine Panik vor diesen „Bastelviren“

ABER:
Die Original-Sequenz aus Wuhan ist die „Master“-Sequenz für die 



Die sicheren, wirksamen und nebenwirkungsfreien  
„Impfungen“ gegen SARS-CoV-2

Beispiel: RNA-Lipidgemische 
von Pfizer/Biontech







DNA - RNA und Protein: Umsetzung von Geninformation



Der EMA-Bericht bei der Zulassung von Comirnaty enthält den unauffälligen,
aber ganz entscheidenden Satz: „No safety pharmacology studies were
conducted with BNT162b2.“ [sic!] Die Zulassung erfolgte also – das muss
man sich wirklich klarmachen – ohne jede Sicherheitsstudien, obwohl das 
nach EU-Regularien für alle Arzneimittel vorgeschrieben ist. Weiter: „No
secondary pharmacodynamic studies were conducted with BNT162b2.“ 
Das bedeutet, auch die Fragen des Wirkmechanismus im Körper sowie 
Wechselwirkungen dieser völlig unbekannten Substanz wurden nicht 
untersucht. 
Das hat die zuständige Abteilungsleiterin von Pfizer bei einer Anhörung vor 
dem EU-Parlament freimütig bekannt. 



https://www.helmholtz-hzi.de/de/aktuelles/thema/coronavirus-sars-cov-2/covid-19-impfung/



Design und Funktionsweise von mRNA-basierten Impfstoffen zum Schutz vor Infektionskrankheiten (trillium.de)

Heft 3/2019, Bericht von Curevac: 
„Durch die Möglichkeit einer schnellen, flexiblen und verhältnismäßig günstigen Produktion, haben mRNA-basierte 
Impfstoffe das Potential, zukünftige pandemische Infektionskrankheiten effizient zu bekämpfen.“

https://www.trillium.de/zeitschriften/trillium-immunologie/archiv/ausgaben-2019/heft-32019/aus-der-grundlagenforschung/design-und-funktionsweise-von-mrna-basierten-impfstoffen-zum-schutz-vor-infektionskrankheiten.html


Bisher bekannte Wirkmechanismen an Gefäßen



https://www.faz.net/aktuell/wirtschaft/unternehmen/dermap
harm-fuellt-die-biontech-luecke-18747909.html

Herstellung der RNA- Injektionslösungen



Inhaltsstoffe der RNA- Injektionslösungen

Als PDF herunterladbar hier:
https://www.biontech.com/de/de/home/manufacturing-and-services/production-network.html



Hier ist ausgelassen, wie und woher das Ausgangs-DNA-Material für die RNA-Synthese im beworbenen Schritt 01 stammt:
Das sind die In Bakterien vermehrten Plasmide!!! Einziger Hinweis in Schritt 2: „potential microbial contamination“



https://www.pharma-food.de/ausruestung/fluessig-prozesstechnik/biontech-pfizer-vom-reaktor-bis-zum-impfzentrum-349.html

Hier steht es genauer:



Inhaltsstoffe der RNA- Injektionslösungen



https://www.nytimes.com/interactive/2021/health/pfizer-coronavirus-vaccine.html

Herstellung der RNA-Injektionslösungen: Pfizer

Wurde bereits 2021 in der New York Times detailliert dargestellt: 

Jedes Plasmid beinhaltet ein Coronavirus-Gen, die genetischen Anleitungen für eine menschliche Zelle,
um Coronavirus- Proteine zu bilden und so eine Immunantwort gegen das Virus zu triggern. 



Erster Schritt der RNA- Injektionslösungen: Plasmide



Plasmide zu DNA-Matrize



Plasmide zu DNA-Matrize



Plasmide nicht
von BioNTech
sondern von
Pfizer



Erst hier beginnt Schritt 1 von Biontech!

Das Ausgangsmaterial kommt also offensichtlich

Von Pfizer in den USA 

DNA-Matrize zu RNA, dann angeblich Reinigung von DNA



Reinigungskontrolle



https://anandamide.substack.com/p/pfizer-and-moderna-bivalent-vaccines

Modifikation der RNA: modRNA



Verpackung in Lipid-
Nanopartikel….



Bestätigung: Lipide sollen in die Lymphknoten und Immunzellen



Die
Nukleinsäure-Sequenz der „Impfstoffe“ codiert für ein Protein und veranlasst dessen 
Synthese. Demnach ist die mRNA-Therapie ein GTMP und keine Impfung. 

Geimpfte sind die Produktionsstätte für ein patentiertes Produkt.

Gen-Mais: niemals! Aber Gen-Impfung? Immer her damit!

Bei den „Impfstoffen“ von Pfizer und Moderna bestehen 15 bis 30 % der Erbinformationen 
der Impfungen aus intakten Plasmiden. (Anm: Daten von Kevin McKernan)

Diese extrem langlebigen und autonom vermehrungsfähigen Plasmide können in den 
unfreiwilligen Empfängern dieser Genmanipulation bis dato unabsehbare langfristige 
Folgen hervorrufen.

Zitate aus dem sehr lesenswerten Brief von Prof.  Kaus Rückauer (Corona- Legenden und Wahrheiten) 



Ein Ring sie zu knechten,

Sie alle zu finden,

Ins Dunkel zu treiben

Und ewig zu binden

Ein Ring-Gen…..



https://anandamide.substack.com/p/pfizer-and-moderna-bivalent-vaccines

Das sequenzierte Plasmid aus der 
bivalenten Impflösung von Pfizer.

Geninformation für das 
Spike –Protein. 
Dieses Gen ist der 
Ausgangspunkt für die 
„Impf“-RNA Herstellung

Verschiedene sogenannte Restriktionsenzym-
Spaltstellen: hier können mit Enzymen Gene 
in das Plasmid eingebaut werden

Gen für die Resistenz gegen 
Neomycin/Kanamycin:
Sogenannter Selektionsmarker.
Nur Bakterien die diese Plasmid 
aufgenommen haben, bekommen
die Eigenschaft, auf dem ansonsten
für sie tödlichen Antibiotikum zu
wachsen.. 
So wird sichergestellt, dass alle Bakterien,
die sich in Kanamycin-Medium vermehren
auch das Plasmid haben und vermehren.

Der SV40 Promotor erlaubt es, 
dass das Gen für die Antibiotikaresistenz
auch in eukaryonten Zellen aktiv sein kann,
diese müssen dann das entsprechend SV40 Virus 
Oder ein nahe verwandtes Virus tragen.
Frage: was macht das Plasmid in 
Eukaryonten Zellen?????

Kontamination: Plasmide!!!!



https://anandamide.substack.com/p/pfizer-and-moderna-bivalent-vaccines

Beweis, dass komplette Plasmide in den Pfizer und Moderna „Vaccinen“ enthalten sind: 
Bakterien die mit den „Vaccinelösungen“ behandelt wurden, wachsen auf Kanamycin-haltigen Anzuchtplatten.
Dies ist nur möglich, wenn sie komplette Plasmide mit der Geninformation „Kanamycinresistenz“ aufgenommen haben.

Bakterienkulturen



Figure 3. qPCR and RT-qPCR split out into qPCR (left) and RT-qPCR (right). Red is vector and blue is spike.

https://anandamide.substack.com/p/dna-contamination-in-8-vials-of-pfizer

PCR zum quantitativen Nachweis der DNA-Kontamination im Vergleich zur RNA direkt in den Injektionslösungen 
bei den monovalenten Injektionslösungen

Die RNA (rechts, blau) hat einen CT-Wert von 12-15 und die DNA von 19-21.
Das bedeutet, dass das Verhältnis von RNA zu DNA zwischen 43:1 und 160:1 liegt, 
Obergrenze für DNA-Kontamination (NUR lineare, kein Plasmid!) laut EMA wäre 3030:1 gewesen



Genom von 
E. Coli

Plasmid 1

Plasmid 2

Die so angezüchteten Bakterien haben tatsächlich Plasmide
aus den Injektionslösungen aufgenommen und diese sind neben
dem eigentlichen Bakteriengenom im Gel sichtbar

Es ist sogar nicht nur 1 Plasmid, sondern mehrere verschiedene

Gefunden wurden bisher:
• Der leere Ausgangsvektor (das Plasmid vor Einklonieren des Spike-Gens)
• Ein Plasmid mit nur einem Teil des spike-Gens
• Das Plasmid mit dem kompletten Spike-Gen
• Ein Plasmid in dem Teile des Spike-Gens doppelt vorkommen

Die Gruppe von Kevin ist noch daran, das mir sehr komplexen Sequenzier-
Methoden auszuarbeiten

Bisherige Genkarten sind hier zu sehen:
Deep sequencing of the Moderna and Pfizer bivalent vaccines identifies 
contamination of expression vectors designed for plasmid amplification 
in bacteria (substack.com)

Kontamination: Plasmide sind aktiv !!!!

https://anandamide.substack.com/p/curious-kittens
https://anandamide.substack.com/p/curious-kittens
https://anandamide.substack.com/p/curious-kittens


Und wie geht es weiter?

Neue Technik – und noch weitere wie selbstamplifizierende RNA
„Feldversuch“ mit Menschen als Versuchsobjekte läuft noch

Alle Impfungen sollen auf diese Plattform umgestellt werden

Auswirkungen in allen Dimensionen noch komplett unklar,
Aber sicher nicht zum Vorteil für die „geimpften“ Menschen





Vielen Dank!


