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Modellierung und Modellbildung

Description

a?lam Beispiel unserer Modellierstudie: a??ldentifizierung von
ver schiedenen Faktoren, die mit Covid-19 TodesfAgllen in Europa
wArhrend der ersten Pandemie-Welle assoziiert sinda??

Eine groA?e Gruppe statistischer Verfahren, die der ErklAarung vergangener und auch der Vorhersage
kAvanftiger Daten dienen soll, ist die ModelIbildung oder statistische Modellierung. Damit meint man, dass man
fAYar einen gegebenen Datensatz mit sehr unterschiedlichen Variablen eine mathematische Struktur findet, die
diesen Datensatz mAfiglichst gut abbildet, zunArchst einmal rein formal. Dieses Verfahren kann man nAYitzen,
um den Einfluss verschiedener Variablen auf eine Ergebnisvariable zu untersuchen. In der Sprachregelung der
Modellbildung ist die Variable, die man erklAaren will, die abhArngige Variable oder das Kriterium oder die
Ergebnisvariable (Outcome), und die verschiedenen Variablen, die zur AufklAgrung dieser einen Variable
beitragen sollen, sind mehrere unabhArngige Variablen oder auch PrAadiktoren.

Ich verwende unsere eben publizierte Modellierstudie [1] als konkretes Beispiel. Sie wurde von mir konzipiert,
ich habe erste Analysen gerechnet, dann stieg mein Kollege Rainer J. Klement ein, der als Physiker wesentlich
flinker im Umgang mit solchen Modellenist asich.

In dieser Studie haben wir die TodesfAslle der Menschen, die an Covid-19 in der ersten Welle der SARS-CoV 2
Pandemie 2020 gestorben sind als abhAengige Variable (Outcome, Ergebnisvariable oder Kriteriumsvariable)
verwendet. Wir wollten wissen: Welche Einfl AYisse auf diese Variable sind besonders wichtig, welche eher
vernachl Aessigbar, und wie viel der Schwankungsbreite kAfinnen wir mit den Variablen, die wir als PrAzadiktoren
ausgesucht haben, erkl Aaren. Technisch spricht man dabei von der AufklAzrung von Varianz dieser
Ergebnisvariable. Oder, nochmals anders ausgedrAY.ckt: Welche Einfl AYisse tragen zu den Schwankungen der
Covid-19 TodesfArlle in den verschiedenen europArischen LAsndern bei?

Dass die TodesfAzlle an und mit SARS-CoV 2 nicht einfach durch das Virus alein erkl Aerbar sind, zeigt schon
die simple Tatsache, dass die auf BevAflkerung standardisierten Sterberaten in allen europAxischen LAandern
sehr unterschiedlich sind. WAgre das Virus allein die Ursache daf AYur, dann mAYassten auf 100.000 Personen
standardisierte Sterbezahlen zu einem Stichtag etwa gleich groA? sein. Das sind sie nicht. Das wurde recht schnell
klar. Ebenfalls klar geworden ist rasch, dass es eine Vielzahl anderer GrAY.nde fAYar die unterschiedlichen
Covid-19-Todesraten in einem Land geben muss, auA 2er dem Virus. Denn, kleines Beispiel: Belgien, das eine
Grenze mit Deutschland hat, hatte in der ersten Welle die mit Abstand hA fchsten Covid-19-Todesraten und
Deutschland mit Abstand die kleinsten. WAzren alle TodesfArlle ausschlieAAich auf das Virus

zurAY.ckzuf AYhren und wAzre die SARS-CoV 2 Epidemie die einzige Ursache fAYar TodesfAxlle, dann

mAY ssten die TodesfAxllein beiden LAandern 82? immer auf die gleiche Anzahl von Menschen gerechnet 472
gleich hoch sein. Denn ein Virus |Aosst sich nicht von einer Grenze aufhalten, zumal alle 822MaA nahmena??
sowieso zu spAsat kamen.

Das also ist die Motivation fAYur diese konkrete Modellierstudie. FAYar alle Modellierungen im Allgemeinen gilt:
Wir beobachten Schwankungen, technisch gesprochen Varianz, in einem bestimmten Parameter oder in einer
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bestimmten Variablen, in diesem Fallein der Zahl der Covid-19 TodesfArlle pro Land. Wir wollen wissen, wie
diese Schwankung zustande kommt. Anders ausgedrAYackt: Wir wollen wissen, welche mAfglichen Variablen an
dieser Schwankung beteiligt sind oder welche Variablen einen Einfluss darauf haben.

Wer das Grundprinzip der Modellierung nicht kennt, kAfnnte sich vorab meinen Methodenblog zum Thema
a7?Modellierunga?? ansehen. Dann ist leichter verstAandlich, was wir in dieser Modellierstudie gemacht haben,
in der wir versucht haben zu verstehen, welche Variablen einen Einfluss auf die Variation der Covid-19
TodesfAxllein der ersten SARS-CoV2-Welle Anfang 2020 haben.

Die Modellierung von Variablen, die Covid-19 TodesfAallein Europa mAfglicherweise
beeinflussen

Unsere Kriteriums- oder Zielvariable war also die Rate der Covid-19 TodesfAzllein jedem europArischen Land
wAghrend der ersten Welle der SARS-CoV 2-Pandemie. Wir verwendeten die Daten von 43 europAxischen

L Aandern zum Stichtag 20. August 2020. Dieser Tag war der Tag, an dem die erste Welle so ziemlich AV4berall
vorAYzoer war und wurde einigermaA 2en pragmatisch gewAshlt. Wir verwendeten die bis dorthin gezAchlten
TodesfAaxlle, die Covid-19 zugeschrieben wurden, aus der Afffentlich verfAYagbaren Datenbank, wie sie die
Webseite 47?0Our World in Datad?? (OWID) anbietet.

Die Verteilung dieser Variablen ist nicht normalverteilt, sondern folgt einer Gamma-Verteilung relativ genau
(siehe Abbildgng 1, links). FAYzhrt man eine logarithmische Transformation dieser Variablen durch, dann folgt
sie einigermaA ?en brauchbar einer Normalverteilung (Abb. 1 rechts).
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Abbildung 1 &2? Abbildung 1 der Original publikation mit der Verteilung der Covid-19 TodesfAxlle
pro 100.000 Einwohner in 43 europArischen LAandern bis zum 20.8.2020. Links die originale
Verteilung, die einer Gamma-V erteilung nahekommt, rechts die einigermaA 2en einer
Normalverteilung folgende log-transformierte Verteilung
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Wir wAgrhlten daher einen doppelten analytischen Ansatz, wobei der ersteim Protokoll al's Hauptanalyse
formuliert wurde, der zweite a's SensitivitAatsanal yse.

Protokoll

Protokolle sind AYzbrigens Projektbeschreibungen, in denen die wichtigsten Auswertungs- und Analyseschritte
definiert werden, bevor irgendwel che Auswertungen durchgefAYzhrt werden. Ich formuliere standardmAcA?ig
immer Protokolle und stelle sie vor Beginn einer Untersuchung Afffentlich zur VerfAY.gung, meistens auf der
Open Science Foundation Plattform. Bei klinischen Studien ist dies seit einiger Zeit Standardvorgabe und dort
werden Protokolle in entsprechenden Studienregistern in einer Datenbank gefAYzhrt (z.B. clinicaltrials.gov),
damit man sich am Ende davon AYzberzeugen kann, dass sich die Autoren an die Vorgaben hielten. Auchin
diesem Fall habeich ein Protokoll erstellt (https://osf.io/x93np/; dort befindet sich auch ein Update und ein
Analyseskript). Mittlerweile haben sich einige Verbesserungen ergeben, die wir in der Publikation erwAshnt
haben.

Analytische Strategie

In diesem Fall diente uns die Modellierung, um zu verstehen, ob und welche Variablen einen Einfluss auf die
Todesraten haben. Daher formulierten wir unterschiedliche Modelle mit unterschiedlicher KomplexitAzat. Wir
rechneten generalisierte lineare Modelle auf eilne gamma-verteilte Kriteriumsvariable. Solche Modelle kann man
verstehen wie einfache lineare Modelle, mit dem Unterschied, dass die Variablen nicht mit eilnem einfachen
additiv-linearen Link verbunden sind, sondern als logarithmische Funktion miteinander verknAY pft werden. Weil
sie etwas komplexer sind, kann man ihre Ergebnisse auch nicht einfach direkt interpretieren. Zwar kann man auch
fAYar sie einen R2-Achnlichen Kennwert, den sog. Kullback-Leibler R2-Wert errechnen, den man al's Prozentsatz
der aufgeklAarten Varianz interpretieren kann. Aber damit die Daten leichter interpretierbar sind, haben wir auch
ein lineares Modell auf eine log-transformierte Zielvariable gerechnet. Die Ergebnisse sind sehr Achnlich, was
zeigt, dass die Modellbildung erfolgreich war.

Das einfachste Modell bildet die Hypothese ab: AusschlieA?ich die Fallzahlen (selbstverstAendlich
standardisiert auf die Anzahl der Tests) sind fAYur TodesfAxlle verantwortlich. Je mehr FAxalle, umso mehr Tote.
Weil diese Variable sehr schief verteilt ist, haben wir sie logarithmiert. (Diesist AYzbrigens eine VerAonderung
gegenAYzber meiner ursprA¥anglichen Analyse und Beschreibung [2]. Logarithmiert man nAemlich diese
Variable, dann wird das Modell besser und die Varianzaufkl Arrung steigt. Waren es mit den rohen Werten nur 7
% Varianzaufkl Aerung, sind es mit den logarithmierten Werten 20 % Varianzaufkl Azrung).

M aA?nahmen

Eine weitere interessierende Variable ist der Einfluss der 822MaA nahmena??, technisch &22non-pharmaceutical
interventionsa?? (NPIs), im Volksmund gerne 8??2L ockdown&?? genannt. In Wirklichkeit bestehen diese

a72MaA nahmena?? aus einem BAYzndel von mA fglichen Interventionen, von SchulschlieA2ungen, AYVer
GrenzschlieA 2ungen, Ausgangssperren, LadenschlieA 2ungen, Maskenpflicht, SchlieA ?en von kulturellen
RA@umen und Restaurants, bis hin zur strikten Order zu Hause zu bleiben. Die Blavatnik-School of Policiy der
UniversitAat Oxford stellt einen Tracker zur VerfAY.gung, der fAYur ale LAonder dieser Erde die Striktheit
dieser MaA Pnahmen beschreibt in einem auf 100 % genormten Wert (O: keinerlei MaA 2nahmen; 100: maximal
denkbare MaA 2nahmen). Dieser Wert Aendert sich und wird wA fichentlich adaptiert. In unserer Analyse taucht
diese Variable als Government Response Severity Index (GRSI) auf, und zwar als mittlere Schwere in einem
Land AYer den interessierenden Zeitraum.

Das zweite Model| stellte also die Wirksamkeit der politischen Reaktionen in den Vordergrund.
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Grippeimpfungen, Vitamin-D-Status, Krankenhausbetten

Das dritte mAfgliche Modell verwendet neben der Fallzahl einige medizinische Variablen, nAamlich den
Prozentsatz der Anlteren BevAflkerung, der gegen Grippe geimpft ist. Das wurde motiviert durch eine
interessante Studie, die einen positiven Zusammenhang zwischen Grippe-lmpfung und Covid-19-Todesraten fand
[3]. Wir nahmen in dieses Modell als mA fglichen Protektiv-Faktor, der durch verschiedene Studien erhAxrtet
war, die Vitamin-D-Versorgung der BevAflikerung auf, die wir aus unterschiedlichen Studien zusammengestel It
hatten, sowie die Anzahl der Krankenhausbetten auf 100.000 Einwohner.

Populationspar ameter

WEeil vor allem Arltere Menschen von Covid-19 betroffen sind, formulierten wir ein Modell, in dem neben der
FallzNahI und dem Vitgmi n-D-Status die L ebenserwartung in einem Land und die Anzahl der Aclteren
BevAflkerung a's PrArdiktoren verwendet wurden.

Risikofaktoren

Risikofaktoren, wie koronare Herzkrankheit und Diabetes, sgwie Rauchen als mAfglicher Risiko- oder gar
Protektivfaktor [4, 5] gingen in ein weiteres Modell ein, zusAxtzlich zu Fallzahl und Vitamin-D-Status.

L Aander spezifische Faktoren

SchlieA2lich bildeten wir noch ein Modell, bei dem neben den log-transformierten, standardisierten FAgllen und
dem Vitamin-D-Status noch | Aanderspezifische Faktoren wie BevA flkerungszahl und -dichte, Prozent der Alten,
Bruttoi nlandsprodukt und Entwicklungsindex eingingen.

VollesModell und datengesteuertes M odell via LASSO-Analyse

SchlieAich analysierten wir noch das volle Modell mit allen 13 Variablen und rechneten ein datengetriebenes
Modell mit einer relativ neuartigen Analysemethode, die abgekAYarzt LASSO heiA? [6]. LASSO ist eine
AbkAYarzung fAYur 8271 east absolute shrinkage and sel ection operatora??, eingedeutscht: ein Operator, der die
am wenigsten bedeutsamen PrArdiktoren auf null setzt und diejenigen selektiert, die dann an Bedeutung
gewinnen.

Dasvolle Modell ist einfach zu verstehen: Es verwendet einfach alle Variablen. Das LASSO-Modell ist
datengesteuert. Hier werden in einem iterativen Verfahren alle Variablen auf null gesetzt, bis auf eine. Von diesen
wird zunAachst diejenige gewAwrhlt, die den gewichtigsten Beitrag zur Varianzaufkl Aarung | eistet. Dann wird
dieser iterative Prozess fAYar die nArchsten AV.rig-gebliebenen Variablen wiederholt, usw. Diesist zunArchst
ein rein exploratives Verfahren, das aber den Vortell hat, dass es ohne eine multiple Modellbildung auskommt.
Auf diese Art und Weise kann man erkennen, welche Variablen wirklich wichtig sind und formuliert dann fAYar
diese so ausgewAchlten Variablen ein Modell.

Auswahl der M odelle und das Akaike-I nfor mationskriterium

Diese 8 Modelle ergeben unterschiedlich gute Anpassungen an die Daten. Wie entscheidet man nun? Hier hilft
das sog. Akaike-Informationskriterium (AlC), das der japanische Statistiker Akaike vorgeschlagen hat. Esist eine
absolute und fAYur sich genommen wenig aussagekrAxftige Zahl, in die die AnpassungsgAYie eines Modells und
die Anzahl der daf A¥a notwendigen Parameter eingeht. Ein Modell mit grAYA 2erer Parameteranzahl wird
a??vestraftd??, indem das AIC ansteigt. Daher kann man das AlC verwenden, um die relative ModellgAY4e zu
bestimmen.
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Aus einer Klasse von Modellen ist dagjenige das Beste, das das vergleichsweise niedrigste AlC aufweist.

Wir haben die Analyseergebnisse und die entsprechenden Modellparameter in Tabellen 1 und 2 der
Originalpublikation dargestellt.

Ich gebe hier in Tabelle 1 nur die wichtigsten Ergebnisse wieder.

Modell Nound Variablenim  Regressions- Signifikanzvon b p- KL-R Delta
Modell gewicht b Wert 2 AT Alc
Modell 1 02 5413362
FAdlle 0.6 .0008
Modell 2 0.26 5385334
FAclle 0.6 .0005
GRS 0.04 .035
Modell 3 0.47 524.819.7
FAolle 0.73 2107
Vitamin D -0.3 4
Betten 0.025 7
Grippeimpfung 0.032 310
Modell 4 045 527.522.43
FAdlle 0.73 3*106
Vitamin D -0.47 A1
L ebenserwartung 0.19 4* 107
Anteil Alter -0.033 5
Modell 5 049 5249198
FAolle 0.71 810
Vitamin D -0.36 2
Raucher (%) -0.007 .8
CVD TodesfAxrlle -0.999 .02
Diabetes PrAovalenz -0.09 18
Modell 6 0.48 527.522.42
FAolle 0.96 6*106
BevA flkerungdichte 0.22 .058
L ebenserwartung -0.011 .88
BPI 2.6+107° .09
HDI 1.94 7
%Alte 0.08 2
Modell 7 0.67 5242191
FAdlle 0.97 2+10°6
GRS 0.03 .055
Vitamin D -0.716 .043
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A®© Prof. Harald Walach



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

?r;migg o 0.02 0055
L ebenserwartung -0.05 v
BevAflkerungsdichte  0.09 4
%Raucher -0.014 5
CVD MortalitAat -0.04 9
Diabetes PrAnvalenz -0.06 4
Betten 0.03 6
BPI 4+10°8 .005
HDI -25 6
%Alte 0.09 14
Modell 8 0.68 505.147?
FAclle 0.84 9+10°/
GRS 0.02 .07
Vitamin D -0.7 .02
%ﬁﬂigg e 0.02 .0002
BevAflkerungsdichte  0.13 2
BPI 310 .007

Tabelle 1 422 Ergebnis der Modellierung von Covid-19 TodesfAallen wAshrend der ersten Wellein
Europa: Modelle, Variablen im Modell, Regressionsgewicht b, Signifikanz von b, Kullback-Leibler R
2 Akaike Information Criterion AIC, Unterschied des AlC eines Modells zum besten Modell 8 (Delta
> 15 signalisieren, dass das Modell nicht plausibel ist)

FAglle: Anzahl der FAxlle auf 100.000 Tests standardisiert (Variable log-transformiert); GRSI:
Government Response Index (HAzrte der MaA Pnahmen), Vitamin D (ausreichend oder nicht),
Betten: Anzahl Krankenhausbetten fAYz 100.000 Bewohner; Grippeimpfung: Durchimpfungsrate mit
Grippeimpfung bei der alten BevAflkerung (i.d.R. AVber 65 Jahre), CVD: kardiovaskul Asre
Erkrankung (log-transformiert); Anteil Alter: % der A¥zber 70-JAchrigen in einer Population; BPI:
Bruttoinlandsprodukt; HDI: Human Devel opment Index

Die lineare Regression auf die log-transformierte Kriteriumsvariabl e erbrachte wie gesagt fast die gleichen
Ergebnisse, daher gehe ich darauf nicht ein. Wer mag, kann sich die Originaltabelle ansehen. AuA2erdem sei
noch erwAzhnt: Wir haben fehlende FArlle durch einen Interpol ationsal gorithmus ersetzt, weil wir nicht fAYur
ale Variablen fAYu jedes Land Daten hatten und weil bei fehlenden Werten ein Fall von der Analyse
ausgeschlossen wird, was die statistische MAxrchtigkeit reduziert. Um zu kontrollieren, ob diese Prozedur einen
Einfluss hatte, haben wir die Analyse fAYar die Daten angepasst, AV die alle FAxlle vorlagen und erhielten
ziemlich die gleichen Ergebnisse; auch das stelle ich hier nicht extra dar. Die Tabelle befindet sich in der
Originalpublikation.

Widmen wir uns nun den Modellen und was sie uns sagen. Beginnen wir mit dem schlechtesten und einfachsten,
Modell 1, bei dem nur die standardisierte Fallzahl al's PrAadiktor verwendet wird. Dieses Modell testet die
Hypothese, ob die Anzahl der FAxlle als PrAadiktor ausreicht. Offensichtlich ist das nicht der Fall. Sowohl die
Modellpassung, erfasst durch das Akaike Informationskriterium, a's auch die Varianzaufkl Aarung sind am
schlechtesten bei diesem Modell. Die Differenz des Al1C zum besten Modell ist am grAA 2ten, nAamlich 36.2.
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Man geht in der Regel davon aus, dass AIC-Differenzen unter 5 in etwa gleichwertige Modelle signalisieren und
AY.ber 15 ein Modell als unplausibel ausscheiden lassen.

Das beste Modell ist eindeutig das durch die LASSO-Regression gefundene datengestAY4zte Modell Nummer 8.
Es kann mit nur 6 Variablen mehr Varianz aufklAzren, nAamlich 68 %, als das Modell, das alle Variablen nutzt,
nAamlich Modell 7. Dieses hat mit einer AlC-Differenz von 19.1 Punkten auch einen wesentlich schlechteren
Wert. Das Gleiche gilt AV alle anderen Modelle, die ich deshalb gar nicht erst diskutiere.

Die Anzahl der FAxrlle geht auch im besten Modell Nummer 8 als signifikanter und stAorkster PrAadiktor ein.
Der zweitstAarkste PrAadiktor ist die Versorgung der BevA flkerung mit Vitamin D. Dieser PrAadiktor ist
negativ, also protektiv und signifikant. Die Daten zur Vitamin-D-Versorgung sind an sich schlecht, weil es wenig
gute popul ationsgestAY4zte Studien fAYar alle europArischen LAander gibt. Daher haben wir die Variable
dichotomisiert in ausreichend oder nicht-ausreichend. Dasist natAYurlich extrem grobkAfrnig. Umso erstaunter
waren wir, dass wir trotzdem einen relativ starken Effekt gefunden haben. Wir haben die Analyse mit der
geografischen Breite nachvollzogen und sahen, dass diese allein den Effekt nicht erklAart. Der PrArdiktor, der
als Drittes kommt, gemessen an der GrA JA 2e des Regressionsgewichtes, ist die BevAflkerungsdichte: je
grAYA2er, umso mehr FAxlle. Allerdingsist dieser PrAadiktor nicht signifikant, spielt also trotz seiner GrAJA %
eine untergeordnete Rolle.

Die Rate der Durchimpfung der Axalteren BevA{lkerung mit Grippeimpfung ist ein hochsignifikanter PrAadiktor,
auch wenn der Einfluss eher klein ist: je mehr grippegeimpfte Alte in einem Land, umso mehr Covid-19-
TodesfAxlle.

Wie |Aosst sich das verstehen? Zum einen ist denkbar, dass es noch immer Hintergrundvariablen gibt, die wir
nicht erfasst haben, die diesen Einfluss treiben. Digjenigen, die wir erfasst haben, spielen darin jedenfalls keine
Rolle. Denn die Variableist selbst im vollen Modell, in das alle Variablen eingehen, ein signifikanter PrAadiktor
und in allen anderen Modellen, in denen wir sie eingebracht haben. Sie hArngt univariat nur mit der

L ebenserwartung zusammen (r = .56) und mit der kardiovaskul Aeren MortalitAat negativ (r = -.57), also je mehr
Grippeimpfungen, umso weniger kardiovaskul Aare MortalitAat in einem Land. Aber: je mehr Grippeimpfungen,
umso mehr Covid-19 MortalitAat. Wir haben anscheinend die Wahl zwischen Pest und Cholera sozusagen. Gegen
alles gleichzeitig scheinen wir uns nicht schAYzzen zu kAfnnen. Zum einen ist da das PhAanomen, dass Erreger
offenbar eine Art symbiotisches A ?kosystem bilden. Vertreibt man einen, kommen eben andere. Zum anderen
kAfinnte es sein, dass die Impfung gegen Grippe das Immunsystem eine Weile beschAxftigt. [7] In dieser Zeit hat
es vielleicht ein anderer Erreger leichter, das Immunsystem zu AYVberwinden. Eine sehr gute randomisierte Studie
an Kindern zeigte: Gegen Grippe geimpfte Kinder hatten zwar deutlich weniger Risiko, an Grippe zu erkranken,
aber ein vierfach gesteigertes Risiko, an anderen Atemwegsinfekten zu erkranken. [8]

Das Bruttoinlandsprodukt ist in diesem Modell ein typisches Beispiel fAYa einen hochsignifikanten, aber sachlich
wenig wichtigen PrAadiktor, denn sein numerischer Wert ist extrem klein, nAamlich 0,00003: je mehr ein Land
erwirtschaftet, umso grAJA?er die Covid-19 MortalitAzat in diesem Land.

Am interessantesten aus konzeptueller Sicht ist fAYr mich die Tatsache, dass der Government Response Index
GRS, der die HAzrte der MaA 2nahmen abbildet, ein zwar schwacher, aber positiver PrAadiktor ist. D.h.: je
stAarker die MaA 2nahmen, umso mehr TodesfAxlle. HAstten die MaA 2nahmen in der ersten Welle irgendetwas
Positives bewirkt, hAatten wir hier ein negatives Vorzeichen erwartet. Genau das ist nicht der Fall. Zwar ist der
PrAadiktor auch nicht gerade sonderlich signifikant, spielt also auch keine groA?e Rolle, aber wenn schon, dann
eine unrAYzhmliche. Wir hatten schon in einer anderen Publikation gezeigt, dass die unselige Modellierstudie, die
angeblich belegt, dass Deutschlands Lockdown nAfitig war [9], eine falsche Datengrundlage verwendete [10]. Die
Datenbasis fAYur die Wirksamkeit von Lockdowns und MaA Pnahmen ist aus meiner Sicht schlecht. Diese neue
Analyse erhAxrtet diesen Befund.
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Zusammenfassung unserer Covid-19 MortalitAats-Modellierung

Wir wissen jetzt also: in der ersten Phase der SARS-CoV 2-Ausbreitung waren die Fallzahlen, standardisiert auf
die Anzahl der Tests, ein wichtiger PrAadiktor, der etwa 20 % der Varianz erklAxart. Allerdings kann das beste
Modell mit 6 Variablen insgesamt 68 % der Varianz erklAaren. Die HAarte der MaA 2nahmen spielt eine Rolle:
je hAarter die MaA 2nahmen, umso mehr TodesfAxlle; je dichter die BevAflkerung zusammenwohnt, umso mehr
TodesfAnlle; je besser die Versorgung mit Vitamin D, umso weniger TodesfAxlle; je hAfher die
Durchimpfungsrate mit Grippeimpfung bei den A?teren, umso mehr TodesfAxlle; je hAfher das BIP, umso mehr
TodesfAnlle. Dabei bleiben 32 % der Varianz ungekl Aart. Wir wissen, dass die berAYhmten
Vorerkrankungsvariablen (PrAavalenz von Diabetes, von kardiovaskul Aaren Erkrankungen und von Rauchen)
dabei keine groA2e Rolle spielen; denn Modelle, in die wir diese eingebracht haben, sind weniger gut in der
AufklArrung der Varianz. Aber es kAfnnte natAYalich sein, dass wir andere wichtige Variablen AYbersehen
haben: wie glAY.cklich ein Land im Durchschnitt ist, wie hoch das Angstniveau ist oder die Depressionsrate.
Diese haben wir nicht A¥JberprAY4t. Das kAfnnen andere gerne noch tun. Unser Datensatz steht zur
VerfAY.gung. Aber ich finde: 68 % Varianzaufkl Aarung ist schon ganz schAfin gut. Und wenn man diese
Information ernst nehmen wAYarde und zum Beispiel eine fl Aachendeckende K ampagne zur ausreichenden
Vitamin-D-Versorgung der BevAflkerung durchfA¥hren wAYirde, oder jedem Haushalt entsprechendes Material
zur VerfAY.gung stellen wAYarde, dann wAxre das garantiert effektiver als Maskenpflicht in ZAY.gen und
Schulen. Soviel kann man sagen. Denn die Maskenpflicht ist Teil des GRSI und der spielt eher eine
unrA¥hmliche Rolle.
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