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71034 Boblingen

Aufhebung sémtlicher Corona-SchutzmaBnahmen fiir mich, meine Familie und alle
Birgerinnen und Biirger im Landkreis Béblingen

Sehr geehrte Frau Dr,-

im vorliegenden Schreiben mdchte ich lhnen ausfiihrlich und nachvollziehbar darlegen warum ich
Sie héflich bitte, samtliche Corona-SchutzmaBnahmen fur mich, meine Familie und alle
Burgerinnen und Birger des Landkreises Boblingen mit sofortiger Wirkung aufzuheben. Weiterhin
bitte ich Sie alle Mitarbeiterinnen und Mitarbeiter des Gesundheits- sowie des zustandigen
Ordnungsamtes hinsichtlich des Wegfalls der Corona-SchutzmaRnahmen moglichst schnell zu
unterrichten.

Alle Corona-SchutzmaBnahmen basieren, wie Sie wissen, auf dem Infektionsschutzgesetz (IfSG)
in der Fassung vom 21.12.2020. §1 IfSG unterwirft alle Beteiligten der Wissenschaftlichkeit.
Da die Wissenschaftlichkeit als Voraussetzung fiir die Corona-Schutzmafnahmen nicht gegeben
ist und bisher kein wissenschaftlicher Nachweis (ber die Existenz des vermuteten neuartigen
Coronavirus SARS-CoV-2 erbracht wurde, verlieren alle Corona-SchutzmaRnahmen ihre
Gultigkeit und Rechtfertigung und sind daher unverziglich aufzuheben.

Am 03.02.2020 wurde die fur das angebliche neuartige Coronavirus SARS-CoV-2 (damals 2019-
nCoV) maRgebliche Publikation ,A new coronavirus associated with human respiratory
disease in China" [1] elektronisch veroffentlicht. In der referenzierten Publikation wurde das
Gesamtgenom der Variante WH-Human 1 (SARS-CoV-2) erstmalig gedanklich konstruiert.
Hierbei wurden die guten wissenschaftlichen Sitten nicht eingehalten und keine
Kontrollexperimente dokumentiert. Zur Verifikation gentgt es den kurzen Methodenteil zu
studieren. Untersucht wurde ein 41-jahriger Patient (Temperatur tber 37,5 °C) der sich mit
Husten und Engegefiihl in der Brust im Zentralkrankenhaus von Wuhan vorstellte. Bei diesem
Patienten wurde eine Bronchiallavage durchgefiihrt und die gesamte daraus gewonnene RNA zur
Konstruktion des ,Virusgenoms" verwendet. Dabei ist a Priori jedoch véllig unklar, ob die
vorliegende Erkrankung Uberhaupt viralen Ursprungs ist. Es wird dies einfach unterstellt, was
nicht wissenschatftlich ist. Anhand von sehr kurzen Genabschnitten wurden mit den
Computerprogrammen Megahit (v.1.1.3) und Trinity (v.2.5.1), 384.096 (Megahit) bzw. 1.329.960
(Trinity) Contigs konstruiert. Die langsten zusammenh&ngenden Contigs umfassten dabei 30 474



(Megahit) bzw. 11.760 (Trinity) Nukleotide und zeigten eine gute Ubereinstimmung zum SARS
ahnlichen ,Fledermausvirus' SL-CoVZC45 (89,1% Ubereinstimmung). Bei der Konstruktion von
WH-Human 1 wurde davon ausgegangen - ohne dies explizit zu benennen - dass die sehr kurzen
verwendet Sequenzen viralen Ursprungs sind, da bekannte menschliche Sequenzen zunéachst
eliminiert wurden. Hier ist jedoch zu bemerken, dass bei weitem nicht alle RNA- und DNA-
Sequenzen bekannt sind. Es kann also sicher nicht davon ausgegangen werden, dass es sich bei
der zur Konstruktion verwendeten RNA um virale RNA handelt.

Schlussendlich wurde ein Genom mit 29.903 Nukleotiden unter dem Namen WH-Human 1 in die
Gendatenbank mit der ID MN908947 [2] eingestellt, welches auch unter dem Namen 2019-nCoV
referenziert wurde und spéter als SARS-CoV-2 weltweite Bekanntheit erlangte. Was hatte sich
wohl ergeben, wenn in der Datenbank SL-CoVZC45 nicht enthalten gewesen ware? Ware der
Ursprung dann nicht die Fledermaus, sondern das Schwein, der Vogel oder die Schlange? Ich
bitte an dieser Stelle meinen Zynismus zu entschuldigen.

Wie bereits erwahnt, wurden keine Kontrollexperimente durchgefiihrt, um beispielsweise
auszuschlielen,

- dass auch mit menschlicher/mikrobieller RNA aus einer Lungenspllung eines
gesunden Menschen,

- dass mit der RNA aus einer Lungenspiilung eines Menschen mit einer anderen
Lungenerkrankung,

- dass mit der RNA aus einer Lungenspilung eines Menschen, der SARS-CoV-2-
negativ getestet wurde,

- dass mit der RNA aus Ruckstellungproben aus der Zeit, als das SARS-CoV-2-Virus
noch nicht bekannt war,

genau die gleiche Ausrichtung eines Virus-Genoms aus kurzen RNA-Sequenzen moglich ist. Eine
Methode wie hier das Alignment, um aus sehr kurzen Gensequenzen eine theoretisch lange zu
errechnen, die nicht durch Kontrollversuche abgesichert ist, kann und darf nicht als
wissenschatftlich bezeichnet werden. Hier wird Wissenschaftlichkeit vorgegeben, die jedoch
offensichtlich, nachvollziehbar und fur jeden uberprifbar keinesfalls vorliegt.

Fiir das angebliche Masernvirus wurden Kontrollversuche durchgefthrt, die am 10.02.2016 im
Masernvirus-Prozess eingereicht wurden.

In der ,STELLUNGNAHME zur Nukleinsduresequenz des ,,Maservirus“" [6] heil’t es ,Die
Ergebnisse der nachfolgend aufgefuhrten Untersuchungen widerlegen alle Existenz-
Behauptungen zum behaupteten Masern-Virus. Die Vergleiche der sog. genetischen Sequenz
des angenommenen Masern-Virus mit den ganz normalen Sequenzen der Zellen haben eindeutig
ergeben, dass die sog. Erbsubstanz des behaupteten Masermn-Virus in Wirklichkeit aneinander
gereihte, typische Stiickchen an Molekiilen sind, wie sie in allen Zellen vorkommen. Weil ein
Masern-Virus“ niemals in einem Menschen oder Tier gefunden, isoliert und biochemisch
charakterisiert wurde, werden immer nur Zellen bendtzt, um das ,Masern-Virus" angeblich zu
vermehren. Mit diesen Untersuchungen ist bewiesen, dass es keinen Masern-Virus gibt und
zelleigene Molekule als Bestandteil des vermuteten Virus fehlgedeutet wurden und leider immer
noch fehlgedeutet werden."”

Fazit: In der maRgeblichen Publikation zum ,Virus" SARS-CoV-2 wurde nicht der Nachweis der
Existenz eines neuartigen und krankenmachenden Erregers erbracht. Siehe auch die Argumente
Nr. 2, 3 und 4 in der Anlage ,Die sieben Argumente zur Widerlegung der gesamten Virologie®, die
hier anwendbar sind.



Nun mochte ich noch auf die zweite wichtige Publikation mit dem Titel .A Novel Coronavirus
from Patients with Pneumonia in China, 2019" [3] eingehen. In der vorliegenden Arbeit wurden
drei Patienten betrachtet. Zwei zeigten eine Temperatur zwischen 37°C und 38°C, Husten und
Unwohlsein in der Brustregion. Es wurde die Ausrichtung (engl. Alignment) der ersten Publikation
wiederholt. Uberaschenderweise verwendeten die Autoren den exakt gleichen ,Fledermausvirus*
zur Ausrichtung und hinterfragten damit nicht das Vorgehen ihrer Kollegen, zumal die
Erkenntnisse der ersten Arbeit lediglich auf einen einzelnen Probanden fuRen. Die verwendete
RNA stammte ebenfalls aus der Lunge (Bronchiallavage) sowie aus Zellkulturmaterial. Anders als
in der ersten Publikation wurden die gewonnenen Flussigkeiten zunachst zentrifugiert und mit
dem gewonnen Uberstand wurden Zellkulturen inokuliert. Die Zellkulturen wurden regelmafig mit
einem Lichtmikroskop auf das Vorliegen des zythopatischen Effekts hin Uberpruft, welcher nicht
spezifisch far eine Infektion mit einem Virus ist.

Seit 1954 wird dieser Vorgang mit der Isolation des Erregers und der Infektion der
Zellkultur gleichgesetzt, was der elementaren Logik widerspricht.

Der zythopatische Effekt wurde erstmals in der mafgeblichen Publikation
.Propagation in tissue cultures of cytopathogenic agents from patients with
measles” [4] zum Masernvirus von Enders & Peebles aus dem Jahre 1954
beschrieben. Vier Jahre spater wiederholten die Wissenschaftler Bech & von
Magnus die Versuche mit angeblichen Masernviren und dokumentierten ihre
Ergebnisse in der Arbeit ,Studies on measles virus in monkey kidney tissue
cultures” [5]. Bemerkenswert war die Feststellung der Autoren, dass der
Zytopathische Effekt auch in nicht beimpften Zellkulturen auftrat. Dies zeigt, dass die
verwendete Methode nicht fir den Nachweis und die Isolation eines méglichen Virus
geeignet ist.

In dem Artikel ,Den Experimenten von Enders auf der Spur - zytopathischer
Effekt in Affennierenzellen ist nicht masernvirusspezifisch* [7] wird die
Durchfahrung von Kontrollexperimenten beschrieben, nach denen die
Zellverschmelzung mit anschlieBendem Zelltod in Zellkulturen (zytopathischer Effekt)
nicht virenspezifisch ist, sondern allein durch Laborbedingungen verursacht wird.

Die Autoren sedimentierten auch Zellkulturmaterial und fertigten elektronenmikroskopische Bilder
von angeblichen Viruspartikeln an. Diese wurden jedoch nicht, wie beispielsweise in der
Phagenforschung tblich, isoliert und biochemisch charakterisiert. Ebenfalls wurden aus
gewonnen Material keine Nukleinsauren zur Bestimmung des Genoms gewonnen. Den Bildern
kann leicht entnommen werden, dass keine gereinigten Viruspartikel vorlagen.

Fazit: Auch in der wichtigen Folgepublikation wurde kein krankmachendes Virus nachgewiesen.
Dies rautmen die Autoren sogar selbst ein: ,Although our study does not fulfill Koch's
postulates, our analyses provide evidence implicating 2019-nCoV in the Wuhan outbreak.“
Vergleiche auch die Argumente Nr. 1,2,3,4,5 und 6 Anlage ,Die sieben Argumente zur
Widerlegung der gesamten Virologie“.

Die Sterbeanalyse der Jahre 2016 bis 2020, welche in der Anlage dargestellt ist, stutzt ebenfalls
nicht die These eines neuartigen und krankmachenden Erregers.



AbschlieRend bitte ich Sie um eine schriftliche Stellungnahme bis zum 21.04.2021, gerne per E-
Mail oder per Brief. Entschuldigen Sie die relativ kurze Frist, aber mein Anliegen ist dringlich und
von grof3er Relevanz. Ich bin davon tberzeugt, dass fir Sie und Ihre wissenschaftlich
ausgebildeten Mitarbeiter die Uberpriifung der von mir dargelegten Fakten anhand der
mafgeblichen Publikationen leicht durchzufiihren ist und Sie und Ihr Team zu dem Schluss
kommen, dass die Behauptung eines neuartigen Erregers, welcher kausal fur die Erkrankung
COVID 19 zu erachten ist, aus wissenschaftlichen Griinden nicht weiter aufrechterhalten werden
kann. Damit entfallt im gleichen Augenblick die rechtliche Grundlage aller Corona-
Schutzmafinahmen, welche daher umgehend aufzuheben sind.

Aufgrund der schwerwiegenden Grundrechtseinschrankungen aller Brgerinnen und Burger bitte
ich Sie um schnellstmégliche Unterstiitzung. Sollte ich bis zur oben genannten Fristsetzung keine
Antwort von lhnen erhalten, muss ich dies als Beweis fir die Richtigkeit aller in diesem Schreiben
getatigten Aussagen werten. In diesem Falle werde ich ab diesem Zeitpunkt von der
UnrechtmaBigkeit aller Corona-SchutzmaRnahmen und den damit in Zusammenhang stehenden
Verordnungen ausgehen und diese fir meine Familie und mich als nicht mehr bindend ansehen.

Ich habe Ihnen ein frankierten Ruckumschlag beigefigt.

Mit freundlichen GriRRen,

Anlagen:

Die sieben Argumente zur Widerlegung der gesamten Virologie
Sterbeanalyse der Jahre 2016 bis 2020
Quellenverzeichnis



Die sieben Argumente zur Widerlegung der gesamten Virologie

1.

Virologen deuten das Sterben von Zellen im Labor als viral bedingt. Sie ibersehen aufgrund
fehlender Kontrollversuche, dass sie die Zellen im Labor selbst und unbeabsichtigt, durch
Verhungern und Vergiften toten. Dieser Fehldeutung liegt eine einzige Publikation von John
Franklin Enders und einem Kollegen vom 01.06.1954 zugrunde. Uber diese Publikation
wurde im Masern-Virus-Prozess héchstrichterlich entschieden, dass darin keine Beweise fir
ein Virus enthalten sind. Diese Publikation wurde zur exklusiven Grundlage nicht nur der
Masern-Virologie, sondern der gesamten Virologie seit 1954 und der Corona-Hysterie.

Virologen setzen gedanklich kiirzeste Stiickchen an sog. Erbinformationen absterbender
Zellen gedanklich/rechnerisch zu einem sehr langen Erbgutstrang zusammen, den sie als den
Erbgutstrang eines Virus ausgeben. Dieser gedanklich/ rechnerische Vorgang wird als
Alignment bezeichnet. Dabei haben sie die Kontrollversuche nicht getatigt, den Versuch, auch
aus kurzen Stickchen sog. Erbinformation nicht-infizierter Quellen, den erwiinschten
Erbgutstrang gedanklich/rechnerisch zu konstruieren.

Virologen benétigen fiir das Alignment eines Virus immer einen vorgegebenen Erbgutstrang
eines Virus. Sie benutzen aber hierzu immer einen auch nur gedanklich/rechnerisch
erzeugten Erbgutstrang und niemals einen echten, einen in der Realitat gefundenen. Sie
tatigen dabei niemals die Kontrollversuche, ob aus dem vorhandenen Datensatz sog.
Erbinformationen auch ,virale* Erbsubstanzstrange ganz anderer Viren konstruiert werden
kénnten oder nicht.

Virologen haben ,Viren" niemals in Menschen, Tieren, Pflanzen und deren Flussigkeiten
gesehen oder daraus isoliert. Sie haben das nur scheinbar, indirekt und immer nur mittels
ganz spezieller und kiinstlicher Zellsysteme im Labor getan. Sie haben niemals die
Kontrollversuche erwahnt oder dokumentiert, ob ihnen die Darstellung und die Isolation von
Viren auch in und aus Menschen, Tieren, Pflanzen oder deren Flussigkeiten gelungen ist.

Virologen haben diejenigen vermeintlichen Viren, die sie mittels elektronenmikroskopischer
Aufnahmen fotografieren, niemals isoliert, biochemisch charakterisiert oder daraus ihre
vermeintliche Erbsubstanz gewonnen. Sie haben niemals Kontrollexperimente getatigt oder
vertffentlicht, ob nach der Isolation dieser Strukturen auch tatsachlich ,virale" Eiweile (der
Hulle des Virus) und vor allem der virale Erbgutstrang nachgewiesen werden konnte, der ja
das zentrale Bestandteil und Charakteristikum eines Virus darstellen soll.

Virologen geben typische Artefakte sterbender Gewebe/Zellen und typische Strukturen, die
beim Verwirbeln zelleigener Bestandteile wie Eiweille, Fette und den verwendeten
Losungsmitteln entstehen, als Viren oder als virale Bestandteile aus. Auch hier fehlen die
Kontrollversuche mit nicht infizierten, aber ebenso behandelten Zellen/Geweben.

Die sog. Ubertragungsversuche, die Virologen tatigen, um die Ubertragbarkeit und
Krankheitserregung der vermuteten Viren zu beweisen, widerlegen die gesamte Virologie. Es
sind ganz offensichtlich die Versuche selbst, die die Symptome auslésen, die im Tierversuch
als Beweis fir die Existenz und die Wirkung der vermuteten Viren ausgegeben werden. Auch
hier fehlen jegliche Kontrollversuche, bei denen exakt das Gleiche gemacht wird, blof mit
nicht-infizierten oder sterilisierten Materialien.



Sterbeanalyse der Jahre 2016 bis 2020

Die nachfolgende Sterbeanalyse der Jahre 2016 bis 2020 basiert auf Daten des Statistischen
Bundesamtes [8], [9].

Die nachfolgenden Tabellen zeigen die Sterbefalle der Jahre 2016 bis 2020, die
Bevolkerungsstande zum Ende der Jahre 2015 bis 2020 sowie die abgeleiteten Sterberaten fur

die Jahre 2016 bis 2020 nach Jahren und Altersgruppe mit Stand vom 30. Marz 2021.

[ Stand 30, Mirz 2021 ]

nd Ende 2015 - 2019 nach Jahr und Alte

Sterbefille der Jahre 2016 - 2020 nach Jahr und Alte
2016 2017 2018

2019 2020 N.12.2016  M.12.2017  31.12.2018  31.12.2019

Al
0-14 arer 3573 813 3.556 3421 10-14 10881126 11048568 11.171.75%9 11.280.8% 0.
15-29 4312 4155 4.202 3.060 3 15-20 141685523 14.113.656 13981161 13804084 13622145
0-34 2680 2M3 2837 2835 26 30 - 34 S167.860 5221075 5200252 5400029 5485720
35-30 am 3752 38313 3808 41 35-29 4951744 5058038 5163210 5237416 5280210
40 - 44 5.852 5314 5.547 5435 5887 (40 - 44 4990088 4821086 4788357 4.841.738 4.000.026
45 - 48 12782 11.752 11.060 10.140 an 45 - 49 6523704 6250812 5943287 5584519 5273.338
50 - 54 23,582 22882 22654 21415 20! 50 - 54 6054785 8984307 6068045 6875048 6710,
55 - 58 35433 35.073 36 452 35.552 36 55 - 50 6038640 6223126 6401516 6508218 6737
60 - 64 47458 47601 49.584 48966 50.841| |60 -64 5202056 5281280 5375053 54910814 5847.TT1
65 - 69 60.803 62730 65.660 B85.504 67, 65 - 68 4331884 4563301 4711604 4800407 4.850.032
70 - 74 T8.488 75.588 75437 73,800 78 70-74 3960193 3654937 3611909 3506545 3.674.005
75-T 138.767 139232 137.300 129.0685 12243 [75-T9 42608098 4349557 4235423 4089384  1.876.420
B0 - B4 155.872 165.342 176.688 181.438 194 671 B0 - B4 2524.412 2604071 2885212 23111507 3204281
B85-80 171.108 173,944 174.068 168.926 183, 85 - B9 1486.700 1497342 1405440 1482566  1.563.807
IW - XX 166.179 178.522 186,138 185120 199.711] |90 - xx 718.091 T40.567 770.033 794 943 823,047,
Gesamt 910,860 932 263 954 874 938,520 |GHII'M 82175684 82521651 82782351 83.018.213 83.166.711
Sterberate der Jahre 2016 - 2020 nach Jahr und Alte:
2016 2017 2018 2019 2020
0.03% 0,03% 0,03% 0,03% 0,03%
0,03% 0,03% 0,03% 0,03% 0,03%
0,05% 0,05% 0,05% 0,05% 0,05%
0,08% 0,07% 0,07% 0,07% 0,08%
0,12% 0,11% 0,12% 0,11% 0,12%
0.20% 0,19% 0,19% 0.18% 0,19%
0,34% 0,33% 0,33% 0,31% 0,31%
0,50% 0,56% 0,5T% 0,54% 0,54%
0.91% 0,90% 0,82% 0,89% 0,90%
1,40% 1.37% 1,30% 1.36% 1.30%
1,88% 20T% 2,00% 2,05% 2,14%
3,25% 3,20% 3,24% 3,16% 3,18%
6,17% 6,14% 8,12% 5,83% 591%
11,51% 11,62% 11,64% 11,30% 1,74%
23.14% 23,82% 24.1T% 23.20% 24.26%
Gesami 108% 1,130% 1,153% 1,132% 1,185%
o ,185% 1,187% 1,196% 1,158% 1,1
Ober B0 Jahre™ 10,101% 10,206% 10,25T% 9,891% 10,174%
Ober 85 Jahre™™ 15,520% 15,822% 15,962% 15 496% 16,060%
. bezogen auf den B d zum 31.12.2019
* Sterberate der (ber B0-Jahigen auf dan zum 31.12. 2018

* Sterberate der Uber 85-Jahigen o

aul den Bevoll

d zum 31.12.2019

Die absolute Sterbezahl war im Jahr 2020 sowohl in der Gesamtschau als auch in einigen
Altersgruppen im Vergleich zu den Vorjahren am hochsten. Diese Betrachtung alleine ist jedoch
nicht aussagekraftig. So lasst sich zum Beispiel erkennen, dass gerade in den vulnerablen
Altersgruppen der Bevolkerungstand zum Ende des Jahres 2019 im Vergleich zu den Vorjahren
stark zugenommen hat.

Betrachtet man zunachst die Sterberaten nach Altersgruppen, so zeigte sich in 2020 kein auffallig
hohes Sterbegeschehen. Zum besseren Vergleich habe ich das Gesamtaquivalent und die
Aquivalente der tber 80- bzw. der tiber 85-Jahrigen bezogen auf den Bevolkerungstand zum
31.12.2019 dargestellt. So zeigt sich, dass nur im Jahr 2019 die Sterblichkeit noch geringer als im
Jahr 2020 ausfiel (1,158% versus 1,185%). Die Sterblichkeit der uber 80-Jahrigen im Jahr 2020
lag unter der Sterblichkeit der Jahre 2017 und 2018. Auch die Sterblichkeit der Uber 85-Jahrigen
zeigte in 2020 keine besondere Auffalligkeit, wenn man die Schwankungsbreite der
Vorjahreswerte betrachtet. Diese bewegte sich auf dem Niveau der Jahre 2017 und 2018.
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