Corona-Impfpraparate
2 Corona-Impfpraparate sind momentan bei den Impfungen in Gebrauch: mRNA-
1273 (Moderna), BNT162b2 (Pfizer, BioNTech). Der Impfstoff ChAdOx1 (Astra

Zeneca) hat bis dato in der EU keine Zulassung.

Wie funktionieren diese Impfstoffe und welchen Wirkungsgrad besitzen sie?

Allgemeines:
Korpereigene mRNA wird taglich in unseren Korperzellen gebildet, wenn bestimmte

Proteine gebraucht werden. Dabei wickelt sich die DNA an der Stelle auf, an der der
Bauplan (Gen) flur dieses Protein lokalisiert ist. Der Bauplan ist, je nach Protein, eine
bestimmte Aneinanderreihung von Basen (Adenin, Thymin [in der RNA kommt statt
Thymin Uracil vor], Cytosin, Guanin). Da man das Original (wie auch sonst) nicht aus
der Hand gibt, schreibt die Zelle die Information einfach ab (Transkription). Die
Information wird als mRNA bezeichnet. Die mRNA wandert daraufhin zu den
Ribosomen, die die ,Werkbank® fur die Herstellung von Proteinen sind. An den
Ribosomen wird die mRNA abgelesen und ein passendes Gegenstiick, das mit Hilfe
von tRNA (transfer-RNA), geliefert wird, angefertigt. Diesen Vorgang bezeichnet man
als Translation. Eine tRNA nach der anderen lagert sich so an der mRNA an und die
Gegensticke werden an den Ribosomen verknipft, bis ein Stopp-Signal auftritt.
Damit wéare das Protein dann fertig (siehe Bild).

Diesem Mechanismus bedient sich auch das Corona-Virus: nach dem Andocken an
die Zelle entlasst es mehrere mMRNA’s mit den Bauplanen fur die einzelnen

Virusbestandteile fur neue Viren und sichert so die Vervielfaltigung des Virus.
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Was macht der RNA-Impfstoff?

Die drei Impfstoffe liefern den Bauplan fir EIN bestimmtes Protein in Form von

MRNA (Messenger-Ribonukleinséure), das von Lipid-Nanopartikeln (,Fetttropfchen®)
umgeben ist und als Transportmittel dient. Nach dem Eintritt ins Zellinnere 16sen sich
die Lipid-Nanopartikel auf und die mRNA wird freigesetzt. In diesem Fall beinhaltet
der Bauplan das Spike-Protein, das an der Oberflache des Virus lokalisiert ist und ftr
das Andocken und Eindringen in die Wirtszellen benétigt wird. Da die Impfstoffe nur
eine Bauanleitung liefern, ist es auch NICHT mdglich, mit den Impfstoffen neue,

komplett funktionsfahige Viren herzustellen.

Sobald das Spike-Protein von unseren Zellen hergestellt wurde, wird es von
zellinternen Viren-Abwehrmechanismen erkannt, verarbeitet, und an der Oberflache
unserer Zellen dem Immunsystem prasentiert. Dies geschieht auch bei anderen
Viren, die taglich in unseren Koérper eindringen.

Nachdem der Virusbestandteil von bestimmten Zellen des Immunsystems erkannt
wurde, startet die Immunreaktion, die auch die Bildung von Antikérpern beinhaltet

und so das Corona-Virus unschadlich macht.

Die 3 Impfstoffe im Detail:
MRNA-1273:

Hier werden auch Lipid-Nanopartikel und mRNA fir den Bau des Spike-Proteins

verwendet. Wirksamkeit des Impfstoffes ca. 95%.

BNT162b2:

Bei diesem Impfstoff wird kein Virus als Vektor verwendet, sondern Lipid-
Nanopartikel, in denen die mRNA enthalten ist. Die Lipid-Nanopartikel werden von
den Korperzellen aufgenommen und das Protein (=Antigen), welches auch das
Spike-Protein ist, hergestellt, um anschlieBend préasentiert zu werden und eine

Immunreaktion zu starten. Wirksamkeit des Impfstoffes ca. 90%.

ChAdOx1:
Dieser Impfstoff basiert auf einem Vektor (Transportmittel): chimpanzee adenovirus
(ChAd)-vectored vaccine (Adenovirus von Schimpansen). Das Virus dient dabei als

Transportmittel zu den Zielzellen und dem Einschleusen des Bauplans. Der Impfstoff



hat eine durchschnittliche Wirksamkeit von 62% (kleine Testgruppe) und 90% (grof3e
Testgruppe).

Viele Leute haben Bedenken gegeniber RNA-Impfstoffen gedufRert und gefragt, ob
dieser Impfstoff gefahrlich ist und die eigene DNA verandert und zu Schaden oder

Langzeitnebenwirkungen wie Krebs flhrt.

Dazu folgendes:

Der Unterschied zwischen RNA (diesem Fall mRNA) und DNA ist unter anderem,
dass RNA einzelstrangig vorkommt und DNA doppelstréangig (siehe Bild). Zudem ist
sie chemisch anders aufgebaut. Die mMRNA musste in DNA umgeschrieben werden,
damit diese eingebaut werden kann. Dafir wirde es eine Reverse Transkriptase und
eine Integrase bendtigen, welche in unseren Zellen nicht vorkommt. Die Reverse
Transkriptase schreibt RNA in DNA um und die Integrase integriert diese dann in die
menschliche DNA. Verschiedene RNA-Viren bedienen sich dieses Systems, wie zB
HIV. AuRerdem bendtigt die Reverse Transkriptase eine Startsequenz (Primer), um
sicher zu gehen, dass nur Viren-Erbgut vervielfaltigt wird. Dieses kommt ebenfalls
nicht in unseren Zellen vor und ist auch nicht Bestandteil des Impfstoffes.

Da man nur den Bauplan fir einen! Viren-Bestandteil zur Verfigung stellt, kénnen

sich bei diesen Impfstoffen keine funktionsfahigen Viren bilden.

Langzeitfolgen:

Bei der Zulassung der Impfstoffe hat man auf eine Beobachtungszeit von 2 Monaten
nach der Impfung bestanden. Tritt innerhalb von 2 Monaten keine Nebenwirkung ein,
ist danach auch nicht mit einer Nebenwirkung zu rechnen. Es wird hier oft der
Vergleich mit Contergan, das man damals Schwangeren zur Beruhigung und bei
Ubelkeit verabreichte und zu Missbildungen bei Neugeborenen fiihrte,
herangezogen. Anders als Contergan, wird die Impfung nur zweimal verabreicht und
Contergan wurde von vielen regelmaf3ig eingenommen. Bei Contergan war das
Problem, dass sich die chemische Struktur des Wirkstoffes veranderte. Dies ist bei

der Impfung gar nicht maglich.



Erste Versuche des RNA-Impfstoffes gab es bereits bei Tollwut und Influenza, diese

befinden sich noch im Anfangsstadium.
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Fuhrt die Impfung gegen SARS-Cov-2 zur Sterilitat bei Frauen?

Unter Impfskeptikern macht gerade ein Gericht die Runde, dass der neue mRNA-
Impfstoff zur Sterilitat bei Frauen fihre. Einen Beitrag dazu haben der ehemalige
Leiter der Forschungsabteilung fir Atemwegserkrankungen bei Pfizer Michael
Yeadon und der ehemalige Leiter des Public Health-Departments Wolfgang Wodarg
in ,Health and Money“ veroffentlicht (siehe Link).

Diese Seite ist vorwiegend gegen Impfungen und liefert teilweise auch obskure
Verschworungstheorien.

In deren Beitrag wird behauptet, dass der Impfstoff ein Spike-Protein namens
Syncytin-1 enthalt. Im Menschen ist Syncytin-1 wichtig fur den Aufbau der Plazenta.
Die Autoren meinen, dass durch die Ahnlichkeit des Spike-Proteins des Virus
Antikorper (kreuzreagierende Antikorper) produziert werden, die das menschliche
Syncytin-1 angreifen und so die Formierung der Plazenta verhindern, was zu einem
Absterben der Frucht fuhrt.

Worauf begriindet sich der Verdacht?

Michael Yeadon verglich die Aminosauresequenzen des Spike-Proteins und von
Syncytin-1 und fand eine sehr kurze Sequenzhomologie (Ubereinstimmung). In
SARS-CoV-2 findet sich die Aminosauresequenz VVNQN und in Syncytin-1 VVLQN.
Ein Buchstabe steht fir eine Aminosaure (V = Valin, L = Leucin, Q = Glutamin, N =
Asparagin). Mehrere Aminosauren ergeben ein Protein. Im Anhang befindet sich eine
komplette Liste (Bild 1).

Was ist an den Behauptungen dran?

Vorweg: Es wird kein Impfstoff verabreicht, der das Spike-Protein enthalt. Es wird der
BAUPLAN (mMRNA) des Spike-Proteins geliefert, der von unseren Zellen umgesetzt
wird. Vereinfacht gesagt, man ahmt den Weg des Virus in die Zelle und die

Freisetzung der mRNA nach.

Vergleicht man die Sequenzen der beiden Proteine, gibt es tatsachlich bei 4
Aminosauren eine Ubereinstimmung.

Vergleichen wir mal die Sequenz des Spike-Proteins mit anderen menschlichen
Proteinen, die haufig im Korper vorkommen: Aktin, Kollagen, Hadmoglobin. Diese

Vergleiche wurden ebenfalls vom Immunologen Andrew L. Croxford durchgeflhrt.



Mittels eines speziellen Programms (UniProt.org) kann man Aminosauresequenzen

zweier Proteine miteinander vergleichen.

Auf Bild 2 sehen wir die Sequenzen des Spike-Proteins und von Syncytin-1. Im
schwarz umrandeten Bereich sieht man die zuvor schon erwahnten &hnlichen
Sequenzen. Ein Stern zeigt an, dass ein identisches Protein vorliegt.

Auf Bild 3 wird Aktin mit dem Spike-Protein verglichen. Hier sehen wir 2 Bereiche, die
nahezu identisch sind.

Bild 4 zeigt den Vergleich zwischen Kollagen und dem Spike-Protein. Hier gibt es
ebenfalls einen Bereich mit hoher Ahnlichkeit.

Bild 5 vergleicht Hamoglobin mit dem Spike-Protein. 2 Bereiche weisen hohe

Ahnlichkeiten auf.

Dieses Spiel kann man beliebig lange fortsetzen, man wird immer Ahnlichkeiten

finden.

Warum gibt das uns Immunologen keinen Grund zur Sorge?

Wenn unser Immunsystem nicht in der Lage ware, zwischen Proteinen/Homologien
mit einem noch so kleinen Unterschied unterscheiden zu kénnen, wirden wir schon
nach unserer Geburt aufgrund von Infektionen an Autoimmunkrankheiten leiden bzw.
sterben.

Bildlich gesprochen: die Polizei sucht einen Verbrecher mit einem blauen Pullover mit
einem bestimmten Muster. Wirde das Immunsystem so arbeiten, wie es Yeadon und
Wodarg sagen, musste die Polizei jeden verhaften, der einen nahezu blauen Pullover

mit einem ahnlichen oder keinem Muster tragt.

Weiters meinen Yeadon und Wodarg, dass das im Impfstoff enthaltene
Polyethylenglycol (PEG) zu Allergien und bei 70% der Anwender zur Produktion von
Antikorpern fuhrt.

PEG wird schon seit sehr vielen Jahren in der Medizin (Darmreinigung, bei
Verstopfung), der Pharmaindustrie (Tabletten und Dragees), der Kosmetikindustrie
und in der Forschung benutzt (Krause und Bittner, 1990). Die von der WHO erlaubte
Tagesdosis fir PEG in Nahrungsmitteln betréagt 10 mg/kg Korpergewicht.
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Bild 1
lcticugus,icttey Amino acid Possible codons
code code
A Ala Alanine GCA, GCC, GCG, GCT
B Asx Asparagine or Aspartic acid AAC, AAT, GAC, GAT
C Cys Cysteine TGC, TGT
D Asp Aspartic acid GAC, GAT
E Glu Glutamic acid GAA, GAG
F Phe Phenylalanine TTC, TTT
G Gly Glycine GGA, GGC, GGG, GGT
H His Histidine CAC, CAT
I Ile Isoleucine ATA, ATC, ATT
K Lys Lysine AAA, AAG
L Leu Leucine CTA, CTC, CTG, CTT, TTA, TTG
M Met Methionine ATG
N Asn Asparagine AAC, AAT
p Pro Proline CCA, €CC, CCG, CCT
Q Gln Glutamine CAA, CAG
R Arg Arginine AGA, AGG, CGA, CGC, CGG, CGT
s Ser Serine AGC, AGT, TCA, TCC, TCG, TCT
T Thr Threonine ACA, ACC, ACG, ACT
v val valine GTA, GTC, GTG, GTT
w Trp Tryptophan TGG
X X Stop codon TAA, TAG, TGA
Y Tyr Tyrosine TAC, TAT
z Glx Glutamine or Glutamic acid CAA, CAG, GAA, GAG
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View these alignments graphically with the LALNVIEW program (mime-type chemical/x-ain2).
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UserSeql 240 TLLALH
UserSeq2 113 TVLAIH
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