Bayerisches Landesamt fur
Statistik

Bayern in Zahlen

Fachzeitschrift fur Statistik, Ausgabe 09]2020

Die Themen 4 f
%

Kennzahlen zur Corona-Pandemie ‘

Die Bibliothek des Landesamts ?

B

www.statistik.bayern.de



544

Das Autorenteam

bedankt sich bei Prof.

Dr. Manfred Wildner,
MPH, und seinen
Kolleginnen und
Kollegen des Baye-
rischen Landesamts
fur Gesundheit und
Lebensmittelsicher-
heit fur die hilfreichen
Anregungen und die
konstruktive Kritik,
die zum Gelingen
dieses Beitrags
beigetragen haben.

Beitrage aus der Statistik

Kennzahlen rund um die Corona-Pandemie —
eine Betrachtung aus Sicht der Statistik

Dr. Heiko Bergmann M.Sc., Dorothee Engelhardt, M.A., Dipl.Soz.Univ. Nina Storfinger'’

Selten erfahren statistische Kennzahlen und Verfahren eine solch hohe Aufmerksamkeit wie
im Zuge der gegenwartigen Corona-Pandemie. Ob Verdopplungszahl, Reproduktionszahl,
falsch-positive Testergebnisse oder Dunkelziffer — Wissenschaft und Gesundheitsbehorden
mussen unter sehr groBem Zeitdruck neue Statistiken liefern und die Offentlichkeit diskutiert
rege Uber die zum Teil im Stundentakt aktualisierten Kennzahlen.

Doch auch wenn es begruBenswert ist, dass politische Entscheidungen stets auf aktuellen
Zahlen und neuen wissenschaftlichen Erkenntnissen beruhen, musste zum einen die Offent-
lichkeit mit dieser Flut an Informationen zunachst lernen umzugehen. Zum anderen darf
dabei die Aussagekraft beziehungsweise die korrekte Interpretation der verwendeten Statis-
tiken nicht auBer Betracht gelassen werden.

Der vorliegende Beitrag beleuchtet daher aus statistischer Sicht einige der in der Corona-
Krise gelaufigsten Kennzahlen naher: Die Reproduktionszahl, die Genauigkeit von Tests und
die Dunkelziffer. Wie werden sie berechnet? Welche Aspekte gilt es bei deren Betrachtung

zu bertcksichtigen? Was sind magliche Fallstricke bei ihrer Verwendung?

Einleitung

Selten waren seitens der Offentlichkeit Interesse
an und Forderung nach sofort verfligbaren Daten,
Zahlen und Statistiken derart groB wie in der derzei-
tigen Corona-Krise. Pressekonferenzen des Robert
Koch-Instituts (RKI) wurden live im TV Ubertra-
gen, Tageszeitungen, Online-Medien sowie Fern-
sehsender berichteten und berichten zum Teil im
Stundentakt Uber die aktuellsten Entwicklungen
und Zahlen. Das COVID-19-Dashboard der Johns
Hopkins University in Baltimore, das unter ande-
rem die Anzahl der Infektionen, Gestorbenen und
Genesenen fur zahlreiche Staaten mehrfach taglich
aktualisiert, hatte zum Teil mehr als eine Milliarde
Aufrufe — jeden Tag. Dass dabei im Spannungsfeld
zwischen Genauigkeit auf der einen und Geschwin-
digkeit auf der anderen Seite die Sorgfalt — insbe-
sondere im Umgang mit Zahlen und Statistiken —
mitunter auf der Strecke bleiben kann, dirfte dabei
wenig Uberraschen.

Auch sehnen sich die Offentlichkeit und die Politik
gerne nach ,der einen Zahl“, anhand derer wir wis-
sen und die Politik wei3, wann welche MaBnahmen
zur Einddmmung der Pandemie getroffen werden
mussen und ab welchem Zeitpunkt MaBnahmen
sukzessive gelockert werden kénnen. Komplexe
und vielschichtige Fragen lassen sich hingegen
auBerst selten auf nur eine Zahl reduzieren.

Der Fokus dieses Beitrags ist daher vielmehr auf
folgende Fragen gerichtet: Wie sind die verschie-
denen Zahlen und Statistiken rund um die Corona-
Pandemie statistisch einzuordnen? Wurden in der
Berichterstattung gewisse Sachverhalte — aus sta-
tistischer Sicht — vereinfacht oder verklrzt? Wur-
den komplexe Themen auf nur eine Zahl reduziert?
Wurden Zahlen als prazise ausgegeben, die aber
unter Berlicksichtigung eines statistischen Schéatz-
fehlers mit gewisser Vorsicht behandelt werden
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sollten? Oder allgemein: Welche Aspekte gilt es bei
der Betrachtung statistischer GréBen zu berlck-
sichtigen?

Aus statistischer Sicht né&her betrachtet werden
sollen daher drei KenngréBen, die in den Medien
vielfach genutzt und zitiert werden: die Reproduk-
tionszahl, die Genauigkeit von Tests sowie die Dun-
kelziffer.

1. Erfassung der Infektionszahlen

Unabhéngig davon, ob nun die Reproduktions-
zahl, die Genauigkeit von Tests oder die Dunkelzif-
fer betrachtet werden sollen: Zentral fur alle diese
Kennzahlen und Konstrukte ist die zuverlassige
Erfassung von Personen, die mit dem Virus SARS-
CoV-2 infiziert sind. Diese ,Fallzahl der Infektionen*
bildet die Grundlage dieser Kennzahlen. Sie ist
definiert als die aufaddierte (kumulierte) Anzahl der
bisher bestatigten Falle von Infektionen mit SARS-
CoV-2 (RKI 2020h). Die Anzahl aller — einschlieB-
lich unentdeckter — Infektionen in der Bevoélkerung
ist hingegen unbekannt und kann im besten Fall
mit statistischen Verfahren hochgerechnet werden.
Eine andere wichtige Zahl im Rahmen der Erfas-
sung von Infektionszahlen ist die Anzahl der Neu-
infektionen pro Tag, welche zusatzlich regelmaBig
verdffentlicht wird.

Bis diese Zahlen fur Deutschland vom RKI veroéf-
fentlicht werden, durchlaufen sie eine Vielzahl von
Schritten, wodurch Verzdgerungen entstehen kon-
nen. Dieser Verzug wird primar durch die folgenden

drei Faktoren verursacht (Dehning et al. 2020):

1. Inkubationszeit, das heiBt die Zeit von der
Ansteckung mit dem Virus bis zur Entwicklung
von ersten Symptomen, mit einem Median von
circa funf bis sechs Tagen.

2. Verzug von bis zu drei Tagen bis der PCR-Test
(siehe Infokasten) durchgefihrt wird.

3. Verzdgerung um weitere ein bis vier Tage bis
das Testergebnis im Labor vorliegt und dem
Gesundheitsamt vor Ort gemeldet wird.

Somit dauert es in der Regel mehrere Tage ab
der Ansteckung, bis das Gesundheitsamt vor Ort
Kenntnis Uber den Fall erlangt und dieser elektro-
nisch erfasst wird. Dieser Tag gilt als Meldedatum.
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Tab. 1 Fallzahlen der Infektionen mit SARS-CoV-2
(Stand 14.08.2020)

An das RKI elektronisch Ubermittelte Falle
(Stand 14.08.2020, 00:00 Uhr)
Bundesland .Fé”e
Anzahl in den 7-Tage- Todesfélle
letzten Inzidenz
7 Tagen
Baden-Wurttemberg 38270 522 4,7 1859
Bayern 52 645 861 6,6 2631
Berlin 9976 383 10,2 224
Brandenburg 3683 61 2,4 169
Bremen 1828 30 4,4 56
Hamburg 5821 176 9,6 264
Hessen 13187 653 10,4 526
Mecklenburg-Vorpommern 959 33 2,1 20
Niedersachsen 15318 424 53 656
Nordrhein-Westfalen 53 661 2571 14,3 1772
Rheinland-Pfalz 8 059 343 8,4 241
Saarland 2976 57 58 174
Sachsen 5705 72 1,8 225
Sachsen-Anhalt 2099 47 2.1 64
Schleswig-Holstein 3744 173 6,0 158
Thuringen 3482 66 3,1 186
Gesamt 221 413 6472 7.8 9225

Quelle: Robert Koch-Institut (RKI 2020g)

Zusatzlicher Verzug entsteht bei der Ubermittlung
der Zahlen von Gesundheitsdmtern an das Lan-
desamt fur Gesundheit und Lebensmittelsicherheit
(LGL) und schlieBlich der Weitergabe der Zahlen
an das RKI. Durch diesen Zeitverzug kénnen die
Zahlen von unterschiedlichen Quellen (zum Bei-
spiel zwischen RKI und LGL) zeitweise voneinan-
der abweichen (LGL 2020). Detaillierte Informatio-
nen zur Datenerfassung, des Meldewegs und des
-verzugs sowie mdglicher Differenzen zwischen
Zahlen von unterschiedlichen Quellen finden sich
in der Internetprasenz des RKI (RKI 2020h).

Obgleich die vorliegenden Zahlen die Realitat nicht
vollstandig abbilden kénnen, es zu Meldeverzé-
gerungen von 10 bis 14 Tagen kommen kann und
unterschiedliche Quellen zeitweise voneinander
abweichende Zahlen ausweisen, so bilden doch
die offiziell vom RKI veréffentlichten, kumulierten
Fallzahlen die zuverléassigsten und die objektivam
besten nachvollziehbaren Daten zu den Fallzahlen
in Deutschland ab. Die in diesem Artikel verwende-
ten Zahlen beruhen daher stets auf den dem RKI
vorliegenden beziehungsweise von diesem verof-
fentlichten Zahlen. Einzig fur die Zahlen von Ende
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Wissenschaftlich ist
dies aber nicht belegt;
mdglich wére zum Bei-
spiel eine sogenannte
Kreuzimmunitat (siehe
Infokasten) auf Grund
anderer zirkulierender
Corona-Viren wie zum
Beispiel der gewdhn-
lichen Erkéaltungsviren
(Mateus et al. 2020).

Andere Einfluss-
faktoren sind zum
Beispiel die Bevolke-
rungsdichte, sozio-
kulturelle, klimatische
oder Wetterbedin-
gungen (Delamater
et al. 2019).
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Februar 2020 greifen wir auf die Daten der Johns
Hopkins University zurlick, da fur diesen Zeitraum
keine Zahlen vom RKI vorlagen.

Zur besseren Vergleichbarkeit der Infektionszahl
zwischen Regionen kann die Fallzahl ins Verhalt-
nis zur Einwohnerzahl gesetzt werden (Fallzahl pro
100 000 Einwohner). So kénnen die Belastung des
Gesundheitssystems und lokale Ausbruchsgesche-
hen schneller erkannt werden, insbesondere wenn
hierbei Neuinfektionen betrachtet werden. Eine fur
die Politik wichtige GrdBe zur Beurteilung der aktu-
ellen Infektionslage ist die ,7-Tage-Inzidenz pro
100 000 Einwohner*. Dabei werden die Falle mit Mel-
dedatum der letzten sieben Tage aufaddiert und ins
Verhéltnis zu 100 000 Einwohnern gesetzt. Ist diese
Zahl hoher als ,35 (Bayern) beziehungsweise ,,50"
(Deutschland), werden gegebenenfalls MaBnah-
men vor Ort ergriffen. Zum deutschlandweiten Ver-
gleich der bis zum Redaktionsschluss veréffentlich-
ten Infektionszahlen siehe Tabelle 1 (vgl. RKI 20209).

2. Reproduktionszahl

Die Reproduktionszahl wird als eine der wich-
tigsten Kennzahlen in der Infektionsepidemiolo-
gie bezeichnet und wird dort unter anderem zur
Prognose der Entwicklung von Infektionszahlen
sowie zur Bestimmung von benétigten Impfquo-
ten zur erfolgreichen Bekdmpfung einer Ubertrag-
baren Krankheit herangezogen. Ihren Ursprung hat
die Reproduktionszahl zwischen den 1880er- und
1920er-Jahren im Bereich der Demographie zum
Zweck der Bestimmung der Geburten- und Bevol-
kerungsentwicklung (Heesterbeek 2002).

In der Epidemiologie beschreibt die Reprodukti-
onszahl, wie viele Menschen eine infizierte Per-
son im Mittel ansteckt. Dabei wird zwischen der
Basisreproduktionszahl (R,) sowie der effektiven
Reproduktionszahl (R,,) Erstere
beschreibt die Anzahl der Personen, die eine infi-

unterschieden.

zierte Person im Mittel ansteckt, wenn ein Erreger
auf eine Bevolkerung trifft, in der noch keine Immu-
nitdt gegen den Erreger besteht, noch kein Impf-
stoff verfugbar ist sowie (noch) keine MaBnahmen
zur Einddmmung der Ausbreitung einer Infekti-
onskrankheit getroffen wurden (Diekmann et al.
1990). Die effektive Reproduktionszahl hingegen

beschreibt die durchschnittliche Anzahl der Per-
sonen, die eine infizierte Person im Mittel ansteckt
unter Berucksichtigung von moéglichen (Teil-)Immu-
nitdten in der Bevolkerung (zum Beispiel da Patien-
tinnen und Patienten nach einer Infektion temporar
immun sein kénnen) sowie getroffener MaBnahmen
zur Einddmmung. Die effektive Reproduktionszahl
unterliegt somit einer zeitabh&ngigen Variabilitat
aufgrund sinkender Empfanglichkeit gegen das
Virus und aufgrund der Implementierung von Ein-
dammungsmaBnahmen (Nishiura & Chowell 2009).
Da es sich bei dem Virus SARS-CoV-2 um ein neu-
artiges Virus handelt, kann angenommen werden,
dass es in der Bevdlkerung zu Beginn keine Immu-
nitdt gegen das Virus gab?2.

Die vielfach zitierte ,kritische“ Reproduktionszahl
(R) betragt 1. Ist diese im Durchschnitt kleiner als
1, steckt jede infizierte Person im Mittel weniger als
eine Person an und die Anzahl der Neuinfektionen
nimmt ab; bei einem R-Wert gréBer als 1 steigt die
Anzahl der Neuinfektionen, bei einem R-Wert von
exakt 1,0 bleibt die Anzahl der Neuinfektionen im
Verlauf der Zeit konstant.

Grundsétzlich wird die Reproduktionszahl (R, und

R.;) primér durch die folgenden Faktoren® beein-

flusst:

» die Anzahl der Kontakte eines Infizierten
innerhalb einer bestimmten Zeiteinheit (k)

» die Ansteckungswahrscheinlichkeit bei
Kontakt (b)

e die mittlere Dauer der Ansteckungs-
fahigkeit/Infektiositat (D)

Zumindest in der Theorie lasst sich die Reprodukti-
onszahl als das Produkt dieser drei EinflussgréBen
berechnen: R = k X b x D (Lipsitch et al. 2003).
Anhand dieser Formel lasst sich gut erkennen, an
welchen Stellschrauben zum Zweck einer Eindam-
mung von Infektionskrankheiten angesetzt werden
kann: Die Anzahl der Kontakte lasst sich zum Bei-
spiel durch Kontaktbeschrdnkungen reduzieren,
die Ansteckungswahrscheinlichkeit je nach Ubertra-
gungsart durch verschiedene HygienemaBnahmen
und die mittlere Dauer der (effektiven) Infektiositat
im besten Fall indirekt durch eine frihzeitige Isola-
tion/Absonderung der (wahrscheinlich) Infizierten.
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Abb. 1
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Entwicklung der kumulierten Fallzahlen in Deutschland vom 29. Februar bis 25. April 2020
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Wahrend die blaue Linie die gemeldeten Fallzahlen in Deutschland darstellt, zeigt die rote Linie die (theoretische) exponentielle
Entwicklung der Fallzahlen fur eine angenommene Basisreproduktionszahl von 2,4. Der Startwert fUr beide Linien betragt hier 79,
was der Anzahl der in Deutschland positiv gemeldeten SARS-CoV-2-Falle vom 29.02.2020 entspricht (laut Johns Hopkins University;
ab diesem Datum wurden die offiziell gemeldeten Fallzahlen laut RKI verwendet). Eigene Berechnungen.

Da fur eine exakte Berechnung der Reproduktions-
zahl insbesondere zu Beginn der Infektionsausbrei-
tung die Daten meist nichtin der erforderlichen Tiefe
vorliegen, wird die Reproduktionszahl in der Regel
mithilfe des vorhandenen Datenmaterials, komple-
xer mathematischer Modelle sowie einiger Annah-
men geschatzt (Delamater et al. 2019). Auf diese
Weise wurde die Basisreproduktionszahl fur SARS-
CoV-2 auf Grundlage verschiedener wissenschaft-
licher Studien auf einen Wert zwischen 2,4 und 3,3
geschatzt (RKI 2020a)“. Dies bedeutet, dass 100
infizierte Personen im Durchschnitt 240 bis 330 wei-
tere Personen anstecken wirden und somit kumu-
liert 340 bis 430 Personen infiziert waren. Geht
man nun davon aus, dass die ursprunglich 100 infi-
zierten Personen nicht mehr infektios sind, sondern
lediglich die neu infizierten 240 bis 330 Personen
die Erkrankung weitergeben kdnnen, wéren eine
Generation spater (siehe Infokasten: Generations-
zeit; die Generationszeit fur SARS-CoV-2 wird aktu-
ell auf circa vier Tage geschétzt) kumuliert bereits
zwischen 916 und 1 519 Personen infiziert, wovon
wiederum nur ein Teil infektids ist®.

Eine solche exponentielle Steigung mit dem kon-
stanten Faktor R ist jedoch nur zu Beginn einer
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Infektionsausbreitung zu erwarten (siehe Abschnitt
2.2). Abbildung 1 stellt die Entwicklung der kumu-
lierten Fallzahlen der (theoretisch) exponentiellen
Entwicklung mit einer Reproduktionszahl von 2,4
den laut RKI gemeldeten tatsachlichen Fallzahlen
in Deutschland gegenuber. Erkennbar ist, dass die
Infektionsentwicklung in Deutschland zu Beginn
der Ausbreitung von SARS-CoV-2 leicht Uber der
exponentiellen Entwicklung beziehungsweise der
Reproduktionszahl von 2,4 liegt. Ab circa der letz-
ten Marz-Woche 2020 flacht die Kurve der gemel-
deten Fallzahlen deutlich ab.

Auch wenn die Reproduktionszahl eine zentrale
Rolle fur die Bestimmung der Infektionsdyna-
mik spielt, so gibt es aus Sicht der Statistik auch
diverse Schwierigkeiten, die bei deren Interpreta-
tion beachtet werden sollten.

2.1 Die effektive Reproduktionszahl ist ein
Schatzwert

Basisreproduktionszahl, effektive Reproduktions-
zahl, 4-Tages-R und 7-Tages-R — es gibt nicht ,die
eine“ Reproduktionszahl. Jeder Berechnung der
unterschiedlichen Varianten der Reproduktions-
zahl liegen gewisse Annahmen und (vorldufige)
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Zum Vergleich:

hoch ansteckende
Krankheiten, wie zum
Beispiel die Masern,
weisen eine Repro-
duktionszahl von

> 10 auf; Grippe- be-
ziehungsweise Influ-
enzaviren in der Regel
zwischen 1 und 2
(Aronson et al. 2020).

Berechnet ber

>2, N-R}, wobei
t=Generation und

N =100 (Anzahl
Infizierte bei t=0). Die
Ansteckungsfahigkeit
bei SARS-CoV-2 be-
ginnt zum Teil schon
vor dem Auftreten der
Krankheitssymptome
und nimmt mit Abklin-
gen der Krankheits-
symptome wieder ab.
Bei anderen Erregern
kann die Infekti-
ositat Jahre oder
Jahrzehnte anhalten.
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Welche groBe Aus-
wirkungen selbst
kleine Anderungen
der Reproduktions-
zahl haben kénnen,
zeigte auch Frau
Bundeskanzlerin

Dr. Merkel in der
Bundespresse-
konferenz vom
15.04.2020 auf, als
sie von Modellrech-
nungen berichtete,
wonach bei einer Re-
produktionszahl von
1,1 das Gesundheits-
system im Oktober
an der Belastungs-
grenze sei. Bereits ein
geringfuigig héherer
Wert von 1,3 wiirde
zu einer Uberlastung
im Juni — zwei Monate
nach der Presse-
konferenz — flihren.

Grinde fur das
fehlende Datum des
Symptombeginns
sind in der Regel
ein symptomfreier
Verlauf, aber auch
fehlende Angaben
bei der Ubermitt-
lung an das RKI.

Ublicherweise ist

der Unterschied zwi-
schen diesen beiden
R-Werten kleiner. Der
Grund fir den groBen
Unterschied liegt hier
zu einem GroBteil

an einem lokalen
Ausbruchsgeschehen
im Raum Giitersloh

in diesem Zeitraum.
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wissenschaftliche Erkenntnisse zu Grunde, die
relativ starke Auswirkungen auf ein solch sensi-
tives MaB wie die Reproduktionszahl haben kdén-
nen®. Dies erschwert, wie im Folgenden ersichtlich
wird, insbesondere die Interpretation von Schwan-
kungen der Reproduktionszahl und sollte zur Vor-
sicht mahnen.

Zunéachst ist es wichtig, herauszustellen, dass die
Reproduktionszahl stets nur mit einem zeitlichen
Verzug berechnet werden kann. Flr die Berech-
nung der 4-Tages-Reproduktionszahl (vier Tage
entsprechen der Generationszeit) bendtigt man
grundsatzlich die Anzahl der Neuinfektionen Uber
einen Zeitraum von insgesamt acht Tagen: die
durchschnittliche Anzahl der Neuinfizierten der
Tage 1 bis 4 (erste Generation) und die durch-
schnittliche Anzahl der Neuinfizierten der Tage 5
bis 8 (zweite Generation). Dividiert man die durch-
schnittliche Anzahl der Neuinfizierten der zweiten
Generation durch die durchschnittliche Anzahl der
Neuinfizierten der ersten Generation, erhalt man
die (effektive) Reproduktionszahl.

Aufgrund der unsicheren Datenlage fur die letzten
Tage lasst das RKI bei der Berechnung der Repro-
duktionszahl die vorangegangenen drei Tage stets
auBer Betracht. Soll beispielsweise die Reproduk-
tionszahl am 12. August 2020 berechnet werden,
finden die Daten fur den 9. bis 11. August keine
Berlcksichtigung (vorangegangene drei Tage).
Datengrundlage fur die Berechnung der Reproduk-
tionszahl wéren stattdessen der 1. bis einschlieB3-
lich 4. August (erste Generation) sowie der 5. bis
einschlieBlich 8. August 2020 (zweite Genera-
tion). Hierflr bendtigt man fur die in die Rechnung
einflieBenden Neuinfizierten dieses Zeitraums das
Datum des Krankheitsbeginns (beziehungsweise
Symptombeginns). Diesesliegtjedochfur circa30 %
der Patientinnen und Patienten nicht vor, so dass es
in diesen Féllen seitens des RKI geschétzt bezie-
hungsweise mithilfe des sogenannten Nowcasting-
Verfahrens (siehe Infokasten) imputiert werden
muss’. Soll zum Beispiel die Anzahl der Neuinfek-
tionen fur den 8. August 2020 (in unserem Beispiel
der vierte und damit letzte Tag der zweiten Genera-
tion) bestimmt werden, so liegt dem RKI ein GroB-
teil der hierfur erforderlichen Daten, einschlieBlich

des Datums des Symptombeginns, (noch) nicht vor
und muss geschéatzt werden. Dementsprechend
weist das RKI darauf hin, dass die Werte von wenig
zuruckreichenden Tagen mit relativ hohen Unsi-
cherheiten behaftet sind (RKI 2020i). Wird dann
am néachsten Tag (13. August) erneut die Repro-
duktionszahl berechnet, liegen dem RKI in der Zwi-
schenzeit einige aktualisierte Meldungen der Lan-
desgesundheitsbehdrden vor und es werden die
Lalten® imputierten Werte auf dieser Grundlage
neu geschétzt. Mit anderen Worten: Die Anzahl der
Neuninfektionen der vergangenen Tage wird auf
der Grundlage der sukzessive eingehenden Mel-
dungen der Gesundheitsbehdrden vom RKI taglich
korrigiert. Dies resultiert folgerichtig in Aktualisie-
rungen beziehungsweise Anderungen der Repro-
duktionszahl fUr ein und denselben Beobachtungs-
zeitraum (in unserem Beispiel der 1. bis 8. August).

Darlber hinaus unterscheiden sich der ,4-Tages-
R-Wert“, der vom RKI vom Beginn der Epidemie an
taglich berichtet wird und insbesondere in Phasen
einer Niedrigpravalenz sehr sensitiv auf lokale Aus-
bruchsgeschehen reagiert, teilweise relativ deut-
lich vom seit dem 14.05.2020 parallel berichteten
~7-1age-R-Wert“, bei dem derartige Schwankungen
(auch wochentagbedingte Schwankungen) bis zu
einem gewissen Punkt ausgeglichen werden kon-
nen, da dieser sich auf einen langeren Zeitraum
bezieht (gemaB RKI bildet er das Infektionsgesche-
hen von vor etwa acht bis 16 Tagen ab). So betrug
der Unterschied zwischen diesen beiden Repro-
duktionszahlen beispielsweise laut RKI-Lagebe-
richt vom 21. Juni 0,85 Prozentpunkte (4-Tage-R:
2,88, 95%-Konfidenzintervall: [2,16, 3,73], 7-Tage-R:
2,03, 95%-Konfidenzintervall: [1,60, 2,49]) (RKI
2020k) 8.

SchlieBlich kénnen unterschiedliche Forschungs-
gruppen, bedingt durch unterschiedliche Annah-
men oder abweichende Methodiken, zu voneinan-
der abweichenden Reproduktionszahlen kommen.
Wie der Wissenschaftsjournalist David Adam in
einem ,News Feature fur die renommierte wis-
senschaftliche Fachzeitschrift Nature berichtet,
prasentieren beispielsweise in GroBbritannien
circa zehn Forschergruppen ihre Ergebnisse fur
die Reproduktionszahl einem eingesetzten Komi-
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tee der britischen Regierung, das sich folglich auf
einen gewissen Wertebereich der Reproduktions-
zahl einigt (Adam 2020).

Wichtig zu erwdhnen ist in diesem Zusammen-
hang, dass keine der oben genannten Methoden
der Berechnung der Reproduktionszahl falsch
ist; es werden zum Teil lediglich unterschiedliche
Schwerpunkte gesetzt und geringfligig unter-
schiedliche Annahmen getroffen. Vielmehr sollten
die variierenden Ergebnisse daran erinnern, dass
es sich bei der Reproduktionszahl lediglich um
einen Schéatzwert handelt und - wie wiederholt
vom RKI betont — zwar eine wichtige, bei weitem
aber nicht die einzige Kennzahl fur die Bestimmung
der Infektionsdynamik ist. Sie kann nicht sensitiv
genug sein, um sie im Bereich von wenigen Dezi-
malpunkten zu interpretieren — geringe Schwan-
kungen und Abweichungen sind in der Regel sta-
tistisch unerheblich, liegen in der Regel innerhalb
des statistischen Schétzfehlers und sind - ent-
gegen mancher Schlagzeilen — kein Grund zur
Besorgnis. Insbesondere ist sie zudem weniger
geeignet, lokale Ausbruchsgeschehen zu identifi-
zieren beziehungsweise treiben lokale Ausbruchs-
geschehen den deutschlandweiten Mittelwert stark
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in die Hohe (zudem sollten lokale Ausbriiche im
Regelfall auffallen bevor sich diese auf die zeitver-
zogerte Berechnung der Reproduktionszahl aus-
wirken). So ist es laut RKI wichtig, neben der Repro-
duktionszahl unter anderem die absolute Zahl der
taglichen Neuinfektionen sowie die Schwere der
Erkrankungen zu berlcksichtigen (RKI 2020i).
Adam (2020) ergénzt dies noch um die Anzahl der
Todesfalle und Krankenhausaufnahmen. So musse
die absolute Zahl der Neuinfektionen klein genug
sein, um eine effektive Kontaktpersonennachver-
folgung zu ermoglichen und die Kapazitdten von
Intensivbetten nicht zu Uberlasten (RKI 2020i).

2.2 Die (effektive) Reproduktionszahl unterliegt
einer zeitlichen Dynamik

Die Reproduktionszahl entspricht ab einem bestim-
mten Zeitpunkt nicht mehr der Basisreproduktions-
zahl, da — unabhangig von eventuell eingefihrten
EinddmmungsmaBnahmen - (Teil)-Immunitaten
auf Grund bereits Uberstandener Erkrankungen
eine zunehmend stérkere Rolle bei der weite-
ren Infektionsentwicklung spielen (vorausge-
setzt, genesene Patientinnen und Patienten sind
zumindest temporar gegen eine weitere Anste-
ckung immun). Ab dann entspricht der — auch in

Abb. 2
Die Entwicklung der kumulierten Fallzahlen und der Reproduktionszahl laut Modellrechnung
Abb. 2a Abb. 2b
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Die beiden Abbildungen zeigen das Ergebnis eines sog. SEIR-Modells, gemé&B dem Mitglieder einer Population entweder

(1) empfanglich fir das Virus sind, (2) angesteckt wurden, (3) ansteckend sind oder (4) genesen sind (im Englischen: Susceptible,
Exposed, Infectious, Recovered) und diese vier Stufen in dieser Reihenfolge durchlaufen. Die GréBe der Ausgangspopulation be-
tragt hier 1 Million Personen und die Anzahl der anfanglich Infizierten 20. Es werden hier keine MaBnahmen zur Einddmmung der
Infektionskrankheit getroffen und es wird davon ausgegangen, dass alle Mitglieder die gleiche Wahrscheinlichkeit einer Ansteckung
haben und sich alle Mitglieder der Population zuféllig vermischen (homogene Vermischung).
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den Medien berichtete — ,R-Wert“ nicht mehr der
Basisreproduktionszahl R,. In Abbildung 1 lasst
sich erkennen, dass ein ungebremst exponentieller
Anstieg quasi ausgeschlossen ist. Steigt die Anzahl
der Infizierten in der Bevdlkerung an, steigt auch
die Wahrscheinlichkeit, dass Kontaktpersonen von
infizierten Personen bereits infiziert waren und
daher (vermutlich) gegen eine weitere Ansteckung
(temporar) immun sind. Anstatt eines exponenti-
ellen Anstiegs der Infektionszahlen ist somit eine
logistische Funktion anzunehmen, wie sie in Abbil-
dung 2a dargestellt ist. Die dazugehérige Entwick-
lung der Reproduktionszahl, ausgehend von einer
Basisreproduktionszahl von 2,4, ist in Abbildung 2b
abgebildet (unter der Annahme einer Entwicklung
einer Immunitét nach Uberstandener Infektion Uber
mindestens die Dauer des Beobachtungszeitraums
von 80 Tagen).

Die in Abbildung 2a und 2b dargestellten Ergeb-
nisse des Simulationsmodells kdnnten suggerie-
ren, dass die Strategie der Erreichung eines soge-
nannten Herdenschutzes beziehungsweise der
Herdenimmunitét (siehe Infokasten), die zumin-
dest zeitweise von GrofBbritannien und Schweden
verfolgt wurde, bereits zu einem relativ frihzei-
tigen Zeitpunkt erreicht sein kénnte. Bereits nach
etwas mehr als 50 Tagen waren laut dem Modell
knapp 60% der Bevolkerung infiziert (womit der
Herdenschutz bei einer Basisreproduktionszahl
von 2,4 erreicht ware). Die Ergebnisse des Modells
kénnen aber aus mehreren Grinden nicht auf die
realen Bedingungen eines Infektionsverlaufs tber-
tragen werden. Zunachst betragt in diesem Modell
die PopulationsgréBe lediglich eine Million Mit-
glieder; in einer deutlich gréBeren Bevolkerung
ware der Herdenschutz spater erreicht. Viel wich-
tiger ist jedoch die dem Modell zugrunde liegende
Annahme, dass keinerlei pharmakologischen (ins-
besondere Schutzimpfungen) oder nicht-phar-
makologischen Interventionen, wie zum Beispiel
Maskenpflicht oder Mindestabstand, eingefihrt
werden. Hierzu gehort auch, dass — selbst wenn es
von staatlicher Seite keinerlei Interventionen geben
sollte — die Bevélkerung ihr Verhalten nicht anpasst.
Diese Annahme ist im Zeichen einer drohenden
Infektion mit einem potenziell lebensgeféhrlichen
Virus unrealistisch. Doch auch von staatlicher Seite

gab und gibt es in quasi allen Staaten einige Inter-
ventionen zur Einddmmung oder Milderung des
Infektionsgeschehens — auch dort, wo mehr oder
weniger explizit die Strategie einer Herdenimmu-
nitat verfolgt wurde. Diese MaBnahmen sind nicht
zuletzt auch zum Zweck der Vermeidung der Uber-
lastung des Gesundheitswesens essenziell. Bei
einer Hospitalisationsrate von etwa 10% wére die-
ses — ohne jegliche Interventionen — schon frihzei-
tig Uberlastet. So errechnet der Infektionsforscher
Professor Meyer-Hermann vom Helmholtz-Zentrum
fur Infektionsforschung, dass die Herdenimmunitéat
unter Berlicksichtigung und Einhaltung der Kapa-
zitdten des Gesundheitssystems erst in vielen Jah-
ren erreicht wirde; in Deutschland wéare demnach
die Herdenimmunitat bei taglich 2 500 Neuinfektio-
nen in circa 25 Jahren erreicht (Der Tagesspiegel,
15.04.2020). Doch auch diese Rechnung gilt ledig-
lich unter der Annahme einer anhaltenden Immu-
nitdt von Personen, die die Krankheit durchlaufen
haben. Die grundsétzliche Uberlegung einer zeit-
lichen Dynamik der Entwicklung der Reprodukti-
onszahl aufgrund von (temporaren) Immunitaten
bleibt hiervon aber unberuthrt; dieser Effekt tragt
— neben den MaBnahmen zur Einddmmung des
Infektionsgeschehens — dazu bei, dass die Kurve
abflacht und eben kein unbegrenztes exponenti-
elles Anwachsen der Infektionszahlen moéglich ist.

2.3 Mittelwert, Streufaktor und Superspreader

Wie schon an der Definition der Reproduktions-
zahl ersichtlich, stellt diese einen Mittelwert Uber
alle infizierten Personen dar. Zum einen bedeutet
dies, dass die Reproduktionszahl typischerweise
fur Deutschland insgesamt ausgewiesen wird und
somit in der Regel lokale Ausbruchsgeschehen
nicht zuverlassig abgebildet werden. Doch gibt es
noch ein weiteres Problem bei der Fokussierung
auf den Mittelwert: Steckt beispielsweise jede infi-
zierte Person zwei Personen an, betragt die Repro-
duktionszahl 2,0. Eine identische Reproduktions-
zahl ergibt sich aber auch, wenn 90 % der Infizierten
lediglich eine Person anstecken und die anderen
10% jeweils 11 Personen. Durch diese sehr unglei-
che Verteilung ist jedoch eine andere Infektionsdy-
namik zu erwarten, als wenn jede infizierte Person
exakt zwei weitere Personen ansteckt. In letzterem
Fall wéare keinerlei Streuung in der Anzahl der infi-
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Mogliche Wahrscheinlichkeitsverteilung der Anzahl der Ansteckungen
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Bei einem angenommenen R-Wert von 2,5 und einem Dispersionsfaktor von k = 0,1 (ca. 10 % der Infizierten sind flir 80 % der
Ansteckungen verantwortlich) stecken etwas mehr als 70 % der infizierten Personen keine weitere Person an.

zierten Personen, die eine Person ansteckt (die
sogenannten sekundéren Falle), zu beobachten.
Dieser Streufaktor beziehungsweise im wissen-
schaftlichen Diskurs Dispersionsfaktor genannt, ist
in der Virologie und Epidemiologie eine relevante
GroéBe. Fur viele Infektionskrankheiten scheint
eine 20/80-Regel zu gelten, die besagt, dass
typischerweise 20% der Infizierten fur circa 80%
der verursachten Infektionen verantwortlich sind
(Woolhouse et al. 1997). Fir das SARS-CoV-1-Vi-
rus wurde sogar geschatzt, dass circa 10 % der infi-
zierten Personen fir circa 80 % der Infektionen ver-
antwortlich waren (LIoyd-Smith et al. 2005); bei der
Spanischen Grippe 1918 wird hingegen geschétzt,
dass die Uberdispersion nur eine geringe Rolle
gespielt hat, das heiBt, jede infizierte Person hat in
etwa gleich viele Personen angesteckt (Fraser et al.
2011). Fur SARS-CoV-2 weisen erste Forschungs-
ergebnisse noch relativ stark voneinander abwei-
chende Werte fur den Dispersionsfaktor aus.

Was bedeutet diese Uberdispersion beziehungs-
weise die Streuung fir die Praxis? Endo et al.
(2020) zeigen die theoretische Wahrscheinlich-
keitsverteilung der Anzahl der sekundéren Falle fir
eine angenommene Basisreproduktionszahl von
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R, = 2,5 und einem Dispersionsfaktor von k = 0,1
wie dieser laut Endo et al. fur SARS-CoV-2 ange-
nommen werden kann. Wie Abbildung 3 zu entneh-
men ist, wirden entsprechend dieser negativen
Binomialverteilung in diesem Fall etwas mehr als
70% der infizierten Personen keine weitere Person
anstecken und weniger als 10% lediglich eine wei-
tere Person. Etwa 3% der infizierten Personen wur-
den bei dieser Wahrscheinlichkeitsverteilung hin-
gegen mehr als 20 weitere Personen anstecken.
Das Infektionsgeschehen wirde bei dieser
ungleichméBigen Verteilung also primér von eini-
gen wenigen sogenannten Superspreadern bezie-
hungsweise Superspreader-Ereignissen getrieben,
bei denen mehr als 10 oder gar Uber 20 Personen
von einer einzelnen Person angesteckt werden.
Diese Ereignisse waren bei dieser schiefen Anste-
ckungsverteilung folglich fir einen betrachtlichen
Teil der Infektionsausbreitung und somit fir den
hohen Mittelwert der Reproduktionszahl verant-
wortlich.

Allerdings gilt es hier zu bedenken, dass in vielen
Landern initial eher kleinere Infektionsketten vor-
herrschten und es nur in ein paar wenigen Landern
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zu extensiven Ausbrichen auf Grund groBer Infek-
tionsketten kam (Anderson et al. 2020). Weiter war-
nen Anderson et al. vor einer Uberinterpretation
von Superspreader-Ereignissen, die bei allen Infek-
tionskrankheiten eine wichtige, aber nicht zwangs-
laufig Gberragende Rolle spielen.

Dennoch gibt es zwischenzeitlich international
wie national zahlreiche Hinweise auf derlei Super-
spreader-Ereignisse. Sie treten insbesondere dort
auf, wo Menschen in geschlossenen Raumen in
engem Kontakt stehen beziehungsweise nicht die
empfohlenen Hygieneabstande einhalten (kdén-
nen). Diese Vorfalle — beispielsweise Chorpro-
ben (Deutschlandfunk Kultur, 10.07.2020) oder
beengtes Arbeiten in Schlachtbetrieben (Zeit
Online, 23.07.2020) — suggerieren, dass wenige
Personen viele andere Personen angesteckt haben.
Uberproportional héaufig scheinen derlei Ereignisse
von 20-39-jahrigen pra- oder asymptomatischen
Personen auszugehen (Furuse et al. 2020). Unklar
ist, ob die Ursache fur derlei Ereignisse bestimm-
ten Eigenschaften der Person (zum Beispiel zahl-
reiche Kontakte, lautes Sprechen oder ein Aus-
scheiden einer hohen Viruslast) oder der Situation
(zum Beispiel viele Personen in einem engen,
geschlossenen Raum) geschuldet ist. Im Allgemei-
nen hangen aber diese persdnlichen und situativen
Aspekte eng zusammen (Asadi et al. 2019).

Eine stark ungleiche Infektionsverteilung bietet
jedenfalls gewisse Chancen im Hinblick auf die
Moglichkeiten zur Einddmmung der Infektions-
dynamik. So kann mit zum Teil wenig einschnei-
denden MaBnahmen die Anzahl der Neuinfek-
tionen relativ stark reduziert werden. So sollten
insbesondere die Ereignisse vermieden werden,
bei denen einzelne Personen eine Vielzahl an wei-
teren Personen anstecken, das heiBt sogenannte
Superspreader-Ereignisse mussen deutlich redu-
ziert beziehungsweise im Idealfall vermieden wer-
den (mit Blick auf Abbildung 3 wird diese Strategie
im Englischen auch ,chopping the tail“ oder ,cut-
ting the tail“ genannt, das heiBt ein ,Abschneiden®
der Ausléufer im rechten Teil der Abbildung 3; Kain
et al. 2020). Endo et al. (2020) haben in einer sta-
tistischen Modellsimulation gezeigt, dass, wenn es
gelingt, Superspreader-Ereignisse, bei denen mehr

als zehn Personen angesteckt werden, zu verhin-
dern, die Reproduktionszahl von einem (hypothe-
tischen) Wert von 2,0 auf 1,0 abgesenkt wirde -
ohne weitere MaBnahmen oder Beschrankungen
zur Eind@mmung (siehe auch Kain et al. 2020).

3. Genauigkeit von Tests

Seit Februar 2020 wurde in Deutschland eine Viel-
zahl von Testungen durchgefuhrt. Dabei sind fol-
gende drei Testverfahren grundsétzlich von-
einander zu unterscheiden: PCR-Testungen,
Antikdrper-Testungen und Antigen-Testungen.

* PCR-Testungen (siehe Infokasten) weisen mit-
tels Abstriche aus den oberen Atemwegen das
Virus direkt nach. Ein positives Testergebnis
bedeutet demnach, dass der Patient mit einer
bestimmten Wahrscheinlichkeit mit SARS-
CoV-2 infiziert ist. Die Zeitspanne bis zum Test-
ergebnis betragt in etwa ein bis zwei Tage. Auf-
grund einer hohen Laborauslastung kann es
dabei aber naturlich zu Verzégerungen kom-
men. Der Nachweis des Virus ist allerdings nur
bei einer aktiven Erkrankung moglich.

* Antikdrpertestungen weisen eine Infektion
dagegen indirekt nach. Hier wird im Blut des
Patienten nicht nach dem Virus gesucht, son-
dern danach, ob der Patient Antikérper gegen
SARS-CoV-2 gebildet hat. Das bedeutet, dass
dieser Test erst nach einer Uberstandenen
COVID-19-Erkrankung angewendet werden
sollte, da sich erst dann Antikérper (mdglicher-
weise) gegen das Virus gebildet haben. Fallt
der Test positiv aus, so kann man mit einer
bestimmten Wahrscheinlichkeit darauf schlie-
Ben, dass der Patient mit SARS-CoV-2 infiziert
war und damit gegebenenfalls temporar immun
sein kdnnte. Antikérper-Testungen werden der-
zeit vor allem auch daflr verwendet, festzustel-
len, wie stark sich das Virus in der Bevolkerung
tatséchlich ausgebreitet hat. Viele Personen
haben aufgrund sehr schwacher (oder keiner-
lei) Symptome nicht bemerkt, dass sie sich mit
dem Virus infiziert haben und haben sich daher
auch keinem PCR-Test unterzogen. Derzeit lau-
fen verschiedene Antikérper-Studien, deren
Ergebnisse abzuwarten sind (siehe Abschnitt
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4.2). Es ist allerdings darauf zu achten, dass
der Patient erst nach einer gewissen Zeit Anti-
kérper bildet. Der Test darf daher nicht zu friih
eingesetzt werden, da dessen Ergebnis somit
unzuverlassig ware.

* Der Vorteil von Antigen-(Schnell-)Tests ist
wiederum, dass sie bereits vor Einsetzen der
ersten Symptome eingesetzt werden kénnen.
Des Weiteren liegt das Ergebnis innerhalb
einer sehr kurzen Zeit vor (in etwa 15 Minuten).
Ahnlich wie bei PCR-Tests wird mittels eines
Nasen-Rachen-Abstrichs direkt nach den
SARS-CoV-2 Viren gesucht und damit auf eine
aktive Infektion getestet. Ein positives Ergeb-
nis bedeutet, dass der Patient mit SARS-CoV-2
infiziert ist. Der Nachteil ist, dass Antigen-
Testungen nicht sehr genau sind und eventuell
mittels eines PCR-Tests abgesichert werden
mussen (RKI 2020j). Im Folgenden wird vorran-
gig auf PCR-Tests Bezug genommen.

Die Testkapazitaten fir PCR-Testungen der deut-
schen Labore wurden bereits im Méarz 2020 stark
ausgebaut. Von 7 115 Tests pro Tag Anfang Mérz
(KW 11) stieg diese Zahl auf 103 515 pro Tag Ende
Marz (in KW 14) (Seifried & Hamouda 2020). Ende
Mai (KW 21) erreichte die Testkapazitdt sogar
159 418 Tests pro Tag. Zuletzt stieg die Testkapa-
zitat sogar auf 202 761 Tests pro Tag in KW 36. Die
tatséchlich durchgefuhrten Tests in Deutschland
stiegen ebenfalls rasant an. Bereits in KW 10 wur-
den 124 716 Tests durchgefiihrt. Diese Zahl stei-
gerte sich in KW 20 auf 430 882 Tests und in KW 35
sogar auf 1101 299 Tests (RKI 2020d). Uber diese
Zahlen und auch die verdffentlichten Ergebnisse
der Tests wurde in den Medien ausfuhrlich berich-
tet. Aus Sicht der Statistik gilt es bei der Interpre-
tation von Testergebnissen allerdings einiges mehr
zu beachten. Zwar sollten Tests idealerweise zuver-
lassig aussagen, ob eine Person tatsachlich mit
SARS-CoV-2 infiziert ist oder nicht; Tests mit hun-
dertprozentiger Gewissheit gibt es jedoch nicht.

3.1 Sensitivitat und Spezifitat

Eine ausschlieBliche Betrachtung der als positiv
getesteten Personen ist fur eine umfassende Beur-
teilung der Testgute nicht ausreichend. Um einen
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Tab. 2 Erwartete Vierfeldertafel
(Sensitivitat 90 %, Spezifitat 95,5 %, Pravalenz 1 %)

Person
erkrankt nicht erkrankt

positiv 900 4455 (allfz ;S)ii'itiv

ichti it falsch iti
Tost. (richtig positiv) (falsch positiv) Getesteten)

ergebnis

negativ 100 94545 (aIZ4ni4gitiv

falsch i ichti ti
(falsch negativ) (richtig negativ) Getesteten)

1000 99 000
(alle Erkrankten) (alle Gesunden) 100000

umfassenden Uberblick der Giite von Tests zu
erhalten, sollten die Ergebnisse im Detail betrach-
tet werden. In Tabelle 2 sind bespielhaft die Test-
ergebnisse abgebildet, die sich ergeben kdnnten,
wenn 100 000 asymptomatische Personen unge-
zielt getestet werden. Wie man in Tabelle 2 erken-
nen kann, kénnen bei derartigen Testungen vier
Falle beziehungsweise Kombinationen auftreten.
Zwei Félle werden auch in der Presse oft darge-
stellt. Dies sind zum einen die Personen, die ein
positives Testergebnis aufweisen und die auch tat-
sachlich erkrankt sind (n = 900), und zum ande-
ren die Personen, die negativ getestet werden und
die tatsachlich nicht erkrankt sind (n = 94 545).
Die Félle in der ersten Gruppe werden als rich-
tig Positive (RP) bezeichnet und die Personen in
der zweiten Gruppe als richtig Negative (RN). In
unserem Beispiel werden fast alle erkrankten Per-
sonen auch tatséchlich positiv getestet sowie ein
sehr hoher Anteil der Gesunden als negativ ein-
gestuft. Der Test liefert daher auf den ersten Blick
gute Ergebnisse.

Aus diesen Haufigkeiten werden in der Statistik
spezielle Kennzahlen berechnet: die Sensitivitat
und die Spezifitdt (Fahrmeir et al. 2016). Die Sensi-
tivitat gibt den Anteil der vom Test als positiv klas-
sifizierten Personen an der Anzahl der tatsachlich
erkrankten Personen an. In unserem Beispiel wird
ein GroBteil aller erkrankten Personen vom Test
auch als positiv klassifiziert, jedoch nicht alle. Die
Sensitivitat betragt damit 90 %.

RP 900
SENS = = =09
alle tatsdchlich Erkrankten 1 000
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9 Diagnostische/

klinische Sensiti-

vitat und Spezifitat
beschreiben, wie gut
der Test Kranke und
Gesunde unterschei-
den kann. Die Werte
werden durch tatsach-
liche Testungen mit
Probanden erhoben.
Die klinische Sensi-
tivitat gibt hier das
Vermdégen des Tests
an, moglichst alle Er-
krankten zu erfassen.
Die klinische Spezifitat
zeigt das Vermdgen
des Tests, ein Krank-
heitsbild gezielt zu
erfassen und somit
Fehlzuordnungen ge-
ring zu halten. Davon
zu unterscheiden sind
die analytische Sen-
sitivitat und Spezifitat.
Erstere beschreibt
die Nachweisstérke
des Labortests und
zweitere inwieweit der
Test das misst, was
er vorgibt zu messen.
Die Werte kénnen
durch technische
Eigenschaften

des Tests variiert
werden (Bundes-
gesundheitsblatt
2008).
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Die Spezifitat zeigt analog den Anteil an Personen,
die vom Test als negativ, das heift als gesund, ein-
gestuft wurden, gemessen an der Anzahl aller tat-
sachlich gesunden Personen. Da hier die Mehrheit
aller Gesunden auch als negativ klassifiziert wird,
reagiert der Test sehr spezifisch und die Spezifitat
betragt damit 95,5 %.

RN
SPEZ = =
alle tatsdchlich Gesunden

94 545
99 000

0,955

Das WHO Collaborating Centres in Genf hat eine
Auswahl an aktuell existierenden PCR-Tests unter
anderem bezuglich der Sensitivitdt und Spezifitat
evaluiert. Die letzte Aktualisierung vom 3. Juli 2020
zeigt, dass die aufgelisteten Werte hier zwischen
90% und 100% fur die Sensitivitat sowie zwischen
95% und 100% fur die Spezifitat variieren (FIND
2020). Es ist allerdings zu bertcksichtigen, dass
die klinische Sensitivitat stark in Abhangigkeit vom
Erkrankungsverlauf schwankt (siehe Abschnitt 3.2).°

Um nun die Gute des Tests beziehungsweise die
Trennschérfe umfassend zu beurteilen,
gleichzeitig betrachtet werden, wie oft der Test ein
falsches Ergebnis liefert. Wie bereits oben beschrie-
ben, ist eine hundertprozentig richtige Zuordnung
zu den beiden Gruppen (gesund/krank) meist nicht
maoglich. Zuordnungen koénnen in zweierlei Weise
falsch sein. Einerseits kénnte eine Person falsch-

muss

licherweise negativ getestet werden, obwohl sie
eigentlich mit SARS-CoV-2 infiziert ist (in unserem
Beispiel n = 100). Dies kann zum Beispiel passie-
ren, wenn die Probenentnahme nicht sachgerecht
durchgefuhrt oder transportiert wurde (Woloshin
et al. 2020). Diese Ergebnisse entsprechen dann
den falsch Negativen (FN). Andererseits wére es
aber genauso moglich, dass eine gesunde Person
falschlicherweise als positiv, das heiBt als erkrankt
getestet wird (in unserem Beispiel n = 4 455). Dies
entspricht den falsch Positiven (FP).

Entweder werden also Erkrankte Ubersehen und
damit im Falle von SARS-CoV-2 die vorgesehenen
QuarantdnemaBnahmen nicht eingehalten, was
zu weiteren unentdeckten Neuansteckungen flh-
ren kann, oder es werden Personen in Quarantane
geschickt, die eigentlich gesund sind. Beide Félle
sollten nach Méglichkeit nahe Null liegen.

3.2 Vorhersagewahrscheinlichkeiten

In der Statistik lassen sich diese falschen Zuord-
nungen mit weiteren Kennzahlen bestimmen, die
allerdings nur selten berichtet werden, obwohl dies
gerade bei den falsch Positiven von hoher Wich-
tigkeit ware. So lasst sich in unserem Beispiel
der Anteil der korrekt positiv getesteten Personen
gemessen an allen positiv getesteten Personen,
der sogenannte positive Vorhersagewert, berech-
nen. Wie Tabelle 2 zeigt, wird die Mehrheit der tat-
sachlich infizierten Personen auch als krank erkannt
(n = 900), doch werden darUber hinaus viele Per-
sonen ebenfalls als krank eingestuft, obwohl sie
eigentlich gesund sind (n = 4 455). Damit betragt
der positive Vorhersagewert lediglich rund 17 %.

RP 900

pos. Vorhersagewert = ————— =
(RP+FP) 5355

= 0,167

GemaB dem positiven Vorhersagewert bedeutet
ein positives Testergebnis in Tabelle 2 also, dass
man lediglich mit einer Wahrscheinlichkeit von rund
17 % auch tatsachlich erkrankt ist. Anders gespro-
chen bedeutet dies aber auch, dass man mit einer
Wahrscheinlichkeit von 83 % eigentlich gesund sein
kénnte, obwohl man positiv getestet wurde. Tester-
gebnisse, die eine derartige niedrige Vorhersage-
wahrscheinlichkeit haben, fihren unweigerlich zu
weiteren Untersuchungen, die das Ergebnis spe-
zifizieren mussen (siehe Drosten 2020). Im Fall
von SARS-CoV-2 wurde ein derart hoher Anteil an
falsch Positiven ohne weitere Spezifizierung falsch-
licherweise zu QuarantdnemaBnahmen fuhren, die
in diesem Umfang nicht notwendig wéaren.

Analog kann auch der negative Vorhersagewert
berechnet werden, welcher flir das Infektionsge-
schehen eine weitaus wichtigere Rolle spielt, als
die Rate der falsch Positiven. In Tabelle 2 liegt der
negative Vorhersagewert bei 99,9%, da fast alle
gesunden Personen als negativ klassifiziert werden
sowie nur eine geringe Anzahl an erkrankten Per-
sonen als falsch negativ getestet wird.

RN
(RN +FN) 94645

94 545

neg. Vorhersagewert = = 0,999

Tabelle 2 zeigt allerdings die Fallzahlen bei einer

falsch Negativen-Rate von etwa 10%. In der Wis-
senschaft wird der Anteil der falsch Negativen in
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Zusammenhang mit SARS-CoV-2 teilweise aber
héher eingeschéatzt. Wie bereits erwahnt, kann er
genau genommen sogar erheblich schwanken, je
nachdem an welchem Tag die Probenentnahme
erfolgt ist (Kucirka et al. 2020). Kucirka et al. zei-
gen, dass am ersten Tag einer vermuteten Infek-
tion in keinem Abstrich das Virus festgestellt wurde.
Alle vermeintlich Kranken wurden daher als gesund
klassifiziert. Auch am vierten Tag der Infektion sinkt
die mittlere Rate der falsch Negativen nur auf 67 %.
Erst an Tag acht (beziehungsweise drei Tage nach
dem Auftreten der ersten Symptome) féallt die mitt-
lere falsch Negativen-Rate auf akzeptable 20%.
SchlieBlich steigt die Rate der falsch Negativen
sogar ab Tag 21 wieder, das heiBt, das Virus ist
dann nicht mehr sicher nachweisbar, obwohl| der
Infizierte das Virus bereits weitergegeben haben
kénnte. Es wird damit deutlich, dass hohe Werte
der Sensitivitdt und Spezifitat alleine nicht ausrei-
chen, um die Trennschérfe eines Tests zu beurtei-
len, sie aber unabdingbar fur eine Anwendung von
Testungen sind.

3.3 Pravalenz

Neben der Trennscharfe ist aus statistischer Sicht
ein weiterer Aspekt fur die Aussagekraft von Test-
ergebnissen unabdingbar: die Pravalenz, das heift
der Grad der Verbreitung der Krankheit in der Popu-
lation (siehe auch Infokasten). Die Berlcksichtigung
der Pravalenz lasst die Testergebnisse in einem
anderen Licht erscheinen. In unserem ersten Bei-
spiel (siehe Tabelle 2) haben wir eine Pravalenz von
1% angenommen. Das bedeutet, dass nur ein gerin-
ger Anteil der Bevolkerung erkrankt ist. Anhand des
niedrigen positiven Vorhersagewertes haben wir
gesehen, dass die Aussagekraft des Tests, hinsicht-
lich der Erkennung von tatséachlich erkrankten Per-
sonen, stark eingeschrankt ist. In Tabelle 3 nehmen
wir nun eine Pravalenz von 20% an, das heiBt eine
starkere Verbreitung der Krankheit in der Bevolke-
rung. Diese Pravalenz kdnnte auch bei einer Testung
in einem Risikosetting (zum Beispiel in einem Alters-
heim) auftreten (Horvath 2020).

Tabelle 3 zeigt, dass die Anzahl der richtig Positiven
(n = 18000) und richtig Negativen (n = 76 400)
relativ hoch ist. Zuséatzlich geht die Anzahl an falsch
Positiven nun zurtick (n = 3 600) und der positive
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Tab. 3 Erwartete Vierfeldertafel

(Sensitivitat 90 %, Spezifitat 95,5 %, Pravalenz 20 %)

Person
erkrankt nicht erkrankt
positiv 18000 3600 (allze1 :ggitiv
ichti iti falsch it
Tost. (richtig positiv) (falsch positiv) Getesteten)
ergebnis
negativ 2000 76400 (allzani(;oativ
falsch i ichti i
(falsch negativ) (richtig negativ) Getesteten)
20 000 80 000
1
(alle Erkrankten) (alle Gesunden) 00000

Vorhersagewert steigt damit auf 83%. Das bedeu-
tet, dass prozentual erheblich weniger Personen,
die eigentlich gesund sind, falschlicherweise als
erkrankt klassifiziert werden und ein positives Test-
ergebnis aussagekréaftiger wird. Je hoéher die Préa-
valenz in der Gesamtpopulation ist, desto mehr
Gesunde werden richtig klassifiziert und desto
weniger fallen die falsch Positiven ins Gewicht.
Gleichzeitig ist aber auch zu beachten, dass die
Anzahl der falsch Negativen stark ansteigt. Es wer-
den nun bedeutend mehr Infizierte Gbersehen. Der
negative Vorhersagewert fallt damit von 99,9% auf
97,5%. Damit wird auch deutlich, dass sich die bei-
den Mdglichkeiten einer falschen Klassifizierung
gegenseitig beeinflussen. Es ist wichtig, zu ent-
scheiden, welche Fehlklassifikation als schwerwie-
gender betrachtet wird. Im Fall von SARS-CoV-2
beziehungsweise bei PCR-Testungen wird es ver-
mutlich die Rate der falsch Negativen sein, da diese
Personen das Virus unwissentlich weiterverbrei-
ten, obwohl sie eigentlich negativ getestet wurden.
Es ist daher von hoher Wichtigkeit, die Anzahl der
falsch Negativen so gering wie méglich zu halten.
Bei der Testung ist allerdings der bereits im vorhe-
rigen Abschnitt erwdhnte Aspekt des Zeitpunktes
der Probenentnahme zu beachten. Letztlich ist im
Zusammenhang mit der Pravalenz noch zu bertck-
sichtigen, dass diese durchaus auch gruppenspezi-
fisch unterschiedlich hoch sein kann, beispielsweise
bezlglich Alter und Geschlecht. Fur die Berech-
nung der statistischen Kennzahlen musste dies wei-
ter berlcksichtigt werden (Gigerenzer 2009).

Wie wir bisher gezeigt haben, sollte bei einer PCR-
Testung der Anteil der falsch Negativen mdglichst




556

10 Das Robert Koch-

Institut (RKI) gibt
Empfehlungen und
Leitlinien vor, unter
welchen Bedingungen
ein Test auf SARS-
CoV-2 durchgeflhrt
werden soll. Zu
Beginn der Pandemie
empfahl das RKI nur
dann einen Test auf
eine Corona-Infektion
durchzufihren, wenn
ein Kontakt zu

einem Infizierten
bekannt war. Dadurch
wurden Personen

mit typischen COVID-
19-Symptomen,

aber ohne Kontakt

zu Infizierten nur im
Ausnahmefall (oder
aber in Abhangigkeit
von Testkapazitaten)
getestet. Spater
genugten spezifische
Symptome und es war
nicht mehr notwendig,
einen Kontakt nach-
zuweisen. Allerdings
wurde erst im Verlauf
der Erforschung

des Virus erkannt,
dass beispielsweise
auch der Verlust des
Geruchssinns als
typisches Symptom
gelten kann. Wenn
dies als alleiniges
Symptom auftrat,
konnte so die Infekti-
on Ubersehen werden.
Hinzu kommt, dass
die Kapazitaten der
Testlabore erst ausge-
baut werden mussten
und so die Umsetzung
der Empfehlungen
maéglicherweise
zunachst regional
unterschiedlich war.
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gering sein. Dies resultiert daraus, dass keine Infi-
zierten Ubersehen werden sollten, da sie das Virus
weiter verbreiten kénnten. Der Anteil der falsch
Positiven konnte idealerweise mittels einer hohen
Pravalenz auf einem relativ niedrigen Niveau gehal-
ten werden. Bei Antikérper-Testungen bedeutet
dagegen ein positives Ergebnis, dass der Patient
Antikdrper gebildet hat und folglich bereits mit dem
SARS-CoV-2 infiziert war. Demnach kdénnten auch
in der Praxis alle im Antikérper-Test positiv getes-
teten, also auch die falsch positiv getesteten, Per-
sonen zunachst davon ausgehen, dass sie bereits
an COVID-19 erkrankt waren und unter Umstéanden
sogar immun sind. Folglich wirden diese Personen
maoglichweise weniger auf HygienemaBnahmen
und Abstandsregeln achten, was bei den falsch
Positiven dazu fluhrt, dass sie das Infektionsge-
schehen weiter férdern, indem sie sich selbst infi-
zieren. Gleichzeitig muss allerdings erwahnt wer-
den, dass derzeit wissenschaftlich nicht gekléart
ist, ob jede Infektion mit SARS-CoV-2 auch zur Bil-
dung von entsprechenden Antikérpern fuhrt oder
der Nachweis von Antikérpern auch bedeutet, dass
die Person eine schiitzende Immunitat ausgebil-
det hat und wenn ja, wie lange diese Immunitat
anhalten konnte (Solbach et al. 2020). Daher gilt
gerade bei Antikdrpertests, dass der positive Vor-
hersagewert moglichst hoch sein sollte (Horvath
2020). Das heiBt der Anteil an falsch Positiven, also
an Personen, die bisher nicht mit SARS-CoV-2 infi-
ziert waren, aber falschlicherweise positiv auf Anti-
kérper getestet wurden, sollte mdglichst gering
sein. Bei den derzeit eingesetzten ELISA-Verfahren
(,Enzyme Linked Immunosorbant Assays®, siehe
Infokasten) wird die Sensitivitdt zwischen 72,2%
und 94,4% beziehungsweise die Spezifitdt zwi-
schen 96,7% und 99,5% angegeben (Horvath 2020,
LMU 2020).

Der Effekt der Pravalenz darf naturlich nicht dazu
verleiten, Tests erst nach einer entsprechend
hohen Durchseuchungsrate durchzuflihren. Bes-
ser sollten Tests frihzeitig und gezielt durchge-
fuhrt werden.”® Dies erklart sich daraus, dass die
Testung einer Population von symptomatischen
Personen eine hohe Prévalenz aufweist und damit
der positive Vorhersagewert relativ hoch sein wird.
Der richtige Zeitpunkt der Probenentnahme im

Verlauf der Krankheit kann zuséatzlich den nega-
tiven Vorhersagewert erhéhen. ,Die Erkrankungs-
rate in der Bezugspopulation bestimmt also, mit
welcher Wahrscheinlichkeit ein positives Tester-
gebnis korrekt ist.“ (Gigerenzer et al. 2009). Auch
das RKI rat auf seiner Webseite von einer unge-
zielten Testung von asymptomatischen Personen
ab (RKI 2020b).

Die aktuellen Werte bezlglich klinischer Sensiti-
vitdt und Spezifitdt fur PCR-Tests werden derzeit
recht unterschiedlich berichtet. Der Medizinreport
des Deutschen Arzteblatts (Schlenger 2020) gibt
fur die derzeitigen PCR-Tests eine Sensitivitat zwi-
schen 71% und 98% an. Wir wollen im Folgenden
kurz aufzeigen, welchen Effekt derartige unter-
schiedliche Werte der Sensitivitat auf den positiven
sowie den negativen Vorhersagewert haben. Abbil-
dungen 4 und 5 zeigen die Werte des positiven
beziehungsweise negativen Vorhersagewertes fur
unterschiedliche Pravalenzen. Die Pravalenzen
variieren hier zwischen sehr niedrigen Werten,
wie sie beispielsweise fur Deutschland angenom-
men werden kdnnten (beispielsweise 1%) und sehr
hohen Werten, wie sie etwa in einer Isolierstation zu
erwarten waren (80%) (Schlenger 2020).

Abbildung 4 zeigt, was wir bereits erlautert haben:
Ein hoher Sensitivitatswert begunstigt (mit stei-
gender Pravalenz) auch einen hohen positiven Vor-
hersagewert, das heiBt, positive Testergebnisse
sind zuverlassiger. Abbildung 5 zeigt aber nun den
Effekt fir den negativen Vorhersagewert. Es wird
deutlich, dass bei einem niedrigen Sensitivitats-
wert und trotz sehr hoher Pravalenz, der negative
Vorhersagewert nur 44% erreicht. Ein negatives
Testergebnis ist nun nur noch mit einer Wahr-
scheinlichkeit von 44% auch tatsachlich negativ.
56% der eigentlich negativ getesteten Personen
tragen das Virus also in sich und kénnten es in der
Bevdlkerung unwissentlich weiter verbreiten. Aller-
dings erreicht der negative Vorhersagewert auch
bei einer hohen Sensitivitat und einer hohen Pra-
valenz nur einen Wert von etwa 89%. Ein stark
erhdhtes Auftreten der Krankheit fuhrt damit einer-
seits dazu, dass weniger Gesunde als infiziert klas-
sifiziert werden, gleichzeitig jedoch erhéht sich die
Anzahl der erkrankten Personen, die falschlicher-
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Abb. 4
Positiver Vorhersagewert, differenziert
nach Pravalenz und Sensitivitat

positiver
Vorhersagewert

1,0

0,9

0,8

0,7

0,6

0,5

0,4

0,3

0,2

0,1 +

0,5 1 3 20 80
Pravalenz in Prozent

Sensitivitat = 70 %
Spezifitait = 95 %

97 %
95 %

weise Ubersehen wurden. Es gilt also einerseits die
Entwicklung der Préavalenz sowie den richtigen Zeit-
punkt bei einer Testung auf SARS-CoV-2 zu finden
oder durch andere Teststrategien die Anzahl der
falsch negativen Tests zu minimieren. Nur so kdn-
nen die Testergebnisse den bestmdéglichen Wert
annehmen.

Sensitivitat, Spezifitdt und Pravalenz spielen bei
der Interpretation der Testergebnisse somit eine
groBe Rolle. Problematisch ist bei neuartigen
Krankheiten, wie COVID-19, dass die tatsachliche
Prévalenz unbekannt beziehungsweise zu wenig
erforscht ist und sich naturlich weiterhin dyna-
misch entwickelt. Hier ist darauf hinzuweisen, dass
zundchst zuverlassige Testmethoden entwickelt
und diese fortlaufend im Rahmen von geeigneten
Teststrategien zum Einsatz gebracht werden mus-
sen, um dem dynamischen Verlauf gerecht zu wer-
den. Hinzu kommen noch Differenzierungen nach
Subpopulationen mit unterschiedlichen Erkran-
kungsrisiken. Aus statistischer Sicht ware die
Bestimmung der Pravalenz zu einem bestimmten
Zeitpunkt nur mittels Testung von reprasentativen
Stichproben oder durch Vollerhebungen zuverlas-
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Abb. 5
Negativer Vorhersagewert, differenziert
nach Pravalenz und Sensitivitat
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sig ermittelbar. Da dies einen erheblichen Aufwand
mit sich bringt, muss die Entwicklung der Préva-
lenz oder auch die Dunkelziffer auf andere Art und
Weise bestimmt werden.

4. Dunkelziffer

Die tatsachliche Pravalenz und damit die Dunkelzif-
fer™ von Infektionen mit SARS-CoV-2 sind derzeit
unbekannt. Die durch offizielle Stellen wie das RKI
oder das Bayerische Landesamt fir Gesundheit
und Lebensmittelsicherheit (LGL) veroffentlichten
Fallzahlen der (Neu-)Infektionen mit SARS-CoV-2
geben nur Auskunft Gber die positiv getesteten
Falle und nicht dartber, wie viele Infizierte es tat-
sachlich in der Bevolkerung gibt.

Zunachst lasst sich feststellen, dass es einen
direkten Zusammenhang zwischen der Dunkelzif-
fer und der verfolgten Teststrategie eines Landes
beziehungsweise einer Region gibt. Umfassende
Tests auf Infektionen mit SARS-CoV-2 kdnnen die
Dunkelziffer verringern. Der Nachteil von umfang-
reichen Tests besteht allerdings darin, dass insbe-
sondere bei einer niedrigen Prévalenz die falsch-
positiven Ergebnisse zunehmen (siehe Abschnitt 3).
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,Dunkelziffer*
bezeichnetim
Folgenden die Zahl
der Personen, die mit
SARS-CoV-2 infiziert
waren, jedoch nicht
als offiziell bestatigte
Falle erfasst wurden.



12 Laut Verity et al.
(2020) vergehen
durchschnittlich
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17,8 Tage (95% Kon-
fidenzintervall: [16,9,

19,2] vom Einsetzen
der Symptome bis
zum Tod. Wird noch
die Inkubationszeit
von circa 5 bis 6
Tagen addiert (RKI
2020a), ergibt dies
einen Zeitraum

von durchschnitt-
lich 24 Tagen.
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Die unterschiedlichen Teststrategien mussen ins-
besondere auch bei internationalen Vergleichen
von Fallzahlen in die Interpretation miteinbezogen
werden.

Zur Einordnung der internationalen Fallzahlen kann
die ,Positivrate” verwendet werden: Wie viele der
durchgefuhrten Tests haben ein positives Ergebnis
(Nachweis der Infektion)? Eine niedrige Positivrate
kann laut WHO unter bestimmten Voraussetzungen
ein Indiz fur eine geringe Verbreitungsgeschwindig-
keit des Virus sein. So empfiehlt die WHO, dass die
Positivrate fir mindestens 14 Tage geringer als 5%
sein sollte, bevor Lockerungen von Einddmmungs-
maBnahmen beschlossen werden. Allerdings kann
dieses Kriterium zur Beurteilung nur herangezogen
werden, wenn es im Land eine umfangreiche Kon-
taktnachverfolgung und Testung von Verdachtsféal-
len gibt und im Beurteilungszeitraum keine Ande-
rung der Teststrategie erfolgte (WHO 2020). Die
Positivrate kann also nicht ohne Kenntnis der Test-
strategie eines Landes interpretiert werden. Die
Positivrate kann sinken, weil Testkapazitaten aus-
gebaut werden und auch weniger eindeutige Ver-
dachtsfélle getestet werden; sie sinkt aber auch,
wenn die Verbreitung des Virus in der Bevolkerung
abnimmt — ohne dass Testkapazitaten ausgebaut
werden. Die bisher hdchste Positivrate wurde fur
Deutschland in der Kalenderwoche 14 (Ende Mérz
2020) mit 9,0% festgestellt, Anfang Juli betrug sie
nur noch 0,6% und in KW 35 0,74% (RKI 2020f,
RKI 2020d).

Durch den Zusammenhang mit der Teststrate-
gie ist in aller Regel auch ein zeitlicher Gradient
im Hinblick auf die Dunkelziffer zu beobachten: Da
gegebenenfalls zunachst die ersten Infektionsfélle
Ubersehen werden, Tests entwickelt oder Testka-
pazitaten aufgebaut werden muissen, kann man
davon ausgehen, dass vor allem zu Beginn einer
sich entfaltenden Epidemie ein besonders hoher
Anteil der neu mit SARS-CoV-2 Infizierten unent-
deckt bleibt. Mittels eines massiven Ausbaus der
Testkapazitadten beziehungsweise einer konse-
quenten Nachverfolgung und Testung aller Kon-
taktpersonen der Infizierten kdénnen prozentual
mehr Neuinfizierte entdeckt werden (RWI 2020,
FiveThirtyEight 2020).

Doch auch hier gilt es wieder, die oben erlauterten
Besonderheiten bei statistischen Tests zu berlck-
sichtigen, wie zum Beispiel die falsch Positiven oder
falsch Negativen. Des Weiteren wird bei COVID-19
vermutet, dass ein beachtenswerter Anteil der Infek-
tionen symptomfrei oder symptomarm verlauft. Ihr
Anteil schwankt je nach wissenschaftlicher Studie
zwischen 4% und 41% (Byambasuren et al. 2020).
Durch einen symptomfreien Verlauf wurden mégli-
cherweise infizierte Personen Ubersehen, entspre-
chend auch nicht getestet und fanden daher keinen
Eingang in die Fallzahlenstatistik.

Es gibt mehrere Methoden zur Berechnung der

Dunkelziffer, zum Beispiel

1. Berechnung anhand der Zahl der Toten und
der Infektionssterblichkeit (siehe Infokasten)
durch Modellrechnungen.

2. (Représentative) Antikdrperstudien.

Bei beiden Methoden werden Annahmen verwen-

det, die zur Vorsicht bei der Interpretation mah-

nen. Zuséatzlich kénnen statistische Zufallsfehler

und systematische Fehler die Ergebnisse verzerren

(siehe Ende des Abschnitts 4.3).

4.1 Berechnung anhand der Zahl der Toten und
der Infektionssterblichkeit

Eine relativ unkomplizierte Methode zur Schat-
zung der Dunkelziffer ist die Verwendung der
Todesfélle, der Infektionssterblichkeit (siehe Info-
kasten) und der (angenommenen) Dauer vom
Zeitpunkt der Infektion bis zum Tod. Die Fallsterb-
lichkeitsrate lasst sich nicht verwenden, da diese
anhand der Todesfalle pro ,Fall“ errechnet wird.
Sie hangt davon ab, was als ,Fall* definiert wird.
In der Regel sind dies die offiziell gemeldeten Infi-
zierten, weswegen sie hoher ist als die Infektions-
sterblichkeitsrate, die alle tatsachlich Infizierten
mit einbezieht.

Nimmt man beispielsweise an, dass die (bisher
unbekannte) Infektionssterblichkeitsrate bei 1%
liegt und die Dauer vom Zeitpunkt der Infektion bis
zum Tod durchschnittlich 24 Tage betragt', kann
die Anzahl der Infizierten vor 24 Tagen anhand der
Anzahl der Verstorbenen am heutigen Tag hochge-
rechnet werden. Wird am heutigen Tag beispiels-
weise ein Toter gemeldet, betrug die Anzahl der
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Neuinfektionen vor 24 Tagen 100. Wenn man nun
noch eine Annahme uber die Generationszeit und
Reproduktionszahl trifft, kann auch die Anzahl der
Neuinfektionen fir alle Tage dazwischen berech-
net werden. Die Dunkelziffer ergibt sich dann aus
der Differenz zwischen den auf Basis der Sterblich-
keitsrate hochgerechneten Fallen und den gemel-
deten Fallzahlen. Bei allen vier GréBen (Infektions-
sterblichkeit, durchschnittliche Dauer bis zum Tod,
Generationszeit, Reproduktionszahl) der Berech-
nung muassen Annahmen getroffen werden. Die
Zahl der Personen, die mit oder an COVID-19
gestorben sind, ist relativ genau bekannt, aber
selbst hier muss die Annahme getroffen werden,
dass keine Falle Ubersehen wurden. Mdéglicher-
weise wurden frihe COVID-19-Todesfalle nicht mit
der neuen Viruserkrankung in Verbindung gebracht
und auch Meldeverzdégerungen kénnen die Model-
lierung beeintrachtigen (Flaxman et al. 2020).

Ein Beispiel fur eine epidemiologische Modellie-
rung, die mit diesen GréBen arbeitet und die anhand
der beobachteten Todesfalle die Zahl der Infizierten
in elf europédischen L&ndern (darunter Deutsch-
land) zurlckrechnet, ist der Ansatz von Flaxman
et al. (2020). In allen untersuchten Landern wird
anhand des Modells eine Untererfassung festge-
stellt. Anhand des Modells wird geschatzt, dass
am 4. Mai 2020 in Deutschland 0,85 % [95 %-Kon-
fidenzintervall: 0,66 %, 1,1%] der Bevdlkerung infi-
ziert waren, was 710 000 [95%-Konfidenzintervall:
550 000, 930000] Personen entspricht. Offiziell
wurden vom RKI fir diesen Tag 163 175 bestatigte
Falle gemeldet (RKI 2020j), sodass die Zahl der tat-
séchlich Infizierten 4,4-mal héher gewesen wére als
bekannt.

Daruber hinaus gibt es weitere Faktoren, die bei
derartigen Berechnungen bertcksichtigt werden
mussen. Das ,demografische Skalierungsmodell,
das vom Max-Planck-Institut fiur Demografiefor-
schung in Rostock und der Universitat Helsinki
entwickelt wurde, greift sparsam auf nur wenige
Informationen zurlck, bezieht allerdings auch
demografische Faktoren mit ein. Bendtigt werden
Zahlen zu den COVID-19 assoziierten Todesfallen
pro Altersgruppe, zur Infektionssterblichkeit sowie
zur Restlebenserwartung. Im Modell wird die alters-
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spezifische Infektionssterblichkeit eines Referenz-
landes (in diesem Fall die Provinz Hubei, China)
unter Berucksichtigung der Restlebenserwartung
auf andere Lander Ubertragen (Bohk-Ewalda et al.
2020). Durch Einbeziehung der Restlebenserwar-
tung sollen Unterschiede in der Altersstruktur, Vor-
erkrankungen und im Gesundheitssystem der Lan-
der beriicksichtigt werden. Die Ubertragung der
Infektionssterblichkeit erfolgt auf diese Weise: Fur
eine Altersgruppe eines Landes wird die Infektions-
sterblichkeit derjenigen Altersgruppe des Refe-
renzlandes verwendet, die eine mdglichst gleiche
demografisch errechnete Anzahl an verbleibenden
Lebensjahren hat.

Far das Modell missen jedoch zwei Annahmen
getroffen werden, auf deren geringe Belastbarkeit
die Forschenden hinweisen:

1. Die Anzahl der Personen, die an beziehungs-
weise mit COVID-19 gestorben sind, wird im
Land, fur das die Dunkelziffer berechnet wer-
den soll, korrekt erfasst.

2. Die Infektionssterblichkeitsrate eines Referenz-
landes kann auf andere Lander Ubertragen
werden.

Die Forschenden gehen allerdings davon aus, dass

die Zahl der COVID-19-Todesfélle belastbarer ist als

die Zahl der bestatigten Infektionsfalle. Eine zuséatz-
liche Schwierigkeit besteht allerdings darin, dass
die Todesfalle pro Altersgruppe vorliegen mussen.

Als Ergebnis stellen Bohk-Ewalda et al. (2020) bei
Heranziehung der Todeszahlen bis 13. Mai 2020
eine groBe Variation der Dunkelziffer Uber Lan-
der hinweg fest. So schatzen sie mittels des entwi-
ckelten Modells die tatsachlichen Fallzahlen fir Ita-
lien sechs Mal héher und fur Deutschland lediglich
1,8-mal hdher als die bestatigten Falle. Fur Italien
wurden in einer Antikdrperstudie (siehe Abschnitt
4.2) vergleichbare Ergebnisse festgestellt (Istat/
Ministero della Salute 2020). Allerdings weisen
Bohk-Ewalda et al. darauf hin, dass die Ergebnisse
mit hoher Unsicherheit behaftet sind, was sich
auch in der groBen Spanne des 95%-Konfidenzin-
tervalls zeigt (dieses liegt fur Italien zwischen dem
Faktor 2,7 bis 16,5 und flr Deutschland zwischen
0,8 und 4).
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4.2 (Reprasentative) Antikorperstudien

Eine gute Mdglichkeit zur Klarung der epidemio-
logischen Fragestellung, wie viele Personen die
Infektion mit SARS-CoV-2 unentdeckt durch-
lebt haben, sind Antikdrperstudien. Dabei kom-
men Tests von Blutproben auf Antikérper bei einer
idealerweise reprasentativen Auswahl der Testper-
sonen zum Einsatz. Ein Ziel dieser seroepidemiolo-
gischen Studien, bei denen Blutserum untersucht
wird, ist auch die Ermittlung der Infektionssterblich-
keitsrate (siehe Infokasten).

In mehreren europdischen Staaten (zum Beispiel
Osterreich, Italien, Spanien und Frankreich) wur-
den Antikérperstudien mit teilweise bis zu 150 000
Teilnehmern bereits durchgefihrt oder sind geplant
— auch mit Unterstitzung der nationalen Statistik-
amter. In Deutschland werden epidemiologische
Studien durch das RKI sowie durch Universitatskli-
niken und Forschungsinstitute durchgefuhrt. Das

RKI verfolgt drei Ansétze, um die Verbreitung des

Coronavirus in Deutschland zu erforschen (RKI

2020c):

1. Untersuchung von Blutspenden auf Antikdrper
aus ganz Deutschland.

2. Lokale Antikérperstudien (CORONA-MONI-
TORING lokal) an vier besonders betroffenen
Orten (siehe Ende des Abschnitts fur erste
Ergebnisse fur die Gemeinde Kupferzell).

3. Eine fur Deutschland reprasentative Untersu-
chung mit circa 30 000 Personen ab Septem-
ber 2020. Es werden sowohl Querschnitt- als
auch Langsschnittstudien durchgefuhrt, bei
denen entweder die Allgemeinbevdlkerung
oder auch spezielle Bevolkerungsgruppen
untersucht werden (siehe Poethko-Mdiller et al.
2020 fiir eine Ubersicht).

Bei den oben genannten Studienansatzen soll mit
einem Test einer Blutprobe auf spezifische Antikor-
per nachgewiesen werden, ob die Person Kontakt
mit dem SARS-CoV-2-Virus hatte und daraufhin eine
Immunantwort entwickelt hat. Die Anzahl der Stu-
dienteilnehmer, bei denen entweder ein positiver
PCR-Test (siehe Infokasten) oder ein positiver Anti-
kérpertest vorliegt, werden addiert; der ermittelte
Anteil an (reprasentativ ausgewahlten) Studienteil-
nehmern wird dann auf die Grundgesamtheit hoch-

gerechnet. Das Ergebnis ist eine statistische Schét-
zung mit entsprechenden Konfidenzintervallen.

Neben der Komplexitat der Stichprobenauswabhl
fuhrt auch eine mangelnde Testgenauigkeit (siehe
Abschnitt 3) dazu, dass diese Studien keine ganz
exakten Ergebnisse liefern kénnen. Zudem muss
der Stichprobenumfang méglichst groB sein, wenn
von einer (bisher) niedrigen Pravalenz ausgegan-
gen wird, um trotzdem moglichst verlassliche sta-
tistische Schatzungen vornehmen zu kénnen. Je
seltener ein gesuchtes Merkmal in einer Grundge-
samtheit auftritt, umso gréBer sollte die Stichprobe
sein, mit der das Vorhandensein in der Grundge-
samtheit geschatzt werden soll. Hinzu kommt, dass
zwar der Nachweis von Antikérpern ein Hinweis auf
eine durchlebte Infektion ist. Allerdings weist eine
erste vorlaufige Studie aus Lubeck darauf hin, dass
maglicherweise nicht alle Infizierten Antikdrper ent-
wickeln (Solbach et al. 2020). Dies wiirde bedeuten,
dass selbst reprasentative Studien die Dunkelzif-
fer nicht verlasslich ermitteln kénnten beziehungs-
weise, dass dieser Faktor in die Hochrechnung mit
einflieBen muss.

Fur die Ubertragbarkeit der Ergebnisse auf eine
Grundgesamtheit ist die reprasentative und zufal-
lige Auswahl der Untersuchungspersonen zentral,
um etwa die Verbreitung von Antikérpern in einer
Grundgesamtheit statistisch schatzen zu kénnen.
Die Auswahl der Studienteilnehmer und die metho-
dischen Rahmenbedingungen der Studie muis-
sen zur Einordnung der Ergebnisse miteinbezogen
werden. Eine Studie mit Freiwilligen ist nicht fir die
Gesamtbevdlkerung reprasentativ, insbesondere
da sich wahrscheinlich Uberproportional viele Per-
sonen mit Verdacht auf eine (Uberstandene) Infek-
tion zur Studienteilnahme melden wurden. Dadurch
wurden potenziell mehr Infizierte in die Stichprobe
gelangen als in der Grundgesamtheit existieren
und die Antikérperverbreitung wirde Uberschatzt.
Bei der Kommunikation der Ergebnisse ist es wich-
tig, auf die Unsicherheiten hinzuweisen, die mit den
statistischen Schatzungen von Pravalenzen einher-
gehen. Die Ergebnisse bewegen sich aufgrund von
Zufallsfehlern in einem interpretationsbedurftigen
Konfidenzintervall. Zusétzlich kénnen die Daten
von als reprasentativ geplanten Studien aufgrund
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von systematischen, nicht zufélligen Fehlern ver-

zerrt sein. Folgende Ursachen fir systematische

Verzerrungen sind beispielsweise denkbar:

1. Selektionsbias: Die Teilnahmebereitschaft von
reprasentativ ausgewahlten Studienteilnehmern
kann abhangig von Eigenschaften der poten-
ziellen Teilnehmer wie Alter und/oder Bildungs-
hintergrund sein oder sie ist durch das
Studiendesign beeinflusst (zum Beispiel Smart-
phone-Nutzung, Sprachbarrieren). Ist die Teil-
nehmerauswahl nicht zuféllig erfolgt, weil bei-
spielsweise Freiwillige gesucht werden, ist die
Verzerrung durch den Selektionsbias beson-
ders groB.

2. Messfehler: Eine fehlerhafte Messung kann
zum Beispiel durch teilweise verunreinigtes
Labormaterial oder durch falsche Durch-
fuhrung der Tests auftreten. Takahashi et al.
(2020) weisen darauf hin, dass die
SARS-CoV-2 Antikorpertests bei Personen
mit niedrigeren Antikérperkonzentrationen
mdglicherweise nur unzureichende Nachweise
einer durchlebten Infektion erbringen. Als
mdglichen Grund nennen sie, dass die
Sensitivitat der Tests anhand schwer erkrankter
Personen validiert wurde, die eventuell hbhere
Antikdrperkonzentrationen aufweisen.

Nicht zuletzt sind bei der Studieninterpretation die
Bevolkerungsstruktur und die Situation im unter-
suchten Gebiet zu berlcksichtigen: Handelt es
sich beispielsweise um ein besonders betroffenes
Gebiet? Waren bereits MaBnahmen in Kraft, die
die Moglichkeit zur Ansteckung verringert haben?
Leben im Vergleich zum deutschen Durchschnitt
sehr viele Altere/Jiingere im betreffenden Gebiet?
Fehlt eine solche Einordnung in den Kontext bezie-
hungsweise in die Erklarungsreichweite einer Stu-
die, wenn Ergebnisse kommuniziert werden, kann
das zu offentlichen Kontroversen flhren, wie dies
beispielsweise bei der ,,Heinsberg-Studie* gesche-
hen ist. So kann der Anteil der infizierten Personen,
der durch Antikoérperstudien an besonders betrof-
fenen Gebieten ermittelt wurde, nur schwerlich auf
die Gesamtbevolkerung Ubertragen werden. Dies
gilt sowohl fur die ,Heinsberg-Studie” in Gangelt
in Nordrhein-Westfalen (Streeck et al. 2020) als
auch fiir Studien in Ischgl, Osterreich oder in Kup-
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ferzell. In Gangelt wurden Anfang April bei 15,5%
(95%-Konfidenzintervall: [12.3%, 19.0%]) der etwa
1 000 Einwohner aus zufallig ausgewahlten Haus-
halten Antikdrper nachgewiesen, in Ischgl Ende
April sogar bei 42,4% der untersuchten Einwoh-
ner (79 % der Einwohner nahmen teil, APA-Science
2020). In der lokalen Antikdrperstudie des RKI in
der Gemeinde Kupferzell (Hohenlohekreis, Baden-
Warttemberg) wurden bei 7,7% der 2 203 Teilneh-
menden Antikdérper nachgewiesen, was bedeutet,
dass 3,9 mal so viele Infektionen nachgewiesen
wurden als bislang bekannt. Diese Dunkelziffer ist
aber spezifisch fur Kupferzell. Bei 28,2% derjeni-
gen mit bereits bekannter zurtckliegender Corona-
Infektion wurden keine AntikGrper nachgewiesen
(RKI 2020I). Was dies flr die Immunitat bedeutet,
muss Gegenstand weiterer Studien sein.

Schlussbetrachtung

In weiten Teilen Bayerns wutete im Jahr 1633 die
Pest. Das Dorf Oberammergau war bis dahin dank
strenger Wachen an den Stadtgrenzen weitestge-
hend verschont geblieben — bis ein Tageléhner
Sehnsucht nach Frau und Kindern hatte und sich
zum Kirchweihfest heimlich ins Dorf schlich. Kurz
darauf verstarben er und weitere 84 Bewohne-
rinnen und Bewohner binnen weniger Wochen —an
der vom Tageldhner eingeschleppten Pest. In ihrer
Verzweiflung gelobten die Oberammergauer, regel-
maBig die Geschichte vom Leiden und Sterben
Jesu aufzuflhren, wenn Gott sie nur von ihren Lei-
den erlése. Die Gebete wurden anscheinend erhért,
denn hiernach infizierte sich der Legende nach nie-
mand mehr in dem Ort (Spiegel, 27.06.2009). Bis
heute finden die Oberammergauer Passionsspiele
alle zehn Jahre statt — doch wie viele andere Veran-
staltungen fielen sie in diesem Jahr ebenfalls der
Corona-Pandemie zum Opfer. So mussten sie zum
dritten Mal in ihrer Geschichte verschoben wer-
den - auf das Jahr 2022 (zwei Mal wurden sie abge-
sagt) (Zeit Online, 19.03.2020).

Aus heutiger Sicht kénnen zwei Lehren aus dem
Wunder von Oberammergau gezogen werden:
Selbst wenn korrekt sein sollte, dass nach den
Gebeten niemand in Oberammergau mehr an der
Pest erkrankte, so ist ein kausaler Zusammenhang
doch sehr unwahrscheinlich. Heutzutage wdrde
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man — hoffentlich — Korrelation und Kausalitat nicht
mehr so einfach miteinander vermischen. Vielmehr
ist der Umgang mit der Corona-Pandemie ein gutes
Beispiel dafir, dass politische Entscheidungen
in heutiger Zeit oftmals auf wissenschaftlichen
Erkenntnissen basieren. Nicht nur auf Bundes-
ebene, sondern auch in Bayern wurden Exper-
tenrdte — bestehend aus Wissenschaftlerinnen
und Wissenschaftlern verschiedener Disziplinen —
gebildet, die Bundes- und Landes-Regierung wis-
senschaftlich beraten, um die Grundlage fur evi-
denzbasierte Entscheidungen zu schaffen.

Auch wenn manche in der Offentlichkeit kursie-
renden Zahlen und Statistiken rund um die Corona-
Pandemie mit Vorsicht zu genieBen sind und es aus
statistischer Sicht einige Fallstricke zu beachten
gibt, weist Deutschland ein im internationalen Ver-
gleich (bisher) recht mildes Infektionsgeschehen
auf. Dies deutet darauf hin, dass in Deutschland
die auf wissenschaftlichen Empfehlungen basie-
renden InfektionsschutzmaBnahmen gréBtenteils
zum richtigen Zeitpunkt getroffen wurden. So gibt
es inzwischen erste wissenschaftliche Studien, die
die Auswirkungen der getroffenen MaBnahmen auf
das weitere Infektionsgeschehen in Deutschland
evaluieren. Eine Gruppe des Max-Planck-Instituts
fur Dynamik und Selbstorganisation in Géttingen
untersuchte anhand von Computermodellen bei-
spielsweise, wie sich die einzelnen MaBnahmen mit
zeitlicher Verzégerung auf die Infektionsdynamik
in Deutschland ausgewirkt haben (Dehning et al.
2020; siehe auch Kuchenhoff et al. 2020 mit einem
sehr ahnlichen Ansatz auf Basis von Infektions-
zahlen aus Bayern).

Mithilfe bayesscher Regressionsmodelle mit Bruch-
punkten konnten die Wissenschaftlerinnen und Wis-
senschaftler zeigen, dass die Bremsung der Ausbrei-
tung sehr stark mit den Zeitpunkten der getroffenen
MaBnahmen korrelierte und erkennbar in drei Stu-
fen erfolgte: Sowohl das Verbot von GroBveranstal-
tungen am 7. Marz 2020 als auch die SchlieBungen
vieler Geschafte, Schulen und Kindertagesstat-
ten in der Woche vom 16. Mé&rz und die allgemei-
nen Kontaktbeschrankungen sowie SchlieBungen
samtlicher nicht-systemrelevanter Geschéfte ab der
Woche vom 22. Méarz hatten deutliche Ruckgéange

der Ausbreitungsrate zur Folge. So sank die Aus-
breitungsrate durch die MaBnahmen vom 7. Méarz
von vorher 30% auf nur noch 12%. Durch die weite-
ren MaBnahmen von Mitte Méarz sank die Rate wei-
ter von 12% auf 2%. Eine positive Wachstumsrate
héatte aber nach wie vor ein potenziell exponentielles
Wachstum der Fallzahlen bedeutet. Erst durch die
Beschlisse vom 22. Méarz konnte die Ausbreitungs-
rate schlieBlich auf —3% (95 %-Konfidenzintervall:
[-5%, 2%]) gesenkt werden.

Die Autorinnen und Autoren weisen jedoch in ihrem
Artikel explizit darauf hin, dass dieser Wert nur
geringfugig unter null liegt und sich die Infektions-
dynamik bei kleineren Anderungen auch leicht wie-
der umkehren kann. Ein weiteres zentrales Ergeb-
nis der Studie ist, dass die positiven Auswirkungen
der MaBnahmen stets erst nach circa zwei Wochen
in den Daten sichtbar wurden — was im Hinblick auf
die bekannten Verzdgerungen (Inkubationszeit,
Testabnahme, Laboruntersuchung und Ergebnis-
Ubermittlung) mehr als plausibel erscheint. Dies
bedeutet auch fir zuklnftige MaBnahmen, seien
es Verscharfungen oder Lockerungen, dass deren
Auswirkungen immer erst entsprechend diesem
zeitlichen Verzug evaluiert werden kénnen.
Zusammenfassend weist die Gottinger For-
schungsgruppe darauf hin, dass sich das
Infektionsgeschehen durchaus auch wieder aus-
breiten kénne. So schreibt die Leiterin der For-
schungsgruppe Dr. Viola Priesemann: ,Wenn alle
Personen weiterhin sehr vorsichtig sind, und die
Kontaktnachverfolgung durch die Gesundheits-
amter effektiv greift, und gleichzeitig alle neuen
Infektionsherde friih aufgespurt und eingedammt
werden, dann kénnen die Fallzahlen weiterhin sin-
ken. Wie genau sich die Zahlen in Zukunft entwi-
ckeln, hangt also entscheidend von unserem Ver-
halten, dem Einhalten von Abstandsempfehlungen
und den HygienemaBnahmen ab.” (Max-Planck-
Gesellschaft 2020).
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61] Falls nicht anders angegeben, beruhen die folgenden Definitionen auf dem ,,Fachwérterbuch

Infektionsschutz und Infektionsepidemiologie“ des RKI (RKI 2015).

ELISA-Test (enzyme-linked immuno sorbent assay): Standardisierter Reaktionsablauf zum Nach-
weis einer Substanz (zum Beispiel Antikérper).

Generationszeit: Die Generationszeit entspricht der mittleren Zeitspanne von der Infektion einer
Person bis zur Infektion der von ihr angesteckten Folgefalle. Sie betragt bei SARS-CoV-2 nach
aktuellen Erkenntnissen circa vier Tage (RKI 2020i).

Herdenimmunitat/Herdenschutz: Effekt, dass ein gewisser Anteil immuner Individuen innerhalb
einer Population (entstanden durch Impfung oder abgelaufene Infektionen) auch nichtimmunen
Personen einen relativen Schutz bietet. Um den Anteil der Bevdlkerung zu errechnen, der infiziert
sein muss, um eine Herdenimmunitat zu erreichen, ist die einfachste Mdglichkeit eine Berech-
nung Uber die Basisreproduktionszahl: H = 1 - 1/R; (Porta 2008). Bei einem R von circa 3 also:
1-1/3 = 2/3 beziehungsweise 66,67 % der Bevolkerung. Bei dieser simplen Berechnungsmetho-
de geht man von der (unrealistischen) Annahme aus, dass alle Mitglieder der Population gleicher-
maBen am gesellschaftlichen Leben teilhaben und die gleichen Chancen auf eine Ansteckung
haben (Spiegel, 04.07.2020; Quanta, 30.06.2020).

Infektionssterblichkeit (Infektionssterblichkeitsrate, engl. ,Infection Fatality Rate“): Die
Infektionssterblichkeitsrate gibt die Wahrscheinlichkeit an, an einer Infektion zu versterben unter
der Bedingung, dass eine Infektion erfolgt ist. Fir die Berechnung werden alle an und mit einer
Infektion Verstorbenen durch alle Infizierten, auch die nicht gemeldeten Falle, dividiert. Da die
Anzahl aller Infizierten nicht bekannt ist, muss diese GrdBe in wissenschaftlichen Modellen ge-
schatzt werden. Die Infektionssterblichkeit ist deswegen keine feste GrdBe. Die Fallsterblichkeits-
rate (engl. ,Case Fatality Rate“) hingegen bertcksichtigt nur laborbestéatigte, gemeldete Félle und
wird berechnet, indem die Anzahl der an und mit einer Infektion Verstorbenen durch die Anzahl
aller gemeldeten Féllen in einer Population dividiert wird (Streeck et al. 2020, S. 3).

Inzidenz: Eine Rate als MaB der Haufigkeit des Auftretens neuer Ereignisse (Infektionen, Erkran-
kungen und andere) in einer bestimmten Bevdlkerung als geschlossener Grundgesamtheit in
einem bestimmten Zeitraum. Die Inzidenz bezeichnet zum Beispiel das absolute Risiko, unter
bestimmten Bedingungen zu erkranken. Zur besseren Vergleichbarkeit wird sie auf einen als Be-
zugsgroéBe gewahlten Teil der gesamten zu untersuchenden Population (zum Beispiel 100 000
Einwohnerinnen und Einwohner) bezogen.

Kreuzimmunitat: Wechselseitige Immunitat, bei der der Kontakt mit einem Erregerstamm eine
(Teil-)Immunitat gegen einen ahnlichen Erreger bewirkt (Kamo & Sasaki 2002).

Nowcasting: Methode des RKI, mit deren Hilfe eine Schatzung des Verlaufs der Anzahl von be-
reits erfolgten SARS-CoV-2-Erkrankungsfallen in Deutschland unter Berlcksichtigung des Dia-
gnose-, Melde- und Ubermittlungsverzugs vorgenommen wird.

PCR-Test (Polymerase-Kettenreaktion oder Polymerase-Chain-Reaction): Methode zur expo-
nentiellen Vervielfaltigung (in vitro) spezifischer DNA-Sequenzen (Saiki et al. 1988).
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6:1] Pravalenz: Eine epidemiologische MaBzahl zur Angabe der Bestandshaufigkeit, des MaBes einer
Verbreitung, des Bestands an Erkrankten, Infizierten (Antikdrperpravalenz) oder von Merkmals-
trdgerinnen und -trégern in einer bestimmten Bevolkerung zu einem bestimmten Zeitpunkt oder
innerhalb einer bestimmten Zeitperiode. Angaben zur Pravalenz kénnen sich auf bestimmte Be-
funde oder Ereignisse beziehen.

Sensitivitat: Ein MaB der Wahrscheinlichkeit, mit einem Test eine bestimmte Krankheit (bezie-
hungsweise einen gesuchten Erreger oder mit ihm assoziierte Verdnderungen) sicher zu erken-
nen. Bei hoher Sensitivitat ist allerdings mit mehr falsch positiven Ergebnissen zu rechnen.

Spezifitat: Ein MaB der Wahrscheinlichkeit, eine bestimmte gesuchte Krankheit (beziehungsweise
einen gesuchten Erreger oder mit ihm assoziierte Veranderungen) bei Gesunden sicher auszu-
schlieBen beziehungsweise bei Gesunden einen negativen Befund zu erhalten.

Ubertragungszeit/Serienintervall: Zeitdauer, wahrend der eine Ubertragung eines Erregers tat-
séchlich stattfinden kann oder in einem konkreten Fall stattfinden konnte.

Vorhersagewert: Der pradiktive Wert eines Tests im Rahmen der Diagnostik oder des Screenings
gestattet Aussagen zur Wahrscheinlichkeit, dass eine Person mit einem positiven Testergebnis
auch wirklich Tragerin oder Trager des nachzuweisenden Merkmals ist, dass zum Beispiel eine
gesuchte Infektion tatséachlich vorliegt. Der Vorhersagewert eines Tests im Rahmen eines Scree-
nings wird bestimmt von der Sensitivitdt und der Spezifitdt des Tests sowie von der Prévalenz des
nachzuweisenden Merkmals.
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