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Die Pandemie im Modell

Eine datengetriebene Studie untersucht die Ausbreitung von COVID-19
hinsichtlich der ergriffenen MaBnahmenpakete.

Moritz Linkmann

eit Jahresbeginn breitet sich die

Lungenerkrankung COVID-19,
verursacht durch den Sars-CoV2-
Virus, rasant und weltweit aus. Am
11. Mirz erklarte die World Health
Organisation den Krankheitsausbruch
zur Pandemie, also zu einer ortlich
nicht eingegrenzten Ausbreitung einer
Infektionskrankheit. Um ihren Verlauf
besser zu verstehen, sind eine Daten-
analyse und numerische Modellie-
rungen unabdingbar. Aber es gilt nicht
nur, die Entwicklung der Pandemie zu
verfolgen und zu dokumentieren. Son-
dern es ist zudem notwendig, mogliche
Dynamiken schnell vorherzusagen, um
die zeitnahe Einfithrung effektiver
Mafinahmen zur Einddmmung des
Ausbruchs zu ermoglichen.

Hierbei kommen Modelle zum
Einsatz, die sich in Aufbau und Kom-
plexitit unterscheiden. Das SIR-Mo-
dell (Susceptible-Infected-Removed)
ist eines der altesten und einfachsten
mathematischen Modelle, das die glo-
bale Dynamik der Ausbreitung einer

Infektionskrankheit beschreibt. Es
koppelt die Dynamik dreier Varia-
bler: die Anzahl der gesunden, nicht
immunen Personen S (susceptibles),
die Anzahl der Infizierten I und die
Anzahl der Individuen R, die sich
entweder erholt haben oder an der
Krankheit gestorben sind (removed).
Die Gesamtpopulation N bleibt kon-
stant: S + I + R = N. Diese Annahme
lasst die Hintergrundpopulations-
dynamik aufSer Acht, da sie wesentlich
langsamer verlduft als die Dynamik
des Infektionsgeschehens. Die Varia-
ble S dndert sich in dem Modell zeit-
lich proportional zu sich selbst und
zu I: Je mehr Kranke und Gesunde
es gibt, desto mehr Gesunde stecken
sich an. Die Anzahl der gesunden
Individuen nimmt demnach mit der
Infektionsrate A ab. Die Anzahl der
akut Erkrankten steigt entsprechend,
gleichzeitig nimmt sie durch Rekon-
valeszenz oder Tod der Erkrankten ab
(R). Die entsprechende Rate sei y. Ist
die effektive Wachstumsrate A" = A - u

aus [5]
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positiv, bricht die Infektionskrankheit
aus.

Das SIR-Modell diente seit seiner
Einfithrung vor tiber 100 Jahren dazu
[1], verschiedene Epi- und Pandemien
zu analysieren. Es beschrinkt sich auf
ihre zeitliche Entwicklung und ist da-
her als eine Art Molekularfeldtheo-
rie aufzufassen, welche die zeitliche
Dynamik des rdumlichen Mittels be-
schreibt. Trotz der einfachen Struk-
tur zeichnen sich Modelle wie SIR
mitunter durch eine sehr komplexe
Dynamik aus. Wird die Infektions-
rate periodisch modelliert, um jahres-
zeitbedingte Werte der Infektionsrate
oder Korrelationen mit Schulferien zu
beriicksichtigen, treten Periodenver-
dopplungen bis hin zu chaotischem
Verhalten auf (2, 3].

Was MaBnahmen bewirken

Als Reaktion auf die schnelle Ausbrei-
tung von COVID-19 in Deutschland
kam es im Marz zu einer schrittweisen

Abb.1 Die Infektionsrate A des erweiter-
ten SIR-Modells wurde abschnittsweise
konstant mit linearer Anderung model-
liert. Je nach Starke der Intervention fallt
deren Effektivitdt unterschiedlich aus (a).
Tag 0 bezieht sich in diesem Beispiel auf
den 16. Mdrz 2020. Entscheidend ist auch
der Zeitpunkt, zu dem das MaBnahmen-
paket in Kraft trat (b). Wie die oberen
Abbildungen zeigen, fallt A ab einem
bestimmten Zeitpunkt linear mit der Zeit
ab. Sobald A kleiner als die Rekonvaleszenz-
rate u (gestrichelte Linien) ist, endet die
Wachstumsphase der Epidemie. Die blauen
Punkte geben die tatsachlichen Fallzahlen
an, die Kurven die verschiedenen Vorher-
sagen. In der Mitte sind die taglichen
Fallzahlen zu sehen, unten die kumulativen
Fallzahlen. Der eingefarbte Hintergrund
zeigt die jeweiligen Bayes’schen Glaub-
wiirdigkeitsintervalle.
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Einschrankung des 6ffentlichen Le-
bens: Am 9. Marz wurden Grofiver-
anstaltungen untersagt, am 16. Mérz
einigten sich Bund und Linder auf
Leitlinien gegen die Ausbreitung des
Coronavirus [4], welche die Schlie-
flung einer Reihe von Bildungsein-
richtungen und Geschiften zufolge
hatten. Schliefllich wurde am 23. Marz
eine bundesweite Kontaktsperre ein-
gefiihrt. Um den Effekt dieser Maf3-
nahmen zu untersuchen, haben For-
schende des Max-Planck-Instituts fiir
Dynamik und Selbstorganisation und
der Universitat in Gottingen unter
Leitung von Viola Priesemann und
Michael Wilczek das SIR-Modell um
eine zeitabhédngige Infektionsrate er-
weitert [5]. Die jeweilige Anordnung
und graduell zunehmende Effektivi-
tat des ,,Social Distancing® (9. und
16. Mirz) sowie der Kontaktsperre
(23. Mirz) sind in diesem Modell
beriicksichtigt durch eine lineare An-
derung der Infektionsrate beginnend
an jeweils ein, zwei oder drei Uber-
gangspunkten (Abb. 1). Daraus erge-
ben sich neue Modellparameter wie
der Anfang und die Dauer des Abfalls
der Infektionsrate.

Um das modifizierte SIR-Modell
mit epidemiologischen Daten, hier
konkret den Fallzahlen in Deutsch-
land aus der Datenbank der Johns
Hopkins University in Baltimore [6],
vergleichen zu konnen, bedarf es zu-
satzlicher Parameter. So gilt es, unter
anderem Inkubationszeit, zeitverzo-
gerte Meldung der Neuinfektionen
inklusive wochentlicher Modulation
und die Anzahl der zum Anfangs-
zeitpunkt infizierten Individuen zu
beriicksichtigen. Daraus resultiert
eine Liste von Werten, die sich durch
Bayes'sche Inferenz statistisch bestim-
men lassen. Dabei wird zundchst fiir
jeden Modellparameter eine a-priori-
Wahrscheinlichkeitsverteilung (Prior)
angesetzt. Im néchsten Schritt fithren
numerische Simulationen fiir Sam-
ples der Werte zu Ergebnissen, die
mit den verfiigbaren Daten zu ver-
gleichen sind. Besser passende Kom-
binationen werden behalten, schlecht
passende verworfen. Dieser iterative
Prozess, bekannt als Markov-Chain-
Monte-Carlo-Methode, bestimmt die
a-posteriori-Verteilungen der Modell-
parameter. Dabei handelt es sich um
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Abb.2 Die effektiven Wachstumsraten (a) und aktuellen Fallzahlen (b) wurden durch er-
weiterte SIR-Modelle und Bayes'sche Inferenz ermittelt. Graue und griine Kurven zeigen Er-
gebnisse des Modells mit drei Ubergangspunkten, die sich in der Datenlage unterscheiden.
Ergebnisse der Rechnungen mit zwei bzw. einem Ubergangspunkt sind in orange und rot
dargestellt. Der eingefdrbte Hintergrund zeigt die Bayes’schen Glaubwiirdigkeitsintervalle.
Die Treppenstruktur in der effektiven Wachstumsrate (a) erklart sich durch die Anzahl der
modellierten Ubergangspunkte. Im Modell fand der Ubergang von einer sich ausbreiten-
den Infektionskrankheit zu einem Riickgang der téglichen Neuinfektionen offensichtlich
um den 25. Marz statt. In b) sind Daten (blaue Punkte) und die jeweiligen Modelle gezeigt,
wobei auch Vorhersagen (griin, orange, rot) mit einbezogen wurden.

bedingte Wahrscheinlichkeitsvertei-
lungen, da sie beschreiben, wie wahr-
scheinlich der Wert eines Parameters
unter Einbezug der Daten ist.

Die Gottinger Forscherinnen und
Forscher konnten die gegebenen
Fallzahlen am besten mit einem SIR-
Modell reproduzieren, das drei Uber-
gangspunkte in der effektiven Wachs-
tumsrate aufweist. Diese sind den drei
Mafinahmenpaketen im Mérz und
den damit einhergehenden Verhal-
tensanderungen der Menschen zuzu-
ordnen (Abb. 2). Demnach haben alle
Mafinahmenpakete zusammen das
ungebremste Wachstum der Fallzahl
beendet. Denn die effektive Fallzahl
wird in dem Modell nur unter Bertick-
sichtigung des dritten Ubergangs-
punkts deutlich negativ. Eine nega-
tive Wachstumsrate entspricht einer
Reproduktionszahl unter 1. Demnach
steckt jedes infizierte Individuum im
statistischen Mittel weniger als eine
weitere Person an.

Diese Ergebnisse sind wegweisend:
Sie zeigen deutlich, wie es eine neue

und gut gewihlte Kombination aus
Modellbildung und Bayes’scher Sta-
tistik erlaubt, sehr zeitnah wichtige
Erkenntnisse aus epidemiologischen
Daten zu gewinnen. Eine entschei-
dende, mit diesem Ansatz ebenfalls
zugingliche Grofie ist der zeitliche
Versatz zwischen dem Infektions-
geschehen und der Datenlage, der elf
bis zwolf Tage betrégt.

Die Struktur des SIR-Modells er-
fordert in der Anwendung im Detail
eine gewisse Umsicht. Bezogen auf
das gesamte Infektionsgeschehen
lasst sich die Dynamik der Pandemie
in Lindern mit stark lokalisierten
Ausbriichen wie in Italien weniger
gut modellieren als in Regionen mit
einer eher gleichverteilten Dynamik,
wie es in grofSen Teilen Deutschlands
der Fall war. Weil auch die lokale
Dynamik einer Pandemie zufalliger
Natur ist, bleibt es grundsétzlich he-
rausfordernd, ihre Ausbreitung deter-
ministisch zu formulieren [7].

Aus der Statistischen Physik ist
bekannt, dass die Annahmen, die
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einer Molekularfeldtheorie zugrun-
de liegen, umso besser erfiillt sind, je
grofler das Ensemble ist. Daher war
in den Untersuchungen die Fallzahl
relevant und nicht die Anzahl der an
COVID-19 verstorbenen Personen.
Denn gliicklicherweise unterscheiden
sich diese in Deutschland um zwei
Groflenordnungen. Auch verfolgen
auf der Fallzahl basierende Analysen
den Verlauf einer Pandemie mit deut-
lich weniger Zeitversatz. Zwar kann
es zu Anfang der Pandemie zu Ver-
schiebungen kommen, da die Fallzahl
von der Anzahl der Tests abhidngt und
letztere anfangs zunédchst zunahm.
Dies ist im konkreten Kontext aller-
dings zweitrangig, da es nicht Ziel der
Untersuchungen war, das anfinglich
exponentielle Wachstum genau zu be-
schreiben. Konzeptionell wichtiger ist
die Grofle des Ensembles.

Diese Punkte betrachten die Got-
tinger Forscherinnen und Forscher
derzeit im Rahmen weiterer Unter-
suchungen, die nicht nur die Analyse
weiterer Datensitze, sondern auch
eine umfassende Quantifizierung der
Testzahlproblematik beinhalten.

Alternativ und erweiterbar

Die Gottinger Arbeit ist ein erster
Schritt, um in der sich zeitlich entwi-
ckelnden Pandemie schnell und kon-
kret wertvolle Ergebnisse zu liefern.
Die vorgestellte Methode ldsst sich

Kurzgefasst

leicht anpassen und systematisch auf
komplexere Fragestellungen erwei-
tern. Zudem stellt sie eine alternative,
unabhingige und daher komplemen-
tare Methode zu Datenanalysen wie
dem ,,Nowcasting“ des Robert-Koch-
Instituts (RKI) dar. Dieses Verfahren
basiert auf denjenigen Daten, welche
die Gesundheitsimter an das RKI
tibermittelt haben. Dabei ist es not-
wendig, fehlende Angaben ausgehend
vom Eingang der Daten beim RKI und
dem bekannten Zeitversatz zwischen
Erkrankungsbeginn und Meldedatum
der vollstandigen Datensitze zu schit-
zen [8]. Die Reproduktionszahl leitet
sich dann aus dem laufenden zeit-
lichen Mittel ab. Der ungefihre Zeit-
punkt, an dem diese unter Eins sank,
ergibt sich fiir die beiden voneinander
unabhingigen Methoden mit einem
Unterschied von einigen Tagen.

In einem fiir die Wissenschaft
mustergiiltigen offenen Vorgehen
entwickeln Priesemann und Kollegen
ihre Methode zurzeit weiter. Der Pro-
grammcode ist 6ffentlich zugénglich
[9], neue Rechnungen und Ergebnisse
stehen in Preprints zur Verfiigung,
und auf konstruktive Kritik geht das
Team systematisch ein. Dies wird
zweifelsohne zu neuen Ideen und Er-
kenntnissen fithren.

Konkret bleibt jetzt zu sehen, wie
sich die kiirzlich eingefiihrte Locke-
rung der Mafinahmen auf die Dyna-
mik der Reproduktionszahl auswirkt.

Das Gottinger Modell konnte hier
niitzlich sein, um die Auswirkungen
eines neuen Ubergangspunkts fiir
die Vorhersage der Infektionsrate
schnell abzuschitzen und sich einen
Uberblick méglicher Szenarien zu
verschaffen. Eindrucksvoll hat die
aktuelle Arbeit gezeigt, dass Metho-
den der nichtlinearen Dynamik und
Statistischen Physik wichtige Beitra-
ge in lebensnahen Bereichen liefern
kénnen.
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Wie sich Diamantfilme krauseln

Forscher des japanischen Okinawa Institute
for Science and Technology (OIST)
haben experimentell untersucht,
wie nanokristalline Diamantfilme
Falten bilden. Dazu erzeugten sie
kreisformige Flachen mit Radien
zwischen 30 und 811 pm und
einer Dicke von 184 nm. Sie be-
obachteten, dass die Wellenldnge
der Falten monoton mit der Kriim-
mung der Grenzflache wéchst. Dazu ent-
wickelten sie ein einfaches Modell,
das die Daten gut beschreibt und
sich auf andere Systeme Ubertra-
gen ldsst, beispielsweise auf die

Rander von Pflanzenbléttern.

S. D. Janssens et al., Appl. Phys.
Lett. 116, 193702 (2020)
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Kein militarischer Hintergrund

Eine Wolke aus radioaktivem °Ru, die 2017
Uiber Europa zog, stammt aus zivilen nukle-
aren Prozessen. Das zeigt eine Studie von
Physikern der Universitaten Miinster und
Hannover. Diese trennten dazu Ruthenium
aus Luftfiltern ab und sortierten die ver-
schiedenen Isotope. Uber das natiirlich zu-
sammengesetzte Isotopenverhdltnis hinaus
zeigte sich die Verteilung stabiler Ru-Isotope
aus einer nuklearen Quelle. Diese findet sich
genauso in abgebranntem Kernbrennstoff;
bei der Produktion von waffenfahigem Plu-
tonium entstehen die Ru-Isotope in anderen
Verhaltnissen. Der nachgewiesene ,Finger-
abdruck” passt nicht zu gangigen westlichen
Druck- oder Siedewasserreaktoren, sondern
zu russischen Reaktoren des Typs WWER.

T. Hopp et al., Nat. Commun. 11, 2744 (2020)

Geburt eines Exoplaneten

Daten des Very Large Telescope der Europa-
ischen Stidsternwarte zeigen vermutlich die
Geburt eines Exoplaneten. Der junge Stern
AB Aurigae ist
520 Lichtjahre von
der Erde entfernt.
In der Staub- und
Gasscheibe, die
den Stern umgibt,
entdeckte ein
internationales
Team unter fran-
z6sischer Leitung
einen,Knick” in der typischen Spiralstruktur.
Solche Stérungen entstehen in theoretischen
Modellen genau dort, wo sich das Material zu
einem Planeten verdichtet.

A. Boccaletti et al., A&A 637, L5 (2020)
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