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Wie viele Menschen haben tatsachlich Covid-19?

Die tatsachliche Zahl Covid-19-Infizierter in verschiedenen Landern moglichst
genau mit nur wenigen Daten abzuschatzen, das ermoglicht das demografische
Skalierungsmodell, das Forscher*innen am Max-Planck-Institut fir demografische
Forschung in Rostock und der Universitat Helsinki entwickelt haben. Danach ist
die Fallzahl in Deutschland nur 1,8 Mal hoher als die bestatigte Zahl Infizierter. Fir
Italien hingegen schatzen die Forscher*innen, dass sechs Mal so viele Menschen
infiziert sind, wie gemeldet.

Rostock. ,Fiir die zehn am meisten von der Covid-19-Pandemie betroffenen Lander schatzen wir
mit unserem demografischen Skalierungsmodell ab, wie hoch die Dunkelziffer infizierter
Personen ist", sagt Mikko Myrskyla, Direktor am Max-Planck-Institut fir demografische
Forschung. So gebe es dort nach Stand der Zahlen vom 13. Mai 2020 durchschnittlich vier Mal so
viele Infizierte, wie bestatigte Falle.

Fir Italien geht das Modell von etwa 1,4 Millionen infizierter Menschen aus. Das sind sechs Mal
so viele, wie von den Behorden offiziell gemeldet. In den USA gehen die Forscher*innen mit 3,1
Millionen Erkrankten von mehr als doppelt so vielen Infizierten aus. In Deutschland dagegen, wo
sehr viele Menschen auf Covid-19 getestet werden, schéatzt das Modell die Dunkelziffer nur 1,8
Mal so hoch ab.
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In den zehn Landern, mit den meisten Covid-19-Toten weltweit, sind die offiziellen Angaben zur Zahl der
Infizierten wahrscheinlich zu niedrig. Schitzungen nach dem demografischen Skalierungsmodell liefern
realistischere Infiziertenzahlen (Angaben in Tausend).

Bestétigte Geschatzte
Zahl Infizierter ~ Zahl Infizierter
USA ] 1390 3092 (1442 -
Vereinigtes Konigreich 230 1280 (579 -
Spanien 229 1256 (535 -
Italien 222 1373 (590
Brasilien 190 435 (210 -
Frankreich 176 1241 (536 -
Deutschland 174 305 (138
Iran 113 176 (86
Belgien 54 355 (157 -
Niederlande 43 222 (98
[ T T I T T T | I T I I T T 1
0 1000 2000 3000 4000 5000 6 000 7000

JAllerdings ist die Unsicherheit fiir unsere Modellschatzungen groR”, erganzt die Mitautorin der
Studie, Christina Bohk-Ewald, die derzeit an der Universitat Helsinki arbeitet. Denn die
Dunkelziffern lagen demnach im Bereich zwischen doppelt und elf Mal so hoch. Auch die
Unterschiede zwischen den einzelnen Landern seien groB. lhr Modell stellt das
Forscher*innenteam in einer Studie vor, die als Pre-Print-Version ohne Peer-Review auf medRxiv
online abrufbar ist.

Fiir ihre Modellrechnung verwenden die Forscher*innen hauptséachlich Angaben zu den Covid-19-
Todesfallen und zur Infektionssterblichkeit. Da aber die COVID-19 Infektionssterblichkeit fiir die
meisten Lander noch nicht bekannt ist, (ibertragen sie die Forscher*innen mit Hilfe der
sogenannten Restlebenserwartung von einem Referenzland auf andere Lander. Diese
demografische Grole erlaubt es, Unterschiede in der Altersstruktur, den Vorerkrankungen in der
Bevdlkerung und im Gesundheitssystem der Lander zu beriicksichtigen.
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Das demografische Modell beruht somit vor allem auf zwei Annahmen: Zum einen geht es davon
aus, dass die Zahl der Menschen, die an Covid-19 verstorben sind, liberall recht genau erfasst
wird. Zum anderen legen die Forscher*innen zu Grunde, dass die Infektionssterblichkeit aus einer
Referenzregion (hier aus Hubei, China), nach mathematisch-demografischer Anpassung, auch auf
andere Lander Gibertragbar ist. Den drei Wissenschaftler*innen ist bewusst, dass diese beiden
Annahmen nur Annaherungen sind und nicht tiberall exakt so zutreffen.

Die Forscher*innen sind liberzeugt, ein breit einsetzbares Modell entwickelt zu haben, das mit
leicht verfiigbaren Daten niitzliche Schatzungen der tatsachlichen Zahl Covid-19-Infizierter liefert.
sunser Modell eignet sich auch dazu, die geschatzten Infektionszahlen anderer Ansatze und
Studien, die zum Beispiel die Verbreitung von Antikorpern in der Bevolkerung messen, vorlaufig
auf Plausibilitat zu priifen”, sagt Christian Dudel. Demnach seien die nur regional durchgefiihrten
Antikorpertests und die daraus gewonnen Daten haufig nicht reprasentativ fiir die ganze
Bevolkerung eines Landes.

Uber das MPIDR

Das Max-Planck-Institut fiir demografische Forschung (MPIDR) in Rostock untersucht die
Struktur und Dynamik von Populationen. Die Wissenschaftler*innen des Instituts erforschen
politikrelevante Themen wie den demografischen Wandel, Altern, Geburtendynamik und die
Verteilung der Arbeitszeit liber die Lebensspanne, genauso wie den digitalen Wandel und die
Nutzbarmachung neuer Datenquellen fiir die Erforschung von Migrationsstrémen. Das MPIDR ist
eine der grof3ten demografischen Forschungseinrichtungen in Europa und zahlt international zu
den Spitzeninstituten in dieser Disziplin. Es gehort der Max-Planck-Gesellschaft an, der weltweit
renommierten deutschen Forschungsgemeinschaft.

www.demogr.mpg.de
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Die Pressemitteilung und Grafik in hoher Auflésung kénnen Sie diesem Link
https://www.demogr.mpg.de/go/Covid-19-Infizierte entnehmen.
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