VSechny ,varianty” Covidu pochazeji z
laboratore, potvrzuji nové studie
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Podle oficialnich informaci maji byt jednotlivé varianty mutaci téch predchozich. Objevily
se i zminky o tom, Ze mohou byt vytvareny ockovanymi a nyni ma nova studie prokazat, zZe
jde o rozlicné laboratorni , produkty.”
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tom, ze to vypadd, jako kdyby pokazdé ,vypustili“ néco jiného.

Samotné pohadka o netopyrovi, kterého snédl Cihan, jiz byla dementovana jako leZ z dilny Fauciho a
jeho nohsledu, pricemz dalsi a dal$i manipulace a 1zi postupné vychazi na svétlo, ¢imz se jen ukazuje,
Ze se opét konspirace stavaji realitou.

Pokud by nedavno zverejnéna japonska studie o tzv. Covidovych ,variantach” obstala v
akademickém zkoumani, byla by to ,bomba“.

Studie totiz na zakladé jednotlivych mutaci urcuje, Zze kazda z téchto ,variant” mohla byt
vlastné vyrobena pouze uméle.

Novy predtisk zverejnény 5. srpna 2023 naznacuje, ze japonsky vyzkumny tym zjistil, ze témér
vSechny varianty Covid byly vytvoreny v laboratorich.

Atsuki Tanaka a Takayuki Miyazawa z Osacké 1ékarské univerzity a Kjotské univerzity zkoumali
virové sekvence nalezené ve verejnych databazich a v prirozeném prostredi, aby sledovali historicky
vyvoj Omicron verze SARS-CoV-2.

Svym vyzkumem nasli kolem 100 unikatnich omikronovych podtypu, které se v prirodé ve
skutecnosti nemohly vyskytovat. Tyto mutace jsou jasnym voditkem pro rozsirenou teorii,
ze tyto viry Covid byly vytvoreny v laboratorich a odtud se Sirily.

Kromé toho tyto variace obsahuji Sirokou skalu mutaci, které se bézné pouzivaji ve studiich reverzni
genetiky k systematické analyze ruznych ¢ésti viru.

Pred oznamenim objevu omikronu v Jizni Africe nasli védci presné shody s variacemi omikronu v
sekvencich z Portorika ulozenych v databazich v roce 2020.

Tanaka a Miyazawa tvrdi, ze je tomu tak u vSech variant, které se objevily ve Wu-chanu od
pocatecniho vypuknuti.

To neni prirozené, a proto predpokladaji, ze jsou soucasti experimentalniho programu k
testovani faktoru ovliviiujicich infek¢nost a zavaznost SARS-CoV-2 v bézné populaci.

Tuto hypotézu zakladaji na svém pozorovani neobvykle malého poc¢tu ,tichych” mutaci v téchto
variantach.

Tento vyzkum zkouma vyvoj vird a zivych tvort se zvlastnim dirazem na myslenku genetickych
dat. SARS-CoV-2 je virus zaloZzeny na RNA, ktery uklada informace v fetézcich znaka.
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Geneticky material se sklada z genu, které obsahuji instrukce pro tvorbu proteint. Buniky pouzivaji
tyto geny jako voditka pro produkci aktivnich molekul nazyvanych proteiny.

Geneticky kod je duplikovan a predan budoucim generacim, ale v prubéhu ¢asu mohou nastat
zmeény, které vedou k mutacim.

Chcete-li porozumét ruznym typtum mutaci a tomu, jak ovliviiuji organismy, zvazte néasledujici
informace: VétSina mutaci, které meéni jedno pismeno v DNA nebo RNA, neovliviiuje proteinovou
sekvenci a nazyva se ,synonymni“ mutace.

Tyto mutace nemaji zadné nasledky a v prubéhu casu se hromadi prirozenym vyvojem.

Absence synonymnich mutaci je klicovym indikatorem toho, ze k vyskytu novych variaci,
jako je Omicron, nedochazi spontanné. Vétsina mutaci, které maji ucinek, je vSak pravdépodobné
Skodliva a rychle zmizi.

Ve vzacnych pripadech muze mutace vyustit v prospé$nou zménu, kterd organismu umozni
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hromadéni tichych a prospésnych mutaci pohani evoluci vSech forem zivota.

Vyzkumnici pouzili verejné databaze ke sledovani evolu¢ni historie spike proteinu Omicron BA1 a
urceni poradi, ve kterém se vyskytlo jeho 37 mutaci. Za timto Gcelem hledali sekvence, kterym jedna
z mutaci chybéla, a predpokladali, ze jedna z nich bude odpovidat posledni mutaci v sérii.

Provedli 37 databazovych dotazu se sekvencemi postradajicimi kazdou z mutaci Omicron
BA1 v nadéji, Ze najdou shodu, ktera indikuje posledni mutaci v sérii.

Vysledky ukazaly, ze vSechny mutace kromé jedné byly nové a nezpusobily zadny vyznamny
rozdil.

Neni mozné, aby se prirozené vyskytovala skupina variant s reverznimi omikronovymi BA1
mutacemi. V diagramu ve studii autori ukazuji, ze vSechny mutace az na jednu v omikronové
subvarianté BA1 se nachézeji v kmeni bez mutace.

To podtrhuje dulezitost pochopeni vyvoje spike proteinu a jeho role ve vyvoji SARS-CoV-2. Vyzkum
Tanaky a Miyazawy zkouma pravdépodobnost rekombinace ve vyvoji varianty SARS-CoV-2. Tvrdi, Ze
rekombinace by vyzadovala koexistenci virt Omicron BA1 a dal$ich vira predku ve stejné burce, coz
by bylo vysoce nepravdépodobné vzhledem k zahrnutym frekvencim a potrebé Cetnych reverznich
mutaci.

Pro vysvétleni zvratt pozorovanych u Omicron BA1 by bylo nutné, aby specificka ¢ast RNA
obsahujici mutaci byla obracena rekombinaci. To by vyzadovalo ¢istou vyménu sekce bez ovlivnéni
mutaci na obou stranach. Nékteré mutace vSak nelze zarovnat kvuli nedostatku spole¢nych sekvenci
mezi témito dvéma kmeny.

Rekombinace by také mély zanechat stopy v prilehlych oblastech viru, ale zadné nebyly
nalezeny.

Tanaka a Miyazawa objevili 29 variant pripisovanych Portoriku, které odpovidaji Omicron
BA1 nebo BA2 na zakladé spike proteinovych sekvenci, coz vyvolava otazky o historii
Omicronu, protoze tyto sekvence predchazely objevu Omicronu v Jizni Africe v listopadu
2021 - o vice nez rok pozdéji.



Absence ,synonymnich” mutaci silné naznacuje, Ze varianty SARS-CoV-2 byly vytvoreny ¢lovékem.

Autori tvrdi, ze prirozena evoluce by produkovala neutralnéjsi synonymni mutace nez
nesynonymni mutace, které mohou pretrvavat pouze zlepsenim proteinu, ktery koduji.

Toto pozorovani je nepravdépodobné, protoze v predchozich variantach, jako jsou Alfa, Beta,
Gamma, Delta nebo Mu, nebyly zadné synonymni mutace a pouze jedna v Lambdé a Omicronu.

Pritomnost jednotlivych reverzi kazdé mutace ve trech omikronovych liniich se zda byt zdmérnym
cvicenim v reverzni genetice, aby se otestovaly u¢inky kazdé mutace na chovani viru.

Absence synonymnich mutaci v jinych variantach naznacuje, Zze vSechny varianty po
puvodnim kmeni Wuhan jsou umélého puvodu.

Autori véri, Zze mutace, které objevili, byly soucasti experimentu, ktery meél studovat spike
protein a jak mutace ovliviluji chovani viru.

Skutec¢nost, ze neexistuje zadny dikaz, ze mnoho z mutaci, zejména v ¢asnych variantach, je spojeno
se zvysenou virovou infekci, naznacuje, ze kazda varianta byla navrzena tak, aby identifikovala, které
aminokyseliny v proteinu S jsou zodpovédné za infek¢nost a patogenitu.

Pokud jsou zévéry vyvozené v tomto dokumentu spravné, byl by to nezvratny dukaz, ze vSe o SARS-
CoV-2 bylo uméle zmanipulovano od doby, kdy se poprvé objevil - ¢i spiSe jeSté dlouho predtim...
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