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2, NCBI Reference . 045512.2
SARS-CoV 2 2020-01-21 USA:IL MN988713
SARS-CoV 2 2020-01-28 USA:IL MT044257
SARS-CoV 2 2020-03-01 USA:IL MT304482
SARS-CoV 2 2020-03-01 USA:IL MT304483
SARS-CoV 2 2020-03-13 USA:IL MT263429
SARS-CoV 2 2020-03-13 USAIIL MT263428
SARS-CoV 2 2020-03-13 USA:IL MT263433
SARS-CoV 2 2020-03-02 USA:NY MT304486
SARS-CoV 2 2020-03-04 USA:NY MT325627
SARS-CoV 2 2020-02-27 Spain:Valencia MT233519
SARS-CoV 2 2020-03-02 Spain:Valencia MT292574
SARS-CoV 2 2020-03-09 Spain:Valencia MT292569
SARS-CoV 2 2020-03-09 Spain:Valencia MT292571
SARS-CoV 2 2020-03-09 Spain:Valencia MT292573
SARS-CoV 2 2020-03-10 Spain:Valencia MT292570
SARS-CoV 2 2020-03-10 Spain:Valencia MT292572
SARS-CoV 2 2020-03-10 Spain:Valencia MT292575
SARS-CoV 2 2020-03-15 Spain MT359865

SARS-CoV 2 2020-03-15 Spain MT359866

SARS-CoV 2 2020-01-30 Italy MT066156

SARS-CoV 2 2020-01-31 Italy MT077125

SARS-CoV 2 2020-02-07 Sweden MT093571
SARS-CoV 2 2020-03 France MT320538

5-CoV 2 2020-04-24 Netherlands:Milheeze MT396266
SARS-CoV 2 2020-03-17 Czech Republik MT371573
SARS-CoV 2 2020-03-18 Czech Republic MT371574
SARS-CoV 2 2020-03-18 Czech Republik MT371571
SARS-CoV 2 2020-03-19 Czech Republik MT371569
SARS-CoV 2 2020-03-19 Czech Republik MT371572
SARS-CoV 2 2020-03-21 Czech Republik MT371570
SARS-CoV 2 2020-03-22 Czech Republik MT371568
SARS-CoV 2 2020-03-18 Greece MT328032
SARS-CoV 2 2020-03-18 Greece MT328033
SARS-CoV 2 2020-03-18 Greece MT328034
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World - Total cases January 11, 2023 - 669,599,563 Deaths: 6,718,464 (1.0%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%0), 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%0)

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 1906), 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%0), 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 — Todesfalle 580 (0.9%0)

Welt 474.718, - Todesfalle 2654 (0.56%0)

Germany 452,347 - Currently Infected Patients 451,066 (99.7%0) in Mild Condition
Serious or Critical - 1,281 (0.3%)
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Hintergrund Information: Genetik und Virologie



Viren sind Nukleoproteinkomplexe ﬁr_nanchmal N
Membranen verpackt) mit Jahrmillion(-ard?)-en-

-~ ~POCKENVITUS; langer biologisch-evolutionarer Erfahrung
Tk YA Mehr als 10.400 verschiedene Viren sind charakterisiert,
e A @ Gesamtzahl - Millionen
N

fteslt \-;\v:\\-’é;.//?é B v, L

§ b Poxviridae 'g:.m’ : Parvoviridae 3

‘#&'| "African swine Chor xvirinae m, ivirus | ordoparvov !

B teverine vinses: PO atiah vinus wer| | TP | Durchmesser 1/ 10.000 mm

| [@onaEm e S S

i Papovaviridae i '3 Eooxeiee
gdenovirus

Hepadnaviridae Adwioviiaes | ;

dsRNA ssRNA (RT)

It nfluenzay IIIIIII MMLI» ; I

: : T Rhabdoviridae ol '

. DO Rl

i : Ephemerovirus

L o P

o| comvins A *John Tyrrell (1925 — 2005)

z Aquaceovinus |||  PeemyIoviidse  Arensviidse Bunyevidies British virologist, director of
i s Common Cold Unit

Phlebovirus
@ Flloviridae : N SARS-Coronavirus-2 (SARS-CoV-2, Isolat SARS-

i Bt S S & Polio-Virus CoV-2/ltaly-INMI1). Elektronenmikroskopie

- et Caliciviridae  Astroviridae  Picornaviridae f Negativkontrastierung (PTA). Malistab: 100 nm.
i sARS-CL : ] . Quelle: Robert Koch-Institut

i 1 ASE @ © June Dalziel Almeida - a school dropout from Scotland - mastered
11 Ry R T Il P 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

Codierungs-Systeme

1. Informationstechnologie, Summe der Informationen der Menschen — 0 und 1:
Zwel Buchstaben Code: Elektrische Ladung = 1, keine Ladung =0

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

3. Musik — C bis H — Zwolf Buchstaben Code
4. Menschliche Sprachen —von 11 bis > 50.000 Symbol Code

5. Agyptische Hieroglyphen — 700 bis 7.000 Zeichen (JEAN-FRANCOIS CHAMPOLLION
(1790-1832) 1822 — Rosetta Stone (Hieroglyphen, Demotisch, Altgriechisch)



SARS-CoV-2 RNA Molekil mit 29.903 Nucleotiden- A, C, G, U/T
Genkarte von SARS-CoV-2

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

SARS-CoV-2 NC_045512.2, Wuhan Sequenz SARS-CoV-2 :
[Alle Sequenzen — GISAID, Flu!] : "I S
o ORF1b IN Genomic RNA
Man weil} Einiges Gber SARS-CoV-2, 3a; 67b9b 147  (MRNAD
aber wir verstehen es nicht: 1.Primary translation 2.Subgenomic RNAs
*Salomos Traum: ,,Gott schenke mir ein weises und Y B
erstehendes Herz" 1. Konige, 3 o A MIMATIIRNAZ
verstehendes Herz“ (1. Konige, 3) ol ORF3a  maymana3
RaRp | Fel ]}715 ) ||E iy, MANAA
|ORF72__ . ssa manA7
PL proteinase 3CL protease i
* P i o LORF7B _ \uunty mANAS
© IORFW mRNAS

buw mRNA10
aky scanning? || ORFOb

s+ Institute of Biokormatic " ORF147
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James Watson and
Francis Crick,
Nature, 1953

The double helix

Nicht vergessen Erwin Chargaffs

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.

Raymond
Gosling

=

Rosalind Elsie Franklin, Liverpoolﬁétre
1920-1958, ohne ihre Arbeiten wif3te man =y Station “Austerlitz
vielleicht nichts von der Doppelhelix. Roman von
NATURE 1953 Winfried Sebald



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
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\Von rechts: Indrikis Muiznieks, Rektor Latvias Universitate,
Riga, Lettland; Stefanie Weber, Norbert Hochstein (Qiagen),
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Am Eingang zum Instituts fur Virologie, FAU Erlangen-
NUrnberg — Seit 2002 Gaststatus unserer Epigenetics Group —

Dank an Prof. Bernhard Fleckenstein (* 2021) und Prof. Klaus
UTherla

Harold Burger (1970-1976,
Rockefeller University, NYC +
Institut flr Genetik, Univ. zu Kdln),
Barbara Weiser (visitors in Kdln &
Weillenburg), Kimdar Kemal,
Harold und Barbara Professores
Emeriti, UC Davies, Sacramento,

CA, now living and working in
Los Angeles, CA



Virus Research 289 (2020) 198170

GContents lists available at ScienceDirect

Virus Research

journal homepage: www .elsevier.com/locate/virusres

Signal hotspot mutations in SARS-CoV-2 genomes fevolve as the virus
spreads and actively replicates in different parts of the world

Stefanie Weber® b Walter Doerfler <+

“ Institute for Clinical and Molecular Virology, Friedrich-Alexander University (FAL) Erlangen-Niimberg, 91054, Eriangen, Germany
" Department of Biostrtistics, UCLA School of Public Health, Los Angeles, CA, 90095-1772, LiSA
© Institute of Genetics, University of Cologne, 50674, Cologne, Germarny

, Christina Ramirez

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 fordert. Sie hat dazu beigetragen, den
schnellen Austausch von Daten wahrend der H1N1-
Pandemie 2009, der H7N9-Epidemie 2013, und

der COVID-19-Pandemie 2020 zu ermdglichen.

Project Edit View Align Analyses Assemble Tools Window Help

Virus Res. 2020 Nov;289:198170.
doi:10.1016/j.virusres.2020.198170.
Epub 2020 Sep 24.

WRS CoV 7, MCR1 Rederence Sequence: WC_045512.2

SARS-CoV 2 2020-01-28 USAZIL MTOA4257
SARS-CoV 2 2020-03-01 USAZIL MTI04482
SARS-CoV 2 2020-03-01 USAZIL MT304483

SARS CoV 2 2020-03-13 USAZIL MT263428
SARS-CoV 2 2020-03-13 USAZTL MT263433
SARS-CoV 2 2020-03-02 USACHY MTI04486
SARS-CoV 2 2020-03-04 USANY MTI25627
SARS-CoV 2 2020-02-27 Spas:Valencia MT233519
SARS-CoV 2 2020-03-02 Spain:Valencla MT292574
SARS-CoV 2 202003-09 Spain:Valencia MT292569
SARS-CoV 2 2020-03-09 Spair:Valencia MT292571
SARS-CoV 2 2020-03-09 Spain:Valencia MT292573

SARS-CoV 2 2020-03-10 Spain:Vakencia M1292572
SARS-CoV 2 2020-03-10 Spain:Valencia MT292575

SARS-CoV 2 2020-03-15 Spain MTIS9866
SARS-CoV 2 2020-01-30 Italy MTD66156

SARS-CoV 2 2020-02-07 Sweden MT093571

SARS-CoV 2 2020-03 France MT320538
5-CoV 2 2020-04- 24 Netherands Milheese MT196266
SARS-CoV 2 202003 17 Crech Republik MT371573
SARS CoV 2 2020-03-18 Crech Republic MT371574
SARS-CoV 2 2020-03-18 Crech Republk MT371571
SARS-CoV 2 2020-03-19 Crech Republik MT371569
SARS-CoV 2 2020-03-19 Crech Republk M1371572
SARS-CoV 2 2020-03-21 Caech Republk MTI71570
SARS-CoV 2 20200322 Crech Republik MTI71568
SARS CoV 2 20200318 Greece MTI280132
SARS-CoV 2 2020-03-18 Greoce MTI28033
SARS-CoV 2 2020-03-18 Greece MT328034

SARS-CoV 2 20200121 USACIL MN98S713 | 2

SARS-CoV 2 2020-03-1 USAZIL MT263429 | 2

SARS-CoV 2 2020-03-10 Spain:Valencia MT292570 | 2

SARS-CoV 2 202003-15 Spain MTI59865 | 2

SARS-CoV 2 2020-01-31 Italy MTOZ7125 | 2

— SARS-Co¥ 2 2020-0%-18 Gresce MII2807S |

2‘71
871



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 NI.29.903

_ _ _ CtoT58% -TtoC 2.8%
Table 1 19 Mutationen im Mai 2020

Synopsis of Data.

Genome Position Mutation China Europe Germany hMumich® UZA ] USA N [ndia
24]1nt Co— TG 0,98 20,99 4/62 1414 7e111 T4/06 82,00
1,0559nt CC—TC 0,/99 2/9% 217562 0714 427111 45/97 0,/99
1,440nt GG — AC 0,949 0,99 15,62 0,14 a/112 097 0,94
1,917 nt CT—+TT 0,/99 099 0/62 0714 0/112 1197 0,/99
2590 nt GG — AC 0,949 0,99 15,62 0,14 a/112 097 0,94
3,037 nt CT'—TT 2/99 30,99 41,762 14/14 75/111 7297 81/99
6, 446nt GT — AT 0,949 0,99 0/62 1014 0112 1497 0,94
8, 782nt CC — TG 29/99 8,99 1/62 0714 157112 1597 7/99
14,408nt CT'—TT 2/99 g1.,/99 39562 0714 787112 7197 80/99
17,74 ne CT—+TT 0,949 0,99 0/62 0,14 8s112 1297 0,94
17,8580t AT — GT 0./59 099 0/62 0714 8112 12797 0,/99
18,0600t CT—TT 0,94 0,90 0/62 014 2112 11797 0,94
22 444ne CC— TC 0,940 0,00 0/62 0,14 0112 1497 26,00
23.403nte AT — GT 0,94 21./99 1/62 1414 77112 T3OT a0 o0
25 563nt GA — TA 0,940 700 2162 014 65112 54,97 43,00
26,735nt CA—-TA 0/99 1./99 0/62 0714 0/112 1497 39/09
28 144nt TA — CA 20,500 5/00 1762 014 157112 15/97 7940
258.054nt CA—-TA 2/90 099 1/62 0714 3/112 397 29/99
28 881nt G0 — AAC 2,940 35,009 0/62 014 4112 6,97 2,940

Survey of all sequence compansons of hotspot mutations. Synopesis of the most frequent SARS-CoV-2 mutations collected from 570 nucleotide sequences of NCBI
GenBank sequences from China, Europe, Germany, *Mumch, the US (I and II}), and India. Hotspot mutations (lughhighted by enhanced prnnt) arose, as SARS-CoV-2
expanded from China to different countnes and populations. The * relates to the work by Bohmer =t al., 2020 who fellowed 16 COVID-19 patients from the
Munich, Germany area, but SARS-CoV-2 sequence data were publizhed for only 14. CORRECTION: Please use enhanced print of numbers as used in Table 1 of the

eriginal manuzenipt Many 5222 Sample collection and sequencing December 2019 to April/ May 2020



1. Mit Hilfe des Spike Glycoproteins (S-Glycoprotein) verankert sich das
Coronavirus SARS-CoV-2 uber das zellulare Rezeptorprotein Angiotensin-
converting enzyme 2 (ACEZ2) an der Zelloberflache und gelangt so in das
Zytoplasma der Zelle.

2. Die sehr haufige Mutation) erfolgt Gber das
zellulare Protein

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 tatig und spielt auch bei der Antikorperbildung eine Rolle. Weiterhin hemmt
APOBEC Retrotransposons, Retroviren, und manche DNA Viren.
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VvV 3 EMBO
Article Molecular Medicine

SARS-CoV-2 worldwide replication drives rapid rise
and selection of mutations across the viral genome:
a time-course study — potential challenge for
vaccines and therapies

Stefanie Weber™', Christina M Ramirez*", Barbara Weiser®, Harold Burger® & Walter Doerfler™*"

S. Weber, C.M.Ramirez, B. Weiser, H. Burger &
W. Doerfler EMBO Molecular Medicine e14062 |
2021 - EMBO Mol Med (2021) €14062



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

Countrv ng:;i ] S;"].;flle ;;;‘;:L f;“:l Prevalent tr;;?ﬁzns RNA Spike Nucleocapsid | Covid-19 | Covid-19
. mutations | mutations | mutations | mutations | "rUtations ILIJI'IH:’;:J:i replication | glycoprotein | phosphoprotein cases deaths
I;ffgit;ciﬂ 43 20 18 {g; 5 " 3 442 8 g 4 3,772,813 gd;f;
Sout 28 : 12 {fi Y 7 46.4 4 7 3 1443930 E;iﬁi%
USA 39 17 13 a égq o 7 59 13 3 7 26,514,275 ?i‘ ﬁ;qig
India 23 0 0 {731?:_. " 5 69.6 6 4 2 10,740,309 E;‘jf;%
Brazil 0 2 2 “ e " 5 44.4 1 2 2 9.119.477 (212:3,4 ;ﬂ;
Russia 10 3 1 “ 5‘,? " 5 50 2 1 1 3,832,080 (fégi;)
France 27 0 20 . 41_‘1],? " 7 407 7 2 5 3,153 487 Eiﬁg}
Spain 20 6 10 (50%) 4 50 3 4 3 2830478 | O30
Grermany 33 1 15 26 7 515 5 5 5 2,200,057 5; 130




Resumeée

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-Nirnberg, 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

viruses
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Ca.

Ca.

Ca.

Ca.

Section 2077

159853 159863 159874 159885 159896 159907 159918 159929

Ca. C. rudii strain BT ‘x TAI A: AA AG EX TII-IABIBAARA A ARTIGGAR CATEIBCECARGCT

C. rudii strain 135,557 - 167,442 nt A IIT-TAGTEAAA AATGGAR CATEIXCEGARGCT
SARS-CoV-2 GCTTATTATGTGGGTTATCTTCAACCTAGGACTITT\_'X'A'r'IAAAAIATAATGAAAATGGAAC CAT-TACAGATGCT

C. rudii strain BT

C. rudii etmin 135,557 - 167,442 nt
SARS-CoV-2
Sec
160007 160017 160028 160039 1 60050 160061 160072 160083
Ca. C. rudii strain BT <A 2 B N B TR 'x: A x R i £ TAEAT A
C. rudii strain 135,557 - 167,442 nt TA. TABATA
SARS-CoV-2 G————AAAAAGGAATCTAICAAACI’CTAAC TTIAGAGTCCAACCAACAGAATCTJ\TIGTTAGATITC»TI ATAT
Section 2080
160084 160094 160105 160116 160127 160138 160149 160160
Ca. C. rudii strain BT = AA B B2 A 'r'r b CACCABAT TCEATICI G T I ET
C. rudii strain 135 557 - 167,442 nt CACCAEAT TG TCTG TT GG
SARS-CoV-2 P AAAC IO oo T T T CCTCAACIITTIAACOOCAccAGAITRICERICICTREER TiTATOCIiocAncAcoA
Section 2081
160161 1601 71 160182 160193 160204 160215 160226 160237
Ca. C. rudii strain BT A =5h— 5% A GT r B R A T T GcAr A TIMIE-C: G e
C. rudii strain 135 557 167,442 nt AGA--AT ATAAT T T GCA TIRTITR-GTG T Gl
RS S AR AT A A T T T I CATTAT T CTC CeT  ATATAAT T CCCCATCATITICCACIITIAAGIOTTATCG
Section 2082
- 1 60238 160248 160303 160314
Ca. C. rudii strain BT CCTIAmIAAA TT T TAATET ATG ATT TITGT TT A
. C. rudii strain 135,557 - 167,442 nt - CTARTAAA TT - -TIT-Tl:.TAAT TIT.ATG.A.ATT“T‘!'TGT_'Z'TA':-
SARS-CoV-2 AETCTCTCCTACTARA T AAATGATCICTGCTITACIAATCICT ATGCAGATICAN " TTIGIAA-SITAGAGG
Section 1877
153833 153846 153857 153868 153879 153890 153901 153914

SARS-CoV-2 CTIZTIIGGIGARGIIIIIAACGLECACCAGATIIIGCCAICIGIIIAICCEIIGCCAACAGGAAGAGCAAICAGCCAACIGIGIIGCIGA
E.coli K121 - 200,000 nt AGIGIATCGEGAGICGCTIAAARCTATCATTACTIGAAAGTICAGICCACCGCTATGCAATACAAAACCACCGTICGETIGCTIGA-GA
Section 1878

153915 153923 153934 153945 153956 1 53967 153978 153996

Protobakterien vs. SARS-CoV-2

- - -
. SARS-CoV-2 ITIATICIGICCIAIRATIAATICCGCAT ATIZTECCACIZIIIAAGIGEZIAT GICICCIA-CIAAATIAAATGA —
E. coli K12 1 - 200,000 nt GAAACTTGACGGCTGTTATCGcrAtTTGChGAAJ\z"IGAACCTGCCAGCG‘ITCCCCATGGTGAC‘I:CATAGCTGGCAIAA o —

Section 1879
153997 154011 154022 154033 154044 154055 154066 154078
S-CoV-2 TCICIGCIZIACIAAIGICIAIGCAGA-IICAIIIGIAATI -TAGAGGIGAIGAAGICAGACAAAICGLEICCAGGGCARACIG

SAR
E. coli K121 - 200,000 nt CCCCAACATAACTCAAATCTITIGCTIGGCTITITATICATCGTATAGCCAGTATTICACGET-ATAACTGACGEGAGCGTTATEGC -
Section 1880 - -
154079 154088 154099 154110 154121 154132 154143 154160 .
<

SARS-CoV-2 GAAIGATTGCTGATTATARTTATJ\AAT ACCAGATGAT I I TACAGGC IGCGTITATAGCTITIGGAATTICTAACAATCTIIGATTC

E. L‘DIIKIZI 200,000 nt TATAGCCA-CTIGCTIGCTAACGTIGAGTI IGGTTAT TACCC I TAAAGTCACTGCTI-TA--TTITGAGTATCAATACTCTIGGAAAC
Section 1881
154161 154176 154187 154198 154209 154220 154231154242

SARS-CoV-2 -TAAGGIIGGIGGI--AATTATAAT IACCIGIATAGATIG I I TIAGGAAGTICTIAATCICAAACCTITITITGAGAGAGATATTITICA

E.coli K121 - 200,000 nt CTIGAAGTACG I TG I TCAGTIGCCAAGTAAT I T I TCAAT IGEAATGE TGAAACTAAGATAAACGETATCGTCAGTGTICG-~-CCG
Section 1882

154243 154253 154264 154275 154286 154297 154308 154324

SARS-CoV-2 ACIGARAICIAICAG-GCCGGIAGCACACCIIGIAATIGGIGIIGARGGITIIAATIGITACIIEI-—-CCITIACRAATCAT ———

E.coli K121 - 200,000 nt TCTITCATICCATGAACGCTIGGGCACTIGACACTIGIA--GCTIGCCCCAGGATGIACTI-GITACTIGIAGCCAATAGAGTAATTIGT
Section 1883

154325154330 154341 154352 154363 154374 154385 154406
SARS-COV-2 — - -RAIGGIIICLE---AACCCACIAAIGCGIGIIGGIIALCC -—-~AACCATIACAGAGIA--GIAGIACIIICITIIIGAACIICTA

E.coli K121 -200,000 nt TACGATITTIGICCGGAAGECCAGTIAATCEGACCARCTI TCC CCAARGAT AAAATCAACCETAATCTIIIITICICAAATITCAAR

Section 176
14876 14890 14900 14910 14920 14930 14940 14950 14960
SARS—CaV 211,168 - 29,055 Nt ATARACIIIGIAAGAAIAAIAAIGAGGCIIIGGCITIIGCIGGARATIGCCGITICCARARAACCCAT -~ TACIITIAIGAIGCCARACTA
J. sapierns mitochondrion CCTATCTAT-TACTCICATCGCTACCTECCTIGACAA-GC-GCCTATAGEACTCGAATAATTICTICTCACCCTAACAGETCARCCT
Section 177

14961 14970 14980 15010 15020 15030
SAKS-COV-Z1L,I68-29,050AT 1113CI11ICLIGOULALACLRALIGY FECGA‘\. I'KI IGIAl RC C I"' ALAAIAGIGIAAVIILIIURAL---IGICATITAC l'l'k.AGG I

H. sapiens ‘mitochondrion CGCT-TCCCCACCCTTACTAACATTAACGAAAATA----ACCCCACCCTACTAAACCCCATTARACGCCTGGCAGCCGGAAGCCT
Section 178
15046 15060 15070 15080 15090 15100 15110 15120 15130

SARS-CoV-211,168 - 29,055 nt GATGGCACAACAAGTCCTATTICTGAACATGACTACCAGATTGGTGGTITATACTGARAAATGGGAATCTGGAGTAAAAGACTGTR
H. sapiens mitochondrion ATTCGCAGGATTTCTCATTACTAACAACATITCCCCCGCATCCCCC-TTCCAAACARCAATCCCCCTCTACC-TARAACTCACAG
Section 179

15131 15140 15150 15160 15170 15180 15190 15200 15215

SARS-CoV-211,168-29,055 nt TTGTATTACACAGITACTICACTITCAGACTATTACCAGCTGTACTCAACTCAATIGAGTACAGACACTGGTGTITGAACATGTTAC
H. sapiens mitochondrion CCCT----CGCTEICACTITCCTAG-GACTTCTAACAGCCCTAGAC--CTCAACTACCTAACCA-ACAAACTTAAAATAAAATCC
Section 180
15216 15230 15240 15250 15260 15270 15280 15290 15300

SARS-CoV-211,168-29,055nt CTTCTITCATCTACAATAAAATIGITGATGAGCCTGAAGAACATGTCCARAATICACACAATCGACGGTIC---ATCC-GGAGTITGT
H. sapiens mitochondrion CCACT--ATGCACATITTATITCTCCAACATACTCGGATICTACCCTAGCATCACACACCGCACARTCCCCTATCTAGGCCTICT
Section 181

15301 15310 15320 15330 15340 15350 15360 15370 15385

SARS-CoV-211,168 - 29,055 nt TA--ATCCAGTAATGGAACCAATTITATGATGAACCGACGACGACTACTAGCGTIGCCTTITGTAAGCACAAGCTGATGAGTACGAAC
H. sapiens mitochondrion TACGAGCCAAAACCTGCCCCTACTCCICCTAGACCTAACCTGACTAGARAAGCTATTACCTAAA-ACAATTTICAC-AGCACCAAR
Section 182

15386 15400 15410 15420 15430 15440 15450 15460 15470

SARS-CoV-211,168- 29,055 nt TTATGTACTCATICGTITTICGGAAGAGACAGGTACGTTAATAGTITAATAGCGTACTICTITITCITGCTITTCGIGGTATICTIGET
H. sapiens mitochondrion TCTCCACCTCCATCATCACCTCA-ACCCARAAAGGC--ATAATTAA-ACTITACTTICCICT-CITICIT-CTICCCACICATCET

Mensch (Mitochondrien) vs.
SARS-CoV-2



Random DNA 29.903nt 09.09.2021 & SARS-CoV-2.apr

Section 239

171650 21659 21670 21680 21690 21700 21710 21720 21730 21749
CARG.CAV-? NC (455122 (20774) GOATAATGATGARTGEEGRARMMATATACTCARC TG TG EAATAT STAAACACAT TAACAT TAGEICTACCEIATAAT <~~~ ATGABA-G2T
Random DNA 29.903n% 09.09.2021 (20635) #--T6CTCCTTTAATIECETARATOACE - -~ ATRACEIAGEGCTTCOARGECCTARS TCTA-CTATACACGCTCETCOCCACTAGACEST

Section 240

(21750) 21750 21760 21770 21780 21790 21800 21810 2180 21830 21840
GARS-CAV-? NC PMS512.2 (70RAN) AEACAT S TT6E160T0CRICIG-~--AAMACEAGCTIS0OACCAGETACARC TR T ITTAACACAGIGETTCCCTACE--GCTACECTERTTE
Random DNA 29,9030t 09.09.2021 (20720) ATTECTCEEREACTCAATCOACEACARGARRAGC TICETATESES- - ABCCEAACCARCACACTAGATAAAGATEACEATTERGCRET %

Sechion 241
(71841) 21641 1920 21931
CARS-CoV-2 NC 045512.2 (20045) TCEATICAGATC
Random DNA 29.903nt 09.09.2021 (20808) --nt::c.ccwsnccnncuc:cac SCRAGCTETA--TEEGTTE0-~AASEEAS ncc'ucc«mtvs CEATCEC

Section 242

(r1930) 21932 21940 21950 21960 21970 21980 21990 22000 22010 22022

CARS.CaV-? NC (M48512.2 121038) SCA-- T AT T AC T G-~ T AT C T ACEACC O T A A G AL TARAAA TG T TACARAAGAAAAT CACT OTAAAGAGGET TTITITCACTTACATIISCSG
Random DNA 29.903n% 09.09.2021 (20892) FeACC At AT T AC eI ACIITeoATACT -~ GClTTAATACRCCITGACCCAC AT ITC-CIGCTITAR T CC TGt cATAG R eRTY
Section 243

(22023) 22023 00 2113
2 B AT T EGAG eI T O eI et T A TAAAGA T AACAGAACAT IC I TGGAATGCTRATCITTATAAGCICATESS
Random DNA 29.903nt 09.09.2021 (20980) CCCCATIAAT TG TAGASCGTALTATCETACATGEoATGAATAGCETCAGTCCARAA-ACTETGCCeCTTINECIGIACACATCEATATECE

Section 244
(95114) 22114 20 130 150 160 170 180 190 22204

CARCLAV-D NC (458122 (29912) ACACEECG-CATEGIGOACAGEE TTEGITACTAATGIGAATGLBICATCATCIGAAGCAT TSI CAATTGCATSEAATTASC -~ -2 TGG0AA
Random DNA 29.903nt 09.09.2021 (21070) TECTIT6ET0CAATCAAARTEoAGT TACATSCTCCCEsTICEsG06T--TaCCCCatACCTICACAAGARTATARATATCCACIATIES

Section 245
(99908 22205 22210 22220 22230 22240 22250 22260 22270 222& 22295
CARS-LCAV-? NC (485122 (21300} ACCACECEARCAA--ATAGATGA T TATETCATSCATECAAA T TACATAT T TCCAGCAATACARASCCAATICAGTY SCETAREs:

Random DNA 29.903nt 09.09.2021 (21159) AGCT6EG T TACAGTCCIGE6GCaT T TIEAGTIGECEAC-- - TCACGOATATARCGTTACTATEACTT qc‘r;rscx---.u‘ccu

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



3794 KNOBLAUCH ET AL. J. Viron

T191 HA12/7 CLAC3 T1111(2) CLAC1 CBA-121-T T637 BHK21
(os1) (0s2)

L J
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hamster « m-;\ tumo lu A ste ; x u ture at th pr- |r.\ tion BHl\ was also shown lhl |I Jescribed in the text.
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Heller H. Kammer C. Wilaenbus P. Doerfler Knoblauch M, Schroer J, Schmitz B, Doerfler W. The structure of
’ ’ J ! adenovirus type 12 DNA integration sites in the hamster cell genome. J

W. Chromosomal insertion of foreign Virol. 1996 Jun;70:3788-96. doi: 10.1128/
(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.



Fragen — Kommentare
Danach:
Ubiquitare Sequenz Homologien zwischen SARS-CoV-2 und menschlichen

Genomabschnitten

Frage: Sequenzaustausche zwischen SARS-CoV-2 und menschlichen
Genomabschnitten als Mitursache fur die Schnelligkeit und Haufigkeit des
Auftauchens neuer Varianten von SARS-CoV-27?



Distance in Distance in
Position Mutation nucleot_ldes Position Mutation nucleot_|des
to previous to previous
position mutation
240nt8§ 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 G2>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 2 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 G2>A 249 28,881-83nt§ GGG 2> AAC 511
10,449nt C2>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 G2>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 G2>A 359 CA [« 2V \V )
22,001nt A>G 24 IM\NO" U V™ZL
22,016nt T>C 25 a1 A A~
22,033nt C>A 17 VI an /uly
22,190nt A>G 157
22,200nt T>G 10 \v/oarcLie nmierp
22,331nt G>A 131 VOT ODUO UTTITUT Ul
22,577-78nt | GG = CA 246 N AlA =
22,674nt C>T 96 DAL.Z.[O
22,679nt T>C 5
22,6860t C>T 7
22,688nt A>G 2
22,775nt G2>A 89
22,786nt A>C 11
22,813nt G>T 27
22,882nt T2>G 69
22,898nt G>A 16
22,992nt G2>A 94
22,995nt C2>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 T2A 45

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

Distance in Distance in

Position Mutation nucleot_|des Position Mutation nucleot_ldes
to previous to previous
position position

241nt§ C>T 25,708nt T>C 124

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

686Nt G2>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 C2>A 401

9,343nt T>C 5,022 27,382-84nt CTC 2> GAT 123

9,424nt G2>A 81 27,788nt T>G 404

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

10,029nt T>C 495 28,271nt T2>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 2 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 G2>A 1,492

19,955nt_ T>C 300

21618 |T>C 1,663

21,641n T>G 23

21,766nt C2>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 G2>A 2

22,775nt A>G 87

22,813nt T2>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 T2>A 8

23,075nt C>T 12

23,403nt§ G>A 328

23,525nt T>C 122

23,535nt G2>A 10

23,599nt G>T 64

23,604nt A>C 5

23,854nt A>C 250

23,948nt T>G 94

24,424nt T2>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



ECT <>
T < <

Distance in nucleotides to
previous position

2,550
1,006
131
257
137
265
597
4,161
80
110
332
63
169
249

1,195
436
1,528
1,043
263
1,696
753
1,792
1,663

89

27
69

94

390
122
74

250
94
476
45

25,000nt
25,417nt
25,584nt
26,060nt
26,275nt
26,577nt
26,7090t
26,859nt
27,259nt
27,382-84nt
27,807nt
28,271nt
28,311nt
28,362-70nt
28,881-83nt§
29,510nt
29,843-903nt

@ Sequenzvergleich Wuhan 2019 mit Omicron BA.2.75

Mutation

C>T
€=
c>T
c>T
A>G
C>G
G>A
c>T
A>C
GAT - CTC
c>T
A>T
c>T
GAGAACGCA deletion
GGG > AAC
A>C

deletion

Distance in nucleotides to
previous mutation

531
417
167
76

215
302
132
150
400
123
423
464
40

511
627
333



. 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 verdrangt: Seit
November verdoppelte sich der Anteil an Neuinfektionen mit XBB.1.5 dort wdchentlich,
gleichzeitig steigen auch die absoluten Infektionszahlen wieder. Die US-Gesundheitsbehdrde
CDC hatte den Antell der Variante XBB.1.5 zum Jahreswechsel zunachst anhand von
Modellierungen auf 40,5 Prozent geschatzt. Mittlerwelle hat sie die Zahl auf 27,6 Prozent
korrigiert, geht aber weiter von einem starken Wachstum aus. Auch in Grof3britannien 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 néchste
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 Krankheitsverlaufen fiihre, gibt die WHO bekannt. Eine genaue
Risikoabschétzung stellt die WHO flr die nachsten Tage in Aussicht.


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

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

C+4T, C241T, A405G, T670G, C2790T, C3037T, G4184A, C4321T,

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

T10204C, *G10447A, C10449A (GCC —ACA), °del (9) 11288-11296, C12880T, C14408T, C15279T, G15451A,
C15714T, C15738T, T15939C, T16342C, T17124C, C17410T, T17859C, A18163G, A19326G, C19955T, A20055G,
2 C21618T, T21633C, °del (9)21635-21643, T21810C, G21987A, °del (3) 21992-21994, C22000A, C22109G, T22200,
G22317T, *G22577C, G22578A (GG — CA), G22599C, C22664A, C22674T, T22679C, C22686T, A22688G, G22775A,
A22786C, G22813T, T22882G, °G22895C, T22896C (GT — CC), G22898A, T22942G, G22992A, C22995A, A23013C,
0T23018C, T23019C (TT to CC), T23031C, A23055G, A23063T, T23075C, A23403G, C23525T, T23599G, C23604A,
C23854A, G23948T, A24424T, T24469A, C25000T,82 C25416T, C25584T, C26060T, C262/0T, 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

30C-T; 12 T-Cin XBB.1.5

*and ° 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 2 to g2Mutations in spike protein gene - 41




C15738T,
T15939C,
116342C,
T17124C,
C17410T,
T117859C,
A18163G,
A19326G,
C19955T,
29
A20055G,
100
C21618T,
121633C,

°del (9)21635-21643,

T21810C,
G21987A,

°del (3) 21992-21994,

C22000A,
C22109G,

T22200A,
99217 T

201
403
2176
286
449
467
163

1563 22
15

167
177

109

91
117

G22599C,
C22664A,
C22674T,
T22679C,
C22686T,
A22688G,
G22775A,
A22786C,
G22813T,
122882G,

°G22895C, T22896C (GT — CC),

G22898A,
122942G,
G22992A,
C22995A,
A23013C,
°T23018C

, 123019C (TT to CC),

123031C,
A23055G,
A23063T,
123075C,

21
65
10

87
11
27
69
13

A4
50

18

12
24

12



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

* 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 Anderungen.

* Kbnnte das bedeuten, dass sich die BA.4 Variante gerade
wieder erholt hat und jetzt wieder gut gerustet 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 tiberlebenswichtig

ALSO lauft das so ab. Die Kritiker:

1. Jahr — Das ist total verricktes Zeug, ist der Autor vielleicht schon senil?

2. Jahr — Sehr unwahrscheinlich (Gber die Hypothese) — ich glaube kein Wort
3. Jahr — Ja, vielleicht in seltenen Fallen.

4. Jahr — Das habe ich schon immer gesagt.



Resumée

Fragen — Kommentare, danach

Einschatzung W.D. gegenwartige Situation



World - Total cases January 11, 2023 - 669,599,563 Deaths: 6,718,464 (1.0%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%0), 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%0)

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 1906), 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%0), 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 — Todesfalle 580 (0.9%0)

Welt 474.718, - Todesfalle 2654 (0.56%0)

Germany 452,347 - Currently Infected Patients 451,066 (99.7%0) in Mild Condition
Serious or Critical - 1,281 (0.3%)



Mein Caveat bei der Beurteilung der gegenwartigen Situation:

Naturlich ist es verstandlich, dass man medizinisch, persdnlich, politisch und rechtlich hofft, dass die
Pandemie vorbei sein kbnnte.

Es ist argumentiert worden, dass in Deutschland viele Menschen eine gute Abwehr gegen SARS-CoV-2
entwickelt haben konnten. Das kdnnte 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 tber die weitere Entwicklung der Pandemie
bestehen
(i) Impfen lassen
(i) Maske tragen, wenn man vielen Menschen (Supermarkt, 6ffentlliche Verkehrsmittel, Krankenhauser,
Altenheime etc.) begegnet.
(iii) Carneval/ Fasching meiden — oder das Risiko in Kauf nehmen: Eigentlich nicht ratsam.

« W.D. wir hatten nicht auf die Weilenburger Kirchweih gehen sollen

(iv) Politiker/ Virologen Ankindigungen (TV) mit Zuruckhaltung aufnehmen. Niemand kann vorhersagen,
wie sich die Pandemie weiter entwickeln wird.
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Zum Schlul3:

Danke fur Ihr Interesse und
Guten Abend






