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서문

이 논문에서, 우리는 SARS-CoV-2(즉, COVID-19 을 유발하는 것으로 알려진 바이러스)와 관련된 과학이

매우 잘못되었음을 보여줍니다. 사실상 병원성 바이러스로서의 SARS-CoV-2의 존재 자체를 의심할 정도

로 관련된 과학이 잘못되어 있습니다. 이러한 주장이 처음에는 터무니없는 것으로 들릴 수 있지만,

SARS-CoV-2 를 확립된 산업 기준에 따라 정제하지 않았음을 입증하기 위해, 공개된 연구를 비판적으로

검토함으로써 이러한 주장이 타당함을 보여줄 것입니다.

이에 앞서, 단순한 임상 진단만으로는 새로운 질병으로서의 COVID-19 의 존재를 입증할 수 없다는 점도

유의해야 합니다. 특히 COVID-19 는 일반적인 감기 또는 계절성 독감과 다른 증상을 보이지 않으며[1],

감염자의 거의 80%는 전혀 증상이 나타나지 않으며[2], 기본적으로 누적 입원율이 계절성 독감과 같습니

다[3]. 다시 말해 COVID-19 는 구별되는 특성이 없으며, 광범위한 검사를 하지 않았다면 아마도 계절성

독감으로 식별되었을 것입니다[4].

임상 진단을 통해 COVID-19 를 식별할 수 없기 때문에, SARS-CoV-2 의 바이러스 RNA라고 주장하는 것

을 검출하기 위해 RT-PCR(역전사 중합효소 연쇄반응) 분자 검사를 광범위하게 사용하고 있습니다. 그러

나 이렇게 하면 다음과 같은 두 가지 문제가 추가로 발생합니다: (1) RT-PCR 검사는 신뢰할 수 없는 것으

로 확인되었으며 무증상자에 대한 사용은 검증되지 않았습니다[5]; (2) 먼저 대상 바이러스를 분리하지 않

으면, 검출된 RNA가 대상 바이러스인지 아닌지를 확인할 수 없습니다. 즉, RT-PCR 검사를 통해 검출되는

RNA는 대상 바이러스가 아닐 수 있습니다. RNA 는 세포 내인성(內因性)의 것일 수 있습니다.

일부 과학자들은 SARS-CoV-2 를 분리하고, 이것을 COVID-19 라고 하는 질병의 원인 물질이라고 주장했

습니다. 그러나, 그들의 연구를 조사하면, 과학자들이 SARS-CoV-2 을 분리하지 못했음을 바로 알 수 있

습니다. 예를 들어, 뉴잉글랜드 의학 저널(New England Journal of Medicine)에 게재된 한 논문의 저자는

논문의 서문 요약에서 SARS-CoV-2를 분리했다고 주장합니다. 그러나 논문 본문에서는 해당 연구가 감염

성 질병의 원인을 결정하기 위한 업계 "최적 기준"을 충족하지 못한다는 점을 인정합니다[6]. 오해의 소

지가 있는 요약으로 인해 실제 세계에 심각한 영향을 미치는 유언비어가 생길 수 있습니다. COVID-19

의 경우가 여기에 해당하며 전 세계적으로 정부가 극단적인 조처를 하는 이유 중 하나입니다.

병원성 바이러스로서의 SARS-CoV-2 가 존재한다는 과학적 증거가 없다는 주장을 입증하기 위해 다음과

같이 하고자 합니다:

1. 전염병(傳染病)의 원인을 결정하기 위한 "최적 기준"을 확인합니다.

2. "최적 기준"에 따라 바이러스를 분리(즉, 정제)하는 방법을 확인하고 이 방법의 몇 가지 단점을 설명합

니다.

3. 다른 코로나바이러스 기준을 충족한다는 주장을 검토합니다.

4. SARS-CoV-2 기준을 충족한다는 주장을 검토합니다.
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섹션 1

전염병(傳染病)의 원인을 결정하기 위한 "최적 기준"은 무엇입니까?

전염병의 원인을 결정하기 위해 인정하는 "최적 기준”은 코흐(Koch)의 가설입니다[7].

로버트 코흐(Robert Koch)가 1884 년 "Die Etiologie der Tuberkuose"라는 제목의 논문에서 이 가설을 제시

하였으며 1890 년에 약간 개정하였습니다. 이 가설은 다음과 같습니다:

(1) 기생물(寄生物)은 해당 질병의 모든 경우에 생기며, 질병의 병리학적 변화 및 임상적 경과를 설명할

수 있는 상황에서 생깁니다.

(2) 기생물은 우발적인 비병원성 기생물로, 다른 질병에서는 생기지 않습니다.

(3) 기생물은 몸에서 완전히 분리되고 순수한 배양에서 반복적으로 자란 후에 질병을 새롭게 유발할 수

있습니다;[8]

로버트 코흐(Robert Koch)는 자신의 가설을 충족하였습니까?

이렇게 묻는 것은 이상한 질문처럼 들릴 수 있습니다. 어쨌든 코흐(Koch)는 왜 심지어 자신조차도 충족

할 수 없는 가설을 만들었을까요? 그는 탄저병, 결핵, 파상풍, 그리고 많은 동물 질병을 포함한 많은 질

병이 이 가설을 충족한다고 주장했지만, 이 가설에 반대하는 사람이 없었던 것은 아니며, 반대자 중에는

루이 파스퇴르(Louis Pasteur)도 있었습니다.[8]

결핵에 대한 루이 파스퇴르(Louis Pasteur)의 연구를 몹시 비판하였기 때문에 코흐는 1883년에 응답을 발

표하였습니다.

마찬가지로 파스퇴르(Pasteur) 역시 코흐의 탄저병 연구를 “결정적이지 않은 것” 이라고 비난하였습니다.

[9]

탄저병과 관련하여 K. Codell Carter 는 다음과 같이 상황을 요약합니다:

“코흐나 파스퇴르가 탄저균이 탄저병을 유발한다는 것을 궁극적으로 증명했는지 묻는다면, 아마도 가장

좋은 해답은 단독으로는 아니고 최소한 어느 정도는 두 사람이 함께 증명했다는 것이다.” [9]

이러한 상황에 관한 카터(Carter)의 결론은 홍역의 존재가 결코 입증되지 않았다는 생물학자 스테판 랑카

(Stephan Lanka)의 주장을 받아들인 독일 최고 법원의 판결을 상기시킵니다. 이 소송에서 홍역에 관한 6

개의 증거를 제시하였지만, 법원은 6가지 증거 중 어느 것도 개별적으로 홍역을 입증하지 못한다고 판결

하였습니다.

이 공판에서 임명된 전문가 중 한 명인 Rostock 대학 병원의 의학 미생물학, 바이러스학 및 위생학과장

인 Andreas Podbielski 교수의 설명에 의하면, Bardens 박사가 제출한 여섯 가지 논문 요약에서 홍역 바

이러스가 존재한다고 결론을 내렸지만, 저자 중 누구도 국제적으로 정의된 모범적 과학 실험 규칙 및 원

칙과 일치하게 대조 실험을 하지 않았습니다. 그는 홍역 바이러스의 존재와 관련하여 타당한 과학 시험

을 통과한 간행물은 아직 나오지 않았다고 결론지었습니다.[10], [11].
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Lanka 사례는 SARS-CoV-2 와 직접적인 관련이 없지만, 제안된 증거는 종종 과학적으로 타당하지 않으며

그들의 주장을 입증하지도 못했음을 Lanka 사례는 보여줍니다.

로버트 코흐의 연구와 관련하여, 그가 어느 정도로 자신의 가설을 충족시키는 데 성공했는지 확신할 수

없지만, 어떤 사람들은 코흐가 제시한 증거를 인정하지 않았다는 것은 분명합니다.

코흐의 가설이 바이러스에 적용될 수 있습니까?

바이러스학자인 토마스 리버스(Thomas Rivers)는 1936 년 연설에서 “바이러스성 질병의 경우에는 코흐

(Koch)의 가설이 만족스럽지 못한 것은 명백하다.”라고 말하였습니다[12].

결과적으로 그는 다음과 같이 자신의 조건 목록을 제안했습니다:

(1) 질병와 연관성 있는 특정 바이러스가 규칙적으로 발견되어야 함.

(2) 환자에게서 바이러스가 우발적이거나 우연히 발견되는 것이 아니라, 검사에서 질병의 원인으로 밝혀

져야 함.

리버스(Rivers)의 조건은 아주 간결합니다. 연관성과 관련하여 그는 “항상 있는”을 “규칙적으로 있는”으로

변경했습니다. 특히 그는 "바이러스에 의해 생기는 모든 질병의 경우에, 처음부터 바이러스의 존재를 입

증해야 하는 것은 아니다"라고 말했습니다[12]. 바이러스가 없는데도 불구하고 질병을 유발하는 바이러스

를 생각한다는 것은 어렵기 때문에 이것은 정말 흥미로운 진술입니다.

인과관계를 증명해야 하는 조건은 여전히 남아 있습니다.

구버전의 바이러스학 사전은 코흐(Koch)의 가설에 관한 리버스(Rivers)의 수정을 다음과 같이 정의했습니

다:

(1) 병에 걸린 숙주에서 바이러스 분리.

(2) 실험 숙주나 숙주 세포에서 배양.

(3) (더 큰 병원균을 배제하기 위한) 여과성 증명

(4) 원래의 숙주 종 또는 관련 종에서 비슷한 질병의 생성.

(5) 바이러스 재분리

(6) 바이러스에 대한 특정 면역 반응 검출. [13]
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몇 가지 주요 차이점이 있습니다. 상기에서 언급한 바와 같이, 리버스(Rivers )는 모든 질병의 발현에 바

이러스가 존재해야 할 필요성을 포함하지 않습니다. 이러한 이론은 확실히 연관성을 약화시킵니다. 인과

관계에 관해 말하자면, 코흐의 원래 가설은 미생물이 순수 배양되어야 한다고 명시합니다. 그러나, 바이

러스는 신진대사를 할 수 없기 때문에 독자적으로는 살 수 없다고 합니다. 바이러스는 숙주 세포가 필

요합니다. 그러므로 리버스(Rivers)가 개정한 가설은 숙주 세포에서 미생물을 배양하는 것을 명시합니다.

미생물이 숙주 세포에서 배양되기 때문에 여과할 수 있는 능력이 필요합니다. 마지막으로, 그는 바이러

스를 다시 분리하고 이전에 감염된 사람에게서 바이러스에 대한 면역 반응을 검출하는 것이 필요하다고

덧붙입니다.

코흐(Koch)의 가설에 어떤 결함이 있습니까?

네, 많은 결함이 있습니다. 섹션 2 에서 우리는 전체 과정을 무효로 할 수 있는 몇 가지 결함을 확인합

니다. 코흐(Koch)의 가설은 결과 이전에 원인이 있어야 하며, 결과를 초래하기 위해서는 원인이 있어야

한다는 생각에 근거한 논리적 가정이라는 점을 주목해야 합니다. 이러한 가정은 전염병(傳染病)의 원인

을 파악하기 위한 완벽한 과학적 방법이 아닙니다.

토마스 리버스(Thomas Rivers) 다음과 같이 말하면서 이 점을 시인합니다. “예방 주사를 맞은 동물이 특

정 방식으로 병들거나 죽는 경우에, 그리고 이들 동물의 질병이 접종을 통해 원래의 미생물이나 리케차1

가 없는 관련 조직의 혈액이나 유탁액2(乳濁液)으로 동물에서 동물로 전염될 수 있다면, 실험 동물의 병

(病)이 바이러스에 의해 생긴 것이라고 어느 정도 확신한다. 그가 “확신한다”, “아주 확신한다” 또는 “틀림

없다”라고 말하지 않은 점에 유의하십시오. 그는 "어느정도 확신한다"라고 말합니다. 그는 가설에 전체

과정을 무효로할 수 있는 여러 가지 결함이 있다는 것을 잘 알고 있었습니다.

코흐(Koch)의 가설은 오늘날에도 여전히 최적 기준입니까?

네, 그렇습니다. 사실, 우리가 곧 살펴보게 될 일부 연구는 코흐(Koch)의 가설을 전염병(傳染病) 원인을

결정하기 위한 기준으로 인정합니다.

네이처 리뷰 미생물학(Nature Reviews Microbiology) 저널의 편집자에 따르면, “처음에 코흐(Koch)의 가설

을 제안한 때로부터 120 년이 지난 지금도 이 가설은 여전히 전염병의 병인(病因)[기원이나 원인]을 입증

하기 위해 착수하는 모든 조사의 최적 기준입니다.[14]

현재 적용되는 다른 기준이 있습니까?

일부 과학자들은 미생물 식별을 위한 핵산 염기서열 분석 기반 방법이 코흐(Koch)의 가설보다 더 적합하

다고 제안했습니다. 특히, PCR 은 바이러스를 질병과 연관시키는 데 사용되고 있습니다.

1 rickettsiae(리케차): 리케차 속 병원균에 속하는 세균을 통틀어 말한다. 일반 세균보다 크기가 작고

바이러스처럼 살아있는 세포 밖에서는 증식하지 못한다. 리케차는 일부 곤충이나 진드기와 같은 절지동

물의 세포 내에 사는데, 사람에게 감염되어 발진티푸스같은 질병을 일으킨다.
2 emulsion(유탁액(乳濁液): 미세한 입자로 된 액체가 다른 액체 속에 분산하여 젖 모양을 이룬 것.



5

그러나 위에서 언급한 바와 같이 PCR 검사는 신뢰성 문제에 취약하며[5] 검출된 유전자 물질이 바이러

스성인지 또는 세포 내인성(內因性)인지 판단할 수 없습니다. 즉, 전염병의 원인을 파악할 수 없습니다.

PCR 검사는 연결을 찾고자 하는 경우에만 사용할 수 있습니다. 연관성과 인과성 사이에는 큰 차이가 있

습니다. 예를 들어, 소방관들은 종종 화재와 관련이 있지만, 소방관들이 화재 사고를 일으킨 사람이라고

감히 말하지는 않습니다. 또한, 파리는 쓰레기와 관련이 있지만, 쓰레기의 원인이 파리라고 말하지는 않

습니다.

이러한 염기서열 기반 방법은 다양한 질병 단계에서 유전자 물질(예: 바이러스 RNA라고 생각하는 것 등)

을 검출하여 인과성의 증거를 제시하려고 합니다. 예를 들어, 질병 발생 전에 유전자 물질을 발견할 수

있다면, 유전자 염기서열과 질병 간의 연관성이 더 강하다고 합니다. 그러나 이것은 여전히 연관 관계이

지 인과 관계가 아닙니다. 쓰레기가 도착하기 전에 파리가 있었기 때문에 쓰레기의 원인이 파리라고 말

할 수 있을까요? 물론 아닙니다. 또한 대부분의 사람은 증상이 나타나기 전에 검사를 받지 않기 때문에

실용적이지 않습니다.

또한 이 방법은 코흐(Koch)의 가설 결함 중 상당 부분이 해당됩니다. 섹션 2에서 이러한 결함 중 몇 가

지를 논의할 것입니다.

염기서열분석 기반 방법에 대해 더 자세히 알기 원하시면 Fredricks 와 Relma 의 저서를 참조하십시오

[15].
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섹션 2

우리가 살펴보게 될 몇 가지 연구는 코흐(Koch)의 가설을 참조합니다. 그러나, 실제로 이 연구는 토마스

리버스(Thomas Rivers)가 수정한 코흐(Koch)의 가설을 참조하고 있습니다. 그 이유는 리버스(Rivers)에 따

르면, 수정한 가설이 바이러스에 더 적합하기 때문입니다. 따라서 이 논문의 나머지 부분에서는 전염병

원인을 파악하기 위한 "최적 기준"으로 토마스 리버스(Thomas Rivers)가 수정한 코흐(Koch)의 가설을 참

조할 것입니다.

이 섹션은 가설 1-3 을 충족시키는 법을 알려주기 때문에 중요합니다.

코흐의 가설에 따라 어떻게 바이러스를 분리할 수 있습니까?

* 이 하위 섹션 대부분의 내용은 연구원인 David Crowe의 분리 및 정제에 관한 기사에서 발췌
한 것입니다[16].

분리란 다른 모든 유기 물질에서 바이러스를 분리하는 것을 의미합니다. 논리적으로, 이 작업을 수행하려

면 다음 단계가 필요합니다:
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1. 환자에게서 (객담 또는 폐액과 같은) 검체 채취.

2. 바이러스는 표적 세포 외부에서 복제되지 않는 것으로 생각하므로, 다른 세포(예: 베로 세포)에 바이러

스를 포함하고 있는 것으로 여겨지는 물질의 배양.

3. (바이러스보다 큰 입자를 제거하기 위해) 여과를 하고 (응축으로 입자를 분리하기 위한) 원심 분리를

함으로써 바이러스가 있는 입자를 포함한 것으로 믿어지는 배양 상단의 용액(상청액[上淸液])을 제거하여

바이러스 입자를 정제함.

4. 물질의 일부를 전자 현미경 아래에 두어 볼 수 있는 거의 모든 것이 동일한 크기와 모양의 입자인지

확인함.

5. 샘플의 나머지 부분에서 단백질 및 유전자 물질(바이러스에 따라 RNA 또는 DNA)을 분해하고 이것을

(예: RNA 또는 DNA의 염기서열) 분석함.

바이러스를 분리하는 방법의 1~4단계는 코흐(Koch) 가설의 1~3단계에 해당합니다. 5단계는 코흐 가설과

일치하지 않지만, 바이러스의 단백질과 유전자 물질을 획득하는 중요한 단계입니다. 또한, 과학자가 바이

러스를 분석하여 바이러스 게놈의 배열 순서를 밝힐 수 있습니다. 이것은 검체의 SARS-CoV-2를 검출하

기 위해 현재 사용하고 있는 RT-PCR 테스트 키트와 같은 테스트 장비를 만드는데 매우 유용합니다.

이 그림은 바이러스를 분리하는 방법의 2-4 단계를 보여줍니다. 2 단계는 왼쪽 위 그림에 해당합니다. 3 단

계는 오른쪽 상단 및 왼쪽 하단 그림에 해당합니다. 4 단계는 오른쪽 아래 그림에 해당합니다. 1 단계와 5

단계는 그림으로 표시되어 있지 않습니다.

바이러스를 분리하기 위한 이 방법에 어떤 결함이 있습니까?

네, 많은 결함이 있습니다. 이 중 몇 가지를 여기에 나열해 보겠습니다.

1 단계와 2단계의 문제

다른 세포의 물질을 배양하는 방법은 여러 가지 이유로 문제가 있습니다. 이렇게 하려면, 객담과 같은 샘

플 검체를 몸에서 채취해야 합니다. 그러나 채취 과정만으로도 검체에 영향을 줄 수 있는 변수, 주로 스

트레스 요인3 변수를 초래할 수 있습니다. 또한, 검체를 추출한 후 항생제나 혈청과 같은 첨가제로 인해

스트레스가 더해지는 경우가 많습니다.

인체는 바이러스로 가득 차 있으며, 바이러스 대부분은 비활성화 되어있고 무해합니다. 그러나 다른 세포

에서 배양하기 위한 검체 채취 및 준비로 인해 초래된 스트레스는 병원성 바이러스인 것처럼 보이는 반

응을 보일 가능성이 있지만, 실제로는 방어 메커니즘일 뿐입니다. 또한, 검체에 항생제나 혈청을 첨가하

면 해당 첨가제를 침입자로 인식하기 때문에 반응을 일으킬 수 있습니다. 즉, 유도된 스트레스와 첨가제

가 없으면 전혀 활성화되지 않을 수 있습니다. 마찬가지로 숙주 세포(보통 베로 세포)도 불순물(즉, 배양

3 stressor(스트레스 요인): 스트레스 요인은 화학적 또는 생물학적 작용제, 환경 조건, 외부 자극 또는

유기체에 스트레스를 주는 것으로 보이는 사건.
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을 위해 채취하고 준비한 샘플)을 이질 침입자로 간주하여 더 많은 스트레스가 생깁니다. 그리고 이것

은 모두 실험실이라는 부자연스러운 환경에서, 신체 밖에서 일어나고 있는 것이라는 점을 기억해야 합니

다.

또한 이 유도 스트레스로 인해 검체의 유전자 염기서열이 변화될 수 있습니다. 검체의 유전자 물질에 변

화가 생기는 것은 RNA 및 DNA 배열 순서를 밝히고 분석하려는 시도에 치명적일 것입니다. 이와 관련

하여, 유전학자 바바라 맥클린톡(Barbara McClintock)의 연구 작업은 이정표입니다. 1983 년 노벨상 논문

에서, 그녀는 살아있는 존재의 유전자 물질이 “충격”에 의해 끊임없이 변화할 수 있다고 보고합니다. 이러

한 충격은 독소일 수 있지만, 시험관에서 스트레스를 산출한 다른 물질일 수도 있습니다. 결국 이것으로

인해 이전에는 (체내 및 체외에서) 입증할 수 없었던 새로운 유전자 염기서열이 형성될 수 있습니다

[17][18].

3 단계의 문제점

원심분리와 여과를 통해 바이러스를 정제하는 방법도 표적 바이러스와 다른 바이러스 간의 물리적 유사

성 때문에 문제가 됩니다.

우리 세계에는 약 10 nonillion( 10의 31제곱) 개별 바이러스가 있으며[19] 인체에는 수백만개의 바이러스

가 있다고 합니다[20]. 이처럼 셀 수 없이 많은 수의 바이러스 가운데, 6000 개 남짓의 바이러스만이 자

세히 설명되어 있다고 합니다[21]. 이렇게 많은 바이러스 가운데서 SARS-CoV-2 를 찾는것은 말 그대로

건초더미에서 바늘을 찾는 것과 같습니다.

밀도 변화 원심분리는 입자 및 세포가 입자의 밀도에 따라 분리되는 과정입니다. SARS-CoV-2 의 밀도는

약 1g/ml 입니다[22]. 이러한 유형의 원심분리는 사용하기 어렵고 오염에 취약합니다[23] [24].

여과에 의해 입자 및 세포를 크기에 따라 분리합니다. SARS-CoV-2 의 직경은 60-140nm입니다[48].

SARS-CoV-2 를 분리하려면, 바이러스의 밀도와 크기에 따라 다른 모든 바이러스로부터 SARS-COV-2 를

분리해야 합니다. 이렇게 하는 것이 이론적으로는 그럴듯하게 들리겠지만, 실제로는 밀도와 크기가 거의

같은 수천 또는 수백만 개의 다른 바이러스가 있을 수 있습니다. 이것은 마치 키가 170 에서 180cm사이

이고 체중이 약 70kg 이라는 묘사만으로 전세계에서 특별한 한 사람을 찾고자 하는 것과 같을 것입니다.

이러한 묘사에 맞는 사람들은 그야말로 수천 수만명이 될 것입니다.

가설 3은 "(더 큰 병원균을 배제하기 위한) 여과성 입증"이라고 말할 때 이 문제를 지적합니다[13]. 즉,

여과에 의해 더 큰 병원체를 배제할 수 있지만, 크기가 같거나 작은 병원체는 여과로 처리할 수 없습니

다. 다른 방법을 통해 더 작은 입자를 분리하더라도, 같은 크기의 입자는 여전히 남아 있습니다.

또한 3단계에서 검체에 더 많은 스트레스를 유발한다는 점을 염두에 두어야 합니다.

4 단계의 문제점

크기와 모양이 같은 모든 입자를 전자 현미경으로 확인하는 방법도 “3 단계 문제점”에서 언급한 것과 같

은 이유로 문제가 됩니다. 모든 입자가 크기와 모양이 거의 같더라도, 모든 입자가 동일한 바이러스라는

것을 의미하는 것은 아닙니다. 보고 있는 것이 전혀 바이러스가 아닐 수도 있습니다.
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예를 들어, 세포는 직경이 30-100nm이고 일반적으로 컵처럼 생긴 엑소좀을 생성합니다. 엑소좀은 면역

반응과 신호 전달에 관여하며, "양성" 면역 반응을 유발하는 데 있어 활용할 수 있는 잠재성에도 불구하

고, 면역 내성 및 면역 회피와 같은 “원치 않는” 면역 반응을 유발할 수 있습니다[25].

엑소좀의 역할에 따라, 1 단계와 2단계의 유도된 스트레스가 잠재적으로 엑소좀과 관련된 반응을 일으킬

수 있다는 것은 상상할 수 없는 것이 아닙니다. 이제 흥미로운 것은 엑소좀과 코로나바이러스는 물리적

으로 유사하므로 전자 현미경으로 볼 때 구별하기가 어렵다는 것입니다.

코로나바이러스(Coronavirus) Volume 96 의 편집자인 존 지부르(John Ziebuhr)는 코로나바이러스 연구에

관해 언급할 때 이 점을 간접적으로 시사했습니다. 그는 다음과 같이 말했습니다. “저온 전자현미경과

단층 촬영으로 코로나바이러스 입자를 주의 깊게 측정하면, 대부분의 코로나바이러스 입자가 같은 모습

으로 보이는 더 구형의 엑소좀 소포와 모양이 다른 약간 장형(長形)의 타원체라는 것을 알 수 있다.” 행

간의 의미를 파악해 보면, 코로나바이러스 입자, 엑소좀 소포를 판독할 때 구별하는 것은 매우 어렵습니

다. 이것을 판독하려면 세심한 측정이 필요하며, 모양이 정확히 같은 것은 배제되지 않습니다[26].

따라서 검체가 세포에서의 배양을 위해 채취 및 준비 과정에서 무결성을 유지하고 완벽하게 원심분리하

여 여과하더라도, 전자 현미경으로 입자를 살펴보고 이 입자가 SARS-CoV-2 라고 확신 있게 말하는 것은

거의 불가능합니다. 즉, 이 입자는 SARS-CoV-2 일 수도 있고, 또는 다른 바이러스일 수도 있으며,

SARS-CoV-2 및 기타 바이러스가 혼합된 것일 수도 있고, 엑소좀 및 다른 바이러스일 수도 있습니다.

1997 년 3 월에 HIV 와 관련하여 "바이러스학" 저널의 같은 호에 게시된 두 편의 논문에서, 이전에 "순수

HIV"라고 일컬었던 대다수가 에이즈 바이러스(HIV)가 아니라 불순물이라는 사실을 밝혔을 때 이러한 문

제가 드러났습니다. 관찰되는 것에 전자 현미경으로 보면 HIV 와 매우 흡사하지만, 세포 기원인 미세 소

포가 포함되어 있었습니다[27][28].

그리고 이 모든 것이 코흐(Koch)의 가설 1~3 단계를 충족시키는 것입니다. 바이러스를 분리하는 첫 4단

계를 신중하게 수행해도, 여전히 질병의 원인을 증명하지는 못합니다. 그러나 실제로 인과관계는 완전히

다른 문제입니다.

5 단계 및 SARS-CoV-2 발견과 관련된 문제점

나머지 샘플에서 단백질 및 유전자 물질(바이러스에 따라 RNA 또는 DNA)을 분해하고 이것을 분석하는

것은 아주 중요한 단계입니다. 이 단계를 성공적으로 완료하면, 게놈의 배열 순서를 분석한 다음에 PCR

기술을 사용하여 다른 검체의 바이러스를 식별하는 연구에 게놈의 일부를 사용할 수 있습니다.

그러나 이 단계에도 여러 가지 이유로 문제가 있습니다. 게놈의 배열 순서를 밝히기 위해 유전자 물질

을 분석하려면, 먼저 최적 기준에 따라 물질을 실제로 분리해야 합니다. 이렇게 하는 데 문제점은 최적

기준을 완벽하게 준수하더라도, 위에 설명된 이유로 검체의 무결성을 보장하기가 여전히 어렵다는 것입

니다. 문제점 자체가 커집니다. 예를 들어, 1 단계의 문제가 2단계로 넘어가서 더 많은 문제가 생길 수

있으며, 다음에는 3단계로 넘어가서 더 많은 문제가 생길 수 있습니다.

SARS-CoV-2 와 같은 신종 바이러스를 확인하려는 경우에는 훨씬 더 큰 문제가 있습니다. 어디서부터 시

작해야 할까요? 신종 바이러스를 탐지하려면 어떻게 해야 합니까? SARS-CoV-2 의 흥미로운 점은 기록적

인 시간 내에 이 바이러스 전체 게놈의 배열 순서를 밝혔다는 것입니다. 랜싯(Lancet )의 보고에 의하면,

“SARS-CoV-2 의 1월 중순까지 전체 게놈 염기서열 획득과 공유가 광범위하게 이루어졌으며, 이것은 이
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전 전염병 발생에서는 불가능한 정도로 빨리 이루어진 업적입니다” [29]. 이것은 정말 놀랍지만, 동시에

의심스럽습니다. 그들은 어떻게 그렇게 빨리했습니까? 우리는 그들이 어떻게 그렇게 했는지 설명하고 그

들의 방법이 얼마나 문제가 되는지 보여줄 것입니다.

바이러스 게놈을 얻기 위해서는, 바이러스를 분리 및 정제한 다음에 오염이 없는지 확인해야 합니다. 이

렇게 한 다음에는, 화학적으로 바이러스 입자의 구조 특징을 밝혀야 합니다. 이렇게 하는 데는 전체 게

놈을 얻기 위해 유전자 물질을 추출하고 유전자 물질의 전체 염기 서열 분석을 수행하는 것이 포함됩니

다.

섹션 4에서 볼 수 있듯이, SARS-CoV-2 에 대해서는 이 절차가 시행되지 않았습니다. 많은 연구는

SARS-CoV-2 를 분리했다고 주장하지만, 최적 기준에 따라 분리한 것은 아닙니다. 대신, 과학자들이 한

일은 폐액과 같은 불순한 샘플을 채취하고, PCR 프라이머4와 프로브5를 사용하여 이미 바이러스와 관련

된 것으로 확인한 특정 염기서열을 찾아낸 것이었습니다(후에 SARS-CoV-1 및 MERS-CoV의 경우에서 볼

수 있듯이, 이렇게 확인된 바이러스도 적절히 정제되지 않았습니다). 그런 다음 PCR 검사 결과를 사용하

여 DNA 분절을 재구성하고 이 바이러스의 게놈 또는 전체 유전자 물질 세트를 나타내는 모델에 DNA

분절을 결합하였습니다.

그러나 과학자들은 정제된 바이러스 입자로부터 SARS-CoV-2를 얻지 못했으므로, 해당 유전 물질의 출처

가 정확히 무엇인지 알 수 있는 방법이 없습니다. 환자의 폐액에 존재하는 대부분의 유전자 물질은 개인

의 유전자 물질이며, 일반적으로 신체에서 살고 있거나 환자의 감염 과정에 관여한 다른 미생물일 것입

니다. 앞에서 언급했듯이, 인체에서 항상 살고 있는 그야말로 수백만의 알려지지 않은 무해한 바이러스

가 있습니다. 따라서 샘플 검체의 유전자 물질에는 SARS-CoV-2 바이러스가 아닌 많은 바이러스가 쉽게

포함될 수 있습니다. 정제된 바이러스에서 직접 SARS-CoV-2를 얻은 것이 아니기 때문에 우리는 실제로

SARS-CoV-2 를 알지 못합니다. 따라서 PCR 검사는 유의미한 것으로 알려지지 않은 RNA 가닥을 측정하

고 있습니다.

이제 이것이 얼마나 문제가 되는지 예를 들어 보겠습니다. SARS-CoV-2 에 대한 PCR 테스트에서 WHO 의

프라이머 서열 중 하나는 모든 인간 DNA에서 발견됩니다. 서열 “CTCCCTTTGTTGTGTTGT”는 WHO 코로

나바이러스 PCR 검사 계획 및 방법 문서에 있는 18문자 프라이머 서열입니다 [30]. 프라이머 서열은 "양

성" 테스트 결과를 검출하고 지정하기 위해 유전자 증폭 기술(PCR) 공정으로 증폭하여 알아내는 것입니

다. 이 동일한 18 문자 서열이 인간 염색체 8번에서도 발견됩니다[31]. 그러므로 실제적으로 검사에서

양성 반응을 나타내는 유전자 물질은 모든 사람에게서 자연적으로 발견됩니다. 신체에 있으면서도 알려

지지 않은 모든 유전자 물질에 관해 생각해 보십시오. 인체에 있는 아직 식별하지 못하고 있는 무해한

수백만 개의 바이러스는 어떠합니까? 이 바이러스 역시 검출될 수 있는 것도 가능하지 않겠습니까? 물론

어떤 사람들은 DNA가 RNA와 달리 압축되어 있기 때문에 문제가 없다고 말할 것입니다. 그러나 PCR

복제 과정에서 DNA 압축이 풀리는 것으로 알려져 있습니다. 필요한 것은 PCR 프로브의 연결을 위해 압

축이 풀린 DNA의 노출된 부분입니다. 나쁜 결과에 이를 가능성은 거의 셀 수 없이 많은 것처럼 보입

니다. 이것은 심각한 문제입니다.

4 PCR primers (프라이머):PCR 프라이머는 짧은 가닥의 단일 가닥 DNA임, 각각의 PCR 반응에 2 개의 프라

이머가 사용되며, 이들은 표적 영역 (복사되어야 하는 영역)에 인접하도록 설계된다.
5 Probes(프로브): 프로브는 형광 표지 된 DNA 올리고 뉴클레오티드임. 이들은 PCR 반응 동안 프라이머

중 하나의 하류에 결합하고 반응 동안 형광 신호를 제공하도록 설계되었음.
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마지막으로 과학자들은 SARS-CoV-2 가 SARS 코로나바이러스(SARS-CoV-1)와 다른 박쥐 코로나바이러스

와 같은 아속(亞屬)의 코로나바이러스라고 주장합니다. 그러나 섹션 3에서 보듯이, SARS-CoV-1 은 2002

년과 2003 년에 발생한 중증 급성 호흡기 증후군(SARS)을 일으킨 것이라고 주장하기 위해서 과학자들이

동일한 잘못된 절차(즉, 바이러스를 정제하지 않고 바이러스의 무결성을 확인하지 않은 잘못된 절차)를

사용하여 규명한 바이러스입니다. 과학자들은 기분적으로 이렇게 잘못된 방법을 사용하여 재구성한

SARS-CoV-2 염기 서열을 보고, 이것을 SARS-CoV-1 바이러스에 대해 동일하게 잘못된 방법을 사용하여

재구성한 염기 서열과 비교한 후에 거의 80%가 동일하므로 동일한 코로나 바이러스 아속(亞屬)에 속한

다고 말했습니다.

이제 토마스 리버스(Thomas Rivers)조차도 전체 과정에 관해 완전히 확신하지 못한 이유를 분명히 알 수

있습니다[12]. 그가 아직도 살아 있어서 이러한 게놈 서열 분석 방법을 목격한다면 더욱더 확신하지 못했

을 것이라고 우리는 상상할 수 있습니다.

코흐(Koch)의 가설에 따라 바이러스를 분리하지 않은 경우에 정확한 테스트를 개발할

수 있습니까?

아니요, 개발할 수 없습니다. 위에서 언급한 것처럼, 바이러스 분리 방법의 5단계는 정확한 테스트를 개

발하기 위한 중요한 단계입니다. 섹션 4에서 보듯이, SARS-CoV-2 는 아직 최적기준에 따라 분리되지 않

았습니다. 결과적으로, 바이러스 검출 테스트 정확도가 매우 의심스럽습니다[5].

예를 들어 SARS-CoV-2 항체 검사 키트 제조업체는 정제된 바이러스 항원 단백질 대신 재조합 항원 단

백질을 사용함으로써 SARS-CoV-2 가 최적 기준에 따라 분리되지 않았다는 사실을 간접적으로 시인합니

다 [73].

요약하면, 분리된 바이러스로부터 순수한 단백질, RNA 또는 DNA를 획득한 후에만 정확한 테스트를 개

발할 수 있습니다. 이렇게 바이러스를 분리하는 것은 실제로 바이러스 물질 검사를 하는 것을 보장하는

것입니다. 또한, 최적 기준에 따른 분리가 개발된 테스트를 검증하는 유일한 방법입니다.

바이러스학자들이 종종 분리된 바이러스를 가지고 있다고 주장하지 않습니까?

* 이 하위 섹션 내용은 연구원인 David Crowe 의 분리 및 정제에 관한 기사에서 발췌한 것입니다[16].

네, 그렇습니다. 그러나 과학자들이 말하는 분리의 의미는 로버트 코흐(Robert Koch)가 자신의 가설을 공

식화했을 때 염두에 두었던 분리의 의미와는 상당히 다릅니다. 코흐(Koch)의 가설에 따르면 분리는 실제

로 정제를 언급하는 것입니다. 바이러스학자들은 거의 정제라는 단어를 사용하지 않습니다.

바이러스학자는 분리 및 정제의 일반적인 정의가 사실상 거의 동일하다는 것을 알아야 합니다. 예를 들

어 옥스포드(Oxford) 영어 사전에 따르면:

분리: “분리 조치, 분리되거나 독립하는 사실 또는 상태; 다른 사물이나 사람과의 분리; 혼자인 상태”

정제: “먼지 또는 더러움을 없애는 것; 깨끗이 함; 순수한 상태의 물질을 얻기 위해 찌꺼기, 잔재, 쓰레기

또는 품질을 저하시키거나 악화시키는 물질의 분리.”
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미묘한 차이가 있다고 주장할 수는 있지만, 어떤 광석에서 금을 분리한다면, 이렇게 분리한 금은 정제한

금과 같을 것입니다. 그러나 바이러스학자는 “정제”라는 단어를 거의 사용하지 않지만, “분리”라는 단어의

원래 의미를 완전히 훼손(毁損)하였습니다.

다음 두 섹션에서 그들이 분리라는 단어의 원래 의미를 얼마나 훼손했는지 알게 될 것입니다.

바이러스학자의 연구와 그들이 발행한 논문에 대한 일반적인 비평이 있습니까?

네, 있습니다. 모든 바이러스학자는 병원체나 "세균"으로 알려진 미생물이 질병을 일으킬 수 있다는 소위

세균 이론을 고수(固守)합니다. 세균 이론에 대한 이러한 집착은 그들의 연구에 큰 영향을 주며 종종 객

관성을 잃게 합니다. 즉, 그들은 편견이 있으며, 편견을 확인하기 위한 목적으로 실험을 수행하고 논문을

씁니다.

전체 실험 및 논문 발행 과정에 대한 일반적인 몇 가지 비평은 다음과 같습니다:

1. 논문 저자는 데이터 및 자료를 제공할 책임이 있는 사람입니다. 그들은 자신들의 주장과 크게 상충

하는 데이터를 제출할 필요가 없다는 것을 알고 있습니다. 즉, 그들은 논문의 목표를 달성할 수 있는 방

식으로 실험을 조정하고 분석을 할 수 있습니다. 모든 동료 검토자는 논문 저자와 동일한 근본적인 편

견을 가지고 있습니다. 다시 말해, 동료 검토자는 그들의 공통된 과학 원칙 틀 안에서만 객관적인 비평가

일 뿐입니다. 그들은 공통된 틀 밖에서는 생각할 수 없습니다.

2. 논문의 독자가 저자의 연구를 검증할 방법이 없습니다. 독자는 저자와 동료 검토자를 신뢰할 수밖에

없습니다.

3. 논문에 포함된 사진이 틀림없이 "최고" 사진일 것입니다. 이 사진들은 일반적으로 바이러스 입자가 가

장 많이 포함된 사진 또는 세포 변성(變性) 효과(예: 침입 바이러스에 의해 생기는 것으로 추정되는 세포

사망이나 구조 변화)를 가장 잘 보여주는 사진입니다. 실험실 기술자는 목표를 달성하는데 불리한 사진

은 무시하는 반면에, 그야말로 시간을 들여 자신들이 원하는 이미지의 사진을 찾기 위해 애쓸 수 있습니

다.

4. 대부분의 논문은 (상기에서 설명한 바이러스 분리 방법을 통해 얻은 정제된 바이러스가 아니라) 불순

물로 배양한 세포의 변성 효과 (CPE) 발생을 바이러스 분리와 동일한 것으로 여기는 것 같습니다. 그러

나 불순물로 배양된 세포의 세포 변성 효과(CPE)를 관찰하는 것은 아무것도 증명하지 못합니다. 세포

변성 효과(CPE)는 여러 가지 이유로 인해 생길 수 있습니다. 예를 들어 토마스 리버스(Thomas Rivers)는

1936 년 연설에서 다음과 같이 말합니다. "바이러스가 기생물(寄生物)인지 아니면 자가 촉매 과정에서 만

들어진 것인지에 관계없이, 바이러스는 숙주 세포와 밀접한 관련이 있으므로 특정 환부(患部)에서 적절한

시점에 항상 발견되어야 한다."[12] 이렇게 말하는 것은 기본적으로 세포 변성 효과(CPE)가 이질 미생물

의 침입이 아니라, 세포자멸사(細胞自滅死) 같은 내부 프로세스의 결과일 가능성이 있다는 것을 인정하는

것입니다. 마찬가지로, 세포 변성 효과(CPE)는 단순히 유도 스트레스와 세포 배양을 위해 만들어진 불순

한 인공 환경 때문일 수 있습니다. 또한 논문을 읽어 보면, 배양된 세포의 일부에만 세포 변성 효과(CPE)

가 있는 경우가 종종 있습니다. 위에서 언급한 것처럼, 실험실 기술자는 다른 배양된 세포를 완전히 무시

하면서, 자신의 가설을 가장 잘 지지하는 세포 변성 효과(CPE)를 찾는 데 그야말로 많은 시간을 쓸 수

있습니다.
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5. 단순히 불순물로 배양한 세포에서 세포 변성 효과(CPE)를 관찰하였기 때문에 신종 바이러스가 있다고

주장하는 것은 사실이 아닙니다. 더욱이, 신종 바이러스의 게놈이라고 주장하면서, 이 게놈을 공개하는

것은 세계에 가치 있는 기여를 하는 것이 아닙니다. 바이러스학자들은 그들의 실험이 과학적이거나 논

리적이 아님에도 불구하고, 그들이 어떤 것을 주장한다면 소위 전문가로서의 권위에 근거해 그들의 주장

이 진실이 될 것이라고 생각하는 것 같습니다. 앞에서 언급한 바처럼, 신체에는 충격이나 스트레스로 인

해 유전자 염기 서열을 변경하고 새로운 염기 서열을 형성할 수 있는 수많은 미지의 미생물이 있습니다.

어떤 질병으로 인해서 잠재적으로 신체에 특정한 유형의 새로운 유전자 염기 서열이 생성될 수 있습니

다. 이러한 유전자 염기 서열 중 일부는 서로 관련이 있는 것처럼 보일 수도 있습니다. 우리는 적절한

장비와 충분한 시간으로 수많은 소위 신종 바이러스군(群)을 찾을 수 있고, 바이러스의 게놈을 기반으로

새로운 PCR 검사를 개발할 수 있다고 생각합니다. 그러나 그 바이러스 중 어떤 것도 세균 이론을 고착

하는 침입 미생물에 의해 유발되지 않습니다. 이 이야기의 교훈은 다음과 같습니다: 단순히 바이러스학자

들이 주장하고 유전자 염기 서열의 데이터베이스를 만들기 때문에 믿어서는 안 된다는 것입니다.
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섹션 3
이 섹션에서는 SARS-CoV-1 (예: 홍콩의 SARS 전염병)과 MERS-CoV 를 분리했다고 주장하는 연구를 살펴

볼 것입니다. 이 바이러스는 모두 코로나바이러스입니다. 이러한 연구는 SARS-CoV-2 에 대한 연구를 검

토할 때 우리에게 중요한 선례를 제공할 것입니다.

연구 1: SARS 바이러스에 대해 충족된 코흐(Koch)의 가설[31]

* 연구 1의 거의 모든 내용은 연구원 데이비드 크로(David Crowe)의 SARS에 관한 책에서 발췌
한 것입니다[34].

https://www.nature.com/articles/423240a

2003 년 5 월에 네이처(Nature) 저널은 제목에 이 문구를 허용함으로써 네덜란드 연구원들이 “SARS 바이

러스에 대해 코흐(Koch)의 가설이 충족되었다는” 주장을 할 수 있도록 허용했습니다. 우리는 그들의 주

장이 분명히 사실이 아니며 바이러스학자들의 주장을 비판적으로 검토한 것이 아니라 단순히 믿음이나

합의에 기초해서 수용했다는 놀라운 증거를 제공할 것입니다.

이 논문에서 연구원들은 다음과 같이 말합니다:

“코흐(Koch)의 가설 따르면, 바이러스 질병에 대하여 리버스(Rivers)가 수정한 바처럼, 바이러스를 질병의

원인으로 규명하기 위하여 6가지 기준이 필요하다. 여러 그룹에서 SCV[SARS 관련 코로나바이러스]는 처

음 세 가지 기준 즉 병에 걸린 숙주에서 바이러스 분리, 숙주 세포에서 배양 및 여과성 증명을 충족하였

다.”

특히 연구원들은 처음 세 가지 가설을 충족했다고 주장하는 네 그룹을 언급합니다. 이제 우리는 이 그룹

의 네 가지 연구를 검토하여 그들이 실제로 처음 세 가지 가설을 충족했는지 확인할 것입니다.

#1 – 카를로 우르바니(Carlo Urbani) 논문 [35]
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https://www.nejm.org/doi/10.1056/NEJMoa030781

2003 년 5 월 15 일자 뉴잉글랜드 의학 저널(New England Journal of Medicine)의 논문 중 하나는 사망한

카를로 우르바니(Carlo Urbani)를 공동 저자로 포함했습니다. 비록 그가 살아있었더라도 이 논문에 관해

한 마디도 쓰지 않았을 것임에도 불구하고 그렇게 한 것입니다. 논문 초록(抄錄)에서 저자는 다음과 같

이 주장합니다. “새로운 코로나바이러스는 중증 급성 호흡기 증후군(SARS)의 사례 정의를 충족한 환자에

게서 분리되었다.” 또한 “인후 면봉 검체로 접종한 베로 E6 세포에서 [질병이 있는 세포의 증거인] 세포

병리학적 특징을 볼 수 있었기 때문에” 이 바이러스가 세포를 죽이는 것으로 보인다.” 또한 그들의 주장

으로는, 전자 현미경 사진은 코로나바이러스의 전형적인 입자를 보여주고 "합의된" 코로나바이러스 게놈

의 안정적인 부분이 이 신종 바이러스의 RNA를 추출하는 데 사용되었습니다. 이것을 근거로 그들은 다

음과 같이 주장했습니다. "이러한 증거는 이 바이러스가 중증 급성 호흡기 증후군(SARS)의 병인(病因)[원

인] 역할을 하고 있음을 나타내는 것이다."

이 저자들은 아무도 그들의 연구를 비판적으로 읽지 않고, 증거가 얼마나 빈약한지 그리고 그들의 실험

에 결함이 있는지 발견하지 못하기를 바랐을 것임이 틀림없습니다. 그들은 그들이 가지고 있던 19명의

샘플에서 이 코로나바이러스를 분리했다는 것을 암시합니다. 실제로 그들은 이 사람 중 네 명의 샘플에

서 분리를 할 수 있었지만, 코흐(Koch)의 가설에 따라서가 아니라 자신들의 정의에 따라 분리를 하였습

니다. 기본적으로, 그들은 인후 면봉 검체를 취하였고, 세포 배양에 불순물을 추가하였으며, 세포 사망을

목격하였으며, 이렇게 한 것을 분리라고 하였습니다. 다시 말하지만, 이것은 이 논문의 섹션 2에 명시된

최적기준에 따른 분리가 아닙니다. 또한 두 사례에서 그들은 신체의 다른 부위 샘플을 여러개 가지고

있었으며, 이 사례 중 단지 하나의 사례에서만 소위 분리가 이루어졌습니다.

항체 검사는 그다지 성공적이지 않았으며, 17명 중 단지 7명의 샘플 테스트에서만 양성 결과를 산출하였

습니다. 그들의 결론은 코로나바이러스 게놈에 대한 유전자 PCR(중합효소연쇄반응)에 크게 의존하였습

니다. 이 PCR 테스트는 그들의 기준인, 분리에 의한 검사가 아님에도 불구하고 그렇게 하였습니다. 그

러나 17개의 샘플 중 15개의 샘플에서 PCR 검사 결과 양성 반응이 나왔습니다.

그들은 세 가지 검사를 함께 묶어서 100% 상관관계를 얻었습니다. PCR 검사에서 음성인 두 사람과 PCR

검사를 받지 않은 두 사람은 분리한 결과에서는 음성이었지만 항체 검사에서는 양성 반응이 나왔습니다.

그렇습니다! 모든 테스트에서 양성 반응이 나온 사람은 없었음에도 불구하고, 중증 급성 호흡기 증후군

(SARS)에 걸린 모든 사람은 지금 양성입니다.

이 트릭을 기억하십시오. 여러분은 이 트릭을 곧 알게 될 것입니다.

2 – 독일 연구[36]
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https://www.nejm.org/doi/full/10.1056/NEJMoa030747

독일 과학자 그룹은 뉴잉글랜드 의학 저널(New England Journal of Medicine)의 다른 논문에서 “신종 코로

나바이러스는 SARS 를 유발하는 역할을 할 수 있다”고 주장하였습니다. 그들은 (정제된 바이러스가 아닌)

세포 배양물에서 추출한 물질을 기반으로 한 유전자 검사를 개발한 후, SARS 에 걸렸을 가능성이 있는 5

명의 환자의 하부 기도(氣道)에서 취한 샘플을 검사하여 양성 반응을 얻었습니다. 13 명 중 3명은 사스

가 있을 가능성이 있었지만, 이들에 대해서는 코의 점액 샘플을 사용했습니다. 또한 그들은 21명의 잠복

성(潛伏性) 보균자 중 아무도 양성 반응을 보이지 않았음을 발견하였지만, 이 사람들에 대하여는 대변 샘

플을 사용하였습니다.

SARS 보균자나 SARS 보균자가 아닌 소수의 사람에 대한 정확도가 인상적이기는 하지만, SARS 에 걸렸을

가능성이 있는 사람에 대하여 검사가 정확하다면, 의사가 건강 상태를 아주 과도하게 진단하였음을 나타

내는 것입니다. 이러한 문제는 두 검사 간에 또는 테스트와 임상 진단 간에 불일치가 있는 경우에 그리

고 이러한 문제를 해결해 줄 최적 기준이 없는 경우에, 두 가지의 상충하는 방법을 비교할 정확한 척도

가 없는 경우에 진단 검사에서 흔히 발생하는 문제입니다. 종종 테스트가 더 과학적이고 편견이 적은

것처럼 보이기 때문에 진단보다 진단 테스트를 신뢰하지만, 그렇다고 해서 진단 테스트가 반드시 진단보

다 더 정확하다는 것을 의미하지는 않습니다.

환자를 통해 개발된 검사에 의해 많은 수의 환자 샘플을 연구하고 샘플의 절반 미만에서 양성 반응이

나온 경우에 더 분명한 문제가 발생했습니다. 환자와 밀접히 접촉한 두 사례 가운데서, 한 사람은 유전자

검사를 받은 모든 샘플에서 음성 반응이 나왔으며, 다른 사람은 21건 검사 중 16건 검사에 음성 반응이

나왔습니다.

#3 – 캐나다인[37]

https://www.nejm.org/doi/full/10.1056/NEJMoa030634
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SARS 때문에 토론토의 경제를 희생한 캐나다는 분명히 이 질병의 원인 발견을 주장하기 위한 쟁탈전에

서 소외되기를 원하지 않았습니다. 뉴잉글랜드 의학 저널(New England Journal of Medicine)에 기고한 세

번째 논문에서 토론토와 밴쿠버의 과학자들은 캐나다에서 진단한 처음 10 건의 샘플을 연구하였습니다.

그들은 바이러스 배양, 전자 현미경과 다수의 특정 바이러스 검사로 바이러스를 검출할 수 없었지만, 인

간 메타뉴모바이러스 및 신종 코로나바이러스와 일치한다고 주장하는 유전자 물질을 검출했습니다. 이

검사에서 9개의 환자 샘플 중 5개만 양성이었지만 홍콩과 미국 질병 통제 센터의 과학자들의 프로브를

사용하여 코로나바이러스를 검출하였습니다. 다른 실험실에서 환자 4명의 샘플에 대해 검사를 하였으며,

그중 2명은 양성이었습니다. "질병에 걸린 숙주로부터 바이러스를 분리하고, 숙주 세포에서 배양하고, 여

과 가능성을 입증”했는지를 확인하기 위한 합리적인 기준을 어떻게 충족했는지에 대한 이 논문의 설명을

이해하기는 어렵습니다.

#4 – 홍콩 논문[38]

https://www.thelancet.com/journals/lancet/article/PIIS0140-6736(03)13077-2/fulltext

네덜란드 연구자들이 네이처(Nature)에서 인용한 마지막 논문은 영국의 저명한 의학 저널 랜싯(Lancet)에

게재되었습니다. 이 저널의 편집자들은 "SARS 가 신종 코로나바이러스와 관련이 있다는 강력한 증거"를

이 논문이 제시하였다고 주장하였습니다. 그러나 주의 깊이 읽으면, 코로나바이러스가 SARS 의 원인이라

는 주장이 아니라, 단지 SARS 와 코로나바이러스는 종종 서로 연관되어 있다고 주장하는 것임을 알 수

있습니다.

유감스럽게도 모두 홍콩 병원 소속인, 이 논문의 저자들은 약한 관계를 인과관계 수준의 관계로 끌어올

리기 위해 트릭을 사용했습니다. 그들은 50 명의 홍콩 환자에게서 채취한 코 면봉 검체 검사 중 단지 절

반 (44명 중 22명의 검체)에서 그리고 대변 샘플의 절반 남짓(18명 중 10명의 검체)에서 신종 코로나바

이러스의 것으로 믿어지는 RNA를 발견하였습니다. 또한 그들은 50개 샘플 중 35 개 샘플에서 항체를

발견했습니다(그러나 50 명 중 32 명 이상이 두 번 이상의 항체 검사를 했기 때문에 실제로는 총 환자의

절반 정도만이 항체 양성 반응을 보인 것이라고 볼 수 있습니다)

세 가지 검사를 모두 통합하고, 맹신하면서 다음과 같이 자신감 없는 주장을 하였습니다. “한 혈청 샘플

에서 인간 폐렴과 관련이 있는 코로나바이러스에 대한 혈청 양성반응이나 비인두(鼻咽頭) 흡입물이나 대

변에서 바이러스 RNA 검출을 코로나바이러스 감염의 증거로 간주한다면, 50 명의 환자 중 45명은 감염

되었다는 증거를 가지고 있는 것이다.”

#5 – 마지막 세 가지 가설[33]
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네이처(Nature)지에서 네덜란드 과학자들은 두 마리의 짧은 꼬리 원숭이를 사용하여 인과성을 입증하기

위한 6가지 조건 중 마지막 세 가지 조건을 충족한다고 주장했습니다. SARS 코로나바이러스를 함유한

것으로 믿어지는 세포 배양물에서 채취한 불순물로 원숭이에게 접종하였습니다. 이 논문에서는 이 물질

을 (흔히 하는 것처럼) 짧은 꼬리 원숭이 뇌에 직접 넣었는지, 피부 아래 또는 더 현실적으로 코 안에 넣

었는지를 시사하지 않으며, 명확히 해달라는 요청에 응답하지 않았습니다. 또 다른 제한 사항은 동물들

이 죽기 전 6일 동안만 관찰하였다는 것입니다.

두 마리 짧은 꼬리 원숭이 중 한 마리는 "호흡 곤란"을 겪었지만, 다른 한 마리는 피부 발진 및 피로 증

상만 있었습니다. 과학자들은 주사한지 2~6일 후에 원숭이의 코와 목에서 바이러스 RNA를 검출했다고

주장했습니다. 이들 원숭이의 건강에 대한 정보는 제공되지 않았지만, 16 일 동안 살도록 허용된 두 마리

의 다른 짧은 꼬리 원숭이에게서 항체가 발견되었습니다. 두 짧은 꼬리 원숭이 부검 결과 한 마리의 원

숭이에게서 (호흡 곤란으로 인한 것으로 추정되는) 심각한 폐 질환과 특이하게 큰 세포(융합 세포)를 발

견하였습니다. 이 융합 세포는 인간 SARS 희생자의 폐 조직에서 발견된 것과 구별할 수 없다고 과학자

들은 주장하였습니다.

과학자들은 원숭이에서 배양한 바이러스가 시각적으로 원숭이에게 접종한 바이러스와 동일하다고 주장

했지만, 과학자들은 ‘사전(事前)’ 전자 현미경 사진이 아니라, 사후(事後) 전자 현미경 사진만을 제공했습니

다. 과학자들은 SARS 와 비슷한 질병을 발생시켰고(비록 네 마리의 짧은 꼬리 원숭이 중 한 마리의 원

숭이에 대해서 질병을 발생시켰다고 주장하지만), 바이러스를 다시 분리하였으며 “특이적 면역 반응”을 검

출하였다는 주장을 뒷받침하기 위해 이 데이터를 사용하였습니다(그러나 SARS 같은 질병을 앓고 있던

한 마리의 원숭이에서는 특이적 면역 반응을 검출하지 못했습니다).

이 연구에는 대조군이 없었습니다. 즉 바이러스 없이 같은 방식으로 다르게 생성된 물질을 주사한 짧은

꼬리 원숭이가 없었습니다. 인간이 바이러스에 노출되는 것과 같은 방식으로 원숭이가 바이러스에 노출

되었다는 증거는 없었습니다. 그리고 원숭이에게 배양을 위해 사용되는 이질적 세포와 화학 물질을 주입

하여 두 원숭이가 경험한 발진의 원인일 수 있는 알레르기 반응이나 기타 독성 반응을 일으킬 수 있었

다는 점을 고려하지 않았습니다.

‘분리’에 관한 그들의 주장은 바이러스학자들이 사용하는 잘못된 정의에 기초하고 있습니다. 분리의 사전

적 정의나 화학적 정의는 하나의 것을 다른 모든 것에서 분리하는 것을 의미하며, 섬을 의미하는 ‘isola’

에서 파생된 것입니다. 그러므로 그들이 사용하는 분리라는 용어는 이러한 원래 정의와는 다릅니다. 그

들은 바이러스 사진을 가지고 있다고 주장했지만, 정제하지 않으면 전자 현미경으로 보는 입자가 실제로

코로나바이러스의 RNA인지를 알 방법이 없습니다. 실제로 전자현미경으로 입자가 바이러스라는 것을 알

수 있는 방법은 없습니다.

SARS 의 원인을 찾으려는 연구는 실제로 없었으며, 그들의 연구는 SARS 와 가장 밀접히 관련이 있는 바

이러스에 대한 연구(비록 SARS 바이러스와 별로 관련도 없었지만)라는 사실을 깨닫기 전까지는 코로나

바이러스 과학이 그렇게 엉성하다는 것을 이해하기는 어렵습니다.

이 연구의 중요성

상기 분석을 통해서 SARS 코로나바이러스가 최적 기준에 따라서 분리(즉, 정제)되지 않았다는 것을 분명

히 알 수 있습니다. SARS코로나바이러스가 질병의 원인 물질로 증명되지 않았습니다. 그럼에도 불구하

고 과학자들은 SARS 바이러스라고 주장하는 RNA에 대해 유전자 염기서열 분석을 했습니다. 그렇게 함
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으로써 과학자들은 질병과 관련되는 경향이 있는 유전자 물질의 불순물 조각 게놈을 얻게 되었습니다.

그것이 병원성 바이러스로 입증된 적은 없었습니다. 그럼에도 불구하고 바이러스에 감염되었는지를 확

인하기 위한 목적으로 RT-PCR 테스트 키트를 만들기 위해 이 게놈을 사용합니다. 이것이 얼마나 문제

가 되는지 아주 분명히 해야 합니다.

또한 SARS-CoV-2(즉, COVID-19 를 유발하는 것으로 알려진 바이러스)는 SARS 코로나바이러스 및 기타

박쥐 코로나바이러스와 동일한 아속(亞屬) 코로나바이러스로 확인되었습니다 [35]. 즉, SARS 코로나바이러

스는 정제된 적이 없지만, SARS-CoV-2 를 SARS 코로나바이러스와 같은 아속으로 분류합니다. 우리는

SARS-CoV-2 가 최적기준에 따라 정제된 적이 없다는 것을 곧 알게 될 것입니다. 그래서 기본적으로 비

과학적인 실험들이 더 비과학적인 실험의 기초가 되었습니다. 우리는 독자가 이것이 얼마나 위험한 것

인지 알 수 있기를 바랍니다.
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연구 2: 사우디아라비아에서 폐렴에 걸린 사람으로부터 신종 코로나바이러스 분리[40]

https://www.nejm.org/doi/full/10.1056/NEJMoa1211721

이 연구의 저자들은 다음과 같은 말로 시작합니다. “[HCoV-EMC(즉, MERS-CoV)]는 2003 년에 발생한 중증

급성 호흡기 증후군(SARS)과 매우 유사하며 동물 코로나바이러스가 사람에게 심각한 질병을 유발할 수

있음을 상기시켜 줍니다. 그러므로 여기에서 HCoV-EMC가 사람에게 심각한 질병을 유발한다는 것을 그

들은 암시하고 있지만, 논문 마지막 부분에서 다음과 같이 자기모순을 드러내는 말을 합니다.

“HCoV-EMC 가 중증 호흡기 질병의 원인 물질로서 코흐(Koch)의 가설을 충족시키는지를 검사하는 것이

동일하게 중요할 것입니다.“ 즉, 그들은 인과성을 입증하지 못했음을 인정하지만, 여전히 HCoV-EMC 가

심각한 질병을 유발할 수 있다고 암시합니다. 특히 이것이 바이러스 분리를 위한 첫 번째 시도 중 하나

라는 사실을 고려하면 수용할 수 없습니다. 그들의 연구는 우리가 곧 검토하게 될 한국에서의 연구 같

은 다른 연구에 영향을 미쳤습니다. 더욱이, 그들이 선택한 단어에 주의를 기울이지 않으면, 유언비어가

생기기 쉽습니다. 이런 종류의 유언비어는 사회를 발칵 뒤집어 놓는 극단적인 정책으로 이어질 수 있습

니다. 섹션 4에서 SARS-CoV-2 와 관련하여 정확하게 이런 일이 일어났음을 보게 될 것입니다.

이 연구 내용을 보면, 베로(Vero) 및 LLC-MK2 세포를 접종하기 전에 과학자들은 원심 분리를 하였습니

다. 섹션 2에서 언급한 바와 같이, 항생제 및 혈청을 세포 배양에 첨가하는 경우가 많으며, 이 연구도

예외가 아닙니다. 연구원들은 소 태아의 혈청 2%를 추가했다고 말합니다. 그렇게 한 후에, 그들은 배양

용기에 배양을 하고, 배양액을 3일마다 바꾸면서 세포 변성(變性) 변화(즉, 병원성 바이러스에 의해 야기

되는 것으로 추정되는 세포 변화)를 15일 동안 매일 관찰하였습니다. 그들이 혈청이 있는 배양액을 3일

마다 바꾸었다는 점에 유의해야 합니다. 이 모든 것이 검체에 대하여 유도된 스트레스 양을 증가시키며,

이러한 요소로 인해 세포 변성에 영향을 미칠 수 있습니다.

일부 세포 배양에서 세포 변성(變性) 영향을 검출한 후에, RT-PCR 테스트를 준비하였습니다. 이 과정에

서 그들은 바이러스를 원심분리하고 여과했다는 사실을 언급하지만, 이렇게 하는 것이 “박테리아 환경을

최소화한다 “는 중요한 시인을 추가로 언급합니다. 이것은 섹션 2에서 언급한 단점의 추가 증거입니다.

원심 분리와 여과를 주의 깊이 하더라도, 원심 분리와 여과는 바이러스를 분리하기 위한 완전한 방법이

아닙니다. 앞서 언급한 바와 같이, 원심분리는 오염되기 쉽고 여과할 때에 동일한 크기나 더 작은 다른
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바이러스를 배제할 수가 없습니다. 또한, 연구원들이 여과 후에 그들의 작업을 검증하기 위해 전자현미

경을 사용했음을 보여주는 설명이나 사진이 전혀 없습니다.

다음에 저자는 게놈 염기 서열을 검토하였습니다. 흥미로운 것은 연구원들이 어떻게 게놈 염기 서열을

밝혀냈는가 하는 문제입니다. 그들은 정제된 바이러스를 가지고 있지 않기 때문에, 그들은 바이러스의 유

전자 물질을 추출하고 바이러스 게놈의 염기 서열을 밝히기 위한 바이러스 입자 구조의 특징을 화학적

으로 밝힐 수 없었습니다. 대신, 임의의 프라이머 PCR (AP-PCR) 방법을 사용하였습니다. 이 방법은 이러

한 유형의 작업을 위해 고안된 것이 아님에도 불구하고 그렇게 하였습니다 [72]. 어쨌든 그들은 후에 콘

티그6 지도(일연의 겹치는 DNA 분절)에 결합한 DNA의 서열을 발견하였습니다. 그들은 바이러스 게놈

염기 서열의 약 90%를 얻을 수 있었다고 말했습니다.

요약하자면, 저자들은 매우 암시적인 단어인 “원인”을 사용하지만, 코흐(Koch)의 가설을 충족하지 못했음

을 시인합니다. 또한, 그들의 분리 절차는 섹션 2의 바이러스 분리 방법을 충족시키지 못했습니다. 그들

은 원심분리와 여과를 했지만, 앞에서 언급한 결점을 극복할 수 없었음이 분명합니다.

6 contig(콘티그):DNA의 합의 영역을 함께 나타내는 일련의 겹치는 DNA 세그먼트.
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연구 3: 사우디아라비아 경증환자에게서 분리된 감염성 중동호흡기 증후군 코로나바이

러스(MERS-CoV)

https://academic.oup.com/ofid/article/5/6/ofy111/4996435

미국 질병 통제 예방센터(CDC)와 협력한 사우디아라비아 연구원들은 여성 환자로부터 중동호흡기 증후

군 코로나바이러스(MERS-CoV)를 분리했다고 주장합니다.

이 연구의 “호흡기 검체의 임상 검사” 섹션에서 그들은 RT-PCR 사이클 임계 값(Ct)을 바이러스 부하와 연

관시키려고 합니다. 그들은 다음과 같이 말합니다. “중동호흡기 증후군 코로나바이러스(MERS-CoV) upE

rRT-PCR 의 사이클 임계 값(Ct)은 12 개의 양성 검체 중 11 개의 검체에 대해 유효하였으며 사이클 임계

값(Ct)은 25 에서 37 이었다 (그림 1B). 발병 후 10 일째에, upE 임계 값(Ct)은 37 로서 바이러스 부하가 낮

았으며; 14 일째에 임계 값은 25로 더 낮아서 바이러스 부하가 눈에 띄게 증가하였다.”

그러나, 이용할 수 있는 몇 가지 연구에 의하면, 사이클 수치가 바이러스 부하를 나타내지는 않습니다.

예를 들어 한 연구에 따르면, “단일 바이러스 감염 환자 및 다수의 바이러스 감염 환자의 임계값과 임상

매개변수 사이의 상관관계가 발견되었지만, 숙주, 바이러스 요소 및 실험실 요소의 개별적 차이가 유의미

한 결과의 해석을 하기 어렵게 만들기 때문에 이러한 발견의 임상적 중요성은 제한적이다. 다수의 감염

에서, 바이러스로 인한 질병과 바이러스와는 관계없는 질병을 구분하는데 바이러스 부하를 사용할 수 없

다”[42]. 이 주제에 대한 또 다른 연구에 따르면, "상기도 검체의 qRT-PCR 임계 값은 일부 호흡기 바이러

스로 인한 임상적 중증도와 관련이 있었다”[43]. 연구 내용을 읽고 연구 대상 바이러스 5개 중 하나의 바

이러스에서만 관련성이 발견되었다는 것을 알기 전에는 이러한 설명이 그럴듯해 보입니다. 일례로, 외래

환자는 입원 환자보다 임계 값 수치가 낮으며, 이러한 결과는 연구원의 가설과는 정반대입니다.

SARS-CoV-2 의 바이러스 부하를 나타내기 위해 사용되는 임계 값과 관련하여 연구원 데이비드 크로우

(David Crowe)는 싱가포르 과학자들의 연구를 분석하였습니다. 그들은 가장 아픈 환자의 임계 값이 경미

한 증상을 보이는 환자와 아주 비슷함을 발견하였습니다. 또한 중국 광동의 RNA 양성인 사람을 대상

으로 한 조사에서, 과학자들은 바이러스 부하(RNA의 양)를 조사하고 “무증상 환자에게서 검출된 바이러

스 부하가 증상이 있는 환자에게서 검출된 바이러스 부하와 비슷하다”는 결론을 내렸습니다[45].

이러한 연구 결과를 통해서, 바이러스 부하를 추정하기 위해서 임계 값을 사용할 수 없다는 것을 그리고

사용하더라도 일관성이 없다는 것을 알 수 있습니다.
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다시 중동호흡기증후군 코로나바이러스(MERS-CoV)로 돌아가서 설명을 하자면, 연구원들은 바이러스 분

리를 진행하였습니다. 그들은 다음과 같이 말합니다. “질병통제 예방센터(CDC)에 제출한 2 MERS-CoV

RNA 양성 비인두(NP) 검체를 96 웰플레이트7의 합성 세포 배양 배지(DMEM8)에서 연속해서 10배로 희

석한 다음에 베로 세포부유액을 접종하는 데 사용하였다. 접종 후 3일에서 7일 사이에 매일 이 세포를

관찰하였으며; 접종 3일 후에 거꾸로 된 현미경9으로 세포 변성 효과를 관찰하였다. 세포 변성 효과

(CPE)를 보인 모든 웰을 거두어서 24 웰 플레이트에 통과시켰다.”

여기에서 언급할 몇 가지 사항이 있습니다. 첫째, 그들은 숙주 세포 대신 베로 세포(즉, 원숭이 신장 상

피 세포)를 사용했습니다. 토마스 리버스(Thomas Rivers)는 자연적 질병이 있는 환자로부터 세포를 얻어

야 한다고 말했습니다[12]. 둘째, 그들이 항생제를 배양에 첨가했는지 여부는 분명하지 않지만, 항생제를

투여하는 것은 일반적인 관행이므로, 항생제가 첨가되었을 가능성이 높습니다. 이렇게 하면 섹션 2에

설명된 유도된 스트레스의 양이 증가하게 됩니다. 셋째, 저자들은 음성 대조군에 관해 언급하지 않습니다.

그러나 배양 준비 및 혈청 추가와 같은 실험실 절차에 의해서 세포 변성(變性) 변화가 발생한 것이 아님

을 보여주는 데 도움이 되는 음성 대조군이 필요합니다.

일반적으로 그들의 바이러스 분리 방법은 사스를 분리했다고 주장하는 네덜란드 연구원의 방법과 매우

비슷합니다. 그들의 방법은 코흐(Koch)의 가설을 따르지 않았습니다.

기본적으로, 그들은 불순물(즉, 정제되지 않은 바이러스)을 세포 배양에 첨가하였고, 세포 사망을 주목하

고, 그것을 분리라고 했습니다. 그러나 세포 배양에 불순물이 첨가되었기 때문에 세포 사망의 원인을 정

확히 알 수 없습니다. 그것이 바이러스일 수도 있지만, 다른 것일 수도 있습니다. 최적 기준에 따라 바이

러스를 먼저 분리(즉, 정제)하지 않으면, 세포 사망의 원인을 확실히 알 방법이 없습니다.

다음에, 그들은 RNA 염기 서열 순서를 밝히고자 하였고 2개의 분리된 바이러스가 임상 검체와 같은 염

기 서열을 가지고 있음을 발견하였습니다. 기본적으로, 그들은 이러한 과정의 마지막에, 처음에 넣었던

것과 동일한 RNA를 얻었다고 말하였습니다. 하지만 이것이 정확히 무엇을 증명합니까? 그들은 RNA 가

들어 있는 샘플로 베로 세포를 배양했기 때문에, 나중에 그들이 동일한 RNA를 발견하는 것은 그다지 놀

라운 일이 아닙니다. RNA의 존재는 단지 연관성에 관한 증거만을 제시할 수 있습니다. RNA의 존재가

인과성을 증명할 수는 없습니다. 다시 말하지만, 바이러스를 정제하지 않으면, RNA가 바이러스인지 아니

면 단순히 세포 내인성(內因性)의 것인지 확실하지 않습니다.

결론적으로, 이 연구의 저자들은 MERS-CoV 를 분리했다고 주장했지만, 그들의 연구를 검토해보면, 그들

이 그런 일을 하지 않았다는 것이 분명합니다.

7 96 well plate(웰 플레이트): 시료의 저장, 다양한 샘플을 한꺼번에 세포 배양, DNA 추출을 하거나 보관하

기 위한 목적으로 제작된 것.
8 DMEM(Dulbecco's Modified Eagle Medium): 1959 년에 최초로 공개된 Harry Eagle에 의해 개발된

합성 세포 배양 배지
9 inverted scope (거꾸로 된 현미경):광원과 콘덴서가 상단을 향하고 무대 위를 가리키는 현미경.
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연구 4: 2015년 한국의 발병 환자로부터 중동 호흡기 증후군 코로나바이러스 분리[46]

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC4729515/pdf/jkms-31-315.pdf

이 연구의 한국 저자들은 “2012 년에 사우디아라비아의 중증 폐렴 환자의 가래에서 MERS-CoV 를 분리하

였다.”라는 말로 시작합니다. 각주 3 을 확인해보면, “사우디아라비아의 폐렴에 걸린 한 남자로부터 신종

코로나바이러스 분리”[40]라는 연구가 언급되어 있으며, 우리는 이것을 연구 2에서 검토하였습니다. 부정

확한 용어의 사용에서 유언비어가 시작되었다는 것에 관해 우리가 언급한 것을 기억하십니까? 그 연구

의 저자들은 코흐(Koch)의 가설을 충족하지 못했다는 것을 시인하지만 “원인”이라는 단어를 사용했습니다.

한국 연구원들이 그 연구를 얼마나 조사했는지 확실하지는 않지만, 그 연구가 한국 연구원들에 확실히

영향을 미쳤습니다.

바이러스를 분리했다고 주장하지만, 그들은 단지 환자의 구강 인두(口腔咽頭) 샘플을 채취하고, 베로 세

포 단층에 샘플을 접종하고, 세포 변성 효과가 있는지를 알기 위해 기다렸습니다. 전자 현미경 사진에서

그들은 음성 대조군의 베로 세포 배양 사진을 보여주지만, 배양을 준비한 방법에 관한 정보는 없습니다.

구강 인두(口腔咽頭) 샘플이 없는 음성 대조군이 정확히 검체와 같은지는 확실하지 않습니다. 예를 들어,

검체와 음성 대조군에는 모두 항생제나 혈청과 같은 첨가제가 들어있습니까?

접종 3일 후, 일부 세포 변성(變性) 효과가 관찰되었습니다. 기본적으로 이러한 세포 변성 효과를 그들은

분리라고 합니다. 그들은 원심 분리와 여과를 완전히 생략한 것 같습니다.

세포 변성(變性) 효과는 바이러스 이외의 여러 가지 다른 원인 때문에 발생할 수 있음을 우리는 섹션 2

에서 언급하였습니다. 세포 변성은 불순물 첨가, 실험실 절차, 유도 스트레스 등 때문일 수 있습니다. 세

포 변성이 병원성 바이러스라고 가정하는 것은 훌륭한 과학이 아닙니다.

그 후, 그들은 RT-PCR 를 사용하여 겉보기에는 MERS-CoV 의 upE 유전자 및 ORF1a 유전자와 일치하는

일부 RNA 를 발견한 것 같습니다. 그러나 앞에서 언급한 바와 같이, 처음부터 MERS-CoV 를 제대로 분

리하지 않았기 때문에 그들이 무엇을 검출했는지 확실하게 말할 수 없습니다.

그리고 이것이 그들의 분리 작업의 범위였습니다.

이후에 그들은 전자 현미경을 사용하여 그들이 바이러스 입자라고 부르는 것을 검사했습니다. 그들은

“감염된 세포의 세포질 내에서 직경 77-131nm의 구형 입자를 관찰했다” 라고 말했습니다. 그것은 매우

광범위한 입자입니다. 그것은 모두 동일한 입자로서 단지 크기만 다른 것이었습니까? 그것이 바이러스성

이라고 가정할 것입니까? 세포 내인성의 것일 가능성은 없습니까? 이러한 질문 중 어느 것도 고려되지

않았습니다.
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이 연구는 과학자들이 바이러스의 게놈 염기 서열을 전체적으로 밝힌 것을 대단한 것으로 여깁니다. 그

러나 그들의 방법은 섹션 2의 “5 단계 및 SARS-CoV-2 발견과 관련된 문제점”에서 논의한 동일한 잘못된

절차를 따릅니다. 그들이 기본적으로 한 것은 PCR 프라이머와 프로브를 검체에 사용하여 MERS-CoV 와

관련이 있는 것으로 이미 확인되었던 특정 염기서열을 찾는 것이었습니다. 그런 다음 PCR 검사 결과를

사용하여 DNA 분절을 재구성하고 이 바이러스의 게놈 또는 전체 유전자 물질 세트를 나타내는 모델에

DNA 분절을 결합하였습니다. 그들이 사용한 프라이머 쌍은 해당 연구의 표 1에 나와 있습니다.

비고

이제 SARS-CoV-2 에 대한 연구를 검토하기 전에 필요한 기초 작업을 마쳤습니다. 요약하자면, 우리는 (1)

전염병의 원인을 파악하기 위한 최적 기준을 식별하였습니다; (2) 바이러스를 분리하는 방법을 배웠습니

다; (3) 바이러스 분리 방법에 대한 결점과 일반적인 비평을 논의했습니다; 그리고 (4) SARS-CoV-1 및

MERS-CoV와 관련된 몇 가지 연구를 검토했습니다. SARS-CoV-2에 대한 연구를 살펴볼 때, 독자가 더 잘

이해하는 데 도움이 될 수 있는 이전 자료를 검토해 볼 것을 우리는 제안합니다.
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섹션 4
이 섹션에서는 SARS-CoV-2 (즉, COVID-19를 유발하는 것으로 알려진 바이러스)를 분리했다고

주장하는 연구를 살펴볼 것입니다.

연구 1: 박쥐로부터 비롯된 것일 가능성이 있는 신종 코로나바이러스와 관련된 폐렴 발

생

https://www.nature.com/articles/s41586-020-2012-7

이 연구의 저자들은 먼저 다음과 같은 요약을 언급하면서 시작합니다. “여기에서 우리는 중국 우한에서

인간의 급성 호흡기 증후군 전염병을 일으킨 신종 코로나바이러스(2019-nCoV) [SARS-CoV-2]의 식별 및

특성 분석을 보고합니다.” 이것은 상당한 주장입니다! 전염병을 유발한다는 표현은 단순히 질병의 원인

물질이라는 표현 이상의 강력한 표현입니다. 그들이 이것에 관해 훌륭한 증거를 가지고 있기를 바랍니

다.

그들의 논문을 주의 깊이 읽어보면, 그들의 주장에 관한 증거가 없다는 것이 금세 분명해집니다. 사실

나중에 그들은 다음과 같이 그들의 주장과 모순되는 이야기를 합니다. “이 연구는 중국 및 다른 나라에서

지속해서 급성호흡기증후군 전염병을 일으킬 가능성이 있는 병인론적 [원인]물질인 2019-nCoV 에 관한

자세한 보고서를 제공합니다.” 그러므로 그들은 “전염병을 일으켰다 “라는 표현 대신 “병인(病因) 가능성

물질 ”이라는 표현을 사용하였습니다. 그것은 확실히 반전입니다. 그러나, 이것이 전부가 아닙니다. 그

들은 계속해서 다음과 같이 말합니다. “2019-nCoV 와 질병의 연관성은 미생물과 질병 사이의 인과관계

를 규명하기 위한 코흐(Koch)의 가설을 충족하는 동물 실험에 의해 입증되지 않았다.” 여기서 그들은

SARS-CoV-2 가 질병의 원인 물질임을 증명하지 못했다고 분명하게 말합니다.

저자들은 논문의 초록(抄錄)에서 “전염병을 일으켰다 ”라고 말함으로써 독자를 완전히 오도했습니다. 그것

은 대단히 부주의한 것입니다. 이 연구는 바이러스를 분리하기 위한 최초의 시도 중 하나이었기 때문에

그들의 연구는 우리가 곧 검토하게 될 한국에서의 연구와 같은 다른 연구에 영향을 미쳤습니다. 또한 그

들이 선택한 단어에 주의를 기울이지 않아서 유언비어가 퍼졌으며, SARS-CoV-2 의 경우 이러한 소문이

사회를 뒤집는 극단적인 공공 정책 실시의 원인 중 일부일 가능성이 높습니다.
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저자들이 코흐의 가설을 충족하지 못했다고 시인하므로, SARS-CoV-2 가 질병의 원인 물질이라는 것을 증

명하는데 이 연구를 사용할 수 없습니다. 그러므로 우리는 다음 연구로 넘어갈 수 있습니다. 그러나,

학습을 위해, 이 연구의 내용을 조금 더 검토해 보겠습니다.

“qPCR 분석 결과 [샘플 검체]의 바이러스 부하는 1일에서 3일 사이에 증가하였다 ”라고 이 논문은 언급

합니다. 하지만 섹션 3 의 연구 3 에서 보여준 것처럼, PCR 검사에서는 PCR 검사의 사이클 임계 값(Ct)

바이러스 부하 추정치를 일관적으로 사용할 수 없습니다.

이 연구는 저자들이 바이러스의 게놈 염기 서열을 전체적으로 밝힌 것을 대단한 것으로 여깁니다. 그러

나 그들의 방법은 섹션 2의 “5단계 및 SARS-CoV-2 발견과 관련된 문제점”에서 논의한 동일한 잘못된 절

차를 따릅니다. 어느 시점에서 그들은 이렇게 말합니다. "우리는 게놈의 가장 가변적인 영역인 S 유전자

의 수용체 결합 영역의 염기 서열을 기반으로 qPCR 기반 검출 방법을 신속하게 개발했다." 그들은 기본

적으로 SARS-CoV-2 의 S 유전자는 특이하다고 말하고 있습니다. 그러나 그들은 이상하게도 다음과 같이

시인합니다. “첫 번째 샘플 채취 중 7명의 환자에게서 얻은 샘플 가운데 6개의 BALF [기관지폐포 세척액]

과 5개의 구강 면봉 샘플에서, qPCR과 기존 PCR로 평가하는 2019-nCoV 양성 반응이 나왔다. 그러나 두

번째 샘플 채취에서 이들 환자로부터 채취한 구강 면봉 검체, 항문 면봉 검체 및 혈액 샘플에서는 바이

러스 양성을 더 검출할 수 없었다." 다시 말해, 그들의 PCR 검사는 매우 유용하다는 것을 입증하지 못했

습니다. 이러한 문제를 처리하기 위해 그들은 다음과 같이 말합니다. “2019-nCoV 의 일상적인 검출을 위

해 RdRp 이나 엔벨로프10(E) 유전자를 비롯하여 다른 qPCR 표적을 사용할 것을 권고한다.” 여기에서 문제

는 SARS-COV-2 의 RdRp 와 E 유전자가 특이성이 없다는 것입니다. 그들의 독특한 SARS-CoV-2 염기 서

열은 쓸모 없는 것으로 판명되었지만, 그렇더라도 이 과학자들을 막을 수는 없었습니다! 대신 그들은 독

특한 바이러스를 찾기 위해 독특하지 않은 염기 서열에 의존할 것을 권고하였습니다. 우리는 어안이 벙

벙할 뿐입니다!

바이러스를 분리하기 위해, 그들은 기이하게도 7명의 환자 중 단지 한 명의 샘플을 사용하였습니다. 기

본적으로 그들은 환자의 기관지폐포 세척액(BALF) 샘플을 채취하고, 이 샘플에 항생제와 혈청을 첨가하

고, 이 샘플을 사용하여 베로 E6 와 Huh7 세포를 접종하고, 세포 변성(變性) 효과가 있는지를 보기 위해

기다렸습니다. 이 방법이 왜 그렇게 문제가 있는지 알아보려면 섹션 2의 결점 및 일반적인 비평을 참조

하십시오.

이 연구는 다음과 같은 고지 사항을 제시합니다: “샘플 크기를 미리 결정하기 위한 통계 방법을 사용하지

않았습니다. 무작위적인 실험을 하지 않았으며, 연구원들은 실험 및 결과 평가 과정에서 할당되는 샘플

에 관해 이미 알고 있었습니다.” 얼마나 많은 공공 정책이 이러한 논문을 기반으로 했는지를 고려하면,

이것은 정말로 실망스럽습니다.

10 Envelope Gene(엔벨로프 유전자):바이러스 외피를 형성하는 단백질을 암호화하는 바이러스 유전자.
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연구 2: 2019년 중국에서 폐렴에 걸린 환자의 신종 코로나바이러스[48]

https://www.nejm.org/doi/full/10.1056/NEJMoa2001017

이 연구의 저자들은 다음과 같이 명시합니다. “우리의 연구가 코흐의 가설을 충족시키지 못하지만, 우리

의 분석은 우한에서 발생한 2019-nCoV 와 관련된 증거를 제공한다.” 저자들이 코흐의 가설을 충족하지

못했다고 시인하므로, SARS-CoV-2 가 질병의 원인 물질이라는 것을 증명하는데 이 연구를 사용할 수 없

습니다. 그러므로 우리는 다음 연구로 넘어갈 수 있습니다. 그러나, 학습을 위해, 이 연구의 내용을 조금

더 검토해 보겠습니다.

바이러스를 분리하기 위하여, 저자들은 기본적으로 우리가 이전에 검토한 연구와 동일한 절차를 따랐습

니다. 기본적으로 그들은 단순히 환자의 기관지폐포 세척액(-(BALF) 샘플을 채취하고, 이 샘플에 항생제

와 혈청을 첨가하고(즉, 바이러스 수송 배지를 추가하고), 이 샘플을 원심 분리하고, 기도(氣道) 상피 세포

를 접종하고, 세포 변성(變性) 효과가 있는지를 보기 위해 기다렸습니다. 그들이 이번에는 베로 세포를

사용하지 않았지만, 폐암 환자의 상피(上皮) 세포를 사용한 것은 주목할 만합니다. 암 세포를 전자 현미

경으로 검사할 때 코로나바이러스와 매우 유사한 엑소좀을 생산하는 것으로 알려져 있기 때문에[26][49]

이것은 중요합니다. 엑소좀에 관한 자세한 내용은 섹션 2의 "4 단계 문제"를 참조하십시오.

저자들은 검체를 원심분리했지만, 검체를 여과하지 않았습니다. 그들이 전자 현미경으로 관찰을 할 때 코

로나바이러스 같은 입자를 본 것으로 언급하지만, 여과를 생략하고 엑소좀 소포에 영향을 받기 쉬운 샘

플을 사용하였기 때문에 그들이 무엇을 관찰했는지 단언할 수 없습니다. 또한, 섹션 2 에 언급된 다른

모든 결점과 일반적인 비평은 이 과정에 여전히 적용된다는 점을 염두에 두어야합니다.

이전 연구와 마찬가지로, 저자는 게놈의 염기 서열을 밝힌 것을 대단하게 여깁니다. 그러나 바이러스를

정제하지 않으며, 밝혀진 게놈의 염기 서열은 별로 도움이 되지 않습니다.
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연구 3: 한국의 COVID-19 환자에게서 분리한 코로나바이러스 식별

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7045880/pdf/ophrp-11-3.pdf

한국의 질병관리본부(KCDC) 연구원들은 이 연구의 서문에서 다음과 같이 명시합니다. “2019 년 말 중국

우한에서 원인을 알 수 없는 폐렴의 첫 번째 발생 후, 2020 년 1 월에 신종 코로나바이러스가 원인 물질

로 확인되었다.“ 이 주장을 뒷받침하기 위해, 그들은 다음과 같은 연구의 참고 문헌을 제시합니다. “신종

코로나바이러스(2019-nCoV) 전체 게놈의 발전적 분석은 최근의 재조합 사건의 결과로 출현한다는 가설

을 부인한다”[51]. 그러나 이 논문에서 저자들은 인과관계라는 주제를 전혀 다루지 않습니다. 실제로 그들

은 논문 결론에서 다음과 같이 명시합니다. “2019-nCoV 의 독특한 유전적 특징 그리고 인간의 바이러스

특성 및 독성과 2019-nCoV 의 독특한 유전적 특징과의 연관성은 아직 해명되지 않고 있다.” 다시 말해,

이 저자들은 심지어 연관성을 밝히고자 하지 않았습니다. 이런 점에서 보면, 그들은 인과관계를 밝힐 생

각은 아예 하지 않았음을 알 수 있습니다. 한국의 질병관리본부(KCDC) 연구원들은 이 논문을 읽고 어떻

게 신종 코로나바이러스(즉, 연구 당시 잠정적으로 2019-nCoV 로 명명된 SARS-CoV-2)가 원인을 알 수

없는 폐렴의 원인 물질이라고 결론을 내릴 수 있었습니까? 다음과 같은 세 가지 옵션만 있습니다:

(1) KCDC 연구원들은 잘못된 것을 참고하였습니다. 그러나 다음과 같은 이유로 인해 그럴 가능성은 작

습니다:

a) “원인 물질 ”이 강조하고자 하는 요점인 것처럼, 그들의 논문에서 “원인 물질 ”이라는 정확한 단

어를 저자들은 상당히 의도적으로 4번 사용합니다.

b) Zhou P 등은 “2019-nCoV 와 질병의 연관성은 미생물과 질병 사이의 원인 관계를 규명하기 위한

코흐(Koch)의 가설을 충족시키는 동물 실험에 의해 입증되지 않았다.”[47]라고 말하였으며 Zhu N

등은 “우리의 연구는 코흐(Koch)의 가설을 충족시키지 못하지만, 우리의 분석은 우한에서 발생

한 2019-nCoV 와 관련된 증거를 제공한다”라고 말하였습니다[48]. KCDC 연구원들은 이렇게 코흐

의 가설을 충족시키지 못한 Zhou P 등과 Zhu N 등의 저술을 언급합니다.

(2) KCDC 연구원들은 이 논문을 읽지 않았으며, 단지 이 논문이 그들의 주장을 뒷받침한다고 추정하였

습니다.

(3) KCDC 연구원들은 아무도 그들의 저술을 확인하지 않으리라 생각하면서, 의도적으로 논문의 독자들

을 속이려고 하였습니다.

다른 옵션이 있을 수 있다는 것은 상상하기 어렵습니다.
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한국 CDC 의 연구는 처음부터 연구 자격을 완전히 갖추지 못했습니다. 그러나, 학습을 위해, 이 연구의

내용을 조금 더 검토해 보겠습니다.

바이러스를 분리하기 위해, 저자들은 불순한 비인두(鼻咽頭) 샘플 및 구강 인두(口腔咽頭) 샘플을 획득하

였고, 항생제와 혈청을 첨가하였으며, 베로 세포를 접종하였으며, 세포 변성(變性) 효과를 보기 위해 기다

렸습니다. 그들은 여과를 하지 않은 것 같습니다.. 이것이 왜 그렇게 문제가 되는지 몇 가지 이유를 알

기 위해 섹션 2에 제시된 결점을 참조하십시오.

또한 그들은 다음과 같이 명시합니다. “세포 배양 배지에서 추출한 RNA 로 실시간 RT-PCR 을 사용하여

바이러스 복제를 확인하였다. 비인두(鼻咽頭) 샘플 사이클 임계 값(Ct) 은 14.40 그리고 구강 인두(口腔咽

頭) 샘플 사이클 임계 값(Ct)은 18.26 으로서, 종전의 접종 샘플의 비인두(鼻咽頭) 샘플 사이클 임계 값(Ct)

인 20.85 그리고 구강 인두(口腔咽頭) 샘플 사이클 임계 값(Ct)인 21.85 보다 낮았다.” 그러나 앞에서 언

급한 바와 같이, 정량 평가를 위한 RT-PCR 은 신뢰할 수 없습니다. 바이러스 부하를 추정하기 위해 사이

클 임계 값(Ct )을 사용할 수 없습니다[42][43][44][45].

이렇게 한 후에, 그들은 “공개된 SARS-CoV-2 DNA 염기 서열을 기반으로 설계된 합성 cDNA 및 프라이

머를 사용 ”하여 게놈의 염기 서열을 밝혔습니다. 즉, 그들은 바이러스를 정제하고, 바이러스 입자 구조

특징을 화학적으로 규명하여 유전자 물질을 추출하고, 전체 게놈을 얻기 위해 전체적인 염기 서열을 밝

히는 작업을 수행하지 않았습니다. 그들은 단순히 이전에 공개된 프라이머에 의존하였습니다.

저자들은 전자 현미경 검사 사진을 보여주면서 SARS-CoV-2에 감염된 베로 세포를 관찰했다고 말합니다.

그러나 앞에서 언급했듯이, 바이러스를 정제하지 않으면 전자현미경으로 관찰한 것이 무엇인지 확신할

수 없습니다. 그것은 병원성 바이러스일 수 있지만, 내인성(內因性) 바이러스일 수도 있습니다. 단순히 현

미경으로 무언가를 보고, 그것이 찾고 있는 바로 그 바이러스라는 확신을 가지고 주장할 수는 없습니다.

이것은 사소한 문제가 아닙니다. 섹션 2의 “4 단계의 문제점”에서 언급한 에이즈 바이러스(HIV) 논문을 기

억하십시오[27][28].

연구의 마지막 부분에서 저자는 다음과 같이 말합니다. “현재, 실시간 RT-PCR 을 통한 유전자 검출에 의

해 COVID-19을 진단한다.” 그러나 이것은 미국 식품의약국(FDA)과 RT-PCR 테스트 키트 제조업체들이 말

하는 것과 상반되는 것입니다. 공식 자료에 따르면, RT-PCR 은 COVID-19 진단의 유일한 근거로 사용될

수 없습니다[5].

이것은 매우 실망스러운 연구였습니다. 저자들은 그들의 주장을 뒷받침할 만한 어떠한 근거도 없이 연구

에서 의도적으로 "원인 물질"이라는 단어를 4번 사용합니다. 사실, 저자들이 언급하는 논문은 인과관계를

완전히 부인합니다.

이 연구는 가장 심각한 형태의 무능의 산물이거나 독자를 기만하려는 의도적인 욕구에 기초하고 있습니

다. 우리는 이 연구가 정치적 안건에 의해 추진되었다고 생각할 수밖에 없습니다. 정부 기관이 이 연구

를 준비하였으며, 접촉 추적, 무증상인 사람에 대한 강제 검사, 검사 거부에 대한 형사상의 벌금 그리고

강제 격리 위반에 대한 구속을 포함하여 십중팔구 급진적인 공공 정책 수립을 정당화하는데 이 연구를

사용하였습니다. 한국과 세계의 사람들은 한국의 질병관리본부(KCDC) 연구원들이 이 연구에 대한 책임을

질 것을 요구해야 합니다.
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연구 4: hACE2 유전자 이식 생쥐에 있는 SARS-CoV-2의 병원성(病原性)

https://www.nature.com/articles/s41586-020-2312-y

이 연구는 이전 연구들과 결합했을 때 코흐(Koch)의 가설을 완전히 충족한다고 주장하기 때문에 흥미롭

습니다. 특히 저자들은 다음과 같이 진술합니다. “종합해 보면, 우리의 연구 결과는 이전 임상 연구와 함

께 생쥐에 있는 SARS-CoV-2 병원성(病原性)을 입증하여 코흐의 가설을 완전히 충족하며, SARS-CoV-2 가

COVID-19의 병원체임을 확인했다. “그러나 그들이 언급한 이전의 임상 연구는 이 섹션 연구 2에서 검토

한 Zhu N 등의 논문입니다. Zhu N 등은 그들의 작업이 코흐(Koch)의 가설을 충족하지 못했다고 분명하

게 말합니다. 또한, 우리가 Zhu N 등의 논문을 검토했을 때, 최적 기준에 따라 바이러스를 정제하지 않은

것을 명백히 알 수 있었습니다. Zhu N 등이 실제로 최적 기준에 따라 바이러스를 정제하였다면, 현재

연구의 저자들은 순수한 바이러스를 사용하여 생쥐에게 접종할 수 있었을 것입니다. 그렇게 하는 대신

그들은 불순물 획득, 항생제 및 혈청 추가, 그리고 베로 세포에서 이것들을 배양하는 친숙하지만 잘못된

과정을 채택했습니다.

이 논문은 몇 가지 논쟁을 일으켰습니다. 특히, 이 연구의 저자들이 연구 사진을 조작했다는 몇 가지 증

거가 있습니다. 이와 관련해 스탠포드 방사선 종양학(Stanford Radiation Oncology) 조교수인 길렘 프라투

스(Guillem Pratx)는 사진에서 일부 겹치는 부분을 발견했습니다[53].
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Elisabeth Bik 박사도 이렇게 겹치는 사진들을 발견하였습니다. 그녀는 트위터에 다음과 같이

비판하였습니다. “이것은 좋지 않다. 이것은 다른 치료 그룹을 나타내는 사진에서 중복될 가능
성이 있는 SARS-CoV-2 병원성 (病原性 )에 관한 A @네이처 (Nature) 논문의 내용이다 .
RuneLinding은 나에게 그의 트위터 HT @RuneLinding 에서 논문을 볼 것을 요청했다”[54].

다른 연구에 관해 언급할 때, 그녀는 다음과 같이 말함으로써 좌절감을 나타냅니다. “나는 5 년 전에 100

편의 논문에 관해 보고했는데, 대부분은 조치를 하지 않았다. 저널들은 좋은 과학에 신경을 쓰지 않는 것

같다”[55]. 유감스럽게도, 우리는 동의합니다. 저널은 좋은 과학에 신경을 쓰지 않는 것 같으며 우리의 현

재 연구도 예외는 아닙니다.

코펜하겐 대학교 연구원인, 오토 캘리오코스키(Otto Kalliokoski)도 트위터에서 다음과 같이 논평하였습니

다. "모든 사람이 이 논문에 관해 이미 질문을 하고 있기 때문에, 나에게 가장 눈에 띄는 한 가지 사항

을 추가하겠다. 그림 1A 는 6-11 개월 된 생쥐의 성장 곡선처럼 보이지 않는다”[56].

Kalliokoski에 따르면, "암연구소(ICR) 생쥐의 체중은 생후 10주경에 정체될 것이다. 생후 6개월
에서 11개월의 생쥐가 (수컷과 암컷이 섞여 있음에도 불구하고) 그렇게 한결같이 14일에 5%씩
체중이 증가하는 것은 뭔가 이상하다.” 그는 다음과 같은 그림을 증거로 제공합니다:
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이러한 논평에 응답하여, 시카고대학교 면역학 교수인, Anne Sperling 박사는 다음과 같이 말하였습니다.

“논문을 훑어보았을 때 나 역시 그것을 알았다. 우리는 항상 실험실에 있는 생쥐의 체중을 측정한다. 그

렇게 짧은 시간 내에 대조군 생쥐의 체중이 많이 증가하지 않는다"[58].

이 연구에 매우 문제가 많다는 것이 분명합니다.
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연구 5: 인간 안지오텐신11 전환효소 2 를 발현하는 유전자 이식 생쥐의 SARS-CoV-2
발병[59]

https://www.cell.com/cell/fulltext/S0092-8674() 30622-X

이 연구의 내용은 연구 4의 내용과 매우 유사합니다. 이 연구는 코흐(Koch)의 가설을 충족했다고 주장하

지 않습니다. 그러나 저자들은 다음과 같이 말합니다. “우리와 다른 그룹은 병인(病因)론적 물질이

SARS-CoV-2 로 명명된 중증 급성 호흡기 증후군 관련 코로나바이러스(SARSr-CoV)라는 것을 신속하게 식

별하였다.” 그리고 그들은 세가지 연구를 언급합니다. 이 세 가지 연구에는 심지어 인과관계 문제도 다

루지 않는 Gorbalenya AE 등의 연구와 우리가 이미 검토한 다른 두 연구, 즉 Zhou P 등 및 Zhu N 등의

연구가 포함되어 있습니다[47][48]. Zhou P 등 및 Zhu N 등의 연구는 코흐(Koch)의 가설 충족을 직접 부

인했기 때문에 병인(病因)론적 물질 식별에 관한 저자들의 진술은 근거가 없습니다. 또한 Zhou P 가 연구

기여자 중 한 사람이라는 사실 때문에 그들의 진술은 이상합니다.

연구 4에서 말한 것과 유사하게, 만일 저자가 언급한 세 가지 연구가 실제로 바이러스를 최적 기준에 따

라 분리했다면, 저자들은 그야말로 순수한 바이러스를 사용하여 생쥐에게 접종할 수 있었습니다. 그렇게

하는 대신 그들은 불순물 획득, 항생제 및 혈청 추가, 그리고 베로 세포에서 이것들을 배양하는 친숙하지

만 잘못된 과정을 채택했습니다.

저자들은 가설 (1)에서 (3)을 충족하지 못했기 때문에 가설 (4) to (6) 을 충족하려는 시도도 완전히 절망

적입니다.

이 연구의 요약 섹션에서 저자는 다음과 같이 말합니다. "hACE2 생쥐는 잠재적인 백신 및 치료법을 테스

트하는 데 유용한 도구가 될 것임을 우리의 연구 결과는 보여준다." “요약하면, 부분적으로 COVID-19 병

리(病理)를 시뮬레이션한 인간 안지오텐신 전환효소(ACE)2 생쥐는 백신 및 기타 잠재적 치료법을 테스트

하는데 유용한 플랫폼이 될 것이다.” 이러한 진술은 이 연구 이면의 동기 중 하나인 백신 개발을 촉진하

기 위한 것임을 드러낸 것이라고 우리는 생각합니다. 그러나, 이에 대해서 우리는 크게 걱정합니다.

11 angiotensin(안지오텐신):안지오텐신은 폴리펩타이드의 일종으로 승압 작용을 가지는 생리 활성 물질
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SARS-CoV-2 에 관한 잘못된 과학이 안면 마스크 사용, 사회적 거리 두기, 접촉 추적 등과 같은 공공 정

책의 기초가 되었다는 것이 명백 해졌습니다. 그러나 저자들이 하고 있는 것은 잘못된 과학을 사용하여

백신에 관한 미래의 공공 정책의 기반이 될 수 있는 더 잘못된 과학을 만들어 이러한 잘못된 과학의 효

과를 확대한다는 것입니다. 심각한 질문은 다음과 같습니다: 제대로 정제되지 않은 바이러스 백신을 어떻

게 만들 수 있습니까? 이렇게 잘못된 접근방법을 채택하면, 결과는 필연적으로 폐렴구균(肺炎球菌),

SARS-CoV 및 MERS-CoV 백신의 경우와 같이 효과가 없고 안전하지 않은 백신 개발로 이어질 것입니다.
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연구 6: 한국에서 SARS-CoV-2에 감염된 최초의 환자로부터 바이러스 분리 [62]

https://jkms.org/DOIx.php?id=10.3346/jkms.2020.35.e84

이 연구는 SARS-CoV-2 를 분리했다고 주장합니다. 그러나 지금까지 살펴본 다른 연구들과 마찬가지로,

그들은 최적기준에 따라 바이러스를 분리하지 않았습니다. 이 연구에서는 Zhou P 등의 연구를 최초의 바

이러스 분리 사례로 언급합니다[47]. 우리는 이 섹션의 연구 1에서 Zhou P 등의 논문을 검토하였습니다.

Zhou P 등은 그들의 작업이 코흐(Koch)의 가설을 충족하지 못했다고 분명히 말하였습니다.

바이러스를 분리하기 위해, 이 연구 저자들은 불순한 구강 인두(口腔咽頭) 샘플을 획득하였고, 베로 세포

에서 이것을 배양하였고, 세포 변성(變性) 효과를 보기 위해 기다렸습니다. 그들은 세포 변성(變性) 효과

를 관찰한 후, 전자 현미경으로 검체를 검사했습니다. 그들이 여과했다는 언급은 하지 않습니다.

그들은 전자 현미경을 사용한 후, 게놈의 염기서열 분석을 하였습니다. 그들이 순순한 바이러스의 염기서

열 분석을 하지 않았다는 것을 기억하는 것이 중요합니다. 이전 단계에서는, 최적 기준에 따라 바이러스

를 분리하지 않았습니다. 그들은 그야말로 출처를 알 수 없는 유전자 물질의 염기 서열을 밝힌 것입니다.

앞에서 언급했듯이, 그것은 바이러스일 수도 있고, 여러가지 다른 것들 일 수도 있습니다.

또한 다른 독립적인 연구에서 이전에 염기 서열이 밝혀진 게놈과 기본적으로 동일한 게놈을 생성하는

것은 위대한 업적이 아니라는 점을 주목하는 것이 중요합니다. 그렇게 말하는 이유는, 그들이 RT-PCR 검

사를 통해 이미 SARS-CoV-2 양성 반응을 보인 RNA 로 연구를 시작했기 때문입니다. RT-PCR 테스트에

사용된 프라이머와 프로브는 다른 독립적 연구의 연구원이 이전에 얻은 게놈을 기반으로 생성되었습니

다. 저자들은 단순히 이것을 배양하여 동일한 RNA 를 더 많이 생산했습니다.
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저자들은 그들이 염기 서열을 밝힌 게놈의 일부분이 한국 질병관리본부(KCDC)의 게놈과 다르다고 언급

했습니다(한국 질병관리본부(KCDC) 연구에 관해 더 자세히 알기 원하시면, 이 섹션 연구 3 참조). 섹션 2

에서 유전자 물질 자체가 변경될 수 있다는 것에 관해 말한 것을 기억하십니까? 이 연구의 저자들은 게

놈의 차이에 대한 이유를 설명하려고 할 때 기본적으로 동일한 것을 인정합니다. 그들이 제시하는 잠재

적 이유 중 하나는 “최초의 단순 대 이음12 이후에 배양 분리가 이루어진 세포 배양 적응에 의해 이러한

돌연변이가 생길 수 있다 ”는 것입니다. 이러한 전체 과정에서 작용(作用)하는 많은 요인이 있습니다.

우리가 반복해서 말한 바처럼, 단순히 불순물을 취하여, 베로세포13에서 그것을 배양하고, 세포 변성(變性)

효과를 보는 것은 아무것도 입증할 수 없습니다. 작용하는 다른 요인들이 너무나도 많습니다. 최적기준

에 따라 바이러스를 정제하지 않는 한 아무것도 입증할 수 없습니다. 지금까지 우리가 살펴본 논문 중

어느 것도 이러한 바이러스 정제 작업을 하지 않았으며, 이 논문도 예외가 아닙니다.

12 blind passage(단순 대 이음): 감염의 증거를 보이지 않는 접종된 동물 또는 세포 배양에서 신선한 동물

또는 세포 배양으로 일부 물질의 이동

13 Vero cells(베로세포): 베로 세포는 세포 배양에 사용되는 세포의 계통이다. 'Vero'계통은 아프리카 녹색

원숭이에서 추출한 신장 상피 세포에서 분리되었음.
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연구 7: 2019년 신종 코로나바이러스의 게놈 특성 분석 및 역학: 바이러스 기원과 수용
체 결합에 미치는 영향 [63]

https://www.thelancet.com/journals/lancet/article/PIIS0140-6736(20)30251-8/fulltext#back-bib37

이 연구의 저자들은 실제로 논의에 많은 기여를 하지는 않지만, 연구 8과 9 에서 이 논문을 참조하기 때

문에 간단하게 검토하는 것이 적절하다고 생각했습니다.

바이러스를 분리하고자 한 것과 관련하여 저자들은 다음과 같이 말합니다. “바이러스 분리를 위해 특별한

병원체가 없는 인간 기도 상피 세포(HAE)를 사용하였다. 간단히 말해서, 환자의 기관지폐포 세척액 또는

인후 면봉을 혀끝의 표면을 통해 인간 기도 상피 세포에 접종하였다. 37°C 에서 배양된 공기 - 액체 접점

에서 인간 기도 상피 세포(HAE)를 유지관리 하였다. 광 현미경으로 세포 변성(變性) 효과에 대해 세포를

매일 관찰하였으며 RT-PCR 정량 값 분석을 위해 세포 상청액(上淸液)을 수집하였다.” 저자가 실제로 세포

변성(變性) 효과를 관찰했다고 말하지 않았으며, 전자 현미경 영상을 제시하지도 않습니다. 또한 여과하

지도 않은 것 같습니다. 이전에 여러 번 언급한 바와 같이, 단순히 불순물을 사용하여 세포를 접종하는

이러한 잘못된 과정은 최적 기준에 따른 분리에 해당하지 않습니다.

저자들은 SARS-CoV-2의 게놈의 특성 분석을 논하는 데 많은 시간을 사용합니다. 그 이유는 이것이 그들

논문의 주요 주제이기 때문입니다. 그러나 저자들이 바이러스를 정제하지 않았기 때문에, 우리는 논문의

이 부분을 검토하지 않을 것입니다. 우리는 섹션 2와 이 섹션의 연구 1,3 및 6에서 게놈의 염기 서열이

라는 주제를 다루었습니다. 관심이 있다면 이 자료를 참조하십시오.

논문의 토론 섹션에서 저자들은 이상하게도 다음과 같이 말합니다. "마지막으로 우리는 중증 폐렴을 유발

할 수 있는 7번째 인간 코로나바이러스의 게놈 구조를 설명하였습니다." 저자들은 인과관계를 전혀 입증

하지 못했기 때문에, 그들이 이렇게 말하는 것은 이상합니다. 저자들은 Zhou P 등[47] 그리고 Zhu N 등

[48]의 논문을 언급하지만, 두 논문 모두 인과관계 입증을 부인합니다. SARS-CoV-2 가 원인 물질임을

증명하기 위해서는 먼저 최적 기준에 따라서 SARS-CoV-2를 분리해야 합니다. 그 후에 정제된 바이러스

가 유사한 질병을 일으킬 수 있음을 보여주기 위해 동물 실험을 해야 합니다. 저자들은 이러한 단계들

중 어느 것도 수행하지 않았으며, 이러한 단계를 수행한 논문을 언급하지도 않았습니다.
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연구 8: TMPRSS2 발현 세포에 의한 SARS-CoV-2의 개선된 분리[64]

https://www.pnas.org/content/117/13/7001.long

이 논문은 기본적으로 다른 모든 연구들과 동일한 분리 접근법을 취합니다. 하지만 이 논문은 우리에게

얼마의 흥미로운 정보를 제공하므로 이 논문을 간단히 검토해 보겠습니다.

이 연구는 이전에 SARS-CoV-2 를 분리하였다는 주장으로 시작합니다. 이 연구는 이 섹션의 연구 1,2 및

7 에서 이미 검토한 Zhou P 등[47], Zhu N 등[48] 그리고 Lu R 등 [63]의 논문을 언급합니다. 이 논문 중

어떤 논문도 최적기준에 따라 SARS-CoV-2 를 분리하지 않았습니다.

또한 현재 연구의 저자들은 바이러스를 적절히 정제하지 않고, 동일한 결함이 있는 분리 과정을 따릅니

다. 그러나 VeroE6 세포를 사용하는 대신, VeroE6/TMPRSS2 세포를 사용하여 TMPRSS2 효소를 사용하는

세포계14(系)가 SARS-CoV-2 에 더 감염되기 쉬움을 보여줍니다.

이것을 보여주기 위해, 그들은 코 면봉 검체와 객담 검체를 VeroE6/TMPRSS2 세포에 주입하고 세포 변

성 효과(CPE)를 위해 세포 배양을 관찰하였습니다. VeroE6/TMPRSS2 세포계(系)가 SARS-CoV-2 에 더 감

염되기 쉽다는 그들의 증거는 단순히 VeroE6/TMPRSS2 세포계(系)에 대한 RT-PCR 사이클 수치(Ct) 가 다

른 검체보다 더 낮다는 것입니다. 그러나 앞에서 언급한 바와 같이, 사이클 수치(Ct)는 바이러스 부하를

추정하기 위한 신뢰할 수 있는 방법이 아닙니다[42][43][44][45].

이 연구의 저자들은 흥미로운 것을 보여줍니다. 차세대 염기서열분석(NGS)을 수행할 때, 그들은 다음과

같이 말하였습니다. “예기치 않게 차세대 염기서열분석(NGS) 데이터는 VeroE6/TMPRSS2 세포에서 오염된

14 cell lines(세포계):초대 배양 세포에서 대를 이어 얻어진 세포(군)의 계통
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마이코플라즈마 염기 서열(Mycoplasma hyorhinis and Mycoplasma arginini)을 보여주었다. SARS-CoV 에

지속적으로 감염된 VeroE6 세포의 세포 변성 효과(CPE)는 마이코플라즈마 퍼멘탄스15 감염에 의해 강화

되었다. 이 세포계(系)의 SARS-CoV-2 관련 세포 변성 효과(CPE)에 대하여도 비슷하게 강화되는지 여부는

확실하지 않다.” 마이코플라즈마 퍼멘탄스 박테리아가 갑자기 어떻게 이 실험 현장에 나타났습니까? 이것

은 이러한 전체 과정에서 작용하는 많은 요인에 관하여 섹션 2에서 말한 것에 관한 추가적인 증거를 제

시합니다. 우리가 반복해서 말한 바처럼, 단순히 불순물을 취하여, 세포에서 그것을 배양하고, 세포 변성

(變性) 효과를 보는 것은 아무것도 입증할 수 없습니다. 이러한 잘못된 절차를 사용하여, SARS-CoV-2 를

비롯한 바이러스 존재 또는 바이러스의 병원성(病原性)을 증명하는 것은 불가능합니다.

15 Mycoplasma fermentans(마이코플라즈마 퍼멘탄스): 비뇨생식기에서 볼 수 있는 종(種),
Mollicutes 계열의 매우 작은 박테리아.
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연구 9: 최초의 미국 COVID-19 환자로부터 SARS-CoV-2의 분리 및 특성 분석[65]

https://www.biorxiv.org/content/10.1101/2020.03.02.972935v2

이 논문은 아직 동료 평가 인증을 받지 않았습니다. 또한 이 연구 저자들 중 일부는 미국 질병통제예방

센터(CDC)의 연구원들입니다.

저자들은 중국 우한 폐렴의 병인(病因) 물질이 SARS-CoV-2 로 확인되었다고 말하면서 초록(抄錄)을 시작

합니다. 그들의 참고 문헌을 보면, 그들은 Zhu N 등[48] 및 Lu R 등[64]을 언급합니다. 우리는 이 섹션

의 연구 2 와 7 에서 각각 이 논문들을 검토하였습니다. 이 논문 중 어떤 논문도 최적 기준에 따라 바이

러스를 분리하지 않았습니다. 더욱이, Zhu N 등은 그들의 작업이 코흐(Koch)의 가설을 충족하지 못했다고

분명하게 말합니다. Lu R 등은 SARS-CoV-2 가 “중증 폐렴을 유발할 수 있다 ”고 말했으나, 그들의 주장을

입증할 증거를 전혀 제시하지 않았습니다. “원인 물질 ”이라는 증거를 제시하지 못하고 실제로는 “원인

물질 ”이라는 주장을 부인하는 논문을 참조하지만, 상당히 의도적으로 “원인 물질 ”이라는 단어를 4 번이

나 사용한 연구 3의 저자들과 달리, 미국 질병 통제 예방센터(CDC) 저자들은 초록(抄錄)에서 "병인(病因)

물질"이라는 단어를 1 번만 사용하기 때문에 그러한 주장을 하는 것은 실수일 수 있습니다.

SARS-CoV-2 를 분리하기 위하여, 저자들은 이전 연구와 동일한 잘못된 절차를 따랐습니다. 그들은 단순

히 비인두(鼻咽頭)(NP)와 구강 인두(口腔咽頭)(OP) 면봉 검체만 사용하고, 항생제와 혈청을 추가하였고,

이 검체를 사용하여 Vero E6, Vero CCL-81, HUH 7.0, 293T, A549 및 EFKB3 세포를 접종하고, 세포 변성(變

性) 효과가 있는지 알기 위하여 기다렸습니다. 저자들은 "베로(Vero) 세포를 제외한 모든 세포계(系)에서

세포 변성(變性) 효과가 관찰되지 않았다."라고 언급하지만, EFKB3 를 제외한 모든 세포의 복제가 있었다

고 추가로 언급하였습니다. 다시 말해 SARS-CoV-2 의 생존 환경은 상당히 까다로운 것 같습니다.

SARS-CoV-2 는 어떤 환경에서는 문제를 일으키지만, 다른 환경에서는 평화롭게 살 수 있습니다.
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이 논문에서 여과를 언급하지 않습니다. 또한, 단순히 전자 현미경으로 세포 변성(變性) 효과나 입자를

보는 것은 아무것도 증명하지 못함을 기억하십시오. 저자들이 채택한 절차가 왜 그렇게 문제가 많는지에

대하여 더 자세히 알기를 원하시면 섹션 2 및 섹션 3과 4 의 이전 연구를 검토하십시오.

저자들이 게놈 염기서열 분석을 했지만, 바이러스를 정제하지 않았기 때문에, 우리는 논문의 이 부분을

검토하지 않을 것입니다. 우리는 섹션 2와 이 섹션의 연구 1,3 및 6에서 게놈의 염기 서열이라는 주제를

다루었습니다. 관심이 있다면 이 자료를 참조하십시오.

이 연구는 다소 실망스러웠습니다. 우리는 미국 질병 통제 예방센터(CDC)가 후원하는 연구가 최소한

SARS-CoV-2 가 COVID-19 질병의 원인 물질임을 증명하려고 시도할 것으로 예상했습니다. 오히려, 이 연

구는 단순히 이 주제에 대한 다른 모든 논문의 발자취를 따릅니다. 바이러스는 정제되지 않았고 동물 실

험도 하지 않았습니다. 그러나 이 논문은 아직 동료 평가 인증을 받지 못했으며 분명히 공공 정책 수립

에 사용되지 않았기 때문에, 이 섹션의 연구 3에서 우리가 비난한 것과 동일하게 이 논문을 비난할 수는

없습니다.
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연구 10: 바이러스 연구: 전 세계 유행병과 싸우기 위해 우리 팀이 신종 코로나 바이러

스를 분리한 방법 [66]

https://brighterworld.mcmaster.ca/articles/i-study-viruses-how-our-team-isolated-the-new-coronavirus-to-figh
t-the-global-pandemic/

이것은 게재된 논문이 아닙니다. 이것은 캐나다 맥마스터 대학교(McMaster University)가 운영하는 웹사

이트에 게시된 기사입니다. 저자는 맥마스터 대학(McMaster University)의 병리학 및 분자 의학 교수이자

연구 담당 부원장 대리입니다.

이 기사의 저자는 다음과 같은 말로 시작합니다. “2019 년 12 월에 중국 우한의 시장에서의 신종 코로나

바이러스 출현으로 전 세계 160 개국에서 우리가 목격하고 있는 유행병이 시작되었다.” 이것은 상당한 주

장입니다! 앞에서 우리는 “원인 물질 ”이라는 단어의 부당한 사용에 대해 불평했지만, “세계적 유행병이

시작되었다 ”는 것은 SARS-CoV-2 가 아직 정제되지 않았다는 사실에 비추어 볼 때 단순히 터무니없는

주장을 하는 것입니다. 실제로 “세계적 유행병을 촉발한 것은” 광범위한 RT-PCR 테스트를 채택함으로

인해 무증상인 사람들에 대해 검증되지 않은 테스트 사용을 통해 엄청난 수의 잘못된 양성 반응을 생성

한 급진적 공공정책이었습니다 [5]. 이 논문의 서문 섹션에서 언급했듯이, 설사 SARS-CoV-2 가 존재한다

고 하더라도, SARS-CoV-2 가 일반적인 감기 또는 계절성 독감과 다른 증상을 보이지 않으며[1], 감염된

사람의 거의 80%는 전혀 증상을 보이지 않고[2], 기본적으로 누적 입원율은 계절성 독감과 같습니다[3].

“세계적 유행병의 공황”은 SARS-CoV-2 에 의해 시작된 것이 아니었습니다. 그것이 정말로 분명해졌습니

다.

바이러스를 분리하려는 것과 관련하여, 이 기사는 자세히 다루지 않지만, 우리가 검토한 이전 연구와 동

일한 잘못된 절차를 사용했음을 분명히 밝힙니다. 그러나 저자는 얼마의 흥미로운 정보를 공개합니다.
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그녀는 다음과 같이 말합니다. “바이러스가 어떤 특정 환경에 적응하는지 분명하지 않기 때문에 실험에서

바이러스를 성공적으로 배양하는 것은 어려울 수 있다. 우리는 바이러스를 끌어내기 위해 트릭을 사용할

수 있다. 때로는 트릭이 효과가 있고 때로는 트릭이 효과가 없다. 이 경우에 우리는 바이러스가 제멋대로

증식할 수 있는 면역 결핍 세포에서 바이러스를 배양했다. 이것은 효과가 있었다.”

바이러스학자들이 작업을 하는 방식에 관해 일반적인 비평을 언급했을 때 섹션 2에서 말한 내용을 기억

하십니까? 그들은 그들의 원하는 목표를 달성하기 위해 이상적인 실험실 조건을 준비하는 데 문자 그대

로 며칠 몇 주를 소비할 수 있습니다. 심지어 면역결핍 세포를 사용해도 괜찮습니다. 바이러스학자의

실험실에서는 무엇이든 가능합니다! 단순히 바이러스가 있다고 가정하고, 배양된 세포에서 세포 변성(變

性) 효과를 얻기 위해 필요한 모든 것을 하고, 그날의 영웅으로 승리를 선언합니다!

또한 그녀는 다음과 같이 말합니다. “환자의 검체에는 다른 바이러스도 포함되어 있을 가능성이 있기 때

문에, 배양에서 성장하는 바이러스가 실제로 표적 코로나바이러스인지 확인하는 것이 중요하다. 연구원들

은 배양 바이러스로부터 유전자 물질을 추출하고 이 유전자 물질 게놈의 염기 서열을 분석하여 감염 출

처를 확인한다.”

다시 말하지만, 섹션 2 에서 인체에 있는 셀 수 없이 많은 수의 바이러스를 언급한 것을 기억하십니까?

세포 배양에 투입되는 검체에도 이러한 수많은 바이러스가 살고 있습니다. 이러한 세포 배양이 세포 변

성 효과(CPE)를 경험할 때도 이러한 수많은 바이러스가 존재합니다. 연구원들이 유전자 염기서열 분석을

통해 감염 출처(즉, CPE)를 확인하지만, 연구원들이 목표를 달성하기 위해 속임수를 쓴다는 사실을 언급

하지 않는다라고 이 기사의 저자는 말합니다. 검체는 세포 배양에 투입되기 전에 RT-PCR 테스트를 통하

여 이미 SARS-CoV-2 양성 반응을 보였습니다. 그러므로 검체가 세포 배양 후에 SARS-CoV-2 양성 반응

을 보이는 것은 놀라운 일이 아닙니다. RT-PCR 은 매우 민감한 테스트로, 검체에서 가장 작은 양의

RNA 를 검출할 수 있습니다. 즉, 단순히 RT-PCR 을 사용하여 세포 배양물을 테스트하는 것은 세포 변성

효과(CPE) 출처를 확인하기 위해 수용할 수 있는 방법이 아닙니다. CPE 를 유발하는 이유는 다른 바이러

스일 수도 있습니다. 약 6,000 개의 바이러스만 자세히 설명되었지만, 수백만의 바이러스가 몸에 존재한

다는 사실을 기억하십시오[20] [21]. SARS-CoV-2 때문이 아니라, 이렇게 RT-PCR 검사가없는 알려지지 않

은 바이러스 중 하나로 인해 관찰되는 세포 변성 효과(CPE)가 생겼을 수 있다고 상상하는 것은 어렵지

않습니다.

이 기사의 저자는 최적 기준에 따라 SARS-CoV-2를 분리하지 않았습니다. 따라서 SARS-CoV-2가 “세계적

인 유행병을 촉발한 것"이라는 그녀의 주장은 근거가 없습니다. 그러나 이 기사는 섹션 2 에서 논의했던

문제들을 추가로 증명하는 몇 가지 흥미로운 정보를 제공했습니다.
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결론

이 논문에서 우리는 SARS-CoV-2와 관련된 과학이 매우 잘못되었음을 보여주었습니다. 사실상 병원성 바

이러스로서의 SARS-CoV-2의 존재 자체를 의심할 정도로 관련된 과학이 잘못되어 있습니다. 우리는 우리

의 주장을 입증할 충분한 증거를 제공했다고 믿습니다.

특히, 우리는 다음과 같은 일을 했습니다:

1. 전염병의 원인을 결정하기 위한 "최적 기준" 확인.

2. "최적 기준"에 따라 바이러스를 분리(즉, 정제)하는 방법을 확인하고 이 방법의 몇 가지 결점을 설명.

3. 다른 코로나바이러스 기준을 충족한다는 주장을 검토.

4. SARS-CoV-2 기준을 충족한다는 주장을 검토.

SARS-CoV-2 에 관한 10 개의 논문을 살펴보았고, 이 논문 중 어떤 논문도 최적기준에 따라 SARS-CoV-2

를 분리하지 않았으며, 이 논문 중 어떤 논문도 SARS-CoV-2 가 질병의 원인 물질이라는 것을 입증하지

못했음을 보여주었습니다. 사실, 다른 논문[50][52][59][62][63][64][65]이 가장 많이 인용한 두 논문

[47][48]은 모두 코흐(Koch)의 가설 충족을 직접적으로 부인했습니다.

섹션 4의 10 번 연구에서 언급했듯이, SARS-CoV-2 가 현재 전 세계의 모든 혼란에 대한 책임이 있는 것

으로 말하지만, 혼란의 진정한 범인은 부실한 공공정책입니다. COVID-19 가 일반적인 감기 또는 계절성

독감과 다른 증상을 보이지 않으며[1], 감염된 사람의 거의 80%는 전혀 증상을 보이지 않고[2], 기본적으

로 누적 입원율은 계절성 독감과 같습니다[3]. 소위 COVID-19 의 증상은 일반적인 감기 또는 계절성 독

감 증상과 동일하기 때문에, 단순한 임상 진단으로는 검출할 수 없습니다. SARS-CoV-2 를 검출하는 주된

이유는 광범위하게 RT-PCR 을 사용하여, 무증상인 사람들에 대하여 검증되지 않은 테스트 사용을 통해

엄청나게 많은 잘못된 양성 반응을 생성하기 때문입니다[5]. 스탠포드 의과대학교(Stanford University

School of Medicine) 의과 교수인 John Ioannidis 박사에 따르면, “우리가 신종 바이러스를 알지 못했고

PCR 검사로 개인을 확인하지 않았다면, 올해에 ‘인플루엔자와 같은 질병’으로 인한 전체 사망자 수는 이

례적인 것처럼 보이지 않을 것이다. 기껏해야 우리는 이번 계절에는 독감이 평균보다 약간 더 나빠 보인

다고 무심코 지적했을 것이다”[4].

경제를 망치고 전 세계 사람을 공포에 떨게 만든 급진적인 공공 정책을 시행한 정책 입안자들은 책임을

져야 합니다.

다음과 같은 일이 일어나야 합니다:

전 세계 사람들은 텔레비전을 꺼야 합니다. 그들은 정신과 상식을 사용하기 시작할 필요가 있습니다. 그

들은 자신의 오감을 사용하고 주변을 둘러보며 거리에 죽은 시체가 없다는 것을 볼 필요가 있습니다. 그

들은 COVID-19 으로 인한 사망자의 95% 이상이 실제로는 기존의 의학적 상태와 고령 때문에 사망한 것

이라는 점을 인식해야 합니다[67]. 그들은 엄청난 의료 사기행위가 자행되었음을 깨달아야 합니다. 그들

은 그들의 자유가 아무런 이유없이 박탈되었다는 것을 깨달아야 합니다. 그들은 자신들의 지도자, 뉴스
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미디어, 그리고 의료 종사자들이 거짓말을 했다는 것을 깨달아야 합니다. 그들은 관련된 사람들에게 책임

을 묻고 COVID-19 이름으로 잃어버린 모든 자유를 되찾기 위해서는 즉시 깨어나서 합법적인 조치를 해

야 합니다.
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