
Covid-19 MortalitÃ¤t wurde Ã¼berschÃ¤tzt

Description

Warum offizielle Erwartungen und Fakten so auseinanderliegen, mit
fatalen Folgen fÃ¼r alle

Einer der WidersprÃ¼che in der ganzen Corona-Pandemie ist die offenkundig drastisch-hohe Todesrate zu
Anfang in China, die der SARS-CoV-2 Ausbruch auslÃ¶ste und die vergleichsweise harmlose Situation bei uns.
Das Geschehen in China erzeugte bei den ersten Modellrechnern panische Voraussagen. Diese wiederum lagen
um GrÃ¶Ã?enordnungen falsch, und nichts von diesen drastischen Vorhersagen traf bei uns ein. Warum? Die
brave SchÃ¼lerantwort auf diese Frage ist: Ja, weil wir durch Lockdown und Co drastisch gehandelt haben. Diese
Antwort ist falsch, wie ich schon Ã¶fter diskutiert habe. Warum also der Widerspruch? Im Folgenden will ich
diese beiden Aspekte beleuchten. Dass es in China drastische Ereignisse gab, zeigt die sorgfÃ¤ltige Recherche
von Sharry Markson in ihrem Buch â??What really happened in Wuhan â?? Was in Wuhan wirklich geschahâ??.
Dass es bei uns keine auÃ?erordentliche Ã?bersterblichkeit gab, zeigt eine neue, sehr sorgfÃ¤ltige Analyse von
Rockenfeller und Kollegen aus Deutschland.

Sharry Markson â?? What really happened in Wuhan

Anfangs dachte ich wie so manche Kollegen, die ich kenne: vielleicht waren ja die Berichte aus China falsch oder
Ã¼bertrieben. SpÃ¤testens seit ich das Buch von Sharry Markson gelesen habe, bin ich da anderer Meinung [1].
Eine sorgfÃ¤ltige Besprechung ist hier nicht mein Ziel. Aber so viel sei gesagt: Das Buch gehÃ¶rt vielleicht zu
den besten journalistischen BÃ¼chern, die ich zu diesem Thema gelesen habe. Sharry Markson ist eine
australische Journalistin, die intensiv mit chinesischen Whistleblowern, mit US-amerikanischen Politikern und
Geheimdienstleuten unterschiedlicher Dienste geredet hat und in diesem Buch auf Ã¤uÃ?erst spannende Weise
ihre Befunde darlegt â?? ein Krimi kÃ¶nnte kaum spannender sein und ist Ã¶fter schlechter geschrieben als dieses
Buch.

Ihre Befunde in KÃ¼rze: Das Virus brach mit groÃ?er Sicherheit in Wuhan bereits im Oktober 2019 aus,
vermutlich kurz vor oder wÃ¤hrend dort die militÃ¤rische Weltolympiade stattfand. Das ist ein regelmÃ¤Ã?ig
vorkommendes Sportereignis, bei dem Sportler aus allen Armeen der Welt mitmachen und das eben schon von
langer Hand geplant im Oktober 2019 in Wuhan stattfand. In Wuhan und kurz darauf anderswo in China lÃ¶ste
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der Ausbruch groÃ?e Panik aus, weil viele Menschen schwer erkrankten und starben. Die BehÃ¶rden versuchten
wohl lange, den Ausbruch zu verheimlichen. Etwas, was mir schon ganz frÃ¼h auffiel, erwÃ¤hnt Markson auch:
Obwohl die BehÃ¶rden dort den Ernst der Lage wohl kannten, taten sie anfangs so gut wie gar nichts, um die
Verbreitung einzudÃ¤mmen. Die FlughÃ¤fen blieben offen, alle internationalen Hubs waren immer offen [2].
Und der Flughafen von Wuhan wurde erst nach dem FrÃ¼hlingsfest im Januar geschlossen [3]. Eigentlich die
falsche Strategie, wenn man einen neuartigen Erreger eindÃ¤mmen will. Erst durch spektakulÃ¤re Aktionen von
Ã?rzten und Zivilpersonen wurden die BehÃ¶rden dann aktiv und versuchten, so viel wie mÃ¶glich zu
verschleiern.

All das, und sehr viele Indizien mehr, deuten darauf hin, so Markson, dass hier ein hÃ¶chst peinlicher Unfall in
Wuhans Institut of Virology (WIV) oder im benachbarten Institut fÃ¼r biologische Produkte, einer
MilitÃ¤rforschungsanstalt verschleiert werden sollte.

Die chinesischen BehÃ¶rden versuchten also lt. Sharry Markson das AusmaÃ? der wahren TragÃ¶die zu
verschleiern. Ob das Absicht oder Inkompetenz war, darÃ¼ber sagt sie nicht viel. Die krampfhaften Versuche
einer international renommierten Virologengruppe, die Diskussion um einen mÃ¶glichen Laborunfall per ordre de
mufti schon im Februar 2020 zu verbieten [4] funktionierten ja, zumindest was den Ã¶ffentlichen Diskurs anging,
eine Weile lang ganz gut. Aber auf immer lÃ¤sst sich die Wahrheit kaum verschleiern. Und so fÃ¼hrt auch
Markson eine ganze Reihe von Befunden an, incl. Interviews und Aussagen von hochkarÃ¤tigen Experten.

Diese Befunde stÃ¼tzen, was auch deutsche Forscher schon frÃ¼h gesagt hatten, was aber von allen
Mainstreammedien folgsam als â??VerschwÃ¶rungstheorieâ?? gebrandmarkt wurde: Es spricht sehr viel mehr
dafÃ¼r, dass das Virus aus einer â??Gain-of-Functionâ??-Forschung stammt, also aus Laborversuchen, mit denen
man versucht, natÃ¼rlichen Viren neue Eigenschaften zu geben, die sie ansteckender und fÃ¼r Menschen
gefÃ¤hrlicher machen. Diese Forschung ist natÃ¼rlich militÃ¤rischer Natur und stammt daher, dass man immer
versucht, mÃ¶glichen â??Bioterroristenâ?? zuvorzukommen, um zu verstehen, wie mÃ¶gliche Biowaffen
funktionieren kÃ¶nnten und wie man sich dagegen schÃ¼tzen kÃ¶nnte, etwa durch Impfungen. Dass diejenigen,
die solche Forschung betreiben, im Grunde selber zu Bioterroristen werden, das entgeht den meisten, die darin
involviert sind.

Ein kleines Detail am Rande â?? von denen findet man viele in Marksons Buch: Shi Zhengli, die Leiterin des
Wuhaner Labors und Peter Daszak, der Chef der US-amerikanischen Eco-Health Alliance, der vom NIH und
anderen US-FÃ¶rderern Geld fÃ¼r die Forschung in Wuhan einsammelte und das Geld dorthin kanalisierte, die
beiden hatten beim Forschungsarm des US-MilitÃ¤rs, DARPA (Defence Advanced Research Projects Agency)
einige Jahre zuvor einen Antrag gestellt. Mit dem Antragsgeld sollten Fledermaus-Coronaviren so umgebaut
werden, dass sie eine sog. Furin-Spaltstelle am Spike-Protein erhalten, das fÃ¼r die Kontaktnahme mit dem
ACE-Rezeptor verantwortlich ist. Durch diese Furin-Spaltstelle wÃ¼rde das Fledermaus-Coronavirus
menschliche Zellen infizieren kÃ¶nnen, so der Antrag. Er wurde abgelehnt. Aber der Inhalt des Antrags hat sehr
viel Ã?hnlichkeit mit dem, was dann passiert ist: Ein Beta-Coronavirus mit einer Furinspaltstelle am Spikeprotein
erhÃ¤lt genau dadurch erst die FÃ¤higkeit, menschliche Zellen zu infizieren. Dazu ist es wichtig zu wissen:
Keines der bekannten Fledermausviren hat diese Furinspaltstelle. Furin ist ein Enzym, das vor allem bei
Menschen, aber auch bei anderen WarmblÃ¼tern vorkommt. Erst durch diese enzymatische Aktivierung kann das
Virus in den menschlichen Organismus eindringen. Es wÃ¤re zwar auch denkbar, dass das Virus diese
Eigenschaft bei einer Doppelinfektion mit einem Wirt erhalten hÃ¤tte, bei der ein Coronavirus ohne
Furinspaltstelle und ein anderes Virus mit Furinspaltstelle sich zufÃ¤llig rekombiniert hÃ¤tten und dann
sozusagen als von der Natur erzeugter Hybrid diesen Wirt wieder verlassen hÃ¤tten. Dagegen spricht allerdings,
dass man solche Wirte nicht gefunden hat, obwohl man es in Ã¼ber 80.000 verschiedenen Stichproben gesucht
hat. Daher argumentiert eine andere Gruppe von angesehenen Virologen gegen das Denk- und Redeverbot und

PROF. DR. DR. HARALD WALACH
https://harald-walach.de https://harald-walach.info

Page 2
Â© Prof. Harald Walach



plÃ¤diert dafÃ¼r, dass man die Diskussion offen halten soll [5]. Denn, dass so eine Kombination per Zufall
entstanden ist, ist sehr unwahrscheinlich [6].

Laborvirus

Eine soeben erst auf dem Preprint-Server BioRxiv hinterlegte Arbeit argumentiert, dass es FingerabdrÃ¼cke in
dem SARS-CoV-2 Virus gibt, die einen Laborursprung nahelegen [7]. Denn beim kÃ¼nstlichen Zusammenbauen
von Viren werden offenbar einzelne Module verwendet, die von bestimmten Enzymen zusammengeschnitten
werden. Das sei bei diesem Virus klarerweise der Fall. Ã?berhaupt scheint die These vom kÃ¼nstlichen Ursprung
von SARS-CoV-2 langsam diskutabel zu werden. Die Diskursverbieter um Andersen [8], zu denen auch Drosten
gehÃ¶rte [4], haben es immerhin geschafft, diese These fast zwei Jahre lang zu tabuisieren. GÃ¸tzsche hat das
â??Science by eminenceâ?? genannt [9]. Auch die von mir gefÃ¼hrten Experteninterviews legen nahe, dass das
Virus eher aus dem Labor, als aus der Natur stammt, denn es war von Anfang an bestens an den Menschen
angepasst. Dazu brauchen direkt aus der Natur kommende Viren erst eine gewisse Anpassungszeit und die erlaubt
es, den ursprÃ¼nglichen Tierwirt aufzuspÃ¼ren. Bei MERS hat es keine drei Monate gedauert und dann wusste
man, dass es vom Kamel stammte, und man konnte umgekehrt auch Kamele wieder infizieren. Genau das ist bei
SARS-CoV-2 misslungen. Man fand keinen Zwischenwirt und man konnte eine RÃ¼ckinfektion bei
FledermÃ¤usen nicht durchfÃ¼hren. All das, und noch ein paar gute Argumente mehr, die Sharry Markson
auffÃ¼hrt, sprechen fÃ¼r einen Laborursprung.

Es war ein Unfall, der irgendwann in den ersten zwei Wochen des Oktobers 2019 in Wuhan passiert sein muss.
Das zeigt sich fÃ¼r Markson an der Tatsache, dass dort erstens das Labor dichtgemacht wurde. Das sieht man an
einer drastischen Reduktion der Mobilfunksignale um und aus dem Labor. Der zweite Hinweis: urplÃ¶tzlich
wurde in enorme Sicherheitsvorkehrungen investiert. Drittens ging die Datenbank vom Netz, die die
Virusinformationen enthielt. Viertens war die Information falsch, die Shi Zhengli gab, das sei wegen Hackern der
Fall gewesen; denn der Internetverkehr kurz davor zeigte nur wenig Zugriffe von auÃ?en, die Hackerangriffe
nahelegen wÃ¼rden.

Wir haben also einen Laborunfall vor uns, der in einem der wenigen Hochsicherheitslabore in China passiert ist
â?? das auch wiederum nicht so sicher war, wie es hÃ¤tte sein sollen. Bei diesem Unfall kommt ein Virus in den
Umlauf, das absichtlich so gebastelt wurde, dass es an menschliche ACE2-Rezeptoren andocken kann. Die gibt es
Ã¼berall, in der Lunge, in den GefÃ¤Ã?en, und wenn eine Infektion stattfindet und systemisch wird, fÃ¼hrt dies
zu einer schweren atypischen LungenentzÃ¼ndung. Die chinesischen BehÃ¶rden laufen im Stillen Amok und
versuchen gleichzeitig normales GeschÃ¤ft nach auÃ?en zu signalisieren. Dass es in China wohl zu tragischen
Situationen gekommen ist, dafÃ¼r gibt Marksons Recherche gute Hinweise.

Das Paradox: Chinas Panik infiziert den Rest der Welt, aber dafÃ¼r gibt es eigentlich
wenig Grund

Nun kommt das Paradox, das mich beschÃ¤ftigt: Warum ist das, was offenbar in China passierte und vor dem alle
Angst gehabt haben, nicht bei uns eingetreten? Warum war das Killervirusnarrativ schon relativ frÃ¼h ersichtlich
falsch? Ich werde gleich unten eine neue Studie referieren, die das absolut wasserdicht belegt. In Europa und im
Rest der Welt ist diese SARS-CoV-2 Pandemie vergleichsweise glimpflich ausgegangen. Viele TodesfÃ¤lle
werden dieser Pandemie zugeschrieben, aber sehr viele dÃ¼rften nicht durch das Virus selbst, sondern durch die
Reaktionen darauf zurÃ¼ckzufÃ¼hren sein. Und daher ergibt sich das Paradox: Warum ist bei uns das Drama
ausgeblieben?
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DafÃ¼r gibt es mehrere VerstÃ¤ndnismÃ¶glichkeiten. Eine hatte ich in meinem letzten Blog schon angedeutet:
Das Virus hat eine besondere AffinitÃ¤t zu asiatischen Menschen und betrifft unterschiedliche
BevÃ¶lkerungsgruppen unterschiedlich stark. Einige Reviews, die ich bereits in meinem letzten Blog zitiert habe,
weisen in diese Richtung [10-12]. Sie signalisieren zwar keine wasserdichten Belege, aber machen mindestens
plausibel, dass es verschiedene Aspekte gibt, die eine unterschiedliche EmpfÃ¤nglichkeit verschiedener
Volksgruppen und Populationen auf genetischer Ebene verstehen lassen. So etwa haben Menschen mit dem
Human Leukocyte Antigen (HLA) mit seiner genetischen Variante B*46.01 die geringste Bindungsdichte fÃ¼r
SARS-CoV-2 [13]. Und diese Variante ist in Ostasien, China, Thailand, Vietnam am weitesten verbreitet [12].
Dieses HLA ist Teil des Major Histocompatibility Complex (MHC), jenes Rezeptors, der den Immunzellen
signalisiert, dass eine Zelle kÃ¶rpereigen ist. Die Aktivierung Ã¼ber HLA ist Teil der natÃ¼rlichen
Immunreaktion auf virale Eindringlinge, speziell auch bei SARS-CoV-2 [14]. Daher ist es mindestens
wahrscheinlich, dass eine solche genetische VariabilitÃ¤t Unterschiede in der Empfindlichkeit erklÃ¤rt, zumal
die verschiedenen HLA-Genotypen nur eine von vielen genetischen Varianten darstellen, die unterschiedliche
Reaktionen erklÃ¤ren kÃ¶nnen.

Eine andere ErklÃ¤rungsmÃ¶glichkeit ist: Da das Virus ja schon erheblich frÃ¼her als gedacht ausgebrochen ist,
hatte es wohl ausreichend viel Zeit das zu tun, was Viren normalerweise tun, sich nÃ¤mlich durch Evolution
stÃ¤rker so an seinen Wirt anzupassen, dass es ihn nicht gleich umbringt. Es wird also weniger gefÃ¤hrlich. Ob
die drei Monate zwischen vermutetem ersten Ausbruch und Sprung nach Europa und in die USA ausreichen, um
eine Reduktion der GefÃ¤hrlichkeit zu begrÃ¼nden, mÃ¼ssen Spezialisten sagen.

Das erklÃ¤rt immer noch nicht, warum Chinesen in einem der wenigen Speziallabore, das sie haben und das dem
MilitÃ¤r untersteht, ausgerechnet an einem Virus forschen, das fÃ¼r ihre eigene BevÃ¶lkerung tendenziell
gefÃ¤hrlicher ist als fÃ¼r den Rest der Welt. Ich habe einen meiner Interviewpartner gefragt, der lange fÃ¼r das
US-MilitÃ¤r, aber auch fÃ¼r NIH und FDA geforscht hat. Er meinte: Die Chinesen haben es nicht gemerkt, weil
sie einfach nicht gut genug darin sind zu verstehen, was sie da machen. Oder sie wussten es und haben an einem
speziellen Impfstoff geforscht, weil sie Sorge hatten, dass so ein Virus als Biowaffe gegen sie eingesetzt werden
kÃ¶nnte und dabei ist ihnen ein Unfall passiert.

SchlieÃ?lich haben sie die Forschung zusammen mit Daszaks EcoHealthAlliance gemacht (die dafÃ¼r bezahlt
hat) â?? eben jener Daszak, der von der WHO zur Untersuchung der Lab-Leak-These nach Wuhan geschickt
worden war [1, 9]. Das ist in der Tat ein bisschen so, als hÃ¤tte man Al Capone in den 20er Jahren damit
beauftragt herauszufinden, ob es illegalen Whisky-Schmuggel aus Kanada in die USA gibt. Illegaler Whisky?
NÃ¶, noch nie gehÃ¶rtâ?¦ Virus aus diesem Labor? NÃ¶, kann nicht seinâ?¦ Aber durch diese FÃ¶rderung
wussten die US-amerikanischen FÃ¶rderer natÃ¼rlich bestens Ã¼ber das Bescheid, was in Wuhan geschah. Es
passierte ja in ihrem Auftrag. Und dann wussten die Chinesen natÃ¼rlich auch, wenn sie gut genug aufgepasst
hatten, was da so gebastelt werden sollte. Und konnten sich natÃ¼rlich darauf zurÃ¼ckziehen, dass man ja
Vorsorgeforschung, Impfforschung, etc. betreibe.

Diese differenzielle GefÃ¤hrlichkeit dieses SARS-CoV-2 Virus fÃ¼r unterschiedliche Volksgruppen erklÃ¤rt
nun zweierlei: Warum in China dieses bodenlose Chaos ausbrach, das als psychologische Infektion den Rest der
Welt infizierte, und warum das bei uns im Wesentlichen ein Fehlalarm war.

Der Beleg fÃ¼r den Fehlalarm â?? Die neuen Exzesstodesfallberechnungen von
Rockenfeller, GÃ¼nther und MÃ¶rl)

https://doi.org/10.1101/2022.11.18.22282534
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Um es gleich zu Anfang klarzustellen: Ich will mit â??Fehlalarmâ?? nicht signalisieren, dass es das SARS-CoV-2
Virus nicht gegeben hÃ¤tte, noch, dass es nicht bei manchen zu schweren VerlÃ¤ufen gefÃ¼hrt hÃ¤tte. Ich will
damit signalisieren: Die Panik, die verbreitet wurde und teilweise immer noch verbreitet wird, und die
Ã¼berzogenen politischen MaÃ?nahmen waren unbegrÃ¼ndet. Diese EinschÃ¤tzung wird im Ã?brigen immer
breiter geteilt, z.B. hier vom australischen Pathologen Clancy, dessen Artikel soeben auf Deutsch Ã¼bersetzt und
von Gunther Frank kommentiert, erschien.

Aber letztlich sind es die nackten Zahlen, um die es geht. Man hat ja an verschiedener Stelle von RKI und WHO
horrende Zahlen gehÃ¶rt, wie hoch die COVID-19-Opferzahlen nun seien. 200.000 Todesopfer in den Jahren
2020 und 2021, sagte die WHO, mehr als 80.000 von Mai 2020 bis Mai 2021, sagte das RKI. Das wÃ¤ren in der
Tat sehr viele Tote, die deutlich Ã¼ber den 25.000 Todesopfern lÃ¤gen, die man gewÃ¶hnlich im Rahmen von
schwereren Grippewellen als Folge einer Grippeerkrankung schÃ¤tzt.

Rockenfeller und Kollegen haben nun in ihrer Arbeit, die sie vor Kurzem auf dem Preprintserver MedRxiv
hinterlegten, eine sorgfÃ¤ltige Berechnung angestellt [15]. Die drei Autoren sind Mathematiker, Physiker und
Biowissenschaftler und kÃ¶nnen extrem gut mit Zahlen umgehen. Alle anderen publizierten Analysen, die
irgendwelche Aussagen Ã¼ber ExzesstodesfÃ¤lle machen, haben meistens sehr kurze ZeitrÃ¤ume betrachtet.
Rokenfeller und Kollegen haben die tÃ¤glichen und wÃ¶chentlichen TodesfÃ¤lle mit allen Todesursachen fÃ¼r
Deutschland genommen, und zwar vom Jahr 2000 bis 2021. Sie rechneten also mit MortalitÃ¤tsdaten von 20
Jahren, bevor sie irgendwelche Aussagen Ã¼ber zu erwartende TodesfÃ¤lle wÃ¤hrend der Coronaphase machten
und aus diesen 20 Jahren Modelle fÃ¼r die Vorhersage ableiteten.

Und, was extrem wichtig ist, sie taten das fÃ¼r unterschiedliche Alterskohorten. Ich gebe die Kurve der
wÃ¶chentlichen Allgemeinen Sterblichkeitsraten pro Alterskohorte wieder, wie sie in der Originalpublikation
auftaucht. Das ist die Anzahl der in einer Alterskohorte Verstorbenen, gerechnet auf die Gesamtzahl in einer
Kohorte.

Abbildung 1 aus [15]: Allgemeine Sterblichkeitsrate (all cause mortality rate â?? AMR) Ã¼ber Jahre
und Altersgruppen verteilt in Deutschland. Daten von DESTATIS
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Wer die Abbildung genauer studieren will, sollte sie sich im Original ansehen; dort kann man vergrÃ¶Ã?ern. Die
Abbildung gibt Sterblichkeitsraten in den Alterskohorten wieder. Die erste geht von 0 bis 29 Jahre, danach sind
die Kohorten in Gruppen zu zehn Jahren aufgeteilt. Die schwarze Linie in der Mitte gibt den gemittelten Trend
wieder. Die Kurven sind geglÃ¤ttet, und die untere gepunktete Linie gibt jeweils den minimalen Wert in einer
Alterskohorte wieder.

Was fÃ¤llt auf? Nun, zunÃ¤chst gibt es in allen Alterskohorten Ã¼ber die 20 Jahre der Betrachtung einen
AbwÃ¤rtstrend: die MortalitÃ¤tsraten nehmen ab, und zwar in allen Altersgruppen, auÃ?er bei den Ã?ltesten, wo
sie einigermaÃ?en gleich bleiben. Vor allem bei den jÃ¼ngeren Alterskohorten nehmen die MortalitÃ¤tsraten
stark ab.

Die senkrechten Striche markieren den 1. April, das Ende der Grippesaisonen in den Jahren 2015, 2020, 2021 und
2022. Blickt man auf die Gipfel, die vor allem bei den Ã¤lteren Kohorten ausgeprÃ¤gt sind, die jeweils um den
Jahreswechsel herum eben bis zum FrÃ¼hjahresbeginn stark sind, dann sieht man, dass sie jedes Jahr vorhanden
sind, manchmal stÃ¤rker, manchmal schwÃ¤cher. Besonders stark waren sie bei den Ã¤lteren Kohorten in den
Jahren 2000, 2005, 2009, 2015, 2017, 2018. Was auch auffÃ¤llt: Den Jahren nach einem starken Gipfel folgen
meistens welche mit schwÃ¤cherem Gipfel. Diese Berge sind die winterlichen ErkÃ¤ltungs- oder Grippewellen
(Grippewellen ist eigentlich falsch, finde ich, denn manchmal sind es wirklich Grippeviren, manchmal sind es
Rhino-Viren, Paragrippe, Synzytialviren, oder eben auch Coronaviren, die grassieren und den Ã?ltesten das Leben
nehmen). Und in diesen Wellen sterben eben vor allem die AnfÃ¤lligsten, nÃ¤mlich die Ã?ltesten und Ã?lteren.
Und wenn die AnfÃ¤lligsten gestorben sind, dann ist wieder ein oder zwei Jahre weniger los, bis eben wieder eine
grÃ¶Ã?ere Gruppe Empfindlicher alt geworden ist. Irgendwann werden wir alle zu dieser Gruppe Empfindlicher
gehÃ¶ren, die womÃ¶glich an einem Infekt versterben, wenn sie nicht vorher an etwas anderem gestorben sind.

Was wir auch sehen: Die Ankunft des vermeintlichen Killervirus SARS-CoV-2 in Deutschland zu Beginn des
Jahres 2020 lÃ¶ste in keiner Weise eine groÃ?e MortalitÃ¤tswelle aus. Diese kam verspÃ¤tet gegen Ende 2021,
war aber dann auch nicht grÃ¶Ã?er als die grÃ¶Ã?eren Grippewellen der Jahre davor. Auch das ist mit bloÃ?em
Auge sichtbar. Und auch gegen Ende 2022 war nichts von einer dramatischen Ã?bersterblichkeit zu sehen.  Also
eigentlich: Normales Leben und Sterben wie immer kÃ¶nnte man meinen.

Man kann nun diese jÃ¤hrlichen MortalitÃ¤tsraten in Einjahreswerte zusammenfassen. Das taten die Autoren in
einer Abbildung, die ich als Abbildung 2 wiedergebe, Abbildung 2a im Original.
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Abbildung 2 aus [15] (dort Abb. 2a): JÃ¤hrliche MortalitÃ¤tsraten je Alterskohorte

Man erkennt sehr deutlich: Die MortalitÃ¤tsraten gehen zurÃ¼ck, vor allem in den jÃ¼ngeren Kohorten, in der
Ã¤ltesten bleiben sie stabil, aber paradoxerweise gehen sie insgesamt nach oben (die schwarze Kurve, die
teilweise von der orangen Ã¼berlagert wird). Daran kann man erkennen, dass die AuflÃ¶sung dieser Daten nach
Alterskohorten und die Altersstandardisierung zentral sind. Denn hier schlÃ¤gt zu, was man in der Statistik als
Simpsonâ??s Paradox kennt: dass nÃ¤mlich ein Befund fÃ¼r Teilgruppen anders sein kann, als fÃ¼r die gesamte
Gruppe, und zwar dann, wenn die GruppengrÃ¶Ã?e sehr unterschiedlich ist und wenn die interessierende
Variable, in diesem Falle MortalitÃ¤t, in den Gruppen unterschiedlich zu Buche schlÃ¤gt.

Das liegt daran, dass sich die Zusammensetzung der Alterskohorten Ã¼ber die Dekaden verÃ¤ndert hat. Die
BevÃ¶lkerung wurde Ã¤lter, die jÃ¼ngeren Menschen wurden anteilsmÃ¤Ã?ig weniger bzw. alterten, sodass
sich der Trend â?? die MortalitÃ¤t nimmt ab â?? der bei den jÃ¼ngeren sichtbar wird, in der GesamtmortalitÃ¤t
nicht mehr durchsetzt.

Wenn man die Alterskohorten nicht berÃ¼cksichtigt, und vor allem, wenn man nur einen kurzen
Vergleichszeitraum wÃ¤hlt, dann gerÃ¤t man auf Abwege. Das erklÃ¤rt auch, warum Modelle, wie sie fÃ¼r die
WHO gerechnet wurden, die nur einen 5 Jahreszeitraum in die Vergangenheit berÃ¼cksichtigt haben, oder etwa
bei EUROMOMO zu kurz greifen, im wahrsten Sinne des Wortes.

Die Autoren verwendeten dann die Datenreihen der letzten 20 Jahre, um ein statistisches Modell zu finden, das
diese Datenreihen ausreichend gut abbildet (Ich habe das in meinem Methodenblog Ã¼ber Modelle kurz
besprochen: https://harald-walach.de/25-modelle-und-kausalitaet/). DafÃ¼r haben sie zwei Modelle berechnet,
eines ist komplexer, weil es ein exponentielles Modell ist, ein anderes geht einfach nur von einer konstanten
VerÃ¤nderung aus. Beide Modelle erklÃ¤ren die VerlÃ¤ufe ziemlich gut (Abb. 3):
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Abbildung 3 aus [15]; dort Abb. 4: Die deutschen Daten der jÃ¤hrlichen TodesfÃ¤lle, basierend auf
tÃ¤glichen oder wÃ¶chentlichen ZÃ¤hlungen (schwarze Punkte oder rote Vierecke), verglichen mit
den Vorhersagen der Modelle (grÃ¼n: exponentielles Modell, blau: konstantes Modell Ã¼ber die
Jahre 2014-2019) und mit der Prognose des WHO-Modells (rote Sterne)

Was sofort auffÃ¤llt: die Modelle passen beide ziemlich gut, das blaue, lineare, weil es nur den Teil der Kurve
nimmt, der linear ist, das grÃ¼ne, nichtlinear-exponentielle, weil es offenbar eine gute Passung fÃ¼r die
Gesamtkurve darstellt. Was man auch sieht: Das WHO-Modell ist unbrauchbar, weil es fÃ¼r die Jahre 2020 und
2021 komplett falsche Zahlen vorhersagt, die mit der Wirklichkeit nichts zu tun haben. Wie unterschiedlich
verschiedene Modelle vorhersagen, das haben Levitt und Kollegen vor Kurzem in zwei Arbeiten gezeigt [16, 17].

Wenn man nun solch falsche Vorhersagen nimmt, von diesen die echten Daten abzieht und die Differenz als
Covid-19-MortalitÃ¤t interpretiert, wie es die Modellierer der WHO-Studie getan haben, dann landet man
natÃ¼rlich bei horrenden Zahlen, aber nicht, weil COVID-19 so katastrophal war, sondern weil das Modell so
schlecht war.

Covid-19 MortalitÃ¤t in der Studie von Rockenfeller und Kollegen

Die beiden mathematischen Modelle kÃ¶nnen die Autoren nun verwenden, um in den letzten beiden Jahren (2021
und 2022) zu berechnen, wie hoch die Ã?bersterblichkeit ist bzw. wie hoch die zu erwartende Sterblichkeit sein
mÃ¼sste. Wenn man diese Zahlen von den berichteten Zahlen abzieht, die ja nur bis 2021 vorliegen, erhÃ¤lt man
die Ã?bersterblichkeit oder Untersterblichkeit, also die Anzahl der TodesfÃ¤lle, die hÃ¶her oder niedriger sind,
als man statistisch erwarten mÃ¼sste. FÃ¼r 2022 ist dies eine reine SchÃ¤tzung. Sie vergleichen sie auch mit
den geschÃ¤tzten Grippetoten, die das RKI fÃ¼r die verschiedenen Grippejahre von 2001 bis 2018 geliefert hat.

Man sieht an diesen Berechnungen, dass die Modelle bei den groÃ?en frÃ¼heren Grippewellen relativ gut mit
den vom RKI geschÃ¤tzten Grippetoten Ã¼bereinstimmen. Man sieht auch, dass das Jahr 2020, das ja eigentlich
das â??annus horribilisâ??, das Schreckensjahr, das erste Pandemiejahr war, bei dem angeblich der Killer Ã¼ber
das Land gefegt ist, eine deutliche Untersterblichkeit von -14.000 bis â?? 18.000 (lineares oder nichtlineares
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Modell) gezeigt hat. Die Jahre 2021 und 2022 zeigen dann eine Ã?bersterblichkeit von insgesamt etwa 12.000 bis
14.000 TodesfÃ¤llen. Betrachtet man die saisonale Darstellung, die jeweils nur 33 Wochen der
ErkÃ¤ltungswellen von Herbst bis FrÃ¼hjahr einschlieÃ?en (Tabelle 2 im Originaltext), dann erkennt man, dass
die Grippesaisons 2018/19 und 2019/20 je eine starke Untersterblichkeit von etwas mehr als -22.000
TodesfÃ¤llen gezeigt haben, die dann durch die zwei stÃ¤rkeren Wellen 2020/21 und 2021/22 mit
Ã?bersterblichkeit von 27.000 und 30.000 wieder aufgewogen wurden, in denen sich die zweiten und folgenden
Corona-Wellen zeigten.

Ã?berblickt man jedoch die ganze Reihe, dann sieht man, dass diese Ã?bersterblichkeiten aus den Coronajahren
nur unwesentlich hÃ¶her waren als diejenigen der schweren Grippejahre in den letzten 20 Jahren. So
auÃ?ergewÃ¶hnlich waren also die Corona-Pandemiejahre nicht, wenn man die reine
Ã?bersterblichkeitsberechnung betrachtet. Die Unterschiede zu anderen Modellen stammen wie gesagt daher, dass
alle anderen Modelle wesentlich kÃ¼rzere ZeitrÃ¤ume und daher wesentlich schlechtere Daten fÃ¼r die
Modellierung verwendeten.

Die Autoren schÃ¤tzen dann ab, wie viele Menschen an Covid-19 gestorben sind und kommen auf etwa 57.000
TodesfÃ¤lle fÃ¼r die Jahre 2020 und 2021. Das ist etwa die HÃ¤lfte weniger als die vom RKI geschÃ¤tzten
knapp 115.000 TodesfÃ¤lle und deutlich weniger als die knapp 200.000 vom WHO-Modell geschÃ¤tzten
TodesfÃ¤lle. Sie diskutieren die GrÃ¼nde fÃ¼r diese Diskrepanzen. Sie liegen darin, dass die Datenbasis der
anderen Modelle schlechter war und vor allem die Modelle komplexer. Durch die lange Datenreihe ist ihr Modell
wesentlich stabiler.

Wenn man die PCR-definierten Covid-19 TodesfÃ¤lle, die berichtet wurden, mit denen vergleicht, die aus dieser
Ã?bersterblichkeitsberechnung resultierten, dann erkennt man, dass diese sehr nahe beieinander liegen. Daraus
kann man den Schluss ziehen: die meisten Menschen, die als Corona-Tote in den Statistiken gefÃ¼hrt werden,
wÃ¤ren egal an was in der nÃ¤chsten Zeit ohnehin gestorben. Nochmals anders ausgedrÃ¼ckt: In den Daten
zeigt sich keine Signatur fÃ¼r ein pandemisches Geschehen, das auÃ?ergewÃ¶hnlich starke Extra-Sterblichkeit
erzeugt hÃ¤tte. Das heiÃ?t nun nicht, dass es keine Corona-Wellen gegeben hÃ¤tte. Aber es heiÃ?t, dass diese
Corona-Wellen nur in sehr seltenen FÃ¤llen Menschen aus dem Leben gerafft haben, die nicht andernfalls an
etwas anderem gestorben wÃ¤ren. Das liegt daran, dass die meisten der TodesfÃ¤lle in den hohen Alterskohorten
zu verzeichnen waren.

Nochmals anders ausgedrÃ¼ckt: Es wurden durch die PCR-Tests TodesfÃ¤lle als Covid-19 TodesfÃ¤lle
deklariert, die vielleicht sonst als an anderen Ursachen verstorben gemeldet worden wÃ¤ren.

Zumindest fÃ¼r Deutschland lÃ¤sst sich also kein drastisches Geschehen verzeichnen, das den
Ausnahmezustand gerechtfertigt hÃ¤tte.

Woher also die Panik?

Rockenfeller, GÃ¼nther und MÃ¶rl haben eigentlich die Arbeit gemacht, die unsere BundesbehÃ¶rden, das
Bundesamt fÃ¼r Statistik oder das RKI, hÃ¤tten machen sollen: eine solide AbschÃ¤tzung einer
MortalitÃ¤tskurve Ã¼ber 20 Jahre, daraus ein Modell ableiten und dann errechnen, wie hoch die Abweichung
von der Erwartung ist. HÃ¤tte man das gleich zu Anfang 2020 gemacht, dann hÃ¤tte sich sofort gezeigt: kein
Grund zur Aufregung. GroÃ?e BundesbehÃ¶rden hÃ¤tten dazu eigentlich die personelle Ausstattung und auch
die Aufgabe. Warum das nicht geschehen ist, wird das Geheimnis der Politik bleiben, auÃ?er es wird einmal
durch eine sorgfÃ¤ltige parlamentarische Untersuchung geklÃ¤rt werden. Aber man sieht an dem Beispiel: Es ist
keine Hexerei. Wenn drei Wissenschaftler, die eigentlich andere Aufgaben haben, das gewissermaÃ?en in ihrer
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Freizeit hinbekommen, und zwar besser als alles, was bisher BehÃ¶rden geliefert haben, dann hÃ¤tten
BehÃ¶rden das leicht innerhalb weniger Wochen tun kÃ¶nnen.

Es war also entweder nicht das Ziel der Politik, eine entspannende Botschaft zu senden, oder keiner kam auf die
Idee, die MortalitÃ¤tsdaten vergangener Jahre sorgfÃ¤ltig zu untersuchen. Beides ist wenig schmeichelhaft fÃ¼r
unsere FÃ¼hrungsriege. Warum war das so? Weil alle durch die Berichte aus China und spÃ¤ter aus Norditalien
hypnotisiert waren? Weil wir Menschen unter einer BestÃ¤tigungsverzerrung, auf Englisch â??confirmation
biasâ??, leiden? Wir haben eine Meinung oder einen Verdacht und versuchen dann diesen mit allen Mitteln zu
bestÃ¤tigen, der typische Fehler schlechter Kriminalkommissare in noch schlechteren Fernsehkrimis.

Die meisten Zeitgenossen machen den Fehler zu denken, weil es in China schlimm war, konnte es anderswo gar
nicht anders kommen. Wie meine Ã?berlegungen am Anfang dieses Textes zeigen, ist es durchaus denkbar, dass
wir es mit einem Virus zu tun hatten, der Eigenschaften hatte, die fÃ¼r Menschen aus SÃ¼dostasien besonders
gefÃ¤hrlich war, oder dessen GefÃ¤hrlichkeit sich durch Mutation sehr rasch verÃ¤ndert hat. Jedenfalls war die
groÃ?e Aufregung nicht gerechtfertigt. Dass es nicht die rasche Reaktion der Regierung war, die eine Katastrophe
verhindert hat, das habe ich schon mehrfach diskutiert. Das haben wir in einer jÃ¼ngst erschienen Publikation
widerlegt [18]. Das sieht man auch an Levitts LÃ¤ndervergleich: LÃ¤nder ohne starke â??MaÃ?nahmenâ??, wie
Schweden oder Finnland haben deutlich weniger Ã?bersterblichkeit aufzuweisen, als manche mit solchen
MaÃ?nahmen [16].

Wie kommt es dann dazu, dass z.B. in den USA die Ã?bersterblichkeit besonders hoch ist? Man muss daran
denken, dass die Non Pharmacological Interventions (NPIs), â??MaÃ?nahmenâ?? also, anders als die meisten
denken, nicht nur Leben gerettet haben kÃ¶nnten, sondern auch selbst viele Opfer gekostet haben kÃ¶nnten. Weil
sie vor allem bei den Ã?rmsten oft zu noch grÃ¶Ã?erer Armut fÃ¼hrten. Durch die medizinische
Mangelversorgung zum Unterbleiben wichtiger Interventionen oder Operationen. Durch die psychische Belastung
zu einer ErhÃ¶hung von psychischen StÃ¶rungen und damit einhergehender MorbiditÃ¤t und MortalitÃ¤t. Durch
die ErhÃ¶hung der Arbeitslosigkeit und die StÃ¶rung sozialer Beziehungen ebenfalls zu einer stÃ¤rkeren
Belastung. Und wahrscheinlich gibt es noch eine Reihe von weiteren Faktoren.

Was man an diesen Daten auch sieht: Die vermeintliche Rettung durch die Impfungen ist eine Illusion. Die
Ã?bersterblichkeiten der Jahre 2021 und 2022 sind hÃ¶her als die von 2020. Das kÃ¶nnen natÃ¼rliche Trends
sein, fÃ¼r die man gar keine besondere KausalitÃ¤t bemÃ¼hen muss, auÃ?er der Tatsache, dass eben immer
wieder diejenigen sterben, die im Jahr zuvor nicht gestorben sind, die aber in das Alter kommen. Es kÃ¶nnte aber
auch sein, dass sich darin die multiple Empfindlichkeit zeigt, die Ã?rzte beobachten bei Menschen, die mehrfach
geimpft worden sind. Auf jeden Fall ist es eine Illusion zusagen, die Impfung habe Leben gerettet. HÃ¤tte sie das
getan, dann hÃ¤tten wir nicht in den Jahren 2021 und 2022 hÃ¶here Ã?bersterblichkeit gesehen, zumal ja aller
Logik der Evolution zufolge und allen Beobachtungen entsprechend die neuen Virusvarianten zwar infektiÃ¶ser,
aber weniger gefÃ¤hrlich geworden sind.

Wir sind also einem alten Trick aufgesessen, den auch BÃ¼hnenzauberer oft verwenden: Man zeigt eine Serie
von irgendwas und der Zuschauer erwartet etwas Analoges und sieht nicht das, was da ist, sondern was er
erwartet. In dem Fall war es pandemisches Chaos. Das einzige Chaos, das wirklich aufgetreten ist, war das, das
wir selber gemacht haben. Es wÃ¤re an der Zeit, dass Politik und vor allem Presse und Medienwelt, die geholfen
haben, dieses Narrativ zu befeuern, dies eingestehen und aufarbeiten.
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