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1 Einfithrung

1.1 Motivation

Die moderne Verkehrs-Infrastruktur erlaubt uns in nur kurzer Zeit grofie Strecken zuriickzule-
gen, so kann man im Durchschnitt in nur acht Stunden mit einem Flug von Hamburg nach
New York eine Distanz von 6147 Kilometern iiberbriicken.

Diese erhohte Mobilitat erlaubt es jedoch auch Krankheiten sich rasant zu verbreiten und
im schlimmsten Fall zu einer Pandemie zu werden. Ein Beispiel hierfiir ist das ,Severe Acute
Respiratory Syndrome® (SARS), welches sich im Jahr 2002/2003 aufgrund der Flugverkehrs
innerhalb von nur drei Tagen tiber vier Kontinente ausbreiten konnte (Gaber u. a., 2009) und
774 Todesfille zur Folge hatte (Aleman u. a., 2009).

Auf regionaler Ebene sind es insbesondere die 6ffentlichen Verkehrsmittel die zur Ausbreitung

von Infektionen beitragen. Der Nationale Pandemieplan stellt hierzu fest:

sBesonders groflere Menschenansammlungen und 6ffentliche Verkehrsmittel bie-

ten optimale Ubertragungsbedingungen fiir Influenzaviren.“ (Haas, 2007)

Deswegen ist gerade in Ballungszentren mit einem gut ausgebauten offentlichen Verkehrsnetz
die Gefahr einer flichendeckenden Ausbreitung besonders hoch.

Der effiziente Einsatz von Medikamenten und die richtigen Entscheidungen hinsichtlich der
Quarantdne einzelner Personen oder Gebiete sind entscheidend fiir die Einddmmung der
Ausbreitung ansteckender Krankheiten. Hinsichtlich der Vielzahl an Krankheiten kann es bei
Einddmmung dieser verschiedene Ziele geben, die auf unterschiedliche Weise zu erreichen
sind. Ziele konnen hierbei eine geringe Anzahl an Todesopfern, eine geringe geografische
Ausbreitung, moglichst wenige Neuinfektionen oder eine méglichst kurze Dauer des Ausbruchs
sein (Aleman u. a., 2009).

Um die Verteilung von Medikamenten planen und unterschiedliche Mafinahmen im Hinblick
auf die gesetzten Ziele abwigen zu konnen, gibt es Simulationsmodelle, die die Expansion von
Krankheiten simulieren und somit den Verantwortlichen helfen die richtigen Entscheidungen
zu treffen. Uber Parameter lassen sich verschiedene Malnahmen, wie etwa das Schliefen

von Schulen oder die medikamentdse Behandlung einer Zielgruppe simulieren und geben
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damit Auskunft iiber die Wirksamkeit der Mafinahme. Dieses Simulationsmodelle erlauben
es schon im Voraus mdégliche Pandemie-Szenarien zu simulieren und erméglichen somit die

vorsorgliche Festlegung gezielter Mafinahmen.

1.2 Problemstellung

Im Rahmen der Etablierung des Forschungsschwerpunktes ,Bevolkerungsschutz” an der HAW
Hamburg werden unterschiedliche, fiir die Bevolkerung sicherheitsrelevante Aspekte bearbei-
tet. Im Mittelpunkt steht hierbei die Untersuchung des Einsatzes von Technik und Technologie
aus der Informatik um sicherheitsrelevante Fragen beantworten zu kénnen. Hierbei werden
sowohl Massenveranstaltungen und deren Sicherheit, Evakuierungen, sowie Cyberangriffe

und Pandemien mit Hilfe moderner Technologien untersucht und Simulationsmodelle erstellt.

Im Verlauf dieser Ausarbeitung wird aufgezeigt, dass viele Arbeiten im Bereich der Infekti-
onsforschung Schwichen bei der Simulation 6ffentlicher Verkehrsmittel aufweisen. Da diese
jedoch eine besondere Rolle bei der Ausbreitung von Infektionen spielen, soll sich meine Arbeit
der Fragestellung widmen, mit welchen technischen Hilfsmitteln die Nutzung 6ffentlicher
Verkehrsmittel abgebildet werden kann. Hierbei soll auf Basis des U-Bahn Streckennetzes des
Hamburger Verkehrsbundes ein exemplarisches Simulationsmodell fiir Infektionskrankheiten
entstehen. Das Ziel der Arbeit ist die Untersuchung des Nutzens eines kombinierten Einsatzes
von agentenbasierter Modellierung und Geoinformationssystemen zur Simulation und Visuali-
sierung der Ausbreitung ansteckender Krankheiten. Die Arbeit soll darstellen, wie die Nutzung
offentlicher Verkehrsmittel simuliert werden kann, welche Aspekte dabei zu beachten sind

und wo Weiterentwicklungen aus Sicht der Informatik nétig sind.

1.3 Ziel der Ausarbeitung

Das Ziel dieser Ausarbeitung ist es, den Einsatz von agentenbasierten Systemen zur Simulation
von Infektionsausbreitungen aufzuzeigen und an Beispielen darzustellen. Hierfiir werden
zundchst die erforderlichen Grundlagen aufgearbeitet, indem ein Vergleich der agentbasierten
Modellierung zu anderen Anséatzen durchgefithrt und ein Modell zu Beschreibung der Krank-
heitsausbreitung vorgestellt werden. AnschlieSend werden vergleichbare Arbeiten prasentiert,
aus denen Ansitze fiir die eigene Arbeit entnommen werden kénnen und deren Schwéchen auf-
gezeigt werden. Zum Abschluss wird ein grobes Vorgehensschema mit potentiellen Problemen

und Risiken fiir die Masterarbeit prasentiert.
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2.1 Begriffsklarung

Die Epidemiologie befasst sich unter anderem mit der Untersuchung und Modellierung der
Verbreitung ansteckender Krankheiten. Die Modelle werden genutzt um den wahrscheinlichen
Verlauf zukiinftiger Epidemien vorherzusagen und geeignete Mafinahmen zur Einschrankung
der Infektionsausbreitung zu finden.

Eine Epidemie zeichnet sich durch eine steigende Anzahl von Neuerkrankungen in einem
ortlich und zeitlich begrenzten Raum aus. Diese kann zu einer Pandemie werden, wenn sich

die Infektion iiber Lander und Kontinente hinweg ausbreitet.

2.2 Vergleich zu anderen Ansitzen

Im Folgenden werden die drei bekanntesten Ansitze zur Modellierung der Ausbreitung von
Infektionskrankheiten vorgestellt.

Die rein mathematischen Modelle (auch ,Homogenus Mixing Models“ (Aleman u. a., 2009))
sind der &lteste Ansatz und beschreiben die Infektionsausbreitung mittels gewohnlicher Dif-
ferentialgleichungen. Hierzu nutzen sie beispielsweise das von Kermack und McKendrick
eingefiihrte ,SIR-Modell® (Kermack und McKendrick, 1991). Bei der mathematischen Mo-
dellierung werden die folgenden drei Annahmen getroffen (Aleman u. a., 2009; Wang u. a.,
2010).

1. Die Bevoélkerung ist vollstandig gemischt, d.h. die Personen, mit denen eine gesunde

Person Kontakt hat, werden zufillig aus der gesamten Bevolkerung ausgewahlt.

2. Alle Personen haben annihernd die gleiche Anzahl an Kontakten iiber den selben

Zeitraum.
3. Alle Kontakte tibertragen die Krankheit mit der selben Wahrscheinlichkeit.

Diese Einschrankungen vernachlassigen die individuellen sozialen Kontakte, die Ndhe des

Kontaktes und damit das individuelle Risiko sich mit einer Krankheit zu infizieren. Weiterhin
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bleibt die spatiotemporale Bewegung einzelner Individuen unberiicksichtigt, wodurch die
Ergebnisse haufig ungenau sind und somit falsche Einschédtzungen fordern (Aleman u.a.,
2009). Der mathematische Ansatz eignet sich damit nur bedingt zur Simulation der Nutzung
offentlicher Verkehrsmittel und der damit verbundenen Infektionsausbreitung.

Zellulire Automaten (auch ,Heterogenus Mixing Models“ (Aleman u. a., 2009)) bilden den
zweiten Ansatz. Sie beriicksichtigen die Beziehungen von Individuen zueinander, indem die
Individuen iiber ein Beziehungsnetzwerk miteinander in Kontakt stehen, iiber das sich die
Infektion ausbreitet. Basierend auf dem Grad der Beziehung, kann eine infizierte Person somit
nur eine gewisse Anzahl anderer Personen anstecken (Aleman u. a., 2009; Wang u. a., 2010).
Zwar werden bei der Modellierung die Beziehungen der Agenten untereinander beriicksichtigt,
aber nicht die spatiotemporalen Aspekte, sich in einer Umgebung bewegender Individuen. Da
wir bei Nutzung o6ffentlicher Verkehrsmittel hauptsachlich mit Personen in Kontakt kommen,
zu denen wir keinerlei Beziehung haben, ist von der Modellierung iiber ein Beziehungsnetz-
werk ebenfalls abzuraten.

Die agentenbasierte Modellierung (auch ,Non-Homegenus Simulation (Aleman u. a., 2009))
greift die Nachteile der zuvor vorgestellten Ansétze auf. Bei dieser Art der Modellierung werden
die Mitglieder einer Bevolkerung durch Agenten reprasentiert, die ein individuelles Verhalten
aufweisen und untereinander, sowie mit ihrer Umwelt interagieren. Dies hat den Vorteil, dass
somit individuelle Verhaltensweisen modelliert werden kdnnen, wie die Nutzung 6ffentlicher
Verkehrsmittel oder die Wahrscheinlichkeit bei Krankheit zu Hause zu bleiben. Die Agenten
konnen eine eigenstindige Routenplanung vornehmen und auf duflere Einwirkungen reagie-
ren. Ferner konnen die Kontakte einzelner Individuen beriicksichtigt und somit individuelle
Wahrscheinlichkeiten der Infektion mit einer Krankheit berechnet werden. Als Folge ergibt
sich daraus im Vergleich zu den vorherigen Modellen ein realitdtsniheres Simulationsmodell,
das genauere Aussagen liber die Wirksamkeit von Mafinahmen gegen die Ausbreitung einer
Krankheit zulésst (Aleman u. a., 2009) und sich damit fiir das angestrebte Simulationsmodell

eignet.

2.3 SIR-Modell

Das SIR-Modell ist ein haufig gebrauchtes mathematisches Modell zur Beschreibung der In-
fektionsausbreitung. Hierbei werden die Individuen in die Klassen ,Susceptible®, ,Infected,
und ,Recovered” unterteilt (Aleman u.a., 2009; Lizon u.a., 2010). Abbildung 2.1 zeigt die
verschiedenen Zustiande mit den Moglichkeiten des Ubergangs zwischen den Zustinden. Die

Ubergangswahrscheinlichkeiten konnen iiber Markov-Ketten modelliert werden, die fiir jeden
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Agenten eine individuelle Wahrscheinlichkeit festlegen innerhalb eines diskreten Zeitschrittes

von einem in den anderen Zustand iiberzugehen.

B T~
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Abbildung 2.1: SIR-Modell mit Markov-Ketten (Aleman u. a., 2009)

Neben dem SIR-Modell gibt es diverse Erweiterungen, die weitere Zustinde beriicksichtigen.
Zu nennen sei hier das SEIR-Modell bei dem sich die Individuen infizieren (Exposed) und erst
nach einer Inkubationszeit' Symptome zeigen (Infected) (Naron und Wasserkrug, 2007; Reppas
u. a., 2008; Hu und Gong, 2010) und das SEITR-Modell bei dem sich die Individuen zuséatzlich
behandeln lassen kénnen (Treated) und damit schneller genesen (Wang u. a., 2010).

Durch Hinzunahme dieser Zusténde lassen sich spezifische Krankheiten besser beschreiben
und erméglichen somit eine realitdtsndhere Simulation. Fiir die eigene Arbeit muss in Abhén-
gigkeit der zu simulierenden Krankheit abgewagt werden, welches Modell am besten geeignet

ist, um diese zu repréasentieren.

2.4 Markov-Ketten

Zur Berechnung der Wahrscheinlichkeit des Zustandsiiberganges innerhalb des SIR-Modells
werden bei der agentenbasierten Modellierung haufig Markov-Ketten eingesetzt. Der Vorteil
ist hierbei, dass sich fiir jeden Agenten individuelle Wahrscheinlichkeiten fiir die Infektion mit
einer Krankheit berechnen lassen, indem beispielsweise Dauer und Art eines Kontaktes mit
einem anderem Individuum berticksichtigt werden (Aleman u. a., 2009). Damit erméglichen
sie im Gegensatz zur Simulation der Infektionsausbreitung iiber gewohnlichen Differential-
gleichungen eine detaillierte Analyse der Ausbreitung, welche sie sich iiber einen erhchten
Rechenaufwand verschaffen (MBG, 2012).

Ein Vergleich von Markov-Ketten und gewohnlichen Differentialgleichungen bei der Infekti-
onsausbreitung auf Basis des SIR-Modells zeigt, dass das kurzfristige Verhalten mit Hilfe von
Markov-Ketten detaillierter dargestellt werden kann, sich die Endergebnisse aber bei grofien

Simulationen kaum unterscheiden (MBG, 2012; Billings u. a., 2002).

'Inkubationszeit - Zeit zwischen der Infektion mit einem Erreger und dem Auftreten krankheitstypischer
Symptome
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Der Einsatz von Multiagentensystemen in der Epidemiologie gewinnt immer mehr an Bedeu-
tung. Mit diesem Ansatz lassen sich komplexe Prozesse, in denen Individuen untereinander
und mit ihrer dynamischen Umwelt interagieren, besser darstellen. Im Gegensatz zu den
traditionellen Ansitzen bestehen die agentbasierten Modelle aus heterogenen Mikroentitaten
deren Interaktion die Infektionsausbreitung auf makroskopischer Ebene beeinflusst. Durch
diesen Modellierungsansatz sind Einblicke in Prozesse auf mikroskopischer Ebene méoglich
und erlauben es neue Fragestellungen zu entwickeln (Auchincloss und Diez Roux, 2008).

Der folgende Abschnitt soll einen Einblick in vergleichbare Arbeiten geben. Hierbei wird
gezeigt was auf dem Gebiet der agentbasierten Simulation zur Infektionsforschung bereits er-
arbeitet worden ist und fiir die eigene Masterarbeit verwendet werden kann, beziehungsweise

welche Fragestellungen offen geblieben sind.

3.1 Simulation der Influenza in Kunming 2009 (Wang u. a.,
2010)

Eine Arbeit, die die Einsatzmoglichkeiten agentenbasierter Simulationssysteme in Verbin-
dung mit Geoinformationssystemen zeigt, wurde im Jahr 2010 an der ,,School of Tourism and
Geographical Science® in China veréffentlicht. Inhalt der Arbeit war die Modellierung der
Infektionsausbreitung des Influenza-A-Virus HIN1 in der Region Kunming mit 4,88 Millionen
Einwohnern. Ziel der Arbeit war es den Einfluss von unterschiedlichen Quaranténe-Strategien
und die Dauer bis ein Individuum einen Arzt aufsucht, auf die Ausbreitung des Virus zu
untersuchen.

Basierend auf den Positionsdaten von 100.000 Mobiltelefonnutzern, die uiber einen Zeitraum
von sechs Monaten gesammelt wurden, wurde festgestellt, dass sich die menschlichen Ak-
tivitdten grob in stationire und mobile Aktivitaten einteilen lassen. Stationare Aktivitdten
sind hierbei der Aufenthalt am Arbeitsplatz, der Schule oder zu Hause, wobei die mobilen
Aktivitaten die Anreise zu den stationdren Aktivitaten darstellen. Zur Vereinfachung des

Modells wurde der Tagesablauf eines Agenten, wie unter Abbildung 3.1 dargestellt, modelliert.
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Hierbei folgt der Agent einem zehn Stunden Tag von denen er acht Stunden auf Arbeit bzw. in
der Schule verbringt und weitere zwei Stunden an einem weiteren Ort. Die zeitliche Auflgsung
des Modells betrégt einen Tag, wobei die Individuen téglich dem gleich Ablauf nachgehen und

die gleichen Orte besuchen.

Individual stavs
at work or o | Individual moves

. »
school during 8 to a new place.
hours

Individual moves
to school or
\\Urk‘spdcc

A 4

Start next day v
Individual backs
homc, terminates |4
one day’ s life

Individual stays
for 2 hours

Abbildung 3.1: Tagesablauf eines Agenten (Wang u. a., 2010)

Als Infektionsmodell wurde das SEITR-Modell verwendet, um Arztbesuche und Quaranténe-
Situationen fiir einzelne Individuen abbilden zu kénnen. Die Agenten kénnen sich in dem
erstellen Modell nur bei stationdren Aktivitaten infizieren. Als Grund hierfiir wurde genannt,
dass die Dauer des Aufenthalt bei einer stationdren Aktivitat wesentlich grofler ist als die
Dauer der Anreise und es damit wahrscheinlicher ist sich auf Arbeit anzustecken als auf dem
Weg dahin.

Dies ist meiner Meinung nach eine sehr starke Einschrankung, da durch die Nutzung offentli-
cher Verkehrsmittel ein enger Kontakt zu einer grofien Anzahl schnell wechselnder Individuen
vorhanden ist und somit die Gefahr besteht sich durch Trépfcheninfektion' oder indirekte
Kontaktinfektion” anzustecken.

Das verwendete Geoinformationssystem wurde genutzt, um den geografischen Einfluss der
Umgebung abzubilden, die Daten hierzu wurden ArcGIS 9.2° entnommen. Die reale Umgebung
wurde durch drei Informationslayer (Straflennetz-, Block- und Grenz-Layer) abgebildet. Das
Straflennetz dient den Agenten hierbei zur Wegfindung und schrankt ihre Mobilitét ein. Das
Block-Layer dient zur Unterteilung des gesamten Areals, um die Ausbreitung innerhalb eines
Blockes mit einer bestimmten Bevolkerungsdichte abzubilden, wobei das Grenz-Layer das zu
untersuchende Gebiet eingrenzt. Eine beispielhafte Visualisierung von Geoinformationsdaten
kann Abbildung 3.2 entnommen werden, wobei die Farbung der einzelnen Blocke in diesem

Fall die Besiedelungsdichte reprasentiert.

'Tropfcheninfektion - Ansteckung iiber Krankheitserreger in der Luft, die beispielsweise durch Niesen oder
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Abbildung 3.2: Geoinformationsdaten fiir Kunming aus (Wang u. a., 2010)

Als Simulationstoolkit wurde die Repast Suite* verwendet und Simulationen mit 1000 Agen-
ten durchgefiihrt. Zu Validierung der Simulationsergebnisse wurden diese mit den Daten des
,Yunnan Center for Disease Prevention and Control“ zur HIN1 Epedemie im Jahr 2009 vergli-
chen und fiir valide befunden. Die anschlieffende Untersuchung der Quarantine-Strategien
zeigte, dass die Infektionsausbreitung bereits stark abnimmt, wenn mehr als zehn Prozent der
infizierten Individuen unter Quarantane gestellt werden. Des Weiteren zeigte sich, dass nach
30 Tagen keine weiteren Neuinfektionen stattfinden, wenn die Individuen bereits einen Tag

nachdem sie infiziert wurden einen Arzt aufsuchen.

3.2 Weitere Arbeiten

Eine weitere vergleichbare Arbeit wurde an der ,University of Toronto® durchgefiithrt. Es
wurde ein agentenbasiertes Modell zur Simulation der Ausbreitung eines Influenza-Virus in
der Metropolregion rund um die kanadische Hauptstadt Toronto erstellt. Ziel der Simulation
war es die Auswirkungen auf die Infektionsausbreitung zu untersuchen, wenn ein Teil der
Bevolkerung bei Erkrankung zu Hause bleibt. Das Modell arbeitet mit dem SIR-Modell zur
Beschreibung der Zusténde einzelner Individuen und nutzt ein Geoinformationssystem zur
Visualisierung der Daten. Offentliche Transportmittel werden in diesem Modell zwar bertick-

sichtigt, aber auch hier werden starke Einschrankungen getroffen. Zum einen werden U-Bahn

Sprechen ausgestoflen werden
%indirekte Kontaktinfektion - Infektion iiber die Beriihrung eines mit Erregern kontaminierten Gegenstandes
* ArcGIS - Oberbegriff fiir eine Produktfamilie sich ergénzender GIS Software Produkte (ArcGIS)
“Repast Suite - Open Source Plattform zur Erstellung agentenbasierter Simulationen (Repast)
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Linien nur zur Hauptverkehrszeiten beriicksichtigt und zum anderen reisen die Individuen alle
zum gleichen Ziel. Das Modell beriicksichtigt die direkte und indirekte Infektionsausbreitung
uber die Verkehrsmittel (Aleman u. a., 2009).

Das Team um Dean Yergens hat mit dem IDEES ° ein agentenbasiertes Simulationswerkzeug
geschaffen mit dem sich Simulatonsmodelle fiir infektiose Krankheiten auf Basis geografischer
Daten erstellen lassen. Mit den aus einem Geoinformationssystem ausgelesenen Daten, wie
etwa dem Straflennetz eines Gebietes, lassen sich somit die Auswirkungen von Straflensperren
auf die Infektionsausbreitung simulieren (Yergens u. a., 2006).

Eine weitere Arbeit befasst sich mit der Modellierung der Infektionsausbreitung innerhalb
einer Stadt, bei der die Agenten Aktivitaten nachgehen und sich so infizieren. Bei dieser Arbeit
wurde untersucht wie die gesamte Population einer Stadt abgebildet, die Aktivititen modelliert,
einzelne Aktivititen Individuen zugewiesen und die Infektionsiibertragungen nachgebildet
werden konnen. Dieses Modell vernachlissigt den 6ffentlichen Verkehr ebenfalls, obwohl
explizit darauf hingewiesen wird, dass dieser eine wichtige Rolle bei der Infektionsausbreitung
spielt. Als Grund fiir die Vernachldssigung wird das Fehlen brauchbarer Daten angegeben
(Yang u. a., 2008).

°IDEES - Infectious Disease Epidemic Simulation System
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4.1 Aufgaben

Nach Betrachtung der vergleichbaren Arbeiten ergeben sich die Aufgaben, die zur Umset-
zung der eingangs erwihnten Vision eines Simulationsmodells fiir Infektionskrankheiten im

Hamburger U-Bahn Netz nétig sind. Diese Aufgaben werden im Folgenden aufgezeigt.
+ Definition eines Szenarios und der Simulationsziele
« Evaluierung geeigneter Frameworks zur Modellierung der Agenten

» Umsetzung der Agenten mit Wegfindungsalgorithmen und Darstellung der Infektions-

zustande

« Auswabhl einer Infektionskrankheit und Portierung dieser auf das SIR-Modell oder eine

Erweiterung davon

+ Auswahl eines Geoinformationssystems zur Extraktion notwendiger Daten und Darstel-

lung des U-Bahn Netzes

« Simulation der Infektionsausbreitung mit anschlieBender Validierung und Anpassung

des Simulationsmodells

Fur eine moglichst genaue Abbildung des U-Bahn Verkehrs ist Kontakt zum Hamburger
Verkehrsverbund aufzunehmen. Der Hamburger Verkehrsverbund besitzt eine nicht 6ffentli-
che SOAP-Schnittstelle, deren Dienste fiir die Modellierung férderlich wéren, da iiber diese
Informationen zu den Fahrplanen ausgelesen werden konnen. Ferner ist ein Fragekatalog
fir den Hamburger Verkehrsverbund zu erstellen, um Informationen zu den Fahrgésten zu
erhalten. Die gewonnen Informationen konnen zur Modellierung und Verteilung der Agenten
genutzt werden und helfen ein méglichst realitdtsnahes Simulationsmodell zu erstellen.

Fiir eine moglichst valide Darstellung der Infektion und ihrer spezifischen Eigenschaften ist
ein Kontakt in den medizinischen Bereich erforderlich. Hierbei miissen Fragen nach Ubertra-

gungswahrscheinlichkeiten und typischen Krankheitsverlaufen geklart werden.

10
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4.2 Risiken

4.2.1 Projektumfang

Die in dieser Ausarbeitung vorgestellten Arbeiten wurden meist von gréfleren Projektteams
iiber einen grofien Zeitraum durchgefiihrt. Ein Grund hierfiir sind die umfangreichen sozia-
len Prozesse, die erfasst und in den Agenten nachgebildet werden miissen. Zudem muss ein
solides Verstandnis iiber Infektionen und deren Ausbreitung vorhanden sein, um die Ausbrei-
tung medizinisch korrekt abbilden zu konnen. Ein Risiko besteht demnach in der Grofle des
Projektes und der Vielzahl an zu beriicksichtigen Randbedingungen bei der Umsetzung des

Simulationsmodells.

4.2.2 Modellierung

Um das Modell handhabbar zu machen, miissen Einschrankungen vorgenommen werden. Sind
diese Einschrankungen zu ungenau oder wurden wichtige Aspekte nicht beriicksichtigt, wird

das Simulationsmodell keine verwertbaren Antworten auf die gestellten Fragen liefern konnen.

4.2.3 Performanz

Ein weiteres Risiko betrifft die Performanz des Simulationsmodells. Fiir umfangreiche Si-
mulationen mit mehreren Millionen Agenten sind Computercluster notwendig, um diese in
adaquater Zeit durchfithren zu kénnen (Aleman u. a., 2009). Hierbei spielt die Komplexitét der
Agenten und der von ihnen ausgetauschten Nachrichten eine wichtige Rolle. In erster Linie
sollte hierbei auf eine moglichst effiziente Umsetzung geachtet werden. Sollten die am Ende
zur Verfiigung stehenden Kapazitdten nicht ausreichen, muss die Zahl der Agenten oder der

Scope verringert werden.

4.2.4 Verfiigbarkeit von Daten

Fir die Modellierung der Agenten und der Infektionskrankheit, sowie fiir die spétere Validie-
rung der Ergebnisse werden verschiedenste empirische Daten benétigt. Sollten diese nicht
zur Verfiigung stehen, sind Einschrankungen in der Aussagekraft des Simulationsmodells die
Folge. Hierbei ist unter anderem die Zusammenarbeit mit der Behorde fiir Inneres und dem

Bundesamt fiir Bevolkerungsschutz und Katastrophenhilfe geplant.

11



5 Zusammenfassung und Ausblick

Der agentenbasierte Ansatz zur Simulation der Verbreitung ansteckender Krankheiten wird
bereits auf vielfaltige Weise fiir unterschiedliche Krankheiten genutzt. Grund hierfiir ist die
Moglichkeit der Abbildung verschiedener Individuen, die miteinander interagieren und auf
auflere Einfliisse reagieren konnen. Die vorgestellten Arbeiten nutzen diesen Vorteil, um die
aus der mikroskopischen Interaktion resultierende Verbreitung auf makroskopischer Ebene
beobachten und analysieren zu kdnnen.

Hierbei fallt jedoch auf, dass die Modelle héufig stark einschrankende Annahmen besonders
hinsichtlich 6ffentlicher Verkehrsmittel machen und somit einen wichtigen Aspekt bei der
Ausbreitung von Krankheiten vernachléssigen.

An dieser offenen Flanke der Infektionsforschung soll die zu erstellende Masterarbeit ansetzen
und aus Sicht der Informatik untersuchen, wie sich die Infektionsausbreitung iiber 6ffentliche
Verkehrsmittel, am Beispiel des Hamburger U-Bahn Netzes, modellieren l4sst. Hierbei soll
im speziellen die agentenbasierte Modellierung im Zusammenspiel mit Geoinformationsyste-
men untersucht und der Nutzen dieser Art der Modellierung aufgezeigt werden. Die Arbeit
soll darstellen, wie die Nutzung 6ffentlicher Verkehrsmittel simuliert werden kann, welche
Aspekte dabei zu beachten sind und wo Weiterentwicklungen aus Sicht der Informatik nétig
sind. Die notigen Vorarbeiten hierzu, wie die Nachbildung des U-Bahn Verkehrs, sowie die Mo-
dellierung der Agenten und der Infektionsausbreitung werden in den kommenden Projekten

durchgefiihrt.
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