. Gain of

Function-Forschung®

Das Spike-Protein als , Biowaffe®?

Ulrike Kadmmerer




Webseiten zur Hintergrundinformation: [!:IW

www.stopgof.com Webseite eines Wirzburger Molekularbiologen, der zusammen mit Prof. Wiesendanger

und vielen anderen die ,,Hamburger Deklaration” (auf der Startseite zu lesen) zum Ende der kritischen ,,Gain of Function”
Forschung im Bereich der Virologie einfordert. Dr Bruttel beschreibt hier sehr fachkundig die Evidenz fiir den
Laborursprung der ersten Variante (Wuhan 1 von SARS-CoV-2) und auch von Omicron, sowie die molekularbiologischen
Techniken, die hinter der Erschaffung dieser Viren m Labor stecken.

https://drbine.substack.com/archive Webseite einer Biowissenschaftlerin, welche auf , directed evolution” spezialisiert ist

und detailliert beschreibt, mit welchen Techniken das Spike Protein von SARS-CoV-2 vermutlich auf seine besonders

schadliche Wirkung auf Menschen optimiert wurde. Hier auch sehr spannend und wichtig eine fachkundige Rezension des
»Projekts Lightspeed-Buchs” von Sahin in dem alle problematischen Aspekte dieses mittelfristig fir viele Menschen schadlichen
und todlichen ,Impfstoffes” aufgerollt werden.

https://nicholaswade.medium.com/origin-of-covid-following-the-clues-6f03564c038 Webseite von Nicolas Wade hier der
Artikel aus 2021 Uber die Zusammenhange Virusforschung USA/Fauci und Labor in Wuhan- aber vor allem auch wie von
vornherein die , Laborversion’“ von den entscheidenden Protagonisten unterdriickt wurde. Hier wird explizit auf den, auch
von C. Drosten unterschriebenen, Artikel in Lancet vom 19.02.2020 eingegangen, in dem stand: ,, Wir verurteilen gemeinsam
auf das Schdrfste die Verschwérungstheorien, die besagen, dass COVID-19 keinen natiirlichen Ursprung hat.” Und das zu
einem Zeitpunkt, wo de facto noch kein Ursprung des Virus ausgeschlossen werden konnte und kurz nachdem eine indische
Gruppe die eingebauten HIV-gp120 Rezeptorbindedomanen im Spike-Gen gefunden hatte UND es hauseigene Experten am
NIH-Umfeld (siehe die geleakten ,Fauci” mails ) zu dem Thema gegeben hat (folgende Folien) wo direkt die Laborthese noch
angesprochen wurde.....




Weitere Medien- und Infoquellen: mW
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Schon frih Verdacht auf Laborvirus (,,engineered): 1

From: Fauci, Anthony (NIH/NIAID) [E]

Sent: Sat, 1 Feb 2020 18:43:31|+0000

To: Kristian G. Andersen

Subject: RE: FW: Science: Mining ccronavirus genomes for clues to the outbreak’s origins

Thanks, Kristian. Talk soon on the call.

Cc: Jeremy Farrar| : ® (6
Subject: Re: FW: Science: Mining coronavirus genomes for clues to the outbreak'’s origins

Hi Tony,

Thanks for sharing. Yes, | saw this earlier today and both Eddie and myself are actually quoted init. It's a
great article, but the problem is that our phylogenetic analyses aren’t able to answer whether the
sequences are unusual at individual residues, except if they are completely off. On a phylogenetic tree
the virus looks totally normal and the close clustering with bats suggest that bats serve as the reservorr.
The unusual features of the virus make up a really small part of the genome (<0.1%) so one has to look
really closely at all the sequences to see that some of the features (potentially) look engineered.

We have a good team lined up to look very critically at this, so we should know much more at the end of
the weekend. | should mention that after discussions earlier today, Eddie, Bob, Mike, and myself all find
the genome inconsistent with expectations from evolutionary theory. But we have to look at this much
more closely and there are still further analyses to be done, so those opinions could still change.

Best,
Kristian

MWL

Anderson findet sich NICHT bei den

Autoren, welche am 07.Méarz 2020 in Lancet
(DOI:https://doi.org/10.1016/50140-6736(20)30418-9)

das Statement abgegeben haben,
dass ein Laborursprung ausgeschlossen sei.

ABER:

,Our analyses clearly show that SARS-CoV-2
is not a laboratory construct or a
purposefully manipulated virus”

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7095063/

The proximal origin of SARS-CoV-2

Nat. Med. 2020 Mar 17; Andersen KG




Schon frih Verdacht auf Laborvirus (,engineered”): 2 [!:IW

From: ' ) [E]
Sent: Sun, 2 Feb 2020 11:26:13 FOO00

To: Collins, Francis (NIH/0OD) [E]; Tabak, Lawrence (NIH/OD) [E];Wblinetz, Carrie
(NIH/0D) [E]
Subject: RE: More on evolution of coronavirus

https://doi.org/10.1101/2020.01.30.927871

Pradhan P, bioRxiv, Erstellt: 31.01.2020

The Indian paper is really outlandish. Agree about Jon Cohen’s nice summary.

From: Collins, Francis (NIH/OD) [E]L @@
Sent: Sunday, February 2, 2020 5:58 AM

To: Fauci, Anthony (NIH/NIAID) [E]F " ®)(8); Tabak, Lawrence (NIH/OD) [E]
E®IE>; Wolinetz, Carrie (NIH/0D) (€] I M BI6>

Subject: More on evolution of corcnavirus

In case you haven’t seen, attached is the€Tndian paper claiming HIV sequences have @
2019-nCoV, which has been roundly debunked:

| found Jon Cohen’s piece in Science to be a pretty useful summary:

https://www sciencemag.org/news/2020/01/mining-coronavirus-genomes-clues-outbreak-s-origins

FC

HIV

Gp120-RBD v HIV Gp120-RBD

Gran: QTNSPRRA Furin Spaltstelle




Reaktion: Mauern statt wissenschaftlicher Uberpriifung [E]W

Hopefully someone at NIH is trying to replicate this study or to find problems with their
methodology.

Es wurde nicht gefragt, ob die Gruppe mit den HIV-Inserts recht hat und dann, was das bedeutet, sondern:
Es ging in den mails nur darum, ,wie kdnnen wir die Arbeit der Indischen Gruppe kompromittieren” —

eigentlich muss allen Beteiligten klar gewesen sein, dass die sehr gute Arbeit aus Indien schnell das ,,Bastelvirus”
nachgewiesen hat

Andere (externe) haben alarmiert bei Fauci angefragt: kann es sein, dass SARS-CoV-2 an die CD4 positiven T-Helferzellen
bindet?

CD4 binding domains (no proof yet but highly likely) and spatially won't interfere with ACE-2

binding domain (both SARS and 2019 coronavirus target ACE-2, page 5 and 6). In another word,

the 2019 virus could be potentially dual-targeting. infecting the lung and potentally CD4 T cells
too (like HIV, see page 6)!

It is VERY URGENT to have clinicians follow up the confirmed casces such as by 1solating their
CD#4 cells and doing RT-PCR. Please reach out to them. Research labs including mine after
obtaining Spike protein of 2019-nCoV shall examine its interaction with CD4,




EDITORS' PICK Feb 2, 2020, 06:00pm EST | 154,006 views
No, The Coronavirus Was Not

Genetically Engineered To Put
Pieces Of HIVIn It

Victoria Forster Contributor @
Health

Cancer research scientist and childhood cancer
survivor.

Some types of viruses can swap pieces of their
genetic code and in this case,the authors of the
study say that the specific coronavirus which is
involved in the most recent outbreak (2019-nCoV)
has four small chunks of sequence in its genetic
code which are not found in other, similar
coronaviruses like SARS. According to the
authors, these pieces bear some resemblance to

bits of sequence also found in HIV.

However, the authors then speculated that this
might not be a coincidence and perhaps the bits of
genetic code were put there intentionally. The
conspiracy theory was addressed today by a
scientist from the Wuhan Institute of Virology at
the Chinese Academy of Sciences, who rubbished
the claims.

= CHINADAILY%: +=

Home China Latest o<
Coronavirus conspiracy debunked
by Wuhan researcher

By Zhang Zhihao | chinadaily.com.cn | Updated:
2020-02-02 19:29

Photo/Agencies

A scientist from the Wuhan Institute of Virology of
the Chinese Academy of Sciences has debunked a
recent conspiracy which claimed the novel
coronavirus was manufactured and escaped from
the institute’s most advanced biocontainment

facility.

Shi Zhengli, a rescarcher from the institute, said on
her social media on Sunday the virus was the result
of "nature punishing the uncivilized habits and

customs of humans”, and she is willing to "bet my

life that [the outbreak] has nothing to do with the

lab." ———

s fears of the novel coronavirus
2019-nCoV continued to spread

last Friday, an inflammatory new

paper appeared on bioRxiv, a preprint
server, where scientists post work that

hasn’t been vetted.

Titled “Uncanny similarity of unique

inserts in the 2019-nCoV spike protein to

HIV-1 gp120 and Gag,” the paper claimed
to find similarities between the new
coronavirus and HIV, the virus that causes
AIDS. The use of the word “uncanny” in
the title, together with “unlikely to be
fortuitous” in the abstract, led some to
think that the authors were suggesting the
virus had somehow been engineered by

humans.

The paper, from academic institutions in
New Delhi, India, was critical and

alarming, if true. Except that it wasn’t.

Gegenaktion in der Offentlichkeit schnell und koordiniert MW




Gegenaktion in der ,Wissenschaft”

THE LANCET

Statement in support of the scientists, public health professionals, and
medical professionals of China combatting COVID-19

Charles Calisher « Dennis Carroll « Rita Colwell « Ronald B Corley « Peter Daszak « Christian Drosten «
Luis Enjuanes « Jeremy Farrar « Hume Field « Josie Golding « Alexander Gorbalenya « Bart Haagmans e
James M Hughes « William B Karesh « Gerald T Keusch « Sai Kit Lam « Juan Lubroth « John S Mackenzie «
Larry Madoff « Jonna Mazet « Peter Palese « Stanley Perlman « Leo Poon « Bernard Roizman « Linda Saif «

Kanta Subbarao « Mike Turner « Show less

Published: February 19,2020 « DOI: https://doi.org/10.1016/S0140-6736(20}30418-9

The rapid, open, and transparent sharing of data on this outbreak is now being
threatened by rumours and misinformation around its origins. We stand
together to strongly condemn conspiracy theories suggesting that COVID-19
does not have a natural origin.




SARS-CoV-2 furin cleavage site was not engineered-wirklich?mW

https://doi.org/10.1073/pnas.2211107119

“UNC and WIV coronavirologists may have mimicked human ENaC FCS to make SARS-CoV-2 more infectious for
lung epithelia.”

(ENaC: Epithelialer Natriumkanal)

C. amino acid alignment (ENaC vs. sarbecoviruses)

4
humanENaC 90 R LRV PPPPHGA A SIS LRDNNP 215
SARS-CoV-2 71 CA S YQ  T|QTN S|P REECIAAP NN O S - I I A Y 695 . . . . _
RaTG13 671 CASYQTOQTN S - O] O S - I I A Y 691 AsthlsPRRAlnsertlsunlquetoSARS
BANAL-20-52 671 CASYQTOQTN S - R WN O S - I I A Y eof CoV-2 among group Betacoronaviruses,
BANAL-20-103 667 CA S YQ TQ T N S - AP N O S - I I A Y 687 it is thought to affect the tissue and
BANAL-20-236 667 C A S YQ TQ TN S - REECIAVANNEN O S - I I A Y 687 . . ) :
RAcCS203 61 CA S Y — — — — N S P TSN & T o W species tropism of SARS-CoV-2.
RaTG15 63 CA S YD ITK = = = = = ARTSSTPA-LFAY 673 —
RsYNO4 6s6 C A S Y -TTK - = = - - ARTSSTPA-LFAY 675 2
Rc-00319 66 CATYHTPSML -~---RSANNNEKRIVAY 65 P

Alignment of the human ENaC with sarbecovirus Spikes. (A} Amino acid alignment of ENaC with Spike
proteins of SARS-CoV-2 and BANAL-20-52. (B} Nucleotide alignment of the gene for ENaC with SARS-
CoV-2 and BANAL-20-52 Spike genes. One of two possibie out-of-frame insertions is shown. (C} Amino acid
afignment of ENaC with the SI/S2 junction of selected sarbecovirus spikes. Arrows denote the sites of
cieavage in the proteins.

Der Autor bezieht sich auf eine Arbeit in PNAS vom Mai 2022: https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/35588448/




Opinion: A call for an independent inquiry into the origin of the

SARS-CoV-2 virus https://pubmed.ncbi.nim.nih.gov/35588448/
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Die fragliche Klonierungsregion: GruppenschIUsseIeigenschaft[!]W

Heparin—?indestelle S1/92
X
XXXQTQTNSPPRRAR™Sxxxx [ I B N
SARS-CoV-2 QTQTNSPRRAR SIVIATSTGESIININARY
Moderna-Patent Noiigiil e . | PR )
\ \ Delta variant QTQTNSRRRAR SEVIATS GRS HINIINARY.
19 nt seq around FCS of SARS-CoV-2 14 CCTCGGCGGGCACGTAG Bat RaTG13 QTaQ - - - -l [ERE ISR o
' N AR RRRRARRR! RRRR Bat ZC45 A A - - -BlsTtscofa i vay
SeqID11652 from patent US 9587003 2751 CTICCTCGGCGGGCACLGTAG Bat ZXC21 A A - --BlsTteofda i vay
Pangolin Guangxi ; ----B4|SVNQEES I | AY
Pangolin Guandon ; QTaQ ----B¥[sVvsSsQAl Il AY
SARS-CoV : STSQ“SIVAY
R. Segretto: Bioassays 2020; 2000240 Bat RmYNO2 JCRNCRY - - - - [0 PN |- veTrns i 1Ay

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/33200842/

R. Segreto: Environmental Chemistry Letters 25.03.2021
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/33786037/

Steigert die Effektivitat 10 fach gegentiber

herkdmmlichen Spaltstellen
Das ganze Motiv ist homolog zu einen Toxin aus Giftnattern (Konigskobra)

Glutamin — Threonin — Glutamin — Threonin — Asparagin — Serin — Prolin  Prolin — Arginin - Arginin — Alanin 4Arginin

Andert die 3D Struktur so, dass die Spaltstelle besser vonden  piese Sequenzfolge erméglicht das Andocken
Wirtsenzymen erreicht wird, gibt’s nur in 5/132 bekannten an den Neuropilin 1 Rezeptor,

Motiven der ist auf mehr Zellen als ACE2




Was bedeutet das fir die “Impfung” mW

Das ,,Wildtyp“- SARS-CoV-2 Virus hat dank der Gain-of-function im Spike ordentliches Gefahrenpotential,
allerdings kann ein gutes Immunsystem es neutralisieren,

da die nicht-laboroptimierten Regionen wie das Nukleocapsid, Envelope und Membranproteine so
ahnlich zu herkdmmlichen Erkaltungs-Coronaviren sind,

dass bei den allermeisten Menschen schon eine Vorimmunitat bestand.

Auch kommt das Virus normalerweise nicht in die Zirkulation und damit in Herz/Gehirn und andere Organe.

ABER:

Das Spike-Protein welches aufgrund der ,,Impfungen” Vektorimpfstoffe (Astra Zeneka und Janssen) sowie der
modRNA/Lipidgemische (Biontech/Pfizer) und Moderna

in extrem groRen Mengen im Korper gebildet wird — und eben nicht an der Injektionsstelle verbleibt
Entspricht auf Proteinebene exakt der Wuhan 1 Version mit allen toxischen Eigenschaften die nun Gberall

Uber die Blutbahn hin transportiert werden und tberall im Kérper Schdden anrichten kdnnen
-_




t. /ww_wncbi.nlm.nh.gov/pmc/article_sPM(;9_1__7381___Z_/__ A




