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• World - Total cases January 11, 2023 - 669,599,563 Deaths: 6,718,464 (1.0%)

• In Germany, from 3 January 2020 to 4:25pm CET, 10 January 2023, there have been 37.540.072 confirmed 
cases of COVID-19 with 162.975 deaths (0.43%), reported to WHO. As of 11 December 2022, a total 
of 192.337.174 vaccine doses have been administered.

• In the EU, total cases 271.698.504, total deaths 2.169.903 (0.8%)

• In the United States of America, from 3 January 2020 to 4:25pm CET, 10 January 2023, there have 
been 99.888.608 confirmed cases of COVID-19 with 1.084.932 deaths (1.1%), reported to WHO. As of 16 
December 2022, a total of 652.464.668 vaccine doses have been administered.

• In China, from 3 January 2020 to 4:25pm CET, 10 January 2023, there have been 10.776.430 confirmed 
cases of COVID-19 with 33.343 deaths (0.31%), reported to WHO. As of 29 November 2022, a total 
of 3.465.113.661 vaccine doses have been administered.

• Last week: 

• US: 63,982 – Todesfälle 580 (0.9%)

• Welt 474.718, - Todesfälle 2654 (0.56%)

• Germany 452,347 - Currently Infected Patients 451,066 (99.7%) in Mild Condition 

• Serious or Critical - 1,281 (0.3%)



Alessandro Manzoni (1785-1873) –

Milano/ Mailand

Die Pest in Mailand 1630: 

46% der Infektionen verliefen tödlich

Covid-19 weltweit etwa 1% Todesfälle

Federico Borromeo 

(1564-1631) Erzbischof 

von Mailand 

Die Brautleute



Hintergrund Information: Genetik und Virologie



Viren sind Nukleoproteinkomplexe (manchmal in 
Membranen verpackt) mit Jahrmillion(-ard?)-en-

langer biologisch-evolutionärer Erfahrung

Mehr als 10.400 verschiedene Viren sind charakterisiert, 
Gesamtzahl - Millionen

HIV

SARS-CoV-2

Polio-Virus

Influenzavirus

Pockenvirus

Adenovirus

*John Tyrrell (1925 – 2005) 
British virologist, director of 
Common Cold Unit

Durchmesser 1/ 10.000 mm

June Dalziel Almeida - a school dropout from Scotland - mastered 

immune electron microscopy and discovered coronaviruses. Her  

paper was rejected by “reputed journals”.

https://en.wikipedia.org/wiki/Virologist
https://en.wikipedia.org/wiki/Common_Cold_Unit


1. Informationstechnologie, Summe der Informationen der Menschen – 0 und 1: 

Zwei Buchstaben Code: Elektrische Ladung = 1, keine Ladung = 0

2. Alles Leben auf der Erde, auch Viren – A, C, G, T (5m-C) : Vier (fünf) 

Buchstaben Code

3. Musik – C bis H – Zwölf Buchstaben Code

4. Menschliche Sprachen – von 11 bis > 50.000 Symbol Code

5. Ägyptische Hieroglyphen – 700 bis 7.000 Zeichen (JEAN-FRANÇOIS CHAMPOLLION

(1790–1832) 1822 – Rosetta Stone (Hieroglyphen, Demotisch, Altgriechisch)

Codierungs-Systeme 



SARS-CoV-2 RNA Molekül mit 29.903 Nucleotiden – A, C, G, U/T

Nr. 1 5‘-AUUAAAGGUUUAUACCUUCCCAGGU - - - -// - - GGAGAAUGACAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA-3‘ Nr.29.903

SARS-CoV-2 NC_045512.2, Wuhan Sequenz 

[Alle Sequenzen – GISAID, Flu!]

Man weiß Einiges über SARS-CoV-2, 

aber wir verstehen es nicht:

*Salomos Traum: „Gott schenke mir ein weises und 

verstehendes Herz“         (1. Könige, 3)

Genkarte von SARS-CoV-2





Watson and Crick were James D. Watson and 
Francis Crick who, using x-ray diffraction data 
collected by Rosalind Franklin and Maurice 
Wilkins, proposed the double helix or spiral 
staircase structure of the DNA molecule in 1953. 
They were, with Maurice Wilkins, awarded the 
Nobel Prize in Medicine in 1962.

Rosalind Elsie Franklin,

1920-1958, ohne ihre Arbeiten wüßte man 

vielleicht nichts von der Doppelhelix. 

NATURE 1953

Nicht vergessen Erwin Chargaffs

Regel: A=T; G=C - 1950

Liverpool Street 

Station “Austerlitz“

Roman von 

Winfried Sebald

James Watson and 

Francis Crick, 

Nature, 1953 

The double helix

Raymond 
Gosling

http://en.wikipedia.org/wiki/James_D._Watson
http://en.wikipedia.org/wiki/Francis_Crick
http://en.wikipedia.org/wiki/Rosalind_Franklin
http://en.wikipedia.org/wiki/Double_helix
http://en.wikipedia.org/wiki/DNA
http://en.wikipedia.org/wiki/1953
http://en.wikipedia.org/wiki/Maurice_Wilkins
http://en.wikipedia.org/wiki/Nobel_Prize_in_Physiology_or_Medicine


SARS-CoV-2 Mutanten und Varianten



Von rechts: Indrikis Muiznieks, Rektor Latvias Universitate, 

Riga, Lettland; Stefanie Weber, Norbert Hochstein (Qiagen), 

Anja Naumann (Gymnasiallehrerin), W.D. 

Am Eingang zum Instituts für Virologie, FAU Erlangen-

Nürnberg – Seit 2002 Gaststatus unserer Epigenetics Group –

Dank an Prof. Bernhard Fleckenstein († 2021) und Prof. Klaus 

Überla.

Christina Ramirez-Kitchen, 

Professor Bioinformatics, 

UCLA, Los Angeles, CA

Harold Burger (1970-1976, 

Rockefeller University, NYC + 

Institut für Genetik, Univ. zu Köln), 

Barbara Weiser (visitors in Köln & 

Weißenburg), Kimdar Kemal, 

Harold und Barbara Professores 

Emeriti, UC Davies, Sacramento, 

CA, now living and working in 

Los Angeles, CA

Zusammenarbeiten mit ...... 



Virus Res. 2020 Nov;289:198170.

doi:10.1016/j.virusres.2020.198170.

Epub 2020 Sep 24.

Die GISAID (Global Initiative on Sharing All 

Influenza Data) ist eine weltweite 

Wissenschaftsinitiative, die freien Zugang zu 

Genomdaten von Influenza- und SARS-CoV-2-

Viren fördert. Sie hat dazu beigetragen, den 

schnellen Austausch von Daten während der H1N1-

Pandemie 2009, der H7N9-Epidemie 2013, und 

der COVID-19-Pandemie 2020 zu ermöglichen.

https://de.wikipedia.org/wiki/Influenza
https://de.wikipedia.org/wiki/SARS-CoV-2
https://de.wikipedia.org/wiki/Pandemie_H1N1_2009/10
https://de.wikipedia.org/wiki/H7N9
https://de.wikipedia.org/wiki/COVID-19-Pandemie


Nr. 1 5‘-AUUAAAGGUUUAUACCUUCCCAGGU - - - -// - - GGAGAAUGACAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA-3‘ Nr.29.903

19 Mutationen im Mai 2020

Sample collection and sequencing December 2019 to April/ May 2020

C to T 58% - T to C 2.8%



1. Mit Hilfe des Spike Glycoproteins (S-Glycoprotein) verankert sich das 

Coronavirus SARS-CoV-2 über das zelluläre Rezeptorprotein Angiotensin-

converting enzyme 2 (ACE2) an der Zelloberfläche und gelangt so in das 

Zytoplasma der  Zelle.

2. Die sehr häufige Cytidin-zu-Uridin (C → U, T Mutation) erfolgt über das 

zelluläre Protein APOBEC (apolipoprotein B mRNA editing enzyme), eine 

Cytidin Deaminase – Oxidative Deaminierung. 

Ein Abwehr Mechanismus der Zelle – direkter Angriff auf das virale Genom. 

Die APOBEC Familie der Cytidin Deaminasen ist sonst im Fettstoffwechsel der 

Zelle tätig und spielt auch bei der Antikörperbildung eine Rolle. Weiterhin hemmt

APOBEC Retrotransposons, Retroviren, und manche DNA Viren. 





S. Weber, C.M.Ramirez, B. Weiser, H. Burger & 

W. Doerfler EMBO Molecular Medicine e14062 | 

2021 - EMBO Mol Med (2021) e14062



March 2020
March 2021



Survey of Mutations arising between July/August 2020 and January 2021



Resumée

Fragen – Kommentare

Danach:

Micro-modulare Homologien zwischen allen Genomen: Ursache und 

biologische Bedeutung

Statistik und Biologie  



Ubiquitous Micro-Modular Homologies among Genomes from Viruses to Bacteria to 

Human (Mitochondrial) DNA: Platforms for Recombination during Evolution?

Stefanie Weber,, Christina M. Ramirez and Walter Doerfler

Institute for Clinical and Molecular Virology, FAU Erlangen-Nürnberg, Department of Biostatistics, UCLA School of 

Public Health, Los Angeles, USA, Institute of Genetics, University of Cologne, Cologne, Germany

Viruses 2022, 14(5), 885; https://doi.org/10.3390/v14050885

Received: 25 February 2022, Published: 24 April 2022

https://doi.org/10.3390/v14050885




Protobakterien vs. SARS-CoV-2

Escherichia coli = 

Darmbakterium vs. SARS-CoV-2

Mensch (Mitochondrien) vs. 

SARS-CoV-2



Im Sequenz Vergleich: SARS-CoV-2 und im Computer generierte Zufalls DNA Sequenz



Heller H, Kämmer C, Wilgenbus P, Doerfler 

W. Chromosomal insertion of foreign 

(adenovirus type 12, plasmid, or bacterio-

phage lambda) DNA is associated with 

enhanced methylation of cellular DNA 

segments. Proc Natl Acad Sci U S A. 1995 

Jun 6;92(12):5515-9. doi: 

10.1073/pnas.92.12.5515.

Knoblauch M, Schröer J, Schmitz B, Doerfler W. The structure of 

adenovirus type 12 DNA integration sites in the hamster cell genome. J 

Virol. 1996 Jun;70:3788-96. doi: 10.1128/ 



Fragen – Kommentare

Danach:

Ubiquitäre Sequenz Homologien zwischen SARS-CoV-2 und menschlichen 

Genomabschnitten

Frage: Sequenzaustausche zwischen SARS-CoV-2 und menschlichen 

Genomabschnitten als Mitursache für die Schnelligkeit und Häufigkeit des 

Auftauchens neuer Varianten von SARS-CoV-2?



Position Mutation 

Distance in 

nucleotides 

to previous 

position 

Position Mutation 

Distance in 

nucleotides 

to previous 

mutation 

240nt§ C → T  25,000nt C → T 531 

2,790nt C → T 2,550 25,417nt C → T 417 

3,796nt C → T 1,006 25,584nt C → T 167 

3,927nt C → T 131 26,060nt C → T 76 

4,184nt G → A 257 26,275nt A → G 215 

4,321nt C → T 137 26,577nt C → G 302 

4,586nt C → T 265 26,709nt G → A 132 

5,183nt C → T 597 26,859nt C → T 150 

9,344nt C → T 4,161 27,259nt A → C 400 

9,424nt A → G 80 27,382-84nt GAT → CTC 123 

9,534nt C → T 110 27,807nt C → T 423 

9,866nt C → T 332 28,271nt A → T 464 

10,029nt C → T 63 28,311nt C → T 40 

10,198nt C → T 169 28,362-70nt GAGAACGCA deletion  

10,447nt G → A 249 28,881-83nt§ GGG → AAC     511 

10,449nt C → A 2 29,510nt A → C 627 

12,444nt G → A 1,195 29,843-903nt deletion 333 

12,880nt C → T 436    

14,408nt§ C → T 1,528    

15,451nt G → A 1,043    

15,714nt C → T 263    

17,410nt C → T 1,696    

18,163nt A → G 753    

19,955nt C → T 1,792    

21,618nt C → T 1,663    

21,977nt G → A 359    

22,001nt A → G 24    

22,016nt T → C 25    

22,033nt C → A 17    

22,190nt A → G 157    

22,200nt T → G 10    

22,331nt G → A 131    

22,577-78nt GG → CA 246    

22,674nt C → T 96    

22,679nt T → C 5    

22,686nt C → T 7    

22,688nt A → G 2    

22,775nt G → A 89    

22,786nt A → C 11    

22,813nt G → T 27    

22,882nt T → G 69    

22,898nt G → A 16    

22,992nt G → A 94    

22,995nt C → A 3    

23,013nt A → C 18    

23,403nt§ A → G 390    

23,525nt C → T 122    

23,599nt T → G 74    

23,604nt C → A 5    

23,854nt C → A 250    

23,948nt G → T 94    

24,424nt A → T 476    

24,469nt T → A 45    

§ Mutations described in Weber & Doerfler, Virus Res. 2020: Table 4 – SARS-CoV-2 Wuhan vs. BA.2.75 

Position Mutation 

Distance in 

nucleotides 

to previous 

position 

Position Mutation 

Distance in 

nucleotides 

to previous 

position 

241nt§ C → T  25,708nt T → C                                                          124 

670nt G → T 429 26,060nt T → C                                                          352 

686nt G → A 16 26,681nt T → C                                                          621 

2,790nt T → C                                                          2,104 26,708nt A → G 27 

3,037nt§ T → C                                                          257 26,858nt T → C                                                          150 

4,321nt T → C                                                          1,284 27,259nt C → A 401 

9,343nt T → C                                                          5,022 27,382-84nt CTC → GAT 123 

9,424nt G → A 81 27,788nt T → G                                                        404 

9,534nt T → C                                                          110 27,807nt T → C                                                          19 

10,029nt T → C                                                          495 28,271nt T → A                                                       464 

10,198nt T → C                                                          169 28,311nt T → C                                                          40 

10,447nt A → G 249 28,362-70nt GAGAACGCA deletion 51 

10,449nt A → C 2 28,724nt T → C                                                          354 

11,296nt G → T 847 28,821-23nt AAC → GGG 97 

12,160nt A → G 864 29,510nt C → A 687 

12,880nt T → C                                                          720 29,804nt major deletion  

14,408nt§ T → C                                                          1,528    

15,714nt T → C                                                          1,304 21,766nt ACATG deletion correction 

17,410nt T → C                                                          1,696    

18,163nt G → A 753 21,633nt TACCCCCTG deletion correction 

19,655nt G → A 1,492    

19,955nt T → C                                                          300    

21,618nt T → C                                                          1,663    

21,641nt T → G                                                        23    

21,766nt C → A 125    

21,987nt A → G 221    

22,578nt A → G 591    

22,674nt T → C                                                          96    

22,679nt C → T 5    

22,686nt T → C                                                          5    

22,688nt G → A 2    

22,775nt A → G 87    

22,813nt T → G                                                        38    

22,882nt G → T 69    

22,917nt G → T 35    

22,992nt A → G 75    

22,995nt A → C 3    

23,013nt C → A 18    

23,018nt G → T 5    

23,055nt G → A 37    

23,063nt T → A                                                          8    

23,075nt C → T 12    

23,403nt§ G → A 328    

23,525nt T → C                                                          122    

23,535nt G → A 10    

23,599nt G → T 64    

23,604nt A → C 5    

23,854nt A → C 250    

23,948nt T → G                                                        94    

24,424nt T → A                                                        524    

24,469nt A → T 45    

25,000nt T → C                                                          531    

25,584nt T → C                                                          584    

§ mutations already described in Weber & Doerfler, Virus Res. 2020 

SARS-CoV-2 

Wuhan 2019 

versus omicron 

BA.4

֎

֎

SARS-CoV-2 

Wuhan 2019  

versus omicron 

BA.2.75



Position Mutation
Distance in nucleotides to 

previous position
Position Mutation

Distance in nucleotides to 

previous mutation

240nt§ C → T 25,000nt C → T 531

2,790nt C → T 2,550 25,417nt C → T 417

3,796nt C → T 1,006 25,584nt C → T 167

3,927nt C → T 131 26,060nt C → T 76

4,184nt G → A 257 26,275nt A → G 215

4,321nt C → T 137 26,577nt C → G 302

4,586nt C → T 265 26,709nt G → A 132

5,183nt C → T 597 26,859nt C → T 150

9,344nt C → T 4,161 27,259nt A → C 400

9,424nt A → G 80 27,382-84nt GAT → CTC 123

9,534nt C → T 110 27,807nt C → T 423

9,866nt C → T 332 28,271nt A → T 464

10,029nt C → T 63 28,311nt C → T 40

10,198nt C → T 169 28,362-70nt GAGAACGCA deletion

10,447nt G → A 249 28,881-83nt§ GGG → AAC    511

10,449nt C → A 2 29,510nt A → C 627

12,444nt G → A 1,195 29,843-903nt deletion 333

12,880nt C → T 436

14,408nt§ C → T 1,528

15,451nt G → A 1,043

15,714nt C → T 263

17,410nt C → T 1,696

18,163nt A → G 753

19,955nt C → T 1,792

21,618nt C → T 1,663

21,977nt G → A 359

22,001nt A → G 24

22,016nt T → C 25

22,033nt C → A 17

22,190nt A → G 157

22,200nt T → G 10

22,331nt G → A 131

22,577-78nt GG → CA 246

22,674nt C → T 96

22,679nt T → C 5

22,686nt C → T 7

22,688nt A → G 2

22,775nt G → A 89

22,786nt A → C 11

22,813nt G → T 27

22,882nt T → G 69

22,898nt G → A 16

22,992nt G → A 94

22,995nt C → A 3

23,013nt A → C 18

23,403nt§ A → G 390

23,525nt C → T 122

23,599nt T → G 74

23,604nt C → A 5

23,854nt C → A 250

23,948nt G → T 94

24,424nt A → T 476

24,469nt T → A 45

֎ Sequenzvergleich Wuhan 2019 mit Omicron BA.2.75

֎



• Informationen zur XBB.1.5 Vaiante

Laut WHO ist sie die bislang ansteckendste Subvariante des Coronavirus. Besonders in den USA 

hat der Omikron-Subtyp XBB.1.5 schnell bisher vorherrschende Corona-Varianten verdrängt: Seit 

November verdoppelte sich der Anteil an Neuinfektionen mit XBB.1.5 dort wöchentlich, 

gleichzeitig steigen auch die absoluten Infektionszahlen wieder. Die US-Gesundheitsbehörde 

CDC hatte den Anteil der Variante XBB.1.5 zum Jahreswechsel zunächst anhand von 

Modellierungen auf 40,5 Prozent geschätzt. Mittlerweile hat sie die Zahl auf 27,6 Prozent 

korrigiert, geht aber weiter von einem starken Wachstum aus. Auch in Großbritannien steigen die 

XBB.1.5 Fallzahlen Medienberichten zufolge.

In Deutschland ist der Virus-Subtyp ebenfalls nachgewiesen worden. Aktuelle Zahlen des Robert 

Koch-Instituts zum XBB.1.5-Anteil in Deutschland gibt es noch nicht - der nächste 

Wochenbericht mit neuen Daten erscheint am 12. Januar. 

Die neue Subvariante ist zwar ansteckender, bislang gebe es jedoch keine Hinweise darauf, dass 

sie auch zu schwereren Krankheitsverläufen führe, gibt die WHO bekannt. Eine genaue 

Risikoabschätzung stellt die WHO für die nächsten Tage in Aussicht.

https://covid.cdc.gov/covid-data-tracker/#variant-proportions


VERGLEICH - XBB.1.5 (2022/3) mit SARS-CoV-2 Wuhan (2019)

C44T, C241T, A405G, T670G, C2790T, C3037T, G4184A, C4321T, 

C5770T, C9344T, A9424G, C9534T, C9866T, C10029T, C10198T, 

T10204C, *G10447A, C10449A (GCC –ACA), odel (9) 11288-11296, C12880T, C14408T, C15279T, G15451A, 

C15714T, C15738T, T15939C, T16342C, T17124C, C17410T, T17859C, A18163G, A19326G, C19955T, A20055G, 

֎C21618T, T21633C, odel (9)21635-21643, T21810C, G21987A, odel (3) 21992-21994, C22000A, C22109G, T22200A, 

G22317T, *G22577C, G22578A (GG – CA), G22599C, C22664A, C22674T, T22679C, C22686T, A22688G, G22775A, 

A22786C, G22813T, T22882G, oG22895C, T22896C (GT – CC), G22898A, T22942G, G22992A, C22995A, A23013C,
oT23018C, T23019C (TT to CC), T23031C, A23055G, A23063T, T23075C, A23403G, C23525T, T23599G, C23604A, 

C23854A, G23948T, A24424T, T24469A, C25000T,֎ C25416T, C25584T, C26060T, C26270T, A26275G, C26577G, 

G26709A, C26858T, A27259C, *G27382C, A27383T, T27384C (GAT – CTC), C27807T, G27915T, A28271T, 

C28311T, A28363T, *del (9) 28364-28372, *G28881A, G28882A, G28883C (GGG – AAC), A29510C, 

del29734_29759

30 C – T ;     12  T – C in XBB.1.5

* and o  Comparisons to BA.2.75

Point mutations in XBB, but not in BA.2.75 – 29, i.e. new ones in XBB, 

Point mutations in XBB, but not in original WUHAN - 86

Spike protein – nt. 21563 to nt. 25384 ֎ to ֎Mutations in spike protein gene - 41



C15738T, 

T15939C,                                                                     201

T16342C,                                                                     403

T17124C,                                                                     276

C17410T,                                                                      286 

T17859C,                                                                       449

A18163G,                                                                       467

A19326G,                                                                       163  

C19955T,                                                                           

29

A20055G,                                                                         

100

C21618T,                                                1563 ֎

T21633C,                                                    15
odel (9)21635-21643,                                    2 

T21810C,                                                  167

G21987A,                                                 177 
odel (3) 21992-21994,                                  5 

C22000A,                                                     6

C22109G,                                                 109

T22200A,                                                    91 

G22317T,                                                  117  

G22599C,                                                    21 

C22664A,                                                    65   

C22674T,                                                    10

T22679C,                                                      5   

C22686T,                                                      7

A22688G,                                                      2

G22775A,                                                     87

A22786C,                                                        11  

G22813T,                                                        27

T22882G,                                                        69 
oG22895C, T22896C (GT – CC), 13

G22898A,                                                          2

T22942G,                                                         44   

G22992A,                                                         50

C22995A,                                                           3

A23013C,                                                         18 
oT23018C, T23019C (TT to CC), 5

T23031C,                                                          12

A23055G,                                                          24

A23063T,                                                            8

T23075C,                                                           12

A23403G,                                                         328



• Unter den SARS-CoV-2 Mutanten und Varianten finden sich 40 
bis 50% C zu T Veränderungen.

• Frage: Wie kann der hohe CG “Verlust “ ausgeglichen werden?

• In der Omikron Variante BA.4 finden sich 65% Punkt-
Mutationen, davon sind 25 (38.5%) T to C und nur 3 (4.6%) C to 
T Änderungen. 

• Könnte das bedeuten, dass sich die BA.4 Variante gerade
wieder erholt hat und jetzt wieder gut gerüstet ist?



In Science, hypotheses assume a dual role. 

On the one hand, they are still far from established facts. 

On the other hand, without hypothesis-driven research, science might run dry and become stale. 

Only rarely, do hypotheses prove true at first presentation.

But after intense criticizm, doubt and doubt again, usually by pure chance (e.g. splitting the atom), the kernel 

of truth becomes apparent. Perseverance is of the essence.  

Ausdauer ist auch in der Wissenschaft überlebenswichtig

ALSO läuft das so ab. Die Kritiker:

1. Jahr – Das ist total verrücktes Zeug, ist der Autor vielleicht schon senil?

2. Jahr – Sehr unwahrscheinlich (über die Hypothese) – ich glaube kein Wort

3. Jahr – Ja, vielleicht in seltenen Fällen.

4. Jahr – Das habe ich schon immer gesagt.



Resumée

Fragen – Kommentare, danach

Einschätzung W.D. gegenwärtige Situation



• World - Total cases January 11, 2023 - 669,599,563 Deaths: 6,718,464 (1.0%)

• In Germany, from 3 January 2020 to 4:25pm CET, 10 January 2023, there have been 37.540.072 confirmed 
cases of COVID-19 with 162.975 deaths (0.43%), reported to WHO. As of 11 December 2022, a total 
of 192.337.174 vaccine doses have been administered.

• In the EU, total cases 271.698.504, total deaths 2.169.903 (0.8%)

• In the United States of America, from 3 January 2020 to 4:25pm CET, 10 January 2023, there have 
been 99.888.608 confirmed cases of COVID-19 with 1.084.932 deaths (1.1%), reported to WHO. As of 16 
December 2022, a total of 652.464.668 vaccine doses have been administered.

• In China, from 3 January 2020 to 4:25pm CET, 10 January 2023, there have been 10.776.430 confirmed 
cases of COVID-19 with 33.343 deaths (0.31%), reported to WHO. As of 29 November 2022, a total 
of 3.465.113.661 vaccine doses have been administered.

• Last week: 

• US: 63,982 – Todesfälle 580 (0.9%)

• Welt 474.718, - Todesfälle 2654 (0.56%)

• Germany 452,347 - Currently Infected Patients 451,066 (99.7%) in Mild Condition 

• Serious or Critical - 1,281 (0.3%)



Mein Caveat bei der Beurteilung der gegenwärtigen Situation:

• Natürlich ist es verständlich, dass man medizinisch, persönlich, politisch und rechtlich hofft, dass die 

Pandemie vorbei sein könnte.

• Es ist argumentiert worden, dass in Deutschland viele Menschen eine gute Abwehr gegen SARS-CoV-2 

entwickelt haben könnten. Das könnte richtig sein, aber . . . . . . . .

• Wie steht es mit dem Auftauchen neuer Varianten? Schwer zu beurteilen.

• Sie wissen, in China ist die Pandemie in vollem Gang und offenbar gibt es sehr viele Tote.

• Auch bei uns und in den USA gibt es viele ernsthaft Erkrankte, in den USA relativ viele Tote.

• Meine Empfehlung: Da noch erhebliche Unsicherheiten über die weitere Entwicklung der Pandemie 

bestehen

• (i) Impfen lassen

• (ii) Maske tragen, wenn man vielen Menschen (Supermarkt, öffentlliche Verkehrsmittel, Krankenhäuser, 

Altenheime etc.) begegnet. 

• (iii) Carneval/ Fasching meiden – oder das Risiko in Kauf nehmen: Eigentlich nicht ratsam.

• W.D. wir hätten nicht auf die Weißenburger Kirchweih gehen sollen

• (iv) Politiker/ Virologen Ankündigungen (TV) mit Zurückhaltung aufnehmen. Niemand kann vorhersagen, 

wie sich die Pandemie weiter entwickeln wird.



Zusammenfassung

1. Dynamik der Mutanten und Varianten Entwicklung

2. Genetiche Verwandtschaft von SARS-CoV-2 mit anderen biologischen Systemen

3. Sequenzidentitäten von 40 bis 50 % offenbar in der Genetik unter allen Lebewesen

4. Patch Homologien – Fleckenartige Identitäten

5. Evolutionärer Hintergrund

6. Argumente von Gutachtern

7. Bedeutung für die Entstehung und Variabilität des SARS-CoV-2 Genoms

8. Können Viren Sequenzelemente díhrer Wirtszellen „stehlen“?

9. Schwierigkeiten bei der Vorhersage der weiteren Entwicklung der Covid-19 Pandemie



Fragen - Kommentare



Zum Schluß:

Danke für Ihr Interesse und
Guten Abend




