COVID19 - dowody globalnego
oszustwa

COVID-19 i pézZzniejsze reakcje rzadu wydajg sie by¢ czesScia
miedzynarodowego spisku majgcego na celu popeinienie
oszustwa. Wydaje sie, ze nie ma dowoddéw na to, ze wirus o
nazwie SARS-CoV-2 wywotuje chorobe zwang COVID-19.

Czasami musisz kierowa¢ sie instynktem. Nie jestem ekspertem w
dziedzinie genetyki i, jak zawsze, oczekuje poprawy. Jednak
mojg uwage zwrdcity niektdre badania opublikowane przez
hiszpanskie czasopismo medyczne D-Salud-Discovery. Ich rada
doradcza ztozona z wybitnie wykwalifikowanych lekarzy 1
naukowcédw nadaje ich badaniom wiarygodnos¢. Ich twierdzenie
jest zdumiewajgce.

Genetyczne startery i sondy uzywane w testach RT-PCR do
identyfikacji SARS-CoV-2 nie sg ukierunkowane na nic
konkretnego. Postepowatem zgodnie z technikami wyszukiwania
przedstawionymi w tym angielskim ttumaczeniu ich raportu i
moge potwierdzi¢ dokt*adnos$¢ ich twierdzen dotyczagcych
sekwencji nukleotydéw wymienionych w protokotach Swiatowej
Organizacji Zdrowia. Mozesz zrobi¢ to samo.

D-Salud-Discovery osSwiadcza, ze nie ma testdw zdolnych do
identyfikacji SARS-CoV-2. W zwigzku 2z tym wszystkie
twierdzenia dotyczgce domniemanego wptywu COVID 19 na zdrowie
populacji sg bezpodstawne.

Cata oficjalna narracja COVID 19 jest oszustwem. Podobno nie
ma naukowych podstaw dla jakiejkolwiek czes$ci tej narracji.


https://ocenzurowane.pl/covid19-dowody-globalnego-oszustwa/
https://ocenzurowane.pl/covid19-dowody-globalnego-oszustwa/
https://www.dsalud.com/consejo-asesor/
https://www.dsalud.com/consejo-asesor/
http://philosophers-stone.info/wp-content/uploads/2020/11/The-scam-has-been-confirmed-Dsalud-November-2020.pdf

Jesli te twierdzenia sg trafne, mozemy stwierdzié, ze nie ma
dowoddéw na pandemie, a jedynie jej ztudzenie. Ponies$lismy
nieobliczalne straty bez wyraznego powodu, poza ambicjami
pozbawionych skruputéw despotow, ktdérzy chcg przeksztatcid

globalng gospodarke i nasze spoteczenstwo, aby odpowiadaty ich
celom.

Czynigc to, ta ,klasa pasozytow” potencjalnie popetnita
niezliczone przestepstwa. Przestepstwa te mogg i powinny by¢
przeanalizowane 1 rozpatrzone przed sadem.

2

"o a_ o0 o ' "N
EEpEEES -

L ]

IF‘-‘[—;: l-l-
seEmnE

Identyfikacja ale czego doktadnie?

Swiatowa Organizacja Zdrowia (WHO) sklasyfikowata
COVID-19 (choroba COronaVIrus 2019). 0gtosili globalna
pandemie COVID-19 11 marca 2019 roku.



https://web.archive.org/web/20200915102012if_/https://www.who.int/health-topics/coronavirus#tab=tab_1
https://web.archive.org/web/20200915102012if_/https://www.who.int/health-topics/coronavirus#tab=tab_1
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Wytyczne WHO dotyczgce badan laboratoryjnych stanowig:

Czynnik etiologiczny [przyczyna choroby] odpowiedzialny za
skupisko przypadkow zapalenia ptuc w Wuhan =zostat
zidentyfikowany jako nowy betakoronawirus (z tej samej
rodziny co SARS-CoV 1 MERS-CoV) poprzez sekwencjonowanie
nowej generacji (NGS) z hodowanego wirusa lub bezposSrednio z
préobek otrzymanych od kilku pacjentéw z zapaleniem ptuc.”

WHO twierdzi, Ze wirus SARS CoV-2 jest
powodem choroby COVID-19. Twierdzg réwniez, ze ten wirus
zostat wyraznie zidentyfikowany przez naukowcéw z Wuhan.

W WHO’wskim Novel Coronavirus 2019-nCov Situation Report 1 na
temat koronawirusa 2019-nCov 1 stwierdza sie:

Chinskie wtadze zidentyfikowaty nowy typ koronawirusa, ktory
zostat wyizolowany 7 stycznia 2020 r. ... W dniu 12 stycznia
2020 r. Chiny udostepnity krajom sekwencje genetyczng nowego
koronawirusa do wykorzystania przy opracowywaniu okreslonych
zestawow diagnostycznych.”

Te dwa oSwiadczenia WHO jasno sugeruja, ze wirus SARS-CoV-2
zostat wyizolowany (co oznacza oczyszczony do badan), a
nastepnie zidentyfikowano sekwencje genetyczne z wyizolowanej
prébki. Na tej podstawie opracowano i rozprowadzono na catym


https://in-this-together.com/Wdh4hd/WHOLabGuidance.pdf?x56485
https://in-this-together.com/Wdh4hd/WHOLabGuidance.pdf?x56485
https://apps.who.int/iris/bitstream/handle/10665/330760/nCoVsitrep21Jan2020-eng.pdf?sequence=3&isAllowed=y
https://apps.who.int/iris/bitstream/handle/10665/330760/nCoVsitrep21Jan2020-eng.pdf?sequence=3&isAllowed=y

Swiecie zestawy diagnostyczne do testowania wirusa w miastach
i spotecznosciach na catym sSwiecie. Wedtug WHO i chinskich
naukowcow testy te wykryja wirusa, ktory powoduje COVID 19.

Jednak WHO stwierdza roéwniez:

Pracujgc bezposrednio na podstawie informacji o sekwencjach,
zespdét opracowalt serie testow amplifikacji gendéw (PCR)
wykorzystywanych przez laboratoria.”

Naukowcy z Wuhan opracowali testy amplifikacji gendow na
podstawie ,informacji o sekwencji”, poniewaz nie by*to
wyizolowanej, oczyszczonej prébki tak zwanego wirusa SARS-
CoV-2. Pokazali réwniez obrazy z mikroskopu elektronowego nowo
odkrytych wiriondow (kolczastej kulki biatkowej zawierajacej
wirusowe RNA).

Jednak takie struktury biatek nie sg wyjatkowe. Wygladaja jak
inne okragte pecherzyki, takie jak pecherzyki endocytarne 1
egzosomy.
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Wirusolodzy twierdza, ze nie jest
mozliwe ,wyizolowanie” wirusa, poniewaz replikuje sie on tylko
w komérkach gospodarza. Dodaja, ze Postulaty Kocha nie maja
zastosowania, poniewaz dotyczg bakterii (czyli organizméw
zywych). Zamiast tego wirusolodzy obserwujg cytopatogenne
skutki wirusa (CPE), powodujgce mutacje i degradacje komdrek w
hodowlach komérkowych.

Kiedy chinscy naukowcy po raz pierwszy zsekwencjonowali peiny
genom SARS-CoV-2, zaobserwowali CPE w komérkach Vero E6 i



https://kidney360.asnjournals.org/content/1/8/824
https://kidney360.asnjournals.org/content/1/8/824
https://www.medicinenet.com/kochs_postulates/definition.htm
https://www.nature.com/articles/s41586-020-2012-7

Huh7. Vero E6 to uniesmiertelniona linia komdérek matpich, a
Huh7 to uniesmiertelnione komérki rakowe
(rakotwdrcze). Oznacza to, ze byty one utrzymywane in vitro (w
hodowlach na ptytkach Petriego) przez wiele lat.

Centralnym punktem oficjalnej historii SARS-CoV-2 jest idea,
ze [J0jest to wirus odzwierzecy, zdolny do pokonywania dystansu
miedzy zwierzetami a ludzmi. Kiedy naukowcy z amerykanskiego
CDC ,,zainfekowali” ro6zne komdérki nowym wirusem, zauwazyli, co
nastepuje:

Zbadalismy zdolnosS¢ SARS-CoV-2 do infekowania 1 replikacji w
kilku popularnych liniach komérkowych naczelnych i ludzkich,
w tym ludzkich komérkach gruczolakoraka (A549) [komdrki
ptuc], ludzkich komérkach wagtroby (HUH7.0) i ludzkich
embrionalnych komérkach nerkowych ( HEK-293T), oprécz Vero E6
1 Vero CCL81 [komorki matlpy].. Nie zaobserwowano efektu
cytopatycznego w zadnej z linii komdrkowych z wyjgtkiem
komérek Vero [komérki matpy].. Komérki HUH7.0 i 293T wykazaty
jedynie niewielkg replikacje wirusa 1 Komorki A549 [ludzkie
komérki tkanki ptucnej] byty niezgodne z zakazeniem SARS-
CoV-2".

CDC nie zaobserwowat zadnego CPE w ludzkich komérkach. Nie
widzieli zadnych dowoddéw na to, ze ten rzekomy wirus
spowodowat jakagkolwiek chorobe cztowieka. Ten rzekomy ludzki
wirus nie wykazywat tez zadnej godnej uwagi replikacji w
ludzkich komérkach, co sugeruje, ze infekcja z cztowieka na
cztowieka bytaby niemozliwa.

Dostrzegajac ten problem, zespdét polskich naukowcOw wprowadzit
tego sekwencjonowanego ,wirusa” do komérek nabtonka ludzkiego
(drég oddechowych). Obserwowali wptyw na te kultury HAE przez
5 dni. Zauwazyli znacznie wiekszg replikacje niz naukowcy z
CDC, ale ostatecznie stwierdzili:

,Nie zaobserwowalismy zadnego uwolnienia wirusa z podstawno-
bocznej strony hodowli HAE”.


https://www.biorxiv.org/content/10.1101/2020.03.02.972935v1.full.pdf
https://www.biorxiv.org/content/10.1101/2020.03.02.972935v1.full.pdf
https://www.biorxiv.org/content/10.1101/2020.03.20.999029v1.full.pdf
https://www.biorxiv.org/content/10.1101/2020.03.20.999029v1.full.pdf

Oznacza to, ze nie widzieli zadnych dowoddéw rzekomych wirionow
naruszajgcych btone $Sciany komérkowej. Ponownie sugerujemy, ze
ten tak zwany wirus nie jest zarazliwy dla ludzi.

Nie jest jasne, czy SARS-CoV-2 jest ludzkim wirusem zdolnym do
wywotywania choroby. Moze nawet nie istniec fizycznie. Czy to
nic innego jak koncepcja oparta na predykcyjnych sekwencjach
genetycznych?
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Podréoz odkrywcza

Wuhan Center for Disease Control and Prevention oraz Shanghai
Public Health Clinical Center opublikowaty pierwszy peiny
genom SARS-CoV-2 (MN908947.1). To byto wielokrotnie
aktualizowane. Jednak MN908947.1 byt pierwszg sekwencjg
genetyczng opisujaca rzekomy
czynnik etiologiczny COVID-19 (SARS-CoV-2).

Wszystkie kolejne roszczenia, testy, terapie, statystyki,
opracowywanie szczepionek i wynikajgce z nich zasady sg oparte
na tej sekwencji. Jesli testy tego nowego wirusa nie
zidentyfikujg niczego, co mogtoby wywota¢ chorobe u ludzi,
cata narracja COVID-19 jest niczym innym jak farsg.


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/MN908947.1
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/MN908947.1

Badacze z Wuhan, stwierdzili, ze juz skutecznie posktadali
sekwencje genetyczng SARS CoV-2, przez dopasowwanie fragmentéw
znajdujacych sie w prébkach zawierajacych inne, uprzednio
odkryte, sekwencje genetyczne. Z zebranych materiatow
stwierdzili, ze 87,1% pasuje do koronawirusa SARS (SARS-
Cov). Zastosowali de novo assembly i ukierunkowang reakcje PCR
i znalezli 29 891 par zasad, ktdére w 79,6% sg zgodne z SARS-
CoV.

Musieli uzy¢ de novo assembly, poniewaz nie mieli wiedzy a
priori o prawidtowej kolejnosci 1lub kolejnosci tych
fragmentéw. Po prostu stwierdzenie WHO, Zze chifAscy
naukowcy wyizolowali wirusa 7 stycznia, jest fatszywe.

Zesp6t z Wuhan wykorzystat 40 rund amplifikacji RT-gPCR, aby
dopasowa¢ fragmenty cDNA (uzupeiniajgce sie DNA zbudowane z
fragmentow RNA z prébek) z opublikowanym genomem koronawirusa
SARS (SARS-CoV). Niestety nie jest jasne, jak doktadny jest
oryginalny genom SARS-CoV.

W 2003 roku zespétr naukowcédw z Hongkongu przebadat 50
pacjentdow z ciezkim ostrym zespotem oddechowym (SARS). Pobrali
prébki od 2 z tych pacjentéw i opracowali hodowle w komdrkach
watroby ptodu matpy.

Stworzyli 30 klondéw znalezionego materiatu genetycznego. Nie
mogac znalez¢ dowoddw na istnienie zadnego innego znanego
wirusa, tylko w jednej z tych sklonowanych prébek znalezli
sekwencje genetyczne ,nieznanego pochodzenia”.

Severe acute respiratory syndrome coronavines I solate SARS.CoN- 2/ human USATMD-kIDH- 0324/ 2000, complete genome
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Badajgc te nieznane sekwencje RNA, stwierdzili, ze 57% pasuja
do bydlecego koronawirusa i mysiego wirusa zapalenia watroby i


https://www.nature.com/articles/s41586-020-2012-7
https://thesequencingcenter.com/knowledge-base/de-novo-assembly/
https://www.thelancet.com/journals/lancet/article/PIIS0140-6736(03)13077-2/fulltext

wywnioskowali, ze nalezy do rodziny Coronaviridae. Biorgc pod
uwage te sekwencje, aby sugerowa¢ nowo odkryty wirus SARS-CoV
(nowe odkrycie to ambrozja dla naukowcdw), zaprojektowali
startery RT-PCR do testowania tego nowego wirusa. Naukowcy
stwierdzili:

Startery do wykrywania nowego wirusa zaprojektowano do
wykrywania RT-PCR tego genomu koronawirusa zwigzanego Z
zapaleniem ptuc u ludzi w probkach klinicznych. Sposroéod 44
probek z jamy nosowo-gardtowej dostepnych od 50 pacjentow z
SARS, 22 miato dowody na obecnos¢ RNA koronawirusa zwigzanego
z zapaleniem ptuc u ludzi.”

Potowa badanych pacjentéw, ktdérzy mieli te same objawy,
uzyskata wynik pozytywny dla tego nowego rzekomego
wirusa. Nikt nie wie, dlaczego druga potowa uzyskata wynik
negatywny na obecno$¢ tego nowego wirusa SARS-CoV. Takie
pytanie nie padto.

Ten rzekomy wirus miat tylko 57% dopasowanie sekwencji do
rzekomo znanego koronawirusa. Pozostat*e 43% ,tam” po prostu
byto. Zsekwencjonowane dane zostaty wyprodukowane i zapisane
jako nowy genom GenBank Accession No. AY274119.

Naukowcy z Wuhan nastepnie znalezli 79,6% dopasowania
sekwencji do AY274119 i dlatego nazwali go nowym szczepem
SARS-CoV (2019-nCoV — ostatecznie przemianowanym na SARS-
CoV-2). Nikt na zadnym etapie tego procesu nie wyprodukowat
zadnej wyizolowanej, oczyszczonej prébki zadnego
wirusa. Jedyne, co mieli, to dopasowania sekwencji procentowej
do innych dopasowan sekwencji procentowej.

Nic nie wyizolowano

Naukowcy sg bardzo zirytowani, poniewaz wcigz méwig, ze wirus
zostat wyizolowany, ale nikt im nie wierzy. Dzieje sie tak,
poniewaz jak dotad nikt nie dostarczyt* ani jednej oczyszczonej
probki wirusa SARS-CoV-2. Zamiast tego mamy kompletny genom i,


https://science.sciencemag.org/content/sci/300/5624/1399.full.pdf

jak za chwile odkryjemy, nie jest to szczegdlnie przekonujace.

Dziennikarze sledczy Torsten Engelbrecht i Konstantin Demeter
poprosili niektdérych naukowcédw, ktérzy twierdzili, ze maja
zdjecia wirionéw SARS-COV-2, aby potwierdzili, ze sg to obrazy
izolowanego, oczyszczonego wirusa. Zaden z nich tego nie
zrobit.

W Australii naukowcy z Instytutu Doherty ogtosili,
ze wyizolowali wirusa SARS-CoV-2. Poproszeni o wyjasnienie
naukowcy powiedzieli:

»Mamy krotkie (RNA) sekwencje z testu diagnostycznego, ktore
mozna wykorzystac¢ w testach diagnostycznych”

To wyjasnia, dlaczego rzgd Australii oswiadczyt:

Wiarygodnosc¢ testow COVID-19 jest niepewna ze wzgledu na
ograniczong baze dowodow.. Dostepne sg ograniczone dowody
pozwalajgce oceni¢ doktadnos¢ 1 uzyteczno$S¢ kliniczng
dostepnych testéw COVID-19”.

W Wielkiej Brytanii w 1lipcu grupa zaniepokojonych
naukowcOw napisata list do premiera Wielkiej Brytanii Borisa
Johnsona, w ktérym poprosili go o aby:

Przedstawi¢ niezaleznie recenzowane dowody naukowe
potwierdzajgce, ze wirus Covid-19 zostat wyizolowany.”

Do tej pory nie otrzymali odpowiedzi.

Podobnie brytyjski badacz Andrew Johnson ztozyt wniosek o
wolnos¢ informacji do Public Health England (PHE). Poprosit
ich o dostarczenie mu swoich danych opisujgcych izolacje
wirusa SARS-COV-2. Na co odpowiedzieli:

PHE moze potwierdzié¢, ze nie zawiera informacji w Sposob
sugerowany w Twojej prosbie”.


https://off-guardian.org/2020/06/27/covid19-pcr-tests-are-scientifically-meaningless/
https://off-guardian.org/2020/06/27/covid19-pcr-tests-are-scientifically-meaningless/
https://www.doherty.edu.au/people
https://twitter.com/TheDohertyInst/status/1222345640769777671
https://twitter.com/TheDohertyInst/status/1222345640769777671
https://www.tga.gov.au/covid-19-testing-australia-information-health-professionals
https://www.resetourplanet.com/covid19-something-real-or-fake-what-do-we-know/
https://cvpandemicinvestigation.com/2020/09/covid-19-evidence-of-fraud-medical-malpractice-acts-of-domestic-terrorism-and-breaches-of-human-rights/
https://www.whatdotheyknow.com/request/679566/response/1625332/attach/html/2/872%20FOI%20All%20records%20describing%20isolation%20of%20SARS%20COV%202.pdf.html

Kanadyjska badaczka Christine Massey wystagpita z podobnag
prosba o ujawnienie informacji, proszac o to samo kanadyjski
rzagd. Na co odpowiedziat* rzgd Kanady:

Po doktadnym wyszukiwaniu z przykroscig informujemy, ze nie
moglismy znalez¢ zadnych danych odpowiadajgcych na Panstwa
Zgdanie”.

CDC w USA oswiadczy*o w RT-PCR Diagnostic Panel:

. Obecnie nie sg dostepne ilosciowo okreslone izolaty wirusa
2019-nCoV ... ..Wykrycie wirusowego RNA moze nie wskazywacC na
obecno$¢ zakazZnego wirusa lub ze 2019-nCoV jest czynnikiem
wywotujgcym objawy kliniczne.”

Ostatnia aktualizacja 13 lipca 2020 r., CDC jeszcze nie
pozyskata czystej probki wirusa od jakiegokolwiek pacjenta, u
ktérego stwierdzono chorobe COVID-19. Otwarcie przyznaja, ze
ich testy niekoniecznie pokazujg, czy SARS-CoV-2 jest obecny
lub powoduje COVID 19.

Powiedziano nam, ze nic z tego nie ma znaczenia. Ze jestesmy
ignorantami i po prostu nie rozumiemy wirusologii. Dlatego
musimy przyja¢ obrazy rzeczy, o ktérych wiemy, ze moga byc
czyms innym, a sekwencje genetyczne (ktdére mogg by¢ czyms
innym) jako ostateczny dowdéd, ze ten wirus i choroba, ktérg ma
wywotywaé, sg prawdziwe.
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Testowanie po nic

WHO 1 kazdy rzad, think tank, komitet sterujacy polityka,
rzagdowy doradca naukowy, instytucje ponadnarodowe 1 inne


https://www.fluoridefreepeel.ca/wp-content/uploads/2020/06/Health-Canada-FinalResponse-A-2020-00208-2020-06-13.pdf
https://www.fda.gov/media/134922/download

osoby, ktére promujg oficjalng narracje o COVID-19,
zapewniajg, ze SARS-CoV-2 powoduje COVID-19.

Chociaz nikt nigdy nie wyprodukowat prébki tego rzekomego
wirusa, rzekomy genom SARS-CoV-2 zostat opublikowany. Jest w
domenie publicznej.

Méwi sie, ze kluczowe sekwencje genetyczne w genomie SARS-
CoV-2 majg okreslone funkcje. Sg to biatka docelowe, ktoére
naukowcy badaja,
aby zidentyfikowac obecnos$¢ ,wirusa”. Obejmuja one:

» Gen polimerazy RNA (Rd-Rp) — umozliwia replikacje RNA
SARS-CoV-2 w cytoplazmie komdérek nabtonka chorych na
COVID-19.

Gen S (0rf2) — ta glikoproteina tworzy kolec na
powierzchni wirionu SARS-CoV-2, ktéry rzekomo utatwia
wigzanie SARS-CoV-2 z receptorami ACE2 na komdrkach,
umozliwiajgc RNA wewngtrz powtoki biatka wirionu
(kapsyd) przejscie do teraz zainfekowanej komérki.

» Gen E (Orflab) — mate biatko btonowe uzywane w sktadaniu
wirusa

=Gen N (O0rf9a) — gen nukleokapsydu, ktéry wigze RNA
podczas tworzenia kapsydu

WHO prowadzi publicznie dostepny rejestr starteréw RT-PCR 1
sond uzywanych do testowania SARS-CoV-2. Startery to
specyficzne sekwencje nukleotydowe, ktdre wigzg sie (%acza) z
nicig antysensowng i sensowng zsyntetyzowanego cDNA (nazywane
odpowiednio starterami do przodu i do tytu).

Nici cDNA rozdzielajg sie po podgrzaniu 1 przeksztatcajg po
schtodzeniu. Przed schtodzeniem sekwencje nukleotydowe zwane
sondami sg wprowadzane do hybrydyzacji z okres$lonymi regionami
docelowymi podejrzanego genomu wirusa. Podczas amplifikacji,
gdy obszary miedzy starterami wydtuzajg sie, gdy starter
uderza w sonde, sonda rozpada sie, uwalniajgc fluorescent Llub
barwnik, ktéry nastepnie moze zostal odczytany przez


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/NC_045512.2?report=genbank&to=29903
https://www.genetex.com/MarketingMaterial/Index/SARS-CoV-2_Genome_and_Proteome
https://web.archive.org/web/20201101102028/https://www.who.int/docs/default-source/coronaviruse/whoinhouseassays.pdf?sfvrsn=de3a76aa_2&download=true

naukowcow.

Naukowcy twierdzg, ze to identyfikacja tych markerdéw dowodzi
obecno$ci SARS-CoV-2 w prébce.

Cos innego, co jest publicznie dostepne, to podstawowe
narzedzie wyszukiwania lokalnego dopasowania (BLAST). Dzieki
temu kazdy moze pordéwnal opublikowane sekwencje nukleotydow ze
wszystkimi zapisanymi w genetycznej bazie danych National
Institutes of Health (NIH) Standw Zjednoczonych o nazwie
GenBank. Dlatego mozemy BLASTOWAC zastrzegane startery SARS-
CoV-2, sondy i sekwencje gendéw docelowych.

Protokoty WHO do przodu i do tytu oraz protokoty sondy dla
rzekomego genomu wirusa SARS-CoV-2 opierajg sie na profilach
genéw RdRp, Orfl, N i E. Kazdy moze przeprowadzi¢ je przez
BLAST, aby zobaczy¢, co znajdzie.

Istotng sekwencjg nukleotydowg RdRP, uzywang jako starter do
przodu, jest — ATGAGCTTAGTCCTGTTG. JesSli przeprowadzimy
nukleotydowy BLAST, jest to rejestrowane jako
kompletny izolat SARS-CoV-2 ze 100% dopasowang identycznoS$cig
sekwencji. Podobnie, odwrotna sekwencja startera genu E —
ATATTGCAGCAGTACGCACACA — ujawnia obecnos$¢ sekwencji Orflab,
ktéra rowniez identyfikuje SARS-CoV-2.

Jednak BLAST wumozliwia takze przeszukiwanie sekwencji
nukleotydéw genoméw drobnoustrojow i cztowieka. Jesli szukamy
sekwencji RdRp SARS-CoV-2, ujawnia ona 99 ludzkich chromosoméw
ze 100% zgodnoscig sekwencji. Orflab (gen E) zwraca 90 ze 100%
identycznoscig sekwencji z ludzkimi chromosomami.

Robigc to samo dla tych sekwencji, wyszukujgc mikroorganizmy,
znajdziemy 92 drobnoustroje w 100% zgodne z genem SARS-CoV-2 E
i 100 dopasowanych drobnoustrojéw o 100% identycznosSci
sekwencji z istotnym genem SARS-CoV-2 RdRp.

Ilekro¢ sprawdzamy tak zwane unikalne markery genetyczne dla
SARS-CoV-2, zapisane w protokotach WHO, znajdujemy peine Llub
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wysokoprocentowe dopasowania z réznymi fragmentami ludzkiego
genomu. Sugeruje to, ze sekwencje genetyczne, ktore maja
identyfikowa¢ SARS-CoV-2, nie sg unikalne. Moze to by¢
wszystko, od sekwencji drobnoustrojow po fragmenty ludzkich
chromosomoéw.

Tak zwane osoby weryfikujgce fakty, takie jak projekt Health
Feedback firmy Reuters, szybko odrzucity twierdzenia tych,
ktérzy zauwazyli widoczny brak specyficznos$ci w rzekomym
genomie SARS-CoV-2.

Uzywajgc mnéstwa stomianych argumentéw, takich jak: ,to
twierdzenie sugeruje, ze kazdy test powinien byc¢ pozytywny” (a
tak nie jest), ich prdba obalenia wyglgda mniej wiecej tak:

Startery sg zaprojektowane tak, aby wigzaty sie z okreslonymi
sekwencjami nukleotyddow, ktdére sg wunikalne dla
wirusa. Starter do przodu moze wigzac sie z okresSlonym
chromosomem, ale starter do tytu nie wigze sie z tym samym
chromosomem, wiec chromosom nie jest obecny w wirusie SARS-
CoV-2. Ponadto, poniewaz startery w przod i w tyt otaczaja
sekwencje, ktéra ma by¢ amplifikowana, sekwencja cDMA miedzy
starterami jest unikalna dla wirusa.

Wydaje sie to celowo przeinaczac¢ znaczenie tych ustalen,
przedstawiajac argument, ktdrego nie wysuwa nikt oprécz samych
weryfikatordow faktow. Przeszukiwania BLAST pokazuja, ze te
sekwencje docelowe nie s3 unikalne dla SARS-CoV-2. Nie trzeba
tez znajdowal wszystkich celdw, aby wynik byt pozytywny.

Marokanscy naukowcy zbadali epidemiologie rzekomych
marokanskich przypadkéw SARS-CoV-2. Dziewiel procent byto
pozytywnych dla trzech gendw, osiemnascie procent byto
pozytywnych dla dwéch gendéw, a siedemdziesigt trzy procent dla
jednego. Jak przed chwilg oméwilismy, wiele mogto by¢
pozytywnych dla Zzadnego.

Jest to catkowicie zgodne z wytycznymi dotyczgcymi testéw WHO.
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Stwierdzajg:

,0ptymalna diagnoza obejmuje NAAT [test amplifikacji kwasu
nukleinowego] z co najmniej dwoma niezaleznymi od genomu
celami SARS-CoV-2; jednakze na obszarach, gdzie transmisja
jest powszechna, mozna zastosowaC prosty algorytm pojedynczego
celu.. Jeden lub wiecej negatywnych wynikéw niekoniecznie
wyklucza zakazenie SARS-CoV-2.”

Bez wzgledu na fatszywe argumenty dobrze
finansowanych weryfikatoréw faktéw, jesli startery do przodu i
do tytu identyfikujg Smieci, by¢ moze jeden jest fragmentem
chromosomu, a drugi sekwencjg drobnoustrojow, wdwczas
wzmocniony region miedzy nimi jest prawdopodobnie roéwniez
Smieciami.

Argument, ze RT-PCR znajduje tylko RNA, jest
zwodniczy. Naturalna transkrypcja (oddzielenie nici DNA)
zachodzi podczas ekspresji gendéw. Nikt nie mowi, ze cate
chromosomy lub mikroby sa sekwencjonowane w rzekomym genomie
SARS-CoV-2. Cho¢ moga, z tego, co wiemy. Mdéwiag, ze rzekome
markery uzywane do testowania tego rzekomego wirusa nie nadajg
sg odpowiednie.

S Gene Matches with Microbes

oo O

Testy RT-PCR nie sekwencjonuja catego genomu. Poszukuja
przypadkow specyficznej fluorescencji sondy, aby wskazad
obecnos¢ sekwencji, o ktérych méwi sie, ze istniejg. Sekwencje
te sg zdefiniowane w MN908947.1 i kolejnych aktualizacjach. Te



startery i sondy nie mogg ujawni¢ niczego poza dopasowaniami
RNA wyekstrahowanymi Z niekodujacego, czasami
nazywanego ,Smieciowym” DNA (cDNA).

Na przyktad gen SARS-CoV-2 S ma by¢ wysoce specyficzny dla
genomu wirusa SARS-CoV-2. Sekwencja docelowa to -
TTGGCAAAATTCAAGACTCACTTTC. Wyszukiwanie mikrobiologiczne BLAST
zwraca 97 dopasowan drobnoustrojow ze 100% zgodnoS$Scig
sekwencji. Najnizsze dopasowanie procentowe tozsamosSci, w
pierwszej setce, to 95%. Ludzki genom BLAST rdéwniez znajduje
100% dopasowanie sekwencji do 86 fragmentdéw ludzkich
chromosoméw.

Bez wzgledu na to, gdzie spojrzysz w rzekomym genomie SARS-
CoV-2, w protokotach testowych WHO nie ma nic, co jasno
identyfikuje, co to jest. Caty genom moze by¢ fatszywy. Testy
nie dowodzg istnienia SARS-CoV-2. Odstaniajg jedynie zupe
nieokreslonego materiatu genetycznego.

Jesli tak, poniewaz nie ma wyizolowanych ani oczyszczonych
prébek wirusa bez wykonalnego testu, nie ma dowoddéw na
istnienie SARS-CoV-2. Dlatego nie ma zadnych dowoddow na
istnienie choroby zwanej COVID-19.

Oznacza to, ze nie ma podstaw naukowych do jakichkolwiek
twierdzen dotyczacych liczby przypadkéw COVID-19, przyjeé do
szpitali lub wskaznikéw smiertelnosci. Wszystkie Srodki
podjete w celu zwalczania tego Smierciono$nego wirusa S3
prawdopodobnie oparte na niczym.

Ostateczne oszustwo

Oszustwo to przestepstwo. Prawng definicjig oszustwa jest:

,Jakas podstepna praktyka lub umyslna sztuczka, ktdérej celem
jest odebranie komus prawa lub wyrzgdzenie mu krzywdy”.

Prawna definicja spisku to:

,Potagczenie lub konfederacja miedzy dwiema lub wiecej osobami
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utworzonymi w celu popetnienia, wspdlnym wysitkiem, jakiego$
czynu niezgodnego z prawem lub przestepstwa”

Wydaje sie, ze ci, ktérzy twierdza, ze mamy do czynienia z
pandemig, nie dostarczyli zadnych dowoddéw na to, ze wirus o
nazwie SARS-CoV-2 wywotuje chorobe zwang COVID-19. Wszystkie
informacje silnie sugerujgce taka mozliwos¢ sa tatwo dostepne
w domenie publicznej. Kazdy moze to przeczytac.

Aby nastapito oszustwo, oszustwo musi by¢ umyslne. Intencja
musi by¢ celowe pozbawienie innych ich praw lub zranienie ich
w inny sposéb. Jesli istniejg dowody zmowy miedzy osobami i
organizacjami w celu popeinienia oszustwa, jest to spisek (w
jurysdykcjach prawa zwyczajowego) lub wspdlne przedsiebiorstwo
przestepcze (JCE) na mocy prawa miedzynarodowego.

Wyglada na to, ze COVID-19 byt celowo wykorzystywany
jako casus belli do prowadzenia wojny z ludzkosScig. Zostalismy
uwiezieni we wtasnych domach, nasza wolno$¢ przemieszczania
sie zostata ograniczona, wolno$¢ stowa i wypowiedzi zostata
ograniczona, prawa do protestowania zostaty ograniczone,
oddzieloni od bliskich, firmy zniszczone, zbombardowani
psychicznie, w kagancach i terroryzowani.

Co gorsza, chociaz nie ma
dowoddéw na bezprecedensowg sSmiertelnos$¢ ze wszystkich
przyczyn, odnotowano bezprecedensowy wzrost liczby zgondw. Sa
one sciSle powigzane z lockdownami, ktére doprowadzity do []
wycofania $Swiadczen zdrowotnych, za ktdére ptacimy, i zmiany
orientacji publicznych ustug zdrowotnych na leczenie jednej
domniemanej choroby z wytagczeniem wszystkich innych.

Ponadto ci, ktérzy przekazali historie COVID-19, sugeruja, ze
ta domniemana choroba stanowi uzasadnienie dla catkowitej
restrukturyzacji Swiatowej gospodarki, naszych systemow
politycznych, spoteczenstw, kultur i samej ludzkoSci.

Dopuszczenie do udziatu w ich tzw. ,nowej normalnosci”, ktdra
jest hurtowym przeksztatceniem catego naszego spoteczenstwa
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bez naszej zgody, nalegajg, abysmy podporzadkowali sie ich
warunkom.

Obejmuja one miedzy innymi biometryczny nadzdér nad wszystkimi,
scentralizowang kontrole i monitorowanie wszystkich naszych
transakcji, opresyjne ograniczenia biznesowe i1 spoteczne oraz
skuteczne zadanie, abysmy nie mieli prawa do suwerennos$ci nad
naszymi wtasnymi ciatami. Stanowi to warunek niewolnictwa.

Nie ma watpliwosci, ze zostalismy pozbawieni naszych praw i
zranieni. Dowody na to, ze szkoda zostata celowo spowodowana
przez miedzynarodowg konspiracje, X)
przyttaczajgce. Niszczycielska polityka, prowadzona przez
rzgdy na catym swiecie, najwyrazniej wywodzi sie z
globalistycznych think tankéw i ponadnarodowych instytucji na
dtugo przed pojawieniem sie tej nieistniejgcej pandemii.

W jurysdykcjach Kodeksu Napoleona domniemywa sie winy. Aby
oskarzeni spiskowcy udowodnili swoja niewinnos¢, musza
wykaza¢, ze pomimo swoich niezmierzonych zasobdw zbiorowo nie
byli w stanie uzyskaC dostepu ani zrozumie¢ zadnego z ogdlnie
dostepnych dowoddéw sugerujgcych, ze COVID-19 jest mitem.

Osoby odpowiedzialne za przestepstwo spisku w celu popeinienia
globalnego oszustwa powinny by¢ sadzone. Jesli zostang uznani
za winnych, powinni zosta¢ uwiezieni, podczas gdy reszta z nas
bedzie probowata naprawic szkody, ktdére juz wyrzadzili.
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