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,K ovéreni a urceni pritomnosti viru a podle nejzakladnéjsSich
pravidel védeckého uvazovadni je treba virus izolovat a zobrazit v
jeho Cisté podobé, aby se vyloucilo, Zze bunécné genetické sekvence
jsou nespravné interpretovany jako soucasti viru.“

-Ex-virolog Dr. Stefan Lanka

Pokud bychom se ridili pravidly logiky, bylo by jasné, Ze aby bylo mozné
logicky sekvenovat genom néjaké véci, musi byt tato véc nejprve prokazana
jako realné existujici. Pokud byste sekvenovali genom Clovéka, museli byste
najit osobu, které genom patri, abyste zjistili, zda skutecné fyzicky
existuje. Pokud sekvenujete psa, méli byste byt schopni psa najit a prokazat
jeho existenci. Logicky to davd smysl. Kdybych vam vSak ukazal sekvenci a
tvrdil, ze pochazi z draka, vysmali byste se mi. Oclekavali byste, Ze dokdazu,
Zze drak, z néhoZz sekvence pochazi, skutecné existuje. Podle této logiky, aby
bylo mozné vytvorit sekvenci jakychkoli c¢astic, o nichz se predpoklada, ze
jsou ,virem“, musi byt nejprve prokdzdno, Ze tyto cCastice fyzicky existuji.
Bez tohoto dlkazu existence nemd genom smysl.


https://www.symbiozazivota.cz/mike-stone-vytvoreni-genomu-sars-cov-2/
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Jak by tedy virolog prokazal, Ze ,virovy“ genom patri skutecnému ,viru“?
Teoreticky by mél byt schopen odebrat vzorek (tj. tekutinu z
bronchoalveolarni lavaze) primo od nemocného pacienta a poté jej podrobit
nékterému z purifikacnich/izolacnich procesl (centrifugace, filtrace,
vysrazeni atd.), které by se mély ve virologii béZné pouzivat, ale ve
studiich jaksi pravidelné chybi. Tento krok by se provadél proto, aby se
oddélily (izolovaly) castice, o nichZz se domnivaji, Zze jsou ,virem“, od vseho
ostatniho, co je ve vzorku urcité obsaZzeno (hostitelské bunky, bakteridlni
bunky, bunécné zbytky, extraceluldarni vezikuly, exozomy atd.). Pod
elektronovym mikroskopem by zkontrolovali, zda vSechny castice v jejich
vzorcich maji stejnou charakteristickou velikost a tvar. Teprve az by
skutecné méli purifikovany/izolovany vzorek castic povazovanych za ,viry“,
mohli by se pokusit prokdzat patogenitu ve studiich na zviratech. Teprve az
by se prokdzalo, ze tyto ¢dstice skutecné existuji, mohli by z nich ziskat
genom, ktery by mél néjaky vyznam.

Byl tento postup proveden u ,SARS-COV-2“ (nebo u jakéhokoli jiného ,viru“)?
Ne. Pdvodni genom ,SARS-COV-2“ byl sestaven v po¢itac¢i na zakladé
neprecisténé tekutiny z bronchoalveolarni lavaze (BALF) jednoho pacienta.
NedoSlo k zadnému pokusu o purifikaci odstredovanim/filtraci vzorku, aby se
oddélil ,virus“ od vSeho ostatniho v tekutiné BALF. Nebyla provedena
kultivace ,viru“ a nasledné sekvenovani genomu z této toxické polévky.
Pouzili primo neprecistény BALF jednoho pacienta, ktery obsahoval mnoho
necilového genetického materidlu a pouze na jeho zakladé urcili genom ,viru“.
Sestavili ho a namapovali na model genomu pomoci pocitacovych algoritmd,
predikéniho softwaru a referencnich genomd z podobnych necisténych zdrojd.

Takto byl postup popsan v aktualni studii:

Novy koronavirus spojeny s lidskym respiraénim onemocné&nim v Ciné

»Abychom prozkoumali mozné etiologické plvodce spojené s timto
onemocnénim, odebrali jsme tekutinu z bronchoalveolarni lavaze
(BALF) a provedli hloubkové metatranskriptomické sekvenovani.
Klinicky vzorek byl zpracovavan v laboratori Grovné biologické
bezpe&nosti 3 v Sanghajském klinickém centru vefejného zdravi. Z
200 ul BALF byla extrahovdna celkova RNA a byla vytvorena
metatranskriptomicka knihovna pro parové sekvenovani (150-bp ¢teni)
pomoci pristroje Illumina MiniSeq, jak bylo popsano drive4,6,7,8.
Celkem jsme vygenerovali 56 565 928 sekvencnich ¢teni, ktera byla
de novo sestavena a provérena na potencialni etiologické agens. Z
384 096 kontigl sestavenych pomoci Megahit9 mél nejdelsi (30 474
nukleotidd (nt)) vysokou abundanci a byl Gzce pribuzny s izolatem
koronaviru (CoV) podobného netopyrimu SARS — netopyri SL-CoVZC45
(GenBank pristupové C¢islo MG772933) — ktery byl drive odebran v
Cing, s identitou nukleotidd 89,1 % (doplfikové tabulky 1, 2).
Sekvence genomu tohoto viru, stejné jako jeho zakonceni, byly
urceny a potvrzeny pomoci reverzné transkripéni PCR (RT-PCR)10 ,
resp. 5°/3" rychlé amplifikace koncl cDNA (RACE). Tento kmen viru
byl oznacen jako WH-Human 1 coronavirus (WHCV) (a byl také oznacen
jako ,2019-nCoV”) a jeho sekvenci celého genomu (29 903 nt) bylo



pridéleno pristupové Cislo GenBank MN908947. Premapovani dat ze
sekvenovani RNA na kompletni genom WHCV vedlo k sestaveni 123 613
¢teni, kterd poskytla 99,99% pokryti genomu pri primérné hloubce
6,04x (rozsah 0,01-78,84x) (Extended Data Obr. 3). Virova naloz ve
vzorku BALF byla pomoci gPCR odhadnuta na 3,95 x 108 kopii na ml
(Extended Data Obr. 4).

Organizace virového genomu WHCV byla urcena zarovnanim sekvenci se
dvéma reprezentativnimi zastupci rodu Betacoronavirus: koronavirem
spojenym s lidmi (SARS-CoV Tor2, c¢islo zapisu v GenBank AY274119) a
koronavirem spojenym s netopyry (netopyr SL-CoVZC45, cCislo zdapisu v
GenBank MG772933). Na zakladé tohoto zarovndni sekvenci a
predpovédi ORF byly zmapovany netranslacni oblasti a otevreny cCteci
ramec (ORF) WHCV. Genom viru WHCV byl podobny témto dvéma
koronavirdm (obr. 1 a doplikova tabulka 3). Poradi genl (5" az 37)
bylo nasledujici: ORFlab replikazy, hrot (S), obal (E), membrana
(M) a nukleokapsida (N). WHCV ma 5" a 3" termindlni sekvence, které
jsou typické pro betakoronaviry, s 265 nt na 5° terminalnim konci a
229 nt na 3’ termindlnim konci. Predpokladany replikazovy gen
ORFlab WHCV md délku 21 291 nt a obsahoval 16 predpokladanych
nestrukturdlnich proteind (doplikovd tabulka 4), za nimiz
nasledovalo (nejméné) 13 navazujicich ORF. Kromé toho sdili WHCV
vysoce konzervovanou doménu (LLRKNGNKG: aminokyseliny 122-130) v
nspl se SARS-CoV. Predpokladand délka genl S, ORF3a, E, M a N viru
WHCV je 3 822, 828, 228, 669 a 1 260 nt. Kromé téchto oblasti ORF,
které jsou spolecné vsem ¢lenlm podrodu Sarbecovirus, je WHCV
podobny SARS-CoV v tom, Ze nese predpokladany gen ORF8 (o délce 366
nt), ktery se nachdazi mezi geny ORF M a N. Funkce ORF WHCV byly
predpovézeny na zdakladé funkci znamych koronaviri a jsou popsany v
doplikové tabulce 5.“

https://www.nature.com/articles/s41586-020-2008-3

Méjte na paméti, Ze v BALF budou miliardy mikro a nanocastic, vcetné témér ve
véech ohledech ,virim“ identickych exozoml, stejné jako bunéénych zbytkl a
extraceluldrnich vezikul.
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https://www.nature.com/articles/s41586-020-2008-3

Na skutecnost, Ze v neprecisténém vzorku BALF je mnoho zdrojd DNA/RNA, dale
upozoriuje privodce WHO ,SARS-COV-2“ Genom:

Genomické sekvenovani SARS-CoV-2

»,0debrani hostitelského nebo jiného genetického materialu, ktery
neni SARS-CoV-2, ve vzorku vede k vysSimu podilu c¢teni SARS-CoV-2
ve vygenerovanych sekvenacnich datech, a tedy k vys$Si Sanci na
ziskdni Gplného genomu. Metagenomické pristupy SARS-CoV-2 proto
obvykle zahrnuji kroky k odstranéni hostitelskych a bakterialnich
bunék, a to bud odstredénim nebo filtraci pred extrakci RNA, nebo
chemickym ¢i enzymatickym odstranénim nezadouci DNA/RNA. To je
snaz$i u tekutych vzorkl, z nichZ 1ze bunky sndze oddélit, jako je
bronchoalveolarni lavaz (tabulka 1).

4). Obsah ribosomalni RNA (rRNA) a DNA se také bézné vyclerpava
béhem pripravy knihovny pro sekvenovdni virové RNA a nosna RNA se
casto z extrakci vynechava nebo nahrazena linedrnim
polyakrylamidem. Navzdory témto opatrenim mohou vzorky stale
obsahovat velké mnoZstvi necilové hostitelské DNA/RNA, kterd mize
byt rovnéz sekvenovana. Metagenomické pristupy proto obecné tézi ze
vstupu vzorkd s vysokou virovou zatézi (tak, Ze priméreny podil
genetického materidlu ve vzorku tvori virus).”

»Metagenomické sekvenovani obvykle produkuje vysoké mnozstvi
necilovych, nevirovych cteni. Je také casto (i kdyz ne vzdy, v
zavislosti na sekvenacni platformé a multiplexovani) nakladnéjsi
nez pristupy zalozené na cileném zachytu nebo na amplikonovém
sekvenovani, protoze k vytvoreni jednoho genomu SARS-CoV-2 je treba
ziskat vice dat. Navic kroky predupravy, které jsou zvlasté vyhodné
pro metagenomiku, jako je centrifugace, se obvykle neprovadéji pro
molekularni diagnostické testy, takze pro metagenomické sekvenovani
mize byt nutné provadét nové extrakce, které zahrnuji kroky
predipravy.“

https://www.google.com/url?sa=t&source=web&rct=j&url=https://www.who.int/publ
ications-detail-redirect/9789240018440&ved=2ahUKEw]jB9N -
Jg0jyAhVWvZ4KHVWZBckQFnoECB4QAQ&usg=A0vVaw280rakzQD6BVezIuZC15Jw

WHO uvadi, Ze k odstranéni hostitelskych a bakteridlnich bunék se obvykle
provadi centrifugace (velmi rychlé odstredovani materidlu za uUcelem oddéleni
vétSich ¢astic od mensSich) a filtrace (pouziva se k dalSimu oddéleni castic
podle velikosti). Nikde v dokumentu o genomu SARS-COV-2 vSak neni uvedeno, ze
by se tyto dva zasadni kroky provadély. Navic, i kdyby tyto purifikacni kroky
byly provedeny, WHO pripousti, Zze bude sekvenovano i velké mnozstvi materialu
DNA/RNA mimo cil hostitele. To znamena, Ze z metagenomické analyzy bude
pochazet vysoky poclet necilovych ,nevirovych” ¢teni. Bez ohledu na precisténi


https://www.who.int/publications-detail-redirect/9789240018440
https://www.who.int/publications-detail-redirect/9789240018440
https://www.who.int/publications-detail-redirect/9789240018440

tedy nelze v Zzadném pripadé tvrdit, Ze referencni genom ,SARS-COV-2“ pochazi
z purifikovaného/izolovaného zdroje.

Table 4. Direct sequencing of clinical specimen and cell culture

Starting Quantity of viral RNA Content of non- | Reference
material viral material
Serum, blood Detection very infrequent High in whole (77, 122-126)

blood, low in
serum

Respiratory Detection frequent at high High but can be
samples (naso- levels reduced through
oropharyngeal filtration and (122, 127-135)
swabs, sputum, centrifugation
bronchial lavage
fluid)
Oral fluids and | Detection highly variable High but can be | (133, 136-143)
gargling, mouth | depending on collection and | reduced through
washes handling process; can be filtration and
frequent centrifugation

Bez purifikace/izolace neexistuje zplsob, jak by mohli urdéit, Ze jimi
sestrojeny genom ,SARS-COV-2“ pochazi z jednoho zdroje. Ve studii se ani
nepokusili o EM snimky, protoze nebylo fyzicky pritomno nic, z c¢eho by mohli
snimek ziskat.

Tuto obrovskou chybu se védci snazili zakryt tim, Ze se jako na zdalozni dlkaz
odvolavali na jinou studii:

»Tyto genomické a klinické podobnosti se SARS, stejné jako jeho
vysoky vyskyt v klinickych vzorcich, poskytuji dikaz o souvislosti
mezi WHCV a probihajicim vypuknutim respirac¢niho onemocnéni ve
Wuhanu a po celém svété. Ackoli izolace viru pouze od jednoho
pacienta neni dostatecna pro zavér, zZe tyto respiracni priznaky
zpusobil préavé on, nase zjisténi byla nezavisle potvrzena u dal$ich
pacientli v samostatné studii29.”“

Jsou zde dva problémy:

1. Neizolovali ,virus” od jednoho pacienta. Vytvorili sekvenci z BALF
jednoho pacienta. Dvé zcela odlisné véci.

2.V jiné praci, na kterou odkazuji, prizndvaji, Ze ani oni neprokazali
,virus“:

Vypuknuti pneumonie spojené s novym koronavirem pravdépodobného netopyriho



puvodu.

,Studie poskytuje podrobnou zpravu o 2019-nCoV, pravdépodobném
etiologickém agens zodpovédném za probihajici epidemii akutniho
respira¢niho syndromu v Ciné a dal3ich zemich. U v3ech testovanych
pacientd byla pozorovana nukleotidové specifickd a virové-
proteinovd sérokonverze a poskytuje dukaz o souvislosti mezi
onemocnénim a pritomnosti tohoto viru. Stédle vsak zdstava mnoho
naléhavych otdzek, které je treba zodpovédét. Souvislost mezi virem
2019-nCoV a onemocnénim nebyla ovérena pokusy na zviratech, které
by spliiovaly Kochovy postulaty pro stanoveni pricinné souvislosti
mezi mikroorganismem a onemocnénim. Zatim nezndme ani rutinni
prenos tohoto viru mezi hostiteli.”

https://www.nature.com/articles/s41586-020-2012-7

V8imli jste si zminky o nesplné&ni Kochovych postulatl? Jednd se o CTYRI
logicka kritéria, ktera vypracoval Robert Koch v roce 1890 a ktera WHO
povazuje za zakladni poZadavek k prokadzani, Ze mikrob zplsobuje onemocnéni:

,Presvéd¢éivad identifikace puvodce musi spliiovat vSechna kritéria takzvanych
»,Kochovych postulatu“. V soucasné dobé probihaji v laboratori v Nizozemsku
dalsi experimenty potrebné ke splnéni téchto kritérii.“

https://www.who.int/csr/don/2003 03 27b/en/
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SARS virus close to conclusive identification, new
tests for rapid diagnosis ready soon

On 17 March, WHO established a global network of
leading laboratories to collaborate in the identification

of the causative agent of severe acute respiratory
syndrome (SARS).

Early on, labs in the network narrowed the search to
members of the paramyxovirus and coronavirus
families. Findings shared by network labs earlier this
week began pointing, with increasing consistency, to
coronaviruses.

“Data from many network laboratories indicate that a
coronavirus is the primary cause of the disease,” said
WHO virologist and epidemiologist Klaus Stohr. “This
virus is unlike any known human or animal member of
this virus family. It is consistently found in specimens
from SARS patients from many countries. It has been
isolated in cell-culture. We are very close to knowing for
sure.”

Conclusive identification of a causative must meet all
criteria in the so-called “Koch's postulate.” The
additional experiments needed to fulfil these criteria
are currently under way at a laboratory in the
Netherlands.

Scientists at Hong Kong University had previously
announced, on 21 March, the isolation of a new virus

that vwine atranalu clienantad ta ha tha Aanieativa amant



Pivodni odkaz se zdd byt nefunkcni, ale toto je snimek obrazovky, ktery jsem
poridil, neZ spadl.

Pokud ve vas vysSe uvedené informace nevyvolaji prinejmensim podezieni ohledné
platnosti A,C,T,G v po¢itaclové databdzi, o které se tvrdi, Ze je fyzickou
entitou, Gzasny ¢lédnek Iaina Davise pro OffGuardian dale vysvétluje, proc je
tento genom odebrany z BALFu jednoho pacienta problém. Uvadi péknou historii
stejné nekvalitniho genomu ,SARS-COV-1“ i dalsich referenc¢nich genomi, které
byly pouzity jako zaklad pro vytvoreni genomu ,SARS-COV-2“: ,,

COVID19 - dikaz globalniho podvodu

,Centrum pro kontrolu a prevenci nemoci ve Wuhanu a Klinické
centrum vefejného zdravi v Sanghaji zvefejnily prvni Gplny genom
SARS-CoV-2 (MN908947.1 ). Ten byl mnohokrat aktualizovan.
MN908947.1 vSak byla prvni genetickou sekvenci popisujici udajného
etiologického agens COVID 19 (SARS-CoV-2).

VSechna ndslednd tvrzeni, testy, 1éc¢ba, statistiky, vyvoj vakcin a
z nich vyplyvajici politiky jsou zaloZeny na této sekvenci. Pokud
testy tohoto nového viru neidentifikuji nic, co by bylo schopno
vyvolat onemocnéni u lidi, neni celé vypravéni o COVID 19 nicim
jinym nez Saréadou.



Vyzkumnici z WUHANu uvedli, Ze genetickou sekvenci SARS-CoV-2
Géinné poskladali dohromady porovnanim fragmentu nalezenych ve
vzorcich s jinymi, drive objevenymi genetickymi sekvencemi. Ze
shromdzdéného materidlu zjistili 87,1% shodu s koronavirem SARS
(SARS-Cov). Pouzili sestaveni de novo a cilenou PCR a nasli 29 891
part bazi, které mély 79,6% shodu sekvence se SARS-CoV.

Museli pouzit sestaveni de novo, protoze neméli 2zadné predbézné
znalosti o spravné sekvenci nebo poradi té&chto fragmenti. Jednoduse
receno, tvrzeni WHO, Ze ¢insSti védci izolovali virus 7. ledna, je
nepravdivé.

Wuhansky tym pouzil 40 cykld amplifikace RT-qPCR, aby porovnal
fragmenty cDNA (komplementdrni DNA sestavend z odebranych fragmentd
RNA) s publikovanym genomem koronaviru SARS (SARS-CoV). Bohuzel
neni jasné, jak presny je i puvodni genom SARS-CoV.

V roce 2003 studoval tym védcd z Hongkongu 50 pacientd s tézkym
akutnim respirac¢nim syndromem (SARS). 0d dvou z téchto pacientl
odebrali vzorky a vytvorili kulturu v jaternich buiikach plodu
opice.

Z nalezeného genetického materidlu vytvorili 30 klonl. Nepodarilo
se jim najit ddkazy o pritomnosti jiného znamého viru, pouze v
jednom z téchto klonovanych vzorku nalezli genetické sekvence
,heznamého puvodu“.

Pri zkoumani téchto nezndmych sekvenci RNA zjistili 57% shodu s
bovinnim koronavirem a virem mySi hepatitidy a odvodili, Ze jde o
virus z celedi Coronaviridae. Vzhledem k tomu, Ze tyto sekvence
naznacuji, ze se jednd o nové objeveny virus SARS-CoV (nové objevy
jsou pro védce jako “ndpoj bohl”), navrhli primery RT-PCR k
testovani tohoto nového viru. Védci uvedli:

Byly navrzeny primery pro detekci nového viru pro RT-PCR detekci
genomu tohoto lidského koronaviru spojeného s pneumonii v
klinickych vzorcich. Ze 44 vzorki nosohltanu, které byly k
dispozici od 50 pacientu se SARS, jich 22 prokdzalo RNA lidského
koronaviru spojeného s pneumonii.*



Polovina testovanych pacientl, kteri méli vSichni stejné priznaky,
byla pozitivni na tento novy Udajny virus. Nikdo nevi, pro¢ byla
druha polovina testovana na tento novy virus SARS-CoV negativné.
Tato otdzka nebyla poloZena.

Tento Udajny virus mél pouze 57% sekvencni shodu s udajné znamym
koronavirem. Zbylych 43 % ,tam” jen bylo. Byla ziskdna sekvencni
data a zaznamenana jako novy genom pod pristupovym Cislem GenBank
AY274119.

Vyzkumnici z Wuhanu nasledné zjistili 79,6% sekvencni shodu s
AY274119, a proto jej oznacili za novy kmen SARS-CoV (2019-nCoV —
nakonec prejmenovany na SARS-CoV-2). V Zadné fazi tohoto procesu
nikdo nevytvoril Zadny izolovany, purifikovany vzorek jakéhokoli
viru. Jediné, co méli, byly procentudlni shody sekvenci s jinymi
procentualnimi shodami sekvenci.”

COVID19 — Evidence 0f Global Fraud

Jak je vidét, genom ,SARS-COV-2“ je sekvencné shodny vytvor postaveny na
zdkladech jinych velmi pochybnych sekvencéné shodnych vytvorl, z nichZ Zzadny
nepatrfi k purifikovanym/izolovanym cCasticim a vSechny existuji pouze jako
A,C,T,G v poc¢itaCové databazi. Abychom to dale rozebrali krok za krokem, zde
je vynikajici vysvétleni procesu vytvareni od Dr. Stefana Scoglia:


https://off-guardian.org/2020/11/17/covid19-evidence-of-global-fraud/

»Je to technické, ale pokusim se to zjednoduSit: supernatant
obsahuje nejruzné&jsi molekuly, miliardy ruznych mikro a nanoééstic,
véetné tzv. mimobuné&énych vezikul (EV) a exozomi, uziteénych é&astic
produkovanych nasim vlastnim télem a naprosto nerozlisSitelnych od
viru:“

»Jak tedy izolovat jeden konkrétni virus z této obrovské smési
miliard nerozliSitelnych c¢astic, mezi néZz patri i uzitecné exozomy?

No to je nemozné a tak virus ,znovu vytvorite” pomoci RT-PCR:
vezmete dva primery, dvé drive existujici genetické sekvence
dostupné v genetickych bankach, a date je do kontaktu s bujdnem
supernatantu, dokud se nepripoji k néjaké RNA v bujoénu, ¢€imz
vznikne uméla molekula DNA, kterd se pak namnozi prostrednictvim
ur¢itého po¢tu PCR cykl: Cim vy33i je pocet cykll nutnych k
vytvoreni dostatecného mnoZzstvi ,virového” materialu, tim nizsi je
spolehlivost PCR — tedy jeji schopnost skutecné ,ziskat” ze
supernatantu vibec néco smysluplného — nad 30 cykll byva vysledek
bezvyznamny a vSechny studie, stejné jako soucCasné stérové testy,
pouzivaji vzdy vice nez 30 cykld.

Prvni nezodpovézena otdzka zni: primery jsou tvoreny 18-24 bazemi
(nukleotidy) kazdy; virus SARS-Cov2 se Udajné skladad z 30 000 bazi;
primer tedy predstavuje pouze 0,07 % genomu viru. Jak je mozné
vybrat konkrétni hledany virus na tak nepatrném podkladu, a navic v
mori miliard ¢dstic podobnych viru? Bylo by to jako hledat slona
hleddnim velmi malého Sedé zbarveného chlupu jeho ocasu: hledanim
Sedé zbarveného chlupu byste mohli najit Sedivé kocky, Sedivé psy,
Sedivé lidi atd.

Ale je toho vic. Protoze virus, ktery hleddte, je novy, zjevné
neexistuji hotové genetické primery, které by odpovidaly specifické
frakci nového viru; vezmete tedy primery, o nichZz se domnivate, Zze
by se mohly blizit hypotetické strukture viru, ale je to jen odhad,
a kdyz tyto primery aplikujete na supernatantni bujon, vase primery
se mohou navazat na kteroukoli z miliard molekul v ném pritomnych a
vy nemate tusSeni, Ze to, co jste takto vytvorili, je hledany virus.
Ve skutecnosti se jedna o novy vytvor vytvoreny vyzkumniky, kteri
jej pak nazvou SARS-Cov-2, ale s predpokladanym ,skute¢nym” virem
zodpovédnym za onemocnéni nemd vlbec Zadnou spojitost.”

https://www.google.com/url?sa=t&source=web&rct=j&url=https://usercontent.one/
wp/www.00cC.one/wp-content/uploads/2020/12/THE-INVENTED - PANDEMIC-the-lack-of-V
TRUS-TISOLATION-and-the-INVALID-COVID-19-



https://usercontent.one/wp/www.ooc.one/wp-content/uploads/2020/12/THE-INVENTED-PANDEMIC-the-lack-of-VIRUS-ISOLATION-and-the-INVALID-COVID-19-test.pdf
https://usercontent.one/wp/www.ooc.one/wp-content/uploads/2020/12/THE-INVENTED-PANDEMIC-the-lack-of-VIRUS-ISOLATION-and-the-INVALID-COVID-19-test.pdf
https://usercontent.one/wp/www.ooc.one/wp-content/uploads/2020/12/THE-INVENTED-PANDEMIC-the-lack-of-VIRUS-ISOLATION-and-the-INVALID-COVID-19-test.pdf
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Shrnuto a podtrzeno:

e Genom ,SARS-COV-2“ byl vytvoren na zakladé metagenomické analyzy
odebrané z neprecisténého BALF jednoho pacienta.

e Ve vzorku jsou potencidalné miliardy podobnych ¢astic (extracelularni
vezikuly, exozomy, bunécné zbytky).

e U vzorku BALF nebyly provedeny zadné purifikacni kroky
centrifugace/filtrace

e WHO pripousti, Ze navzdory purifikac¢nim krokdm mohou vzorky stale
obsahovat velké mnoZstvi necilové hostitelské DNA/RNA, kterd mize byt
rovnéz sekvenovana

e WHO uvadi, Ze metagenomické sekvenovani obvykle produkuje vysoké
mnozstvi necilovych, ,nevirovych” c¢teni.

e Studie genomu SARS-COV-2 nezahrnovala Zzadné EM snimky
purifikovanych/izolovanych c¢astic ani se nepokousSela prokazat patogenitu
pomoci studii na zviratech, coz prenechala jinému tymu/studii.

e Samostatny tym/studie rovnéz neprokazal patogenitu a priznal, ze
nespliiuje Kochovy postuldty, coz je pozadavek, ktery WHO povazuje za
zdsadni pro prokdzani, ze mikrob zplsobuje onemocnéni.

e Védci z Wuhanu uvedli, ze genetickou sekvenci ,SARS-CoV-2“ Gcinné
sestavili porovnanim fragmentd nalezenych ve vzorcich s jinymi, drive
objevenymi genetickymi sekvencemi.

e Museli pouzit sestaveni de novo, protoZze neméli zadné predbézné znalosti
o spravné sekvenci nebo poradi té&chto fragmentd.

e ,SARS-COV-2“ mél pouze 79,6% shodu sekvence se ,SARS-COV-1“.

e U plvodniho ,,SARS” mélo ,virovou“ RNA pouze 22 ze 44 vzorki pacientu.

e ,SARS-COV-1“ mél pouze 57% sekvenéni shodu s Gdajné znamym
»Koronavirem“.

e Genomy ,,SARS-COV-2“ ani ,,SARS-COV-1“ nepochazeji z
purifikovanych/izolovanych ,viri“ a byly vytvofeny na zdkladé sekvenéni
shody s jinymi necCiSténymi zdroji.

VSe, co se tyka ,SARS-COV-2“, pochdzi z podvodného genomu seSitého v
poC¢itaCové databdzi z neocisténého BALF jednoho pacienta. Nepokusili se
oddélit c¢astice z BALFu pomoci uznavanych purifikacnich postupl. Neporidili
zadné EM snimky vzorku, které by prokdzaly existenci castic povazovanych za
svirus“. Nepokusili se ani o bunécnou kulturu, kterd je povaZovana za ,zlaty
standard” dikazu ,izolace viru“. Neexistuje Zadny didkaz o fyzické entité, ke
které by genom ,SARS-COV-2“ Gdajné patril. Cely tento zmatek neni nic jiného,
nez imaginarni soubor pismen v pocitacové databazi.
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