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Die Zahl der Todesfélle im Zusammenhang mit SARS-CoV-2 ist eine Schliisselzahl zur
Rechtfertigung schwerwiegender politischer, sozialer und wirtschaftlicher MaBnahmen, die von
Behorden weltweit verhangt wurden. Ein besonderer Schwerpunkt lag dabei auf der begleitenden
Ubersterblichkeit (EM), also Todesfallen, die tiber der erwarteten Gesamtmortalitat (AM) liegen.
Aktuelle Studien, unter anderem von der WHO, schétzten die SARS-CoV-2-bedingte EM in
Deutschland zwischen 2020 und 2021 auf bis zu 200.000. In dieser Studie versuchen wir, diese
Zahlen zu hinterfragen, indem wir sie in den Kontext der deutschen AM stellen seit dem Jahr
2000. Wir schlagen zwei einfache, alterskohortenabhéngige Modelle vor, um die deutsche AM fiir
die Jahre der ,Corona-Pandemie” sowie die entsprechenden Grippesaisons aus historischen
Daten abzuschétzen. Fir Deutschland stellen wir fir das Jahr 2020 eine insgesamt negative EM
von etwa y¥18.500 Personen und fiir 2021 eine geringfiigig positive EM von etwa 7.000 fest, was
zeigt, dass die offiziell gemeldeten EM-Zahlen ubertrieben sind. Im Jahr 2022 liegt die EM-Zahl
bei etwa 41.200. Dariiber hinaus kénnen wir auf der Grundlage der NAA-Test-positiven
Todeszahlen abschatzen, wie viele Deutsche eher an CoViD-19 als an CoViD-19 gestorben sind;

eine Analyse, die nicht von der zustandigen Behdrde, dem RKI, bereitgestellt wurde.

Fir die Jahre 2020 und 2021 zusammengenommen liegt unsere erwartete Schatzung bei nicht
mehr als 59.500. Unterschiedliche NAA-Teststrategien haben SARS-CoV-2-bedingte EM stark
verschleiert, insbesondere im zweiten Jahr der ausgerufenen Pandemie. Wir haben Anderungen

in den Teststrategien kompensiert, indem wir davon ausgegangen sind, dass die
alterskohortenspezifischen NAA-bedingten Sterblichkeitsraten wéahrend des ersten Pandemiejahres

SARS-CoV-2-charakteristische Konstanten widerspiegeln.
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1. Einleitung

Eine Sterblichkeitsrate ist die Anzahl (Anzahl), wie viele Menschen in einem bestimmten Land innerhalb eines bestimmten Zeitraums
gestorben sind, normiert auf die Gesamtzahl der Einwohner (Bevolkerungsgrof3e). Die Zahlungen kénnen beispielsweise auch nur innerhalb
von Alterskohorten erfolgen und die entsprechenden Raten werden dann in der Regel auf die Kohortengréf3e normiert. Wenn bei den
Zahlungen kein Todesfall vorliegt, wird die Gesamtmortalitat (AM) erfasst. Das Gleichgewicht zwischen Gesamtsterblichkeitsrate (AMR)

und Geburtenrate bestimmt, ob es insgesamt zu einem Bevélkerungswachstum oder -verlust kommt. Die weltweit gebrauchlichste und am
weitesten verbreitete Methode zur Dokumentation einer Gesamtmortalitdtszahl (AMC) und einer AMR durch eine staatliche Behorde ist die
jahrliche Berichterstattung. Abhéngig von der geografischen, klimatischen und sozio6konomischen Situation unterscheiden sich die AMRs
zwischen den Landern [1]. In Europa und in den USA beispielsweise liegen die jahrlichen AMR-Werte bei etwas mehr als einem Prozent
pro Jahr. Es Uberrascht nicht, dass die AMRs in europaischen und nordamerikanischen Gesellschaften hauptsachlich durch die hohe
Wahrscheinlichkeit des Todes der Altesten bestimmt werden [2]. Die weltweite AMR ist in den letzten hundert Jahren allgemein

zuriickgegangen (z. B. [3-6]).

Vom 19. Jahrhundert bis heute wurde die Zahl der Todesfélle aufgrund von Infektionskrankheiten in entwickelteren Landern
dokumentiert. Infektionskrankheiten haben einen spirbaren Einfluss auf die Sterblichkeit. In Spanien beispielsweise machte die Mortalitat
im Zusammenhang mit Infektionskrankheiten von 1980 bis 2011 fast 15 % der AM aus [7], auch wenn dieser Prozentsatz in diesem
Zeitraum zurtickging. Als weiteres Beispiel dokumentieren Daten von Friedhéfen eine Cholera-Epidemie in Brasilien von 1855 bis 1856, die
bei Sklaven bis zu 70 % mehr Todesfélle als bei freien Menschen zur Folge hatte, wahrend die krankheitsspezifische Sterblichkeitsrate

identisch war [8]. Darliber hinaus zeigten Menschen unterschiedlicher Herkunft unterschiedliche Sterblichkeitsraten.

Die Grippepandemie zwischen 1918 und 1921 erhéhte die Sterblichkeit sowohl in europaischen Landern [9] als auch in Arizona [10]
deutlich. In diesem Zeitraum kam es innerhalb weniger Wochen zu einer erhdhten Sterblichkeit, und vor allem Menschen im Alter zwischen
20 und 50 Jahren waren von dieser Grippepandemie betroffen. In Estland konnte nach dem Jahr 1989 ein sozio6konomisches Phanomen
festgestellt werden, bei dem die Sterblichkeit bei gering gebildeten Personen anstieg, wéahrend bei gut gebildeten Personen eine konstante
Sterblichkeit auftrat [11]. Am Beispiel der Cholera-Epidemie 20102011 in Haiti [12] fur die Dynamik von Infektionskrankheiten stieg die
AMR innerhalb von zehn Wochen um etwa das Dreifache; Danach sank der AMR auf niedrigere Werte als tiblich. Die krankheitsbedingten

Sterblichkeitsraten unterschieden sich regional.

Zusammenfassend lasst sich ein typisches epidemisches Sterblichkeitsmuster beobachten: Zunéchst steigt die Sterblichkeit innerhalb
weniger Wochen um das bis zu Zehnfache an; Nach diesem Zeitraum ist die Sterblichkeit in der Regel mehrere Wochen lang
unterdurchschnittlich. Beruicksichtigt man die Sterblichkeit tiber ein ganzes Jahr hinweg in Extremsituationen wie der Grippepandemie vor
hundert Jahren, kann die jahrliche AMR bis zu zwei Drittel [9,10] iiber den reguldaren Werten liegen (eine jahrliche Uberschreitung von 66
%). In der Regel wird die Gesamtmortalitat und die Gesamtaltersmortalitat jedoch von spezifischen Krankheitssensitivitaten einiger Kohorten
innerhalb der Bevélkerung dominiert, bei denen es sich um alte Menschen oder Personen mit bestimmten (Gesundheits-)Beschwerden
handeln kann [2,10]. Darlber hinaus kénnen soziodkonomische Faktoren einen starken langerfristigen Einfluss auf die Sterblichkeitsraten
haben [11].

Als sie im Méarz 2020 eine SARS-CoV-2-Pandemie in Europa ausriefen, argumentierten die fuhrenden Politiker fast aller nord-, mittel-,
west- und stideuropéischen Lander in gleicher Weise, namlich dass CoViD-19 (oder ,,C19“) vermutlich téten wiirde mehr Leute als sonst.
Mit anderen Worten: Es war mit einem deutlichen Anstieg der Sterblichkeit zu rechnen. Noch Ende Mai 2021 [13] wiesen deutsche Medien
und Regierungsvertreter unisono auf wochentlich 1300 Todesfélle im Zusammenhang mit C19 hin. Dies wére in der Tat eine Ubersterblichkeit
(EM) von 7 % in Deutschland gewesen, wenn man bedenkt, dass in der Kalenderwoche 19 des Jahres 2021 (10.—16. Mai) insgesamt
18.534 (mit 95 %-KI [16.811; 20.258]) gestorben sind Gemaf: unseren (exponentiellen) modellbasierten AM-Berechnungen in Abschnitt 2.3

unten in diesem Dokument waren Todesfalle pro Woche der regelméRig zu erwartende AM-Hintergrund.

Die Summierung der taglichen AMCs gemaf den vom Statistischen Bundesamt (Destatis) [14] erhobenen Daten ergab jedoch, dass genau
18.579 Personen in dieser Kalenderwoche (19) kurz vor dem oben genannten Ereignis in Deutschland gestorben waren Pressekonferenz.
So ist die ,erschreckend hohe Zahl* von 1300 ,C19-Todesfallen“, die sowohl vom deutschen Gesundheitsminister als auch vom Leiter des
Robert-Koch-Instituts (RKI; Deutsches Zentrum fur Seuchenbekampfung) mit grolem Medienecho verkiindet wurde, Innerhalb einer Woche
kam es zu einem Anstieg der Sterblichkeit, der den Erwartungen vollkommen entsprach. In Deutschland passierte also epidemiologisch
einfach und genau nichts Auf3ergewdhnliches, es spielte sich Uberhaupt nichts von einem tédlichen Epidemieszenario ab. Auf jeden Fall
haben wir uns bereits in den friihesten ,Pandemie“-Tagen und heutzutage noch viel mehr gefragt, woher die tberwiegende Mehrheit der
Medien im Einklang mit den Behérden und ihren wissenschaftlichen Beratern so viele Zahlen hat. Genauer gesagt fragten wir uns, warum
die deutschen Behorden sich weigerten, der Offentlichkeit einen Kontext zur Verfiigung zu stellen, um das Aufdringliche beurteilen zu
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proklamierte Zahl der Todesfalle im Zusammenhang mit SARS-CoV-2 (C19). Der Gemeinsamkeit halber sahen diese Zahlen wie (signifikante) EM
aus.

Im Marz 2022 verbffentlichte die Weltgesundheitsorganisation (WHO) eine Aktualisierung der SARS-CoV-2-bedingten (,mit COVID-19
assoziierten“) EM in Deutschland in den Jahren 2020 und 2021 mit einer Gesamtzahl von 194.988 iiber 2 Jahre ( siehe [15]). Sie hatten diese
Zahlen mithilfe eines Bayes'schen Stichprobenmodells mit Spline-basierter saisonaler Variation berechnet [16,17]. Dabei wurde sogar behauptet,
dass die von den deutschen Behdrden gezéhlten C19-Todesfélle die tatsachliche EM unterschatzten. Spéter fihrten zwei von der WHO

befiirwortete Modellaktualisierungen [15,18] zu einer Reduzierung auf eine Zweijahres-Gesamtzahl von 122.000 zusétzlichen Todesféllen, also

nahe an den C19-Todeszahlen der deutschen Behdrden. Der aktuell verfligbare WHO-Datensatz [19] enthélt jedoch mittlerweile die
Uberschreitungszahl von 101.505 [19], die sogar unter den vom RKI behaupteten [20] 115.537 C19-Todesféllen liegt und in keinem der oben
genannten von der WHO unterstitzten Falle vorkommt Verdffentlichungen.

Da wir fiir die Analyse nur solche Daten verwenden, die von den deutschen Behdérden selbst veréffentlicht wurden, zielen wir in dieser Studie
nun darauf ab, Schatzungen sowohl der Gesamtmortalitit als auch der SARS-CoV-2-bedingten Mortalitét, einschlieRlich der Uberschreitungen in
beiden Fallen, zur Verfligung zu stellen, um sie schlieBlich zur Verfiigung zu stellen eine fundierte, fundierte und verléssliche Abschlussbewertung
der epidemiologischen Auswirkungen von C19 in Deutschland zwischen 2020 und 2022.

Insbesondere liefern wir bisher fehlenden Kontext fiir SARS-CoV-2-bedingte Sterblichkeitszahlen, sowohl jahrlich als auch grippesaisonal. Kurz
gesagt schlagen wir vor, in jeder Alterskohorte separat eine SARS-CoV-2-bedingte Uberschreitungszahl (aufgrund von C19) zu berechnen, indem

wir die erwartete Gesamtursachenschatzung der Kohorte von allen SARS-CoV-2-bedingten (mit) subtrahieren C19) Todesfélle darin gezahlt.

2. Methoden

2.1. Terminologie und mathematische Symbole

Wir beginnen unsere Uberlegungen mit einer Zusammenfassung der verwendeten Terminologie und einigen Erlauterungen, die auch Abkiirzungen
sowie eingeflihrte mathematische Symbole umfassen.

Ein ,Fall“ einer SARS-CoV-2-Infektion wird gemaR gesetzlicher Definition in Deutschland wie weltweit haufig dadurch angezeigt, dass eine
Person mithilfe eines Nukleinsaureamplifikationstests (NAA-Tests) [21] positiv getestet wird, der auf Sputum angewendet wird, das der Person
entnommen wurde Rachen oder Flussigkeit aus dem Nasopharynx. Nach unserem Kenntnisstand handelt es sich bei einem NAA-Test in
Deutschland zumeist um eine im Labor durchgefiihrte PCR [22] und nur in seltenen Féallen um einen sogenannten ,Point-of-Care” (PoC)-Test.
Obwohl es starke Hinweise darauf gibt, dass ein PCR-Test Giberhaupt nicht auf eine Infektion hindeutet (z. B. [23]), liegt dies im Wesentlichen
daran, dass ein NAA-Test auf Virusmaterial in der Schleimhaut prift und nicht auf Indikatoren fur Reaktionen durch das Immunsystem [24—26].
Die deutschen Behorden, wie die meisten Behorden weltweit, bringen jedoch einen Todesfall mit SARS-CoV-2 in Verbindung, wenn der
Verstorbene ein so positives NAA-Testergebnis erhalten héatte und (vermutlich, da Kriterien zumindest in Deutschland nicht transparent an die
Offentlichkeit kommuniziert werden). ) hatte vor seinem Tod einige klinische Symptome von C19 gezeigt. Wir verwenden den Begriff C19-Tod als

Abkirzung fur einen solchen vermeintlich SARS-CoV-2-bedingten, NAA-Test-bedingten (C19) Tod.

In der folgenden kurzen Ubersicht stellen wir alle wesentlichen Abkiirzungen vor, trotz einiger Verdopplungen bei der Einleitung:

— AM steht fur ,Gesamtmortalitat”, also Todesfalle, die aus irgendeinem Grund eintreten.

— AMC fur eine ,AM-Z&hlung*, d. h. die Summe der registrierten Félle von Verstorbenen innerhalb eines bestimmten Zeitintervalls (d. h. pro
Zeiteinheit), sei es ein Tag, eine Woche, ein Jahr oder eine Jahreszeit; mathematisches Symbol fur jeden AMC: DAM oder, wenn es sich auf
eine bestimmte Kohorte bezieht, DAM,coh.

— AMR fir ,AM-Rate“, dh das Verhaltnis eines AMC innerhalb einer Gruppe (z. B. Alterskohorte oder spezifische Bevolkerung) zur Summe aller
Gruppenmitglieder (z. B. KohortengréBe Ncoh oder Einwohnerzahl Npop ) ; mathematisches Symbol fiir jedes AMR: rAM := DAM/Npop.
Wenn der AMR eines bestimmten Zeitintervalls (z. B. Grippesaison; rAM,f) auf einen AMR fir ein ganzes Jahr skaliert wird, ist er mit einem
Sternchen gekennzeichnet (z. B. r AM,f).

— PF fur ,durch einen positiven NAA-Test bedingte Todesfélle*, dh Todesfélle, bei denen die verstorbenen Personen einige Zeit vor ihrem Tod

ein positives NAA-Testergebnis erhalten haben; im Folgenden wird ,positiv-NAA-test-bedingt” weiter zu ,NAA-bedingt* verkirzt.

— PFC fur eine ,PF-Anzahl®, d. h. die Summe der registrierten Félle von NAA-bedingt verstorbenen Personen innerhalb eines
gegebenes Zeitintervall; mathematisches Symbol fiir jeden PFC: DPF.

— PFR fur ,PF-Rate”, dh das Verhéltnis eines PFC innerhalb einer Gruppe (z. B. Alterskohorte oder spezifische Bevolkerung) zur Summe aller
Gruppenmitglieder (z. B. NAApos); mathematisches Symbol fiir jeden PFR: rPF := DPF/NAApos.

— EM fir Ubersterblichkeit, d. h. die dariiber hinaus beobachtete Sterblichkeit (sei es eine Gesamtursache oder eine bedingte Sterblichkeit).

erwartete Mortalitét (normalerweise, wie in dieser Studie, AM).
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— EMC fur ,EM count®, d. h. die Differenz zwischen einer beobachteten Mortalitatszahl (in dieser Studie AMC oder PFC) und
der erwarteten AMC.

— SMR fir ,standardisierte Sterblichkeitsrate®, d. h. das Verhaltnis zwischen einer beobachteten Sterblichkeitszahl (in dieser
Studie PFC) und der erwarteten (normalerweise , wie in dieser Studie, AMC); mathematisches Symbol fiir die SMR von
NAA-positiven Personen: yPF = DPF/DAM/PF, wobei DAM|PF die Anzahl der erwarteten Gesamttodesfélle unter den
Gruppenmitgliedern ist.

— Das mathematische Symbol ntpp stellt die Anzahl der NAA-Tests pro Person in einem bestimmten Zeitintervall dar.

2.2. Eingesehene Datensatze

Hier finden Sie eine kurze Zusammenfassung der deutschen Datenquellen, auf denen wir die vorliegende Analyse und
Modellentwicklung basieren:

— Friher (2000-2015) wurden tagliche und wochentliche Gesamttodeszahlen (aufgeschlisselt nach Alterskohorten) erfasst
von der Destatis-Webseite unter [27].

— Spater (2016-2023) wurden tagliche und wochentliche Gesamttodeszahlen (aufgeschlisselt nach Alterskohorten) erfasst
von der Destatis-Webseite unter [14].

— Die wochentlichen C19-Todeszahlen (aufgeschliisselt nach Alterskohorten) wurden der RKI-Webseite unter [20] entnommen.

— Die Z&hlungen der wochentlichen SARS-CoV-2-,Falle” (d. h. die Zahl der positiven NAA-Tests, aufgeschliisselt nach
Alterskohorten; fir Personenzahlen beziehen wir uns auf §2.5 und Anhang A) wurden der RKI-Webseite unter [28]
entnommen.

— Die demografische (Alterskohorten-)Verteilung bis 2020 (basierend auf der Volkszahlung 2011) und ihre voraussichtliche
Verteilung dariiber hinaus (basierend auf dem plausibelsten Szenario, der Standardmodellvariante V1) wurden der Destatis-
Webseite unter [29] entnommen.

— Die geschatzten Zahlen der saisonalen Grippetodesfalle wurden dem Influenzabericht 2018 des RKI entnommen [30].

Um alle oben genannten Datenséatze vergleichbar zu machen, wurde die wochentliche Zeitauflésung als Standard sowohl fur
die Zahl der Todesfalle als auch fur mutmaRliche SARS-CoV-2-,Félle” (tatsachlich die Zahl der NAA-positiven Personen) und
somit fUr die Quantifizierung von AMCs und PFCs (d. h Zahlungen pro Woche). Um spezifische Vergleiche oder Aussagen zu
ermdglichen, wurden die Daten gelegentlich auf Jahreswerte kontrahiert, und um einige subtile Modellierungsprobleme
anzugehen und zu I8sen, griffen wir manchmal auf die tagliche Auflésung zuriick, auf die dann explizit hingewiesen wird. Die
Alterskohorten wurden nach Einheitsjahr in acht Gruppen eingeteilt: 0-29, 30-39, 40—49, 50-59, 60-69, 70-79, 80-89, 90+.
Diese Gruppierung stellt die beste gemeinsame Aufldsung der oben genannten Datensétze dar.

Beachten Sie, dass es einen Unterschied macht, ob die Sterbefélle wochentlich oder téglich von Destatis gemeldet werden.
Nach einem ISO-Standard [31] besteht ein deutsches statistisches Jahr entweder aus 52 Wochen (d. h. es werden nur 364
Tage berucksichtigt) oder aus 53 Wochen (371 Tagen), was sich gut in den taglichen Sterbefallzahlen widerspiegelt (schwarze
Punkte in Abbildung 4). und 5) von den wochentlichen abweichen (orangefarbene Quadrate in den Abbildungen 4 und 5).
Dementsprechend zeigen die wochentlichen Zahlungen alle 5 oder 6 Jahre, wenn ein 371-Tage-Jahr in die offizielle statistische
Datendarstellung eingefugt wird, ein Sprungartefakt: Im Vergleich zu einem reguléaren Kalenderjahr mit 365 Tagen (oder 366 in
einem Schaltjahr) Die fehlenden 1-Tages-Beitréage (derzeit in Deutschland: ca. 2800 Todesopfer) der vorangegangenen
statistischen 364-Tage-Jahre fallen aufgrund der Summierung tiber 7 Tage haufiger auf als in den Jahren zuvor.

2.3. Zwei Modelle zur Berechnung der erwarteten AMCs und damit EMCs fur ganze Jahre und Grippesaisons

Betrachtet man die Zeitverlaufe der alterskohortenspezifischen wéchentlichen AMR-Werte rAM,coh = DAM,coh/Ncoh wéhrend
der 20 Jahre von 2000 bis 2019 (Abbildung 1), sehen wir, dass sie alle tendenziell abnehmend waren, Balkenschwankungen im
beobachteten Daten von Anfang der 2000er Jahre bis etwa 2014, von da an scheinen sie sich auf nahezu konstante Werte zu
séttigen. In unserer vorliegenden Analyse haben wir uns auf die Schétzung der erwarteten jahrlichen AMC-Werte (Abbildung
2a, 52 Kalenderwochen, also 364 Tage) sowie grippesaisonaler Werte (Abbildung 2c, 33 Kalenderwochen von Woche 40 bis
zur nachsten 20) beschrankt [30]. also 231 Tage). Fir alle diese geschétzten jahrlichen (Abbildung 2a) und grippesaisonalen
(Abbildung 2c) AM-Datenpunkte geben wir die 90 %-Konfidenzintervalle (Cls: + 1,645 sd) an, die die Schwankungen in den
wdchentlich beobachteten Daten berticksichtigen (Abbildung 1). ).

Hier schlagen wir zwei einfache AMC-Modelle zur Schatzung erwarteter (regelméafiger) AMC-Werte in Deutschland vor, im
Allgemeinen fir einen beliebigen Zeitraum innerhalb eines Jahres. Tatséchlich besteht jedes erwartete AMC-Modell einfach aus
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Abbildung 1. Wéchentliche deutsche AMR-Zeitverlaufe zwischen 2000 und 2022. Farben représentieren unterschiedliche alterskohortenspezifische sowie
gesamte (schwarze) AMRs. Beachten Sie, dass die Rohdaten (gepunktete Linien) hier zur besseren Darstellung durch einen gleitenden Durchschnittsfilter mit
einer Breite von fiinf Wochen gegléttet wurden (durchgezogene Linien). Das absolute Minimum fiir jede (gefilterte) wochentliche Kohorten-AMR wird durch eine
horizontale farbige gestrichelte Linie angezeigt, um zeitliche Trends besser beobachten zu kénnen (Abbildung 4 und 5). Vertikale durchgezogene Linien

befinden sich am 1. April, also am ungefahren Ende wichtiger Grippesaisons, also fiir 2003, 2005, 2009, 2013, 2015, 2017, 2018, 2020, 2021 und 2022; vgl. Tabellfe 2.
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Abbildung 2. Deutsche jahrliche (oben) und grippesaisonale Antibiotikaresistenz (unten) pro Alterskohorte von 2000-2021 bzw. 2000/01-2021/22.

Das linke Feld enthalt die absoluten AMR-Werte zusammen mit exponentiell angepassten Cls; Im rechten Bereich sind zur besseren Darstellung alle AMR-
Werte zusammen mit der exponentiellen Punktschatzung auf den Referenzwert des Jahres 2000 (Saison 00/01) normiert. Einzelheiten zu den Parameterwerten
finden Sie in Anhang B. (a) Jahrliche AMRSs. (b) Jéhrliche normalisierte AMRs, exponentielle Anpassungen. (c) grippesaisonale Antibiotikaresistenzen. (d)

Grippesaisonbedingte normalisierte AMRs, exponentielle Anpassungen.

des Satzes der AMR-Funktionen aller Kohorten, die nur von den beobachteten (wéchentlichen, wenn nicht téaglichen) AMCs der Kohorten im
ausgewahlten Zeitintervall innerhalb eines Jahres, den KohortengréBen Ncoh und dem fir die Anpassung gewéhlten Zeitraum (hier die)
abhéngen Jahre 2000-2019). Im ersten, einfacheren AMR-Modell (als ,Konstante* bezeichnet) ist der erwartete AMR-Wert jeder Kohorte eine
Konstante, der Mittelwert Uiber 6 Jahre (2014-2019, siehe unten). In dieser Sekunde,
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Abbildung 3. Demografische Verteilung der relativen Anteile (in Prozent) der Alterskohorten (a) und Sterbefalle (b) in der deutschen
Bevolkerung zwischen den Jahren 2000 und 2022. Im Jahr 2022 betrug die offiziell angegebene Zahl der deutschen Einwohner etwa

Npop = 84 Millionen [32].

Beim etwas ausgefeilteren AMR-Modell (als ,exponentiell“ bezeichnet) wurde angenommen, dass die erwartete AMR jeder Kohorte mit der Zeit einem
exponentiellen Verlauf folgt. Die Funktionsparameter werden berechnet, indem von dieser AMR-Funktion verlangt wird, dass sie tber den gewahlten
Zeitraum am besten zum beobachteten (zeitlichen) Verlauf der AMR-Datenpunkte passt, von denen jeder ein arithmetischer Mittelwert Uber das ausgewahlte
Intervall innerhalb eines Jahres (hier entweder das Jahr selbst) ist oder eine Grippesaison). Die AMR-Funktionen kénnen verwendet werden (i) um potenziell
fehlende AMR-Datenpunkte innerhalb des Anpassungszeitraums zu interpolieren (zu schéatzen), (ii) um erwartete AMR-Werte (und damit AMC-Werte) an
jedem Datenpunkt innerhalb des gewahlten Anpassungszeitraums zu schéatzen oder (i) um erwartete AMR- (und damit AMC-)Datenpunkte fur Zeiten nach

2019 zu extrapolieren (prognostizieren), wobei die beiden letztgenannten die Modellanwendungen in dieser Studie sind.

Im einfacheren, ,konstanten“ Modell nutzen wir die oben erwéhnte Séattigung des deutschen AMR zwischen 2014 und 2019, um einen mittleren
jahrlichen AMR-Wert fur jede Kohorte zu berechnen. Wir tun dies, indem wir eine konstante Funktion im Sinne der kleinsten Quadrate an die sechs
Datenpunkte anpassen, die von der Anpassungsroutine der ,Curve Fitting Toolbox" in MatLab (Version R2022b) bereitgestellt werden. Mithilfe der Predint-
Routine berechnen wir auBerdem ein 90 %-KI fiir die AMR in jeder Alterskohorte. Damit prognostizieren wir die erwarteten gesamten deutschen AMCs fir
die Jahre 2020-2022, indem wir eine gewichtete Summe der erhaltenen (zeitkonstanten) AMR-Werte (und Intervalle) berechnen, wobei die Gréf3e Ncoh
jeder Kohorte aus den beobachteten ( zeitabhéngigen ) demografische Verteilung im Prognosejahr. Beachten Sie, dass der Gesamt-Cl-Radius gemaf dem
Varianzsummensatz durch Ziehen der Quadratwurzel aus der Summe der quadrierten gewichteten Alterskohorten-Cl-Radien ermittelt wird. Dementsprechend
ist im konstanten Modell fur die erwartete AM der Verlauf der AMC der Gesamtbevélkerung sowohl iber den Anpassungs- als auch Gber den
Prognosezeitraum ausschlie3lich auf zeitliche Verschiebungen der demografischen Verteilung zuriickzufiihren (Abbildung 3). Diese Methode ist vergleichbar
mit den Berechnungen von Destatis, bei denen die wochentlichen AMR-Mediane der vier vorangegangenen Jahre in jeder Alterskohorte mit der Bevélkerung

in jeder Kohorte des aktuellen Jahres gewichtet werden [33].

Im ausgefeilteren Exponentialmodell nehmen wir alle verfiigbaren ,Vorpandemie*-Jahre 2000-2019 und fiihren erneut ein Anpassungsverfahren durch,

um die besten Anpassungsparameter (zwei fiir jede Kohorte: acoh und bcoh) der exponentiellen AMR - Funktion zu bestimmen

~rAM,cohdJahrb¥201 bcohb expdacoh Jahrb p bcoh 82:1p

zu den nach Jahren aufgeldsten normalisierten AMR-Datenpunkten jeder Alterskohorte separat, ~rAM,coh % rAM,coh=rAM,coh,ref. Die
Normalisierungsparameter sind die Referenzwerte rAM,coh,ref = rAM,coh(2000), also die im Jahr 2000 beobachteten AMR-Werte der Kohorten.

AnschlieRend prognostizieren wir die erwarteten AMCs fiir die Jahre
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2020-2022 durch Extrapolation dieser exponentiellen AMR-Modellanpassungen und Durchfiihrung der gleichen Alterskohorten-AMR-
Gewichtung in jedem Prognosejahr wie fir das konstante AMR-Modell.

Beachten Sie, dass wir im Allgemeinen 52 wochentlich beobachtete AMC-Werte in einem Jahr summiert haben, um die jahrlichen AMC-
Werte zu berechnen, die als Eingabe fur die Anpassung der AMR-Funktionsparameter dienen. Somit reprasentieren die Parameter unserer

erwarteten AMC-Modelle genau 52 Wochen, also ein statistisches Jahr mit 364 Tagen [31]. Daher wird jede AMC-Modellausgabe um den

366

Faktor 365 skaliert , um eine AMC-Schétzung fiir ein reguigges Jahr und um einen Faktor fur ein Schaltjahr zu berechnen. 364

Dieselben Modellberechnungen kénnen problemlos zur Schatzung der erwarteten AMC-Werte fir jedes Zeitintervall innerhalb eines
Jahres angewendet werden. Dabei haben wir uns darauf beschrankt, die erwarteten AMC-Werte nur fur ein weiteres, gezielt ausgewahltes
Intervall innerhalb eines Jahres zu schéatzen, namlich die ,Grippesaison®. Dementsprechend mussen die wochentlich (oder taglich, falls
verflugbar) beobachteten AMC-Werte in einem Jahr durch Summierung nur tGiber den Zeitraum einer Grippesaison kontrahiert werden. Fur
Letzteres haben wir eine feste Lange gewahlt, indem wir dessen RKI-Definition lbernommen haben [30, S. 13,17], ndmlich den Zeitraum von
(einschlief3lich) Kalenderwoche 40 in einem Jahr bis (ebenfalls einschlie3lich) 20 im darauffolgenden, also eine Grippesaison, die 33 Wochen,
also genau 231 Tage, umfasst. Nach Kontraktion der AMC-Werte in jeder der Grippesaisonen 2000/2001-2019/2020 (Kurzform: 2000/01—
2019/20) wurden die angepassten exponentiellen Modellparameterwerte (d. h. die der AMR-Funktionen der Kohorten rAM, coh (Jahr) aus

Gleichung (2.1)) und damit die erwarteten AMC-Datenpunkte der Kohorten sind spezifisch fiir Grippesaisonen.

Diese Methode kann allgemein angewendet werden: Ein Modell zur Berechnung der erwarteten AMC-Datenpunkte in einer bestimmten
Population kann problemlos fiir jedes bestimmte Zeitintervall von weniger als einem Jahr erstellt werden, nicht nur fir eine Grippesaison.
Innerhalb jeder Kohorte und bei jahrlicher Auflésung nur wochentlich (oder téaglich, falls verfiigbar)

Die beobachteten AMC-Werte mussen tber das gewahlte Zeitintervall summiert werden. AnschlieBend liefert das Anpassungsverfahren
Parameterwerte (entweder fiir die Exponentialfunktion der Kohorte oder einfach eine Konstante, den Mittelwert der beriicksichtigten
Intervallsummen), die den (geglatteten) Verlauf der erwarteten AMC-Datenpunkte der Kohorte tiber den gesamten Anpassungszeitraum

darstellen.

2.4. PFR-Werte aus registrierten SARS-CoV-2-,Féllen* und C19-Todeszahlen: Losung der Probleme

von mehreren Tests pro Person und Zeitverzégerungen

Wahrend wir die PFR-Werte in den Jahren 2020 und 2021 anzeigten, stellten wir ab Ende 2021 extrem niedrige PFR-Werte fest, verglichen
mit der SARS-CoV-2-Infektionsperiode im ersten Jahr von Mai 2020 bis Sommer 2021 (Einzelheiten siehe Anhang A, Tabelle 7). Unsere
Interpretation dieser massiv sinkenden PFR-Werte ist, dass es seit einem Zeitpunkt Ende 2021 offensichtlich einen inkonsistenten

Zusammenhang zwischen offiziellen ,Fall*-Zahlen (rohe NAApos, Anzahl positiver Tests) und der Anzahl positiv getesteter Personen gibt.

Um jedoch eine aussagekréftige PFR zu berechnen, muss die Anzahl der verstorbenen Personen (DPF) durch die Anzahl der positiv
getesteten Personen dividiert werden (NAApos werden verarbeitet, um Personen und nicht positiv getestete Personen darzustellen). Mit
anderen Worten: Seit Spatsommer 2021 koénnen die offiziell verdffentlichten (rohen) NAApos- Werte (und damit PFR-Werte) ohne zusatzliche
Verarbeitung nicht mehr verniinftigerweise als reprasentativ fir positiv getestete Personen interpretiert werden. Gliicklicherweise erwies sich
eine solche Verarbeitung, die eine Neuinterpretation der Bedeutung der NAApos- Zahlungen impliziert, als méglich: Wir gehen davon aus,
dass es sich bei den PFR-Werten bis zum Sommer 2021 um Krankheitsmerkmale handelt, die konsistent ermittelt wurden, da das Verhaltnis
von Person zu Test nahezu eins betragt -zu eins im ersten Jahr der ,Corona-Pandemie®, also von Mai 2020 bis Mai 2021. Damit haben wir
die rohen NAApos- Werte fiir das darauffolgende, zweite Jahr der ,Corona-Pandemie®, also Mai 2021, neu berechnet bis Mai 2022 und deren
Teilzeitraum, die Grippesaison 2021/22. Dazu haben wir die rohen NAApos,May21/22- Werte zwischen Mai 2021 und Mai 2022 mit dem
Faktor ntpp = rPF,May21t022/rPF,May20to21 multipliziert und entsprechend die rohen NAApos,flu21/22 -Werte fiir die Grippesaison 2021/22
mit ntpp,flu = rPF,flu21/22/rPF,flu20/21.

Die Ergebnisse dieser NAApos -Nachbearbeitung werden in §3.3 dargestellt.

Eine weitere Beobachtung brachte ans Licht, dass die Meldung von PFR-Werten durch Division der Anzahl der C19-Todesfélle pro
Woche (DPF) durch NAA-positive ,Falle* pro Woche (NAApos) aus zwei Griinden nicht empfohlen wird. Erstens kann die Anzahl der NAA-
Tests durchaus von Woche zu Woche stark schwanken, sodass es entlang der wochenbezogenen Zeitverlaufe zu erheblichen Streuungen
kommt. Zweitens vergeht vom Erhalt des positiven Testergebnisses (bzw. dessen Registrierungsdatum) bis zum tatsachlich entsprechenden
Todesfall in der Regel eine Zeitverzégerung von mehreren Tagen oder sogar Wochen [34]. Hier zeigen wir, dass die Verwendung roher PFR-
Werte aus einer unverarbeiteten Berechnung eines Verhaltnisses in derselben Woche im Durchschnitt die PFR-Werte iberschatzt, die sich
ergeben, wenn die Zahl der Todesfalle mit der Anzahl positiver Testergebnisse von vor Tagen verglichen wird. Daher begann unsere PFR-
Analyse mit der Ermittlung realistischer Verzogerungswerte zwischen den Verlaufen der NAA-positiven ,Fallzahlen* und der PFCs, ein Wert
fur jede Alterskohorte. Dabei haben wir uns nur auf Kurse bis Mitte 2021 verlassen, da sich spéatere (rohe) NAA-positive ,Fall*-Zahlungen als

unzuverlassig herausstellten (siehe oben). Diese Verzogerungswerte haben wir in a ermittelt
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Dies geschieht auf einfache Weise durch systematische zeitliche Verschiebung der beiden Datensétze relativ zueinander, wobei n
der Bereich von Mai 2020 bis Mai 2021 abgedeckt wird. Zu diesem Zweck wurde in jeder Kohorte (i) eine (Pseudo-)Tagesauflésung
durch Anwendung kubischer- Spline-Interpolation zu den Verlaufen sowohl der PFC-Werte DPF als auch der Anzahl der NAA-
positiven ,Falle NAApos, alle bekannt als wochentliche Summen; (ii) diese beiden tagesaufgeldsten Verlaufe wurden systematisch :

(in diskreten Tagesschritten) relativ zueinander verschoben und das arithmetische Mittel der (taglichen) PFR-Werte (das Verhaltnis

rPF = DPF/NAApos der Zahlungen in einer Zeiteinheit ) betrug fur jeden Tagschichtwert berechnet; (iii) der Verzégerungswert ;
selbst mit dem minimalen mittleren rPF- Wert fur eine Verzégerung von maximal funf Wochen wurde identifiziert (siehe Abbildung

7; mittlere rPF- Werte in Tabelle 7).

2.5. C19-Todeszahlen im Kontext: Analyse der PFR(PFC) vor dem Hintergrund
von AMR(AMC)

Als letzten Schritt innerhalb dieser Studie haben wir die in §2.3 dargestellte Analyse erneut kohortenweise und beide jahrlich :
durchgefihrt, wobei die Jahre jedoch an die ,Corona-Pandemie* angepasst wurden (d. h. uber die Kalenderjahresgrenzen hinweg:
von Mai 2020 bis Mai 2022). und fiir die beiden Grippesaisons in dieser 2-Jahres-Folge. Um die NAA-bedingte Mortalitat (d. h.

PFC und PFR) in den AM-Kontext zu stellen, haben wir die exponentielle Modellschatzung der AMRs der Alterskohorten (§2.3,
Gleichung (2.1)) angewendet und gleichzeitig die NAA-bedingten KohortengréBen (fur jede) gekannt , seinem NAApos,coh-

Wert), auf die Gruppe der Deutschen, die einen positiven NAA-Test erhalten haben, also auf die gesamte NAA-bedingte
Untergruppe der Bevélkerung. Innerhalb jeder Kohorte haben wir die Anzahl DPF ,coh der Personen in der darin enthaltenen
Untergruppe, d sind erwartungsgeman aus irgendeinem Grund innerhalb der NAA-bedingten Untergruppe der NAApos,coh-
Personen gestorben. Das heif3t, wir haben die NAA-bedingte EMC berechnet, indem wir die gemafR unserem AMC-Modell
erwarteten Todesfélle DAM|PF,coh von der Anzahl DPF,coh der offiziellen C19-Todesfélle abgezogen haben. NAA-bedingte

EMCs (hier jahrliche oder grippesaisonale Werte) quantifizieren tberméRige Todesfalle in der Untergruppe der offiziellen C19-
Todesfélle, d. h. Todesfalle, die aufgrund aller Ursachen uber den erwarteten Werten liegen. Diese Methode zur Bestimmung

einer bedingten EMV ist allgemein auf jede bedingt ausgewahlte Untergruppe einer Population anwendbar. Innerhalb der
Untergruppe der NAA-positiven Personen schlagen wir vor, diese definitiven tberméRigen Todesfélle (NAA-bedingte EMCs) mit
denen zu identifizieren, die aufgrund von C19 aufgetreten sind. Die Ergebnisse dieser Analyse werden in §3.3 dargestellt.

3. Ergebnisse

3.1. Der AMR-Kurs tiber 20 Jahre: ein Simpson-Paradoxon

In diesem Abschnitt befassen wir uns mit der vorteilhaften Darstellung von AMR-Kursen im Zeitverlauf (siehe §2.3) und zeigen,
dass das Zusammenspiel dieser Kurse mit demografischen Veranderungen zu einem paradoxen Phéanomen fihrt.
Das Ignorieren dieses Zusammenspiels kann zu verheerend falschen Prognosen fir AMCs fiihren, wie spater erlautert wird.

Um unser Hauptziel, die valide Schatzung von EMCs, zu erreichen, beginnen wir hier mit der Untersuchung
alterskohortenaufgeldster AMR-Zeitverlaufe wahrend der 20 ,Prépandemie“-Jahre, wobei die Alterskohorten anhand der
verflgbaren Datenséatze bestimmt werden (siehe § 2.2). Das erste Hauptergebnis dieser Untersuchung: Der Trend der AMR-
Zeitverlaufe der Kohorte kann durchaus durch einfache Funktionen gegenuber der Zeit beschrieben werden (§2.3). In Deutschland
zeigten sie seit dem Jahr 2000 in allen bis auf eine Alterskohorte einen exponentiell sattigenden Charakter (Abbildung 1;
offensichtlicher bei Normalisierung auf den jeweiligen Wert von 2000: Abbildung 2b). Der wissenschaftliche Wert, der durch die
Identifizierung solcher Grundfunktionen fiir (modellbasierte) AMC-Berechnungen gewonnen wird, liegt (i) in ihrem Potenzial, eine
Spur der dynamischen Mechanismen widerzuspiegeln, die hinter der Verénderung von AM in einer Population stehen, und (ii)
der Transparenz, die sie AMR und damit verleihen AMC-Schéatzungen. Der letztgenannte Vorteil ergibt sich zu einem gro3en Teil
aus dem inh&renten Charakter jeder zeitlich kontinuierlichen Funktion, insbesondere wenn sie exponentiellen Charakter hat: Sie
soll physikalische und biologische Prozesse widerspiegeln und nicht moglicherweise willkiirliche mathematische Black-Box-
Annahmen. Aufgrund der zeitlichen Kontinuitat und dartiber hinaus, dass sie niedrigparametrisch sind (bestimmt durch nur zwei
Parameter fur jeweils 20 Datenpunkte; siehe Anhang B fiir ihre Werte und Cls), (iii) haben sie auch von Natur aus einen
glattenden, mittelnden Charakter, der a Technischer Vorteil fiir die Verwendung eines solchen funktions-(modell-)basierten
Ansatzes zur Schatzung der AMC-Basislinien.

Das zweite Hauptergebnis dieser Untersuchung: Die Losung von AMC in Bezug auf Alterskohorten ist von Bedeutung. Eine
jahrliche Kontraktion des wochentlichen AMR-Zeitverlaufs jeder Alterskohorte (Abbildung 1) in einen einzigen Datenpunkt,
beginnend mit dem Jahr 2000, lieferte eine Folge jahrlicher AMR-Werte (farbige Punkte in Abbildung 2a). Ihr allgemeiner zeitlicher
Trend lasst sich besser erkennen, wenn man den AMR-Verlauf jeder Kohorte der Jahreswerte normiert (Abbildung 2b) auf ihren
Referenzwert (den Wert im Jahr 2000 oder in der Grippesaison 2000/2001) darstellt
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(Abbildung 2d). AnschlieBend wird der Verlauf der AMR der gesamten deutschen Bevolkerung als gewichtete Summe der n
normalisierten AMR-Werte aller Kohorten in einem bestimmten Jahr berechnet, wobei jede Kohorte mit inrem relativen Anteil 7
(Abbildung 3) in diesem Jahr multipliziert mit ihrem jeweiligen Referenzwert gewichtet wird . Wenn dann sowohl die normalisierten
AMR-Verlaufe der jahresaufgeldsten Kohorten als auch der Verlauf der gesamten AMR (normalisiert auf die Summe aller :
Kohortengré3en: die gesamte Bevolkerungsgréfle) tiber die 20 Jahre 2000-2019 aufgetragen werden (Abbildung 2b), a In

Deutschland tritt ein kontraintuitives Phdnomen auf: Wahrend die AMR jeder einzelnen Kohorte im Laufe der Jahre tendenziell

abnimmt, nimmt die Gesamt-AMR in allen Alterskohorten mit Ausnahme der Altesten, deren AMR praktisch konstant bleibt,

tendenziell zu, was sowohl fur jahrliche als auch grippesaisonale AMR-Verlaufe gleichermaf3en gilt .

Dieses Phanomen ist als Simpson-Paradoxon bekannt [35-38]. Dies wird durch die Summierung Gber Untergruppen
(Kohorten) erklart, die sich im relativen Verhaltnis (d. h. ihren Gewichten, der zeitabhangigen demografischen Verteilung,
Abbildung 3) und der Effektstérke (d. h. den AMR-Werten, die stark altersabhangig sind) unterscheiden: alter Die
Wahrscheinlichkeit, dass Menschen sterben, ist pro Zeit hoher (z. B. pro Jahr, Abbildung 2a, oder wahrend einer Grippesaison,
Abbildung 2c), und in Deutschland in den letzten etwa 10 Jahren die Anteile der 60-69-Jahrigen, 80—90-Jahrigen und 90+-
Jéhrigen Die Zahl der Jahrigen nahm zu, wahrend die Zahl aller Menschen unter 60 Jahren zuriickging (Abbildung 3).

Folglich ist die (durchschnittliche) Gesamtwahrscheinlichkeit, dass ein Deutscher jeden Alters innerhalb eines Jahres stirbt,
gestiegen, obwohl jeder Deutsche unter 90 Jahren in den zwanzig Jahren vor der Pandemie bis 2020 mehr durchschnittliche
Lebenszeit gewonnen hat.

Beachten Sie zunachst, dass die exponentiellen Anpassungen (gemafd Gleichung (2.1)) in der Kohorte 90+ weder fur die
Jahreswerte in den Jahren 2000-2019 noch fiir die entsprechende Grippesaison ein aussagekréftiges Ergebnis lieferten (keine
Berechnung von Kls mdglich). Werte; Es wurde daher einfach durch Anpassen einer Konstante fur die 2000-2019-Verlaufe
sowohl der jahrlichen als auch der grippesaisonal normalisierten AMR-Werte ersetzt (Abbildung 2b,d).

Beachten Sie zweitens noch einmal, dass nur die Datenpunkte zwischen 2000 und 2019 (bzw. Grippesaison 2000/01—
2019/20) zur Berechnung der Anpassungsparameter verwendet wurden (getrennt fur die Jahre und die Grippesaison). Somit
sind die Linienteile in Abbildung 2b und Abbildung 2d, die die letzten drei Datenpunkte passieren, Extrapolationen (Prognosen)
durch die exponentiellen Anpassungsfunktionen (Gleichung (2.1)). Bei den Gesamtdiagrammen handelt es sich um grafische
Darstellungen der erwarteten AMR-Verlaufe der Kohorten geméaR dem Exponential-Fit-Modell, dh einer geglatteten (im Vergleich
mit den beobachteten schwankenden Werten), modellbasierten (Exponential-Fit) Referenz zur Schatzung von EMCs. Nicht
dargestellt ist hier das einfachste Referenzmodell, die ,konstante Anpassung®, die ausschlielich aus horizontalen
Anpassungslinien besteht, von denen jede durch das arithmetische Mittel der AMR-Werte einer Kohorte verlauft, die in den
letzten sechs Intervallen (Jahren oder Grippesaisons) vor 2020 beobachtet wurden, d. h Jeder Kohorte wird ein konstanter AMR-
Wert zugewiesen.

Beachten Sie drittens, dass laut Abbildung 1 in den Jahren 2020 und 2021 in Deutschland nichts anderes als ,,AM wie ublich*
aufgetreten ist. Unsere Einschatzung der véllig nicht-auRergewdhnlichen AMCs und aller Ursachen von EMCs in Deutschland
wahrend der SARS-CoV-2-Ara (2020). und 2021), sei es jahrlich oder wahrend der Grippesaison, wird in §3.2 (insbesondere
Tabellen 1 und 2) quantitativ begriindet. Daher muss davon ausgegangen werden, dass jede Modellberechnung, die eine
dramatische EMV in Deutschland wahrend dieser zwei Jahre zeigt, auf das Simpson-Paradoxon zurtickzufiihren ist und im
Hinblick auf die Verschiebungen in der demografischen Verteilung, dh Anderungen der AlterskohortengréRen im Laufe der Zeit,
sorgféltig Uberdacht werden muss. siehe §4.3.

3.2. Beobachtete AMCs im Vergleich zu mit dem AMC-Modell berechneten Todesféllen: EMCs, jéhrlich

und wahrend der Grippesaison

In diesem Abschnitt zeigen wir, dass sowohl das konstante als auch das exponentielle AMR-Modell (§2.3) au3ergewohnlich gute
Anpassungen innerhalb der Intervalle 2014-2019 bzw. 2000-2019 sowie realistische Prognosen fiir AMCs fiir 2020-2022 liefern.
Entgegen der Behauptung des RKI von erheblichen und von der WHO sogar drastischen EM in Deutschland wahrend der SARS-
CoV-2-Ara finden wir sogar negative EMCs (Untermortalitét).

In Abbildung 4 haben wir tatsachlich beobachtete Datenpunkte (Zahlungen auf Tagesbasis: schwarze Flecken) und die
entsprechend erwarteten exponentiellen Modellschatzungen (griine Dreiecke mit Cls) der gesamten jahrlichen AMC-Werte seit
dem Jahr 2000 aufgetragen. Das Gesamt-AMR-Modell -Fit-KI an jedem jahrlichen Datenpunkt wird als gewichtete Summe der
acht alterskohortenspezifischen AMR-Modellanpassungen an die 90 %-Kls dieses Jahres berechnet. Die jahrlichen Summen der
taglich beobachteten AMCs (die einzigen Daten, die pro Tag verfugbar sind) liegen immer innerhalb der Kls der exponentiellen
Modellanpassung, mit Ausnahme des Jahres 2019, in dem deutlich weniger als erwartet Menschen starben, und des Jahres
2022, in dem deutlich mehr als erwartet starben erwartete Menschen starben. Dementsprechend stimmt das Exponentialmodell
im Allgemeinen gut mit den beobachteten AMCs Uiber den gesamten analysierten Zeitraum von 2000 bis heute tberein.
Insbesondere fir die grippesaisonalen Daten (Abbildung 5) sind die von der Grippe erwarteten AMCs
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Tabelle 1. Gezahlte AMC im Vergleich zu Modellschatzungen (letzte drei Zeilen: Extrapolation) in Deutschland in den Jahren 2000-2022;

()
Signifikant abweichende Sterbezahlen (auRerhalb des Cl) werden durch hochgestellte Zeichen gekennzeichnet; Bevélkerung im Jahr 2022: Npop = 84 Millionen [32];

L,Uberschuss* (EMC) wird abziiglich der Modelldifferenz gezahlt; fur das konstante Modell eine Untersterblichkeit von y14.055 Todesfallen im Jahr 2020 (Referenz:
Mittelwert der AMR-Werte 2014—-2019) entsprechen —16,9 Todesfallen pro 100.000 Personen, am besten vergleichbar mit Schweden mit etwa —

10 pro 100.000 [39, Abb. 2, unten] (Referenz: Mittelwert der AMR-Werte 2015-2019); Anders als der (kurzfristige: 2015-2019) Trend

auf Schweden angewandte Modelle [39, Abb. 2, unten] (ca. +40 pro 100.000), unser (langerfristiges: 2000-2019) Trendmodell

(exponentiell) berechnet ein leicht erhthtes Ausmaf der prognostizierten Untersterblichkeit: ¥22,1 pro 100.000. Zum Vergleich:

Die letzte Spalte zeigt EMV-Punktschatzungen, die sich aus der Anwendung der Methode des Bundesamtes fiir Statistik ergaben

(Bestimmung).
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Das einfachste (konstante) Modell (blaue Dreiecke mit Cls) stimmt sehr gut mit den beobachteten AMCs uberein. Alle Schatzungen von

Das Konstantenmodell zeigt eindrucksvoll, dass in Deutschland seit 2014 der gesamte AMC-Zeitverlauf gilt

Uiberwiegend durch Verschiebungen in der demografischen Verteilung im Laufe der Zeit dominiert (Abbildung 3). Der

Die Unterschiede zwischen den Schatzungen beider Modelle, sei es fiir ganze Jahre oder Grippesaisons, sind in der Regel geringer

als zwischen einer exponentiellen Modellschatzung und einem beobachteten AMC auf jahrlicher Basis. Notiere dass der

Die beobachtete grippesaisonale AMC 2019/20 in Deutschland liegt jedoch deutlich unter beiden Modellschéatzungen (Abbildung 5).

In dieser Saison findet die erste SARS-CoV-2-Infektionswelle statt (Beginn der ,Corona-Pandemie”).

Fir die gesamte deutsche Bevolkerung haben wir in Tabelle 1 die genauen Zahlen aufgefiihrt (visuell dargestellt in Abbildung 4).

der beobachteten jahrlichen AMCs (Todesfélle) seit 2000 und ihre entsprechenden Unterschiede (liberzéhlige Todesfalle: EMCs)

sowohl fur die exponentiellen als auch fur die konstanten Modellschatzungen. Die beobachteten AMCs sind im Allgemeinen Summen tber 365

Tage und 366 Tage in einem Schaltjahr. Die wesentlichen Zahlen sind die EMV-Werte in den letzten drei Zeilen

Tabellen 1, 2, und durch unsere Analyse kdnnen wir eine klare Aussage treffen: Es sind weniger Menschen gestorben als erwartet
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Tabelle 2. Gezahlte AMC im Vergleich zu Modellschétzungen (letzte beiden Zeilen: Extrapolation) in Deutschland wahrend der Grippesaison 2000/01 bis
0

2021/22; Signifikant abweichende Z&hlungen (auRerhalb des Cl) werden hochgestellt gekennzeichnet ; Bevolkerung im Jahr 2022: Npop = 84 Millionen

[32]; ,Uberschuss* (EMC) ist Anzahl minus Modelldifferenz; zum Vergleich die geschéatzten Zahlen des RKI [30, S. 47] sind

in der letzten Spalte angegeben.

ibermaRige Todesfalle berméRige Todesfalle

(Exponentielles Modell) (konstantes Modell)
Todesfalle - - Todesfalle durch Grippe

(gezahlt) bedeuten Cl-Radius bedeuten Cl-Radius (RKI)
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2020 (negativer Uberschusswert von §18.471) und im Jahr 2021 zeigte sich eine leichte EMC von etwa 7.000. Sowohl
,Corona-Pandemie-Jahre“, nicht existierende EM zeugen davon, dass es keine Ausnahme gegeben hat
Gesundheitssituation Uberhaupt. Im Gegensatz zu unserem Befund berechnete die WHO eine Gesamt-EMV von
etwa 195.000 im Zeitraum 2020-2021: EMV ist die Differenz zwischen den erwarteten Zahlen, rote Sterne mit 95 %
Cls in Abbildung 4 und tatsachlich beobachtete Zahlen (schwarze Punkte). Beachten Sie, dass die tatsachlichen AMC-Datenpunkte fur
2020 und 2021 liegen unvorstellbare 6,8 bzw. 18,5 Standardabweichungen von den WHO-Werten entfernt
unvalidierte Punktschéatzungen vom Mai 2022. Fir die korrigierte Prognose [15,18] gelten diese Werte weiterhin
7,7 und 8,3 Standardabweichungen entfernt und fir den neuesten Datensatz [19] 5,7 und 18 Standardabweichungen.
Eine weitere Bewertung dieser Modelle und ihrer Prognosen finden Sie in §4.3 und Anhang C.

In Tabelle 2 sind die genauen Zahlen (visualisiert in Abbildung 5) der beobachteten AMCs (Todesfalle) in Deutschland wahrend aufgefihrt
die Grippesaison — genau 33 Wochen, 13 am Ende eines Jahres plus die ersten zwanzig des néachsten: 91 plus 140 Tage, oder
141 in einem Schaltjahr — werden gemeldet. Die exponentielle Modellausgabe (Grippe-saisonale AMR-Anpassung) reprasentiert 33
Wochen (231 Tage) wird mit dem Faktor auf ein Schaltjahr skaliert und wie in f%elle 1 die Differenzen (Uberschuss) berechnet
Todesfélle: EMCs) zu den exponentiellen und konstanten Modellschétzungen werden ebenfalls angegeben. Wie in den Daten
Fiir die Kalenderjahre sind die Uberschusswerte in den letzten drei Zeilen die wesentlichen Zahlen. Bei der Grippe
In der Saison 2020/21 ist ein Uberschuss von 27.594 Todesfallen hauptséchlich auf die zweite und dritte Welle zuriickzufiinren
mutmaRliche SARS-CoV-2-Infektionen. Die Uberschreitung von 30.443 Todesfallen lag im Jahr sogar noch etwas héher
folgende Saison 2021/22. Diese Exzesse folgten zwei Saisons 2018/19 und 2019/20 mit Sterblichkeit
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Abbildung 4. Deutsche Daten der gezahlten jahrlichen Todesfalle (abgeleitet aus taglichen Zahlungen in schwarzen Punkten, aus wochentlichen Zahlungen in
braunen Quadraten) im Vergleich zu Modellschatzungen oder Prognosen erwarteter Todesfalle (exponentielles Modell in griinen, nach oben zeigenden
Dreiecken, konstantes Modell in nach unten zeigenden Dreiecken). blaue Dreiecke) inklusive 90 %-Kls fiir die Jahre 2000-2022, versus AMC-Berechnung
nach der Methode des Deutschen Statistikamtes (Destatis) und versus AMC-Prognosen der WHO fiir 2020 und 2021, veréffentlicht im Mai 2022 (rote

Quadrate), Dezember 2022 (rote Kreise) und Mai 2023 (rote Sterne), einschlieBlich ihrer 95 %-Kls.
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Abbildung 5. Deutsche Daten der gezéhlten grippesaisonalen Todesfélle (téglich in schwarzen Punkten, wdchentlich in braunen Quadraten) im Vergleich zu
Modellschatzungen oder Prognosen der erwarteten Todesfalle (exponentielles Modell in griinen, nach oben zeigenden Dreiecken, konstantes Modell in nach
unten zeigenden blauen Dreiecken) einschlief3lich 90 %-Kls firr die Spielzeiten 2000/01 bis 2022/23, und im Vergleich zu den AMC-Prognosen der WHO fiir

2020/21 vom Mai 2022 (rotes Quadrat), Dezember 2022 (roter Kreis) und Mai 2023 (roter Stern), einschlief3lich ihrer 95 % Cls.

unter dem Erwartungswert (negative Uberschusswerte, also ,Untersterblichkeit*), in nahezu gleicher GréRenordnung.

Dies ist offensichtlich ein typisches Muster fiir saisonale Grippewellen: Manchmal folgt auf bis zu vier Grippesaisons mit
Untersterblichkeit in Folge eine &hnliche Folge starkerer Grippesaisons mit Uberwerten auf einem Niveau von 20.000 Todesféllen.
Seit den letzten 10 Jahren scheinen die Ausmalfie dieser Schwankungen leicht zugenommen zu haben, und dazwischen liegt keine
Grippesaison mehr nahe dem erwarteten Wert.

Riickblickend auf das Jahr 2000 waren die Uberschreitungen in den beiden ,Corona-Saisons* nur geringfiigig hoher als in den
starksten Influenza-Saisons der 20 ,Vor-Pandemie“-Jahre (2002/03, 2012/13, 2014/15).

Die beiden ,Corona-Saisons" wiesen also keineswegs aufl3ergewohnliche Sterblichkeitsniveaus auf. Unsere Einschatzung der
saisonalen EM der Grippe wird durch veréffentlichte RKI-Zahlen erneut bestatigt [30, S. 47]: Seit der Saison 2000/01 gaben sie vier
Uberschreitungsschatzungen tiber 20.000 Todesfalle an, die héchste (25.100) in der Saison 2017/18, die als Kalibrierwert fir eine
in erheblichem (mé&Rig starkem) Ausmalf? auftretende EMV angesehen werden kann (noch blich) Grippesaison im letzten Jahrzehnt.
Bemerkenswert ist, dass wir in der Saison 2002/03 einen hoheren Uberschuss als beim RKI festgestellt haben, und es gibt
bemerkenswerte Beinahe-Ubereinstimmungen in den Jahren 2008/09, 2012/13 und 2014/15 (zumindest bezogen auf unser
Exponentialmodell). Nach unserer Analyse scheinen die RKI-Uberschreitungen in den Jahren 2016/17 und 2017/18 sogar leichte

Ubertreibungen zu sein.
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Interessanterweise ist einerseits in den ,Corona-Pandemie*“-Jahren 2020 bzw. 2021 sogar eine Untersterblichkeit und eine sehr
geringe Exzessrate zu beobachten. Andererseits kann man in den Grippesaisons 2020/21 und 2021/22 deutlich mehr Todesfalle
beobachten. Dementsprechend muss es in den Friihjahrs- und Sommerperioden der Jahre 2020 und 2021 zu einer erheblichen
Untersterblichkeit gekommen sein, die den grippesaisonalen Uberschuss innerhalb weniger Monate kompensierte und in der Tat in
Abbildung 4 in den Alterskohorten zwischen 60 und 89 Jahren deutlich zu beobachten ist. Auf dieses Phadnomen der kompensatorischen

Untermortalitat kommen wir im nachsten Abschnitt zuriick, der sich mit der NAA-bedingten Mortalitat befasst.

3.3. NAA-bedingte Todeszahlen in einen Kontext bringen: PFC vor AMC-Hintergrund

In diesem Abschnitt geht es um die Frage ,Sind Menschen mit oder aufgrund von SARS-CoV-2 gestorben?“. Dazu stellen wir einfach

die NAA-bedingten Todeszahlen (PFCs) in den Kontext der regelméRig erwarteten Gesamttodeszahlen (AMCs) ein, stellen also die :
Ergebnisse der Berechnung der NAA-bedingten EMCs (gemaf? §2.5) dar. Sie basieren auf der Verarbeitung von PFC-Rohdaten (NAApos
wie beobachtet) und der entsprechenden PFR-Bestimmung, wie in §2.4 erlautert. Fir jede Alterskohorte haben wir ihre AMR-Werte 7
(Abbildung 2) sowie die Anzahl der NAA-positiven Personen (NAApos verarbeitet) und die Anzahl der Todesfélle, die zwei Wochen

spater als im Zusammenhang mit SARS-CoV-2 (DPF) erklart wurden, ermittelt , die beiden letztgenannten werden zu PFR-Werten
zusammengefasst (rPF = DPF/NAApos; Abbildung 8 und Tabelle 7).

Wie in Anhang A dargestellt, muss die (Roh-)Anzahl NAApos der NAA-positiven Tests offenbar seit Mitte 2021 neu interpretiert
werden, wenn man sie mit dem Beginn der Verdffentlichung dieser Daten durch das RKI seit Anfang 2020 vergleicht: nur bis Sommer
2021, Tests und Personen praktisch deckungsgleich sind, missen anschlieend NAApos zur Darstellung von Personen verarbeitet
werden. Alle anderen Daten kénnen wie oben angegeben verwendet werden, insbesondere die AMR-Werte, da sie nur auf einfachen,
nicht verarbeiteten Z&hlungen aller deutschen Staatsbirger und aller in der Vergangenheit aus irgendeinem Grund verstorbenen
Personen basieren: der einfachen Registrierung aller Todesfélle in den von den értlichen Behdrden gefuhrten Dateien. Ebenso scheinen
die NAA-bedingten Todeszahlen (DPF) konsistent zu sein; Mit anderen Worten: Die RKI-Kriterien fur die Feststellung eines Todesfalls
als ,im Zusammenhang mit SARS-CoV-2" scheinen sich wahrend der gesamten ,Corona-Pandemie” seit Anfang 2020 nicht geéndert zu
haben. Diese Konsistenz lasst sich vor allem daraus ableiten , nachdem wir unsere Verarbeitung (siehe §2.4) auf die offiziell
verdffentlichten NAApos- Daten seit Mitte 2021 angewendet haben, die nachverarbeitete, abgeleitete relative Verteilung der
Uberschussigen (NAA-bedingt minus Gesamttodesfélle) im Jahr 2021/2022 tber das Alter hinweg Die in den Tabellen 5 und 6
angegebenen Kohorten stehen in einem sehr guten Verhéaltnis und stimmen mit den Kohorten uberein, die im Jahr 2020/2021 ohne
NAApos- Verarbeitung berechnet wurden und in den Tabellen 3 bzw. 4 angegeben sind.

Die PFR-Werte fir Mai 2020 bis Mai 2021, die praktisch identisch mit denen der entsprechenden Grippesaison sind und als feste
Krankheitsmerkmale gelten, sind in den Tabellen 3 und 4 in Fettschrift dargestellt. Das Ergebnis der NAApos-Verarbeitung ist in den
Tabellen 5 und zu sehen 6, in der wir die rohen NAApos- Zahlen durchgestrichen , alle davon abhangigen Werte in runde Klammern
gesetzt und alle verarbeiteten Ergebnisse ebenfalls in Fettschrift dargestellt haben. Die Verhaltnisse ntpp und ntpp,flu, die wir als Anzahl
mehrerer NAA-Tests pro Person innerhalb eines Jahres bzw. einer Grippesaison interpretieren wirden, sind in den letzten Spalten der
Tabellen 5 bzw. 6 angegeben. Der Vorteil der Analyse des Zeitraums von zwei Ganzjahresintervallen zwischen Mai 2020 und Mai 2022
anstelle der beiden Kalenderjahre 2020 und 2021 wie in §3.2 besteht darin, dass ein Intervall von Mai bis Mai die ,Corona-Pandemie*
besser unterscheiden kann * Situation (seine "Wellen’).

Darliber hinaus lasst sich die Sterblichkeit auRerhalb einer Grippesaison leicht aus den Unterschieden zwischen einem ganzen Jahr von
Mai bis Mai, das in der 20. Kalenderwoche endet, und der gesamten ,Grippesaison” einschlie3lich dieser erkennen (siehe z. B. Tabellen
3und 4).

Betrachtet man die ,Corona-Pandemie®, den Zeitraum des ersten Jahres, Mai 2020 bis Mai 2021, kénnen wir durch den Vergleich
von Tabelle 3 mit Tabelle 4 erkennen, dass die Infektionsdynamik von Ende Mai 2020 bis Ende September 2020 praktisch verschwunden
ist, da alle Zahlen im Ganzjahreszeitraum Mai 2020—Mai 2021 unterscheiden sich nur geringfligig von der entsprechenden Grippesaison.
Das Hauptergebnis ist in den letzten Spalten der Tabellen 3 und 4 zu finden. Fir jede Kohorte die berechneten Todesfélle, die Gber dem
liegen, was laut AMR zu erwarten ist (NAA-bedingte EMC). Diese EMV-Werte kénnten letztendlich im epidemiologischen Sinne mit
SARS-CoV-2 in Zusammenhang stehen. Der Gesamt-EMV-Wert in der NAA-bedingten Untergruppe in Deutschland betrug von Mai 2020
bis Mai 2021 37.427, was im Gegensatz zu den vom RKI offiziell deklarierten 81.433 ,C19-Todesféllen“ steht. Passt man die RKI-
Nomenklatur der Todesfalle durch Influenza (30, Tabelle 3; siehe auch Tabelle 2, letzte Spalte) an den Kontext von SARS-CoV-2 an, so
ergibt sich ein Gesamt-EMV-Wert von 37.427 kann als die Zahl der Personen angesehen werden, die ,an C19“ gestorben sind, wahrend
man sagen konnte, dass 81.442 Personen ,an C19 gestorben sind. Bemerkenswert ist, dass die gesamte NAA-bedingte EMC in der
entsprechenden Grippesaison 2020/21 deutlich hoher war, namlich 52.747 Todesfélle. Dies ist ein klarer Beweis dafiir, dass viele der in

der Grippesaison verstorbenen Personen ohnehin nur noch wenige Monate zu leben hatten
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Tabelle 3. Berechnete deutsche NAA-bedingte (C19) EMCs (Uberschuss) zwischen Mai 2020 und Mai 2021; Schatzung des AMC-Modells:
DAM|PF; SMR-Wert: yPF = DPF/DAM|PF.

Alterskohorte (R4 NAApos DPF rPF DAM|PF Uberschuss pf

90+ 0,2426 69 308 17 648 0,2546 16 947 701 1.04
80-89 0,07555 193 560 36 462 0,1884 15 466 20996 2.36
70-79 0,02734 176 848 16 640 0,09409 4 665 11975 3,57
60-69 0,01116 302 295 7226 0,0239 3278 3948 2.20
50-59 4,363 x 10y3 537 282 2624 4,884 x 10y3 2324 300 113
40-49 1,541 x 10y3 467 046 592 1,268 x 10y3 727 y135 0,82
30-39 6,012 x 10y4 503 153 186 3,697 x 10y4 300 y114 0,62
0-29 2,792 x 10y4 1015378 64 6,303 x 10y5 309 y245 0,21
gesamt 0,01201 3264 870 81442 0,02494 44 015 37427 1,85

Tabelle 4. Berechnete deutsche NAA-bedingte (C19) EMCs (Uberschuss) wéhrend der Grippesaison 2020/21; AMC-Modellschétzung: DAM|PF; SMR

Wert: yPF = DPF/DAM|PF.

Alterskohorte NAApos DAMIPF Uberschuss

90+ 0,268 68 104 17 449 0,2562 10944 6505 1,59
80-89 0,08329 189 978 36 002 0,1895 9375 26 627 3,84
70-79 0,02998 173 305 16 358 0,09439 2959 13 399 5.53
60-69 0,01202 296 718 7080 0,02386 2035 5045 3.48
50-59 4,671 x 10y3 525 226 2558 4,870 x 10y3 1403 1155 1,82
40-49 1,631 x 10y3 452 767 575 1,270 x 10y3 434 141 1.33
30-39 6,298 x 10y3 486 836 180 3,697 x 10y4 183 V3 0,98
0-29 2,809 x 10y3 976 642 62 6,348 x 10y5 184 y122 0,34
gesamt 0,01321 3169576 80 264 0,02532 27517 52 747 2,92

Selbst in der NAA-bedingten Untergruppe der Deutschen muss es in beiden Féllen zu einer Untersterblichkeit gekommen sein
Sommerperioden 2020 und 2021. Dariiber hinaus betrug der EMV-Wert von Mai 2021 bis Mai 2022 23.348
niedriger als die EMC von Mai 2020 bis Mai 2021 (37y427, Tabelle 5) und auch niedriger als die EMC von
die entsprechende Grippesaison 2021/22 (30 108, Tabelle 6). Das ist die NAA-bedingte Untergruppe
definitiv nicht reprasentativ fur die gesamte deutsche Bevdlkerung und gibt daher nur einen Teil der Gesamtheit wieder
Die deutsche Infektionsdynamik im ersten Jahr der ,Corona-Pandemie“ wird deutlich
totale bedingungslose (d. h. alle Ursachen betreffende) grippesaisonale EMV (27594 mit Exponentialmodell, oder sogar nur).
14 526 mit konstantem Modell; siehe Tabelle 2) deutlich niedriger als die gesamte grippesaisonale EMV in der
NAA-bedingte Untergruppe (52.747). In der zweiten ,Corona-Pandemie“-Grippesaison (2021/22) allerdings
NAA-bedingte (30y108) und allgemeine (31y123) EMVs passen gut zusammen.
Als Randbemerkung zur Nachbearbeitung der Rohzahlen positiver NAA-Tests in den Intervallen Mai
2021-Mai 2022 und Grippesaison 2021/22 kdnnen wir schlieBlich die resultierenden, verarbeiteten NAApos interpretieren
Werte (fette Zahlen in den Tabellen 5 bzw. 6) noch einmal als Zahlen der positiv Getesteten
Personen; die entsprechenden Zahlen ntpp und ntpp,flu haben dann die Bedeutung des Durchschnitts erhalten
Anzahl der NAA-Tests pro Person und Jahr bzw. Grippesaison; Ihre mafig kohortenabhéngigen Werte sind in den letzten Spalten
der Tabellen 5 und 6 angegeben. Die jéhrlichen ntpp -Werte variieren
von 3,33 auf 6,14 und ntpp,flu von 3,48 auf 7,47 in der Grippesaison. Es scheint, dass die Testfrequenz hat
In der Grippesaison 2021/22 sind die Zahlen besonders stark angestiegen, vor allem bei den Jungsten.
Wir rekapitulieren: Nach unseren modellbasierten Schatzungen durften 37.427 Deutsche davon betroffen sein
starb von Mai 2020 bis Mai 2021 an C19, was die ,zweite und dritte Corona-Welle* umfasste.
Im Zeitraum von Mai 2021 bis Mai 2022 durften weitere 23.348 Deutsche gestorben sein
bis C19. Die gesamten jahrlichen NAA-bedingten EMCs von Mai 2020 bis Mai 2022 summieren sich genau auf
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Tabelle 5. Berechnete deutsche NAA-bedingte (C19) EMCs (Uberschuss) zwischen Mai 2021 und Mai 2022; mehrere NAA-Tests: ntpp; AMC-Modellschatzung:

DAM|PF; SMR-Wert: yPF = DPF/DAM|PF. Die fettgedruckten Zahlen sind darauf zuriickzufiihren, dass rPF zwischen Mai 2020 und Mai 2021 auf den Wert

festgelegt wurde (Tabelle 3).
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Tabelle 6. Berechnete deutsche NAA-bedingte (C19) EMCs (Uberschuss) wahrend der Grippesaison 2021/22; mehrere NAA-Tests: ntpp; AMC-Modellschatzung:

DAM|PF; SMR-Wert: yPF = DPF/DAM|PF. Die fett gedruckten Zahlen sind darauf zurlickzufiihren, dass rPF wahrend der Grippesaison 2020/21 auf den Wert

festgelegt wurde (Tabelle 4).
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37 427 + 23 348 = 60 775; siehe den ,Uberschuss* in den letzten Zeilen der vorletzten und drittletzten Spalte der Tabellen 3 bzw. 5.

Als weitere Randbemerkung: Dies unterscheidet sich um weniger als 1400 von der NAA-bedingten EMC von 27.176 + 32.245 =

59.421 fur den etwa funf Monate zuruickliegenden Zweijahreszeitraum, der genau 2020 und 2021 abdeckt. In Deutschland liegt sie

also zwischen Méarz 2020 und Mitte Mai 2022 nicht mehr als 66.700
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Personen kénnen aufgrund von C19 (NAA-bedingte EMV) gestorben sein, einschlieRlich einer Uberschreitung zwischen 5650 und 5920 (fallig).
bis C19) Todesféalle wahrend der ,ersten Corona-Welle* im Marz/April 2020. Letztere Zahlen wurden geschatzt
aus [40] bzw. [41]. In [40] berechneten sie eine Gesamt-EMV von 8071, mit einem Mittelwert von 2016—
Die AM-Basiswerte fiir 2019 sind niedriger als bei uns im Durchschnitt der Jahre 2014—-2019; auf3erdem ihre Anzahl (8674).
,C19-Todesfélle* laut RKI multipliziert mit 0,65 (Uberschreitung (Gesamt)/DPF in Tabellen 4 und 6) betragt etwa 5650;
offizielle RKI-Daten etwa ein Jahr spater [41] weichen leicht ab: 9104 ,C19-Todesfélle, und damit eine Schatzung
Anzahl der 5920 zusatzlichen Todesfalle (aufgrund von C19). Eine andere Ansicht auf Abbildung 1 unterstiitzt diese Aussagen: die
Starke Grippesaisons in den Jahren 2002/03, 2012/13 und 2014/15 zeigen vergleichbare Muster wie die Grippesaison
2020/21 ,Corona-Welle“.

Eine weitere Aufgliederung der Tabellen 3 und 5 (ganze Jahre) in Altersgruppen zeigt, dass NAA-bedingte Todesfélle vorliegen
sind fast ausschlieBlich der Altersgruppe 60+ zuzuordnen. Nur in der Altersgruppe 50-59 Jahre
300 + 340 = 640 Todesfalle innerhalb von zwei Jahren kdnnen auf C19 zuriickgefiihrt werden, und fiir Altersgruppen unter 50 Jahren
Negative jahrliche Uberschusszahlen wiirden als ,insgesamt null Todesfélle aufgrund von C19* protokolliert. Vor diesem Hintergrund,
die 141 + 153 = 294 Todesfalle ,aufgrund von C19“ wahrend der beiden ,Corona-Pandemie“-Grippesaisons (Tabellen 4 und 6)
In der Altersgruppe der 40- bis 49-J&hrigen kdnnen Menschen interpretiert werden, die ohnehin Vorbedingungen zum Sterben gehabt haben miissen

innerhalb des nachsten halben Jahres.

4. Diskussion

4.1. Verwendung standardisierter Sterblichkeitsraten zur Unterscheidung zwischen Todesféllen ,mit* und ,aufgrund” von C19

Wir haben in §82.4 bzw. 3.3 eine Methode zur Unterscheidung vorgestellt und bewertet
begleitende (mit) und urséchliche (aufgrund von) C19-Todesfalle. Kurz gesagt, wir haben den erwarteten AMC innerhalb berechnet
die Kohorte NAA-positiver Probanden (DAM|PF) unter Verwendung unseres validierten Modells (siehe weitere Diskussion).
in §4.3) und subtrahierte diesen Wert von der Anzahl der beobachteten Todesfélle innerhalb dieser Kohorte (DPF) bis
den Uberschusswert ermitteln. Es kann davon ausgegangen werden, dass diese iibermaRigen Todesfalle ,aufgrund” von C19 gestorben sind
Probanden im DPF kénnen nur als ,mit* C19 gestorben gekennzeichnet werden. Eine andere Mdglichkeit, das Verhéltnis von darzustellen
Todesfalle ,aufgrund* von C19 (Uberschuss/DPF) verwendet die standardisierte Sterblichkeitsrate (SMR; Symbol yPF) wie folgt:

DPE DPE 1 Uberschuss 1

S pE * — » — 0 " T 04:1p
DAMPF DPF- Uberschuss 1 Uberschuss=DPFpb DPF PF

Im Folgenden vergleichen wir unsere berechneten SMR-Werte, angegeben in den Tabellen 3—6, mit den Literaturwerten.
Von Stillfried et al. [41] fihrten Autopsien von Deutschen durch, bei denen der klinische Verdacht bestand, von ihnen geschlagen worden zu sein
C19 und verstorben nach Erhalt eines positiven NAA- oder Antigentests (innerhalb von finf Wochen in etwa 90 %
der Falle). Sie behaupteten, dass bei 86 % der an 986 Personen durchgefiihrten Autopsien C19 die Ursache war
Todesursache nach pathologischem Befund. Laut [41, Abb. 1] hatten die Autoren
Zunachst wurden die Autopsieergebnisse von 87 Personen mit ,unspezifischer Todesursache" in ihrer endgiltigen Fassung ausgeschlossen
Obduktionsbericht und 22 Personen mit dem Meldestatus ,Todesursache steht aus“. Also Grundbevélkerung
entfielen auf 1095 Todesfalle, die entweder mit einem positiven PCR- oder Antigen-Test in die Autopsieverfahren eintraten
getestet wurden oder zumindest postmortal positiv getestet wurden (,... Test ... entweder préaklinisch, klinisch oder postmortal“ [41]).
Folglich betrug der 86-prozentige Anteil ,C19 ist die zugrunde liegende Ursache" tatsachlich 77 %.
Bruchteil (0:77 %2 0:86 1095).2%5'[ 90 % der in [41] untersuchten Toten waren 60-90 Jahre alt
Jahre kdnnen wir ihren tatséchlichen Anteilswert von 77 % direkt mit unserem geschétzten Anteil der NAA-bedingten zusétzlichen
Todesfélle in der gleichen Alterskohorte wahrend der Grippesaison 2020/21 vergleichen (Tabelle 4). Wir finden
UberschusszDPFé%%%O:?G, d. h. ein (prozentualer) Anteil von 76 % ,Todesfalle aufgrund von C19“ in diesen alten Kohorten,
was bemerkenswert nahe an den von [41] angegebenen 77 % liegt. Der entsprechende SMR betragt ¥ 4:17 S pr * 16'176-
nach unserer Schéatzung; 77 % wirden yPF = 4,34 entsprechen . Im ganzjahrigen Intervall Mai
2020-Mai 2021 (Tabelle 3), im Vergleich zu ,Wellen“- bzw. grippesaisonalen Intervallen, unserem
Der geschétzte Anteil in dieser Kohorte im Alter von 60 bis 90 Jahren ist niedriger, némlich 61 %, was entspricht
Spr " ﬁ %, 2:56. Im Allgemeinen anderten sich die yPF- Werte fur das nachfolgende Jahr (2021/22) praktisch nicht.
grippesaisonale bzw. ganzjahrige Intervalle.
Der SMR- oder ,auf C19 zurtickzufiihren“-Anteil kann aquivalent weiter mit dem ,Index von* verglichen werden
Manifestation (von C19)" yC19 (,Manifestationsindex"” [42]), dessen Bruchteil das RKI vorgeschlagen hat
diejenigen, die unter allen Personen, die einen positiven NAA-Test erhalten haben, tatséchlich Symptome von C19 zeigen; Die
Das RKI gibt eine Spanne (liber alle Alterskohorten) yC19 = 0,55 ... 0,85 an [42]; Sie hatten diese Werte daraus extrahiert
der Literatur bis zum 29. November 2021. Neuere Quellen liefern folgende Werte: 59,5 %
[43], 35—-86 % [44] (Interquartilbereiche) und 56 % [45]. Wenden Sie nun die Logik an, die eine Person nur kann
Wenn C19-Symptome auftreten, konnen diese yC19- Werte direkt mit denen verglichen werden
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L,auf C19 zuriickzufihren“-Anteil (oder SMR): Unsere geschatzten Werte 81 81= PFBP 100 % (iber alle Alterskohorten betragen 46
% (Tabelle 3) und 45 % (Tabelle 5) fur die Ganzjahresintervalle und 66 % (Tabelle 4) und 65 % (Tabelle 6) fir die

Grippesaisonintervalle. Insgesamt stimmen unsere Berechnungen des Anteils bzw. SMR gut mit Daten aus Obduktionen [41], dem

RKI [42] bzw. der Literatur Uberein.

4.2. Zusammenfassung unserer Schatzungen aller Ursachen und NAA-bedingter EMV im

Lichte ansonsten gemeldeter Werte

Wir schlagen vor, dass unsere NAA-bedingte EMV, die nur aus RKI- und Destatis-Daten berechnet wird, die genaue Anzahl der
Personen darstellt, die aufgrund von C19 gestorben sind. Fur Deutschland schatzen wir, dass in den beiden vollstéandigen
Zweijahresperioden 2020 und 2021 59.421 Personen an C19 gestorben sind. Diese gesamte NAA-bedingte EMV macht etwa 50 %
der 115.537 Todesfalle aus, die das RKI in diesem Jahr offiziell gezéhlt hat -Jahreszeitraum im Zusammenhang mit C19 [20] (2020:
44.238; 2021: 71.299; 2022: 48.499). Allerdings fanden wir in diesen beiden Jahren sogar eine negative Gesamt-EMV von y11.479
(ausschlieBlich auf Basis von Destatis-Daten; Tabelle 1). eine geringe EMC von 6992 im Jahr 2021 und eine moderate
Untersterblichkeit von §¥18.471 im Jahr 2020. Das Jahr 2022 hat eine gesamtdeutsche Gesamt-EMC von 42.210 Todesfallen
gebracht, was das einzige jahrliche Signal ist, das deutlich Gber dem 90 %-KI liegt (au3er). aufgrund einer Untersterblichkeit im Jahr
2019). Dieser Befund wird hier nicht diskutiert, da das Problem der EM aller Ursachen fiir Alterskohorten in einer Folgestudie
behandelt wird.

Die entsprechend geschétzten Gesamt-EMCs fiir die Grippesaisonen (Tabelle 2) 2020/21 und 2021/22 ergaben Werte von
27.594 bzw. 31.123, was als zwei zuriickliegende typische, mittelschwere Grippesaisonen charakterisiert werden kann zurick. Sie
folgten jedoch zwei im Wesentlichen Uibersprungenen Grippesaisonen 2018/19 und 2019/20 mit EMC-Werten von y22.518 bzw.
y22.041. Der Vergleich der jahrlichen mit grippesaisonalen AMCs lasst darauf schlieRen, dass Todesfalle, die wéhrend dieser
Grippesaison auftraten, ohnehin héchstwahrscheinlich innerhalb der nédchsten Monate féllig waren. Diese Ansicht wird durch die
Beobachtung gestérkt, dass praktisch alle aufgrund von C19 Verstorbenen &lter als 60 Jahre waren (Tabellen 3-6), wobei akzeptiert
wurde, dass EMCs aller Ursachen durch NAA-bedingte EMCs dominiert wurden (52.738 bzw. 30.099). und die NAA-bedingt
ausgewahlte Untergruppe, die eine Teilpopulation mit im Durchschnitt schlechterem Gesundheitszustand widerspiegelt. Beachten
Sie aulRerdem, dass die mit unserem einfachsten, konstanten AMC-Modell berechneten Gesamt-EMV-Werte (Tabellen 1 und 2)

noch weniger ,dramatisch” sind als mit dem exponentiellen Modell, insbesondere wenn sie sich auf die Grippesaison beziehen.

Als zusatzliche Modellvalidierung stimmen die vom RKI zwischen 2000/01 und 2017/18 gemeldeten ,Grippe-Todesfalle* (letzte
Spalte in Tabelle 2) durchweg mit unseren Jahreszeiten der berechneten Untersterblichkeit (RKI: null Grippe-Todesfélle) und den
darin enthaltenen GréRenordnungen Uberein Jahreszeiten berechneter EM aller Ursachen. Die hohe Konsistenz unserer beiden
Modellschatzungen starkt den Beweis fir eine exakt nicht auBergewdhnliche ,Corona-Pandemie“-Sterblichkeit in Deutschland. Die
hohe vorlaufige Gesamt-EMC von 49.563 in der Saison 2022/23, die aufgrund der verspateten Anmeldung voraussichtlich moderat
ansteigen wird, wird ebenfalls im Rahmen einer alterskohortenaufgeldsten Folgestudie diskutiert.

AufRergewdhnlich tddliche Bevdlkerungsdynamik im Einklang mit der Beschreibung der WHO vor 2009, was als anhaltende
Pandemie einzustufen ist (in den Jahren 2003—-2009 mit dem Zusatz ,.... der weltweit zu Epidemien mit einer enormen Zahl von
Todesfallen und Krankheiten fiihrte*) [46— 48] sind in den Abbildungen 4, 5 und Tabellen 1, 2 fur die Jahre 2020 und 2021 nicht
erkennbar. Die Daten stehen daher im Widerspruch zu einer Einstufung von C19 als ,auergewdhnlich schwere Krankheit* [49] bzw.
der Erklarung ihrer Ausbreitung als ,Notfall fur die 6ffentliche Gesundheit“. von internationaler Bedeutung” [50].

Am 5. Mai 2022 gab der WHO-Bericht einen berechneten Mittelwert von 66.794 ,,C19-assoziierten“ ibermafigen Todesfallen
fur 2020 und 128.194 fur 2021 bekannt [19], also eine Summe von 194.988 EMC. Aufgrund offensichtlicher ,Daten-/
Modellprobleme* [15] wurden diese wohl pandemiewiirdigen Zahlen anschlieRend auf 122.432 (=55.648 + 66.784) gesenkt.
[15,18]. Der aktuell verfiigbare WHO-Datensatz vom 19. Mai 2023 enthélt jedoch lediglich eine Summe von 101.505 (=34.514 +
66.991), ohne Angabe einer Publikationsreferenz. Diese letzte Zahl unterbietet sogar die RKI-Zahl von 115.537. Wir haben drei
weitere Artikel gefunden, in denen fiir Deutschland zwischen 2020 und 2021 EMV-Gesamtbelastungen gemeldet wurden, die sich
um eine ganze GroRenordnung unterschieden; Erstens eine zweiteilige Studie von deutschen und schwedischen Wissenschaftlern
[51,52], die eine Gesamt-EMV von 6317 + 23 399 = 29 716 vorschlug; zweitens ein Artikel deutscher Wissenschaftler [53], der eine
ahnliche Methode verwendete und eine Gesamt-EMV von 4015 + 33 980 = 37 995 vorschlug; Drittens ein Artikel der ,COVID-19
Excess Mortality Collaborators” [54], finanziert von der ,Bill & Melinda Gates Foundation®, in dem die héchste EMC angegeben
wurde, namlich durchschnittlich 203.000 innerhalb einer engen Spanne von 193.000 bis 210 000. Beachten Sie, dass die
letztgenannte Quelle, obwohl sie die gesamte elektromagnetische Vertraglichkeit berechnet, diesen Wert ausschlieBlich als ,aufgrund
von COVID-19" bezeichnet.
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Was folgt, ist eine kritische Uberpriifung dieser sehr unterschiedlichen EMC-Schatzungen und ihrer zugrunde liegenden Werte
Modellierungsverfahren.

4.3. Defizite und Konsequenzen fur die Modellierung zuverlassiger EMV

Am Ende des vorherigen Abschnitts haben wir herausgefunden, dass vier mathematische Modelle zwischen 2020 und 2021 vier
inharent unterschiedliche Gesamt-EMVs fur Deutschland ermittelt haben: von ¥11.500 (unsere Studie) bis 30.000—38.000 [51-53]
bis 122.000 [15,18] (wobei sie von urspriinglich 195.000 [19], die im ersten WHO-Bericht veréffentlicht wurden, auf 203.000 [54]
zuriickgegangen sind. In diesem Abschnitt wollen wir klaren, wie diese unterschiedlichen Schéatzungen aus einem auf den ersten
Blick eindeutigen Datensatz eines deutschen AMC entstanden sind. Beachten Sie, dass diese EMCs unabhangig von NAA-
bedingten Z&hlungen sind und daher nicht mit Todesfallen ,aufgrund von C19“ (vgl. §3.3) gleichgesetzt oder verwechselt werden

sollten, sondern grundlich untersucht werden sollten. Drei entscheidende Modellbestandteile werden gegeniibergestellt:

(1) Die Datenbasis, einschlieRlich der berucksichtigten Jahre.
(2) Modellgleichungen und (Uber-)Parametrisierung.
(3) Alterskohortenverteilung und demografische Veréanderungen.

(Anzeige 1) Wir vergleichen die zugrunde liegenden Datenséatze aller vier Modelle. Wie in §82.2 angegeben, haben wir die deutschen
AMC-Daten von 2000-2019 (exponentielles Modell) bzw. 2014-2019 (konstantes Modell) als Eingabe von Destatis [14,27] :
verwendet. Die Wang et al. Modell [54] nutzte die gleichen Destatis-Daten, jedoch nur fur die Jahre 2016-2019 [14].

De Nicola et al. [51,52] sowie Kuhbandner & Reitzner [53] verwendeten ebenfalls Destatis-Daten, jedoch Sterbetafeln (jahrliche
AMRs statt AMCs) von 2017-2019 [55]. Die von der WHO empfohlenen Modelle [15,18] stiitzten sich auf AMCs von 2015-2019
aus der Human Mortality Database [56]. Wéhrend die verschiedenen Datenséatze grundsatzlich dieselben (oder zumindest
vergleichbare) AMC-Daten umfassen sollten, basierten alle Modelle auf unterschiedlichen Zeitintervallen. Ein Blick auf Abbildung

5 legt nahe, dass diese Wahl moglicherweise die Zuverlassigkeit der Modellergebnisse bestimmt. Wahrend 2014 ein Jahr mit eher
niedrigen AM-Werten war, lag 2015 im Vergleich zu unserem Exponentialmodell Giber den AM-Erwartungen, 2016—2018 wies eine
etwas unterdurchschnittliche Sterblichkeit auf und 2019 war ein Jahr mit deutlich niedrigerer Sterblichkeit. Je weniger nun die Jahre
vor 2020 in irgendeiner Art von Anpassung, Glattung oder Uberlagerung beriicksichtigt werden, desto gréRer ist der Einfluss des
Ausreif3ers 2019, d . Im Extremfall der Wahl des Intervalls 2015-2019 und der wochentlichen Z&hlungen (Abbildung 4) kdnnte

eine blofRe lineare Anpassung der jéhrlichen AMCs sogar zu einem leicht negativen Gesamttrend der prognostizierten AMCs
fuhren, wenn die demografischen Veranderungen nicht beriicksichtigt werden (siehe unten). ). Um die Auswirkung auf unser
konstantes Modell zu verfolgen, haben wir in Tabelle 1 eine Untersterblichkeit in den Jahren 2020 und 2021 von insgesamt —4383
Personen geschatzt, wenn wir einen sechsjahrigen AMR-Durchschnitt (2014—2019) verwenden. Wenn wir auf einen 4-Jahres-
(2016-2019) oder 3-Jahres-Durchschnitt (2017—-2019) umstellen wiirden, kdmen wir auf EMCs von 11.976 bzw. 15.268. Unter
Verwendung des von Destatis [33] vorgeschlagenen 4-Jahres-Medians erhalten wir eine 2-Jahres-EMC von 22.354 ( = 595 +
22.949); siehe Tabelle 1. Wie in Abbildung 4 zu sehen ist, haben signifikante Ausrei3er wie 2019 einen gréReren Einfluss auf das
4-Jahres-Modell als auf unser 6-Jahres-Modell. AuBerdem funktionieren Modelle mit konstanter AMR zuverlassiger in Regionen

mit konstanter AMR und kénnen die Situation in Jahren mit sich &ndernder AMR nicht vorhersagen. siehe die auf dem Destatis-
Modell basierenden Schéatzungen fiir 2004—2012. Dies sollte beruicksichtigt werden, wenn diese Methode zur Schatzung anderer
Pandemie-Kennzahlen — wie etwa der Basisreproduktionszahl [57] — basierend auf EMC verwendet wird.

(Ad 2) Wir skizzieren die zugrunde liegenden Modelle. Die von der WHO empfohlenen Modelle [15,18] und das Modell von
Wang et al. Modell [54] verwendete einen Poisson-Stichprobenansatz, um geschatzte AMCs fur 2020 und 2021 auf der Grundlage
ihrer jeweiligen Datensétze zu berechnen. Beide Ansatze kombinieren die beobachteten AM-Schwankungen um den
Stichprobenmittelwert mit Spline-basierten Tendenzen, um sowohl jahrliche als auch saisonale AM-Anderungen zu beriicksichtigen.
Wahrend Wang et al. Wahrend das WHO-Modell [54] lineare Splines fur saisonale Veréanderungen und kubische Splines fur
jahrliche (,sakulare®) Trends verwendete, verwendete das WHO-Modell in seiner urspriinglichen Form [16] kubische Splines fir
saisonale Veranderungen und Diinnplatten-Splines firr jahrliche Trends. Da die deutschen und schwedischen Uberschussschatzungen
in [16] urspringlich ,zu hoch* waren [15], wurde der kubische Spline-Teil in den von der WHO empfohlenen Modellen geandert
[15,18], um fortan lineare Trends fiir jahrliche Anderungen zu verwenden Deuschland. Dariiber hinaus finden sich in Wang et al.
Modell [54] wurde die Platzierung des letzten Knotens fur ihre Splines variiert, um vier verschiedene Extrapolationen zu erhalten.
Mit der Implementierung von zwei weiteren Untermodellen, einem Teil des Poisson-Regressionsmodells und einem Modellteil
LLetztes Jahr (2019), haben Wang et al. Das Modell besteht schlieBlich aus einem gewichteten Mittel von sechs Untermodellen.

Im De Nicola et al. Modell [51] werden Sterbetafeln (AMR) direkt in erwartete AMCs umgewandelt, wobei drei unterschiedlich
detaillierte Anséatze verwendet werden (siehe néchster Absatz). Dabei trugen die Jahre 2017-2019 gleichermaRen zur Bildung der
Prognose fiir 2020 bei, sowohl fiir jahrliche als auch fiir wochentliche Daten, wobei nur der ausgefeilteste der drei Ansatze
angewendet wurde. Der letztgenannte Ansatz wurde auch bei Kuhbandner & Reitzner verwendet
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[53], mit zusétzlicher Unterscheidung der Bevolkerungsmitglieder in Manner und Frauen. Fir einen unmittelbaren Vergleich
erinnern wir uns an unseren Modellansatz zur Berechnung eines erwarteten AMC: Wir schatzen alterskohortenspezifische AMRs
von 2020 und 2021, indem wir exponentielle Anpassungen an die AMR-Verlaufe zwischen 2000 und 2019 (oder alternativ
konstante Anpassungen zwischen 2014 und 2019) extrapolieren 2019), multiplizieren Sie diese extrapolierten AMRs mit ihren
entsprechenden Anteilen der von Destatis prognostizierten demografischen Verteilung [29] und summieren Sie die AMCs aller so
gewichteten Kohorten.

Bei der Betrachtung der erforderlichen Parameter stellen wir fest, dass De Nicola et al. [51,52] sowie das Modell von
Kuhbandner & Reitzner [53] erforderten keine zusatzlichen Parameter, sondern Annahmen dariiber, wie Sterbetafeln in zukinftige
Vorhersagen von AMC umgewandelt werden sollten. Unsere beiden Modellalternativen erforderten entweder zwei (exponentielle)
oder einen (konstanten) Anpassungsparameter fir jede der acht Alterskohorten sowie den AMR-Referenzwert jeder Kohorte im
Jahr 2000 als nicht angepassten Parameter. Wir betonen, dass beide Formulierungen aus einer sorgfaltigen Betrachtung der
normalisierten AMR-Verlaufe (iber die zwanzig Jahre vor der Pandemie entstanden sind (Abbildung 2b) und mdoglicherweise
nicht auf die Situation in anderen Landern anwendbar sind. Auch andere einfache, elementare oder spezielle Funktionen kénnten
durchaus geeignet sein. Fir die von der WHO empfohlenen Modelle [15,18] oder Wang et al. Modell [54] finden wir keine
eindeutige Anzahl erforderlicher Parameter. Da kubische Splines jedoch mindestens vier Parameter mehr erfordern, als es
Kontrollpunkte (Datenpunkte) gibt, plus Parameter fir die Abtastung und zusatzliche Untermodelle im Wang et al. Modell ware
eine Untersuchung ihrer Akaike-Informationskriteriumswerte erforderlich, um eine Uberanpassung zu vermeiden [58]. Wahrend
die Poisson-Stichprobenmethode grundsétzlich den Vorteil hat, bei unvollstandiger Dateniibermittlung aus Landern flexibel
anwendbar zu sein, sind die Prognosen fiir zukiinftige Entwicklungen mit auf3erster Vorsicht zu genieRen (siehe Anhang C).
Wang et al. geben korrekt an [54, suppl.], dass die Extrapolation von kubischen Splines mit grof3en Unsicherheiten behaftet ist.
Dies konnte der Grund dafiir gewesen sein, dass die von der WHO empfohlenen Modelle schlief3lich lineare Regression anstelle
von Splines verwendeten [15,18]. Auf jeden Fall scheint die im Jahr 2019 beobachtete niedrige AMC die starke Unterschatzung

der AMCs fiir 2020 und 2021 und damit die starke Uberschétzung der EMC verursacht zu haben (siehe die erste Modellkomponenté
oben).

(Ad 3) Wenden wir uns nun der dritten entscheidenden Modellkomponente zu, haben wir in §3.1 gezeigt, dass die
Alterskohortenverteilung und demografische Veranderungen eine entscheidende Rolle bei der Vorhersage zukiinftiger AMCs
spielen. Offensichtlich fiihrt ein Simpson-Paradoxon zu einer steigenden durchschnittlichen AMR seit 2000, wahrend der Trend
innerhalb jeder Alterskohorte abnimmt. Unser AMC-Modell sowie das De Nicola et al. und die Modelle von Kuhbandner & Reitzner
[51,53] beruicksichtigten die demografischen Veranderungen in Deutschland, wobei die beiden letztgenannten zusatzlich
Alterskohortentibergange innerhalb von Jahren berticksichtigten (Lexis-Diagramm). Die von der WHO empfohlenen Modelle
[15,18] beinhalten keine Auflésung nach Alterskohorten, sondern liefern a-posteriori-Berechnungen der Todesfalle innerhalb der Alterskohorten.
Die Wang et al. Modell [54] enthalt Gberhaupt keine Alterskohorten- oder demografischen Uberlegungen.

Zusammenfassend ergab unser Modell die geringsten Abweichungen zwischen modellierten und gemessenen AMCs, oder
mit anderen Worten, die geringsten absoluten EMCs. Dies wurde erreicht durch (i) die Verwendung einer geeigneten langen
Datenbhistorie, (ii) die Bewertung des deutschlandspezifischen Zeitverlaufs der AMRs aller Alterskohorten, (iii) die Verwendung
eines niedrigparametrischen und unkomplizierten Modells und (iv) die Beriicksichtigung der Zeit -abhangige Alterskohortenverteilung
und damit demografische Effekte. Das RKI hatte bereits in der Vergangenheit &hnliche Modellrechnungen [59] eingefiihrt, die
auch zur Abschatzung grippesaisonaler EMCs eingesetzt wurden [60], spatestens jedoch zur Saison 2017/18 [30, S. 13,17]

(Tabelle 2); Aktualitat ist aber jeglicher EMV-Abschatzung des RKI wahrend der Zeit der ,Corona-Pandemie” schuldig.

Der dringende Bedarf an zuverlassigen, transparenten und verstandlichen Schatzungen der Gesamt-EMC auf der Grundlage
der Gesamt-AMC besteht insbesondere deshalb, weil alle oben genannten WHO-bezogenen Veroffentlichungen [15, 18, 54] die
EMV ausschlie3lich auf C19 beziehen. Dariiber hinaus wurde bisher keine Unterscheidung zwischen Todesfallen ,aufgrund von
C19* und ,mit C19“ im Hinblick auf die NAA-bedingte Mortalitat (vgl. 83.3) vorgenommen. Die hier vorgestellte Methodik kann als
Blaupause fiir andere Lander dienen und in Deutschland als MaRstab fir beide Anforderungen dienen.

5. Schlussfolgerung

Die weltweite Medienberichterstattung tber die ,CoViD-19-Pandemie” ist von keinem Ereignis der letzten Zeit (oder wahrscheinlich
jemals) tUbertroffen. Dementsprechend wurde eine Fiille von Daten gesammelt und analysiert, um Informationen und statistische
Erkenntnisse ber die Infektionsdynamik sowie wichtige Leistungsindikatoren fir deren Eindammung zu gewinnen. Die dramatisch
erhohte Sterblichkeit war eines der wichtigsten Argumente der Politik, strenge soziodkonomische MaRnahmen gegen die
Bevoélkerung durchzusetzen. Ziel dieser Arbeit war es, die angeblich hohen EM-Werte in den Jahren 2020 und 2021 genauer zu
untersuchen. Im krassen Gegensatz zu den WHO-Schéatzungen von 101.500-195.000 zusatzlichen Todesfallen in Deutschland

in diesen beiden Jahren fanden wir sogar eine Netto-Untersterblichkeit von y11 500, was impliziert, dass nichts als ,Sterben wie
immer" passiert ist, zumindest wenn man die Nettoverfahren Uber alle Alterskohorten hinweg betrachtet. Unsere Analyse zeigt,
dass die Schatzungen der WHO zutreffen
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eine Ubertreibung, die sich aus (i) einer kurzfristigen Datenbasis, (i) fehleranfalligen Spline-Extrapolationen und (iii) fehlenden
alterskohortenspezifischen Gesamtmortalitaitsmerkmalen ergibt und ein zugrunde liegendes Simpson-Paradoxon verschleiert. Dartiber hinaus
werden alle von der WHO geschatzten zusatzlichen Todesfalle ausschlieRlich auf C19 zurtickgefiihrt. Hier haben wir ein klares Kriterium
vorgeschlagen, um zumindest auf epidemiologischer Ebene zwischen Todesfallen zu unterscheiden, die ,aufgrund von C19* verursacht wurden
oder nur ,mit C19* einhergingen. Basierend auf einer griindlichen Analyse der NAA-bedingten Mortalitét kénnen von den etwa 115.000 ,,C19-
Todesfallen®, die das RKI fur die Jahre 2020 und 2021 insgesamt proklamiert hat, nur etwa 59.000 oder etwa 50 % als ursachlich mit C19 in

Zusammenhang gebracht werden.

Aus unserer Analyse ergeben sich mehrere offene Fragen, die einer eingehenden weiteren Untersuchung bedirfen: Leiden die
Schwellenlanderschatzungen fiir andere Lander ebenfalls unter der Nichtberiicksichtigung der demografischen Entwicklung? Wie konnten sich
die Ubertriebenen, nicht validierten EMV-Berechnungen unter der Schirmherrschaft der WHO [61] im groRen MaRstab durchsetzen? Sollten

politische MaRnahmen angesichts der nun vorliegenden realistischen und verléasslichen EM-Z&hlungen nicht neu bewertet werden? Warum

wurden von deutschen Behérden zumindest bis Mitte 2023 keine Berechnungen der hier vorgestellten Art durchgefiihrt?
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Anhang A. Der Verlauf der PFR wahrend der SARS-CoV-2-Ara: Verzégerung,
Tests und Personen

Die in diesem Anhang dargestellten Ergebnisse basieren auf den in §2.4 eingefiihrten Berechnungen. Insbesondere haben wir fir alle
Alterskohorten eine allgemeine Zeitverzégerung vom Zeitpunkt der getesteten Infektion bis zum (mdglichen) Tod berechnet.

Abbildung 6 zeigt die Zeitverlaufe der (rohen) wochentlichen PFR-Werte (DPF/NAApos) der Alterskohorten wahrend des Zeitraums (vermutlich
nur) SARS-CoV-2-Infektionen, berechnet durch Division der Anzahl der C19-Todesfélle DPF pro Woche durch die Anzahl der positiven NAA-Tests
NAApos pro derselben Woche. Als nachstes zeigt Abbildung 7 den Mittelwert der PFR-Werte (DPF/NAApos) pro Alterskohorte, wenn der Verlauf
der registrierten Sterbefélle DPF im Vergleich zum Verlauf der registrierten Zahlen positiver Tests NAApos um bis zu 5 Wochen nach vorne
verschoben wird. Fir jede Alterskohorte sehen wir, dass die PFR zwischen 4- und 24-Tage-Schichten ein Minimum erreicht (wobei die unter 20-
Jahrigen weggelassen werden). Sowohl aus Griinden der Einfachheit als auch der Ubersichtlichkeit und weil einerseits fast alle Minima sehr flach
waren und andererseits in einer anderen Studie [34] eine C19-,Fall*-Todesverzdgerung von 13 Tagen in Deutschland berechnet wurde Fir die
uber 60-Jéhrigen, um die unsere Werte aller (iber 50-Jahrigen streuen (Abbildung 7), haben wir im Allgemeinen eine zweiwdchige Verzégerung

gewahlt, was zu den in Abbildung 8 dargestellten wéchentlichen PFR-Werten fiihrt.

In Abbildung 8 fallen zwei Dinge ins Auge. Erstens kam es Anfang Oktober 2020 in den beiden Kohorten der tber 80-Jahrigen zu plétzlichen
PFR-Abféllen um etwa eine GréRenordnung, denen jeweils Mitte September ein Hohepunkt vorausging. Dies ist vermutlich ein Artefakt, das
einfach auf die sehr geringe Zahl sowohl von Todesféllen als auch von NAA-positiven Personen zurlickzufiihren ist. Zweitens begannen die PFR-
Werte nach einem ahnlichen Peak-Dip-Ereignis zwischen Ende Juli und Ende August 2021 allgemein zu sinken, zunéchst nur leicht seit Oktober,

und dann wurde der Riickgang seit Anfang Dezember 2021 besonders deutlich.

Welche Auswirkung es hat, dass die PFR-Werte Ende 2021, noch stérker im Jahr 2022 und in der Grippesaison 2021/22 so deutlich niedriger
ausfielen als im Jahr 2020 bzw. der Saison 2020/21, wird in Tabelle 7 deutlich, in der arithmetische Mittelwerte ( (jahrlich und saisonal) der
schwankenden Zeitverlaufe in Abbildung 8 dargestellt.

Unser Vorschlag, solche allgemein und deutlich sinkenden PFR-Werte zu interpretieren, ist, dass es nur bis zum Sommer oder vielleicht Herbst
2021 einen nahezu eins-zu-eins Zusammenhang zwischen ,Fallzahlen“ (NAApos) und positiv getesteten Personen gab Person und Jahr mussen
zur Regel geworden sein. Wir haben dieses Problem in §3.3 aufgegriffen, in dem wir die Interpretation mehrerer Tests genutzt haben, um eine
zusatzliche NAApos- Datenverarbeitung zu implementieren, die verarbeitete PFR-Werte fir 2021 und 2021/22 ableitet, die sich als absolut

vernunftig erweisen.
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Abbildung 6. Fir jede deutsche Alterskohorte zahlen die rohen, wochenaufgelosten PFR - Werte im Zeitraum 05/2020
bis 07/2022 , d NAA-positive Tests, wie von deutschen Behdrden verodffentlicht.
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Abbildung 7. Fir jede deutsche Alterskohorte der Mittelwert ihrer taglichen PFR-Werte (gemittelt Giber den Zeitraum 05/2020 bis 05/2021: Summe der
Tagesverhaltnisse DPF/NAApos dividiert durch die Anzahl der beriicksichtigten Tage) im Vergleich zu einem variierenden Zeitpunkt Verschiebung des DPF-

Kurses nach vorne gegeniiber dem NAApos- Kurs; beide in Wochenauflésung registrierten Kurse wurden durch kubische Splines interpoliert, um die

Tagesauflésung zu emulieren; Minima werden als Kreise oder Quadrate angezeigt.

In Tabelle 7 haben wir die PFR- und AMR-Werte (jahrlich und grippesaisonal), rPF und rAM jeweils fir die Jahre 2019-2021
und die Grippesaisons von 2019/20 bis 2021/22 gegenubergestellt. Die AMR-Werte der Grippesaisonen wurden mit 52/33 (33
Wochen pro Grippesaison) skaliert, symbolisiert durch rAM,f , um sie sowohl mit den jéhrlichen AMR- als auch mit den PFR-Werten
vergleichbar zu machen. Interessante Beobachtungen in Tabelle 7 sind im Folgenden zusammengefasst: Die ersten drei Punkte
beziehen sich auf AM; In den folgenden werden AM- (rAM, rAM,f ) und NAA-bedingte Sterberaten (rPF) verglichen, d Ursache
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Abbildung 8. Fir jede deutsche Alterskohorte die wochenaufgeldsten PFR-Werte (DPF/NAApos) im Zeitraum 05/2020 bis 07/2022, grundsatzlich unter Anwendung

einer Zeitverschiebung von zwei Wochen nach vorne auf den DPF.

(unbedingt: rAM bzw. rAM,f ) und innerhalb des jeweiligen Intervalls (Jahr bzw. Grippesaison) sterben, nachdem ein NAA-Test positiv
getestet wurde (bedingt: PFR). Aus den im vorstehenden Absatz genannten Griinden wird hier nicht auf die PFR-Werte des Jahres 2021
und der Grippesaison 2021/22 eingegangen.

— Alle AMR-Werte, die von 2019 bis 2021 leicht ansteigen, stimmen vollstéandig mit den entsprechend steigenden Gesamt-EMV-Werten
Uiberein, die aus Tabelle 1 hervorgehen. Die AMR-Werte in den Jahren 2020 und 2021 waren héher als im Jahr 2019 fur diejenigen
mit den héchsten AMR-Werten (90+ und 80-). 89 Kohorten), bis zum Alter von 30 Jahren nur geringfiigig héher und bei der Kohorte
0-29 sogar geringfligig niedriger.

— Die AMR-Werte der Grippesaison (zweite und dritte Corona-Welle) 2020/21 sind in allen Kohorten 60+ moderat hoher als in der
Grippesaison 2019/2020, bei der Kohorte 30-59 sogar geringfugig héher niedriger fur die Kohorte 0-29. Gleiches gilt fur die Einstufung
der AMR der Grippesaison 2020/21 im Vergleich zu den jahrlichen AMR-Werten sowohl im Jahr 2020 als auch im Jahr 2021. Dies ist
vor allem darauf zyriickzufiihren, dass die Grippesaison 2019/20 auRergewdhnlich mild verlief ( siehe noch einmal die
Gesamtlberschusswerte in Tabelle 2), wobei die AMR-Werte in jeder Kohorte sogar niedriger waren als die f- jahrlichen AMR-Werte
in allen Jahren 2019-2021, mit Ausnahme des auBergewshnlich niedrigen AMR 2019 in den Kohorten tiber 80: Nicht nur die Die
Grippesaison 2019/20 war sehr mild, aber auch das Vorjahr 2019 war offensichtlich auergewdhnlich mild (siehe auch Tabelle 1, die

auf eine deutliche Gesamtuntersterblichkeit, negative EMC, im Jahr 2019 hinweist).

— Die AMR-Werte 2021/22 sind praktisch die gleichen wie in der Saison 2020/21, tiber alle Kohorten hinweg, was wiederum vollig im

Einklang mit den jeweiligen EMC-Werten steht , die in diesen Saisons gemaf; Tabelle 2 nahezu gleich sind.

— Im Jahr 2020 ist der PFR-Wert der Altesten (90+: 0,2945) héher als alle AMR- und AMR-Werte in den Jahren 2019-2021 bzw. 2019/20—
2021/2022. Interessanterweise war der PFR-Wert in der Grippesaison 2020/21 niedriger als im Jahr 2020 und sogar niedriger als die
jeweiligen AMR-Werte in beiden Grippesaisonen 2020/21 und 2021/22.

— Die PFR-Werte der drei Kohorten 60—89 lagen alle zwischen zwei und dreieinhalb Mal hoher als die jeweiligen AMR-Werte in den
Jahren 2019 und 2020 bzw. AMR-Werte in der Grippesaison 2020/21, f . Interessanterweise waren die PFR-Werte dieser drei
Kohorten wie in der Kohorte 90+ in der Grippesaison 2020/21 niedriger als im Jahr 2020.

— Fur die Kohorte der 50- bis 59-J&hrigen waren die PFR-Werte im Jahr 2020 und in der Grippesaison 2020/21 nur geringfligig héher als
die jeweiligen AMR- und AMR-Werte. Fur alle jungeren Kohorten waren die PFR-Werte in beiden Intervallen f deutlich niedriger (nur
ein Viertel bei den Jungsten) als alle AMR-Werte von 2019 bis 2021 und die AMR-Werte der Grippesaisonen 2020/21 und 2021/22. F

— Die gesamten (nach Kohortenanteil gewichteten) PFR-Werte in Deutschland waren etwa doppelt so hoch wie die gesamten deutschen

AMR-Werte, da sie von der NAA-bedingten Sterblichkeitstiberschreitung dominiert wurden
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(PFR > AMR) der vier 60+-Kohorten im Jahr 2020 und der drei 60-89-Kohorten in der Grippesaison 2020/2021 (PFR . AMR f).

Anhang B. Optimale Anpassungsparameter

Siehe Tabellen 8 und 9.

Anhang C. Numerische Extrapolation der Todeszahlen

Ziel dieses Anhangs ist es, eine Erklarung dafiir zu geben, wie die verschiedenen von der WHO unterstitzten Schatzungen der
jahrlichen Todeszahlen in den Jahren 2020 und 2021 [15,18,19] hétten erreicht werden kénnen. Es ist wichtig zu beachten, dass das
zugrunde liegende generalisierte additive Modell (GAM) phanomenologischer Natur ist, d Anzahl der Todesfalle zwischen 2015 und
2019.

Indem wir das Modell verdichten, indem wir (i) die Poisson-Stichprobe sowie (ii) die Variation innerhalb eines Jahres weglassen und
(iii) uns auf jahrliche statt auf wochentliche Berichte verlassen, wollen wir die AMC fiir 2020 und 2021 schatzen. Die Modellgleichung

[ 18, Gleichung 2] deutet darauf hin, dass anfanglich die Spline-Extrapolation verwendet wurde, die resultierende ,Uberschétzung
jedoch aufgrund einer Kombination von Daten-/Modellproblemen zu hoch war” [15], sodass sie schlieBlich durch eine lineare
Regression ersetzt wurde. Basierend auf dem jéhrlichen AMC von 2015-2019 extrapolieren wir das AMC von 2020 (Z&hlung: 985.600)
und 2021 (Z&ahlung: 1.024.000) unter Anwendung von drei Methoden.

Zunachst wurde eine kubische Spline-Gléattung mit der MatLab-Routine csaps mit einem Glattungsparameter von 1 durchgefiihrt, um
die Interpolation sicherzustellen. Dieser Spline wurde dann mit der Routine fnxtr mit einer Glattebedingung der Ordnung 3 extrapoliert.
Das Ergebnis dieser Methode stimmt gut mit dem urspriinglichen Ergebnis tberein (Mai 2022).

Die WHO prognostiziert fir 2020 (Hochrechnung: 914.500; WHO: 919.200) und 2021 (Hochrechnung: 888.600; WHO: 889.300) und
wirde zu einer Gesamt-EMC von etwa 200.000 fihren. Zweitens war die naturliche Fortsetzung des Glattungssplines berechnet, d. h.
die Koeffizienten aus dem Glattungsspline wurden auf dem vergréRerten Intervall bis 2021 verwendet. Diese Methode liefert Werte,
die sowohl fur 2020 (Fortsetzung: 924.200; WHO: 929.900) als auch fir 2021 nahe an der in [15,18] dargestellten WHO-Schétzung
liegen (Fortsetzung: 956.900; WHO: 963.000), was zu einem EMC von etwa 120.000 fihrt. Drittens wurden die AMC-Daten von 2015—
2019 durch eine lineare Funktion unter Verwendung des Routine-Polyfits mit einem Polynom vom Grad 1 angenéhert. Die Werte von
Diese Extrapolation liegt nahe an denen im neuesten WHO-Datensatz [19], wiederum sowohl fiir 2020 (Regression: 954.300; WHO:
951.100) als auch fir 2021 (Regression: 961.600; WHO: 956.900), was zu einer EMC von etwa 100 000.

Abbildung 9 zeigt die oben skizzierten Ergebnisse. Obwohl alle drei Alternativen erhebliche Vereinfachungen der von der WHO
empfohlenen Modelle darstellen, ist die Ubereinstimmung bemerkenswert. Dieses Spielzeugbeispiel zeigt auch die Gefahr der
Extrapolation eines phanomenologischen GAM, die in der zugrunde liegenden Quelle als Ermahnung formuliert ist [58]: ,Extrapolation
istimmer noch eine ziemlich geféahrliche Sache, und wir sollten uns besser nicht zu lange darauf verlassen.” Zukunft'. Daher mussen
die Ergebnisse der Hochrechnung validiert werden — beispielsweise durch Tests der Methode fur friihere Jahre —, um ihre Aussagekraft
sicherzustellen und Willkir zu vermeiden. Um Letzteres zu demonstrieren, wird eine zusatzliche vierte Extrapolationsmethode, eine
lineare Regression, die die Jahre 2014-2019 als Grundlage verwendet, gezeigt; siehe auch [62]. Hier wirden die Werte fur 2020
(Regression: 968.500) und 2021 (Regression: 981.800) eine EMC von nur 59.300 ergeben, was die von der WHO empfohlenen EMC-
Prognosen halbiert bzw. sogar verdrittelt.
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Abbildung 9. Vier Moglichkeiten, die jahrlichen Sterbefallzahlen in Deutschland zwischen 2015 und 2019 zu extrapolieren. Erstens und zweitens kann

die Verwendung eines Glattungssplines (schwarze Linie), seiner Extrapolation (griine strichpunktierte Linie) oder seiner Fortsetzung (schwarze

gestrichelte Linie) erfolgen berechnet werden. Drittens wird eine lineare Regression (blaue Linie) auf Basis der Jahre 2015-2019 durchgefiihrt. Diese

drei Methoden stimmen gut mit den Prognosen der WHO vom Dezember 2022 (rote Kreise), Mai 2022 (rote Quadrate) und Mai 2023 (rote Sterne)

tiberein. Beachten Sie, dass fiir 2021 ein roter Kreis und ein Stern tUberlagert sind. Viertens ist zum Vergleich eine lineare Regression (graue

gestrichelte Linie) auf Basis von 2014-2019 dargestellt.
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