JAKIE JEST POCHODZENIE WIRUSA SARS-COV-2?

Po tragicznym okresie zgondw na catym Swiecie spowodowanym wirusem SARS-
COV-2 podstawowym zadaniem uczonych i decydentdow na przysztos¢ jest
odpowiedz na pytanie, jakie jest pochodzenie wirusa SARS-COV-2.

Aby pomdéc w zapobieganiu przysztym pandemiom wirusowym, kluczowe
znaczenie ma zidentyfikowanie Zrédta wirusa, a jest to mozliwe tylko dzieki
obiektywnej analizie wszystkich dostepnych danych. Przeglad ten jest daleki od
propagowania tzw. teorii spiskowych i bazuje wyfgcznie na recenzowanych
materiatach  naukowych publikowanych w powaznych czasopismach
miedzynarodowych. Badania nad koronawirusami typu SARS trwaty od wielu lat
i prowadzone byty gtéwnie przez osrodki chinskie i amerykanskie, czesto w scistej
wspotpracy, zeby wymienic tylko RaTG13 CoV [4] czy chimeryczny CoV z genem
SARS CoV nietoperza (SHC014) w szkielecie SARS CoV, ktéry zostat adoptowany
do infekowania myszy (MA15) i jest zdolny do infekowania ludzkich komadrek [8].

W lutym 2020 roku, gdy w Europie pandemia dopiero zaczynata sie rozwijac
opublikowano prace (ponizej), ktéra zdecydowanie podkreslata, ze pochodzenie
wirusa z laboratorium jest wykluczone.
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Strach swiata byt uzasadniony, bowiem chiniskie zrédta donosity [1-3], iz COVID-
2019 wydaje sie mie¢ podobne objawy kliniczne jak zespot ostrej niewydolnosci
oddechowej (SARS) wywotywany przez SARS-CoV. Sekwencja genomu SARS-
CoV-2 réwniez wykazywata okoto 80% zgodnosci z SARS-CoV, ale najbardziej
podobna jest do niektorych koronawiruséow beta nietoperzy, wykazujgc nawet
96% identycznosci [4,5]. Podobny stopien identycznosci posiada stworzony w
chinskim laboratorium w Wuhan RaTG13 CoV [4]. Jednak autorzy uwazajg, ze
liczba 1100 rdéznic w wariantach pojedynczych nukleotydédw miedzy ludzkim
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SARS-CoV-2 a nietoperzem RaTG13-CoV [4] oznacza, iz jest wysoce
nieprawdopodobne, ze RaTG13 CoV jest bezposrednim zrédtem SARS-CoV-2.
Brak logicznego ukierunkowanego wzorca w nowych sekwencjach wirusowych i
znalezienie bliskiego krewnego u dzikiego gatunku (nietoperzy) to najbardziej
przekonywujgce dowody wg autoréw, ze SARS-CoV-2 wyewoluowat w wyniku
naturalnej modyfikacji.

W podobny sposob odniesiono si¢ do ,,teorii spiskowych” dotyczacych wynikow
bedacych rezultatem wspolpracy amerykanskiego osrodka z North Carolina i
Wauhan Institute w Nature Medicine opublikowany w 2015 r. [7], w ktdrym
opisano konstrukcje chimerycznego CoV z genem CoV S nietoperza (SHC014) w
szkielecie SARS CoV, ktory przystosowat sie do infekowania myszy ( MA15) i jest
zdolny do infekowania ludzkich komoérek [8]. Jednak twierdzenie to nie ma wg
autorow podstaw naukowych i musi zosta¢ odrzucone ze wzgledu na znaczng
rozbiezno$¢ w sekwencji genetycznej tego konstruktu z nowym SARS-CoV-2 (>
5000 nukleotyddw).

There are amendments to this paper
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Badania pokazaty, ze skonstuowany w laboratorium wirus SL-SHC014-MA15
moglby rzeczywiscie skutecznie wykorzystywac¢ ludzkie ACE2 1 replikowac si¢
w pierwotnych ludzkich komoérkach drég oddechowych w podobnym stopniu jak
epidemiczne szczepy SARS-CoV. Podczas gdy SL-SHCO014-MA15 moze
skutecznie replikowac si¢ w ptucach mtodych i starszych myszy, infekcja zostata
ostabiona, a mniej antygenu wirusa bylo obecne w nabtonku drég oddechowych
w poréwnaniu z SARS MAT1S5, co powoduje smiertelne skutki u starszych myszy
[7]. Ze wzgledu na podwyzszong aktywno$¢ patogenng chimerycznego SL-
SHCO014-MA15 badania takie ( nazywane eksperymentami ze wzmocnieniem
funkcji (GOF -gain of function) zostaty wstrzymane. Obecna epidemia COVID-
2019 wznowila debate na temat ryzyka konstruowania takich wiruséw, ktore
mogg mie¢ potencjal pandemiczny, niezaleznie od ustalenia, ze te CoV nietoperzy
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juz istnieja w naturze. Niezaleznie od tego, po dokladnych analizach
filogenetycznych przeprowadzonych przez wiele migdzynarodowych grup [5,14],
SARS-CoV-2 rézni si¢ od SL-SHC014-MA15, z> 6000 r6znicami nukleotydoéw
w catlym genomie. Dlatego, twierdza autorzy, po raz kolejny nie ma
wiarygodnych dowodow na poparcie twierdzenia, ze SARS-CoV-2 pochodzi z
chimerycznego wirusa SL-SHC014-MA15.

Jednak  wyprodukowany w laboratoriach  wirus SL-SHCO014-MA15
zapoczatkowat debate, czy potencjalne naukowe korzysci uzasadniajg ryzyko
takiego podejscia, nazwanego badaniami GOF. ,,Gdyby wirus uciekt, nikt nie
bylby w stanie przewidzie¢ trajektorii” — powiedziat wtedy znany wirusolog z
Instytutu Pasteura w Paryzu. W pazdzierniku 2013 roku rzad USA przestat tozy¢
fundusze federalne na badania GOF, ze szczegdlnym uwzglednieniem badan
zwigzanym z grypa, SARS 1 MERS. Natomiast NIH (National Institutes of
Health) sfinansowat badania GOF, poniewaz ,pomagajag one zdefiniowaé
fundamentalny charakter interakcji cztowiek—patogen, umozliwiaja oceng
potencjalu pandemicznego pojawiajacych si¢ czynnikow zakaznych oraz
informujg o dziataniach zwigzanych ze zdrowiem publicznym...” Dyrektor NIH
Francis Collins powiedziat wtedy: ,,Badania te wigza si¢ jednak rowniez z
zagrozeniami bezpieczenstwa biologicznego 1 ochrony biologicznej, ktore nalezy
lepiej zrozumie¢”. Debata prowadzona w 2015 roku stata si¢ zastraszajaco
aktualna dzis, w 2021 roku 1 sprowadza si¢ do pytan, jak dalece pouczajace sg
wyniki uzyskane nad koronawirusami, i w jakim stopniu modyfikacje w
laboratoriach $wiata rodzg $miertelne globalne zagrozenie. Wielu naukowcodw
twierdzi, ze ,,Jedynym skutkiem tej pracy jest stworzenie w laboratorium nowego,
nienaturalnego ryzyka”, jak zauwazyt Richard Ebright, biolog molekularny i
ekspert ds. ochrony biologicznej w Rutgers University.

Najnowsza praca przegladowa z 24 kwietnia 2021 rdézni si¢ znaczaco od
omawianej wyzej pracy z poczatkéw pandemii . Omawia ona gtdéwne argumenty
przemawiajace za naturalnym pochodzeniem SARS-CoV-2 1 przedstawia rdézne
punkty wskazujace na alternatywe, iz pochodzenie laboratoryjne jest nadal wazng
mozliwoscig, ktorej nie nalezy lekcewazy¢.
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Autorzy analizujg wszystkie mozliwe drogi mozliwej transmisji wirusa SARS-Cov-2, ktore
przedstawione s3 na rysunku.

Environmental Chemistry Letters

Live samplmg

g"'“"t’ Lab worker
Wild bat oonotic infection
infection

e S

Natural
Wild bat Infection Intermediate host Zoonofic
infection
~L

>y T
" .
c <. Jﬁ
Genetic Serial passage in
engineering humanized mice / \
ﬂ \ other lab animals
Sample from ﬂ
>

Accidental
wild bat

= escape and
> / infection

Extract and

sequence Isolate, cell

culture growth / serial passage

Fig.1 Possible routes of SARS-CoV-2's transmission to humans. a extraction and sequencing, virus isolation or synthesis from a given
Direct infection from bats to humans either natural or due to virus sequence, growth in cell culture and infection assays, genctic engi-
sampling. b Infection of humans via an intermediate host such as  ncering, passage in humanized mice or other animal models. Human
pangolins or other mammals. ¢ Laboratory hypothesis: sampling  infection may be caused by accidental escape of the virus from the
from wild bats followed by different laboratory steps such as RNA laboratory environment

Whioski z ich najnowszego przegladu sa nastepujace:

Ponad rok po poczatkowych udokumentowanych przypadkach w Wuhan, Zrodto
SARS-CoV-2 nie zostalo jeszcze zidentyfikowane, a poszukiwania
bezposredniego lub posredniego zywiciela w naturze jak dotad nie przyniosty
rezultatu. Badane do tej pory niskie powinowactwo wigzania SARS-CoV-2 do
ACE2 nietoperza nie potwierdza, ze nietoperz r¢koskrzydty (Chiroptera) jest
bezposrednim czynnikiem odzwierzecym. Ponadto poleganie na podobienstwie
domeny wigzacej receptor koronawirusa tuskowca (RBD) do SARS-CoV-2 jako
dowodu na naturalne rozprzestrzenianie si¢ odzwierzece jest wadliwe, poniewaz
jest mato prawdopodobne, aby tuskowce odgrywatly role w pochodzeniu SARS-
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CoV-2, a rekombinacja nie jest poparta ostatnimi analizami. Jednocze$nie analizy
genomiczne wskazaty, ze SARS-CoV-2 wykazuje wiele osobliwych cech, ktérych
nie mozna znalez¢ w innych Sarbecoviruses.
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ACE2 Host cell
Fig.2 Scvere acute respiratory syndrome coronavirus type 2 (SARS- site (FCS) indicated by arrows. b Cartoon representation of SARS-

CoV-2) spike and cell binding. a Protein Data Bank (RCSB PDB) CoV-2 binding to a human cell via spike receptor binding domain
3D structure 6VYB (Walls et al. 2020) image of SARS-CoV-2 spike (RBD) to human angiotensin-converting enzyme 2 (ACE2) and
ectodomain structure (open state) (https://www.resb.org/3d-view/ alternate entry route via cell surface neuropilins. Spike priming/
6vyb) (Sehnal et al. 2018). Locations of the receptor binding motif activation by furin. Box at the top of the image shows the indicative
(RBM), ganglioside-binding domain (GBD) and furin cleavage position of a

Nowo odkryte miejsce rozszczepiania przez furyne (FCS) zapewnia liczne
patogenetycznie korzystne zdolnosci, ktorych istnienie jest trudne do wyjasnienia
poprzez naturalng ewolucje; Wigzanie SARS-CoV-2 z ludzkim ACE2 jest
znacznie silniejsze niz SARS-CoV, ale nie ma wskazania stopnia ewolucyjnej
adaptacp jaka przeszedt SARS-CoV lub MERS-CoV. Plaska topografia domeny
wiazacej gangliozyd (GBD) w N-koncowej domenie (NTD) SARS-CoV-2 nie jest
zgodna z typowymi sposobami ewolucji unikania gospodarza, ktore wykazuja
inne ludzkie koronawirusy. Polaczenie sity wiazania, nasladowanie peptydow
ludzkich i mysich, a takze wysoka adaptacja do zakazen u ludzi 1 przenoszenia z
najwczesniejszych szczepow moze sugerowac uzycie myszy humanizowanych do
rozwoju SARS-CoV-2 w srodowisku laboratoryjnym. Zastosowanie szczepow
myszy wykazujacych ludzkie ACE2 do badan zwigzanych z SARS-CoV jest
dobrze udokumentowane (Ren i in. 2008; Hou i in. 2010; Menach-ery i in. 2015;
Cockrell i in. 2018; Jiang i in. . 2020). Dodatkowo hodowla i adaptacja
koronawiruséw do réznych linii komdrkowych, w tym ludzkich komodrek
nabtonka drog oddechowych, byla prowadzona eksperymentalnie w réznych
laboratoriach (Tse et al. 2014; Menachery et al. 2015; Zeng et al.2016; Jiang et
al.2020 ). Chociaz naturalne pochodzenie jest nadal mozliwe 1 poszukiwanie
potencjalnego zywiciela w przyrodzie powinno by¢ kontynuowane, ilo$¢
osobliwych cech genetycznych zidentyfikowanych w genomie SARS-CoV-2 nie
wyklucza pochodzenia GOF (dyskutowanego wczesniej), ktore nalezy
przedyskutowac¢ w ramach otwartej debaty naukowe;.
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Fig.3 Secvere acute respiratory syndrome coronavirus type 2 (SARS-
CoV-2) spike protein showing subunits and domains as well as local
sequence alignments with other Betacoronaviruses. a Spike domains:
N-terminal domain (NTD), receptor binding domain (RBD), recep-
tor binding motif (RBM), fusion peptide (FP), hetapad repeat |
(HR1), central helix (CH), connector domain (CD), transmembrane
domain (TM), multibasic furin cleavage site (FCS) indicated by
black box. The S1|S2 and S2’ cleavage sites are indicated by arrows.
Green boxes indicate location of N-glycosylated residues proximal

sequence numbering reference (Corpet 1988) (http://www.sacs.ucsf.
edu/cgi-bin/multalin.py). Definition and accession numbers as fol-
lows: SARS2: SARS-CoV-2 Wuhan-Hu-1 (QOH25833.1); RaTGI13
(QHR63300.2); ZXC21: bat-SL-CoVZXC21 (AVP78042.1); ZC45:
bat-SL-CoVZC45 (AVP78031.1); HKU3: Bat SARS coronavi-
rus HKU3 (QND76034.1); Rp3: Rp3/2004 (AAZ67052.1); GZ02:
SARS coronavirus GZ02 (AAS00003.1); RmYNO2: Bat coronavirus
RmYNO2 (QPD89843.1). SARS-CoV-2 referenced sequence indexes
are shown

to FCS. b MultAlin alignments using SARS-CoV-2 spike protein
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Sprawa pochodzenia epidemii i koronawirusa nabrata impetu wraz z
opublikowaniem listu w magazynie naukowym SCIENCE, ktéry zamieszczamy
ponizej. Raczej trudno podejrzewaé¢ wybitnych naukowcdédw podpisanych pod
tym listem o jakies dziatania polityczne.
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(1). Od tego czasu naukowcy poczynili znaczne postepy w zrozumieniu czynnika
sprawczego, koronawirusa zespotu ostrej ostrej niewydolnosci oddechowej (2)
(SARS-CoV-2), jego przenoszenia, patogenezy i fagodzenia za pomoca
szczepionek, srodkéw terapeutycznych i interwencji niefarmaceutycznych.

Jednak nadal potrzebne sg dalsze badania, aby ustali¢ zrddto

pandemii. Teorie przypadkowego uwolnienia z laboratorium i
rozprzestrzeniania odzwierzecego pozostajg w mocy. Wiedza o tym, jak pojawit
sie COVID-19, ma kluczowe znaczenie dla informowania o globalnych strategiach
ograniczania ryzyka przysztych epidemii. W maju 2020 r. Swiatowe
Zgromadzenie Zdrowia zwrdcito sie do dyrektora generalnego Swiatowej
Organizacji Zdrowia (WHO) o $cistg wspotprace z partnerami w celu ustalenia
pochodzenia SARS-CoV-2 (2). W listopadzie opublikowano zakres uprawnien do
wspodlnego badania przez Chiny i WHO (3). Informacje, dane i prébki do pierwszej
fazy badania zostaty zebrane i podsumowane przez chifnskg potowe zespotu;
reszta zespotu opierata sie na tej analizie. Chociaz nie byto zadnych
wczesniejszych dowoddw na poparcie ani naturalnego pochodzenia ani wycieku
laboratoryjnego, zespot ocenit odzwierzece rozprzestrzenianie sie od zywiciela
posredniego jako ,prawdopodobne lub bardzo prawdopodobne”, a incydent
laboratoryjny jako ,,wyjgtkowo mato prawdopodobny” [(4), str. 9]. Co wiecej, te
dwie teorie nie zostaty dostatecznie wywazone. Tylko 4 z 313 stron raportu i jego
zatgcznikdw dotyczyto mozliwosci wypadku laboratoryjnego (4). W szczegdlnosci
dyrektor generalny WHO Tedros Ghebreyesus skomentowat, ze uwzglednienie
w raporcie dowodow potwierdzajgcych wypadek laboratoryjny byto
niewystarczajgce i zaproponowat zapewnienie dodatkowych zasobéw w celu
petnej oceny tych mozliwosci (5).Jako naukowcy posiadajacy odpowiednia
wiedze fachowg zgadzamy sie z dyrektorem generalnym WHO (5), Stanami
Zjednoczonymi i 13 innych krajami (6) oraz Unig Europejska (7), ze wieksza
jasnosc¢ co do pochodzenia tej pandemii jest konieczna i mozliwa do osiggniecia.
Musimy powaznie traktowaé hipotezy dotyczgce zaréwno naturalnych, jak i
laboratoryjnych  przyczynach pandemii, dopdki nie bedziemy mieli
wystarczajgcych danych. Wiasciwe dochodzenie powinno by¢ przejrzyste,
obiektywne, oparte na danych, obejmujace szeroka wiedze fachowg, podlegac
niezaleznemu nadzorowi i zarzagdzane w sposob odpowiedzialny, aby
zminimalizowaé¢ wptyw konfliktdw intereséw. Zaréwno agencje zdrowia
publicznego, jak i laboratoria badawcze muszg udostepnia¢ swoje dane opinii
publicznej. Badacze powinni udokumentowac¢ prawdziwos¢ i pochodzenie
danych, na podstawie ktéorych przeprowadzane sg analizy oraz wyciggane
wnioski, tak aby analizy byly odtwarzalne przez niezaleznych ekspertow.



Wreszcie, w tym czasie niefortunnych nastrojéw antyazjatyckich w niektérych
krajach, zauwazamy, ze na poczatku pandemii to chinscy lekarze, naukowcy,
dziennikarze i obywatele dzielili sie ze $wiatem kluczowymi informacjami na
temat rozprzestrzeniania sie wirusa — czesto wielkim kosztem osobistym (8, 9).
Powinnismy wykaza¢ sie takg samg determinacja w promowaniu
beznamietnego, naukowego dyskursu w tej trudnej, ale waznej kwestii.
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7 lipca 2021 ukazat sie dos¢ rzetelny raport w Vanity Fair. Cho¢ nie ma on
charakteru naukowego warto go przytoczy¢, aby zrozumie¢ gtownych akto-
row tego strasznego spektaklu, o nazwie pandemia.


http://www.who.int/publi

,Gdyby pandemia zaczeta sie jako czes¢ wycieku labo-
ratoryjnego, miataby potencjat, by zrobi¢ z wirusologia
to, co Three Mile Island i Czarnobyl zrobity z naukg ja-

drowga”.
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The Lab-Leak Theory:
Inside the Fight to Uncover
COVID-19’s Origins

Throughout 2020, the notion that the novel coronavirus leaked from a lab

CORONAVIRUS

was off-limits. Those who dared to push for transparency say toxic politics
and hidden agendas kept us in the dark.

BY KATHERINE EBAN
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Warto zajrze¢ do kilku innych prac:

https://thebulletin.org/2020/05/natural-spillover-or-research-lab-leak-why-a-
credible-investigation-in-needed-to-determine-the-origin-of-the-coronavirus-

Natural spillover or research lab leak? Why a
credible investigation is needed to determine
the origin of the coronavirus pandemic

By Filippa Lentzos | May 1, 2020
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Lecturer in Science &
International Security at the
Department of War Studies
and Co-Director of the
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The Good, the Bad and
the Ugly: a review of
SARS Lab Escapes

@ Giles Demaneuf Nov 16,2020 - 64 min read M O

Research by DRASTIC, a group of researchers working
together to investigate the origins of SARS-CoV-2, starting
from facts and not bending to any pressure. DRASTIC
members were the first ones to discover the Mojiang
‘miners’ story.

DOI: 10.5281/zenodo.4293257

https://gillesdemaneuf.medium.com/the-good-the-bad-and-the-ugly-a-review-
of-sars-lab-escapes-898d203d175dpandemic/

Bardzo ciekawe jest ustalenie zbieznosci wybuchu pandemii oraz pierwszego
testu PCR na SARS-COV-2.

Pandemia COVID-19 w Chinach kontynentalnych jest czescig S$wiatowej pandemii choroby
koronawirusowej 2019 (COVID-19) wywotanej przez koronawirusa 2 zespotu ostrej ostrej
niewydolnosci oddechowej (SARS-CoV-2). Chiny byty pierwszym krajem, ktéry zidentyfikowat
chorobe i jej patogen, pierwszym krajem, ktéry wprowadzit drastyczne Srodki w odpowiedzi na
wybuch epidemii (w tym zablokowanie i natozenie maski na twarz) i jednym z pierwszych krajow,
ktore opanowaty epidemie. Epidemia po raz pierwszy objawita sie jako skupisko tajemniczych
przypadkéw zapalenia ptuc, gtéwnie zwigzanych z targiem owocédw morza Huanan w Wuhan, stolicy

prowincji Hubei. Epidemia zostata po raz pierwszy zgtoszona samorzgdowi 27 grUdnla

2019 r. i opublikowana 31 grudnia. (Wiki)
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8 stycznia 2020 r. chinscy naukowcy zidentyfikowali
nowy koronawirus (SARS-CoV-2) jako przyczyne
zapalenia ptuc.[5](Wiki) a juz 16 Stycznia 2020 (8 dni
po identyfikacji wirusa ) prof. Dr Christian Drosten ze
szpitala uniwersyteckiego w Berlinie Charite
opublikowat info o pierwszym tescie diagnostycznym
PCR na nowy typ chinskiego wirusa. 21 stycznia 2020
roku, gdy nikt w Europie nie méwit o pandemii,
obserwujgc zmagania Chin ukazat sie artykut prof. Dr
Christian Drostena na temat detekcji nowego
koronawirusa metoda RT-PCR.

RESEARCH

Detection of 2019 novel coronavirus (2019-nCoV) by

real-time RT-PCR
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Jan 16 2020 - Press Release

Researchers develop first diagnostic test for novel coronavirus in China

HOME > NEWSACOM > PRESS RELEASES

Researchers from the German Center for Infection Research (DZIF) at Charité -

Chinese The assay protocol has now been published by WHO as a
quickly.

in Berlin have developed a new lab

y assay to detect the novel
for di : detects

The new assay enables suspected cases to be tested

The coronavirus, which first emerged in Wuhan, China, and can cause severe pneumonia, can now be detected in the
laboratory. Developed by a group of DZIF researchers working under the leadership of Prof. Dr. Christian Drosten, Director of

&4 SEND MAIL
the Institute of Virology on Campus Charité Mitte, the world's first diagnostic test for the coronavirus has now been made
[ ] [ ]
Prof. Dr. Christian Drosten
HOME > ABOUTUS > STAFF > PROF. DR. CHRISTIAN DROSTEN
Contact Institutions
Prof. Dr. Christian Drosten Charité - Universitatsmedizin Berlin
Deputy Coordinator Emerging Infections
o +49 30 450 525092
Research Area
&4 SEND MAIL —

Emerging Infections
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Testy na betakoronawirusy z udziatem prof. Drostena patentowane byty juz
duzo wczesniej, np. w 2012 roku

Human Betacoronavirus Lineage C and ldentification of N-terminal Dipepti-
dvl ...

WO EP US KR ES SG KR20150064104A B} 2EE 2 1| $-A LU E % 3} 1%A
detafa fUBAE A A8 2hag
Priority 2012-09-23 ¢ Filed 2013-09-23 ¢ Published 2015-06-10

The conserved region of open reading frame 1b was amplified using plate-coronavirus poly-
merase chain reaction (PCR) (Drosten C, Guenther S, Preiser W, van der Werf S, Brodt
HR, Becker S, Rabenau H, , Kolesnikova L, Fouchier RA, Bergere, Burguiere AM, Cinatl J,
Eickmann M, Escriou N, Grywna K, ...

Wiecej o prof. Dr Christianie Drostenie na stronach (cho¢ uprzedzamy nie
sprawdzalismy szczegétowo tych informacji, wiec jest to tekst tylko dla ludzi
myslacych, ktdrzy potrafig wiasciwie i krytycznie oceniac fakty.):

https://principia-scientific.com/christian-drosten-the-fraud-behind-covid-19-

pcr-testing/

O TESTACH PCR PISALISMY DUZO WCZESNIEJ, ALE DOPIERO TERAZ (18
Grudzien 2020) WHO ujawnia, ze przy duzej liczbie cykli testy PCR kreujg wyniki
fatszywie dodatnie.

Many articles have been written about it, by many experts in the field,
medical journalists and other researchers. It's been commonly
available knowledge, for months now, that any test using a CT value

over 35 is potentially meaningless.

Dr Kary Mullis, who won the Nobel Prize for inventing the PCR

process, was clear that it wasn’t meant as a diagnostic tool, saying:

with PCR, if you do it well, you can find almost anything
in anybody.”

WHO (w koncu) przyznaje, ze testy PCR dajg wyniki fatszywie
dodatnie Ostrzezenia o wysokiej wartosci CT testow s3 o kilka
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miesiecy za pdzno... wiec dlaczego pojawiaja sie teraz? Potencjalne
wyjasnienie jest szokujgco cyniczne.

'8 https://off-guardian.org/2020/12/18/who-finally-admits-pcr-tests-create-false-positives/

WHO (finally) admits PCR
tests create false positives

Warnings concerning high CT value of tests are
months too late..so why are they appearing now?
The potential explanation is shockingly cynical.

Kit Knightly

»Ztoty standard” testdw Sars-Cov-2 opiera sie na reakcji tancuchowej
polimerazy (PCR). PCR dziata poprzez pobieranie nukleotydow — malenkich
fragmentéow DNA lub RNA - i replikowanie ich, az stang sie czym$
wystarczajaco duzym do zidentyfikowania. Replikacja odbywa sie w cyklach,
przy czym kazdy cykl podwaja ilo§¢ materiatu genetycznego. Liczba cykli
potrzebnych do wytworzenia czegos dajgcego sie zidentyfikowac jest znana
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jako ,,prég cyklu” lub ,wartos¢ CT”. Im wyisza wartos¢ CT, tym mniejsze
prawdopodobienstwo, ze wykryjesz co$ znaczgcego.

https://off-guardian.org/2020/12/18/who-finally-admits-pcr-tests-create-
false-positives/

Edward Curtin

https://off-guardian.org/2021/06/20/what-i-know-and-dont-know-about-
sars-cov-2/

I know that the belief that it can so test began with the unscientific
PCR Corona protocol created by Christian Drosten in Germany in
January 2020 that became the standard method for testing for SARS-
CoV-2 worldwide. | am sure this was preplanned and part of a high-
level conspiracy. This protocol set the cycle threshold (amplification)
at 45 which could only result in false positive results. These were
then called cases: An act of fraud on a massive scale.

Wiem, ze przekonanie, ze mozna tak przetestowac, zaczeto
sie od nienaukowego protokotu PCR Corona stworzonego
przez Christiana Drostena w Niemczech w styczniu 2020 roku,
ktory stat sie standardowa metodg testowania SARS-CoV-2
na catym sSwiecie. Jestem pewien, ze byto to zaplanowane i
stanowito czes¢ spisku na wysokim szczeblu. Protokot ten
ustawit prég cyklu (wzmocnienie) na 45, co mogto skutkowac
jedynie fatszywie dodatnimi wynikami. Nazywano je
wowczas przypadkami: oszustwo na masowg skale.
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