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Anfang 2025 verdéffentlichte MWGFD Fragen & Antworten zu DNA-Resten in RNA-basierten
genetischen Impfstoffen [1]. In diesem Update werden die zahlreichen neuen Erkenntnisse,
die wir groftenteils den Untersuchungen des amerikanischen Wissenschaftlers Kevin
McKernan zu verdanken haben [2], kombiniert mit molekularbiologischem Grundwissen
laienverstandlich zusammengefasst.

Hintergrund

Mit den RNA-basierten genetischen Impfstoffen, so die Definition des Paul-Ehrlich-Instituts [3],
wurde ein Trojanisches Pferd aus in Lipid-Nanopartikel (LNP) verpackter modifizierter
mRNA (modRNA) geschaffen, um fremde Geninformation in gesunde(!) Zellen zu
schmuggeln. Die fremde Geninformation zwingt die gekaperte Zelle dazu, ein kérperfremdes
Protein (im Fall von Covid-19 das Spikeprotein von SARS-CoV-2) zu produzieren und es auf
der Zelloberflache zu prasentieren, damit das Immunsystem Antikorper gegen dieses Antigen
bildet. Da das offizielle Narrativ an dieser Stelle endet, fallt leider ein entscheidender Aspekt
unter den Tisch. Das Immunsystem erkennt das prasentierte Antigen als kérperfremd und
identifiziert die betreffende Zelle als ,vireninfiziert®, was unweigerlich dazu flihrt, dass diese
Zelle zerstort wird. (Details zum Funktionsprinzip [4]).

Zusatzlich enthalten die genetischen Impfstoffe der Firmen Pfizer/BioNTech und Moderna aber
auch noch ein Damoklesschwert, das von den Herstellern vertuscht, von der Politik geleugnet
und von ,der“ Wissenschaft unterdriickt wird. Es handelt sich um hohe Konzentrationen an
Rest-DNA aus dem Herstellungsprozess (sieche weiter unten), die Kevin McKernan im
Februar 2023 mehr oder weniger zufallig in allen von ihm untersuchten Impfstoffchargen
nachgewiesen hat [5]. Seine Ergebnisse wurden anschlieBend durch mehrere Labore
bestatigt, inklusive eines Teams von MWGFD [6], und inzwischen in der Zeitschrift
Autoimmunity veréffentlicht [7]. Da ein grof3er Teil der Rest-DNA in LNP verpackt vorliegt, wird
sie zusammen mit der modRNA in die Zellen geschmuggelt.

,Nur die Liige braucht die Stiitze der Staatsgewalt, die Wahrheit kann von alleine aufrecht stehen.*
Thomas Jefferson

Die Chronologie der Vertuschung

Das politische Narrativ, dass ,mRNA-Impfstoffe* keine DNA enthalten, war von Beginn an eine
Lige, da bereits in den Zulassungsunterlagen das Gegenteil zu lesen ist [8]. So wird in Tabelle
S. 4.1 des Rapporteur’s Rolling Review Assessment Report (EMEA/H/C005735/RR) unter der
Rubrik Prozess-bedingte Verunreinigungen (Process Related Impurities) die durch
quantitative PCR (qPCR) ermittelte Menge an Rest-DNA Vorlage (Residual DNA Template)
mit ,< 330 ng DNA / mg RNA® angegeben. Da dieser Wert unter einem ,Grenzwert“ von 10 ng
DNA / klinischer Dosis liegt (siehe weiter unten), wurde dieses vollkommen neuartige Produkt
fur die Notfall-Zulassung durchgewunken. Um diesen ,Grenzwert‘ nicht zu Uberschreiten,
wurden von den Herstellern eine ganze Reihe von ,Tricks® angewendet, um die
Zulassungsbehdrden ganz offensichtlich zu tauschen.

» Trick-1: Im Rahmen der Zulassung wurden nur die Ergebnisse der im Labor in kleinem
Malstab angewandten Produktionsmethode eingereicht, um Impfstoffe fiir die ersten
klinischen Studien bereit zu stellen. Hierbei wurde die fiur die Herstellung von RNA
erforderliche DNA-Vorlage durch eine PCR vervielfaltigt (Prozess-1). Die Impfstoffe flr die



Massen-Impfkampagne wurden spater jedoch mit einem anderen Verfahren hergestellt,
bei dem die DNA-Vorlage in bakterielle Trager-DNA (Plasmide) eingebracht und in
Bakterienkultur vermehrt wurde (Prozess-2).

Beachte-1: Die Anwendung zweier unterschiedlicher Wirkstoffprozesse wird in den
Zulassungsunterlagen explizit erwahnt [9]. Auf Seite 18 erfahrt der Leser, dass
Unterschiede zwischen Prozess-1 und Prozess-2 festgestellt wurden, aber nicht
abschlieltend geklart werden konnte, ob durch die beiden Prozesse identische Spezies
erhalten werden, da keine experimentellen Daten zu den verkirzten RNA-Spezies und den
exprimierten Proteinen vorliegen. Daher wird in der spezifischen Verpflichtung SO1
(specific obligation-1) gefordert, dass zusatzliche Charakterisierungsdaten vorgelegt
werden mussen.

Bei der aktuellen wissenschaftlichen Diskussion um hohe DNA-Konzentrationen geht es
primar um Reste bakterieller Plasmid-DNA, die bei der Zulassung von Prozess-1 gar nicht
gefunden werden konnten! Als positiver Begleiteffekt dieses Tricks wird automatisch auch
der Gesamt-DNA-Gehalt geringer (siehe Trick-2).

Interessant ist in diesem Zusammenhang auch ein Blick in die Zulassungsunterlagen von
mResvia, einem weiteren RNA-basierten genetischen Impfstoff der Firma Moderna gegen
RSV (Respiratory Syncytial Virus) [10]. Auf Seite 12 erfahrt der Leser, dass flr die Rest-
Plasmid-DNA ein sensitiverer Fragmentierungstest entwickelt werden soll, um die
Fragmentierung der verbleibenden Plasmid-DNA-Vorlage zu charakterisieren und die
Wirksamkeit der DNase-I Behandlung (siehe weiter unten) zu bestimmen. Es sind genau
diese Reste bakterieller Plasmid-DNA, die aktuell beim Impfstoff Comirnaty gegen Covid-
19 vertuscht werden sollen. Dieser wurde von Pfizer/BioNTech aber nach demselben
Produktionsverfahren hergestellt (Prozess-2).

Beachte-2: Bei den nach Prozess-2 hergestellten genetischen Impfstoffen kénnte in
Zukunft noch ein weiteres, bislang kaum beachtetes Problem auftreten. Alle Organismen
markieren bestimmte Abschnitte ihrer DNA als aktiv bzw. inaktiv, was durch das Entfernen
bzw. Anbringen von Methylgruppen erfolgt. Diese befinden sich bei Bakterien am DNA-
Baustein A (Adenin), beim Menschen hingegen am DNA-Baustein C (Cytosin). Derartige
Unterschiede an der DNA sind fir unsere Zellen ein Hinweis auf das Eindringen von
Bakterien oder Viren. Der dadurch von den Zellen ausgeldste ,Katastrophenalarm®
resultiert in einer Ausschuttung von Interferon und damit einer Entzlindungsreaktion, die
sogar zum Zelltod flhren kann [11].

Trick-2: Bei der Uberprifung zur Einhaltung eines willkirlich festgelegten DNA-
Grenzwerts wurden unterschiedliche Messmethoden angewandt, die zu einer
Uberschitzung des RNA-Gehalts und zu einer Unterschitzung des DNA-Gehalts
fuhrten [12].

Der RNA-Gehalt wurde zunachst mittels UV-Spektroskopie gemessen. Diese Methode
kann jedoch bekanntermaf3en nicht zwischen RNA und DNA unterscheiden. Kommen in
einer Probe, so wie hier, RNA und DNA gleichzeitig vor, und wird der erhaltene Messwert
ausschlief3lich der RNA zugeschrieben, so wird die RNA-Menge notwendigerweise
Uberschatzt, da die enthaltene DNA als RNA fehlinterpretiert wurde. Wird dieser
Uberschatzte RNA-Wert nachfolgend als Bezugspunkt fir die Ermittlung der DNA-Menge
verwendet, dann liegt das berechnete DNA/RNA-Verhaltnis zu niedrig.

Die Messung des DNA-Gehalts erfolgte mittels gPCR. Mit dieser Methode kann jedoch
ausschlief3lich die durch ein Primerpaar ausgewabhlte Zielsequenz gefunden werden, nicht
jedoch andere DNA-Sequenzen aulerhalb dieser Zielsequenz. Selbst die Zielsequenz
kann nur dann nachgewiesen werden, wenn sie intakt ist. Wurde sie fragmentiert, so
entzieht sie sich dem Nachweis, selbst wenn die Fragmente in groRer Menge
vorliegen. Diese Tatsache wird auch in einem Patent der Firma Moderna beschrieben [13]
und daher eine andere Messmethode empfohlen (Flissigchromatographie-Tandem-
Massenspektrometrie), was die europaische EMA und die amerikanische FDA jedoch



ignorierten. Die Ergebnisse einer gPCR fiihren somit zwangslaufig zu einer
Untererfassung der Gesamt-DNA-Menge.

Im Endprodukt, nach Einkapselung in LNP, fallt eventuell vorhandene DNA einfach unter
den Tisch, da die Hersteller nur die RNA messen, nun erneut mit einer anderen Methode
als vor der Einkapselung in LNP. Der verwendete RiboGreen-Fluoreszenz-Tests weist
jedoch bekanntermallen eine 2x hdhere Affinitdt fir DNA wie fir RNA auf [14]. Bei
gleichzeitiger Anwesenheit von RNA und DNA flhrt dies also erneut zu einer
Uberschatzung des RNA-Gehalts.

Beachte: Die von mehreren Laboren weltweit in allen untersuchten Impfstoffchargen
gemessenen hohen DNA-Konzentrationen beruhen nicht auf der von den Herstellern
verwendeten ungeeigneten gPCR, auch wenn das Paul-Ehrlich-Institut diese Methode in
einem Fachkommentar als valide zu verteidigen versuchte [15], sondern auf flr die
Messung der Gesamt-DNA-Menge geeigneteren Methoden (z.B. Fluoreszenz-
Spektroskopie, Qubit). Um Fehlinterpretationen durch gleichzeitig vorhandene RNA
auszuschlieen, wurden die Proben vor der Messung zusatzlich mit dem Enzym RNase-A
behandelt, um die RNA abzubauen, so dass die tatsachliche DNA-Menge ermittelt wurde.
Auch diesen Schritt haben die Hersteller unterlassen.

Trick-3: Als Resultat von Trick-1 und Trick-2 konnte die EMA schliefRlich feststellen, dass
ein ,,Grenzwert“ von 10 ng DNA pro klinischer Dosis (siehe auch Trick-4) nicht
Uberschritten wurde [16].

Beachte: Fir das Risiko einer méglichen Integration von DNA in das Genom ist weniger
die Masse der DNA, sondern vielmehr die Zahl der DNA-Fragmente von Bedeutung. Bei
gleicher Masse (z.B. 10 ng) ist das Risiko einer Genomintegration bei kiirzeren und damit
in gréRerer Zahl vorliegenden Fragmenten hoher als bei langeren, aber weniger
zahlreichen Bruchstlcken [17].

Trick-4: Bei Trick-3 wird verschwiegen, dass der genannte Grenzwert urspringlich fir
»freie” DNA festgelegt wurde [18], welche als Beimischung in herkémmlichen Produkten
wie Insulin oder Antibiotika vorliegt. Freie DNA wird aber nur mit einer extrem geringen
Wahrscheinlichkeit ins Zellinnere gelangen. Die DNA in RNA-basierten genetischen
Impfstoffen liegt aber, zumindest zu einem grof3en Teil, zusammen mit der RNA ,verpackt"
in LNP vor. Verpackte DNA, fur die bislang keine Erfahrungswerte und auch keine validen
Grenzwerte vorliegen, wird aber sehr viel effektiver von den Zellen aufgenommen, wodurch
das Risikos flr eine schadigenden Zellwirkung deutlich ansteigt.

Beachte: Wie erstmals von einem Team von MWGFD gezeigt wurde [6], mlssen vor der
DNA-Messung die LNP zerstért werden (Triton-X-100, 95 °C), um die darin verpackte DNA
freizusetzen, die ansonsten flr die Messung nicht zuganglich ist. Auch diesen Schritt
haben die Hersteller unterlassen und nur die freie DNA gemessen, wodurch es zu einer
Unterschatzung der Gesamt-DNA-Menge kommt, da der Anteil der in LNP verpackten
DNA, die ins Zellinnere gelangen kann, komplett ausgeblendet wird.

Trick-5: Es wird behauptet, dass DNA-Fragmente < 200 bp kein Sicherheitsproblem
darstellen, da (1) es ,unwahrscheinlich sei, dass derart kleine Bruchstlicke in das Genom
integrieren, (2) sie nicht fir funktionelle Proteine kodieren und (3) es sich nicht um DNA
aus tierischen Zellen, sondern um DNA bakteriellen Ursprungs handle, die kein Krebsrisiko
darstelle [19].

Beachte: Die Realitat ist das exakte Gegenteil. Die Wahrscheinlichkeit einer
Genomintegration sinkt nicht, sondern sie steigt, wenn die Fragmente kleiner und damit
zahlreicher sind [20]. Auch diese Tatsache wird in einem Patent der Firma Moderna
erwahnt [21]. Des Weiteren ist bekannt, dass das von Pfizer/BioNTech verwendete
Plasmid ein Sequenzelement des Tumorvirus SV40 enthélt. Diese nur 72 bp lange



,Promoter/Enhancer-Sequenz®, die nach obiger Argumentation unbedenklich ware, besitzt
jedoch die Fahigkeit, nach Aufnahme ins Zellinnere in den Zellkern einzudringen, inklusive
mit ihr assoziierter DNA-Sequenzen. Dies wird durch eine sogenannte Zellkern-
Erkennungs-Sequenz (nuclear target sequence) ermdglicht [22]. Exakt diese Tatsache
machte die SV40-Sequenz seit Jahrzehnten zu einem zentralen Werkzeug fir die
Gentechnik, also der experimentellen genetischen Manipulation von Zellen und
Versuchstieren. Es ist daher nicht entschuldbar, dass Pfizer/BioNTech diese fiir die
Produktion absolut unnétige, aber gefahrliche Sequenz bei Einreichung der
Zulassungsunterlagen verschwiegen hat. Ihr Vorkommen auf dem Plasmid wurde erst
durch die Untersuchungen von Kevin McKernan aufgedeckt (siehe weiter unten).

» Trick-6: Vielfach geplante Booster werden verschwiegen.

Beachte: Im Assessment Report zu Comirnaty [9] erfahrt der Leser auf Seite 50, dass ein
Verzicht auf Genotoxizitatsstudien akzeptabel sei, da der Impfstoff nur Lipide und RNA
enthalte. Dass es sich nicht um naturliche mRNA, sondern um synthetische modRNA
handelt, wird ignoriert. Bemerkenswert sind auch die Ausfiihrungen zu einem Bestandteil
der LNP. So enthalte der neuartige Hilfsstoff ALC-0159 eine chemische Gruppe
(Acetamid), die bei hohen Dosen und chronischer Verabreichung mit einer Genotoxizitat
in Verbindung gebracht werde. Da aber nur ,zwei“ Verabreichungen des Produkts
empfohlen werden, sei das zu erwartende Risiko einer Genotoxizitat voraussichtlich sehr
gering. Eine mdgliche Risikosteigerung durch Booster wurde also gar nicht erst untersucht.

»In der Politik passiert nichts zuféllig.
Wenn es doch passiert, kann man darauf wetten, dass es so geplant war.”
Franklin D. Roosevelt

Frage-1: Warum wurde die Plasmid-DNA nicht vollstiandig entfernt?

Die Plasmid-DNA sollte im Rahmen des Herstellungsprozesses mit Hilfe des Enzyms DNase-
| entfernt werden. Es wurde jedoch bereits 1997 beschrieben, dass DNase-| kein verlassliches
Enzym ist [23]. Selbst die Firma Moderna weist in ihrem Patent darauf hin, dass der DNA-
Abbau durch DNase-I unvollstandig ablauft [21]. Auch Mitarbeiter der Firma BioNTech weisen
in einem Ubersichtsartikel auf dieses Problem hin [24]. Und auf der Webpage eines Herstellers
von DNase-l ist zu lesen, dass es praktisch unmoglich sei, in einer RNA-Praparation alle DNA-
Strange vollstandig zu entfernen [25]. So zeigt das Enzym z.B. bei Anwesenheit von
DNA:RNA-Hybriden eine verminderte Effizienz [26]. Exakt solche DNA:RNA-Hybride wurden
von Kevin McKernan in Impfstoffchargen von Pfizer/BioNTech und Moderna nachgewiesen
[27].

Trick-7: DNA:RNA-Hybride treten vornehmlich in der Spike-Region auf, da diese im Rahmen
des Herstellungsprozesses in RNA umgeschrieben wird. Die produzierte RNA bleibt dabei eine
gewisse Zeit an der DNA-Vorlage ,kleben® und schutzt somit die DNA-Vorlage vor Zerstérung
durch das Enzym DNase-l. Obwohl BioNTech eine qPCR fir die Spike-Region entwickelt
hatte, um das erfolgreiche Einbringen dieser Sequenz in das Plasmid zu Uberprifen,
verwendete sie diesen bereits vorhandenen Test nicht fir die Bestimmung der am Ende des
Produktionsprozesses verbleibenden Rest-DNA-Menge. Stattdessen entwickelte sie einen
neuen Test, der gegen ein anderes Gen auf dem Plasmid gerichtet war, dem sogenannten
KAN-Gen, das die Bakterien resistent gegen das Antibiotikum Kanamycin macht. Bei dieser
Sequenz sind jedoch keine DNA:RNA-Hybride zu erwarten, da im Rahmen der
Impfstoffherstellung keine KAN-RNA produziert wird. Es war daher vorhersehbar, dass KAN-
DNA deutlich effektiver durch DNase-| entfernt wird als Spike-DNA [27].

Beachte: Es wurde nur eine einzelne kurze DNA-Sequenz mittels gPCR gemessen und
behauptet, dass das Ergebnis dieser Messung fur alle DNA-Sequenzen auf dem Plasmid gultig
sei und daher auf die Gesamt-DNA-Menge extrapoliert werden kénne. Ein fataler ,Fehler,



wenn man weil}, dass DNase-l die Spike-Region des Plasmids aufgrund der DNA:RNA-
Hybride nur zu einem Bruchteil abbauen kann. Auch werden die vielen kurzen DNA-
Bruchstiicke, die als Folge einer unvollstiandigen DNase-l Aktivitdt entstehen kdnnen,
systematisch Ubersehen. Man hatte den Abbau zumindest verbessern kénnen, wenn man statt
DNase-| das fiir diesen Zweck besser geeignete Enzym DNase-I-XT verwendet hatte [27]. Die
Hersteller und deren Wissenschaftler miissen das gewusst haben.

Frage-2: Warum war eine SV40 Sequenz auf der Plasmid-DNA von Pfizer/BioNTech?

Diese Frage ist berechtigt, weil diese Sequenz fir die Herstellung von RNA in den
verwendeten E. coli Bakterien absolut unnétig ist und sie daher von der Firma Moderna nicht
verwendet wurde. Besonders brisant ist, dass die Firma Pfizer/BioNTech die SV40-Sequenz
in den eingereichten Zulassungsunterlagen nicht offengelegt hat [28]. Die fehlenden
Sequenzen (SV40-Promotor/Enhancer, SV40-Ori, F1-Ori, SV40-PolyA, TK-PolyA) wurden
erst nach dem Nachweis durch Kevin McKernan und einem Team von MWGFD nachgereicht,
mit dem Hinweis, man hatte diese Sequenz als inaktiv eingeschatzt und es daher nicht fur
noétig erachtet, diese der Zulassungsbehoérde zu melden [29,30]. Obwohl die Einreichung von
falschen Unterlagen im Normalfall zu einer unverziglichen Aufhebung der Marktzulassung
hatte fihren missen, erfolgte diese nicht!

Auch wurde durch zwei Publikationen von Pfizer-Mitarbeitern bekannt, dass die Firma Pfizer
fur die Herstellung des ,Impfstoffs“ Comirnaty einfach auf bereits vorhandene Plasmid-DNA
aus ihrem ,Gentherapie Programm” zurtickgegriffen hat [31,32]. Dies erklart die Anwesenheit
der SV40-Sequenz, da im Rahmen einer Gentherapie die gewilinschte Erbinformation in das
Genom eingebaut werden soll, was aber bei genetischen Impfstoffen unter keinen Umstanden
passieren darf. Insofern ist die Vertuschung dieser Sequenzen gegenlber den
Zulassungsbehorden nicht entschuldbar.

Interessant ist die Tatsache, dass alle bisherigen qPCR-Studien unabhangiger
Wissenschaftler an Pfizer/BioNTech Impfstoffen einen auffallig hohen Gehalt an SV40-DNA
zeigten, obwohl hier keine DNA:RNA-Hybride zu erwarten sind. Als mogliche Ursache wurde
sogenannte G4-DNA identifiziert (eine Quadruplex-Struktur aus 4 aufeinander folgenden
Guanin-Bausteinen), welche die Stabilitdt der DNA erhéhen und den Abbau durch DNase-|
nahezu unmadglich machen [33]. Kevin McKernan hat gezeigt, dass in der SV40-Sequenz des
von Pfizer/BioNTech verwendeten Plasmids gleich 5 solche G4-DNA-Sequenzen enthalten
sind [34]. Da die SV40-Sequenz auf dem Plasmid gleich doppelt hintereinander geschaltet
vorkommt, kdnnen sich zusatzlich sogenannte Haarnadel-Schleifen ausbilden, welche die
Stabilitat der DNA noch weiter erhéhen. Zum besseren Verstandnis stelle man sich ein altes
Telefon vor, bei dem der Horer durch ein Spiralkabel mit dem Apparat verbunden war, welches
selbst Ahnlichkeit mit einer DNA-Doppelhelix hatte. Nach mehrmaligem Gebrauch des
Telefons verdrillte sich das Spiralkabel regelmafig, klappte schlieflich um und bildete kaum
mehr entwirrbare Knoten aus.

Frage-3: Sind Reste der Plasmid-DNA vermehrungsfiahig und konnen sie in das
menschliche Genom integrieren?

Als Argument gegen ein durch DNA-Reste verursachtes genetisches Risiko wird haufig
angeflhrt, dass sich die verwendeten Plasmide aufgrund ihres bakteriellen Ursprungs in
menschlichen Zellen nicht vermehren kdnnen. Eine Vermehrung ist fir eine Genomintegration
jedoch gar nicht nétig, d.h. Vermehrung und Integration sind zwei unterschiedliche und
voneinander unabhangige Prozesse. Zudem wird ,Ubersehen®, dass die verwendeten
Plasmide auch virale Elemente (z.B. SV40-Promotor/Enhancer) und saugetierartige
Sequenzen (z.B. origin-of-replication, ori) enthalten. Es ist bekannt, dass der SV40-Ori in
Saugetierzellen aktiv sein kann, wenn er mit weiteren Elementen (F1-Ori, ColE1) gekoppelt
wird. Beide Elemente sind in dem von Pfizer/BioNTech verwendeten Plasmid vorhanden [35]
und wurden in der Nachmeldung der ,vergessenen® Funktionselemente des Plasmids explizit
erwahnt (siehe oben). Ebenfalls gut belegt ist die von einer Vermehrung unabhangige
Fahigkeit der SV40-Sequenz, ihren eigenen Transport sowie den Transport anderer mit ihr



assoziierten DNA-Sequenzen in den Zellkern zu férdern und dadurch den Einbau dieser
Sequenzen in die Erbsubstanz zu erleichtern [36,37,38,39,40,41].

Es ist noch nicht endglltig geklart, ob sich die fiur die Impfstoffherstellung verwendeten
bakteriellen Plasmide in menschlichen Zellen vermehren kénnen oder nicht. Hierflr spielt die
in das Plasmid eingebrachte Sequenz (z.B. Spike) keine Rolle. Wichtig ist vielmehr, ob das
Plasmid als natirlicher Ring, der sich generell leichter vermehren kann, oder als linearer
Strang vorliegt. Im Rahmen der Impfstoffproduktion wird daher der Ring durch Schneiden mit
sogenannten Restriktionsenzymen in einen Strang umgewandelt, um die Wahrscheinlichkeit
einer Vermehrung zu minimieren. Kevin McKernan weist darauf hin, dass diese Linearisierung
der Plasmide durch Pfizer/BioNTech unvollstandig erfolgte und somit méglicherweise
umkehrbar ist [42]. Als Grund fir die unvollstandige Linearisierung nennt er die Verwendung
eines ungeeigneten Restriktionsenzyms, das beim Schneiden der Plasmide ,klebrige Enden®
(sticky ends) produziert, wodurch sich Teile von Plasmiden in der Zelle wieder zu einem Ring
schlieRen und somit mdglicherweise wieder vermehrungsfahig werden kdénnen. Tatsachlich
wurde nachgewiesen, dass die in Comirnaty enthaltenen Reste von Plasmid-DNA in E. coli
Bakterien vermehrungsfahig waren [43]. Die Ergebnisse wurden von Kevin McKernan
Uberprift [44].

Frage-4: Lassen sich Reste von Plasmid-DNA in geimpften Personen nachweisen?

Bei 75 von 102 untersuchten geimpften Personen konnten im Blut Bruchstlicke von Plasmid-
DNA nachgewiesen werden, darunter auch die SV40-Sequenz [45]. Die Ergebnisse konnten
bei fast allen betroffenen Personen durch eine Genomanalyse bestatigt werden [46].

Kevin McKernan berichtet [47], dass er anhand der von flnf Studien zur Verfigung gestellten
RNA-Seq Daten Fragmente von Plasmid-DNA in den analysierten Proben von geimpften
Personen nachweisen konnte [45,48,49,50,51].

Kurzlich wurde ein Preprint verdffentlicht, an dem auch zwei Mitglieder von MWGFD als Ko-
Autoren beteiligt sind [52]. Hierbei handelt es sich um die bislang langste Nachverfolgung (3,5
Jahre) eines dreimal mit Comirnaty geimpften 55-jahrigen Mannes. Eine Covid-19 Infektion
konnte Uber den gesamten Beobachtungszeitraum durch das Fehlen des Nukleokapsid(N)-
Proteins ausgeschlossen werden. Es konnte eine deutlich verlangerte Expression von
Spikeprotein (1.173 Tage nach Booster in Plasma und Exosomen (ELISA), 1.364 Tage nach
Booster in Hautbiopsie), Spike-modRNA (1.284 Tage nach Booster in Exosomen (RT-PCR))
und Plasmid-DNA-Fragmenten (1.384 Tage nach Booster in Hautbiopsie: Sequenzen von
Spike-Gen, ori1/ori2, SV40 (Bestatigung durch Sanger-Sequenzierung) nachgewiesen
werden, die in einem multisystemischen Post-Vac-Syndrom resultierten.

Frage-5: Stellen die Reste von Plasmid-DNA in den RNA-basierten genetischen
Impfstoffen ein Krebsrisiko dar?

Bereits 1999 wurde von Dean und Mitarbeitern gezeigt, dass die im Pfizer/BioNTech Impfstoff
Comirnaty enthaltene SV40-Sequenz auch bei sich nicht in Teilung befindlichen Zellen in den
Zellkern eindringen und in die zellulare DNA eingebaut werden kann, und dass bereits wenige
Kopien dieser Sequenz ausreichen, um auf diesem Weg eine Krebsentwicklung auszulésen
[36]. Von Impfbeflirwortern wird regelmaRig das Fehlen eines weiteren Gens des SV40 Virus,
das angeblich fir eine Tumorinduktion notwendige sogenannten ,Large T-Antigen“ angefihrt,
um ein madgliches Krebsrisiko durch den Impfstoff Comirnaty abzustreiten. Es wurde jedoch
gezeigt, dass das ,Large T-Antigen® fur eine Integration nicht zwingend nétig ist [53]. Ebenfalls
seit 1999 ist bekannt, dass die SV40-Sequenz, die in Comirnaty nachgewiesen wurde, an das
Tumorsuppressorprotein p53 binden kann, wodurch wichtige genetische
Reparaturmechanismen gestort und das Krebsrisiko weiter erhdht werden kann [54].

Ende 2025 analysierte eine umfangreiche Ubersichtsarbeit die vorhandene Literatur zu
Krebszeichen nach SARS-CoV-2 Infektion bzw. Covid-19 Injektion [55]. Neben
Gemeinsamkeiten, wie z.B. dem Spikeprotein, weisen die Autoren aber auch auf Unterschiede
zwischen Infektion und Injektion hin. So zeigt die Injektion eine deutlich umfassendere
Verteilung im Korper sowie die intrazellulare Aufnahme und die Persistenz modifizierter RNA



(modRNA), welche die Synthese eines korperfremden Spikeproteins im gesamten Korper
vorantreibt. Die zusatzliche Existenz von fragmentierter Rest-DNA und die Uber Monate bis
Jahre hinweg anhaltende Produktion von Spikeprotein stellen eindeutige Injektions-
spezifische Faktoren dar, welche das Risiko der Krebsentstehung erhdhen, die
Immundberwachung storen und das Wachstum bereits vorhandener maligner Zellen
beschleunigen kénnten.

LAlles, selbst die Liige, dient der Wahrheit;
Schatten I6schen die Sonne nicht aus.”
(Franz Kafka)

Fazit: Die genetischen Risiken der RNA-basierten genetischen Impfstoffe sind real!

Obwohl es sich bei der Injektion von genetischen Impfstoffen biologisch eindeutig um eine
» 1 ransfektion“ handelt, d.h. um das Einbringen von fremder genetischer Information in unsere
Koérperzellen [56], behandelt die EMA diese neuartigen Produkte nicht als Gentherapeutika,
sondern ohne jegliche wissenschaftliche Grundlage ,per definitionem* als Impfstoffe. Durch
diesen Trick werden die Hersteller von den fur derartige Praparate eigentlich gultigen, aulRerst
strengen Sicherheitsauflagen befreit.

Trick-8: Man wendet eine juristische Fiktion an.

Selbst ChatGPT erkennt den Schwindel und erklart, es handle sich bei einer juristischen
Fiktion um ,einen rechtlichen Trick: Es wird rechtlich so getan, als ware ein bestimmter
Sachverhalt wahr, auch wenn dieser in Wirklichkeit nicht zutrifft oder gar nicht existiert. Diese
Annahme dient dazu, eine rechtliche Regelung anzuwenden, die sonst nicht greifen wirde,
und dadurch Rechtssicherheit, praktische Anwendbarkeit und gerechte Ergebnisse zu
ermdglichen.“ Des Weiteren nennt ChatGPT drei wichtige Merkmale einer juristischen Fiktion:
»(1) Rechtsannahme trotz Unwahrheit: Ein Sachverhalt wird aus juristischen Griinden als
gegeben behandelt, obwohl er tatsachlich falsch ist. (2) ZweckmaRigkeit: Die Fiktion wird
verwendet, um Gesetzesregeln auf Falle zu Ubertragen, in denen sie sonst nicht anwendbar
waren, etwa zur Erleichterung von Verfahren oder zur Vermeidung von Rechtslicken. (3) Nicht
widerlegbar im Verfahren: In vielen Fallen darf der fiktive Sachverhalt im Prozess nicht
widerlegt werden — er qilt einfach als wahr.”

Eine ausfuhrliche Analyse zum Thema ,Impfstoff oder Gentherapie® findet sich in dem
empfehlenswerten Ubersichtsartikel von Helene Banoun [57].

Bemerkenswerterweise wurde das Gesetz zur Regelung der Gentechnik [58] schon lange vor
Beginn der Covid-19 Massen-Impfkampagne geandert, so dass es als ,maligeschneidert® fur
die genetischen Impfungen erscheint. So wird im Gesetz zur Neuordnung des
Gentechnikgesetzes [59] in §3 Abs. 3 ein gentechnisch veranderter Organismus (GVO) nun
definiert als ,ein Organismus, mit Ausnahme des Menschen, dessen genetisches Material
in einer Weise verandert worden ist, wie sie unter natirlichen Bedingungen durch Kreuzen
oder natirliche Rekombination nicht vorkommt.“ Gegenulber der Originalversion wurde ohne
jegliche wissenschaftliche Begrindung der Zusatz ,mit Ausnahme des Menschen® eingefugt,
was bedeutet, dass jeder andere Organismus, z.B. ein Schimpanse, bei Anwendung der
identischen Technik sehr wohl als GVO zahlt.

Bereits 2009 wurde auf europaischer Ebene die Definition eines Gentherapeutikums
dahingehend geandert, dass in § 2 der Zusatz ,Impfstoffe gegen Infektionskrankheiten sind
keine Gentherapeutika“ eingefligt wurde. [60].

Aus wissenschaftlicher und medizinischer Sicht sind diese beiden Gesetzesanderungen in
keiner Weise zu rechtfertigen. Die EMA und andere Aufsichtsbehérden sind nicht mehr
vertrauenswirdig, solange diese Fehler nicht korrigiert werden.
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