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Abstract

In meiner vorliegenden Vorwissenschaftlichen Arbeit méchte ich einen Uberblick iber die
gangigen mathematischen Modelle geben, mit denen man den Verlauf einer
Epidemie/Pandemie quantitativ beschreiben kann. Des Weiteren habe ich mich mit der
Modellierung der COVID-19 Pandemie anhand eines selbst programmierten
Computerprogrammes auseinandergesetzt. Dabei erlautere ich welche Parameter beim
Erstellen des Programms zu beachten sind. Im weiteren Verlauf meiner Arbeit gehe ich auf
die Frage ein, aus welchem Grund der Verlauf der Pandemie in Wellen auftritt. Um meine
Ergebnisse zu erlangen habe ich mich fir das empirische Arbeiten mit literaturanalytischen
Elementen entschieden. Dafir studierte ich verschiedenste wissenschaftliche Medien, um

bestmoglich tGber die Materie zu informieren.

Eine wichtige Erkenntnis meiner Vorwissenschaftlichen Arbeit ist, dass die Wellen im
Verlauf der Pandemie aufgrund der Saisonalitdt erscheinen. Das bedeutet, dass die
Infektionsrate im Winter groBer als im Sommer ist. Darlber hinaus kam ich zur
Schlussfolgerung, dass bei Verschiebung eines Lockdowns pro Tag die Anzahl der

maximalen Infizierten um knapp 10% wachst.
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2 Einleitung

Da die COVID-19 Pandemie uns alle in den letzten Jahren auf verschiedenste Weise
betroffen hat, habe ich mich dazu entschieden meine vorwissenschaftliche Arbeit diesem
wichtigen Thema zu widmen. In meiner VWA mdochte ich den Leser/innen erlautern, wie

man einen solchen Verlauf mathematisch nachbilden kann.

Dafiir verschaffe ich zu Beginn einen Uberblick tiber die Fachbegriffe, die im weiteren
Verlauf zum Verstdandnis meiner Arbeit wichtig sind. Weiterflihrend erldutere ich die
Biologie der Viren. Ich gehe darauf ein, wie man herkdmmliche Rechenmodelle fir
Pandemien diskretisiert, aber auch, wie man mit einem Zellularautomat den Verlauf der
Pandemie nachbilden kann und wie sich dieser bei Anderung bestimmter Parameter

andert. Mir ist es wichtig zu beantworten aus welchem Grund der Verlauf in Wellen auftritt.

Ich habe im Zeitraum vom 26.12.2021 bis 18.01.2022 im Rahmen eines
Programmierpraktikums bei meinem Vater, Georg Yvon, an einer Monte-Carlo Simulation
mitgearbeitet, wobei meine Aufgaben vor allem im Bereich des Testings allgemein bzw. im
Austesten der verschiedenen Parameter lagen. Aufgrund standiger Veranderung der
Sachlage und die weitere Entwicklung der Pandemie haben wir dieses Programm bis heute
(21.08.2022) weiterentwickelt und angepasst (und werden dieses auch in Zukunft noch

tun).



3 Fachbegriffe

Im folgenden Kapitel werde ich wichtige Begriffe, die zum Verstandnis meiner

Vorwissenschaftlichen Arbeit beitragen, erklaren.

3.1 Epidemiologie

Diese Wissenschaft beschaftigt sich mit der Untersuchung der Ausbreitung von
Krankheiten, die sozialen Folgen in einer Bevolkerungsgruppe der besagten Krankheit und

die beeinflussenden Faktoren der Ausbreitung.®

3.2 Epidemie

Dieser Begriff (aus dem Altgriechischem epidemos) beschreibt die zeitlich begrenzte

Ausbreitung einer Krankheit in einem 6rtlich begrenzten Gebiet.?

3.3 Pandemie

Die Pandemie (aus dem Altgriechischem pandemos) ist anders als bei der Epidemie nicht
ortlich begrenzt, das heilRt es gibt eine lander- und kontinentenilibergreifende Ausbreitung

einer Infektionskrankheit.3

3.4 Endemie

Endemien sind ortlich, aber anders als bei Pandemien und Epidemien nicht zeitlich

begrenzt, das heilt, dass sie dauerhaft in bestimmten Regionen auftreten.?

3.5 Pravalenz

Sie beschreibt den Anteil einer Bevolkerungsgruppe, der zu einem bestimmten Zeitpunkt

eine Krankheit aufweist.”

3.6 Inzidenz

Die Inzidenz beschreibt die Anzahl neu-erkrankten Personen in einer bestimmten Zeit.®

L vgl. Scheidt-Nave, 2001, S. 1.

2ygl. ebd., S. 1.

3 vgl. Robert Koch Institut, 2009.

“vgl. Robert Koch Institut, 2015, S. 32.
5> vgl. Scheidt-Nave, 2001, S. 8.

6vgl. ebd., S. 9.



3.7 Letalitat

Dieser Fachbegriff beschreibt die Wahrscheinlichkeit an einer bestimmten Krankheit zu

sterben.”

3.8 Mortalitat

Sie beschreibt die Anzahl der Sterbefille im Verhaltnis zur ganzen Population.®

3.9 Suszeptibilitat

Der Begriff beschreibt die Empfanglichkeit fir Erkrankungen (hier fir COVID-19). Jemand

ist suszeptibel, wenn sie/er noch nicht infiziert wurde.?

3.10 Kontagiositat

,Der Begriff Kontagiositit bezeichnet das MaR der Ubertragungsfihigkeit eines
Krankheitserregers und beschreibt, wie leicht oder schwer dieser auf den verschiedenen,
jeweils erregertypischen Infektionswegen (bertragen werden kann, beispielsweise aus
einer Wunde oder einem Koérpersekret. Kontagiositat ist damit eine GrofRenangabe der
Moglichkeit, bei Kontakt zu diesem Erreger aus einem betroffenen Gebiet ihn auf andere

Personen zu Ubertragen.“1°

3.11 Diskrete Mathematik

Diskrete Mathematik steht im Gegensatz zur kontinuierlichen Mathematik, die mit
infinitesimalen (unendlich kleinen) Differenzen arbeitet. Bei der diskreten Mathematik
sind die Differenzen stets endlich. Die diskrete Mathematik bildet die Basis fiir alle

numerischen Berechnungen.

7 vgl. Scheidt-Nave, 2001, S. 17.
8vgl. ebd., S. 15.

% vgl. DocCheck, 2018.

10 Bjologie Seite, 2022.



4 Grundlagen der Virologie/Immunbiologie

Ein Virus besteht aus einer Proteinhille umgeben von Spike-Proteinen — die Andockstellen,
mit denen sich das Virus an Wirtszellen anheftet — und im Inneren aus RNA oder DNA —
dem Erbmaterial, in welchem der Bauplan des Virus enthalten ist. Viren werden nicht als
Lebewesen angesehen, weil sie keinen eigenen Stoffwechsel betreiben, und fir

Vermehrung und Existenz ausschlieBlich auf Wirtszellen angewiesen sind.!

Wenn Viren in den Koérper eindringen, werden diese zuerst von dem angeborenen bzw.
unspezifischen Immunsystem angegriffen. Dabei phagozytieren die Makrophagen die
Viren. Das angeborene Immunsystem ist von Person zu Person bzw. je nach Alter,

Vorerkrankungen, etc. verschieden.

Ob das unspezifische Immunsystem bei der Bekampfung aller Viren erfolgreich ist, hangt
davon ab, in welchem Zustand es sich befindet, aber auch wie viele Viren den Korper
befallen. Die Virenlast kann durch das Tragen von FFP2-Masken drastisch verringert

werden.12

Wenn die Makrophagen nicht mehr erfolgreich sind, die Viren zu bekampfen, weil z.B. die
Virenlast zu hoch ist, dann schaltet sich das spezifische bzw. erworbene Immunsystem ein.
Dieses besteht vor allem aus B- und T-Lymphozyten. Auf den (naiven) B-Lymphozyten
befinden sich zunachst Antikorper, die sich z.B. an die Spike-Proteine der Viren heften und
sie so inaktiv machen (neutralisierende Antikorper). Die Aufgabe der B-Lymphozyten
besteht also darin, dass sie durch Zufallsprozesse, welche einige Stunden bis Tage
bendtigen, die richtigen Antikorper bilden, die zu den Viren-Proteinen passen. Finden sie
die richtigen Antikoérper, dann geben sie die Information an die T-Lymphozyten (T-
Helferzellen) weiter, die wiederum Zytokine aussenden, damit sich die erfolgreichen B-
Zellen zu Plasmazellen umwandeln bzw. zytotoxische T-Zellen (Killerzellen) virenbefallenes
Gewebe erkennen und zerstoren konnen. Je langer das Immunsystem braucht, um die
richtigen Antikorper zu finden, desto mehr Gewebe wird von den Viren befallen und umso
schwerer werden die Krankheitsverlaufe. Die B-Lymphozyten verwandeln sich — ebenfalls

durch Zytokine der T-Helferzellen veranlasst - nun in B-Plasmazellen. Dadurch werden

11 ygl. Bundeszentrale fiir gesundheitliche Aufkldrung, 2020.
12 ygl. MAX-PLANCK-GESELLSCHAFT, 2021.



Antikorper im Inneren der Zelle gebildet anstatt auf der Zellmembran und ins Blutplasma
ausgeschittet (daher auch der Name). Man spricht hier auch von humoraler®3
Immunantwort. Nur die erfolgreichen B-Lymphozyten mit den richtigen Antikdrpern teilen

und vermehren sich.

Nachdem alle Viren durch die Antikérper unschadlich gemacht wurden, verwandeln sich
einige B-Plasmazellen in B-Gedachtniszellen. Falls spater eine Infektion mit demselben
Virus vorliegt, erkennen die Gedachtniszellen das Virus und produzieren die Antikérper

sofort, ohne die Antikdrper wieder neu ,erfinden” zu missen.

Solange B-Plasmazellen bestehen, werden laufend Antikérper nachgebildet. Nachdem
Plasmazellen ihre Produktion eingestellt haben, nimmt die Menge der (IgG-) Antikorper im
Blutplasma normalerweise exponentiell mit einer Halbwertszeit von einem Monat ab. Wie
lange dieser Prozess der B-Zell-Produktion dauert, ist nach derzeitiger Datenlage allerdings

noch unbekannt.1*

13 die Blutbahn betreffend
14 vgl. PNAS, 2012.



5 Ubertagung von Viren

COVID-19-Viren werden hauptsachlich tber die Luft in Aerosolen Ubertragen. Diese
entstehen beim Ausatmen der Luft, beim Sprechen, beim Singen, beim Schreien, und
insbesondere beim Husten und Niesen. Beim normalen Atmen haben sie einen
Durchmesser von bis zu 5um und beim Niesen bis zu mehreren 100um. Dabei fallen
groRere Partikel schneller zu Boden, weswegen es MaRRnahmen wie social-distancing gibt.
Kleinere Partikel (<10pum) kénnen Stunden bis Tage in der Luft verweilen. Aus diesem Grund
wurde das regelmaRige Liften in z.B. Schulen als MaBnahme eingefiihrt. Zu einer
Infizierung kommt es, wenn Aerosole in Kontakt mit empfindlichen Zellen (Zellen der
Atemwege, Bindehdute der Augen, etc.) kommen und die Menge der Viren in diesen
Aerosolen groR genug ist. Richtig sitzende Masken reduzieren die Anzahl der
ausgestoRenen Aerosole, und verringern somit die Wahrscheinlichkeit einer Infektion

deutlich.®

,Tragen sowohl die infizierte als auch die nicht-infizierte Person gut sitzende FFP2-Masken,
betragt das maximale Ansteckungsrisiko nach 20 Minuten selbst auf kiirzeste Distanz kaum

mehr als ein Promille. Sitzen ihre Masken schlecht, steigt die Wahrscheinlichkeit fiir eine

Infektion auf etwa vier Prozent.“*®

Im Alltag muss man beachten, dass trotz Maskenpflicht (fast) keiner zuhause bei der Familie
die Maske tragt, man muss aber auch davon ausgehen, dass zumindest ein Teil der

Bevolkerung auch 6ffentlich nicht immer diszipliniert die Maske tragt.

Dem weiteren spielt die Saisonalitat flir die Infektiositat des Virus mit ein: Wahrend man
im Sommer meist kein Problem zum Liften hat, verzichten einige Personen im Winter
wegen der Kalte auf diese MalRnahme. Dadurch wird die aerosolhaltige Luft nicht verdiinnt
und die Viruslast steigt. AuBerdem werden Viren, welche sich in der Luft befinden, im

Sommer durch die Hitze und das UV-Licht schneller deaktiviert als im Winter.1”

15 vgl. Umwelt Bundesamt, 2022.
16 MAX-PLANCK-GESELLSCHAFT, 2021.
7 vgl. Umwelt Bundesamt, 2022.



6 Pandemien

Die Pestpandemie loschte ca. ein Drittel der Europdischen Bevdlkerung zwischen den
Jahren 1346 und 1352 aus. Verantwortlich gemacht flir den Ausbruch der Pest wurden
nicht Bakterien oder Mikroorganismen, sondern die Planeten Jupiter und Mars, weil sie
giftige Dampfe, welche die Menschen verseuchen, von der Erde freisetzen sollten. Generell
wurde bis ins 19. Jahrhundert versucht, durch Astrologie einen Grund fiir ausbrechende
Krankheiten zu finden. Andere Deutungsversuche beinhalteten die Untersuchung des
Wassers, des Bodens und oft wurden Bevolkerungsgruppen fiir Seuchen beschuldigt. So
wurden auch wahrend der Pestpandemie Juden flr die Krankheit verantwortlich gemacht,
was dazu flihrte, dass viele jidische Gemeinden vernichtet wurden. Heutzutage zirkulieren
vor allem im Internet Verschworungstheorien, wie antisemitische Ursprungsszenarien Gber

COVID-19.1®

Durch die zunehmende Globalisierung dringt der Mensch immer tiefer in Lebensraume
wildlebender Tiere ein, es wird internationaler Handel exotischer Tiere und intensive
Viehzucht betrieben. Dies flhrt zu einem gestorten Verhaltnis zwischen Mensch, Tier und
Umwelt. Das gekoppelt mit der stindig wachsenden Bevélkerung macht ein Uberspringen
eines Krankheitserregers von Tieren auf Menschen wahrscheinlicher. Die meisten
Pandemien werden durch Zoonosen'® verursacht. Weitere Folgen der Globalisierung sind
der fortschreitende Klimawandel (Erderwdarmung, haufigere Niederschlige,
Uberschwemmungen und hiufigere extreme Naturereignisse). Viele Studien weisen auf
einen Zusammenhang zwischen Klima und Infektionskrankheiten hin. So betrifft das z. B.
bestimmte Zeckenarten in Europa, die durch den Anstieg der Temperaturen in hoheren
Lagen und Breitengrade verlagert wurden. AulSerdem (iberleben mehr Tiere die warmeren
Winter und sind dadurch aktiver. Ein weiteres Beispiel sind die Tigermiicken, welche sich
durch den Klimawandel aus den sid- und slidostasiatischen Tropen und Subtropen
weltweit verbreiten konnten. Dabei hat die Stechmiicke, Krankheiten wie Zika, Dengue und

Chikungunya mitgeschleppt.

18 vgl. Hacker, 2021, S. 10ff.
% Infektionskrankheiten, die von Tieren auf den Menschen iibertragen werden



Pandemien treten auch haufiger auf, wenn die Umwelt sich durch Abholzung und
Verstadterung verandert und durch den Wandel des menschlichen Verhaltens: Essen,

Handel und Reisen.20

Das Wichtigste, um eine Pandemie oder eine Epidemie einzudammen, ist den
Infektionserreger zu identifizieren und nachzuweisen. Durch das Testen werden Aussagen
bezliglich der Anzahl, als auch die Verteilung der Krankheit in der Bevélkerung ermaéglicht.

Das bildet die Grundlage fir die Unterbrechung von Infektionsketten.

Treiber der SARS-CoV-2 Pandemie sind Cluster?!. Zur Bekdmpfung der Pandemie wurde die
Cluster-Strategie angewandt, wobei Kontakte einer infizierten Person auch als infiziert

angesehen und isoliert werden.

Ein wichtiger Aspekt zur Eindammung von Pandemien ist die Herstellung von Impfstoffen.
Impfungen gewahrleisten nicht nur Individualschutz, sie kénnen auch Herdenimmunitat
bilden. Herdenimmunitat gilt, wenn 60% - 70% der Wirtspopulation immun gegen einen

Erreger ist.?2

20 ygl. Hacker., S. 66ff.
21 raumliche Hufung von Erkrankungen
22 ygl. ebd., 2021, S. 73ff.



7 Differentialgleichungen und Systeme von Differentialgleichungen

Mit Hilfe von Differentialgleichungen bzw. Systemen von Differentialgleichungen lassen
sich komplexe dynamische zeitabhdngige Systeme wie z. B: Populationsdynamiken,
Bewegungen von Mehrkorpersystemen oder Pandemieverldaufe mathematisch
beschreiben. Eine Differentialgleichung ist eine Gleichung, bei der nicht nur der
Funktionswert y, sondern auch die (erste, zweite, ...) Ableitung vorkommen kann. Das

»Ergebnis” einer Differentialgleichung ist dann die Funktion in Abhangigkeit ihrer Variablen.

Einzelne Differentialgleichungen lassen sich meist analytisch (am Papier) l6sen, wahrend
Systeme von Differentialgleichungen sich nur noch mittels diskreter Mathematik (also

numerisch) l6sen lassen.?3

Man kann erkennen, dass bei einer Pandemie die Anzahl der Neuinfektionen (Inzidenz)
proportional zur Anzahl der Infizierten Personen (Pravalenz) ist. In anderen Worten: Je
hoher die Anzahl der bereits Erkrankten ist, desto grofRer ist die Wahrscheinlichkeit, dass
sich Gesunde mit der Krankheit infizieren. Somit ist die Zunahme der Infizierten pro

Zeiteinheit (I'(t)) proportional zur Anzahl der Infizierten (1):
I't)=k-1

k... Proportionalitatskonstante; hangt ab von Infektiositat, Bevolkerungsdichte, Disziplin

der Bevolkerung bzgl. der Sicherheitsmalinahmen, Reisetatigkeit, Klima, ...

Diese Differentialgleichung ist analytisch l6sbar durch Trennung der Variablen: Das

Ergebnis ist eine Exponentialfunktion der Form: I = I - ekt

1(0) = I,

mit der Anfangsbedingung:

In der Tat verlduft der Beginn jeder Pandemie zuerst exponentiell. Die entsprechenden
Kurven flachen erst ab sobald sich der Parameter k andert bzw. wenn es andere
Abbruchbedingungen gibt (z. B: fortschreitende Immunitat durch Genesung und/oder

Impfung).?*

B ygl. Meyberg/Vachenauer, 1991, S. 1ff.
24 vgl. Mathea, 2015, S. 2ff.



8 Herkémmliche Rechenmodelle fiir Epidemien/Pandemien

Im folgenden Absatz erlautere ich die Bedeutungen der Variablen der Modelle.
S...infizierbare Personen, die noch keinen Kontakt mit der Krankheit hatten (susceptible).
... infizierte Personen, die andere anstecken konnen (infective).

R... Personen, die immun oder tot sind und dadurch die Krankheit nicht weitergeben

konnen (removed/recovered)

E... Personen, die infiziert sind, aber die Krankheit nicht weitergeben konnen, weil sie in der

Latenzphase sind (exposed)

N... Alle Personen der verschiedenen Klassen summiert.2®

8.1 SI-Modell

Beim SI-Modell werden nur die infizierbaren (=suszeptiblen) (S) und infizierten (I) Personen
beriicksichtigt, wobei ein Ubergang nur S zu | moglich ist. Die Ansteckungsrate A gibt dabei

die Geschwindigkeit des Uberganges an.

B~ 1S baw. L= AS, wobei: A = BL
At At N

Das Verhaltnis I:N entspricht dem Anteil der Infizierten an der Gesamtbevélkerung und
somit der Wahrscheinlichkeit, dass sich die betreffende Person infiziert (B ist eine

Konstante).?®

8.2 SIR-Modell

Bei diesem Modell werden die Infizierten nach der Krankheit dauerhaft immun oder sie
sterben. Somit bleiben alle Genesenen in der Klasse R und verbleiben dort. y beschreibt

die Genesungsrate.

AS Al AR 27

=B —=pS—vlI — =yl

At At

% ygl. Mathea, 2015, S. 3f.
%6 ygl. ebd., S. 7f.
27 vgl. ebd., S. 9.



8.3 SIRS-Modell

Hier wird angenommen, dass die Immunisierung nur voribergehend anhalt, dadurch
wechseln Personen der Klasse R wieder zur Klasse S. Es gelten die gleichen Formeln wie
zuvor, zusatzlich wird der Immunitatsriickgang mit einem Parameter € in die Berechnung

mit einflieBen

In diesem Modell wird die Welle nicht vollstandig abebben, sondern es wird sich ein

Gleichgewicht zwischen Infizierten und Suszeptiblen einstellen:

Es ist eine Erweiterung dieses Modells durch sog. vitale Dynamik moglich, welche die
Anderung der PopulationsgréRe durch Geburt bzw. Tod beriicksichtigt. Wenn die
Ubersterblichkeit (Anzahl der Toten aufgrund der Pandemie zusitzlich zur Ublichen
Sterberate) sehr hoch ist, dann @ndert sich die Infektionsdynamik durch Beriicksichtigung
der vitalen Dynamik nur geringfligig. Ein Beispiel: Wenn in einem gewissen Zeitraum im
Schnitt eine Person natirlich stirbt, pandemiebedingt aber 30 sterben, dann beeinflusst die
eine Person das Ergebnis kaum. Nachdem die Wahrscheinlichkeit fiir eine Reinfektion mit
der gleichen COVID-19-Variante im 1-stelligen Prozentbereich liegt, wird das SIR-Modell

dhnliche Dynamiken aufweisen wie das SIRS-Modell.?®

8.4 SEIS-Modell

Basierend auf das SIS-Modell, wird beim SEIS-Modell angenommen, dass sich Infizierte in
einer Latenzphase befinden, in der sie keine Symptome zeigen und gesund scheinen.
Personen in einer Latenzphase befinden sich in der Klasse E, welche eine Ubergangsklasse

zwischen Klasse S und Klasse 1 ist.?°

8.5 SEIR-Modell

Auch hier wurde Modell basierend auf das SIR Modell um die Klasse E erweitert.3°

28 ygl. Mathea, 2015, S. 9.
2 ygl. ebd., S. 10.
30 ygl. ebd., S. 10.



9 Diskretisierung des SIR-Modells

Bei der Rekonstruktion der COVID-19- Pandemie ist es vorteilhafter das SIR-Modell zu
verwenden, weil dieses verglichen mit dem SIRS-Modell einfacher anzuwenden ist;
auBerdem ist laut derzeitiger Datenlage des RKI eine Reinfektion zwar moglich, aber

unwahrscheinlich.

S=—f-Sle AS=—f-S-1-At
Diese Formel beschreibt die Veranderung der Suszeptiblen pro Tag.

Um die Anzahl der Suszeptiblen fiir den Tag n+1 zu berechnen, bendétigt man die Anzahl der

Suszeptiblen am Tag n (also am Vortag):
Sny1 =45+ S,

bzw. ausformuliert:

Sn+1 = =B Sp - At + S,
Entsprechend gilt fiir die Berechnung der Infiziertenzahl:

Invr = (B Sp Iy =¥ In) - At + 1y = Iy - (B- Sy - At —y - At + 1)
und fir die Berechnung der Anzahl der Resistenten:
Rusr =¥ In- At +Ry %

Ein Zahlenbeispiel: Um die Anzahl der Infizierten am ersten Tag nach Ausbruch der

Pandemie zu berechnen, wird diese Formel verwendet:
Sl - _BSOIOAt-i_SO

Dabei sind Sy und I, Startwerte, zum Beispiel: S, = 1000 und I, = 1 (wenn eine Person zu
Beginn infiziert ist) sowie f = 0,001 (Dieser Wert ist abhangig von der Infektiositdt und

wurde hier beispielhaft gewahlt).

31 vgl. Press/Flannery/Teukolsky/Vetterling, 1996, S. 602ff.



Des Weiteren gilt: At = 1 (Einheit: 1 Tag, da kiirzere Zeitspannen hier keinen Sinn ergeben)

Somit kennt man alle Variablen der rechten Seite und S; ergibt sich demnach:

$:=0,001-1000-1-1+ 1000 =999

Entsprechend ergibt sich fiir I; bei einer (willkiirlichen) Wahl fiir die Heilungsrate y:

I, =1-(0,001-1000-1—05-1+1) =15

und fur Ry :

R,=05-1-1+0=05

$1 =999, I, = 1,5 und R; = 0,5 sind somit die neuen Startwerte fiir die (gleichen)
Rechenschritte des Folgetages. Das wiederholt sich so oft bis zum Ende der Pandemie. Die
Parameter B und y kdnnen sich im Laufen der Pandemie aufgrund von Umwelteinfllissen

(neue Varianten, MalBnahmen, etc.) andern.



In einem Computerprogramm fir N = 10 000 (Programmiersprache JavaScript) wiirde der
Code fur die rekursive Berechnung der jeweiligen Personengruppen S, | und R wie folgt

lauten:

(auch hier wurden die Parameter willklrlich gewahlt)

beta=0.000005; //Anfangsbedingungen festlegen
gamma=0.02;

suszeptible[0]=10000;

infected[0]=1;

recovered([0]=0;

for (t=0;t<1200;t++){ //Zeitschleife
suszeptible[t+1] = suszeptible[t] -
suszeptible[t]*infected[t] *beta + delta*recovered|[t];
infected[t+1] = infected[t]* (beta*suszeptible[t] - gamma + 1);

recovered|[t+1l] = gamma*infected[t] + recovered|[t];

Die entsprechenden Graphen fir die Infizierten I(t), die Suszeptiblen S(t) und
Immunisierten R(t) sind auf der nachsten Seite flr unterschiedliche Parameter

wiedergegeben.



Je nach unterschiedlichen Werten fiir die Infektionsrate (8) und Genesungsrate (y) ergeben
sich unterschiedliche Kurvenverldaufe. Diese wurden selbst berechnet fiir eine
Populationsgrofle von N = 10 000. Dabei fallt auf, dass die Anzahl der Infizierten zu Beginn
exponentiell ansteigt im gleichen MalRe wie die Suszeptiblen abfallen. Je héher allerdings
die Anzahl der Infizierten ist, desto eher kommt es zur Genesung derselben und der Anstieg
wird abgebremst. Letztlich flachen alle 3 Kurven ab, wahrend Infizierte und Suszeptible
gegen 0 streben, ndhern die Immunisierten sich gegen N an. Je hoher das Verhaltnis 8:y ist,
desto eher verschiebt sich das Maximum der Infizierten zu friheren Zeitpunkten, dieses

wird aber umso groRer.

100%

0 100 200 300 400 500 600 700 800 500 1000 1100 time [days]
SIR, n=10 000, beta = 0.000 01, gamma = 0.01

100%

0%

0 100 200 300 400 500 600 700 800 500 1000 1100 time [days]
SIR, n=10 000, beta = 0.000 005, gamma = 0.01

100%

0%

0 100 200 300 400 500 600 700 800 500 1000 1100 fime [days]
SIR, n=10 000, beta = 0.000 005, gamma = 0.02

Abb. 1: Berechnung des SIR-Modells bei Anderung der Parameter3?

32 Abb. 1: Eigene Darstellung



10 Simulation der Covid-19 Pandemie mittels Monte-Carlo Methode (MC-
Methode)

Eine Moglichkeit, die Ausbreitung einer Krankheit mit Hilfe von Computerprogrammen zu

simulieren, ist die Verwendung der sogenannten Monte-Carlo (MC) Methode.

,Der Begriff Monte Carlo Methoden kennzeichnet nicht “einen” Algorithmus, sondern eine
Gruppe von numerischen Methoden, die Zufallszahlen zur approximativen Losung oder zur
Simulation verschiedener Prozesse einsetzen. Solche stochastische Algorithmen weisen in

der Regel folgende Charakteristik auf:

¢ haufig die einzige Simulationsmethode, die in verninftiger Rechenzeit brauchbare

Resultate liefert

e unter Einsatz von mehr Rechenzeit ist die Lésung systematisch verbesserbar”?

10.1 Modellierung der Corona-Pandemie 2020-2022: Setup

In diesem Kapitel prasentiere ich die Ergebnisse, die ich im Laufe meines

Programmierpraktikums erlangt habe.

In dieser Simulation der COVID-19 Pandemie werden die Beziehungen der einzelnen
Individuen einer Gesellschaft simuliert — wobei jeder Person ein bestimmtes Alter,

medizinischer Ist-Zustand, Haushaltsgrof3e, etc. zugeordnet wird.

Der Sachverhalt wird hier mit einer Art Zelluldrer Automat dargestellt: Dieser beinhaltet
50x50 Felder (siehe Abb. 2 auf der nachsten Seite), wobei jedes einzelne Feld eine
Gemeinde darstellt mit einer Einwohnerzahl von jeweils 360 Personen pro Gemeinde (das
gewahrleistet eine Gesamtbevdlkerungszahl von insgesamt 900 000 Einwohnern, was etwa

1/10 der 8sterreichischen Bevdlkerung entspricht).3*

33 Theis/Kernbichler, 2002, S. 2.
34 vgl. Yvon, 2022.



Jeder Einwohner wird im

u Computerprogramm als sog.

u u ‘ agent dargestellt. Diese agents

| beeinflussen durch Kontakte

] auch zu Nachbargemeinden das

u Infektionsgeschehen nicht nur

[T

u im eigenen Feld, sondern auch

5 in Nachbarfeldern. Im

H Gegensatz zum vorher

o ] skizzierten SIR-Modells wird das

Infektionsgeschehen nicht nur

] global, sondern auch lokal

dargestellt.

Abb. 2: Heatmap des Infektionsgeschehens in den Gemeinden3®

Man benétigt zwar pro Tag nicht 3 Berechnungen, sondern ca. 5 bis 10 Millionen, diese
stellen aber fiir einen handelsiblichen Computer kein Problem dar. Diese Art von Modell
ist in der Fachliteratur auch bekannt als agentenbasierte Modellierung (agent based
modelling, ABM). In der kiinstlichen Intelligenz wird so ein System benutzt, um ein neurales
Netzwerk zu modellieren: Hier sind die agents die einzelnen Neuronen, welche

Nachbarneuronen beeinflussen.

Wie man an der obigen Grafik erkennen kann, wird das Infektionsgeschehen als heatmap
dargestellt: Griin sind die Gemeinden ohne Infizierte; Je hoher die Pravalenz, desto tiefere

Rotténe hat die entsprechende Gemeinde. 36

35 Abb. 2: Eigene Darstellung
36 ygl. Chen, 2012, S. 167ff.



10.2 Modellierung der Gesellschaft und deren Kontakte

Jede Gemeinde mit ihren 360 Einwohnern besteht aus Haushalten unterschiedlicher
GroRe. Die Verteilung der HaushaltsgroBen wurden von der Statistik Austria fir

Niederdsterreich 2011 entnommen.3’

7%

1-Personenhaushalte: 33%
2-Personenhaushalte: 31%
3-Personenhaushalte: 16%

16%

4-Personenhaushalte: 13%

>5-Personenhaushalte: 7%

&
(auf groRere Haushalte wurde 31%

verzichtet) Abb. 3: STATISTIK AUSTRIA: Verteilung der Privathaushalte3®

Die Verteilung der Haushalte auf die einzelnen Gemeinden wurde mit einem Algorithmus
durchgefiihrt, der zunachst in einem array (Vektor) mit 1000 Komponenten die
entsprechenden Anteile der Haushaltsgroflen festlegt (330 Ein-Personen-Haushalte, 310
Zwei-Personen-Haushalte, ...). Dieses array wird in einem zweiten Schritt durchmischt mit
dem sog. Fischer-Yates-Algorithmus. Von diesem modifizierten array werden dann die
ersten Komponenten der Reihe nach ausgewahlt, bis die Gemeinde vollstandig mit Familien

belegt ist.3°

37 vgl. STATISTIK AUSTRIA, 2011.
38 Abb. 3: STATISTIK AUSTIA, Privathaushalte in Prozent, 2011, online.
39 vgl. Geeks for Geeks, 2022.



10.3 Modellierung der Kontakte

Folgende Annahmen liber Kontakte wurden willkiirlich festgelegt:

Jede Person trifft am Tag jedes ihrer Familienmitglieder einmal. (Die Familienmitglieder
wohnen stets innerhalb der gleichen Gemeinde, also in der gleichen Zelle.) Des Weiteren
werden in diesem Modell durchschnittlich taglich 5 Kontakte innerhalb der Gemeinde und
2 Kontakte in benachbarten Gemeinden (innerhalb von 10 Feldern) (wenn keine
Beschrankungen vorliegen) angenommen. Naher liegende Gemeinden werden dabei
haufiger besucht (Verteilungsfunktion ist f(distance) = 1/distance?®). Die Anzahl der
Kontakte sind geschatzte Mittelwerte Uber die gesamte Bevolkerung und umspannen
isolierte alte Menschen (0-1) Kontakte taglich bis zu Schillern (30+ Kontakte taglich).
Zusatzlich wird ein wochentlicher Fernkontakt (>10 Felder) angenommen. Des Weiteren
wird ein nicht beeinflussbares regelmaRiges Infektionsgeschehen von auRerhalb des
Landes (2-10 Kontakte wochentlich, welche eine Art Grundrauschen verursacht, welches
einen Start einer neuen Welle bewirken kann, selbst wenn die alte Welle vollstandig
abgeebbt ist) bericksichtigt. Diese Fluktuation ist im Sommer hoher ist als im Winter.
(Dieses einfache Modell kann aber den verstarkten Urlauberriickreiseverkehr im

Juli/August nicht wirklich detailgetreu abbilden und miisste noch verbessert werden.)*°

40 ygl. Yvon, 2022.



10.4 Algorithmus des Infektionsgeschehens

Jeden Tag (At = 1) findet die gleiche Prozedur statt: Jeder Infizierte befindet sich in einer

Liste, welche Person fiir Person in einer Schleife abgearbeitet wird. Dieses Prozedere wird

in folgendem Flow-Chart abgebildet:

Start

Ist die infizierte
Person bereits
infektios?

lja

Infizierte Person trifft
Kontakte aus Familie,
Gemeinde und aulerhalb
der Gemeinde

Ist die
Kontaktperson
bereits infiziert?

nein

Kontakt mit
Infektions-
wahrscheinlichkeit

hachste
infizierte Person |ges
aus der Liste

Die infizierte Person wird
immun oder stirbt

und wird aus der Liste der
Infizierten entfernt.

nein

nein

Wurde die
Kontaktperson
jetzt infiziert?

keine Aktion ’—»

Ist die Infektion
bereits 17 Tage her?

gibt es noch eine
weitere Kontakt-
person ?

Kontaktperson
in die Liste der
Infizierten
aufnehmen

Abb. 4: Flow-Chart des Infektionsgeschehens*!

Man beginnt mit einem Infizierten in einer beliebigen Gemeinde, wobei jeder Infizierte pro

Tag eine bestimmte Anzahl an Kontakten hat, die mittels Zufallsprinzips der unter Kapitel

10.3 erwahnten Regeln gewiirfelt werden.

41 Abb. 4: Eigene Darstellung



Mit jedem Kontakt besteht eine bestimmte Wahrscheinlichkeit, dass es zu einer Infektion
kommt. Wie diese berechnet wird, wird im folgenden Abschnitt behandelt. Diese ist u.a.
abhangig von der Kontaktdauer, der Infektiositat des Virus, der Jahreszeit etc. Nach der
Infektion wird abhangig vom Alter per Zufall entschieden, ob die Person stirbt oder ob

Antikorper gebildet werden und die Person immun gegen eine weitere Infektion ist.

Das Programm lauft als Schleife ab: Fir jeden Tag wiederholen sich die Rechenprozeduren.
Pro Tag wird somit eine bestimmte Anzahl von Neuinfektionen, Genesungen und

Sterbefélle berechnet.

Man beachte, dass man die Anzahl der Berechnungen drastisch reduzieren kann, indem
man nur die Infizierten (die separat gespeichert werden miissen) in Kontakt mit anderen

treten lasst, da ein Gesunder ohnehin das Infektionsgeschehen nicht andern kann.

10.5 Berechnung der Infektionswahrscheinlichkeiten

Die Gesamtwahrscheinlichkeit pges fur eine Infektion berechnet sich aus dem Produkt von

6 Wahrscheinlichkeiten, sobald ein Kontakt erfolgt:

Pges = Ps " PE " Pv " Pm " Pu " Pk,

wobei:

ps ... Infektionswahrscheinlichkeit des Virustragers

pe ... Infektionswahrscheinlichkeit der Kontaktperson

pv ... Kontagiositat des Virus

pwm... Wahrscheinlichkeit einer Ubertragung bei Maskentragen

pu ... Wahrscheinlichkeit einer Ubertragung durch Aerosolbildung in Raumen

pk ... Wahrscheinlichkeit einer Ubertragung durch Kontaktdauer (gleichverteilt)*?

42 vgl. Yvon, 2022.



10.5.1 Infektionswahrscheinlichkeit des Virustragers

Es wird eine Infektiositat ps des Virustragers abhangig von der Zeitspanne nach Infektion

wie folgt vorausgesetzt:

1.2
pg (Infektiositat)

1

Tage nach Infektion

) 1 2 3 b 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19

Abb. 5: Infektiositat in Abhangigkeit der Zeit*?

Wie die Grafik veranschaulicht, ist eine Person nur vom 5. bis zum 15. Tag infektios. Dabei
steigt die Infektiositat von Tag 4 mit ps = 0 bis Tag 6 auf ps = 1 und fallt von Tag 6 bis Tag 16
wieder zu ps = 0; am Tag 17 wird in diesem Modell die Person entweder immunisiert oder
sie stirbt. ps gibt die Infektionswahrscheinlichkeit des Virustragers abhangig vom Tag nach
der Infektion an (z.b. Tag 5: 50%, Tag 6:100%, Tag 12: 40% etc.). Dieses Modell gibt
guantitativ ndherungsweise die vom RKI vermuteten Infektiositatsverlaufe wieder.
(Maximale Infektiositdt einen Tag vor bis einige Tage nach Symptombeginn; dieser wird im

Mittel um Tag 6 angegeben.)

10.5.2 Infektionswahrscheinlichkeit der Kontaktperson:

Da eine Reinfektion mit der gleichen Virusvariante (derzeit) nur im 1stelligen %-Bereich
liegt, wird ein 100%iger Schutz, d.h. eine 0%ige Wahrscheinlichkeit pe fur eine Neuinfektion

angenommen. Bei keiner Immunisierung ist pe demnach 1.4

10.5.3 Kontagiositat des Virus

Derzeit gehe ich bei diesem Modell von einer einzigen Virusvariante, also einer
gleichbleibenden Kontagiositdt aus. Die COVID-19 Pandemie lasst sich bei der zuvor
angefiihrten Kontakthaufigkeit mit einer Infektionswahrscheinlichkeit von ca. 0,12 am

besten beschreiben.*

43 Abb. 5: Eigene Darstellung
44 vgl. ebd., 2022.
45 vgl. Yvon., 2022.



10.5.4 Wahrscheinlichkeit einer Ubertragung bei Maskentragen

Der in Publikationen festgehaltene Effekt einer Infektionsrisikoreduzierung von bis auf 5%
konnte in diesem Modell nicht angewendet werden, da das statistische
Infektionsgeschehen von der individuellen Ubertragung zu unterscheiden ist, was
einerseits an der teilweise mangelnden Disziplin der Bevdlkerung, andererseits an der
Ublichen unwissenden schlechten Positionierung der Masken liegt. Selbst bei 100%
Maskentragern wird es dariber hinaus innerhalb der Familien zu Ansteckungen kommen,
da dort keine Masken getragen werden. Das statistische Infektionsgeschehen wird in
diesem Modell bei 100%iger Disziplin auf etwa 50% gesenkt. Versuche, einen besseren
Maskeneffekt zu berlicksichtigen flihrte stets zu einem sehr raschen Riickgang des
Infektionsgeschehens, was mit dem tatsdchlichen Verlauf der Pandemie nicht

Ubereinstimmt.®

10.5.5 Wahrscheinlichkeit einer Ubertragung durch Aerosolbildung in Rdumen

Die Wahrscheinlichkeit unterliegt einer jahrlichen saisonalen Schwankung, die mit einer

Sinusfunktion nachgebildet werden kann:

(t) = 0,7 — 0,3 '(Z'H't 70)
Pult) =B/ = 0,5 S —3ee

(die Zeitrechnung beginnt mit dem 1. Februar)

Die Pandemie startet am 1. Februar. Da die Wahrscheinlichkeit einer Infektion auch
saisonal variiert, wurde hier ein oszillierender Multiplikator py= [0,4 (Hochsommer); 1,0

(Winter)] zur Berechnung der Infektionswahrscheinlichkeit herangezogen.*’
1.5

—1

0.5

0 50 100 150 200 250 300 350
Abb. 6: Saisonalitatsmultiplikator in Abhingigkeit der Zeit in Tagen*®

46 vgl. Yvon, 2022.
47 vgl. ebd., 2022.
48 Abb. 6: Eigene Darstellung



10.5.6 Wahrscheinlichkeit einer Ubertragung durch Kontaktdauer

Die Dauer/Ansteckungsgefahr jedes Kontaktes wird zusatzlich mit einem Multiplikator -

einer gleichverteilten Wahrscheinlichkeit im Intervall [0;1] — beriicksichtigt.*®

10.5.7 Sterbewahrscheinlichkeiten

Da die Sterbewahrscheinlichkeit stark altersabhangig ist, ist es wichtig, dass die
Bevolkerung eine realistische Altersstruktur aufweist. Wie man diese zuordnet, wird im
nachsten Abschnitt beschrieben. Folgende Daten konnten aus dem Dashboard der AGES

entnommen werden:>°
0-45 Jahre: 0%

45-54 Jahre: 0,1%
55-64 Jahre: 0,2%
65-74 Jahre: 1,2%
75-84 Jahre: 4,0%

>84 Jahre: 12,5%

(Werte wurden zwischen den Geschlechtern gemittelt)

“vgl. ebd., 2022.
50 vgl. AGES, 2022.



10.6 Beispiel einer MC-Berechnung: Erstellung einer Bevolkerung mit
realistischer Altersstruktur
Um eine realistische Altersstruktur zu gewahrleisten, beziehe ich mich auf die

Osterreichische Bevolkerungspyramide aus dem Jahr 2021 (Statistik Austria).

Wirde man nicht Ricksicht auf die Altersstruktur nehmen, sondern jeder einzelnen Person
zufallig ein Alter zwischen 0 und 100 Jahren zuordnen, dann gdbe es statistisch gesehen

gleich viele 100-jahrige wie 0-jahrige, was der Wirklichkeit nicht entspricht.

Aufgrund der anndhernden Symmetrie beider Seiten unterscheide ich aber nicht zwischen
Mannern und Frauen. Die Verteilung kann durchaus linearisiert werden unter Verwendung

zweier Geraden.>!

Markante Eckpunkte sind hierbei:

0 Jahre: ca. 40 000 Bevilkerungspyramide am 1.1.2021 nach Staatsangehé&rigkeit
Osterreich
Geburtsjahrgang Lebensjahre
55 Jahre: ca. 70 000 1920 Ménner
1925
1930
1935 a Baby-Boom nach
100 Jahre: ca. 0 1940 dem Anschluss
R 1945
1950 b Geburtenausfall
1955 zum Ende des
1960 2. Weltkrieges
1965
1970 ¢ Baby-Boom der
1975 1960er Jahre
1980
1985 d Geburtenriickgang
1990 der 1970er Jahre

1995
2000
2005
2010
2015
2020

80.00060.00040.00020.000 0 0 20.000 40.000 40.000 80.000

Personen Personen

Osterreich - Nicht-Osterreich

e Geburtenriickgang
der 1990er Jahre

Q: STATISTIK AUSTRIA, Stafistik des Bevalkerungsstandes. Erstelltam 27.05.2021.

Abb. 7: WKO: Bevdlkerungspyramide am 1.1.2021 nach
Staatsangehérigkeit>?

51 vgl. WKO, 2021.
52 Abb. 7: WKO: Bevélkerungspyramide am 1.1.2021 nach Staatsangehérigkeit, 2021, online.



Mit GeoGebra sieht die Verteilung vereinfacht so aus: (Die y-Achse wurde transformiert;

dadurch, dass die Verteilung jetzt stetig ist, ist auch die Bedeutung der Einheit hinfallig)

Haufigkeit h

7 Max=7

& d

5 f

74 Jahre, h=4,p = 4/7

4¢

3

2

1

Alter in Jahren

0 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110

-1

Abb. 8: Osterreichische Altersstruktur vereinfacht abgebildet>3

Die Funktionen f mit f(x) = 0,055x + 4 und g mit g(x) = -0.156x + 15.56 geben die nicht-
normalisierte (die Flache unter der Kurve ist nicht 1) Wahrscheinlichkeitsdichte fiir die

Zufallsvariable , Alter” (age) an.

Im folgenden Absatz gehe ich darauf ein, wie man in der Praxis eine Altersverteilung

erreicht, welche der tatsachlichen Kurve entspricht.

Zuerst wird mit dem Befehl Math.random()*100 ein Alter zwischen 0 und 100 gewiirfelt,
z.B. 74. AnschlieBend wird eine 2. Zufallszahl im Intervall [0;7] gewdrfelt. Ist diese
gewdrfelte Zahl < g(74), also < 4, dann ist das Ergebnis gliltig und eine Person bekommt das
Alter von 74 Jahren zugewiesen. Ist jedoch die gewiirfelte Zahl > g(74), dann ist das Ergebnis
unglltig und es wird ein neues Alter gewlirfelt. Dieser Vorgang wird so oft wiederholt, bis
alle 900 000 Personen ein Alter zugewiesen bekommen haben. Dieses Verfahren wird in
der diskreten Mathematik auch rejection method genannt. An der Grafik kann man somit
leicht erkennen, dass ein Alter von 55 Jahre sicher Gibernommen wird, ein Alter von 100

Jahren dagegen nicht moglich ist.>*

53 Abb. 8: Eigene Darstellung
54 vgl. Press/Flannery/Teukolsky/Vetterling, 1996, S. 226ff.



Bei der MC-Simulation beriicksichtige ich die Altersstruktur nur hinsichtlich der Sterberate
und nicht der Infektiositat, weil man sich noch unsicher ist, wie das Alter die Infektiositat

beeinflusst.

10.7 Weitere Annahmen bzw. Vereinfachungen

Gestartet wird bereits mit dem 1. Februar 2020, obwohl der 1. Fall in Osterreich am 26.
Februar auftrat. Nur unter diesen Umstdanden kann man den zeitlichen Verlauf der ersten
Welle originalgetreu nachbilden. In gewisser Weise ist das insofern plausibel, da erstens
der anfangliche im Dashboard verfassten Verlauf steiler als eine Exponentialfunktion ist

und es zweitens mit Sicherheit aufgrund fehlender Testmoglichkeiten und vollkommener

Reisefreiheit es bereits andere (asymptomatische) Fille in Osterreich gab.

10.8 Berlcksichtigung der Corona MalRnahmen der Regierung

Folgende MaRnahmen wurden im Modell berlicksichtigt:>>

1. 16.3. 2020 Lockdown total K1 =1;K2=1

2. 1.4. 2020 Maskenpflicht (tw. Stoffmasken) M = 0.4

3. 13.4. 2020 schrittweise Offnungen K1 = 2;

4. 20.4. 2020 schrittweise Offnungen K1 = 4;

5. 15.5. 2020 vollst. Offnung K1=5, K2=2

6. 15.6.2020 Maskenpflicht nur noch in Offis M = 0.1

7. 18.7. 2020 Maskenpflicht auch in Geschaften, Post, ... p(M) = 0.5
8. 18.9. 2020 Maskenpflicht weiter verscharft M = 0.7

0. 23.10. 2020 Beschrankungen der Anz. der Personen K1 = 3
10. 3.11.2020 leichter Lockdown K1=3,K2 =1

11. 9.11.2020 2. Harter Lockdown K1=1, K2=1

12. 7.12. 2020 Beendigung 2. Harter Lockdown K1=2, K2 =1
13. 26.12. 2020 3. Harter Lockdown K1=1, K2 =1

14. 25.1. 2021 ffp2 Maskenpflicht M =0.9

15. 8.2. 2021 Beendigung 3. Harter Lockdown K1=3 K2=1

55 vgl. RegiowikiAT, 2022.




16. 11.4.2021 Lockdown Ost K1=2, K2=1

17. 2.5.2021 Offnung Lockdown Ost K1=4, K2=1

18. 19.5. 2021 Offnung K1=5, K2=2

19. 1.7.2021 Lockerung Maskenpflicht M= 0.1

20. 15.9. 2022 Maskenpflicht fir ungeimpfte M = 0.6

21. 15.11. 2021 Lockdown, ungeimpft K1=3, K2=2
22. 22.11. 2022 Lockdown, geimpft K1=1, K2=1

23. 22.11. 2022 Ende Lockdown, geimpft K1=1, K2=1
24, 12.2.2022 Offnung fiir Ungeimpfte auBer Wien
25. 16. 4. 2022 Offnung fiir Ungeimpfte Wien

26. 1.6. 2022 Entfernung Maskenpflicht

Abb. 9: Auflistung der MalRnahmen mit entsprechender Setzung der Parameter K1 (inner
city contacts), K2 (neighbour city contacts), M (Anteil der Maskentrager; fir Stoffmasken

wurde ein geringerer Wirkungsgrad angenommen)>®

56 Abb. 9: Eigene Darstellung



10.9 Ergebnisse der Simulation

Unter Bericksichtigung aller Voraussetzungen und Annahmen lassen sich folgende

Besonderheiten ableiten.

e Die berechnete Pandemie zeigte sich in drei saisonalen Wellen, welche durch den
saisonalen Faktor py bestimmt ist. Die tatsachliche Pandemie zeigt zwei weitere
Wellen, die sich aufgrund eines Virusvariantenwechsels, und damit ein
hergehender hoherer Kontagiositat erklaren lassen.

e Abhadngig von den MaRBnahmen ist die 2. Welle deutlich gréRer als die 1. Welle und
die 3. deutlich groRer als die 2.

e Nachdem etwa 55% immun geworden sind, ist eine weitere Welle aufgrund der

Herdenimmunitat unwahrscheinlich.

Die erste Grafik zeigt den tatsichlichen Pandemieverlauf.>’ Die zweite Grafik ist der
berechnete Verlauf, wobei die Pravalenz in Abhangigkeit der Zeit dargestellt wird:

400.000
300.000
200.000

100.000

1.04. 107, 1.10. 1.01. 1.04. 107 110. 101 1.04. 1.07.

Abb. 10: Osterreich Fille (gesamte Pandemie)®®
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Abb. 11: Simulierter Pandemiedurchlauf>®

57 vgl. ORF, 2022.
58 Abb. 10: ORF, 2022, online.
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Da die Simulation stets auf Zuféllen basiert, wird die Pandemiesimulation (und somit
vermutlich auch die Pandemie selbst) selbst unter gleichen Bedingungen nie denselben
Verlauf erzielen. Untenstehend befinden sich vier Grafiken von vier verschiedenen

Simulationen derselben COVID-19-Pandemie, die nur bis zum Ende der zweiten Welle

berechnet wurden.
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Abb. 12: Vier mit gleichen Parametern
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berechnete Pandemieverliufe bis zum Ende der zweiten Welle®®

Simulation stets auf Zufallen basiert.

0 Abb. 12: Eigene Darstellung




10.10 Die Anderung der Pravalenz einer Welle bei Verschiebung des
Lockdowns um einen Tag

Mithilfe der Simulation habe ich untersucht, wie sich das Maximum einer Welle erhoht,

wenn der Lockdown einen Tag nach hinten verschoben wird.

Wie zuvor beginnt die Simulation unter Realbedingungen am ersten Tag mit drei Infizierten
und der Lockdown erfolgt — wie bei der tatsachlichen Pandemie —am 44. Tag. Notiert wird
nur die Anzahl der maximal-Infizierten der ersten Welle. Der Vorgang wird 30-mal
wiederholt und daraus wird der Mittelwert und die Standartabweichung berechnet.
Dasselbe Prozedere wird wiederholt mit dem Unterschied, dass der Lockdown im
Programm einen Tag spater (45. Tag) angesetzt wird. So geht es weiter bis zum 48. Tag. In
der untenstehenden Grafik wurden die Mittelwerte und die Standartabweichung der
Maximalpradvalenz der jeweiligen Simulationen in Abhadngigkeit der Lockdownverschiebung

eingezeichnet.

Die Problematik dabei ist, dass es aufgrund der geringen Anzahl der Infizierten zum
Startbeginn starke Fluktuationen der Ergebnisse gibt, was zu einer grol3en
Standartabweichung fiihrt. Deswegen ist es nicht verwunderlich, dass in dieser Messreihe
die Maximalanzahl der Infizierten beim Lockdown, der um zwei Tage verschoben wurde,
kleiner ist als die Maximalanzahl der Infizierten beim Lockdown, der nur um einen Tag
verschoben wurde. Dennoch ist - gesamt betrachtet - ein Aufwartstrend der Anzahl der

maximal-Infizierten pro verschobenen Tag des Lockdowns erkennbar.

2000 - —
Maximum Infizierte

1500

1000 ®

500

Verschiebung des Lockdowns in Tage
0| 1 2 3 4 5

Abb. 13: Mittelwert und Standartabweichung der héchsten Pravalenz der ersten Welle®!

61 Abb. 13: Eigene Darstellung



Speziell beim letzten Durchlauf ist eine groBe Standartabweichung, und eine riesige

Spannweite (590 bis 2672 Maximal-infizierte), wie hier im unteren Boxplot, erkennbar.

6 Infizierte bei Verschiebung des Lockdowns um 4 Tage

0 200 400 600 800 1000 1200 1400 1600 1800 2000 2200 2400 2600 2800

Abb. 14: Boxplot der Maximalinfiziertenanzahl®?

Es gibt nun zwei Méglichkeiten die Genauigkeit der Mittelwerte zu erhéhen: Entweder man

wiederholt die Simulationen pro Tag viel 6fter (dieses Verfahren ist sehr aufwandig), oder

man erhoht die Anzahl der Infizierten zum Startbeginn signifikant.

Somit startete ich diesmal mit 100 Infizierten bei gleichen Parametern wie zuvor. Die

Messreihen bestehen diesmal nur aus 10 Simulationen. AnschlieRend wurden in gleicher

Weise Messreihen bei verandertem Lockdowndatum durchgefiihrt. Die Verhaltnisse

benachbarter Mittelwerte geben den Wachstumsfaktor der Peakhdhe pro verschobenen

Tag an.
Ergebnisse:
Tag Max. Infizierte X | Standartabweichung Prozentuelle Anderung zum
Vortag
44 26200 1700
45 27600 1200 5,3%
46 30200 1500 9,7%
47 33600 1500 11,2%
48 35700 1600 6,2%
49 38200 2700 7,1%
X =7,9%

Abb. 15: Anderung der Maximalpréavalenz in Abhangigkeit der Lockdownverschiebung®?

62 Abb. 14: Eigene Darstellung
63 Abb. 15: Eigene Darstellung



In der untenstehenden Grafik ist deutlich zu erkennen, dass die Abweichungen der
Ergebnisse, relativ zur Gesamtzahl gesehen, um ein Vielfaches kleiner sind im Gegensatz
zum vorherigen Abschnitt, obwohl die Simulation nur zehn Mal und nicht wie zuvor 30-mal

pro Tag Verschiebung durchgefiihrt wurde.

Auch konnte mithilfe der Ergebnisse eine Exponentialfunktion (abhangig vom Mittelwert
des Startwertes und dem durchschnittlichen Wachstum zwischen den Peakhdhen)

modelliert werden.

45000
40000 Maximum Infizierte
F(t) = 26200 1,079
@
@
35000
@
30000 °®
®
O
25000
Verschiebung des Lockdowns in Tage
20000
1 2 3 4 5 6 7 8

Abb. 16: Mittelwerte der Maximalinfiziertenanzahl bei Beginn mit 100 Infizierten®*

Je ofter man die Simulation pro Tag wiederholt, desto eher werden sich die Mittelwerte

dieser Funktion annahern.

64 Abb. 16: Eigene Darstellung



10.11 Anderung des Pandemieverlaufs bei Anderung der
Saisonalitatsparameter

Ich konnte den tatsachlichen Pandemieverlauf wie zuvor erwahnt mithilfe einer
Sinusfunktion, die ihr Maximum bei 100% (im Winter) und ihr Minimum bei 40% (im
Sommer) am besten modellieren. Das heit, dass die Infektionswahrscheinlichkeit mit
diesem zeitlich fluktuierenden Faktor multipliziert wurde. Zur Vervollstandigung mochte
ich zeigen, wie sich die Verldaufe andern wiirden, wenn man die ,sommerliche Infektiositat”
andert. Auf der nachsten Seite befinden sich drei Grafiken, wobei die erste Grafik am
ehesten dem tatsachlichen Pandemieverlauf entspricht und als Vergleich dient. Die
Prozente geben den Anteil der Bevélkerung an, der nach der jeweiligen Welle infiziert

wurde (seit Beginn der Pandemie).
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Abb. 17: Verlaufe der Pandemien bei 40%, 35% und 45% sommerlicher Infektiositdt. Die
Zahlen stellen den Anteil genesener Personen nach den jeweiligen Wellen seit Beginn der

Pandemie dar.%®

Bei der zweiten Simulation wurde die sommerliche Infektiositat auf 35% gestellt, dadurch
sind die erste und zweite Welle kleiner als sie es in Wirklichkeit waren. Aufgrund der
geringen Immunitat der Bevolkerung ist die dritte Welle héher als normal; mit dem Ende
der dritten Welle wird aber Herdenimmunitat erreicht und es kommt zu keinem weiteren

Ausbruch.

5 Abb. 17: Eigene Darstellung



Bei der dritten Simulation wurde die sommerliche Infektiositat auf 45% eingestellt. Anders
als beim zweiten Durchlauf sticht hier vor allem die zweite Welle heraus, da am Ende dieser
ca. drei Mal so viele Personen infiziert wurden als in der tatsachlichen Pandemie.
Gleichzeitig sind nun so viele Personen immun, dass die dritte Welle kleiner ausfallt. In
diesem Fall reichen 45% Immune nicht aus, um die Herdenimmunitat zu erreichen. Das
flhrt dazu, dass eine vierte Welle ausbricht, wobei es wichtig zu erwdhnen ist, dass hier

keine Mallnahmen der Regierung verordnet wurden.



11 Fazit

Zusammenfassend kann man sagen, dass sich die Monte-Carlo Methode im Vergleich zu
den SI-Modellen —welche nur in einer ,perfekten Welt” funktionieren wiirden — besser fiir
die Abbildung eines tatsachlichen Pandemieverlaufs eignet. Natirlich konnte man die
Monte-Carlo Methode so erweitern, dass mehr Parameter, wie Virusvariantenwechsel,
Impfungen, Clustern, Reinfektionen, etc., beriicksichtigt werden, das wiirde jedoch den

Umfang meiner vorwissenschaftlichen Arbeit Gberschreiten.

Aus meinen Beobachtungen kann ich feststellen, dass die Dauer, aber auch die Hohe der
verschiedenen Infektionswellen vor allem aufgrund der erhdhten Infektiositat im Winter,
aber auch aufgrund der Lockerung bzw. Verscharfung der SchutzmalRnahmen
zurickzufiihren sind. Besonders interessant zu beobachten ist, dass ab einer bestimmten
Anzahl von Genesenen sich tatsachlich — wie haufig in Studien beschrieben —abhangig von

der Kontagiositat des Virus friher oder spater eine Herdenimmunitat einstellt.

Zu beobachten war auch, dass das Rechenmodell eine ca. 10% hohere Welle voraussagt bei

Verschiebung eines vollstandigen Lockdowns um einen Tag.

Selbst wenn es schwierig ist diese Daten zu verifizieren, ist es trotzdem interessant, wie
realitatsnah sich der COVID-19 Pandemieverlauf mit diesem Monte-Carlo Modell

nachstellen lasst.
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