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1 Zusammenfassung

Ziel dieses Projekts ist eine differenzierte Ermittlung von potenziellen raumlichen und
zeitlichen Risiken zur Ubertragung der oben stechmiicken-ubertragenen viralen Krankheiten
in Bayern. Auf der Grundlage einer umfassenden Datenrecherche wurden in diesem Projekt
verschiedene Modellierungsanséatze umgesetzt, sowohl fur bekannte Vektoren als auch fur die
Ubertragungswahrscheinlichkeit von Pathogenen. Um ein mdglichst umfassendes Bild zu
erlangen, wurden verschiedene Algorithmen genutzt. Arbovirale Krankheiten sind global von
wachsender Bedeutung und fihren in Zeiten des Klimawandels zu einer zunehmenden
Gefahrdung. Sie werden als Reisekrankheiten zunehmend nach Bayern eingetragen.
Aul3erdem stehen nur begrenzte medizinische Therapien zur Verfugung und Impfstoffe
befinden sich lediglich fir einige dieser Viruserkrankungen in Vorbereitung. Ein Vorteil im
Hinblick auf die Risikobewertung ist die enge Bindung dieser Krankheiten an ektotherme
Insekten (hier: Stechmucken) als Vektoren. Auch wenn sich einige Vektoren derzeit in Europa
invasiv ausbreiten, so kénnen wir doch deren Temperaturanspriiche gut ermitteln und so die
Auftretenswahrscheinlichkeit kompetenter Vektoren, wie beispielsweise der Asiatischen
Tigermicke, sehr gut modellieren. Wir zeigen mit unseren biogeographischen Modellierungen
die aktuelle und unter Klimawandelbedingungen zukiinftig potenzielle Verbreitung dieser Arten
auf.. Dariliber hinaus befassen wir uns mit den thermischen Bedingungen, welche erfiillt sein
missen, um ein vom Insekt aufgenommenes Pathogen erfolgreich auf einen anderen
Menschen zu ubertragen. Eine Herausforderung im Hinblick auf die Wahrnehmung solcher
Entwicklungen ist generell die Tatsache, dass die hier betrachteten Krankheiten bisher in
Mitteleuropa entweder gar nicht oder nur als Reisekrankheiten oder Uber Zugvogel
eingetragene Krankheiten eine vergleichsweise untergeordnete Rolle spielten. Es ist daher
nicht zu erwarten, dass mit einem infizierten Patienten konfrontiertes medizinisches Personal
umgehend eine passende Diagnose stellen wirde. Wir wollen die Sensibilitat im Hinblick auf
mdoglicherweise in der nahen Zukunft vorkommende autochthone Ubertragungen solcher
arboviraler Pathogene erhdéhen. Wir stellen hierzu ein praxisorientiertes digitales Werkzeug
bereit, welches unter Berlcksichtigung eines aktuellen Witterungsverlaufs die
Wabhrscheinlichkeit fir das Vorliegen bestimmter, bisher lokal nicht auftretender
Viruserkrankungen ermittelt. Allgemeinarzte oder Mitarbeiter in Kliniken kénnen auf diese
Weise umgehend Hinweise auf mdgliche Krankheiten erhalten, welche bisher in Deutschland
klinisch irrelevant waren.

2 Zielsetzung und Hintergrund
2.1 Hintergrund

2.1.1 Arbovirale Stechmiicken-iubertragene Krankheiten

Als Arboviren (kurz von englisch “arthropod-borne”) bezeichnet man Viren, die zwischen ihren
Wirten (meist Wirbeltieren) in erster Linie von Gliederfli3ern (Arthropoda) tUbertragen werden.
Gehoren die Ubertrager (“Vektoren”) zu den Stechmiicken (Culicidae), spricht man bei den
von ihnen ausgeldsten Infektionen auch von Stechmicken-lbertragenen Krankheiten. Im
Projekt BayVirMos wurden solche modelliert, die bereits in Europa auftreten, in Deutschland
aber bisher nicht oder nur sporadisch diagnostiziert wurden. Dazu zahlen das in Deutschland
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erstmals 2018 mit humanen Fallen auftretende West-Nil-Fieber und die in Europa bisher nur
im  Mittelmeerraum autochthon (also vor Ort) Ubertragenen Denguefieber und
Chikungunyavirus-Erkrankung. Das ebenfalls betrachtete Usutu-Virus ist in erster Linie als
Ursache von regionalem Vogelsterben (v.a. Amseln) bekannt, kann aber auch auf den
Menschen Ubertragen werden (Gaibani 2017).

Chikungunyavirus-Erkrankung

Die Chikungunyavirus-Erkrankung verursacht fieberéhnliche Symptome, vor allem aber starke
und zum Teil langanhaltende Gelenkschmerzen (Schwartz 2010). Sie wird durch das
Chikungunya-Virus (CHIKV, Togaviridae) verursacht, das sich innerhalb der letzten zwei
Jahrzehnte weltweit stark ausgebreitet hat. Neben raumlich begrenzten lokalen Ausbriichen
treten nun grofRe und langanhaltende Epidemien auf (CDC 2019). In Europa wurde 2007 der
erste lokale Ausbruch von Chikungunya in Italien mit etwa 330 Fallen gemeldet (Rezza 2007).
Seither sind wiederholt lokale Ausbriiche in Frankreich und in Italien erfolgt (ECDC 2017).

Denguefieber

Das durch das Denguevirus (DENV, Flaviviridae) ausgeldste Denguefieber ist eine der
bedeutsamsten globalen Krankheiten. Jahrlich sind 100 bis 400 Millionen Menschen in
mindestens 128 Landern von Dengue betroffen, darunter in vielen Landern, die einst als frei
von Dengue galten (Brady 2020). Das Auftreten oder Wiederauftreten der Krankheit ist durch
die zunehmende Ausbreitung kompetenter Vektoren wie die Asiatische Tigermicke (Aedes
albopictus) oder der Gelbfiebermuicke (Aedes aegypti) und zunehmende globale Reisetatigkeit
zuriickzufuhren. Die Symptome sind grippeéhnlich, charakterisiert durch plotzliches hohes
Fieber, Hautausschldge, Glieder-, Gelenk- und Kopfschmerzen. Denguefieber kann in
lebensbedrohliche Zustande Ubergehen, z.B. in das hamorrhagische Denguefieber (Simmons
2012). Mit Ausnahme des Ausbruches auf Madeira in den Jahren 2012-13 (Vektor: Aedes
aegypti, 1080 bestatigte Falle), traten in Europa autochthone, Dengue-Félle in den letzten
Jahren nur sporadisch in Kroatien, Frankreich, Spanien und Italien auf (ECDC 2020).

Usutu

Das von Culex pipiens tbertragene Usutuvirus (USUV, Flaviviridae) hat einen Schwerpunkt in
Vogelpopulationen. Im Verlauf der letzten Jahrzehnte kam es in Mitteleuropa (zuletzt 2016—
2019 in Nordfrankreich, Belgien, den Niederlanden und Westdeutschland) immer wieder zu
regionalen Ausbriichen, welche mit einer hohen Sterblichkeit von heimischen Végeln
verbunden waren (Rijks 2016; Cadar 2017; Michel 2018). Da in grof3erem Umfang Vogel
betroffen sind, die in Siedlungen haufig sind (z.B. Amseln) und bereits einige Falle
dokumentiert sind, in welchen eine Ubertragung auf Menschen erfolgte (Clé 2019), stellt das
Usutuvirus eine schwer einzuschatzende Gesundheitsgefdhrdung dar. Umfassende
Kenntnisse zu Krankheitsverlaufen fehlen. Die einzelnen nachgewiesenen Félle lassen
vermuten, dass zahlreiche Ubertragungen auf Menschen bisher unerkannt geblieben sind.

West-Nil-Fieber

Das West-Nil-Fieber wird durch das West-Nil-Virus (WNV, Flaviviridae) verursacht. Das Virus
zirkuliert zwischen Stechmiicken und Vdgeln. Bisher sind 949 verschiedene Vogelarten
bekannt, die das West-Nil-Virus tragen kénnen — das sind etwa 8,8 % aller Arten weltweit
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(Tolsd 2018). Einige Stechmicken kdnnen neben Vdogeln auch Saugetiere infizieren
(Farajollahi 2011). Zwei Stechmuckenarten hier in Deutschland von besonderer Bedeutung:
Cx. pipiens, die Gemeine Hausmiicke (Hubalek 2013), und Ae. japonicus, eine invasive Art.
Mit Gber 2000 Fallen in der EU (humane Falle und Pferde) allein im Jahr 2018 Uiberstieg dieses
Jahr die kumulierte Zahl der Félle von 2011 bis 2017 (ECDC 2018). Untersuchungen gehen
davon aus, dass die ungewohnlich hei3e Wetterperiode im Sommer 2018 die geografische
Ausbreitung begunstigte (Ziegler 2019). Wahrend eine Infektion in den meisten Fallen beim
Menschen keine Symptome ausldst, kann sie in einzelnen Fallen zu Enzephalitis und bis zum
Tod fahren.

2.1.2 Stechmicken als Krankheitstbertrager

Aedes albopictus

Ae. albopictus, die Asiatische Tigermicke, stammt urspringlich aus den Waldern
Sldostasiens und hat sich in den letzten Jahrzehnten weltweit stark verbreitet. Die
urspriinglich tropisch und subtropisch verbreitete Art Uberbriickt ungiinstige Bedingungen im
temperaten Winter durch eine Diapause der Eier (Kref3 2017). Tigermucken stechen bevorzugt
Menschen, Haus- und Wildtiere, Reptilien, Vdgel und Amphibien (ECDC 2016). Die
Stechmiicke kommt vor allem in urbanen und suburbanen Regionen vor. Dort findet sie
ausreichend naturliche und kinstliche Wasserbehdltnisse fur die Eiablage. Mit zwei
Hauptaktivitatszeiten am frihen Morgen und am spaten Nachmittag ist ein Schutz vor einem
Biss Uber Bettnetze oder Fenstergitter nicht mdglich. Die Art gilt als exophag (d.h., die meisten
Stiche erfolgen auf3erhalb menschlicher Behausungen) (Delatte 2010). In Europa hat sie sich
bereits an der Mittelmeerkuiste und auch in ganz Italien angesiedelt. Erste etablierte Population
finden sich seit Kurzem auch in Baden-Wirttemberg und Thiringen (Jena) (Kuhlisch 2018).
Die Stechmicke ist ein kompetenter Vektor flr eine Vielzahl von Arboviren, darunter das
Chikungunya- und Dengue-Virus.

Aedes japonicus

Ae. japonicus, die Asiatische Buschmicke, ist tag- und dammerungsaktiv und bevorzugt
Saugetiere fur Blutmahlzeiten (Turell 2005). Ae. japonicus (Larven und Puppen) findet sich in
stadtischen Gebieten vor allem inbeschatteten Wasservorkommen (ECDC 2014). Die
Stechmiicke war urspriinglich in Ostasien verbreitet, heute ist sie in im Siiden und Westen
Deutschlands bereits haufig anzutreffen (Kampen 2020). Die Uberwinterungsfahigen Eier sind
sehr widerstandsfahig gegen Frost und Austrocknung (Schaffner 2003). Die Stechmiicke
kommt als Ubertrager des West-Nil-Virus, Chikungunya- und Dengue-Virus in Betracht (Turell
2005, ECDC, 2014).

Culex pipiens

Die Gemeine Hausmiucke Cx. pipiens zahlt zu den in Deutschland am weitesten verbreiteten
Stechmiickenarten. Sie ist hervorragend an das hiesige Klima angepasst und teils sogar im
Winter aktiv (Koenradt, 2019). Cx. pipiens ist in Deutschland der Hauptvektor fir West-Nil- und
Usutu-Virus.
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2.1.3 Einfluss des Klimawandels im Ubertragungsprozess

Die langfristigen Veranderungen der Temperaturen und der Niederschlagsverteilung, kdnnen
die Ansiedlung und Ausbreitung von Stechmuickenarten in Bayern fordern oder behindern.
Klimatisch geeignete Regionen zur Vektoransiedlung kdnnen sich in héhere Breiten und
groRere Hohen verschieben. Umgekehrt kann das Uberleben von Vektoren eingeschréankt
sein, wo Temperaturschwellen Uber- oder unterschritten werden (Mordecai 2017). Die Zahl
der Stechmicken, die Zahl der Generationen, und damit auch das Vektor-Wirt-Verhaltnis und
die Bissrate sind wichtige, temperaturabhingige Faktoren im Ubertragungsprozess (Roiz
2010). Auch die Zeitspanne zwischen der Aufnahme des Virus durch einen Vektor und der
Fahigkeit des Vektors, das Virus auf andere empfangliche Wirte zu Ubertragen, ist
temperaturabhangig (Extrinsische Inkubationsperiode) (Tjaden 2013).

2.2 Projektziele

Ziel ist eine differenzierte Ermittlung von potenziellen raumlichen und zeitlichen Risiken zur
Ubertragung der oben genannten Krankheiten in Bayern. Fiir diese Krankheiten werden
zeitlich und raumlich aufgeltste Risikokarten erstellt. Dies geschieht durch die Erarbeitung von
zwei verschiedenen Modellansatzen: 1) Artverbreitungsmodelle fir die jeweiligen Vektorarten
basierend auf groRraumigen, langfristigen Klimamodellen und 2) Epidemiologische
Ubertragungsmodelle basierend auf aktuellen Wettermodellen fir Bayern. Die daraus
gewonnenen Risikokarten werden in einer interaktiven Website dem interessierten
Fachpublikum zur Verfigung gestellt. Dabei kénnen kontinuierlich Anpassungen an tatsachlich
erfolgende Verénderungen der Rahmenbedingungen vorgenommen werden.

3 Durchgefuhrte Arbeiten / Meilensteine

3.1 Meilenstein 1: Habitate fir kompetente Vektoren in Bayern

Ziel dieses Meilensteins ist die Erstellung korrelativer Artverbreitungsmodelle fir die drei
Vektorarten Ae. albopictus, Ae. japonicus, und Cx. pipiens unter derzeitigen Klimabedingun-
gen in Bayern (,Baseline“-Modelle).

3.1.1 AP 1.1 Literaturarbeit zu Artverbreitungsdaten Vektoren in Europa

Artverbreitungsdaten fir die drei in Bayern betrachteten Krankheitsvektoren dienen als
Eingangsdaten fur die in AP 1.4 durchgefuhrten Artverbreitungsmodelle. Dazu wurden in einer
intensiven Literaturrecherche Orte bekannter Vorkommen der jeweiligen Art in Form von
geografischen Punktkoordinaten gesammelt. Als Quelle dafir dienten wissenschaftliche
Fachpublikationen, einschlagige Online-Datenbanken, persdnliche Kommunikation mit lokalen
Behdrden sowie lokale Tageszeitungen bzw. deren Onlineportale. Dabei wurden samtliche
Koordinatenangaben manuell mit den begleitenden Ortsangaben (sofern vorhanden)
abgeglichen und etwaige Fehler korrigiert. Orte, an denen zwar Individuen gefunden, aber
keine Uberwinternden Populationen nachgewiesen werden konnten, wurden verworfen. Der
Datenbestand der Kommunalen Aktionsgemeinschaft zur Bekampfung der Schnakenplage
KABS e.V. insbesondere zu Ae. albopictus in Baden-Wurttemberg wurde angefragt, aber nicht
zur Verfliigung gestellt. Einzelne Hinweise zu Funden dort kamen aus dem Projekt ARBOKOM
(LGA Stuttgart) und konnten in die Modellierung integriert werden.
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Fur Ae. albopictus wurden so weltweit ca. 8500 Vorkommen seit 1945 erhoben, von denen
8300 die Qualitatsprifung bestanden (Abb. 3.1.1-1). Dabei wurde Uberprift, ob 1) die
angegebenen Koordinaten hinreichend prazise sind und mit anderweitig gemachten Anga

ben zum Fundort Gbereinstimmen, 2) es sich nicht um Duplikate bereits vorhandener Daten
handelt, 3) von einer langfristigen Etablierung einer Population ausgegangen werden kann.
Nach weiterer Reduktion in AP 1.4 wurden dann insgesamt 796 Vorkommen als
Eingangsdaten fir das finale Artverbreitungsmodell verwendet. Fir Ae. japonicus wurden ca.
2000 Vorkommen seit 1956 recherchiert. Davon lUberstanden 1519 die Qualitatsprufung; 282
wurden im finalen Artverbreitungsmodell verwendet. Fir Cx. pipiens wurden weltweit ca. 5300
Vorkommen seit 1930 recherchiert. Davon Uberstanden 2916 die Qualitatsprifung; 429
wurden im finalen Artverbreitungsmodell verwendet.
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Abb. 3.1.1-1: Globales Vorkommen der betrachteten Miickenarten. A: Aedes albopictus, B: Aedes japonicus, C:
Culex pipiens. Schwarze Kreise: gesduberter Datensatz, rote Punkte: tatséchlich fur die Modellierung verwendet
nach Ausschluss tropischer Gebiete und Ausdiinnung (vgl. AP1.4). Fir eine Detailansicht Europas siehe Abb

Al im Anhang.
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3.1.2 AP 1.2 Literaturarbeit zu 0©kologisch/biologischen Faktoren der
Ausbreitung und Ansiedlung von Vektoren

Zur Ermittlung relevanter 6kologisch-biologischer Faktoren fir Vorkommen, Ausbreitung und
Ansiedlung von Vektoren wurde eine umfassende Literaturrecherche durchgefihrt.
Besonderes Augenmerk wurde dabei auf den Faktor Temperatur gelegt, der weithin als
primarer Treiber vektorlbertragener Krankheiten gilt. Mittels der Suchbegriffe “Aedes”,
“Culex”, “vector-borne diseases” und “temperature” oder “influence” in der Web-of-Science-
Literaturdatenbank wurden 1025 potenziell relevante Studien identifiziert. Nach der Entfernung
von Duplikaten und irrelevanten Treffern verblieben 54 wissenschaftliche Fachartikel flr die
weitere Analyse. Die als Review in ,Emerging Topics in Life Science® verdffentlichte Studie
(Andriamifidy 2019) zeigt, dass die Temperatur das Vorkommen von Mucken auf vielerlei
Weise beeinflusst und damit zurecht als besonders bedeutsam betrachtet wird. Da alle
Stechmucken fur die Larvenstadien auf Oberflachengewésser angewiesen sind liegt es nahe,
auch den Niederschlag als Faktor in Betracht zu ziehen. Die Mechanismen sind hier allerdings
komplex: Einerseits kbnnen Niederschlage die fur die hier betrachteten Arten notwendigen
Kleinstgewasser in Baumhohlen etc. schaffen. Andererseits kdnnen Starkregenereignisse
aber auch bereits geschliipfte Larven aus ihren Habitaten spilen (Koenraadt 2008; Ahmed
2017) oder ihnen nahrstoffreiches Material entziehen (Dieng 2003). Ferner sind in
anthropogen gepragten Gebieten zur Larvalentwicklung geeignete Mikrohabitate (z.B.
Regentonnen, Blumenvasen, Pflanzenuntersetzer) oft unabh&ngig vom Niederschlagsregime
vorhanden (Trewin 2013; Garzén 2014). Insbesondere fir die stark an den Menschen
gebundene Asiatische Tigermucke (Ae. albopictus) ist daher neben der Landbedeckung,
der Anthropogenisierungsgrad ein potenzieller Indikator fir das Vorhandensein geeigneter
Habitate (vgl. Kraemer et al. 2015). Wind hat einen negativen Einfluss auf die Aktivitat von
Steckmuicken, sodass in Gebieten mit hoheren Windgeschwindigkeiten mit einer
verringerten Reproduktion zu rechnen ist (Service, 1980).

3.1.3 AP 1.3 Recherche von geeigneten Umweltdaten flir Bayern

Als Datengrundlage fir die in AP 1.4 zu erstellenden Artverbreitungsmodelle werden
Umweltdaten bendtigt, die die in AP 1.3 ermittelten Faktoren darstellen und folgenden Kriterien
entsprechen:

1. Rasterdatenformat mit globaler Abdeckung. Mit Ausnahme von Cx. pipiens treten die
betrachteten Arten in Bayern noch nicht regelmaRig auf. Informationen lber die
bevorzugten Klimabedingungen aus anderen Teilen der Welt sind daher unerlasslich,
insbesondere auch in Hinblick auf die in Meilenstein 2 zu erstellenden
Zukunftsprojektionen fur verschiedene Klimawandelszenarien.

2. Angemessene raumliche Auflosung. Fur Modelle, die auf globaler Skala erstellt
werden, hat sich hier eine RastergréRe von 2,5 x 2,5' (Bogenminuten, entspricht in
Bayern ca. 3 x 3km) als guter Kompromiss aus Prazision und Rechenaufwand
bewahrt.

3. Verfugbarkeit von (bzw. Kompatibilitat mit) Zukunftsprojektionen fir aktuelle (hier:
CMIP5) Klimawandelszenarien.

Der ehemalige Standard-Datensatz fir Temperatur- und Niederschlagsdaten in der

Artverbreitungsmodellierung,  Worldclim 1.4 (https://www.worldclim.org), musste  zur

Projektlaufzeit als veraltet betrachtet werden. Der verbesserte Nachfolger Worldclim 2.0 war

noch nicht  vollstandig verfligbar, insbesondere Zukunftsprojektionen fur
7
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Klimawandelszenarien fehlten. Als Alternative wurde daher CHELSA V1.2 (https://chelsa-
climate.org; Karger et al. 2017; Karger et al. 2018) gewéhlt. CHELSA (rdumliche Auflésung:
30 x 30", Referenzperiode: 1979-2013) ist ein Downscalingprodukt aus globalen
Reanalysedaten und Globalen Klimamodellen ung beinhaltet den ublichen Satz aus
bioklimatischen Variablen fur die Artverbreitungsmodellierung (siehe auch Tabelle 3.1.4-1) und
verspricht im Vergleich zu Worldclim verbesserte Datenqualitat in Gebirgsregionen.

Da CHELSA keine Daten zur Windgeschwindigkeit beinhaltet, musste dafir dennoch auf
Worldclim 2.0 (rAumliche Auflésung: 2,5 x 2,5', Referenzperiode: 1970-2000) zurtickgegriffen
werden. Die dort verfigbaren langjahrigen Monatsmittel wurden zu einem Jahresmittel
aggregiert.

Der Enhanced Vegetation Index (EVI) wurde bereits von Kraemer et al. (2015) erfolgreich zur
Artverbreitungsmodellierung von Ae. albopictus eingesetzt. EVI misst das Grin des
Kronendaches und kann u. a. als Proxy fir oberflachennahe Bodenfeuchte dienen. Fir die
Modellierung wurde hier der EVI des Moderate Resolution Imaging Spectroradiometer
(MODIS) an Bord des NASA-Satelliten Terra verwendet (MOD13A2 Version 6, raumliche
Auflosung: 250 x 250 m). Da langjahrige Mittel des EVI auf globaler Ebene nicht zur Verfligung
standen, wurden diese unter Verwendung von Earth Engine (Gorelick et al. 2017) eigens aus
den in 16-tagigen Intervallen fir 2001-2015 vorliegenden Rohdaten berechnet und auf die fur
die Modellierung verwendete Rasterauflosung von 2,5 x 2,5' aggregiert.

Die Verwendung von Landnutzungs- bzw. Landbedeckungsdaten (siehe z.B.
https://www.umweltbundesamt.de/themen/boden-landwirtschaft/flaechensparen-boeden-
landschaften-erhalten/corine-land-cover-clc) in  der  Artverbreitungsmodellierung von
Stechmicken hat sich in der Vergangenheit aus mehreren Grinden als problematisch
erwiesen: 1) Die Habitatbeschaffenheit ist insbesondere fir die Larvalentwicklung von
Bedeutung, allerdings kénnen die benétigten Mikrohabitate (Baumhohlen, Vasen und andere
Kleinstgewasser) auf den fir die Modellierung relevanten globalen Skalen nicht abgebildet
werden. 2) Fir domestizierte Stechmiicken wie Ae. albopictus, die insbesondere in l&ndlichen
und periurbanen Gebieten auftreten (vgl. Kraemer et al. 2015), ist der Urbanisierungsgrad ein
besserer Indikator als die in globalen Landbedeckungsdaten Ubliche zusammenfassende
Klassifizierung. 3) Kategorische Variablen wie die hier verwendeten Landnutzungsklassen
bergen im Vergleich zu kontinuierlichen Daten ein sehr viel htheres Fehlerpotential, wenn z.B.
ein nahe an der Grenze zwischen zwei Raster-Zellen gelegener Muckenfund durch
Ungenauigkeit in der Ortsangabe der Landnutzungsklasse ,Wald“ anstelle von ,Siedlung®
zugeordnet wird. All dies deckt sich mit den Erfahrungen von Hertig (2019), die bei der
Verbreitungsmodellierung von Anopheles-Arten in Europa wenig nitzliche Information in
Landbedeckungsdaten fand. Folglich wurden fur die Artverbreitungsmodelle in BayVirMos
keine solchen Daten verwendet.

Stattdessen wurde der Global Human Influence Index (HII, raumliche Auflésung: 30 x 30")
(WCS & CIESIN, 2005) hinzugezogen. Der HIl vereint Daten zu menschlicher
Bevolkerungsdichte, Landnutzung und -bedeckung, Infrastruktur (bebaute Gebiete, nachtliche
Beleuchtung) und Transportwegen (Kisten, StraRen, Eisenbahnen, schiffbare Flisse) zu
einem globalen Mal} fir menschlichen Einfluss auf die Umwelt.
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3.1.4 AP 1.4 Datenaufbereitung, Variablenauswahl, Modelllaufe, Optimierung

Um die Reproduzierbarkeit der Ergebnisse zu gewahrleisten, wurden samtliche Arbeitsschritte
in R 3.6 (R Core Team 2019) implementiert. Die Modellierung selbst erfolgte in Maxent 3.3.3k
(Phillips et al. 2006). Die folgende Darstellung der einzelnen Arbeitsschritte ist leicht
vereinfacht: einige Schritte wurden nach Abschluss der folgenden Schritte mit den daraus
hervorgegangenen Erkenntnissen erneut durchgefihrt, um so iterativ zu einem immer
praziseren Modell zu gelangen.

Variablenauswahl

Zunachst wurden Testdurchlaufe mit allen der in AP 1.3 als mdgliche Kandidaten identifizierten
Umweltvariablen durchgefiihrt. Dabei wurden weitere Variablen verworfen (Tabelle 3.1.4-1: 1)
Alle bioklimatischen Variablen mit Bezug auf das trockenste/feuchteste Quartal bzw. Monat
sind fir die globale Modellierung ungeeignet, da sie je nach Niederschlagsregime lokal
unterschiedliche Bedeutung haben (z.B. Schneefall in winterfeuchten Gebieten gegentber
Regen in sommerfeuchten Gebieten). 2) Bio 2, Bio 3, Bio 4, und Bio 7 zeigten bei genauerer
Betrachtung unerwartete Muster, die vermuten lassen, dass diese Variablen in CHELSA
anders berechnet werden als sonst (z.B. bei Worldclim) tblich. Diese Variablen (die fur die
Verbreitungsmodellierung von Stechmuckenarten erfahrungsgemaf ohnehin wenig geeignet
sind) wurden entfernt, um Probleme bei den Zukunftsprojektionen (Meilenstein 2) zu
vermeiden, da diese auf anderen, den Ublichen Standards folgenden, Datenquellen beruhen
sollten.

Tabelle 3.1.4-1: Ubersicht tber die zur Verwendung in den Artverbreitungsmodellen in Betracht gezogenen
Umweltvariablen. Die in der Spalte “Verwendung” mit einem “+” markierten Variablen wurden fiir die finalen Modelle
verwendet.

ID Inhalt Verwendung
Bio 1 Annual Mean Temperature +
Bio 2 Mean Diurnal Range -
Bio 3 Isothermality -

Bio 4 Temperature Seasonality -

Bio 5 Max Temperature of Warmest Month +
Bio 6 Min Temperature of Coldest Month +
Bio 7 Temperature Annual Range -
Bio 8 Mean Temperature of Wettest Quarter -
Bio 9 Mean Temperature of Driest Quarter -
Bio 10  Mean Temperature of Warmest Quarter +
Bio 11  Mean Temperature of Coldest Quarter +

Bio 12  Annual Precipitation -
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Bio 13  Precipitation of Wettest Month -
Bio 14  Precipitation of Driest Month -
Bio 15  Precipitation Seasonality -
Bio 16  Precipitation of Wettest Quarter -
Bio 17  Precipitation of Driest Quarter -
Bio 18  Precipitation of Warmest Quarter -

Bio 19  Precipitation of Coldest Quarter -

Wind Annual Mean Wind Speed +
EVI Enhanced Vegetation Index +
HIl Human Influence Index -

3) Wie in Abschnitt 3.1.2 diskutiert, ist der Einfluss von Niederschlag auf die Verbreitung von
Stechmiicken komplex und schwierig zu fassen. So kam es nicht unerwartet, dass sich in den
Testlaufen herausstellte, dass der Verzicht auf Niederschlagsvariablen zu praziseren
Modellvorhersagen fuhrte. Zu einem gewissen Mal3 wird die Wasserverfligbarkeit stattdessen
durch den EVI abgebildet. 4) Der HiIl stellte sich auf globaler Skala erwartungsgemaf als guter
Pradiktor insbesondere fir Ae. albopictus und Ae. japonicus heraus. Auf regionaler Skala (z. B.
in Bayern) Uberlagern diese Effekte jedoch diejenigen aller anderen Variablen jedoch teilweise
in unangemessener Intensitat. Fur diesen Bericht werden daher nur Modelle ohne HII
verwendet.

Ausschluss von Gebieten mit tropischem Klima

Die Ubertragbarkeit korrelativer Artverbreitungsmodelle tiber unterschiedliche Klimate hinweg
ist naturgemal begrenzt. So kommen beispielsweise einigen Faktoren, die im temperaten
Klima Bayerns von Bedeutung sind (wie z.B. Frost), in den Tropen, wenn Gberhaupt, nur eine
geringe Bedeutung zu. Insbesondere fiir die in den Tropen weit verbreitete Ae. albopictus
bedeutet das, dass ein Modell basierend auf Vorkommensdaten aus dem gesamten Areal der
Art fur Bayern nur eine geringe Aussagekraft hatte. Da fur alle modellierten Arten ausreichend
Vorkommensdaten aus nicht-tropischen Regionen vorlagen, wurden tropische Gebiete aus
der Modellierung komplett ausgeschlossen. Der dazu nétigen Filterung wurden die aktuellen
Koppen-Geiger Klimate nach Beck et al. (2018) zugrunde gelegt.

Variablenreduktion mittels Hauptkomponentenanalyse

Um die Anzahl der erklarenden Variablen in den Modellen zu reduzieren und nachteilige
Effekte durch Kolinearitat in Klimavariablen zu vermeiden, wurde eine Variablenreduktion
mittels Hauptkomponentenanalyse (principal components analysis, PCA) durchgefiihrt (Sillero
2021)
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Ausdinnung geclusterter Vorkommensdaten

Die Vorkommensdaten fiur die drei modellierten Stechmickenarten wurden aus
unterschiedlichesten Quellen und Datenbanken zusammengetragen. Daraus ergab sich eine
raumlich sehr heterogene Dichte von Beprobungsstellen und damit auch von
Vorkommensdaten. Um diesem sampling bias entgegenzuwirken wurden die
Vorkommensdaten mittels des R-Paketes spThin (Aiello-Lammens 2015), Version 0.2.0 im
(durch die ersten beiden Achsen, des durch die Hauptkomponentenanalyse aufgespannten)
Umweltraum ausgedinnt.

Definition des Kalibrierungsgebietes

Zusatzlich zu den in AP 1.1 erarbeiteten Orten bekannter Vorkommen, verwendet Maxent
auch automatisch generierte Hintergrund-Daten, die innerhalb des von den bereitgestellten
Umweltdaten abgedeckten geografischen Gebietes platziert werden. Diese dienen dazu, ein
Profil der im Verbreitungsgebiet der Art herrschenden Umweltbedingungen zu erstellen, um
dann ermitteln zu kdnnen unter welchen Bedingungen die betrachtete Art bevorzugt vorkommt.
Folglich kann die Auswahl des Gebietes, aus dem Maxent diese Positionen ziehen darf, die
Modellleistung und die Ergebnisse beeinflussen und muss sorgfaltig abgewogen werden.
VanDerWal et al. (2009) folgend, wurde hier ein pufferbasierter Ansatz verfolgt, der bereits in
anderen Studien mit ahnlich grolRen geografischen Ausmafen erfolgreich eingesetzt wurde
(Tjaden 2017, Cheng 2018). Dabei wurde eine Reihe von Puffern mit zunehmenden Radien
(von 50 auf 5.000 km) um die Vorkommensdaten herum gezeichnet, und die Umweltdaten
entsprechend beschnitten. Basierend auf diesen verschiedenen Umweltdaten-Satzen wurde
eine Reihe von Test-Maxent-Modellen durchgefiihrt und die Modellleistung mittels True Skill
Statistics (TSS) bewertet. Der TSS-Wert wurde gegen die Puffergréf3e aufgetragen und der
Punkt entlang der Kurve bestimmt ab dem eine Zunahme der Puffergrol3e keine nennenswerte
Verbesserung des TSS-Wertes mehr hervorbrachte. Dies war bei einem Radius von 1.000 km
(Cx. pipiens), 1.500 km (Ae. japonicus), bzw. 2.000 km (Ae. albopictus) der Fall. Diese
Puffergrol3en wurden dann jeweils verwendet, um das Untersuchungsgebiet fur die folgenden
Modelllaufe zu definieren.

Feinkalibrierung der Modelle

Zur Feinkalibrierung (Wert des regularization multipliers, der die Glattung des Modells regelt,
sowie die Auswahl der feature types, die den Typus der zu verwendenden Antwortkurven
festlegen), wurde mittels des R-Paketes ENMEval (Muscarella 2014), Version 0.3.0
durchgeflhrt.

Evaluation der Modelle

Die finale Modellkonfiguration wurde jeweils mittels des im R-Paket ENMGadgets (Barve
2019), Version 0.1.0.1 implementierten pROC-Testes (Peterson 2007) unterzogen. Die
basierte auf einem 10-fachen Kreuzvalidierungslauf in Maxent, mit 1000 Bootstrapping-
Iterationen und einer erwarteten Fehlerrate von 5%. Dies ergab AUC-Verhaltnisse statistisch
signifikant >1, was auf eine gute Modellperformance schliel3en lasst (Peterson 2007).
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Grenzwerte fur Risikokarten

Die rohen Werte fur die “Klimatische Eignung”, die Maxent ausgibt sind fir die Erstellung von
Risikokarten nur bedingt geeignet. Wenngleich die Werte ahnlich einer Wahrscheinlichkeit
zwischen 0 und 1 rangieren, andert sich deren Bedeutung doch von Modell zu Modell und von
Art zu Art, sodass eine direkte Vergleichbarkeit der Rohwerte nicht gegeben ist. Um diese
Vergleichbarkeit zu gewahrleisten, existieren Kriterien, anhand derer festgelegt werden kann,
ab welchem Wert fur die Klimatische Eignung ein Pixel in der Karte als fir die jeweilige Art
“geeignet” eingestuft wird. Um eine rdumlich abgestufte Risikoabschatzung zu ermoglichen,
wird hier eine Reihe unterschiedlich sensitiver Grenzwertkriterien herangezogen. Dabei
werden die vom Modell fur die Orte tatsachlich beobachteter Vorkommen der Art
vorhergesagten Werte fur die Klimatische Eignung betrachtet. Diese werden aufsteigend
geordnet und der niedrigste Wert entspricht dem minimume-training-presence-Grenzwert. Das
worst-case-Szenario beschreibend, werden alle Werte unterhalb dieses Grenzwertes als fur
die jeweilige Art klimatisch ungeeignet betrachtet. Verwirft man die untersten 5 oder 10 Prozent
der betrachteten Werte und nimmt dann den jeweils verbleibenden niedrigsten Wert als
Grenzwert, erhalt man die sogenannten 5- bzw. 10-Perzentil-Grenzwerte, die jeweils eine
konservativere Einschéatzung liefern. Die Klasseneinteilung fir die folgenden Risikokarten
sowie fur die Verwendung in der Internetplattform ergibt sich damit wie folgt in Abb. 3.1.4-1
dargestellt.

Klimatische

Eignung  Risikoklasse

ungeeignet
eher ungeeigne
eher geeignet
geeignet

minimum-training-presence-Grenzwert ------- -
5-percentile-Grenzwert -------
10-percentile-Grenzwert -------

Abb. 3.1.4-1: Ubersicht der Grenzwerte fiir die Ubersetzung der kontinuierlichen Werte fur die klimatische
Eignung in diskrete Risikoklassen.

Ergebnisse

Bereits unter derzeitigen Klimabedingungen (Baseline) sind weite Teile Bayerns fur das
andauernde bzw. potenzielle zukinftige Vorkommen der drei hier betrachteten
Stechmickenarten klimatisch geeignet. Die potenzielle Verbreitung von Ae. albopictus wird
dabei stark von der Temperatur beeinflusst. Fir Ae. albopictus sind nur die Hochlagen im
Spessart, der Rhon, dem Frankenwald, dem Fichtelgebirge, Teilen von Oberpfalzer und
Bayerischem Wald, sowie in den Bayerischen und Allgauer Alpen sicher als klimatisch
ungeeignet zu bezeichnen (Abb. 3.1.4-2). Klimatisch besonders geeignete Gebiete finden sich
im Norden bei Aschaffenburg, entlang des Mains zwischen Wirzburg und Schweinfurt und
entlang der Regnitz zwischen Bamberg und Erlangen. Im Osten finden sich hoch geeignete
Gebiete entlang der Donau zwischen Regensburg und Passau; im Siden am Bodensee und
am Inn. Weite Gebiete im Umfeld dieser Hochrisikogebiete (z.B. entlang von Main und Regnitz,
sowie sudlich der Donau) sind als zumindest bedingt klimatisch geeignet zu betrachten. Eine
Ausnahme bilden Grol3stadte wie Minchen, Ingolstadt, Augsburg oder Nurnberg. Diese liegen
zwar inmitten von Gebieten, die als ,eher geeignet* klassifiziert sind, werden selbst aber durch
das Modell nur als ,eher ungeeignet eingestuft®. Dies ist vermutlich darauf zurtickzuftihren,
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dass das spezielle Mikroklima in Stadten im globalen Klimadatensatz nicht adaquat abgebildet
wird, Warmeinseleffekte unterschatzt werden. Die hier beobachteten raumlichen Muster
entsprechen im Wesentlichen denen der Jahresdurchschnittstemperatur in Bayern (vgl. z.B.
Hera 2012).

Fir die sehr viel besser an temperate Klimate angepasste Ae. japonicus muss in Bayern
nahezu flachendeckend von einer hohen klimatischen Eignung ausgegangen werden (Abb.
3.1.4-3). GroRere Gebiete mit vergleichsweise niedriger klimatischer Eignung finden sich nur
im Alpenraum und den Mittelgebirgslagen von Rhon, Frankenwald, Fichtelgebirge, und
Bayerischem Wald. Dies entspricht den Erwartungen, kommt die Art in temperaten Gebieten
doch regelmé&nig in Hohen von tber 1.000 m Gber dem Meeresspiegel vor (vgl. Becker 2011,
Bevins, 2007).

Fur die in weiten Teilen Europas heimische Cx. pipiens muss auch in Bayern mit nahezu
flachendeckender klimatischer Eignung gerechnet werden (Abb. 3.1.4-4). Selbst in den
Hochlagen kann ein Vorkommen schon unter derzeitigen Klimabedingungen nicht
ausgeschlossen werden. Dies steht im Einklang mit der groRflachigen Verbreitung des
Artenkomplexes, der durchaus auch in der Russischen Taiga (Rozhkov 2019), nahe des
Polarkreises (Shah & Coulson, 2021), oder in Tibet auf 3600 m H6he vorkommt (Liu et al.
2019).

Aedes albopictus
klimatische Eignung

n
é?" ' /{Bamberg’”Bayre“th
Wurzburg 9 ‘3\ fks
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Erlangenm &%
Furth Nurnber f\'
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Abb. 3.1.4-2: Derzeitige klimatische Eignung Bayerns fur die Ansiedlung bzw. das Vorkommen von Aedes
albopictus. Die Darstellung basiert auf dem finalen Artverbreitungsmodell fur nicht-tropische Gebiete unter
derzeitigen Klimabedingungen (CHELSA V1.2, fiir die Referenzperiode/“Baseline” 1979-2013).
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Abb. 3.1.4-3: Derzeitige klimatische Eignung Bayerns fir die Ansiedlung bzw. das Vorkommen von Aedes
japonicus. Die Darstellung basiert auf dem finalen Artverbreitungsmodell fur nicht-tropische Gebiete unter
derzeitigen Klimabedingungen (CHELSA V1.2, fur die Referenzperiode/‘Baseline” 1979-2013)

Culex pipiens
klimatische Eignung
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Abb. 3.1.4-4: Derzeitige klimatische Eignung Bayerns fir die Ansiedlung bzw. das Vorkommen von Culex
pipiens. Die Darstellung basiert auf dem finalen Artverbreitungsmodell fir nicht-tropische Gebiete unter
derzeitigen Klimabedingungen (CHELSA V1.2, firr die Referenzperiode/‘Baseline” 1979-2013).
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3.2 Meilenstein 2: Anwendung Klimamodelle

3.2.1 AP 2.1 Abstimmung geeigneter Klimamodellen und Szenarien mit dem
LfU/LGL

Geplant war 1) eine Referenzperiode (baseline) von 1971-2000, 2) die Nutzung der
Klimaszenarien RCP 4.5 und RCP 8.5 und 3) Projektionen fiir die Zeitraume 2021-2040,
2041-2060, 2061-2080 und 2081-2100 (VKG Netzwerktreffen 2019). Dabei sind RCPs als
Reprasentative Konzentrationspfade (representative concentration pathways) zu verstehen
und wurden fur den Funften Sachstandsbericht des IPCC als zuklnftig mégliche Szenarien
definiert. Sie sind nach ihrem ungefahren totalen Strahlungsantrieb im Jahr 2100 bezogen auf
den vorindustriellen Stand Mitte des 19. Jahrhunderts benannt: 2,6 W/m? fir RCP2.6,
4,5 W/m? fir RCP 4.5, 6,0 W/m? fiir RCP 6.0 und 8,5 W/m? fir RCP 8.5 (IPCC 2014). Fir die
Projektionen in diesem Projekt wurde das RCP 8.5 mit tiber 1370 ppm CO2-Aquivalent im Jahr
2100 gewahlt, bei dem der Strahlungsantrieb bis 2300 auf hohem Niveau bleibt und keine
nennenswerten Klimawandel verminderten Mal3hahmen weltweit getroffen werden. Au3erdem
wird eine moderate Entwicklung unter dem RCP 4.5 in BayVirMos projiziert, hier steigen die
CO2-Aquivalente bis 2100 auf 650 ppm, der Strahlungsantrieb bleibt aber bei abnehmenden
Emissionskonzentrationen bis 2300 auf gleichem Niveau.

Vom LfU wurden bias-korrigierte Zukunftsprojektionen von Niederschlag und Temperatur
(Mittel, Minimum & Maximum) flr Bayern in téglicher Auflésung auf Basis von 6
Regionalklimamodellen zur Verfligung gestellt. Dies waren im Einzelnen:

e Getrieben vom Globalmodell ICHEC-EC-EARTH:
o KNMI-RACMOZ22E (Lauf rlilpl und r12ilpl)
o CLMcom-CCLM4-8-17 (Lauf r12i1pl)
o SMHI-RCA4 (Lauf r12ilpl)

e Getrieben vom Globalmodell MPI-M-MPI-ESM-LR:
o SMHI-RCA4 (Lauf rlilpl)
o CLMcom-CCLM4-8-17 (Lauf rlilpl)

Da die entsprechenden Daten zu Beginn des Projektes seitens des LfU noch in Arbeit waren,
wurden zunachst Test-Datensatze, spater Vorab-Versionen der eigentlichen Daten zur
Verfiigung gestellt. Die Ubergabe der finalen Version der Daten erfolgte am 23.04.2020.

Erfahrungen aus Vorgéngerprojekten legten jedoch nahe, dass die Nutzung von
Regionalklimamodellen fir Zukunftsprojektionen globaler Artverbreitungsmodelle mit
Problemen behaftet sein kann. Dies zeigte sich auch im Verlauf dieses Projektes. Es traten
nicht erklarbare Verwerfungen der klimatischen Parameter im Ubergang von Bayern zu
Gebieten auRerhalb Bayerns auf. Daher wurde parallel auch die Nutzung der zum CHELSA-
Datensatz gehorenden Zukunftsprojektionen globaler Klimamodelle vorbereitet. Die
verfligbaren ZeitrAume fur die Zukunftsprojektionen verringerten sich dabei auf 2041-2060
und 2061-2080. Die Auswahl der zu verwendenden Klimamodelle richtete sich, der
Empfehlung auf der CHELSA-Website (https://chelsa-climate.org/future/) folgend, nach
Sanderson et al. (2015). Dies waren im Einzelnen:

e CESM1-BGC
e CESM1-CAM5
e CMCC-CM
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e MIROCS5
e MPI-ESM-MR

In Absprache mit der fachlichen Projektbegleitung des LfU wurde fiir die Erstellung der Modelle
ebenfalls die CHELSA V1.2 Klimadatensatz mit einer um etwa 10 Jahre verschobenen
Referenzperiode (1979-2013) als sinnvolle Grundlage fir die globale Modellierung
identifiziert, da so Baseline Modelle und Zukunftsprojektionen der globalen
Artverbreitungsmodelle nicht aus unterschiedlichen Quellen stammen (vgl. Auch AP 2.3).

Far EVI und Windgeschwindigkeit waren zum Zeitpunkt der Arbeiten Kkeine
Zukunftsprojektionen verfiigbar. Unter der vereinfachenden Annahme das fir diese Variablen
keine Anderungen zu erwarten sind, wurden diese daher zeitlich konstant gehalten.

3.2.2 AP 2.2 Datenaufbereitung

Die vom LfU bereitgestellten, zeitlich hochaufgelosten Klimaprojektionen wurden in einem
mehrstufigen Prozess zu bioklimatischen Variablen (vgl. 3.1.3 AP 1.3) aggregiert. Dazu
wurden je Zeitabschnitt (2021-2040, 2041-2060, 2061-2080 und 2081-2100) und
Klimawandelszenario zunachst langjéhrige Tages- und anschlieRend Monatsmittel gebildet.
Mittels des R-Paketes dismo (Hijmans 2020), Version 1.3-3, wurden diese dann zu
bioklimatischen Variablen weiterverarbeitet.

Die alternativen Klimaprojektionen des CHELSA-Datensatzes lagen bereits in einem
geeigneten Format vor und mussten nur noch auf das Untersuchungsgebiet zugeschnitten
werden.

3.2.3 AP 2.3 Modelllaufe zu verschiedenen Klimamodelle und Szenarien

Zunachst wurden Zukunftsprojektionen flur Klimawandelszenarien mittels der vom LfU zur
Verflgung gestellten Klimadaten erstellt. Die Ergebnisse waren jedoch unbefriedigend, die
raumlichen Muster nicht konsistent mit den Modellen fir derzeitige Klimabedingungen (1979—
2013). Nach aufwendiger Uberprufung der entsprechenden Skripte konnten Fehler in der
Datenaufbereitung ausgeschlossen werden. Es muss daher von einer tieferliegenden
Inkompatibilitat der Daten mit dem fur die Baseline-Modelle verwendeten CHELSA-Daten
ausgegangen werden. Grund dafir kdnnen einerseits die unterschiedlichen raumlichen Skalen
der regionalen bzw. globalen Klimamodelle sein. Andererseits kann der in 3.2.1 AP 2.1
beschriebene Unterschied in der Referenzperiode entscheidend zu solchen Problemen
beitragen. Um jegliche Inkompatibilitit auszuschlieRen, wurden daher fur die finalen
Projektionen einzig die mit dem CHELSA-Datensatz verfigbaren globalen Klimamodelle
verwendet. Die LfU-Daten konnten mangels globaler Abdeckung nicht fir die Baseline-Modelle
verwendet werden (vgl. Abschnitt 3.1.3).

Bei der Interpretation der folgenden Ergebnisse gilt zu beachten, dass mdgliche evolutionare
Anpassungen der betrachteten Arten an neue Klimabedingungen hier nicht bertcksichtigt
werden kdnnen. Es muss also fir die Zukunft tendenziell von einer Unterschatzung der
potentiellen Verbreitung ausgegangen werden.

Fur Ae. albopictus ergibt sich daraus Uber alle Klimaszenarien hinweg zur Mitte des 21.
Jahrhunderts (2041-2060) hin eine im Vergleich zu den in Meilenstein 1 erstellten Baseline-
Modellen stark erhdhte klimatische Eignung (Abb. 3.2.3-1, siehe auch Abb. 3.2.5-1). Praktisch
alle Gebiete, die zuvor als ,eher geeignet® eingestuft wurden, fallen nun in die hdéchste
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Kategorie ,geeignet’. Gebiete, die im Baseline-Modell noch als ,eher ungeeignet® eingestuft
wurden, werden nun tUberwiegend als ,eher geeignet* eingestuft. Zum Ende des Jahrhunderts
hin (2061-2080) nimmt die klimatische Eignung in beiden Klimawandelszenarien wieder leicht
ab; verstarkter Klimawandel fuhrt hier also zum Uberschreiten des Optimums gefolgt von
wieder ungunstigeren Bedingungen. Dies betrifft vorwiegend Gebiete im Westen des
Freistaates sudlich der Donau, die von ,geeignet” auf ,eher geeignet* zurlickgestuft werden.
Im Szenario RCP 8.5, das von einem weitestgehend ungebremsten Klimawandel ausgeht, ist
dieser Trend deutlich starker als im Szenario RCP 4.5, das fur diesen Zeitraum bereits eine
Stabilisierung des Strahlungsantriebes (,radiative forcing“) annimmt. Im Vergleich zum
Baseline-Szenario sind die Bedingungen im Zeitraum 2061-2080 jedoch trotz allem noch sehr
viel glnstiger.

Fur Ae. japonicus ist ein &hnlicher Trend zu beobachten (Abb. 3.2.3-2, siehe auch Abb. 3.2.5-
2). Unter dem moderaten Klimawandelszenario RCP 4.5 zur Mitte des 21. Jahrhunderts ein
Optimum erreicht, bei dem in Bayern fast flaichendeckend uneingeschrankte Klimatische
Eignung fur die Art vorliegt. Zum Ende des Jahrhunderts hin werden einige wenige Gebiete
nur noch als ,eher geeignet® eingestuft. Im starkeren Klimawandelszenario RCP 8.5 bleibt die
Klassifikation zunachst weitestgehend konstant. Zum Ende des Jahrhunderts hin werden auch
hier einige wenige Gebiete nur noch als ,eher geeignet‘ eingestuft. Dies entspricht den
Erwartungen fir Ae. japonicus als temperat verbreitete Art.

Fur die heimische Art Cx. pipiens werden im Zuge des Klimawandels keine nennenswerten
Anderungen in der klimatischen Eignung erwartet (Abb. 3.2.3-3, siehe auch Abb. 3.2.5-3). Dies
ist im Einklang mit der sehr breiten Umweltnische dieser Art.

Baseline 2041-2060 2061-2080

RCP 4.5

Aedes albopictus
klimatische Eignung

I ungeecignet

| eher ungeeignet
[ eher geeignet
Il geeignet

Ensemble basierend auf:
CESM1-BGC
CESM1-CAM5

CMCC-CM

MIROCS

MPI-ESM-MR

RCP 8.5

Abb. 3.2.3-1: Derzeitige (Baseline, oben links) und potentielle zuklnftige (Ensemble-Mittelwert) klimatische
Eignung Bayerns fur Ansiedlung/Vorkommen von Aedes albopictus unter Klimawandelszenario RCP 4.5 (oben)
und RCP 8.5 (unten) fiir die Zeitraume 2041-2060 (Mitte) und 2061-2080 (rechts).
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2041-2060 2061-2080

RCP 4.5

Aedes japonicus
klimatische Eignung

Bl ungeeignet

| eher ungeeignet
[ eher geeignet
Il geeignet

Ensemble basierend auf:
CESM1-BGC
CESM1-CAM5

CMCC-CM

MIROC5S

MPI-ESM-MR

RCP 8.5

Abb. 3.2.3-2: Derzeitige (Baseline, oben links) und potentielle zukinftige(Ensemble-Mittelwert) klimatische
Eignung Bayerns fur Ansiedlung/Vorkommen von Aedes japonicus unter Klimawandelszenario RCP 4.5 (oben)
und RCP 8.5 (unten) fur die ZeitrAume 2041-2060 (Mitte) und 2061-2080 (rechts).

Baseline

2041-2060 2061-2080

RCP 4.5

Culex pipiens
klimatische Eignung

I ungeeignet

| eher ungeeignet
[ eher geeignet
I geeignet

Ensemble basierend auf:
CESM1-BGC
CESM1-CAMS

CMCC-CM

MIROCS

MPI-ESM-MR

RCP 8.5

Abb. 3.2.3-3: Derzeitige (Baseline, oben links) und potentielle zukiinftige (Ensemble-Mittelwert) klimatische
Eignung Bayerns fiir Ansiedlung/Vorkommen von Culex pipiens unter Klimawandelszenario RCP 4.5 (oben) und
RCP 8.5 (unten) fur die ZeitrAume 2041-2060 (Mitte) und 2061—-2080 (rechts).
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3.2.4 AP 2.4 Aufzeigen der Gebiete mit den gréR3ten Unsicherheiten in den
Projektionen

Zur Bestimmung der Unsicherheiten der Projektionsergebnisse einzelner Modelldurchlaufe
aufgrund unterschiedlicher Vorhersagen der einzelnen Klimamodellen wurde die
Standardabweichung aller Modellergebnisse im raumlichen Kontext ermittelt. Diese ist fur Ae.
albopictus insgesamt am groéRten (Wertebereich von 0 bis ca. 0,3) und fir Cx. pipiens am
geringsten (Wertebereich von 0 bis ca. 0,1). Die raumliche Verteilung dieser Abweichungen
ist in Abb. 3.2.4-1 bis 3 dargestellt. Dabei lasst sich feststellen, dass im Allgemeinen das
starkere Klimawandelszenario RCP 8.5 erwartungsgemall mit héheren Unsicherheiten
behaftet ist. Unterschiede zwischen den drei betrachteten Mickenarten beziglich der
raumlichen Muster ergeben sich durch die unterschiedliche Rolle der verwendeten
Umweltparameter in den jeweiligen Verbreitungsmodellen: Gebiete, in denen die
Zukunftsprojektionen der Klimamodelle bezlglich der fur das jeweilige Artverbreitungsmodell
wichtigsten Klimavariablen divergieren sind mit hheren Unsicherheiten behaftet.

2041-2060 2061-2080

Aedes albopictus

Gebiete erhdhter
Unsicherheit

(Standardabweichung der
Einzel-Projektionen des
Ensembles)

RCP 4.5

- 0-0,15
1 =>0,15-0,2
I =0,2-0,25
Il =025

Ensemble basierend auf:
CESM1-BGC
CESM1-CAMS

CMCC-CM

MIROCS

MPI-ESM-MR

RCP 8.5

Abb. 3.2.4-1: Raumliche Darstellung der Unsicherheiten in den Zukunftsprojektionen der potentiellen zukiinftige
klimatische Eignung Bayerns fir Ansiedlung/Vorkommen von Aedes albopictus. Dargestellt ist die
Standardabweichung der Rohwerte fiir die Klimatische Eignung fur die 5 Einzelmodelle des Ensembles. Oben:
Klimawandelszenario RCP 4.5, unten: Klimawandelszenario RCP 8.5, jeweils flr die Zeitrdume 2041-2060
(inks) und 2061-2080 (rechts).
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2041-2060 2061-2080

Aedes japonicus

Gebiete erhohter
Unsicherheit

(Standardabweichung der
Einzel-Projektionen des
Ensembles)

RCP 4.5

T 0-0.01
T 0.05-01
I 0.1-0.15
I >0.15

Ensemble basierend auf:
CESM1-BGC
CESM1-CAMS5

CMCC-CM

MIROCS

MPI-ESM-MR

RCP 8.5

Abb. 3.2.4-2: Raumliche Darstellung der Unsicherheiten in den Zukunftsprojektionen der potentiellen zukinftige
klimatische Eignung Bayerns fir Ansiedlung/Vorkommen von Aedes japonicus. Dargestellt ist die
Standardabweichung der Rohwerte fiir die Klimatische Eignung fur die 5 Einzelmodelle des Ensembles. Oben:
Klimawandelszenario RCP 4.5, unten: Klimawandelszenario RCP 8.5, jeweils fuir die Zeitraume 2041-2060
(inks) und 2061-2080 (rechts).

2041-2060 2061-2080

Culex pipiens

Gebiete erhdhter
Unsicherheit

(Standardabweichung der
Einzel-Projektionen des
Ensembles)

RCP 4.5

~0-0,025
1 >0,025-0,05
I >0,05-0,075
Il >0,075

Ensemble basierend auf:
CESM1-BGC
CESM1-CAMS

CMCC-CM

MIROCS

MPI-ESM-MR

RCP 8.5

Abb. 3.2.4-3: Raumliche Darstellung der Unsicherheiten in den Zukunftsprojektionen der potentiellen zukiinftige
klimatische Eignung Bayerns fir Ansiedlung/Vorkommen von Culex pipiens. Dargestellt ist die
Standardabweichung der Rohwerte fiir die Klimatische Eignung fur die 5 Einzelmodelle des Ensembles. Oben:
Klimawandelszenario RCP 4.5, unten: Klimawandelszenario RCP 8.5, jeweils fir die Zeitradume 2041-2060
(links) und 2061-2080 (rechts).
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3.25 AP 25 Aufzeigen der Gebiete mit den starksten zu erwartenden
Veranderungen in Bezug auf die klimatische Eignung fir die Ansiedlung
der einzelnen Vektoren

Um die relativen Anderungen der klimatische Eignung Bayerns fiir die einzelnen Vektoren
unabhangig von ihrer Klassifizierung als (eher) geeignet oder ungeeignet darzustellen, wurde
die Differenz der rohen Kklimatischen Eignung zwischen Baseline-Szenario und dem
Zeitabschnitt 2041-2060 sowie zwischen den Zeitabschnitten 2041-2060 und 2061-2080
errechnet. Die Ergebnisse spiegeln im Wesentlichen die in Abschnitt 3.2.3 beobachteten
Muster wider, lassen aber eine detailliertere Betrachtung zu. Auch hier gilt zu beachten, dass
eventuelle Anpassungen der Arten an veranderte Klimabedingungen nicht bertcksichtigt
werden kénnen.

baseline vs. 2041-2060 2041-2060 vs. 2061-2080

Aedes albopictus

AusmaR der zu
erwartenden Anderungen
der klimatischen Eignung

RCP 4.5

POODEEO00LLEL5055

RCP 8.5

Abb. 3.2.5-1: Raumliche Darstellung des Ausmales der zu erwartenden relativen Anderungen der potentiellen
zukiinftigen klimatischen Eignung Bayerns fiir Ansiedlung/Vorkommen von Aedes albopictus. Dargestellt ist die
Differenz der Rohwerte fiir die Klimatische Eignung fur den Zeitraum 2041-2060 gegeniiber dem Baseline-
Szenario (links) bzw. 2061-2080 gegeniiber 2041-2060. Oben: Klimawandelszenario RCP 4.5, unten:
Klimawandelszenario RCP 8.5.
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baseline vs. 2041-2060 2041-2060 vs. 2061-2080

Aedes japonicus

Ausmal der zu
erwartenden Anderungen
der klimatischen Eignung

RCP 4.5

DC0000000ELEEEELS

RCP 8.5

Abb. 3.2.5-2: Raumliche Darstellung des AusmaRes der zu erwartenden relativen Anderungen der potentiellen
zukinftigen klimatischen Eignung Bayerns fir Ansiedlung/Vorkommen von Aedes japonicus. Dargestellt ist die
Differenz der Rohwerte fir die Klimatische Eignung fur den Zeitraum 2041-2060 gegeniiber dem Baseline-
Szenario (links) bzw. 2061-2080 gegeniiber 2041-2060. Oben: Klimawandelszenario RCP 4.5, unten:
Klimawandelszenario RCP 8.5.

baseline vs. 2041-2060 2041-2060 vs. 2061-2080

Culex pipiens

Ausmal der zu
erwartenden Anderungen
der klimatischen Eignung

RCP 4.5

DO00C000OELEELELS

RCP 8.5

Abb. 3.2.5-3: Raumliche Darstellung des Ausmales der zu erwartenden relativen Anderungen der potentiellen
zukiinftigen klimatischen Eignung Bayerns fir Ansiedlung/Vorkommen von Culex pipiens. Dargestellt ist die
Differenz der Rohwerte fiir die Klimatische Eignung fur den Zeitraum 2041-2060 gegeniiber dem Baseline-
Szenario (links) bzw. 2061-2080 gegeniiber 2041-2060. Oben: Klimawandelszenario RCP 4.5, unten:

Klimawandelszenario RCP 8.5.
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3.3 Meilenstein 3: Epidemiologische Modelle

3.3.1 AP 3.1 |Literaturarbeit zu O©Okologischen Faktoren wéahrend des
Ubertragungsprozesses der Pathogene (CHIKV, DENV, USUV, WNV)

Die Literaturrecherchen zu 6kologischen und populationsbiologischen Faktoren (AP 3.1 & 3.2)
sowie geeigneten Modellansatzen (fir AP 3.4) wurden jeweils gemeinsam durchgefihrt, um
Redundanzen zu vermeiden. Dabei erwies es sich als sinnvoll, primar nach
Modellierungsstudien zu suchen, da diese die fiir die Parametrisierung nétige Literatur bereits
enthalten.

Denguefieber

Eine Literaturrecherche wurde Uber das Web of Science unter Verwendung von Stichwdrtern
wie ,Dengue Basic reproduct* epidemi* durchgefiihrt, auf die zuletzt am 24.02.2020
zugegriffen  wurde  (n=173). Diese  Schllsselwoérter  sollen  epidemiologische
Modellierungsansatze fir Dengue erfassen. Dabei wurden nur wissenschaftliche Fachartikel
beriicksichtigt; andere Dokumenttypen sowie nicht themenbezogene Artikel, die durch Titel
und Abstracts gekennzeichnet waren wurden entfernt (verbleibende Artikel n = 31). Nach dem
Volltext-Screening wurden Artikel ausgeschlossen, die keine epidemiologischen Modelle
enthalten (verbleibende Artikel n = 23). Diese 23 Artikel wurden weiter analysiert und nach
Inhalten geordnet. 18 davon wurden als zu theoretisch identifiziert. Insgesamt wurden funf
Modellkandidaten ausgewahlt. Unter diesen fuinf Artikeln wurde das Modell von Cheng (2018b)
als am besten geeignet fir die Modellierung des Dengue-Ausbruchsrisikos ausgewabhilt, da hier
Temperaturabhangigkeiten der relevanten Ubertragungsparameter berticksichtigt werden. Der
Rahmen dieses Modells lasst sich auf Dumont (2008) zurlckfihren, ein Modell, das
urspringlich fur Chikungunya entwickelt wurde.
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Web of Science core
collection (Zuletzt
aufgerufen 24-02-2020):

“Dengue
Basic reproduct* -
epidemi*” n=173 Aufzeichnungen anderer
Dokumenttypen
’ *| (Uberprifung, Verfahren)
Artikel fiir Screening n=19
n=154
Artikel aufgrund von Titel
"| und Zusammenfassung
Artikel fiir ausgeschlossen n=123

Volltextprifung n=31

Artikel, ohne EMs n=8

v

v

Artikel mit EMs zu
Dengue n=23
,| Die EMs als zu
v theoretisch eingestuft
Modellkandidaten zum n=18
Testen n=5

Abb. 3.3.1-1: Flowchart zum Selektionsprozess bei der Literaturrecherche fiir Dengue. EM: Epidemiologisches
Model

Chikungunyavirus-Erkrankung

Eine Literaturrecherche zu epidemiologischen Modellen fur Chikungunya wurde tber das Web
of Science unter Verwendung von Schlisselwortern wie ,Chikungunya Basic reproduct **
durchgefuhrt, auf die zuletzt am 07.07.2020 zugegriffen wurde. Da Dengue und Chikungunya
dieselben Vektoren und Wirte haben, ist es sinnvoll, dasselbe epidemiologische Modellgeriist
zu verwenden, beide nutzen daher das Modell von Dumont (2008) als Grundlage. Folglich
wurden die aus der Literaturrecherche zu Chikungunya resultierenden Ergebnisse
hauptsachlich zur Aktualisierung der jeweiligen Ubertragungsparameter und -variablen fir
Chikungunya verwendet.

Usutu-Viruserkrankung

Eine Literaturrecherche zur Usutu-Viruserkrankung wurde in zwei Runden Uber das Web of
Science durchgefiihrt. Die erste Runde war bereits vor Beginn dieses Projektes im Jahr 2017
durchgefuhrt worden (letzter Zugriff am 20.07.2017). Die zweite Runde wurde 2019 als
aktualisierte Literaturrecherche durchgefiihrt (zuletzt abgerufen am 06.12.2019). Da es nur
eine sehr begrenzte Anzahl von Veroffentlichungen zur Usutu-Viruserkrankung gab, wurde nur
ein Schlisselwort fur ,Usutu“ verwendet. Insgesamt sieben Modellkandidaten kamen in die
engere Auswahl. Unter diesen sieben Artikeln wurde das epidemiologische Modell von Rubel
et al. (2008) aufgrund der geographischen Néhe zu Bayern als das am besten geeignete
Modell identifiziert.Es wurde urspriinglich fir Wien entwickelt.
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Web of Science core
collection (1945-2017), Web of Science core
Aufzeichnungen anderer (Zuletzt aufgerufen collection (Zuletzt
9 20-07-2017): aufgerufen 06-12-2019):
Dokumenttypen wysuty” =279 “Lsuty” n=97 Aufzeichnungen anderer
(Uberprifung, Verfahren) Dokumenttypen
n=53 ! "| (Uberprifung, Verfahren)
v
n=18
Artikel fiir Screening Artikel flr Screening
n=226 n=79 ] ]
Artikel aufgrund von Titel Artikel aufgrund von Titel
und Zusammenfassung g * und Zusammenfassung
ausgeschlossen _ ¥ - ausgeschlossen  n=71
n=17 Artikel fir Volltextprifung Artikel fur Volltextprifung
n=209 n=8
Artikel, ohne EMs n=203 e———————— | Artikel, ohne EMs  n=7
v r
Artikel zur weiteren Artikel zur weiteren
Analyse n=6 Analyse n=1

|

Modellkandidaten
zum Testen n=7

Abb. 3.3.1-2: Flowchart zum Selektionsprozess bei der Literaturrecherche fir das Usutu-Fieber. EM:
Epidemiologisches Model

West-Nil-Fieber

Eine Literaturrecherche zum West-Nil-Fieber wurde Uber das Web of Science unter
Verwendung von Stichwdrtern wie ,West Nile“ UND ,Basic reproduct ** durchgefihrt, auf die
zuletzt am 06-12-2019 zugegriffen wurde (n = 80). Unter Verwendung des &hnlichen
Verfahrens flir Dengue-Fieber wurden die Artikel Gberflogen und gescreent, um die
epidemiologischen Modelle fir weitere Tests zu identifizieren. Insgesamt sieben
Modellkandidaten kamen in die engere Auswahl. Schlussendlich wurde fir das West-Nil-

Fieber jedoch eigens ein neues Modell von Grund auf konstruiert (Details siehe Abschnitt
3.3.4).
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Web of Science core
collection (Zuletzt
aufgerufen 06-12-2019):
“basic reproduct®” +

“West Nile” n=80 Aufzeichnungen anderer
Dokumenttypen
v *| (Uberpriifung, Verfahren)
Artikel fiir Screening n=6
n=74
_| Artikel aufgrund von Titel
" | und Zusammenfassung
Artikel fiir ausgeschlossen n=36

Volltextprifung n=38

Artikel, ohne EMs n=22

v

Artikel aus Referenzlisten v
mit Gberpriiftem Volltext Artikel mit EMs zu WNV
n=5 n=16

‘ >
>

A4

Artikel zur weiteren

Analyse n=21
,| Die EMs als zu
theoretisch eingestuft
Modellkandidaten zum n=14
Testen n=7

Abb. 3.3.1-3: Flowchart zum Selektionsprozess bei der Literaturrecherche fiir das West-Nil-Fieber. EM:
Epidemiologisches Model

3.3.2 AP 3.2 Literaturarbeit zu populationsbiologischen Faktoren von Vektoren
(z.B. Mortalitatsraten), die den Ubertragungsprozess beeinflussen

Fur AP 3.2 wurde keine gesonderte Literaturrecherche durchgefuhrt. Stattdessen wurde die
Suche in AP 3.1 und 1.2 integriert. FUr Ergebnisse siehe dort.

3.3.3 AP 3.3 Recherche von geeigheten Umweltdaten fir Bayern,
Datenaufbereitung

Fur die epidemiologischen Modelle werden als einziger Umweltparameter flachendeckende
Daten zur Tagemitteltemperatur in taglicher Auflésung bendtigt.

Die Wahl fiel dabei auf das ICON-EU Wettermodell (rdumliche Auflésung: 0,0625 x 0,0625°)
des Deutschen Wetterdienstes. Um fur Testzwecke eine vollstandige Zeitreihe fir ein ganzes
Jahr zu Verfugung zu haben, wurden zunéchst Archivdaten des Modells fir 2019 lber die
Plattform PAMORE bezogen. Aktuelle Daten fiir die Online-Plattform werden mittels eines R-
Skriptes zweimal taglich automatisiert direkt von der Open-Data-Plattform des DWD
(https://opendata.dwd.de/weather/nwp/icon-eu/) heruntergeladen und fir die Modellierung
aufbereitet.
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3.3.4 AP 3.4 Entwicklung der jeweiligen epidemiologischen Modelle

Die fur die Berechnung der Basisreproduktionszahl Ro in Frage kommenden
epidemiologischen Modelle lassen sich anhand der ihnen zugrundeliegenden Prinzipien in
zwei Gruppen einteilen (Li 2011, Martcheva 2015). In die erste Gruppe fallen probabilistische
Modelle, die auf einer stochastischen Uberlebensfunktion (survival function) basieren und bei
denen die fiir den Ubertragungszyklus relevanten Parameter als Wahrscheinlichkeiten bzw.
Wahrscheinlichkeitsverteilungen notiert werden. Die zweite Gruppe basiert auf Systemen
Gewohnlicher Differentialgleichungen (ordinary differential equations, ODE), die die
Bewegung von Individuen einer Population zwischen einer Reihe von Kompartimenten (z.B.
~SEIR“-Modelle: S=susceptible (empfanglich), E=exposed (ausgesetzt), I=infectious
(ansteckend), R=recovered (genesen)) beschreiben. Parameter werden hier als Raten (z.B.
Muckenstiche pro Zeiteinheit) notiert. In beiden Fallen werden die Werte der Modellparameter
soweit moéglich anhand von Feld- und Labordaten bestimmt, wobei mangels gesicherter
Erkenntnisse fur die betrachtete Kombination aus Pathogen, Vektor und Wirt nicht selten auf
Daten fir vergleichbare Félle zuriickgegriffen werden muss (Delamater 2015). Insbesondere
zur Bestimmung von Wahrscheinlichkeitsverteilungen fur die Verwendung in probabilistischen
Modellen bietet sich hier die Verwendung Bayes’scher Statistik an.

Nach eingehender Uberprifung wurde klar, dass fiir das vorliegende Projekt die Verwendung
probabilistischer Modelle nicht in Frage kommt. Einerseits werden diese fir
Infektionskrankheiten mit komplizierterem Ubertragungsweg (wie eben die hier betrachteten
Systeme aus Vektoren und Wirten) schnell sehr komplex (Martcheva 2015). Andererseits
mussen sie durch die ihnen zugrundeliegende Zufallskomponente prinzipbedingt in
tausendfacher Iteration mehrfach berechnet werden, was bei der hier angestrebten taglichen
Aktualisierung aus Grinden der Rechenkapazitat nicht geleistet werden kann. Alle hier
verwendeten epidemiologischen Modelle fallen daher in die Kategorie der ODE-basierten
Modelle.

Denguefieber

Das Modell fur Dengue folgt Dumont (2008) und Cheng (2018b). Die Modellstruktur ist in Abb.
3.3.4-1 dargestellt. Die verwendeten Parameter nebst Werten und Quellenangabe sind in
Tabelle 3.3.4-1 zusammengefasst. Die Formel zur Berechnung von R, lautet:

R. — SM Bcﬂmhﬁhmvhnm
O Ny O+ )0 + )b (m + 0)

Mit: Ny = Sy + En + Iy + Ry = Gesamtgrolie Wirtspopulation (Menschen).
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Abb. 3.3.4-1: Kompartimentmodell fir Dengue-Fieber und Chikungunya. Die Wirte sind Menschen und die
Vektoren sind Mucken (Aedes albopictus). L bezeichnet die aquatischen (larvalen) Stadien der Micken. S =
anfallig (susceptible), E = exponiert, | = infektids, R = resistent oder immun, M = Vektor (mosquito, Stechmicke),

H = Wirt (human, Mensch).

Tabelle 3.3.4-1. Parametrisierung des epidemiologischen Modells fiir Dengue (Zeiteinheit fir Raten etc.: Tage).

Beschreibung Parameter Wert Quelle
Mittlere Bissrate auf B 0.5 Dumont 2008
betrachtetem Wirt

Mittlere Bissrate der Vektoren C 1 Dumont 2008
(wirtsunabhangig)

Ubertragungswahrscheinlichkeit Bimn 0.31 Manore 2014
Vektor — Wirt pro Biss

Ubertragungswahrscheinlichkeit Brm 0.31 Manore 2014

Wirt — Vektor pro Biss
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1/u;, = Mittlere menschliche Un 0.000034 Worldometers.info
Lebenserwartung 2020
1/v,, = intrinsische Vi 0.34 Dumont 2008

Inkubationsperiode

1/n, = mittlere Dauer der Nh 0.16 Manore 2014
Virdmie
Anzahl der Eier in jeder Ablage Up 0.24 Manica 2017

pro Individuum
Manore 2014

Aufwachsrate Larve — Imago n 0.1 Dumont 2008
1/u, = natlrliche Mortalitat U 0.25 Dumont 2008
Larven

1/u,, = mittlere Um -0.15+0.004*T+2.03/T, T=5 Adaptiert von
Lebenserwartung adulter L(T-58/0) + 1. T<5 Cheng 2018b
Miicken (T-58/9) + 1, T<

1/n,, = extrinsische M 0.02+0.0000439*T"3, T=5 Adaptiert von
Inkubationsperiode Cheng 2018b

1/(391/9 - T)

Chikungunyavirus-Erkrankung

Das Modell fir Chikungunya folgt ebenfalls Dumont (2008) und Cheng (2018b). Die
Modellstruktur ist in Abb. 3.3.4-1 dargestellt. Die verwendeten Parameter nebst Werten und
Quellenangabe sind in Tabelle 3.3.4-2 zusammengefasst. Die Formel zur Berechnung von R

. S BCBmhBrmVhlim
lautet; R, = [
0 \] Ny vn+un) @a+1n) o (m +1m)

Mit: Ny = Sh + En + Iy + Ry = GesamtgroRe Wirtspopulation (Menschen).

Tabelle 3.3.4-2. Parametrisierung des epidemiologischen Modells fiir Dengue (Zeiteinheit fiir Raten etc.: Tage).

Beschreibung Parameter Wert Quelle

Mittlere Bissrate auf B 0.5 Dumont 2008
betrachtetem Wirt

Mittlere Bissrate der Vektoren C 1 Dumont 2008
(wirtsunabhéangig)

Ubertragungswahrscheinlichkeit Bmn 0.6 Dumont 2008
Vektor — Wirt pro Biss
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Beschreibung Parameter Wert Quelle

Ubertragungswahrscheinlichkeit Brm 0.37 Dumont 2008
Wirt — Vektor pro Biss

1/u;, = Mittlere menschliche Un 0.000034 Worldometers.info
Lebenserwartung 2020

1/vy, = intrinsische Vi 0.133 Gonzalez-Parra
Inkubationsperiode 2019

1/n;, = mittlere Dauer der NMh 0.25 Dumont 2008
Viramie

Anzahl der Eier in jeder Ablage Up 0.24 Manica 2017

pro Individuum
Manore 2014

Aufwachsrate Larve — Imago n 0.1 Dumont 2008
1/, = natlrliche Mortalitat U 0.25 Dumont 2008
Larven

1/u,, = mittlere Um -0.15+0.004*T+2.03/T, T=5 Adaptiert von
Lebenserwartung adulter / / Cheng 2018b
Miicken 1/(T-58/9) + 1, T<5

1/n,, = extrinsische M 0.02+0.0000439*T"3, T=5 Adaptiert von
Inkubationsperiode Cheng 2018b

1/(391/9 - T)
Usutu

Das epidemiologische Modell fur USUV wurde nach Rubel et al. (2008) und Cheng et al.
(2018a) implementiert. Die Modellstruktur ist in Abb. 3.3.4-2 dargestellt. Die verwendeten
Parameter nebst Werten sind in Tabelle 3.3.4-3 zusammengefasst. Die Formel zur
Berechnung von R, lautet:

R. = Sm¥YmPBum S_B] [ SmYePE S_M
0 (ym + mpy)my KglL(yp + mp)(ap + mp) Kp

Mit Kz = Sg + Eg + Iz + Rg = GesamtgrtRe Wirtspopulation (Vogel).
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Wirt Ly
“host”, Amsel
(Turdus merula)
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Abb. 3.3.4-2: Kompartimentmodell fir Usutu. Die Wirte sind Amseln und die Vektoren sind Micken (Culex
pipiens). L bezeichnet die aquatischen (larvalen) Stadien der Miicken. S = anféllig (susceptible), E = exponiert,
| = infektids, R = resistent oder immun, D = verstorben (deceased), B = Wirt (bird, Vogel), M = Vektor (mosquito,

Stechmucke).

Tabelle 3.3.4-3. Parametrisierung des epidemiologischen Modells fir Usutu. Alle Werte nach Rubel et al. (2008)
(Zeiteinheit fur Raten etc.: Tage).

Beschreibung Parameter Wert
Populationswachstumsrate Vogel T rg = by —mg
Geburtsrate Vogel bg (x/B)* exp (—x/B)
bg(d) = 0.125

x = 0.1(d — 105), d = Kalendertag
a=1.52, $=1.93, I'(«)=0.887

Sterberate Vogel mg 0.0012
Geburtsrate Muckenlarven b, b, (T) = 2.325k(T)

T : Tagesmitteltemperatur
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Beschreibung Parameter Wert

Sterberate Miickenlarven my m,(T) = 0.0025T? — 0.094T + 1.0257
Aufwachsrate Larve — Imago by by (T) = 0.1b,
Sterberate Mucken My, my(T) = 0.1m,
Anteil Kreuzinfektion Vo6gel = s _ I

! gel — A A5(T) = fp(T) ;& = k(T)Pp:l
Mucken
Produkt von Bissrate (x) und Br Bg(T) = k(T)Pg
Ubertragungswahrscheinlichkeit Py = 0.125
Vogel — Micken (Pg)
Bissrate K Kk(T) = 0.344

1+1.231exp (—0.184(T—-20))

Anteil Kreuzinfektion Miicken A = Im _ In

' - M An(T) = Bu ()5 = K (T)Py 3
Vogel
Produkt von Bissrate (k) und Bu By (T) = Pyx(T)
Ubertragungswahrscheinlichkeit
Mucken — Vogel (Py)
Anteil nicht in Diapause befindlicher Om Sy=1- !

. 14+1775.7exp[1.559(D—18.177)]
Mucken _ 0.0146

D = 7.639arcsin [tan(e)tan(tp) + o5 505@) +12
e = 0.409sin (ZE22)
365

Exponiert — infiziert/infektids Rate Vs 0.667
Vogel
infiziert/infektios — ag 0.182
genesen/gestorben Rate Vogel
Anteil der USUV-Infektionen in Vg 0.3
Vogeln die zum Tod fuhren
Exponiert — infiziert/infektios Rate Yum yu(T) = 0.0093T — 0.1352, T > 15°

Micken

yu(M =0, T<15°

West-Nil-Fieber

Fir WNV wurde basierend auf Laperriere (2011), Rubel (2008), Bergsman (2016) und
Kioutsioukis (2019) ein eigenes Modell entwickelt (fir Details siehe Anlage 8.1). Dies
ermdglicht uns, neben Stechmiicken und einheimischen Vdgeln separat auch Zugvdgel zu
betrachten. Die Modellstruktur ist in Abb. 3.3.4-3 dargestellt. Die verwendeten Parameter
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nebst Werten und Quellenangabe sind in Tabelle 3.3.4-4 zusammengefasst. Die Formel zur
Berechnung von R, lautet:

_ 1 \/ YMSm BB ( YB15B4 YB,5B, )

0 Kp,+Kp, \ my(ym+my) \(vp,+mp,)(ap,+mp,)  (vp,+mp,)(ap,+mg,)

Mit Kz = Sp + Eg + Iz + Rg = GesamtgrofRe Wirtspopulation (Vogel).

Wirt 1 Ly Wirt 2
“blackbird”, Amsel “migratory birds”,
(Turdus merula) Zugvogel

1 2
[ c
o o
— £ /P L
\ Q 1 \ Q 1
v \ L ) A 4 1 Y= I v
v E v .E
v N ! N
E = E = E
B VU M v Uy B
1 Vo ! o 2
1 ! \ )

"I \\ ‘lr \\
Ip, Im [g,
[ | Vektor | |
Miucken
D5’1 R31 (Culex pipiens) RBZ DB2

Abb. 3.3.4-3: Kompartimentmodell fir West-Nil-Fieber. Die Wirte sind Amseln und Zugvdégel; die Vektoren
sind Micken (Culex pipiens). L bezeichnet die aquatischen (larvalen) Stadien der Miicken. S = anféllig
(susceptible), E = exponiert, | = infektids, R = resistent oder immun, D = verstorben (deceased), B1 = Wirt 1
(bird, Amsel), B2 = Wirt 2 (bird, Zugvogel), M = Vektor (mosquito, Stechmuicke).
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Tabelle 3.3.4-4. Parametrisierung des epidemiologischen Modells fir West-Nil-Fieber (Zeiteinheit fir Raten etc.:

Tage).
Beschreibung Para- Wert Quelle
meter

Populationswachstumsrate T g = bg — Mg Rubel 2008

Vogel (Amseln und

Zugvogeln)

Exponiert — infiziert/infektios s, 1 Laperriere

Rate Amsel 2011

Exponiert — infiziert/infektios s, 0.5 Bergsman

Rate Zugvogel 2016

Anteil der WNV-Infektionen Vg, 0.3 Rubel 2008

in Amseln die zum Tod

fuhren

Anteil der WNV-Infektionen Vg, 0.26 Bergsman

in Zugvogel die zum Tod 2016

fuhren

Geburtsrate Amseln bg, bg(d) = gamma(day,scale = 1.4, shape = 86.4) Laperriere
2011

Geburtsrate Zugvogel bg, 0.0014 Bergsman
2016

Sterberate Amseln mp, 0.0012 Rubel 2008

Geburtsrate Zugvogel mg, 0.0014 Bergsman
2016

Geburtsrate Mickenlarven b, b, (T) = 2.325k(T) Rubel 2008

T : Tagesmitteltemperatur

Sterberate Mickenlarven my m,(T) = 0.0025T2 — 0.094T + 1.0257 Rubel 2008

Aufwachsrate Larve — by by(T) = 0.1b, Rubel 2008

Imago

Sterberate Miicken my my(T) = 0.1m,, Rubel 2008

Produkt von Bissrate (x) und Bg,=  Bp,(T) = k(T)Pg, Rubel 2008

Ubertragungswahrscheinlich Bs, Pp,=0.125

keit Végel (Amseln und
Zugvogel) — Micken (Pg)
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Beschreibung Para- Wert Quelle
meter
Bissrate K Kk(T) = 0.344 Rubel 2008
14+1.231exp (—0.184(T—20))
Anteil Kreuzinfektion Miicken A = Im _ Im
) Mo (1) = Bu(T) it = k(T)Py 3 Rubel 2008
— Vogel
Produkt von Bissrate (x) und Bu Bu (T) = Pyx(T) Rubel 2008
Ubertragungswahrscheinlich
keit
Mucken — Vogel (Py)
Anteil nicht in Diapause Sy Sy=1-— ! Rubel 2008
. . .. 1+1775.7exp[1.559(D—-18.177)]
befindlicher Micken i 0.0146
D = 7.639arcsin [tan(e)tan(go) + Py +12
e = 0.409sin (E=20)
365
infiziert/infektidos — ag, 0.4 Laperriere
genesen/gestorben Rate 2011
Amseln
infiziert/infektios — ag, 0.2222 Bergsman
genesen/gestorben Rate 2016
Zugvogel
Anteil der WNV-Infektionen Vg, 0.3 Laperriere
in Amseln die zum Tod 2011
fuhren
Anteil der WNV-Infektionen Vg, 0.26 Bergsman
in Zuvogeln die zum Tod 2016
fuhren
Exponiert — infiziert/infektios Yu yu(T) = 0.0093T — 0.1352, T > 15’
Rate Miicken T)=0, T<15
yu(M) =0, T <15 Rubel 2008

3.3.5 AP 3.5 Modelllaufe, Optimierung

Zur Entwicklung der Internetplattform wurde eine serverseitige Infrastruktur fur die einzelnen
Komponenten  Entwicklung,  Datenverarbeitung/Modellierung und  Webdarstellung
implementiert. Die tagliche Routine fir Download und Aufbereitung der Wetterdaten ist
getrennt vom Webserver und der Mapping-Umgebung, die fur die Berechnung des Webinhalts
zustandig ist. Die Modelle laufen im Testbetrieb seit Herbst 2020 zuverlédssig einmal taglich.
Abb. 3.3.5-1 zeigt beispielhaft die Variation der Basisreproduktionszahl Ro von Chikungunya
im Jahresverlauf 2020 fur Lindau am Bodensee (ginstiges Klima) und Hof in Oberfranken
(ungiinstigeres Klima). Ahnliche Abbildungen fiir Dengue, West-Nil-Fieber und Usutu finden
sich im Anhang (8.1). Die rdumliche Darstellung der taglichen Ro-Werte erfolgt anschlie3end
auf dem Webserver, siehe dazu Abschnitt 3.4.5 zu AP 3.5 und Abb. 3.4.5-1.
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Lindau

Hof

Basisreproduktionszahl (R;)

Tag des Jahres

Abb. 3.3.5-1: Verlauf der Basisreproduktionszahl Ro von Chikungunya im Jahresverlauf 2020 in Lindau (oben)
und Hof (unten). Schwarze Punkte = Einzelwerte, blaue Linie = mittlerer Erwartungswert, rot gestrichelt =
Grenzwert Ro gréRRer/kleiner 1. Das Zeitfenster einer moglichen Ubertragung (Ro groRer 1) beginnt in Lindau
wesentlicher friher als in Hof.

3.4 Meilenstein 4: Entwicklung der Internetplattform

3.4.1 AP 4.1 Abstimmung der Inhalte und Oberflache mit den Stakeholdern

Das Projekt wurde im Rahmen verschiedener Veranstaltungen mit Vortragen und Postern dem
Fachpublikum und der interessierten Offentlichkeit vorgestellt, um Feedback zu Inhalt und
Oberflache der geplanten Plattform zu erhalten. Dies waren im Einzelnen die 3.
Klimaschutzkonferenz Metropolregion Nirnberg (13.02.2020), die Jahrestagung der
GeooOkologen: Geodkologie und Klima im Wandel (22.-24.11.2019) an der Universitat
Bayreuth, der 8. LGL Kongress fir den Offentlichen Gesundheitsdienst (9.-11.10. 2019) an
der Universitat Bayreuth, das International Symposium on Zoonoses Research (16.-18.
Oktober 2019) in Berlin und 22. Jahrestagung der Deutschen Fachgesellschaft fir
Reisemedizin (20.-21.09.2019) in Freiburg. Dabei wurden einzelne Gesprache mit
Stakeholdern aus dem Bereich Offentliche Gesundheitsvorsorge und Arzteschaft gefiihrt,
deren Hinweise zum Aufbau der Plattform bereits in der vorliegenden Form eingearbeitet
wurden (kurze Beschreibung von Stechmiicken und Krankheiten erwiinscht, Anzeige des
zeitlichen Verlaufs der Basisreprokuktionszahl fir einen Ort in Bayern, Schieberegler fur die
Anzeige des gewilinschten Zeitpunktes der Risikokarte im Jahr) Weitere Kontakte zu
Stakeholdern wurden vom LGL zur Verfigung gestellt. Eine strukturierte Befragung konnte
nicht durchgefihrt werden. Die geplante Befragung in 2020 war aus Griinden des extremen
zeitlichen Aufwandes der Beteiligten (Offentliche Gesundheitsvorsorge und Arzteschaft) in der
Pandemiebek&mpfung nicht mdglich und wurde auf die obenbeschriebenen Einzelgesprache
reduziert.

Der mit LfU und LGL abgestimmte Informationsflyer zur Einbindung von Stakeholdern (Anhang
8.5.2) wurde aul3erdem auf  der Projektwebsite https://www.bayceer.uni-
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bayreuth.de/bayvirmos/ veroffentlicht und zu den o.g. Veranstaltungen ausgeteilt. Zwei
Radiointerviews machten die Offentlichkeit auf das Projekt aufmerksam: BR2 Sendung 1Q
Wissenschaft und Forschung 20.5.2019 (ab min 10:50), Bayern Plus 26.06.2019 (25 min) und
ermoglichten es der interessierten Offentlichkeit, Rickmeldung zur Plattform zu geben.

3.4.2 AP 4.2 Aufsetzen der Hardware

Folgende Hardware kommt zum Einsatz:

Entwicklungsworkstation

Hier wird der Programmcode erstellt und getestet, sowie Artverbreitungsmodelle und statische
Karten berechnet. Das Daten-Backup erfolgt auf einem rdumlich getrennten Fileserver. Fir die
Code-Versionierung kommt Git zum Einsatz.

Virtuelle Maschinen: Daten, Modelle und Mapserver

Auf raumlich getrennter Hardware laufen mehrere Virtuelle Maschinen (VMs, virtuelle Linux-
Betriebssysteme) auf Typ 1 (bare metal) Hypervisoren. Diese haben den Vorteil, dass man
ihnen skalierbare Hardwareressourcen zuordnen kann. Die Systeme kénnen dadurch mit ihren
Anforderungen mitwachsen. Auch ein Komplettbackup ist im laufenden Betrieb méglich. Zum
Einsatz kommen 2 VMs: Die Daten- und Modell-VM ist fir den Download der Wetterdaten und
die gecachte Erstellung der Zeitreihen zustandig. Die Mapserver-VM dient zur Erstellung des
Webcontents (interaktive Karten).

Webserver: Hosting der Website

Die eigentliche Auslieferung der Webseiten erfolgt durch einen am Bayreuth Center for
Ecology and Environmental Research (BayCEER) gehosteten Webserver (siehe 3.4.3).

Daten und Modelle Mapserver Webserver

e e 0 e e e
I UNIVERSITAT 'g i
o . - BAYREUTH L =
Shiny —
R x by RStudio BayVirMos

Interactive Web Apps Presentation
Using Shiny & R

Chikungunya

Abb. 3.4.2: Schematischer Aufbau der Hardwareinfrastruktur mit jeweils eingesetzter Softwarekomponente

3.4.3 AP 4.3 Aufsetzen und Sichern des Webservers inkl. Backup

Der Webserver wurde von BayCEER--EDV (Uni Bayreuth) erstellt und beinhaltet auch die
Funktionalitéat des Content-Managementsystems BayCMS. Dieses CMS-Programm dient zur
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effektiven Darstellung und Verwaltung von Contentobjekten des Wissenschaftsbetriebs. Es
verwendet Produktivtechniken wie Apache/PHP und als Datenbank PostgreSQL.

3.4.4 AP 4.4 Entwicklung Prototyp des Portals

Das Portal ist seit Ende 2019 online unter https://www.bayceer.uni-bayreuth.de/bayvirmos/
erreichbar.

3.45 AP 4.5 Einbindung der epidemiologischen Modelle

Die Ergebnisse der epidemiologischen Modelle werden vor der Ubergabe an den Webserver
mit den Ergebnissen der Artverbreitungsmodelle fir die Vektoren verschnitten. Dies erlaubt
eine differenzierte Darstellung, die entweder nur die Basisreproduktionszahl oder zusatzlich
auch die klimatische Eignung fir die jeweiligen Vektoren berlicksichtigt. Als Schnittstelle fur
den Datenaustausch wird das weit verbreitete GeoTiff-Format verwendet, sodass eine
Modifikation oder gar ein kompletter Austausch der Darstellungseinheit jederzeit problemlos
maglich ist. Die interaktiven Karten sind unter www.bayceer.uni-bayreuth.de/bayvirmos/ ->
Risikokarten erreichbar.

Es wird die Berechnung fur das Bundesland Bayern dargestellt. Im Kartenbereich kann
navigiert werden (zoomen und die Karte verschieben). Mit der Ortseingabe Uber das
Lupensymbol kann man die Karte an einem gewiinschten Ort vergroR3ert darstellen. Mit dem
Symbol driiber gelangt man wieder zur Gesamtansicht.

Der Schieberegler unten erlaubt das Navigieren auf der Zeitachse. Die Ergebnisse werden
jeweils fur den gewahlten Tag in der Karte dargestellt. Den zeitlichen Verlauf an einem
bestimmten Ort erhalt man, wenn man ihn in der Karte anklickt. Es erscheint dann unterhalb
der Karte ein Graph, der die berechneten Werte fir alle verfiugbaren Tage des Jahres anzeigt.
Die gestrichelte horizontale Linie kennzeichnet RO = 1 und die vertikale durchgezogene Linie
den gewahlten Tag.

Unterhalb der Karte ist ein Auswahlfeld. Dort kann man den Grad der Bertlicksichtigung von
Vektoren einstellen. Fir die je nach Krankheit in Bayern relevanten Vektoren gibt es je 3
Auswahimoéglichkeiten ,> min Train“, ,ohne 5 % der Extremwerte” bzw. ,ohne 10 % der
Extremwerte“. Es werden dadurch unterschiedliche Bereiche ausgeschlossen, fur die, unter
den gegebenen Annahmen, ein Auftreten unwahrscheinlich ist.

Interpretation der Risikokarte:

Die Ergebnisse der epidemiologischen Modelle koénnen mit den Ergebnissen der
Artverbreitungsmodelle fir die Stechmiicken Uberlagert werden. Dies erlaubt eine
differenzierte Darstellung, die entweder nur die Basisreproduktionszahl (die ,erwartete® Anzahl
der Sekundarfalle, die einer ersten infizierten Person folgen) oder zusétzlich auch die
klimatische Eignung fur die jeweiligen Vektoren bericksichtigt. Dargestellt wird jeweils der RO-
Wert.

Interpretation des Jahresverlaufsgraphen:

Die einzelnen schwarzen Punkte stellen die jeweils berechneten Tageswerte von RO dar. Die
blaue Linie stellt einen vereinfachten zeitlichen Verlauf dar, um die Orientierung in der
Punktverteilung zu erleichtern. Ist sie Uber mehrere Tage oberhalb der horizontalen
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gestrichelten Linie (RO = 1) ist von einem hoheren Risiko auszugehen, dass sich eine ggf.
eingetragene Krankheit ausbreiten konnte.
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Wahlen Sie einen Tag im Jahr 2020 aus

2020-01-01 2020-08-10 2020-12-30

Berticksichtigung des Vektors

Vektor Ae. alb. ohne 5% der Extremwerte ™

Klicken Sie an die gewunschte Stelle in der Karte um den Jahresverlauf von RO
anzuzeigen

Jahresverlauf RO:

Die Vertikale Linie zeigt den gewahiten Tag, die horizontale Linie den RO-Grenzwert = 1

&

berechnete RO-Werte

Tage im Jahr 2020 (1-365)

Abb. 3.4.5-1: Benutzerinterface der Interaktiven Website mit Darstellung der Modelle fur das Dengue-Fieber.
Oben die raumliche Darstellung der Basisreproduktionszahl fir Bayern am 10. August 2020. Der jeweilige Tag
lasst sich mittels des Schiebereglers unter der Karte auswahlen. Die Beriicksichtigung der Verbreitung des
Vektors lasst sich darunter auswéhlen (hier das Artverbreitungsmodell fur Ae. Albopictus mit dem 5-Perzentil-
Grenzwert). Ein Klick in die Karte lasst unten den Jahresverlauf von Ro am gewahlten Ort erscheinen, die
vertikale rote Linie zeigt den oben ausgewahlten Zeitpunkt
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3.4.6 AP 4.6 Konzept zum weiteren Betrieb der Plattform nach Ende des
Projektes

Ein Konzept zum weitern Betrieb der Plattform, z.B. unter dem Dach des LGL, nach
Projektende soll den Fortbestand und die tatséchliche Nutzung der Plattform ermdglichen.
Hierzu wurde nach Gesprachen mit LGL, LfU und speziell der Webredaktion des LGL
(Gesprache 6. Juli 2020) eine schriftliche Ausarbeitung eingereicht (siehe Anhang 8.6). Ein
weiterer Informationsaustausch bzgl. der aktuell verwendeten Techniken wurde Ende 2020
angeboten, um detaillierte Absprachen fiir eine Ubergabe des Systems zu treffen.

3.5 Meilenstein 5: Testlauf Internetplattform

3.5.1 AP 5.1 Eingeschrankter Testkreis in Abstimmung mit Projekttrager

Die erste Version der interaktiven Risikokarten ist seit M&rz 2020 online. Der Link zur Webseite
wurde an den Projekttrager weitergegeben und mogliche Verbesserungen besprochen.

3.5.2 AP 5.2 Einarbeitung der Ergebnisse

Eine Suchmaske zum schnellen Auffinden von Orten wurde auf der Karte integriert. Nach
Auswahl wird auf den Ort in der Karte gezoomt. Beim Herauszoomen wird ein Kreis um den
Ort dargestellt, um das Umfeld des Ortes beurteilen zu kénnen. Die Erklarungen der Legenden
wurden allgemeinverstandlicher formuliert.

3.5.3 AP 5.3 Erweiterter Testkreis in Abstimmung mit Projekttrager

Nachdem die Plattform bereits im Marz 2020 online ging, sollten anschlieBend die fachlich
relevanten Arztinnen und Arzte, die bei der Bayerischen Landesarztekammer BLAK gemeldet
sind (liber 2600 bayerischen Arzten, siehe auch AP 6.6) per E-mail und Flyer um Feedback
zur Internet Plattform gebeten werden. Aufgrund der unvorhersehbaren und extremen
Auslastung im Gesundheitswesen in diesen und den folgenden Monaten wurde beschlossen,
diesen letzten Schritt der Optimierung durch die Umfrage in einem erweiterten Testkreis nicht
durchzufihren.

3.5.4 AP 5.4 Einarbeitung der Ergebnisse

Die Einbeziehung eines erweiterten Testkreises erfolgte aufgrund des Ausbruches der
Coronapandemie nicht mehr. Die dargestellten Inhalte der Webseite wurden dennoch
mehrfach durch unsere Arbeitsgruppe tberarbeitet.

3.5.5 AP 5.5 Anpassung des Konzeptes zum weiteren Betrieb der Plattform
nach Ende des Projektes

Eine Anpassung des Konzeptes zum weiteren Betrieb der Plattform aufgrund von
Anderungswiinschen durch den Projekttrager wurde nicht angefragt.
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3.6 Meilenstein 6: Abschlussbericht

3.6.1 AP 6.1 Aufbereitung von Abbildungen fir den Bericht

Siehe inshesondere Meilenstein 1-3.

3.6.2 AP 6.2 Ausarbeitung einer Powerpoint-Prasentation und eines Posters

Siehe gesonderte Anlage.

3.6.3 AP 6.3 Erstellung des Schlussberichtes (max. 50 Seiten, barrierearm)

Hier vorliegend.

3.6.4 AP 6.4 Erstellung des Projektsteckbriefes (2 Seiten, vorgezogen)

Der zweitseitige Projektsteckbrief wurde am 20.07.2019 an die Projektkoordination Gbermittelt,
siehe Anhang 8.5.1.

3.6.5 AP 6.5 Kurzevaluation

Wurden die Ergebnisse des Vorhabens genutzt, verwertet und in die Praxis umgesetzt?
Erste Gesprache fur die Nutzung der online Informationsplattform durch das LGL wurden
bereits gefiihrt, ein ausfuhrliches Konzept zum Weiterbetreiben der Plattform Uber das
Projektende hinaus erstellt (siehe AP 4.6)

Welche weiteren FUE-Tétigkeiten resultierten aus dem Vorhaben?

Ein européisches BiodivERSA Projekt mit Partnern aus Frankreich, Belgien und Deutschland
beschaftigt sich mit den Diversitatskomponenten stechmicken-Ubertragender Krankheiten
unter Klimawandelbedingungen (DiMoC). Die Leitung liegt am Lehrstuhl Biogeografie der
Universitat Bayreuth.

Wie wurden die Ergebnisse 6ffentlichkeitswirksam prasentiert und publiziert?
Nahere Erlauterungen finden sich in Kapitel 4.1.4 und Anhang 8.3 bis 8.5.

Wie ist die Resonanz auf die Forschungsergebnisse?

Hohes Interesse an den erarbeiteten Modellen hatte das Landesamt fir Gesundheit (LGA) in
Baden-Wirttemberg, da hier die Ansiedlung der Asiatischen TigermUiicke bereits festgestellt
werden kann. In Absprache mit dem LGL wurden die Ergebnisse des der
Artverbreitungsmodellierung fur die Landkreise gemittelt dem LGA zur Verfligung gestellt und
werden auf dem Geoportal (https://www.geoportal-bw.de) offentlich zur Verfigung gestellt. Die
Einladung zu verschiedenen Radiobeitragen im Jahr 2019 zeigen, dass das Interesse and
stechmiicken-Ubertragenen Krankheiten in der Offentlichkeit deutlich zugenommen haben.
Aufgrund des Uberraschenden Pandemiegeschehens wurde die Aufmerksamkeit bzgl.
gesundheitsrelevanter Themen im Jahr 2020 jedoch fast durchgéngig durch SARS-CoV-2
bestimmt.
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3.6.6 AP 6.6 Proaktive hochaufgeloste Information Gesundheitswesen &
praktizierende Arzte

Aus den Veroffentlichungen der Bayerischen Landesarztekammer (BLAK) (Internetauftritt
2019) wurden die E-Mail-Adressen von 2627 in Bayern tatigen Arzten zusammengestellt, die
eine Zusatzqualifikation Infektiologie, Tropenmedizin oder Umweltmedizin fihren und daher
voraussichtlich ein besonderes Interesse an der Nutzung der hier entwickelten webbasierten
Informationsplattform haben. Diese Liste kann bei Ubernahme der Plattform, z.B. durch das
LGL, als Grundlage fiir die Information der Arzteschaft in Bayern dienen (Anhang 8.5.3).

Ein bundeslandibergreifender Stakeholder-Workshop im Rahmen des Fachaustausches
zum Management von Ae. albopictus und importierten Arbovirosen (23.10.2019 in Stuttgart),
organisiert durch die Projektverantwortlichen von ARBOKOM am LGA, ermdglichte die
Vorstellung und Diskussion des Projektes BayVirMos mit knapp 30 Vertretern des
Gesundheitswesens aus Bayern, Baden-Wurttemberg, Hessen, Rheinland-Pfalz, und
Thiringen.

Mehrere deutschsprachige Publikationen wurden veroffentlicht, die die Ziele und
Methoden des Projektes vorstellen: (1) Zeitschrift Flugmedizin Tropenmedizin Reisemedizin:
Beierkuhnlein C, Thomas SM Stechmiickeniibertragene Krankheiten in Zeiten des globalen
Wandels, 2020; 27: 14-19 und (2) Tagungsband Simulation: Thomas, SM, Beierkuhnlein, C:
Kombination von Artverbreitungsmodellen und epidemiologischen Modellen zur Vorhersage
stechmucken-ubertragener arboviraler Krankheiten in Wittmann, J. and Maretis, DK:
Simulation in den Umwelt- und Geowissenschaften, Shaker, Aachen (2020) und (3) Zeitschrift
der Universitdt Bayreuth — Spektrum: Thomas, SM, Beierkuhnlein, C: Klimawandel und
Biodiversitat beeinflussen die Virenubertragung, Spektrum: Gesundheit und Medizin, Ausgabe
2 (2020), S.45-47. Weitere englischsprachige Publikation sind in Anhang 8.3 gelistet.

Eine abschliel3ende Publikation zur Darstellung der Methoden und Ergebnisse wird derzeit fur
die Zeitschrift Deutsches Arzteblatt vorbereitet.

Eine Funktions-E-mail (bayvirmos@uni-bayreuth.de) wurde eingerichtet, um die
Kommunikation mit Stakeholdern zu vereinfachen.

4 Darstellung des Nutzens im Rahmen der Bayerischen
Klimaanpassungsstrategie

Die Bayerische Klima-Anpassungsstrategie umfasst insgesamt 15 Handlungsfelder (StMUV
2017). Das Projekt BayVirMos unterstiitzt Bayern im Handlungsfeld ,Menschliche
Gesundheit®. Als Handlungsziel ist der Erhalt der Leistungsfahigkeit und Gesundheit des
Menschen genannt, dabei spielt die ,Entwicklung von Warnsystemen, der Prophylaxe und der
Vorhersage” eine wichtige Rolle.

Der Maflinahmenkatalog (Tabelle 31, StMUV 2017) zur Klimaanpassung in Bezug auf
“Infektiose Krankheiten” schlagt unter anderem vor:

e Weitere Anpassung der STIKO-Empfehlungen, so dass geeignete Impfungen zur
Pravention von durch Vektoren Ubertragbare Infektionskrankheiten durchgefiihrt
werden kénnen (z. B. FSME) (IK_01)
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e Monitoring zur Ausbreitung von Infektionskrankheiten sowie von etablierten und
potenziellen Vektoren z. B. von Miicken und Zecken (IK_02)

e Warnsysteme und Ausweisung von Risikogebieten mit erhéhter Infektionsgefahr
(IK_03)

Mit der Entwicklung einer online Informationsplattform setzt BayVirMos die MalZnahme (IK_03)
der Entwicklung eines Warnsystems fiir die stechmucken-tbertragene Krankheiten Dengue,
Chikungunya, West-Nil-Fieber und Usutu um. Die Plattform kann auf3erdem um weitere
(vektor-ubertragene) infektiose Krankheiten erganzt werden, deren Ubertragungsrisiko sich
zeitlich und raumlich aufgrund der Wetterbedingungen (z.B. Temperatur) andert und tber ein
epidemiologisches Model abgebildet werden kann. Dies unterstitzt gleichzeitig ein effektives
Monitoring von Infektionskrankheiten (IK_02), da besondere risikoreiche Gebiete fur eine
mogliche Ubertragung raumlich und zeitlich eingegrenzt werden kénnen. Die Modellierung und
kartographische Darstellung der potentiell klimatisch giinstigen Habitate fiir das Auftreten von
Stechmicken unterstitzt zudem das Monitoring und die Kontrolle dieser
krankheitsiibertragenden Arten durch (IK_02). Sollten vermehrt Reiseerkrankungen bzw.
Vireneintrage Uber Vogel oder andere Tiere festgestellt werden, gleichzeitig glnstige
Temperaturen ein Ubertragungsrisiko fiir Pathogene erhéhen, kénnten diese Informationen
zukunftig als Grundlage fir regional angepasste Impfempfehlungen dienen (IK_01). Aktuell
stehen jedoch noch keine Impfungen (bzw. nur eingeschrankt fir Dengue) zur Verfliigung..

Der MaflRnahmenkatalog (Tabelle 32, StMUV 2017) zur Klimaanpassung in Bezug auf
“Allgemeine MalRnahmen” sieht unter anderem vor:

Erweiterung der Schulungsinhalte des medizinischen Pflege- und Fachpersonals im
Zusammenhang mit zunehmenden gesundheitlichen Belastungen durch neue
Krankheitsuibertrager/ -symptome (AG_01)

Aufklarung der Bevolkerung zu moglichen neuartigen gesundheitlichen Gefahren
(anlassbezogen) (AG_02)

Die Entwicklung einer online Informationsplattform fiir stechmucken-ubertragene Krankheiten
unterstitzt diese beiden Allgemeinen MafRnahmen (AG_01 und AG_02), indem zum einen zur
Aufklarung der Offentlichkeit allgemein verstandliche Informationen zu Stechmiicken und von
diesen Ubertragene Viren zur Verfigung gestellt werden und zum anderen, aktuelle
Risikogebiete anhand der tagesaktuellen Temperaturdaten aufgezeigt werden. Diese
Informationen kdnnen auch direkt als Grundlage fur die Schulung medizinischen
Fachpersonals genutzt werden.

Ebenfalls denkbar ist es, ein Nutzen des Projektes BayVirMos im Handlungsfeld ,Tourismus*
der Bayerischen Klima-Anpassungsstrategie zu sehen. Selbst wenn kein Risiko fur eine
VirenUbertragung besteht (z.B. zu kiihle Temperaturen, keine Eintrdge durch Reisende),
kénnen neuauftretende Stechmuiicken vermehrt als Lastlinge auftreten. Gerade die Asiatische
Tigermicke Ae. albopictus ist fiur ihr aggressives und tagaktives Beil3verhalten bekannt.
Kommt es in touristischen Gebieten zur dauerhaften Ansiedlung der Micke, nimmt die
Attraktivitat des Gebietes flur Aktivitaten im Freien stark ab, bzw. die Kosten zur Bekdmpfung
der Micken zu (Canali et al. 2017). Mickenkontrolle erfolgt meist im Larvalstadium mit Hilfe
von Larviziden (z.B. Sporen des Bakteriums Bacillus thuringiensis israelensis, Larven von
rauberischen Nutzlingen werden so nicht getttet) oder mit Fallen fir adulte Micken (z,B.
Biogent Fallen). Bisher ist die Eindammung von neuauftretenden Lastlingen aufgrund neu
entstehender klimatisch geeigneter Gebiete nicht im Handlungsfeld Tourismus genannt, hier
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geht es bisher vielmehr um die Verschiebung der raumlichen Praferenz und Reisezeit von
Touristenstrémen und die Anpassung der touristischen Infrastruktur. Eine Erganzung der oben
genannten Thematik vor dem Hinblick der bereits gemachten Erfahrungen z.B. in der
Toskana/ltalien sollte fur zukinftige Strategien in Betracht gezogen werden.

5 Ausblick und weiterer Forschungsbedarf

Aus den bisherigen Arbeiten am Projekt BayVirMos ergibt sich weiterer Forschungsbedarf.

Wahrend die zeitliche Auflésung der epidemiologischen Modelle (taglich) sehr hoch ist, kann
die raumliche Auflésung weiter verbessert werden. Inshesondere in Stadten, die aufgrund ihrer
dichten Besiedlung und des Urbanen Warmeinsel-Effekts von einer mdglichen
Krankheitsiibertragung besonders betroffen sein kénnten, wird eine Erhéhung der rdumlichen
Aufldsung als Uberaus sinnvoll erachtet. Denkbar ware eine Kopplung der epidemiologischen
Modelle an die Stadtklimasimulationen (prozessgestiitzte Modellierung von Windstromung
und Warmeeffekten), die im VKG Projekt MISKOR ,Minderung Stadtischer Klima- und Ozon
Risiken“ entwickelt wurden. Die Validierung und Bestimmung der Sensitivitat der
epidemiologischen Modelle ist ein weiterer wichtiger Schritt fur die langfristig Anwendung der
Modelle.

Die hier entwickelten Artverbreitungsmodelle nutzen abiotische Umweltfaktoren, die die
Abschatzung fur die potenzielle dauerhafte Ansiedlung der Stechmicke in einem Gebiet
ermdglichen (klimatische Faktoren, Grin des Kronendaches als Proxy fur oberflichennahe
Bodenfeuchte, Index fur menschlichen Einfluss). Eine Weiterentwicklung der hier genutzten
Artverbreitungsmodelle stellen die sog. Joint species distribution models (JSDMs) dar, die
mehrere Arten gleichzeitig betrachten kénnen. Damit kann zusatzlich der gegenseitige Einfluss
der Arten untereinander als Informationsgehalt im Model genutzt werden (indirekt: biotische
Interaktionen, z.B. Konkurrenz) um die Projektionen geeigneter Habitate weiter zu verbessern.
Zudem erlauben es diese JSDMs Abundanzen, also die Anzahl von Stechmuicken, abzubilden
— ein entscheidender Vorteil, da die Krankheitsubertragung nicht nur vom Vorkommen-
Nichtvorkommen einer Art abhangt, sondern vor allem auch von deren Haufigkeit an einem
bestimmten Ort. Dieses Vorgehen kann vor allem fur die invasive, in Bayern noch nicht flachig
eingewanderte Asiatische Tigermiicke von Bedeutung, die eine hohe Vektorkompetenz flr
verschiedenste Viren und Dirofilarien besitzt. Der Einfluss der Biodiversitat von Vektoren und
Wirten auf die Krankheitstibertragung rickt auf internationaler Ebene (Biodiversa, IPBES)
immer weiter in den Focus der Wissenschaft. Diese Wissenslicke kann durch mithilfe
abgestimmter Labor-, Feld- und Modellierungsarbeiten geschlossen werden. Wind als
Einflussfaktor auf das Flugverhalten und die Etablierungsmoglichkeit der Asiatischen
Tigermucke, ist bisher nur selten und unsystematisch untersucht worden. Eine vorlaufige
Studie im Rahmen einer Masterarbeit am Lehrstuhl Biogeografie legt nahe, dass das Nicht-
Vorkommen der Art in Europa in grundsatzlich klimatisch geeigneten Gebieten von den
tatsachlichen Windgeschwindigkeiten abhangt. Detaillierte und systematische Erhebungen im
Rahmen von Labor- und Feldexperimenten sind fir das Management dieses Vektors auch
international von hohem Interesse. Weitere methodische Untersuchungen werden als sinnvoll
erachtet. Es blieb unklar, warum Artverbreitungsmodelle, die auf globalen Klimadaten
(Worldclim, CHELSA) gefittet wurden, nicht optimal mit Regionalen Klimamodellen in die
Zukunft projiziert werden konnten. Auflerdem wird die  Modellentwicklung durch die
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Verbesserung der Datengrundlage fur die Parametrisierung der epidemiologischen Modelle,
v.a. unter Berlcksichtigung temperater Gegebenheiten, weiter unterstitzt.

Alle in BayVirMos entwickelten Modelle kénnen von Bayern auf Deutschland Ubertragen
werden und um weitere (vektor-Ubertragene) infektibse Krankheiten ergénzt werden, deren
Ubertragungsrisiko sich zeitlich und raumlich aufgrund der Wetterbedingungen (z.B.
Temperatur) andert.

Handlungsbedarf ergibt sich insbesondere in Bezug auf die mégliche weitere Ansiedlung und
Ausbreitung der Asiatischen Tigermucke. Auch wenn die modellierte klimatische Eignung zum
Ende des Jahrhunderts hin nach einem zwischenzeitlichen Optimum wieder leicht abnimmt,
so liegt sie doch konstant deutlich Gber den Werten fiir die Baseline/Referenzperiode. Dabei
gilt es zu beachten, dass eine mogliche Anpassung der Art an die lokal vorherrschenden
Klimabedingungen in den Modellen nicht berlcksichtigt werden kann. Weiterhin gehen wir
davon aus, dass aufgrund der eingeschrankt zugangigen Datenlage der Vorkommenspunkte
in Deutschland, die klimatisch geeigneten Gebiete in Bayern eher unterschatzt wurden. Ein
durch Modelle unterstiitztes, gezieltes Monitoring und die Kontrolle der Stechmiicken, auch
durch Aufklarung der Bevodlkerung, wird als (beraus sinnvoll fir den vorsorgenden
Gesundheitsschutz in Bayern eingestuft. Die Asiatische Tigermiicke wird héufig als invasiv
beschrieben (z.B, WHO, ECDC). Zu den Merkmalen gebietsfremder invasiver Arten gehdren
schnelle Vermehrung und schnelles Wachstum, hohe Ausbreitungsfahigkeit, phanotypische
Plastizitat (Fahigkeit zur physiologischen Anpassung an neue Bedingungen) und die Fahigkeit,
auf verschiedenen Nahrungstypen und in einem breiten Spektrum von Umweltbedingungen
Zu Uberleben. Es gibt verschiedene Definitionen fur die Invasivitat einer Art. Die
“Intergovernmental Science-Policy Platform on Biodiversity and Ecosystem Services (IPBES)”
ist ein zwischenstaatliches Gremium, das auf Anfrage von Entscheidungstragern den Zustand
der Biodiversitat und der von ihr erbrachten Okosystemleistungen fiir die Gesellschaft
bewertet. In der “Thematische Bewertung von invasiven gebietsfremden Arten” durch IPBES
wurde 2018 festgelegt: invasive gebietsfremde Arten sind Tiere, Pflanzen oder andere
Organismen, die direkt oder indirekt vom Menschen an Orte auf3erhalb ihres natirlichen
Verbreitungsgebiets eingefuhrt wurden, wo sie sich etabliert und ausgebreitet haben und
Auswirkungen auf lokale Okosysteme und Arten haben. Die Convention on “Biological
Diversity ¥ CBD” hat eine Zusammenstellung weitere  Definitionen  erstellt
(https://lwww.cbd.int/invasive/terms.shtml) Die “Invasive Species Specialist Group (ISSG)”
verwaltet die “Global Invasive Species Database” und verwendet die ISSG folgende zwei
Definitionen: 1. Aus der “World Conservation Union - IUCN (2000) IUCN Guidelines for the
Prevention of Biodiversity Loss caused by Alien Invasive Species “: "Gebietsfremde invasive
Art" bedeutet eine gebietsfremde Art, die sich in naturlichen oder naturnahen Okosystemen
oder Lebensraumen etabliert, Veranderungen bewirkt und die einheimische biologische
Vielfalt bedroht. 2. Aus dem Beschluss VI/23 der Sechsten Konferenz der Vertragsparteien
(COP6) des Ubereinkommens (iber die biologische Vielfalt (CBD) im Jahr 2002 "Invasive
gebietsfremde Art" bedeutet eine gebietsfremde Art, deren Einfiihrung und/oder Verbreitung
die biologische Vielfalt bedroht. Die ISSG stuft die Asiatische Tigermicke als eine der 100
"World's Worst Invaders" ein (https://ipbes.net/sites/default/files/ipbes-6-inf-10 en.pdf).
Dennoch wurde diese Stechmiicke bisher nicht als ,invasive® Art im Sinne der EU-Verordnung
(11.34) aufgenommen, was zur Folge hatte, dass européische Umweltverwaltungen bei der
Kontrolle der Art (finanziell und organisatorisch) in die Pflicht genommen werden kdnnten. Auf
Anfrage beim Team der Europaischen Kommission zu gebietsfremden invasiven Arten, warum
die Asiatische TigermUlcke nicht als ,invasive® Art im Sinne der EU-Verordnung (11.34) qilt,
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wurde mitgeteilt: “Damit eine Art in die Liste der invasiven gebietsfremden Arten, die fur die
Union von Belang sind, aufgenommen werden kann, muss sie alle Kriterien gemalf Artikel 4
Absatz 3 der Verordnung (EU) 1143/2014 erfullen. Insbesondere muss geman Artikel 4 Absatz
3 Buchstabe ¢ nachgewiesen werden, dass eine Art wahrscheinlich Auswirkungen auf die
biologische Vielfalt oder damit verbundene Okosystemleistungen hat. Die Auswirkungen auf
die menschliche Gesundheit oder die Wirtschaft werden nur als erschwerender Faktor
erwahnt. Daher ist es nicht mdglich, Aedes albopictus in die Liste der invasiven gebietsfremden
Arten, die fur die Union von Belang sind, aufzunehmen, solange kein Nachweis Uber die
negativen Auswirkungen der Art auf die biologische Vielfalt oder damit zusammenh&ngende
Okosystemdienstleistungen vorliegt.” (personliche Mitteilung, email 5.12.2019). Daher ist es
sinnvoll, detaillierte Untersuchungen der Interaktionen der Asiatischen Tigermicke mit
heimischen Stechmiicken durchzufiihren, die neue Erkenntnisse liefern kdnnten, die die
Neuaufnahme der Art als ,invasive® Art im Sinne der EU-Verordnung (11.34) zu begrinden.
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6 Glossar

CHIKV Chikungunya-Virus

DENV Dengue-Virus

EVI Enhanced Vegetation Index

HIl Human Influence Index

LGL Bayerisches Landesamt fur Gesundheit und Lebensmittelsicherheit
LfU Bayerisches Landesamt fur Umwelt

MODIS Moderate Resolution Imaging Spectroradiometer

StMUV Bayerisches Staatsministerium fir Umwelt und Verbraucherschutz
StMGP Bayerisches Staatsministerium fir Gesundheit und Pflege

Ro Basisreproduktionszahl

usSuv Usutu-Virus

WNV West-Nil-Virus
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8 Anlagen

8.1 Zusatzliche Abbildungen

A ; % K * . Vorkommensdaten Ae. albopictus

Eingangsdaten fir das finale Modell

B ’ - Vorkommensdaten Ae. japonicus

Eingangsdaten fur das finale Modell

C _* Vorkommensdaten Cx. pipiens

Eingangsdaten fur das finale Modell

Abb. Al: Zur Erstellung der finalen Modelle verwendete (Uberprifte, ausgediinnte) Artverbreitungsdaten (vgl.
AP1.4 & Abb. 3.1.1-1) — Ausschnitt Europa. A: Aedes albopictus, B: Aedes japonicus, C: Culex pipiens.
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Lindau

Hof

Basisreproduktionszahl (Ry)

Tag des Jahres

Abb. A2: Verlauf der Basisreproduktionszahl Ro von Dengue im Jahresverlauf 2020 in Lindau (oben) und Hof
(unten). Schwarze Punkte = Einzelwerte, blaue Linie = mittlerer Erwartungswert, rot gestrichelt = Grenzwert Ro
groRer/kleiner 1.

Basisreproduktionszahl (Rg)

Tag des Jahres

Abb. A3: Verlauf der Basisreproduktionszahl Ro von Usutu im Jahresverlauf 2020 in Lindau (oben) und Hof
(unten). Schwarze Punkte = Einzelwerte, blaue Linie = mittlerer Erwartungswert, rot gestrichelt = Grenzwert Ro
groéRer/kleiner 1.
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Abb. A4: Verlauf der Basisreproduktionszahl Ro von West-Nil-Fieber im Jahresverlauf 2020 in Lindau (oben) und
Hof (unten). Schwarze Punkte = Einzelwerte, blaue Linie = mittlerer Erwartungswert, rot gestrichelt = Grenzwert
Ro groRer/kleiner 1.

8.2 Entwicklung des Epidemiologischen Modells fur West-Nil-Fieber

8.2.1 Hintergrund

Zum Zeitpunkt des Projektes standen aus der Literatur insgesamt 21 epidemiologische
Modelle fur WNV zur Verfigung (Abb. A5). Diese wurden nahezu vollstandig anhand der
folgenden Ausschlusskriterien als fir die Ziele des Projektes unzureichend verworfen:

1) Berucksichtigung der Temperatur: Nur wenige Modelle beriicksichtigen den Einfluss,
den die Temperatur auf die wechselwarmen Vektoren (Stechmuiicken) und damit das
Ubertragungsgeschehen hat. Ausnahmen davon sind z.B. Kioutsioukis 20109,
Laperriere 2011, McMillan 2020, Rubel 2008.

2) Moglichkeit der separaten Beriicksichtigung von Zugvégeln und lokalen Populationen.
Zugvogel kdnnen lokal grofRen Einfluss auf das Infektiosgeschehen haben. Sie kénnen
etwa saisonale Anderungen der Vogelpopulation bewirken oder Pathogene in zuvor
unbetroffene Populationen einbringen. Um den Einfluss von Zugvogeln auf das
Infektionsgeschehen bertcksichtigen (und in der Zukunft ggf. eingehender
untersuchen) zu koénnen, ist es daher sinnvoll, diesen im Modell ein separates
Kompartiment zuzuordnen.

Diese Kriterien erfiillen die Modelle von Bergsmann (2016) und McMillan (2020). Das Modell
von Bergsmann (2016) ist jedoch ein vereinfachtes SIR-Modell, dass (anders als die fur alle
anderen Krankheiten im Projekt verwendeten SEIR-Modelle) kein separates Kompartiment fur
jene Individuen beinhaltet, die dem Pathogen ausgesetzt waren (E = exposed), aber noch nicht
selbst infektiés sind. Das Modell von McMillan (2020) hingegen beinhaltet zusatzliche
Wirtsstadien, die fur das Projekt irrelevant sind und damit das Modell unnétig verkomplizieren.

Da in der Literatur kein Modell existiert, das den Anforderungen des Projektes entspricht,
wurde stattdessen ein neues Modell konstruiert. Das Modell orientiert sich strukturell stark an
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den bestehenden Konstruktionen von Kioutsioukis (2019), Laperriere (2011) und Rubel (2008),
wurde aber um ein separates Kompartiment fir Zugvogel erweitert.

Web of Science core
collection (last accessed
06-12-2019):

“basic reproduct®” +
“West Nile” n=80

Records of other
»| document types (review,
proceedings) n=6

Y

Articles remained for

screening n=74

Articles excluded based
on title and abstract

A 4

Articles remained for full n=36
text screening n=38
»| Articles identified as off-
Articles yielded from y topic n=22
reference lists with full Articles fitting the criteria
text reviewed n=5 [~ n=16

¥

Articles included in the
review n=21

Abb. A5: Flussdiagramm zur Literaturrecherche beziglich geeigneter epidemiologischer Modelle fur West-Nil-
Fieber.

8.2.2 Konstruktion des Modells

Jedes Kompartiment (Gesundheitszustand) der Wirte (B = birds, Vdgel) und Vektoren (M =
mosquitoes, Stechmicken) kann durch eine Gewdhnliche Differentialgleichung (GDGL)
dargestellt werden.

Vogelpopulation
Populationswachstum lokaler Vogel (B1; Zugvogel analog dazu By):

dNp,
dt

=1, Np, = b31N31 — mp Np,
Mit:
Ny, = Gesamtzahl (lokaler) Vogel
rg. = Wachstumsrate der (lokalen) Vogelpopulation
by, = Geburtsrate (lokaler) Vogel
mg, - naturliche Mortalitatsrate (lokaler) Vogel
Unter Annahme logistischen Populationswachstums:

dNp, N,
= —~ )N
dt r31< Kp,) Bt
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Mit:

Kp, = Umweltkapazitat — maximale Anzahl an Individuen, die die Umwelt unter idealen
Bedingungen beherbergen kann.

Aus 1 = bp, — mg folgt:

dNg Np
dtl = <b31 - (b31 - m31)K_Bl> NB1 - mB1NB1

1

Stechmickenpopulation

Hier werden nur weibliche Individuen bericksichtigt, da Mannchen keine Blutmahlzeiten
nehmen und somit nicht am Ubertragungszyklusbeteiligt sind. Die Population larvaler
Stechmuicken (hier zusammenfassend alle aquatischen Larven- und Puppenstadien) folgt
unter Idealbedingungen ebenfalls einer logistischen Wachstumskurve:

Ly Ly,
T (b, Ny —my,Ly) (1 - E) — byLy

Mit:

Ly, = Gesamtanzahl Larven

b, = Geburtsrate Larven (Schlupfrate)

m; = naturliche Mortalitatsrate Larven

by = Geburtsrate Stechmucken (Transformationsrate Larve = Imago).
Die Gesamtanzahl adulter Stechmicken berechnet sich damit als (Ny,):

WNu _ N
dr _ mim mpy Ny

Ubertragung zwischen Stechmiicken und Végeln

IBl
Ag,mSu = Gy m&w

Iy
AMBlsBl = p1 K 531
B

, T Kb,
Aup, und gy stehen dabei fur den Anteil erfolgreicher Ubertragungen pro Stich in der
Richtung Stechmucke - Vogel bzw. Vogel - Stechmiicke. C; ist das Produkt aus Bissrate
und Ubertragungswahrscheinlichkeit Stechmiicke = Vogel; B, analog in Gegenrichtung.

Fur die Ubertragung zwischen Stechmiicken und Zugvdégeln gilt analog:

Ip
ABZMSM = CZKB—Z
1

S
+Kg, M

Ayp. Sp = I S
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Kompartimente Vogel

Die unterschiedlichen Kompartimente der Vogelpopulation kdnnen dann durch die folgenden
GDGL dargestellt werden (hier fur die lokale Population B, fur Zugvogel B, analog):

1. Susceptible (Sg, empféanglich):

dSB NB Bl IM
dtl = <bBl - (b31 _mBl)K—Bi> NBl _mBlNBl _—KBl +KBZ SBl

2. Exposed (Eg, ausgesetzt):

dEsl P11u
= Sg. —mg Ex — E
dt K31 n KBZ By B, LB, —VB,EB,

&y . Anteil der Stechmiicken, die sich nicht in Winterruhe befinden
yp : Rate, mit der ausgesetzte Vigel infiziert/infectiés werden

3. Infectious (I, infektios):

dlp,
dt

=vYp Ep, —mp Ip, —ap Ip,

ag: Rate, mit der infektiose Vogel entweder sterben oder genesen und damit immun
werden, also nicht mehr am Infektionszyklus teilnemhen
4. Death (Dg, Tod) durch WNF-Infektion:

dDB1
i = vBlo(BlIB1

vg: Anteil der infizierten Vogel, die an WNV sterben
5. Recovered (Rz, genesen)

dRjp,

dt = (1 - v31)a31131 - mB1RB1

Die Gesamtpopulation an Végeln errechnet sich damit als Nz = Sg + Eg + Iz + Rg. Dabei wird
angenommen, dass sowohl horizontale als auch vertikale Ubertragung unter Voglen nicht
vorkommt bzw. zu vernachléssigen ist.

Kompartimente Stechmucken

In Ahnlicher Weise kénnen die unterschiedlichen Kompartimente der Stechmickenpopulation
durch die folgenden GDGL dargestellt:

6. Larvae (L,,, Larvalstadium):
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dLy

Ly
— = (N, —mL)(l——)—bL
dt LVm Llm K, mLm

7. Susceptible (S, empfanglich):

as Cilg, + Gl
MszLM_mMSM_ 11B, 21B,

dt Kp, +Kg, M

8. Exposed (E), ausgesetzt):

dEy _ Cilg, + Cylp,
dt — Kp +Kg,

Su—myEy —YuEum

yu. Rate, mit der ausgesetzte Stechmiicken infiziert/infectios werden

9. Infectious (I, infektios):

dly

—=vyyEy — I
dt YMEM — My ly

Die Gesamtpopulation an Stechmucken errechnet sich damit als Ny =Sy + Ey + Iy.
Infektitse Stechmuicken bleiben infektids bis sie sterben, kénnen also nicht genesen.

GDGL-Matrix

Dem in Diekmann 2010 beschriebenen Standardverfahren folgend, werden die folgenden
Rechenschritte durchgefiihrt:

Gleichungssystem mit Stechmicken, Lokaler Vogelpopulation und Zugvégeln:

B1lm

—S
EBl Kp,+KpB, By )/B]_EB]_ +mBlEBl
I, 5 10 —~¥B,Ep, + ap Ip, + mp Ip,
21IM
d Ep, | _ Koy +Ks, B2 | — Ys,Ep, + mp,Ep,
Ig, 0 —VB,Ep, + ap,Ip, + mp,Ip,
Ey Cilp, + C2lp, YmEm + myEy
Iy Kg,+Kp, M —YmEm + myEy
0
Jacobi-Matrix:
B1
0 0 0 0 0 i Se
0 0 0 0 0 0
B2
T= 0 0 0 0 0 Kp.+Kp, B2
0 0 0 0 0 0
0o —% 5, 0 —2—5,, 0 0
\ K31+K32 M K31+KBZ M /
0 0 0 0 0 0
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YB, T Mg, 0 0 0 0 0
~VB, ap, +mp, 0 0 0 0 \‘
5= | 0 0 Ys, + Mg, 0 0 U
0 0 —VB, ag, + mp, 0 0
k 0 0 0 0 ymyt+my O )
0 0 0 0 —Ym my

Inverse der Matrix 2, ¥~1. Vereinfachte Symbolschreibweise anstelle der vollstandigen GDGL.

a;; 0 0 0 0 01 0 0 0 0 O
ay1 Qayy 0 0 0 0Ol0o0 1. 0 0 0 O
0 0 az3 O 0 0fo 01 0 0 O
J|E, =
0 0 ay3 a4 O 0jo 0 01 0 O
0 0 0 0 ass 00 0 0 0 1 O
0 0 0 0 Ags Qg0 0 0 0 O 1
ai 0 0 0 0
11
10000 0_(@._1) L 0 0 0 0
01 0 0 0 O ai1 Az az;
1
- 001000 0 0 Qa3 0 0 0
1 =
000100 0 0_(%._1)L 0 0
a33 Q44 v
0 00 01 0 1
0 0 0 0 7o 0
0 000 0 1 55
0 0 0 0 (%_1) i
Ass Aee’/ Qee
1
— 0 0 0 0 0
aiq
a 1 1
—(ﬁ—) — 0 0 0 0
ai1 Az az;
1
0 0 o 0 0 0
»-1— 33
a 1 1
0 0 —(ﬁ—) — 0 0
33 Qg4/ Qyq
1
0 0 0 0 —_— 0
Qss
a 1 1
0 0 0 0 —(ﬁ—) —
Ass Age/  Qee
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Vollstandige GDGL wieder einfligen:

¥ 1=
1
0 0 0 0 0
YB,tmMp,
('”‘1 — ) ! 0 0 0 0
y31+m31 a31+m31 aBl+m31
0 0 ! 0 0 0
YB2+mBz
0 O _ _YBZ 1 1 O O
YB,tmp, ’ ap, +m32 ap,tmp,
0 0 0 0 ! 0
Ymtmy
0 0 0 0 _(_j@Lﬂ_L) 1
Ymtmy my mm

K, = =T x 271, nur 3 Zeilen in T haben andere Werte als 0 = Diekmann (2010) folgend:

K=-E, T lE,

1 0 0
8 (1) 8 |1t 00 0 0O
E, = 0 0 0 v E, =J0 01 0 0 O
00 1 0 00 010
0 0 O
B
/0 0 0 0 0 K31+1KB 531\
’ B
E, T= 0 0 0 0 K31+ZKBZ B,
loh) C,
0 KBl+KBZ SM 0 K31+KBZ SM 0 0
! 0 0
YB1+mBl
—( vE 1 ) 0 0
YB,tMmp, ap,+tmp,
0 - jm 0
B B
21E,= 2o
0 —( LB ) 0
sz+mBz aBZ+mBz
1
0 0 Ymtmpy

0 0 - (= L)

Ymtmy mpy
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= —E,'TYE, =
0 0 Bs 531( Y _1)

/ K31+KBZ YMmM+tmpy 'mM \
1
0 0 B2 SB ( Ym . _)
KBl +KBZ 2 \ymy+my mpy

YB4 1 C, YB, 1
. Suy . 0
+KBZ ]/Bl'l-‘an1 aBl+m31 KB1+KBZ )/B2+m32 aBZ+mB2

1 0 O
Es=[0 1 0
0 0 1

B1 ym 1

A 0 K 1+KB SB (yM+mMmM)

B2 ym 1

}{E3 - K: O A KB]_+KBZ SBZ (yM+mM ' mM)

\ Cy S(ygl 1 ) C, S vB, 1 1 /
KBl+KBZ M y31+m31'a31+m31 K31+KBZ M y32+m32'a32+m32

1 C VB 1
P 531( M )(,1) A SM( L )_
KBl+KBZ ymtmy my KBl+KBz y31+m31 a31+m31
1 C VB 1
(A) BZ SBZ ( Ym ) ) 2 SM 2 .
KBl+KBz YmMtmy mpy KBl+KBz y32+m32 aBZ+mBz
1 C YB 1
= A( AZ _ ﬁl SBI ( YMm . ) 1 SM( 1 . ) —
K31+K32 Yymtmy mpy K31+KBZ YB,tmp, a@p,+mp,

B2 S ( YM 1 ) C2 s VB, 1 )
B ' M .
K31+KBZ 2 \ypy+my my K31+KBZ YB, +m32 ap, +mBZ

Die Eigenwerte dieser Matrix sind:
A =0
Ay =

B1 s ( YM 1 ) G ¢ ( YB; 1 ) B2 s ( YM 1 ) Q2 VB, 1
B . M . B: . M .
Kp,+KpB, 1 \ym+mpy my Kp,+KB, vB,+tmp, ap,+mp, Kp,+KB, 2 \ymy+my mpy Kp,*+KB, YB,tMB, a32+m32

—_ 1 yMSM ( yBlﬁlclsBl szﬁzc‘zSBz )
Kp,+Kp, \\ my(ym+mpy) \(v,+mp)(ap,+mp,)  (Yp,+mp,)(ap,+mp,)

Damit ist der gréf3te Eigenwert der Matrix A, und somit:

Ro = 2,
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8.5 Offentlichkeitsarbeit und Einbindung von Stakeholdern
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8.5.1 Informationsflyer zur Einbindung von Stakeholdern

Stechmiickeniibertragene arbovirale Krankheiten in Bayern
BayVirMos

In Mitteleuropa und damit auch in Bayern ist aufgrund des Klimawandels
sowie dem zunehmenden Warentransport und Reiseverkehr mit der
dauerhaften Etablierung invasiver Insektenarten (z.B. der Asiatischen
Tigermiicke) zu rechnen, die Arboviren auf Mensch und Tier ibertragen
konnen. Ziel des Projektes ist eine differenzierte Ermittlung von potenziellen
riumlichen und zeitlichen Risiken zur Ubertragung von bisher zwar bereits in
Europa, bisher aber noch nicht (Chikungunya, Dengue) oder nur selten
(West-Nil-Fieber und Usutu) in Bayern autochthon Ubertragenen
arboviralen Zoonosen.

Ein besonderes Problem bei vielen arboviralen Krankheiten ist die weitgehend fehlende
Verfigbarkeit von Impfstoffen. Neben der Erkrankung selbst und den sich daraus ergebenden
Arbeitsausfillen, ist die mogliche Auswirkung auf die Verfiigbarkeit von Blutspenden zu bedenken.

Die Risikoabschatzung erfolgt unter MNutzung aktuellster Artverbreitungsmodelle, epi-
demiologischer Modelle und Klimamodelle. Dabei werden die klimatischen Anforderungen
der Stechmiicken, als auch die temperaturabhingige Dauer zwischen der Aufnahme von Viren
durch Stechmiicken und der méglichen lokalen Ubertragung auf Mensch oder Tier beriicksichtigt.

Aufgrund der Meuartigkeit und teils nicht eindeutiger Symptomatik ist
die Diagnose entsprechender Krankheitsbilder erschwert, sodass ins-
besondere milde verlaufende Erkrankungen unbemerkt bleiben
kénnten. Die erhdhte Aufmerksamkeit betreuender Arzte kann
zur Eindimmung einer mdglichen Ausbreitung beitragen.
Risikogebiete konnen durch rasche und riumlich definierte Hinweise

besser eingegrenzt werden.

Der Aufbau einer webbasierten Informationsplattform mit wochentlich aktualisierten Karten
zur Risikoabschitzung von stechmiickeniibertragenen Krankheiten in Bayern wird zukiinftig Arzte

und Gesundheitsimter proaktiv unterstiitzen.

Bitte helfen Sie uns diese Plattform nach lhren Anforderungen zu gestalten.

Wir freuen uns ihre Vorschlage aufzunehmen:
bayvirmos@uni-bayreuth.de

biogeografie S | ——. . ]

. -'h'crb ndprojekt
uni bayreuth Klimawandel o e

o und Gesundheit
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