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1. Einleitung

Mit dem Beginn der COVID-19-Pandemie im Januar 2020 kam es weltweit zu
massiven Reiseeinschrankungen und Schlielfungen gewerblicher Beherbergungs-
betriebe aufgrund globaler Lockdowns (1). Die wirtschaftlichen Belastungen durch
den eingeschrankten und teilweise zum Erliegen gekommenen Tourismus waren in
den meisten europaischen Landern immens (2). Bereits vor dem Beginn der
COVID-19-Pandemie wurde die globale Tourismusbranche mit einer Reihe von
Krisen konfrontiert, erwies sich jedoch stets als sehr widerstandsfahig (3). So ging
beispielsweise nach dem Terroranschlag in den USA am 11.09.2001 ebenso wie
bei der SARS-CoV-1-Pandemie im Jahr 2003 der Reiseverkehr stark zurlck,
erholte sich aber innerhalb weniger Monate wieder (4,5). Es fuhrte bisher kein
Ereignis zu einem so langfristigen und schweren Ruckgang des weltweiten
Tourismus und Reiseverkehrs wie die COVID-19-Pandemie (6).

Einzelereignisse wie der Ausbruch in Ischgl/Osterreich im Marz 2020 erlangten
enorme mediale Aufmerksamkeit und entfachten eine Diskussion Uber den Beitrag
des Tourismus zu hohen SARS-CoV-2-Inzidenzen in verschiedenen Landern (7).
Schon fruh im Verlauf der Pandemie wurde deutlich, dass einer erhohten Mobilitat
der Menschen und grenziberschreitendem Tourismus zwischen Landern mit
unterschiedlichen Inzidenzen eine besondere Bedeutung bei der Ausbreitung von
SARS-CoV-2 zukommt (8—11).

1.1 Coronaviren

Coronaviren gehoren zu der Virusfamilie der Coronaviridae und wurden in den
1960er Jahren erstmals beschrieben. Sie gehoéren zu den RNA-Viren und sind ca.
60-160nm grofd (12). Ihr charakteristisches, kronenartiges Aussehen unter dem
Elektronenmikroskop ist namensgebend fur Coronaviren (Corona ist lateinisch fur
Kranz, Krone) (13,14). Die Virushulle ist besetzt mit nach auf3en ragenden Protein-
strukturen, den sogenannten Spikes. Sie dienen dem Eintritt in die Zelle (Abb. 1)
(15,16). Im Inneren der Hulle befindet sich einzelstrangige RNA. Diese kodiert fur
RNA-Replikationsproteine sowie fur vier Strukturproteine (S, E, M und N). Die
Strukturproteine S, E und M sind in der Virusmembran eingelagert (Abb. 1). Das N-
Protein bildet mit dem Virusgenom das Nukleokapsid (Abb. 1) (17). Das Genom der



Coronaviren zahlt mit ca. 27.600 bis 31.000 Nukleotiden zu den langsten Genomen

aller bekannten RNA Viren (18).
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Abb. 1: Schematische Darstellung eines Coronavirus im Querschnitt
modifiziert nach (19)

Die Familie der Coronaviren wird in vier Gattungen unterteilt, Alpha-, Beta-,
Gamma- und Deltacoronaviren. Coronaviren sind in der Tierwelt weit verbreitet. Sie
wurden bisher unter anderem in Fledermausen, Schleichkatzen, Vogeln und
Kamelen identifiziert (20,21). Die Viren haben die Fahigkeit, ihr Wirtsspektrum auf
den Menschen zu erweitern (22). So wurden bisher sieben humanpathogene
Coronavirus-Spezies beschrieben: Humanes Coronavirus 229E (HCoV-229E) und
Humanes Coronavirus NL63 (HCoV-NL63) aus der Gattung der Alphacoronaviren,
Humanes Coronavirus HKU1 (HCoV-HKU1), Humanes Coronavirus OC43 (HCoV-
0OC43), Severe Acute Respiratory Syndrome Coronavirus (SARS-CoV), Middle
East Respiratory Syndrome Coronavirus (MERS-CoV) und Severe Acute
Respiratory Syndrome Coronavirus Typ 2 (SARS-CoV-2) aus der Gattung der
Betacoronaviren (23).

1.1.1 Durch Coronaviren verursachte Epidemien
Das klinische Bild einer Coronavirusinfektion beim Menschen ist vielfaltig und reicht
von milden, selbstlimitierenden Atemwegsinfektionen bis hin zu schweren

Lungenentzindungen, Multiorganversagen und mitunter todlichen Verlaufen (24—
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26). Ende 2002 kam es in einer sudchinesischen Provinz zu einem gehauften
Auftreten von Lungenentzindungen unklarer Genese mit schweren klinischen und
oft todlichen Verlaufen. Die Patienten klagten u.a. Uber Fieber, trockenen Husten
und Muskelschmerzen (27). Die Erkrankung wurde als schweres akutes
respiratorisches Syndrom (SARS) bezeichnet (28). Insgesamt erkrankten zwischen
November 2002 und Juli 2003 mehr als 8.000 Personen, 744 von ihnen starben
(29). Im Marz 2003 gelang es Forschern schlie3lich, ein Coronavirus, welches
Ausloser fur die Erkrankungen war, aus einer Zellkultur zu isolieren: das SARS-
Coronavirus (SARS-CoV) (30,31).

Im Oktober 2012 konnte aus dem Sputum eines Patienten aus Saudi-Arabien ein
neues Betacoronavirus isoliert werden, das Middle East Respiratory Syndrome
Coronavirus (MERS-CoV) (32). Zuvor waren seit April 2012 auf der arabischen
Halbinsel mehrere Patienten durch MERS-CoV an einer schweren
Lungenentziundung, oft mit begleitender Diarrhoe und Nierenversagen, erkrankt.
Von den 2.400 laborbestatigten Fallen starben mehr als 800 (33-36). In beiden
genannten Beispielen handelte es sich um Epidemien. Kennzeichnend flr eine
Epidemie ist eine =zeitlich und raumlich begrenzte Ausbreitung von
Infektionskrankheiten (37).

1.2 COVID-19-Pandemie
Die World Health Organisation (WHO) wurden am 31.12.2019 uber eine Haufung

von Fallen schwerer Lungenentzindungen unbekannter Ursache in der Stadt
Wuhan, Provinz Hubei, China, informiert (38). Die betroffenen Personen litten unter
anderem an Fieber, Luftnot, Husten, Abgeschlagenheit und Muskelschmerzen (24).
Am 07.01.2020 gelang chinesischen Forschern die Identifizierung eines bis dahin
unbekannten Betacoronavirus aus Atemwegsmaterialien von funf symptomatisch
erkrankten Patienten aus Wuhan (39). Fast zeitgleich mit der Veroffentlichung der
kompletten RNA-Genomsequenz des Coronavirus am 12.01.2020 wurden
Nachweismethoden des Virus mittels Reverse-Transkriptase-Polymerase-
Kettenreaktion (Englisch: reverse transcription polymerase chain reaction, kurz RT-
PCR) entwickelt (Abb. 2) (40,41). Die Coronavirus Study Group (CSG) des
International Committee on Taxonomy of Viruses (ICTV), zustandig fur die
Klassifikation und Taxonomie neuer Coronaviren, benannte das Virus als ,severe

acute respiratory syndrome coronavirus 2 (SARS-CoV-2) (28). Die Erkrankung, die
10



durch SARS-CoV-2 verursacht wird, bezeichnete die WHO als ,coronavirus disease
2019%, kurz COVID-19 (42).

31.12.2019
Die WHO wird Uber die 11.03.2020
Haufung von Fallen Die WHO erklart
schwerer Ausbreitung von SARS-
Lungenentziindungen in CoV-2-Infektionen zu einer
Wuhan, China, informiert Pandemie
|
12.01.2020

Veréffentlichung der RNA-
Genomsequenz des
Coronavirus

2.Lockdown

1.Lockdown sLockdown light*
A 4 | | A 4 | | | | |

| I I I |
01.01.2020 01.07.2020 01.01.2021

07.01.2020
Identifizierung und
Genomsequenzierung
eines bisher unbekannten
Betacoronavirus

Abb. 2: Zeitlicher Verlauf der Pandemie in Deutschland von Ende 2019 bis Anfang 2021
Zeitraume der drei Lockdowns (madifiziert nach (43)): 1. Lockdown: 22.03.2020 bis zum 03.05.2020,
,Lockdown light*: 02.11.2020 bis zum 15.12.2020, 2. Lockdown: 16.12.2020 bis zum 10.01.2021

Bei dem Verdacht auf eine Infektion mit SARS-CoV-2 beim Menschen stellen
Nasen-/Rachenabstriche die Referenzmethode der Probenentnahme zum
Nachweis des Virus dar. Der Nachweis des Virus kann mittels Antigennachweis
erfolgen. Aufgrund der hoheren Sensitivitat gelten jedoch RT-PCR als
,Goldstandard® zum direkten Erregernachweis. Mittels RT-PCR werden
verschiedene Zielsequenzen (S-/E-/M-/ORF1ab-Gen), die kennzeichnend fur
SARS-CoV-2 sind, nachgewiesen (40). Zur Detektion einer zurickliegenden SARS-
CoV-2-Infektion dient der Nachweis SARS-CoV-2-spezifischer Antikorper, die
gegen unterschiedliche Virusantigene wie z.B. das Spike- oder Nukleokapsid-
Protein gerichtet sind. Hierzu werden verschiedene Immunoassay-Verfahren (u.a.
Enzyme-linked Immunosorbent Assay (ELISA)) zum Nachweis von IgM und 1gG
Antikorpern angewandt (44).

Innerhalb weniger Wochen Anfang 2020 breitete sich SARS-CoV-2 weltweit aus
und fuhrte zu rasch steigenden Infektions- und Todeszahlen (45). Anfang April 2020
waren weltweit bereits mehr als 1.000.000 Personen infiziert und es wurden ca.
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80.000 Todesfalle im Zusammenhang mit einer SARS-CoV-2-Infektion
dokumentiert (46). Auch der Anteil schwerer Krankheitsverlaufe mit stationarer
und/oder intensivmedizinischer Behandlungsnotwendigkeit nahm rasant zu und
fuhrte in vielen Landern zu einer enormen Belastung der Gesundheitssysteme (47—
49). Nationale und internationale Strategien zur Eindammung der Ausbreitung von
SARS-CoV-2 wurden entwickelt und umgesetzt. So bezeichnete die WHO am
30.01.2020 die Ausbreitung von SARS-CoV-2 als ,gesundheitliche Notlage von
internationaler Tragweite® und erklarte COVID-19 am 11.03.2020 zu einer
Pandemie (Abb. 2) (50,51). Kennzeichnend fur Pandemien sind im Allgemeinen
eine zeitlich begrenzte, raumlich jedoch unbegrenzte, weltweite Ausbreitung einer
Infektionskrankheit mit einer hohen Anzahl an Infizierten (52).

Auch in Deutschland stiegen die Zahlen der bestatigten SARS-CoV-2-Infektionen
nach Detektion des ersten Infektionsfalls am 28.01.2020 in den ersten drei Monaten
des Jahres 2020 rasch an. Die Anzahl der bestatigten Falle betrug Anfang April
2020 bereits mehr als 67.000 (53,54). Als Reaktion auf die steigenden
Infektionszahlen beschloss die deutsche Bundesregierung zur Eindammung der
Pandemie am 22.03.2020 MalRnahmen zur ,Beschrankung sozialer Kontakte” und
erlie am 27.03.2020 ein ,Gesetz zum Schutz der Bevdlkerung bei epidemischer
Lage von nationaler Tragweite®, welches zu erheblichen Einschrankungen im
offentlichen Leben fuhrte (49). Diese Phase, in der das offentliche Leben
bundesweit weitestgehend stillstand, wird im Volksmund als ,1. Lockdown®
bezeichnet (Abb. 2) (55,56). Ab dem 03.05.2020 wurden die Malnahmen
schrittweise gelockert. Aufgrund bundesweit erneut steigender Infektionszahlen im
Herbst 2020 kam es ab dem 02.11.2020 abermals zu erheblichen Einschrankungen
im offentlichen Leben, dem sogenannten ,Lockdown light* (Abb. 2) (57). Diese
MalRnahmen wurden bei weiter steigenden Infektionszahlen ab dem 16.12.2020
noch einmal verscharft, sodass das oOffentliche Leben Ende 2020 in Deutschland im
Sinne eines 2. Lockdowns erneut stillstand (Abb. 2) (58).

1.2.1 PraventionsmafRnahmen und Pandemiebekampfung

Um Ausbruchsereignisse zu minimieren, waren Mallnahmen zur Vermeidung von
SARS-CoV-2-Ubertragungen ein wichtiger Bestandteil zur Eindammung der
Pandemie. Fur die SARS-CoV-2-Pandemiebekampfung wurde in Deutschland im

Jahr 2020 eine Mehrkomponentenstrategie aus Schutz- und Hygienemalinahmen
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entwickelt und unter der ,AHA+L"“-Formel (Abstand, Handehygiene, Alltagsmaske
und Liften) zusammengefasst (59). Zentrale MalRinahme des Infektionsschutzes
stellte die Einhaltung einer physischen Distanz von 1,5 m dar (AHA+L). Da die
Ubertragung von SARS-CoV-2 auch indirekt liber den Kontakt mit kontaminierten
Oberflachen oder infizierten Personen erfolgen kann, war eine regelmallige
Handehygiene ein weiterer wichtiger Baustein zur Pravention einer Infektion mit
SARS-CoV-2 (AHA+L) (60). Studien konnten zeigen, dass eine 30-sekundige
Handedesinfektion entscheidend zu einer Virusinaktivierung und damit zu einer
Minimierung der VirusUbertragung beitragen kann (61). Zusatzlich stellten
medizinische Gesichtsmasken im Sinne eines Mund-Nasen-Schutzes (MNS) sowie
partikelfiltrierende  Halbmasken (FFP2-/FFP3-Masken) einen essentiellen
Bestandteil zum Infektionsschutz dar, da die Verwendung von Gesichtsmasken
nachweislich zu einer Reduktion von Virusubertragungen und damit zu einer
Reduktion des Infektionsrisikos fuhrt (AHA+L) (62—-64). Hierbei ist zu unterscheiden,
dass der chirurgische Mund-Nasen-Schutz durch seine Filterwirkung primar andere
Personen vor einer Ansteckung schutzt (Fremdschutz), wahrend FFP2/FFP3-
Masken aufgrund ihrer hoheren Filterwirkung auch dem personlichen Schutz dienen
(65). Um die Gefahr einer Ansteckung durch Anreicherung von Aerosolen auch in
geschlossenen Raumen zu minimieren, gilt regelmaliges Luften ebenfalls als
effektive Mallinahme zur Reduktion des Infektionsrisikos (AHA+L) (66).

Erganzend zu den genannten Ubertragungsreduzierenden Mallihahmen (AHA+L)
zur Unterbrechung von Infektionsketten und Eindammung von Ausbruchen spielten
die generelle Reduktion sozialer Kontakte sowie die Kontaktnachverfolgung und
rasche Isolation von Infizierten und Kontaktpersonen eine entscheidende Rolle (67).
Hierbei fokussierten sich die deutschen Gesundheitsamter besonders auf
Situationen mit hohem Ubertragungspotential oder Ubertragungsereignisse, in

denen Risikogruppen oder medizinisches Personal involviert waren (68).

1.2.2 COVID-19

Die Krankheitsverlaufe von COVID-19 sind vielfaltig, variieren stark in der Schwere
und Symptomatik und reichen von asymptomatischen bis hin zu todlichen
Verlaufen. Zu den haufigsten Symptomen von COVID-19 zahlten wahrend der
ersten beiden grofl3en Infektionswellen in Deutschland im Zeitraum von Januar 2020

bis Februar 2021 Husten, Fieber und Allgemeinbeschwerden wie Glieder-
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schmerzen und Schwache (69). Laut Meldesystem fur Infektionskrankheiten geman
Infektionsschutzgesetz (IfSG) verlief die Erkrankung im angegebenen Zeitraum,
ungeachtet der Risikofaktoren der einzelnen Infizierten, in den meisten Falle mild
(keine Hospitalisierung, keine Pneumonie, kein Versterben) und klang in der Regel
nach ca. zwei Wochen spontan ab (69,70). Ungefahr 10% der symptomatisch
Infizierten mussten stationar aufgenommen werden und 3,1% verstarben (69).
SARS-CoV-2 wird zumeist Uber Zellen der oberen und unteren Atemwege aufge-
nommen, die den Angiotensin Converting Enzyme 2 (ACE-2) Rezeptor exprimieren
(15). Diese Rezeptoren sind jedoch nicht nur auf Atemwegsepithelzellen beschrankt
sondern finden sich auch auf Endothelzellen und Makrophagen (71). COVID-19
kann sich so in unterschiedlichen Organsystemen, u.a. dem kardiovaskularen
System, den Nieren und dem Darm, manifestieren. Hierdurch lassen sich zumindest
teilweise unterschiedliche Verlaufe und Schweregrade der Erkrankung erklaren.
Eine SARS-CoV-2-assoziierte Lungenentzindung kann zu einem beat-
mungspflichtigen Acute Respiratory Distress Syndrome (ARDS) fortschreiten (bis
Ende 2020 in 6-7% der SARS-CoV-2-assoziierten Lungenentzindungen weltweit)
und zu der Notwendigkeit einer extrakorporalen Lungenunterstitzung (ECMO)
fuhren (72-74). Eine weitere Komplikation schwerer COVID-19-Verlaufe stellen
thromboembolische Ereignisse, wie z.B. Myokardinfarkte oder
Lungenarterienembolien, dar (75-77). Auch die Gefahr, ein dialysepflichtiges
Nierenversagen zu entwickeln, ist bei schweren COVID-19-Verlaufen erhoht (78).
Zudem kann es bei schweren Verlaufen in einer spateren Erkrankungsphase zu
einem  Hyperinflammationssyndrom  mit  plotzlicher, rascher  klinischer
Verschlechterung und Multiorganversagen aufgrund einer UberschielRenden
Immunantwort kommen (79,80).

Wahrend der ersten Erkrankungswellen 2020 wurden schwere Verlaufe einer
Infektion in Deutschland insbesondere bei Personengruppen mit einem oder
mehreren der folgenden Merkmale beobachtet: mannliches Geschlecht, Raucher,
Adipositas (BMI> 30), Alter >50 Jahre, verschiedene Vorerkrankungen, u.a.
Erkrankungen des  Herz-Kreislauf-Systems,  chronische  Lungen-/Leber-
INierenerkrankungen, Diabetes mellitus, Krebserkrankungen, Immunschwache
(81).
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1.2.3 Ubertragung und Ausbreitung von SARS-CoV-2

Die Ubertragung von SARS-CoV-2 erfolgt hauptsachlich von Mensch zu Mensch
uber die respiratorische Aufnahme virushaltiger Partikel (82). Diese Partikel werden
als Tropfchen und Aerosole u.a. beim Husten, Atmen und Sprechen freigesetzt
(83,84). Tropfchen haben eine Grolde von ca. 5 ym und sinken nach ihrer
Freisetzung aufgrund ihrer GrofRe relativ rasch innerhalb von Sekunden bis Minuten
im Abstand von max. 2 m zur Quelle zu Boden (85). Durch Niesen und Husten
konnen Tropfchen jedoch je nach herrschenden Luft- und Windbewegungen ca. 6-
8 m weit transportiert werden (85-88). Aerosole sind mit 0,3-5 pym kleiner als
Tropfchen und konnen deutlich Ianger in der Luft verbleiben und auch grolere
Distanzen Uberbrucken (89,90). In Studien gelang unter Laborbedingungen der
Nachweis von SARS-Cov-2 in Aerosolen auch noch nach bis zu 16 Stunden (60,91).
Eine besondere Bedeutung kommt deshalb Ubertragungen von SARS-CoV-2 in
geschlossenen, schlecht gelifteten Raumen zu. Hier konnen sich virushaltige
Partikel leicht verbreiten (66,92).

Die Inkubationszeit von SARS-CoV-2, der Zeitraum zwischen Ansteckung und
Symptombeginn, betragt ca. 5-6 Tage (93—-95). Jedoch kdnnen prasymptomatisch
Infizierte, aufgrund der sich Uberlappenden Zeitrdume von Inkubation und
Infektiositat, bereits ca. 1-2 Tage vor Symptombeginn SARS-CoV-2-haltige Partikel
freisetzen und so andere Menschen infizieren (96,97). Ebenso konnen
asymptomatisch Infizierte Ubertrager des Virus sein (98—100). Die Serokonversion
beginnt ca. 7 Tage nach Symptombeginn und beschreibt den Zeitraum, in dem sich
erste erregerspezifische Antikorper bilden (Abb. 3) (101).

Ansteckung Symptombeginn
Inkubation
(ca. 5-6 Tage)

>

_ Infektiositét
(ca.1-2 Tage) (bis zu 20 Tage)

»
>

Serokonversion

(ca. 7 Tage nach Symptombeginn)

Tage
Abb. 3: Zeitlicher Verlauf einer Infektion mit SARS-CoV-2
modifiziert nach (102), x-Achse: Zeitachse in Tagen mit festen Zeitpunkten ,Ansteckung“ und

»Symptombeginn® und den Zeitrdumen ,Inkubation® und ,Infektiositat" sowie ,Serokonversion®

15



1.2.4 ,,Superspreading-Events” (SSE)
Die Basisreproduktionszahl (Ro) einer Pandemie beschreibt die zu erwartende
Anzahl an Sekundarinfektionen, die von einem Primarfall ausgehen (103,104). Die
Angaben von Ry fiir SARS-CoV-2 variieren stark, da die Ubertragungsdynamik von
SARS-CoV-2 komplex und von einer hohen interindividuellen Varianz gepragt ist
(105). So zeigt die Betrachtung mehrerer Ausbruchsgeschehen, dass wenige
infizierte Personen eine groRe Anzahl an Sekundarinfektionen hervorrufen konnen,
wahrend andere Infizierte kaum Sekundarinfektionen verursachen. Endo u.a. gehen
davon aus, dass 80% der Ubertragungen von SARS-CoV-2 von nur ca. 10% der
infizierten Personen verursacht werden (106).
Ausbruchsereignisse, bei denen einige wenige Infizierte, sogenannte ,Super-
spreader®, eine grof3e Anzahl an Menschen anstecken, werden ,Superspreading-
Events“ (SSE) genannt. Es sind explosive Ubertragungsereignisse, die eine
tragende Rolle bei der Ubertragung und Verbreitung von SARS-CoV-2 einnehmen
(107,108). Das Phanomen der SSE wird nicht nur fur SARS-CoV-2 beschrieben,
sondern unter anderem auch fur SARS, MERS, Masern oder Ebola (104,109,110).
Potenzielle Umgebungen von SSE und mogliche ,Superspreader® vor einem
Ausbruchsereignis zu identifizieren und somit die Ubertragung von SARS-CoV-2 zu
reduzieren ist schwierig. Jedoch konnten viele Infektionscluster mit geschlossenen,
schlecht bellfteten und Uberfullten Umgebungen in Zusammenhang gebracht
werden (111). Neben Faktoren wie der Symptomlast, der Anzahl an sozialen
Kontakten und der individuellen Menge an produzierten Aerosolen spielt auch der
Zeitpunkt der Ubertragung im Infektionsverlauf eine Rolle dabei, ob eine Person zu
einem ,Superspreader” wird oder nicht, da die Viruslast bei infizierten Personen
sehr individuell ist und kurz vor Auftreten von Krankheitssymptomen einen
Hohepunkt erreicht (94,107,108).
Zu Beginn der Pandemie wurden weltweit zahlreiche SARS-CoV-2-SSE
beschrieben. In einem Gottesdienst in Sudkorea kam es zum Beispiel durch eine
infizierte Person zu einem ,Superspreading-Event” mit einem Infektionscluster von
mehr als 5.000 Fallen (114). Auch nach Chorproben, in Obdachlosenunterkunften,
Pflegeeinrichtungen, fleischverarbeitenden Betrieben und Gefangnissen sind
weltweit zahlreiche Ausbruchsereignisse mit einer hohen Anzahl an
Sekundarinfektionen dokumentiert (87,110-113). Im Zusammenhang mit touristi-
schen Aktivitaten gibt es ebenfalls zahlreiche dokumentierte SSE. Im Februar 2020
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kam es zu einem Ausbruch auf einem Kreuzfahrtschiff in Japan mit Gber 650
Infizierten. Alle Falle konnten auf einen Indexfall zurickgefuhrt werden (120). Im
Frahjahr 2020 zeigte sich ein sprunghafter Anstieg der Infektionszahlen in mehreren
europaischen Landern, der auf einen Skiort in Osterreich zuriickgefiihrt werden
konnte. Dort kam es in einer Apreés-Ski-Bar zu einem ,Superspreading-Event” durch
einen infizierten Barkeeper (7,8). Diese Ereignisse fuhrten u.a. dazu, dass dem
Tourismus eine grolle Bedeutung bei der Verbreitung von SARS-CoV-2

beigemessen wurde.

1.3 Tourismussektor in Schleswig-Holstein wahrend der COVID-

19-Pandemie

Das Bundesland Schleswig-Holstein ist seit Jahren aufgrund der attraktiven Lage
zwischen Nord- und Ostsee ein beliebtes Urlaubsziel fur Menschen aus dem In- und
Ausland mit jahrlich steigenden Besucherzahlen (121). Die wirtschaftliche
Bedeutung der Tourismusbranche fur das Bundesland ist groB, da dieser
Wirtschaftszweig Arbeitsplatze schafft und sichert. Die Ubernachtungszahlen
stiegen bis zum Jahr 2020 jahrlich. Im Jahr 2019 lag die Zahl der Touristen bei 8,9
Millionen (+3,8% im Vergleich zu 2018) und die Zahl der Ubernachtungen bei ca.
35,9 Millionen (+ 4,4% im Vergleich zu 2018) (121).

Die Coronapandemie brachte die Tourismusbranche in Schleswig-Holstein in eine
prekare Lage. Im Jahr 2020 sank die Zahl der Gasteankunfte in Schleswig-Holstein
im Vergleich zum Vorjahr um 30,3% auf 6,2 Millionen und die Zahl der Ubernach-
tungen auf 28,9 Millionen (-19,6%). Auch die Zahl der Beschaftigten in der
Tourismusbranche in Schleswig-Holstein ging drastisch zurtck. Lag die Zahl der
Beschaftigten im Monatsdurchschnitt 2019 noch bei 108.000, so war fur 2020 ein
Ruckgang auf monatlich 92.700 (-14,2%) zu verzeichnen (122).

Bedingt waren diese Entwicklungen durch MaRnahmen zur Eindammung der
Pandemie, die sowohl auf Bundes- als auch auf Landerebene in Kraft traten (58).
Im Sinne des 1. Lockdowns stand das oOffentliche Leben ab Mitte Marz still.
Touristische Reisen in das Gebiet des Landes Schleswig-Holstein vorzunehmen
war untersagt. Zusatzlich war es verboten, Personen aus touristischen Zwecken in
dem Bundesland zu beherbergen (123). Ab dem 18.05.2020 wurden
Beherbergungsbetriebe und die Gastronomie in Schleswig-Holstein unter
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bestimmten Bedingungen (Hygiene- und Abstandsregeln, regelmallige Handedes-
infektion, das Tragen eines Mund-Nase-Schutzes, die Einrichtung von Wegeleit-
systemen in touristischen Einrichtungen zur Vermeidung hoher Kontaktdichten und
die Erfassung von Adressdaten zur moglichen Kontaktverfolgung) bei sinkenden
Infektionszahlen wieder geoffnet (124). Ab November 2020 kam es jedoch bei
wieder steigenden Infektionszahlen in der Folge weiterer Lockdowns erneut zu

erheblichen Einschrankungen im offentlichen Leben und Reiseverkehr.

1.4 Fragestellung/Zielsetzung

Die COVID-19-Pandemie fuhrte 2020 zu einem deutlichen Ruckgang der
touristischen Aktivitaten in Schleswig-Holstein und zu massiven wirtschaftlichen
Einbulen (122). Obwohl die Welttourismus-Organisation der Vereinten Nationen
(UNWTO) bereits im April 2020 einen Aktionsplan mit Bewaltigungs- und
Erholungsstrategien fur die Tourismusbranche entwickelte, gab es wenig Daten
uber den Einfluss touristischer Aktivitaten auf das Infektionsgeschehen unter
strengen Hygiene- und Schutzmalinahmen (125).

Ziel dieser Studie war es, zu untersuchen, ob es wahrend der Tourismus-
Hochsaison im Sommer 2020 in einer stark frequentierten Tourismusregion in
Ldbeck und der Lubecker Bucht zu gehauften COVID-19-Ausbrichen unter den
Beschaftigten in der Tourismusbranche unter herrschenden Schutz- und
HygienemalRnahmen gekommen ist. Hierzu wurden wiederholt Beschaftigte
touristischer Betriebe sowohl auf eine akute SARS-CoV-2-Infektion als auch auf das
Vorhandensein SARS-CoV-2-spezifischer Antikorper zur Detektion zurtckliegender
Infektionen untersucht. Zusatzlich wurden im Falle von Ausbrichen potenzielle

Risikofaktoren fur Ausbruchsgeschehen identifiziert.
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2. Material und Methoden

2.1 Studiendesign

Bei der vorliegenden Arbeit handelt es sich um eine prospektive Kohortenstudie. An
bis zu drei aufeinanderfolgenden Testzeitpunkten wurden die Studienteilnehmer
zwischen Juli und Dezember 2020 auf das Vorliegen einer akuten sowie
zurlckliegenden SARS-CoV-2-Infektion getestet. Die Diagnose einer akuten
SARS-CoV-2-Infektion erfolgte durch den direkten Erregernachweis mittels PCR
aus einem Nasen-/Rachenabstrich. Durch den Nachweis SARS-CoV-2-spezifischer
Antikorper aus Kapillarblut konnten zurlckliegende Infektionen detektiert werden.
Zusatzlich wurden die Studienteilnehmer zur Erfassung von demographischen
Daten, Symptomen und Wohnverhaltnissen gebeten, einen einseitigen Fragebogen
zu beantworten (siehe Anhang).

Das Studienkonzept wurde der Ethikkommission der Universitat zu Lubeck
vorgelegt und unter dem Aktenzeichen 20-150 bewilligt.

Alle Studienteilnehmer wurden schriftlich sowie mundlich aufgeklart und erhielten

ein unterschriebenes Exemplar der Einwilligungserklarung.

2.2 Studienteilnehmer
Die Teilnehmer der Studie waren Mitarbeiter aus Beherbergungsbetrieben in
Ldbeck und dem Kreis Ostholstein in Schleswig-Holstein (Abb. 4). Die Betriebe
wurden zunachst mittels Internetrecherche herausgesucht und anschlieend
telefonisch und/oder per E-Mail kontaktiert und tUber das Studiendesign informiert.
Erklarten sich die Betriebe zur Studienteilnahme bereit, erfolgten die Testungen in
dem jeweiligen Betrieb.
Die Einschlusskriterien waren:

1. Alter Uber 18 Jahre oder Einwilligung durch Erziehungsberechtigte

2. Mitarbeiter in einem touristischen Betrieb (Hotel, Pension, Gastehaus)

3. freiwillige Teilnahme
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[l Kreis Ostholstein

B Stadt Liibeck

Abb. 4: Karte mit Darstellung der teilnehmenden Regionen

modifiziert nach (126), links: Karte der Bundesrepublik Deutschland mit Bundeslandern, im
schwarzen Quadrat ist das Bundesland Schleswig-Holstein hervorgehoben, rechts: Bundesland
Schleswig-Holstein mit Landkreisen und kreisfreien Stadten, farblich hervorgehoben sind die
teilnehmenden Regionen

Insgesamt wurden 679 Studienteilnehmer aus 21 Betrieben im Zeitraum zwischen
Juli und Dezember 2020 an bis zu drei Zeitpunkten auf das Vorliegen einer akuten
sowie zuruckliegenden SARS-CoV-2-Infektion getestet (Abb. 5). Die Anzahl der
Studienteilnehmer pro Betrieb variierte von drei bis maximal 118 Personen. Der
Abstand zu dem jeweils nachsten Testzeitpunkt betrug minimal funf und maximal
17 Wochen, bedingt durch Terminabsprachen und Lockdowns. Eine Studienerst-
teilnahme war zu jedem Testzeitpunkt moglich. So konnten auch Mitarbeiter beim
zweiten oder dritten Testzeitpunkt ihrer Betriebe ihren ersten Abstrich bekommen.
Es kam jedoch lediglich am zweiten Testzeitpunkt zu weiteren Erstteilnahmen an
der Studie. So erklart sich die zeitliche Uberlappung der Testzeitrdume in Abb. 5.
Von den insgesamt 679 Studienteilnehmern nahmen 348 (51,3%) an einer Zweit-

und 45 (6,6%) an einer Dritttestung teil (Abb. 5). Die Dritttestungen fanden
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ausschlief3lich in einem Betrieb statt, in dem die Studienteilnehmer bereits alle zuvor

im Rahmen der Studie getestet wurden.

Ersttestungen
02.07.2020 n=679 (100) 28.10.2020
@ J
Zweittestungen

09.09.2020 n= 348 (51,3) 15.12.2020

® ®

Dritttestungen

04.11.2020 n=45 (6,6) 15.12.2020

@ J

Abb. 5: Zeitliche Ubersicht der Testzeitraume mit Start- und Endpunkten
Anzahl (n) der Studienteilnehmer der jeweiligen Testreihen mit in Klammern prozentualem Anteil am
Gesamtkollektiv

2.2.1 Das Ausbruchsgeschehen im Oktober 2020

Wahrend des Zeitraums der Studie kam es im Oktober 2020 in einem der teilneh-
menden Betriebe, in dem bereits eine erste Testreihe im Rahmen der Studie im
September 2020 angeboten wurde, zu einer Haufung von SARS-CoV-2-Infektionen
unter den Mitarbeitern im Sinne eines Ausbruchsgeschehens. Die ersten COVID-
19-typischen Symptome wurden der Hotelleitung am 14.10.2020 gemeldet,
woraufhin diese zunachst in Eigeninitiative Antigentests bei symptomatischen
Mitarbeitern durchfuhrte; zehn fielen positiv aus. Am 18.10.2020 wurden durch das
zustandige Gesundheitsamt 35 Mitarbeiter des Betriebs positiv auf das Vorliegen
einer akuten SARS-CoV-2-Infektion getestet. Am 22.10.2020 erfolgte im Rahmen
dieser Studie eine Testung von insgesamt 89 Mitarbeitern des Hotels.
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2.2.2 Beschreibung der Kollektive

Um die Ergebnisse der Arbeit und die Gruppen untereinander besser vergleichen
zu konnen, wurden verschiedene Kollektive gebildet (Abb. 6).

Gesamtkollektiv
n=679

Gesamtkollektiv ohne Ausbruchskollektiv
Ausbruchskollektiv n= 104
n= 575
|

SARS-CoV-2-Infizierte Vergleichskollektiv
n= 38 n= 66

Abb. 6: Aufteilung der Kollektive ausgehend vom Gesamtkollektiv
Anzahl (n) der Studienteilnehmer in den Kollektiven

Zu dem Gesamtkollektiv zahlen alle Studienteilnehmer, die im Rahmen der Studie
getestet wurden. Es wurde kein Studienteilnehmer aus der Studie ausgeschlossen.
Zum Ausbruchskollektiv zahlen 104 Studienteilnehmer, die zum Zeitpunkt des
Ausbruchsgeschehens Mitarbeiter in dem betroffenen Betrieb waren und ab dem
18.10.2020, dem Tag der ersten positiven Testergebnisse, im Rahmen dieser
Studie und/oder durch das zustandige Gesundheitsamt einen Nasen-
/Rachenabstrich und/oder eine Antikorpertestung erhielten. Das Kollektiv der
SARS-CoV-2-Infizierten stellt eine Untergruppe des Ausbruchskollektivs dar und
umfasst 38 Studienteilnehmer, die ab dem 18.10.2020 positiv auf das Vorliegen
einer akuten SARS-CoV-2-Infektion durch das zustandige Gesundheitsamt
und/oder im Rahmen der Studie getestet wurden und/oder im Verlauf in zeitlichem
Zusammenhang mit dem Ausbruchsgeschehen SARS-CoV-2- spezifische
Antikorper gebildet haben. Auch das Vergleichskollektiv stellt eine Untergruppe des
Ausbruchskollektivs dar. Hierzu zahlen 66 Studienteilnehmer aus dem betroffenen
Betrieb, die ab dem 18.10.2020 negativ auf das Vorliegen einer akuten SARS-CoV-
2-Infektion getestet wurden und/oder im Verlauf keine SARS-CoV-2-spezifischen
Antikorper gebildet haben (Abb. 6).
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2.3 Studiendurchfiihrung

Zunachst erfolgten ein Aufklarungsgesprach uber mogliche Risiken und Kompli-
kationen der Probenentnahmen durch den Studienarzt, die Klarung offener Fragen
sowie Informationen zum Ablauf der Studie. AnschlieRend wurde den Studienteil-
nehmern eine Einverstandniserklarung ausgehandigt und nach Einwilligung ein
Fragebogen.

Den Studienteilnehmern wurde im Rahmen der Ersttestung eine individuelle
Identifikationsnummer zugeteilt, die Uber den gesamten Zeitraum der Studie
identisch blieb, sodass der Datensatz pseudonymisiert ausgewertet werden konnte.
Zusatzlich wurden die Probenmaterialien und Fragebdgen pro Testung mit jeweils
identischen Barcodeetiketten versehen, um die Proben und Probenergebnisse
spater zuordnen zu kdnnen.

Anschlielend wurden den Studienteilnehmern durch geschultes Personal ein
Nasen-/Rachenabstrich und Blut aus der Fingerkuppe enthnommen.

Abb. 7: Geschultes Personal in Schutzausriistung mit Probenmaterial in einem der
teilnehmenden Betriebe

Es war moglich, die Entnahme von Kapillarblut abzulehnen und lediglich einen
Nasen-/Rachenabstrich  durchfuhren zu lassen. Dies stellte kein
Ausschlusskriterium dar.
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Wahrend des gesamten Ablaufs der Studiendurchfihrung wurde streng auf die
Einhaltung der geltenden Hygiene- und Schutzmalinahmen geachtet. So trugen die
Studienteilnehmer einen Mund-Nasen-Schutz, welcher nur fur die Entnahme des
Nasen-/Rachenabstrichs abgenommen werden durfte. Das probenentnehmende
Personal wurde mit Einmalkitteln, Einmalhandschuhen, Face Shields und FFP2-
Masken ausgestattet (Abb. 7). Die Einmalhandschuhe wurden nach jeder
Probenentnahme gewechselt, um das Risiko einer Kontamination der Proben zu

reduzieren.

2.4 Fragebogen

Der Fragebogen enthielt sowohl Fragen zur Person (u.a. Name, Alter, Herkunft), als
auch zur personlichen Wohnsituation und typischen COVID-19-Symptomen.
Zusatzlich beinhaltete er Fragen mit dichotomem Antwortformat (Ja/Nein) sowie
Fragen mit Mehrfachwahl der Antworten (siehe Anhang).

In den Fragebdgen konnten die Studienteilnehmer als Freitext ihren Arbeitsbereich
eintragen. Aus der folgenden Tabelle wird ersichtlich, unter welchen Arbeitsberei-
chen die angegebenen Begriffe in der Auswertung zur besseren Ubersichtlichkeit

zusammengefasst wurden (Tab. 1).

Tab. 1: Zusammengefasste Arbeitsbereiche

Arbeitsbereiche Angaben aus den Fragebogen
Service Restaurant, Bar, Bistro
Facility Management Sanitaranlagen, Grlananlagen, Hausmeister,

Haustechniker, Lackierer, Maler, Facility Management

Housekeeping Zimmermadchen, Reinigungskraft, Housekeeping
Kluche/Spule Klche, Spulkuche, Koch

Rezeption Rezeption, Empfang, Portier

Verwaltung Verwaltung, Buro, Management, Marketing

Spa Spa, Wellness, Schwimmbad, Saunabereich,

Massage, Physiotherapie

Golfanlage Golfanlage
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Zusatzlich konnten die Teilnehmer im Fragebogen angeben, ob sie mit Kindern
unter 14 Jahren oder einem Arbeitskollegen in einem Haushalt zusammenwohnen.
Zum Schutz der Privatsphare erfasste der Fragebogen nicht, um welchen
Arbeitskollegen es sich handelte und ob der Kollege ebenfalls an der Studie
teiinahm. Anhand der im Fragebogen angegebenen Adressdaten wurden im
Ausbruchskollektiv Wohnkohorten gebildet. Gaben mehr als drei Studienteilnehmer
dieselbe Wohnanschrift an, bildeten diese eine Wohnkohorte, unabhangig davon,
ob es sich um denselben Haushalt oder lediglich um dasselbe Haus mit mehreren
Wohneinheiten handelte.

Der Fragebogen lag ausschliellich in deutscher Sprache vor und wurde vor Ort vom
Studienpersonal oder anderen Studienteilnehmern bei Sprachbarrieren ins
Englische, oder wenn moglich, in die jeweilige Muttersprache ubersetzt. Eine
Sprachbarriere stellte kein Ausschlusskriterium dar.

2.5 Nasen-/Rachenabstrich

FUr den Abstrich wurde ein spezieller Abstrichtupfer verwendet (CITOSWAB®,
Heinz Herenz GmbH). Dieser wurde zunachst in die Nase bis zum Nasopharynx
eingefuhrt und mit rotierenden Bewegungen wieder herausgezogen. AnschlielRend
wurde derselbe Abstrichtupfer Uber den Mund zur hinteren Rachenwand gefuhrt,
ohne die Zunge zu berthren. Die Rachenhinterwand wurde abgetupft, anschliel3end
wurde der Tupfer in ein Abstrichrohrchen mit 2 ml Virus-Stabilisator Uberfihrt
(Greiner Bio-One GmbH Vacurette®) und am selben Tag bei Raumtemperatur zur
weiteren Bearbeitung in das nach DIN EN ISO 15189 akkreditierte LADR
Zentrallabor Dr. Kramer & Kollegen in Geesthacht, Deutschland, versandt. Die
Isolierung der Virus-RNA mittels Magnetic-Bead-Technologie und Real-Time-PCR-
Testung erfolgte mit dem Cobas® SARS-CoV-2-Test auf den Cobas® 6800 und
8800 Systemen (Roche AG). Zum Nachweis der Virus-RNA wurden eine Analyse
des E- sowie des ORF1-Gens durchgefuhrt.

2.6 Fingerkuppenblut zur Antikorpertestung

Um zuruckliegende Infektionen mit SARS-CoV-2 zu identifizieren, wurde das Blut
der Studienteilnehmer auf das Vorliegen SARS-CoV-2-spezifischer Antikdrper
untersucht. Hierzu wurden ca. 45 pyl Kapillarblut aus der Fingerkuppe mit einer
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Lanzette und einer Pipette entnommen. Das Blut wurde in MiniCollect®-Tubes
geflllt, zentrifugiert und das Serum fur die spatere AntikOrpertestung bei 4°C
gelagert. Die Antikorpertestungen wurden nach den Protokollen EUROIMMUN Anti-
SARS-CoV-2-NCP-ELISA (IgG) und Anti-SARS-CoV-ELISA (IgG) entsprechend
der Herstelleranleitung (EUROIMMUN AG) durch einen Mitarbeiter der Klinik fur
Infektiologie und Mikrobiologie, UKSH Lubeck, durchgefuhrt, indem das modifizierte
Nukleokapsidprotein (NCP) bzw. die S1-Domane des Spike-Proteins bestimmt
wurden. Proben Uber dem Cut-off 1,1 wurden als IgG-positiv definiert. Werte
zwischen 0,8 und 1,1 wurden nach Herstellerangaben als grenzwertig positiv
deklariert.

Zahlreiche Studienteilnehmer wurden im Verlauf der Studie mehrfach auf das
Vorliegen SARS-CoV-2-spezifischer Antikorper getestet. In der Auswertung der
positiven Antikorperbefunde wurden alle Studienteilnehmer mit mindestens einem
positiven Antikorperbefund jeweils nur einmal eingeschlossen. Mehrfach positive
Antikorpertestungen eines Studienteilnehmers wurden nicht bertcksichtigt. Bei sich
im Verlauf verandernden Ergebnissen der Antikorpertestungen (z.B. erste Testung
negativ, zweite Testung positiv) wurde stets das Ergebnis mit dem hochsten Wert
fur die Auswertung verwendet. Hier galt die aufsteigende Rangfolge: negativ (< 0,8),
grenzwertig positiv (= 0,8 bis < 1,1), positiv (= 1,1).

2.7 Statistische Methoden
Die Daten der Fragebogen sowie die Ergebnisse der PCR-Tests und des ELISA-

Verfahrens wurden in Microsoft Excel® (2016) Ubertragen. Hier wurden fur die
deskriptive statistische Auswertung Mediane und Mittelwerte ermittelt sowie zusatz-
lich Streuungsparameter wie Standardabweichungen (SE) und Varianzen
berechnet. Auch die Erstellung der Balken- und Kreisdiagramme erfolgte in
Microsoft Excel® (2016).

Die Daten der Studie wurden mittels exaktem Test nach Fischer auf signifikante
Unterschiede getestet. AulRerdem wurde, um das multiple Signifikanzniveau zu
kontrollieren, die Methode nach Holm angewandt (127).

Da ein besonderer Fokus dieser Arbeit auf der Frage nach moglichen Risikofaktoren
fur Ausbruchsgeschehen lag, wurde das Ausbruchskollektiv mit den Untergruppen
~SARS-CoV-2-Infizierte“ und ,Vergleichskollektiv* genauer analysiert. Hierfur wurde
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mit Unterstitzung eines Mitarbeiters der Klinik fur Infektiologie und Mikrobiologie,
UKSH Lubeck, zusatzlich eine binare logistische Regressionsanalyse durchgefuhrt.
Die binar kodierte abhangige Variable in diesem Regressionsmodell stellte
.infektion mit SARS-CoV-2“ dar, die zwei Auspragungen aufweisen konnte:
entweder war ein Teilnehmer infiziert (Y=1) oder er war es nicht (Y=0). Die
unabhangigen Variablen waren ,Alter, ,Geschlecht’, ,Arbeitsbereich®, ,in
Wohnkohorten lebend* und ,Kinder unter 14 Jahren®. Erganzend wurde
anschlieend noch die Analyse mit der Variablen ,Anzahl Haushaltsmitglieder*
anstatt ,in Wohnkohorte lebend“ durchgefuhrt, da diese beiden Variablen nicht
unabhangig voneinander waren. Mittels Regressionsanalyse war es mdoglich, die
abhangige Variable mit den unabhangigen Variablen zu verknupfen, um zu
uberprufen, inwieweit die unabhangigen Variablen zu einer Infektion mit SARS-
CoV-2 beitrugen. Zunachst wurde eine Dummy-Kodierung der kategorialen
unabhangigen Variablen durchgefuhrt. Die Rangfolge der Dummy-Kodierung
erfolgte auf Grundlage der relativen Infektionsrate innerhalb der unabhangigen
Variablen. Fur die binare logistische Regressionsanalyse wurde anschlie3end die
signifikante unabhangige Variable in die Faktoren umgewandelt, um die jeweiligen
Faktorstufen zu ermitteln. Der Faktor mit der niedrigsten relativen Infektionsrate
wurde als Referenz verwendet. Ein p-Wert < 0,05 galt bei allen statistischen

Analysen als signifikant.
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3. Ergebnisse

3.1 SARS-CoV-2-Inzidenzen und touristische Kennzahlen in

Schleswig-Holstein

Wahrend des ersten bundesweiten Lockdowns von Marz 2020 bis Mai 2020, der
unter anderem mit strengen Reisebeschrankungen einherging, kam es im
gesamten Bundesgebiet sowie auch in Schleswig-Holstein zu einem Abfall der
SARS-CoV-2-Neuinfektionsraten (Abb. 8) (45).
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Abb. 8: 7-Tage Inzidenz von Marz bis Dezember 2020 in Liibeck, Schleswig-Holstein,
Deutschland und im Kreis Ostholstein im Vergleich

modifiziert nach (128), x-Achse: Zeitachse, y-Achse: 7-Tage-Inzidenz pro 100.000 Einwohner,

senkrechte Linien: bundesweite Lockdowns, gestrichelte Linien: Startpunkte der drei Testreihen

Parallel hierzu zeigte sich ein deutlicher Rickgang der Gasteankunfte in dem
Bundesland (Abb. 9) (129). Nach ersten Lockerungen der Reisebeschrankungen
Mitte Mai 2020 blieben die Zahlen der Gasteanklnfte zunachst hinter denen der
Jahre 2018/19, von August bis Oktober 2020 zahlte die Urlaubsregion aber wieder
ahnlich viele Gasteanklnfte wie in den beiden Vorjahren im selben Zeitraum (Abb.
9). Dieser Anstieg der Gasteankunfte fuhrte bis Oktober 2020 zunachst nicht zu
einem hoheren Eintrag von SARS-CoV-2-Infektionen in Schleswig-Holstein (Abb.
8). Erst ab Ende Oktober 2020 war ein deutlicher Anstieg der 7-Tage-Inzidenz in
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Schleswig-Holstein zu verzeichnen. Diese Entwicklung begann im restlichen
Bundesgebiet bereits etwa 14 Tage zuvor (Abb. 8).
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Abb. 9: Gasteankiinfte in Schleswig- Holstein in den Jahren 2018, 2019 und 2020
modifiziert nach (122), x-Achse: Zeitachse mit Angabe der Monate, y-Achse: Gasteankunfte in 1.000,

eingeschlossen wurden Betriebe ab 10 Betten; einschliel3lich Campingplatze (Touristik-Camping) ab
10 Stellplatzen (129)
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3.2 Demographische Daten des Gesamtkollektivs

In dem Studienzeitraum wurden 679 Studienteilnehmer rekrutiert. Diese waren zu
61,9 % (n=420) weiblich, 38,1 % (n=259) mannlich und hatten ein Durchschnittsalter
von 39,2 Jahren, wobei der jungste Studienteilnehmer 16 Jahre und der alteste 84
Jahre alt war. Die Studienteilnehmer lebten in Haushalten mit einer
durchschnittlichen Personenzahl von 2,4 Personen. 19,0% (n=129) gaben an, mit
Kindern unter 14 Jahren zusammenzuleben. 16,5% (n=112) wohnten mit
mindestens einem Arbeitskollegen zusammen, 226 Teilnehmer (33,3%) machten

hierzu keine Angaben. Eine Ubersicht hierzu findet sich in Tab. 2.

Tab. 2: Ubersicht der demographischen Daten des Gesamtkollektivs (n=679)

Merkmal Anzahl Mittelwert
(prozentualer | (Standardabweichung (SE))
Anteil)

Geschlecht, weiblich; n (%) 420 (61,9) -

Geschlecht, mannlich; n (%) 259 (38,1) -

Alter (+SE) - 39,2 (x14,2)

Mittlere ~ HaushaltsgroRe in | - 2,4 (£1,5)

Personen (+SE)
Mit Kindern < 14 Jahren lebend; | 129 (19,0) -
n (%) der Haushalte

mit mind. einem Arbeitskollegen | 112 (16,5) -

zusammenwohnend; n (%)

Die Studienteilnehmer stammten aus 41 verschiedenen Landern. Die Lander
wurden nach Kontinenten unterteilt und aus Griinden der Ubersichtlichkeit
entsprechend zusammengefasst. Deutschland und Polen bildeten jedoch jeweils
eine eigene Gruppe, da diese Lander am haufigsten angegeben wurden (Abb. 10).
70,5% (n=479) der Studienteilnehmer gaben Deutschland als Herkunftsland an
(Abb. 10).
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Abb. 10: Herkunftslander aller Studienteilnehmer
Anzahl (n) der Studienteilnehmer mit in Klammern prozentualem Anteil, gruppiert nach Kontinenten;

die beiden am haufigsten genannten Lander Deutschland und Polen werden separat aufgefiihrt

Die Angaben der Studienteilnehmer zu ihren Arbeitsbereichen sind in Tab. 3
dargestellt. Die meisten Studienteilnehmer gaben an, im ,Service" (n=176, 25,9%),
,Housekeeping" (n=116, 17,1%) oder im Bereich ,Kiiche/Spiile" (n=109, 16,1%)
beschaftigt zu sein (Tab. 3).

Tab. 3: Arbeitsbereiche aller Studienteilnehmer (Gesamtkollektiv, n=679)

Arbeitsbereich Anzahl (prozentualer Anteil)
Service 176 (25,9)

Housekeeping 116 (17,1)

Kiche/Spule 109 (16,1)

Rezeption 88 (13,0)

Verwaltung 75 (11,0)

Facility Management 32 (4,7)

Spa 26 (3,8)

Golfanlage 10 (1,5)

Nicht angegeben 47 (6,9)
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3.2.2 SARS-CoV-2-Testungen im Gesamtkollektiv

Im Gesamtkollektiv wurden insgesamt 1.072 Nasen-/Rachenabstriche enthommen
und auf SARS-CoV-2 getestet. In 36 (3,4%) Abstrichen gelang der Nachweis von
SARS-CoV-2 (Abb. 11). Die positiven Abstriche stammten alle aus dem
Ausbruchskollektiv.
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Abb. 11: Ergebnisse der Nasen-/Rachenabstriche
Anzahl (n) der Abstriche mit in Klammern prozentualem Anteil an allen Abstrichen, nicht infiziert: kein
SARS-CoV-2-Nachweis in der PCR, infiziert: Nachweis von SARS-CoV-2 in der PCR

Es wurden 1.049 Kapillarblutproben aus der Fingerkuppe zur Antikorpertestung
entnommen (Abb. 12). In 23 (2,1%) Fallen wurde eine Probenentnahme durch die
Studienteilnehmer aus nicht naher angegebenen Grunden abgelehnt. 18
Kapillarblutproben waren nach dem Transport eingetrocknet und wurden mit 5ul
Probenpuffer resuspendiert. Danach konnten von den eingetrockneten Proben 16
ausgewertet werden. Zwei Proben konnten nicht mehr ausgewertet und mussten
verworfen werden. Insgesamt wurden somit 1.047 Kapillarblutproben auf das
Vorliegen SARS-CoV-2-spezifischer Antikorper untersucht, wovon 1.013 (96,6%)
Proben keinen SARS-CoV-2-spezifischen Antikdrpernachweis ergaben (Abb. 12).
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Abb. 12: Nachweis von SARS-CoV-2-spezifischen Antikorpern im Kapillarblut

Anzahl (n) der Proben mit in Klammern prozentualem Anteil

negativ: kein Nachweis SARS-CoV-2-spezifischer Antikdrper, positiv.: Nachweis SARS-CoV-2-
spezifischer Antikorper (S1 Doméane des Spike Proteins und/oder NCP) (Ratio = 1,1),

grenzwertig positiv.: Nachweis SARS-CoV-2-spezifischer Antikérper (Ratio = 0,8 bis < 1,1)

Es wurden uber den gesamten Studienzeitraum in 26 (2,5%) Kapillarblutproben
SARS-CoV-2-spezifische Antikorper nachgewiesen (Abb. 12). Hierbei wurde nicht
unterschieden, ob ein positiver IgG-Nachweis der S1 Domane des Spike Proteins,
ein isoliert positiver IgG-Nachweis des Nukleokapsids (NCP) oder beide IgG-Nach-
weise gelangen. Zum Zeitpunkt der Studie gab es noch keine SARS-CoV-2-
Impfungen. Es handelte sich also um ein vollstandig ungeimpftes Kollektiv, in dem
mit dem Nachweis SARS-CoV-2-spezifischer Antikorper eine abgelaufene Infektion
nachgewiesen werden konnte.

Die 26 Proben mit erhohten Antikorpertitern konnten auf insgesamt 23 unterschied-
liche Studienteilnehmer zurlckgefuhrt werden (Tab. 4). Drei Studienteilnehmer
wurden im Rahmen der Studie an mehreren Zeitpunkten positiv auf SARS-CoV-2-
spezifische Antikorper getestet.

Die meisten positiven Antikorpernachweise (n=17, 73,9%) stammten aus dem Aus-

bruchskollektiv. Lediglich bei sechs Studienteilnehmern auf3erhalb des Ausbruchs-
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kollektivs gelang der Nachweis SARS-CoV-2-spezifischer Antikorper (Tab. 4).

Diese sechs Studienteilnehmer stammten alle aus unterschiedlichen Betrieben.

Tab. 4: Positive Antikorperbefunde (Ratio 2 1,1) in den Kollektiven

Kollektiv Anzahl (prozentualer Anteil)
Gesamtkollektiv; n (%) 23 (100)

Ausbruchskollektiv; n (%) 17 (73,9)

aullerhalb des Ausbruchskollektivs; n (%) | 6 (26,1)

3.3 Charakterisierung des Ausbruchskollektivs

Im Oktober 2020 kam es in einem der teilnehmenden Betriebe zu einem
Infektionsausbruch unter den Mitarbeitern. Da es aulierhalb dieses Ausbruchs
keinen positiven PCR-Nachweis auf SARS-CoV-2 im Gesamtkollektiv gab, sondern
lediglich zeitlich und ortlich nicht zusammenhangende positive Antikorperbefunde,
wurde dieses Kollektiv genauer analysiert und als Ausbruchskollektiv definiert.
Bereits im September 2020 fand vor dem Ausbruchsgeschehen im Rahmen dieser
Studie eine Testung von 48 Mitarbeitern des Betriebs statt. Zu dem Zeitpunkt lagen
keine Hinweise auf akute Infektionen oder positive Antikorperbefunde unter den
Mitarbeitern vor. Das Ausbruchskollektiv im Oktober 2020 umfasste 104
Studienteilnehmer und unterteilte sich in das Kollektiv der SARS-CoV-2-Infizierten
und das Vergleichskollektiv (Abb. 13).

Ausbruchskollektiv
n=104

SARS-CoV-2-Infizierte Vergleichskollektiv
n=38 n=66

Abb. 13: Unterteilung des Ausbruchskollektivs in zwei Untergruppen

Anzahl (n) der Studienteilnehmer

Ein Studienteilnehmer wurde am 23.09.2020 im Rahmen der Studie negativ auf das
Vorliegen einer akuten oder abgelaufenen SARS-CoV-2-Infektion getestet; am
18.10.2020 erfolgte ein positiver PCR-Nachweis im Rahmen des
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Ausbruchsgeschehens durch das zustandige Gesundheitsamt. Da jedoch im
Verlauf keine weiteren PCR- und/oder Antikorpertestungen im Rahmen der Studie
erfolgten und auch kein wahrend des Ausbruchsgeschehens ausgeflllter,
symptombezogener Fragebogen vorlag, wurde dieser Studienteilnehmer aus dem
Ausbruchskollektiv ausgeschlossen und ausschlieBlich zum Gesamtkollektiv
gezahlt.

Das Kollektiv der SARS-CoV-2-Infizierten umfasste eine Gruppe von 38 Studien-
teilnehmern (Abb. 13). Zwei Studienteilnehmer des Kollektivs wurden vom
zustandigen Gesundheitsamt im Rahmen des Ausbruchs bereits im Vorfeld am
18.10.2020 positiv auf SARS-CoV-2 im Nasen-/Rachenabstrich getestet, jedoch
nicht im unmittelbaren Verlauf am 22.10.2020 im Rahmen der Studie, sodass es
keinen wahrend des Ausbruchsgeschehens ausgeflllten, symptombezogenen
Fragebogen der Studienteilnehmer gab. Beide Studienteilnehmer erschienen
jedoch zu einem weiteren Testtermin im Rahmen der Studie am 15.12.2020, sodass
sie zu dem Kollektiv der SARS-CoV-2-Infizierten gezahlt wurden.

Das Vergleichskollektiv bestand aus 66 Studienteilnehmern (Abb. 13).

Sieben Wochen nach dem Ausbruchsgeschehen im Oktober 2020 wurde im
Dezember 2020 eine weitere Testreihe in dem betroffenen Betrieb angeboten und
durchgefuhrt. 48 Studienteilnenmer (46,2%) des Ausbruchskollektivs nahmen
erneut an der Testung teil. In den Proben der aus dem Vergleichskollektiv
teilnehmenden, nicht infizierten Studienteilnehmer konnten in dieser Testreihe keine
erhohten Antikorpertiter detektiert werden. In allen Proben zuvor infizierter
Studienteilnehmer gelang im Dezember 2020 der Nachweis SARS-CoV-2-
spezifischer Antikorper (n=14). Drei Studienteilnehmer aus dem Kollektivder SARS-
CoV-2-Infizierten zeigten bereits im Oktober 2020 positive Antikdrperproben,
erschienen jedoch nicht zu einer weiteren Testreihe im Dezember 2020.
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3.3.1 Demographische Daten des Ausbruchskollektivs

Die SARS-CoV-2-Infizierten waren zu 55,3% (n=21) weiblich und zu 44,7% (n=17)
mannlich und hatten ein Durchschnittsalter von 41,7 Jahren. Im Vergleichskollektiv
waren 60,6% (n=40) weiblich und 394% (n=26) mannlich und das
Durchschnittsalter lag bei 40,9 Jahren. Lediglich 5,3 % (n=2) der SARS-CoV-2-
Infizierten (n=38) gaben an, mit Kindern unter 14 Jahren in einem Haushalt zu
leben, wahrend dies im Vergleichskollektiv 19,7% (n=13) taten (Tab. 5).

Tab. 5: Ubersicht der demographischen Daten der Studienteilnehmer
Anzahl (n) der Studienteilnehmer, Standardabweichung (SE)

Merkmal Ausbruchs- SARS-CoV-2- | Vergleichs-
kollektiv Infizierte kollektiv

Gesamt (%) 104 (100) 38 (100) 66 (100)

Geschlecht, weiblich; n (%) 61 (58,7) 21 (55,3) 40 (60,6)

Alter (x SE) 41,0 (£ 14,2) 41,7 (£ 14,3) 40,9 (+ 14,2)

Mittlere HaushaltsgroRe in | 2,5 (£2,7) 28 (x4,1) 2,3(x1,3)

Personen (£ SE)

Haushalte mit Kindern <14 | 15 (14,4) 2 (5,3) 13 (19,7)

Jahren; n (%)

In Wohnkohorte lebend; n (%) | 42 (40,4) 21 (55,3) 21 (31,8)

36,8% (n=14) der infizierten Studienteilnehmer stammten aus Deutschland und
55,3% (n=21) aus anderen Landern. Die ubrigen 7,9% (n=3) machten hierzu keine
Angaben. Im Vergleichskollektiv betrug der aus Deutschland stammende Anteil

60,6%, wahrend 39,4% angaben, aus anderen Landern zu stammen (Abb. 14).
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Abb. 14: Gruppierte Herkunftslinder der SARS-CoV-2-Infizierten (A) und des
Vergleichskollektivs (B)
Anzahl (n) der Studienteilnehmer mit in Klammern prozentualem Anteil, gruppiert nach Kontinenten,

die beiden am haufigsten genannten Lander Deutschland und Polen werden separat aufgefiihrt

3.3.2 Risikofaktoren fiir einen Clusterausbruch

Hinsichtlich mdglicher Risikofaktoren fir einen Clusterausbruch wurde der
Datensatz des Ausbruchskollektivs genauer analysiert und der Einfluss mehrerer
unabhangiger Variablen auf eine SARS-CoV-2-Infektion untersucht.

So wurden auch die Wohnverhaltnisse der Studienteilnehmer des Ausbruchs-
kollektivs betrachtet. Jede Wohnkohorte steht fiur eine Wohnanschrift. Die
Wohnanschriften der Wohnkohorten 1-4 stimmen in der Abb. 15 (A) und (B) auch
farblich Gberein und sind somit in den Abbildungen im Kollektiv der SARS-CoV-2-
Infizierten (A) und des Vergleichskollektivs (B) identisch. Insgesamt ergaben sich
im Kollektiv der SARS-CoV-2-Infizierten drei Wohnkohorten, in denen mehr als die
Halfte der SARS-CoV-2-Infizierten lebten (55,3% (n=21)) (Abb. 15). Die Ubrigen 17
Teilnehmer gaben andere Wohnanschriften an (Abb. 15). Im Vergleichskollektiv
konnten anhand der Wohnanschriften vier Wohnkohorten gebildet werden (Abb.
15). Insgesamt lebten dort 31,8% (n=21) der Studienteilnehmer des
Vergleichskollektivs (Abb. 15).
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Abb. 15: Unterteilung in Wohnkohorten bezogen auf das Kollektiv der SARS-CoV-2-Infizierten
(n=38) (A) und des Vergleichskollektivs (n=66) (B)

Anzahl (n) der Studienteilnehmer mit in Klammern prozentualem Anteil, die Anschriften der
Wohnkohorten 1-4 sind in beiden aufgefiihrten Kollektiven (A) und (B) identisch, unter andere

Wohnanschrift fallen alle Gbrigen Adressangaben

Auch die Arbeitsbereiche der Studienteilnehmer des Ausbruchskollektivs wurden
genauer analysiert (Tab. 6).

Tab. 6: Anzahl der Studienteilnehmer nach Arbeitsbereich (prozentualer Anteil)

Arbeitsbereich Ausbruchs- SARS-CoV-2- Vergleichs-
kollektiv Infizierte kollektiv
Gesamt (%) 104 (100) 38 (100) 66 (100)
Service 25 (24,0) 8(21,1) 17 (25,8)
Housekeeping 23 (22,1) 12 (31,6) 11 (16,7)
Kiiche/Spule 20 (19,2) 8(21,1) 12 (18,2)
Rezeption 11 (10,6) 3(7,9) 8 (12,1)
Verwaltung 12 (11,5) 1(2,6) 11 (16,7)
Facility Management | 4 (3,8) 2 (5,3) 2 (3,0)
Spa 4 (3,8) 0(0,0) 4 (6,1)
Nicht angegeben 5 (4,8) 4 (10,5) 1(1,5)

Ein Groliteil der Infizierten arbeitete im ,Housekeeping" (31,6%, n=12), im Bereich
,Kuche/Splle" oder im ,Service" (jeweils 21,1%, n=8). Im Vergleichskollektiv
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arbeiteten 25,8% (n=17) im ,Service® und 18,2% (n=12) im Bereich ,Kuche/Spule*“.
Damit arbeiteten mehr als die Halfte der infizierten Studienteilnehmer (52,6%, n=20)
in den Bereichen ,Kuche/Spule" und im ,Housekeeping". Im Vergleichskollektiv
waren es 34,8% (n=23). Lediglich ein infizierter Studienteilnehmer gab an, in der
,verwaltung“ zu arbeiten (2,6%). Im Vergleichskollektiv betrug dieser Anteil 16,7%
(n=11) (Tab. 6).

Mittels binarer logistischer Regressionsanalyse verschiedener Variablen zur
Bewertung der Risikofaktoren fiir eine SARS-CoV-2-Ubertragung konnte gezeigt
werden, dass die Wohnverhaltnisse nach dieser Berechnung keinen signifikanten
Risikofaktor fur eine Ubertragung von SARS-CoV-2 darstellten (p=0.6835). Auch
bei den Faktoren Alter, Geschlecht, Herkunftsland und dem Zusammenleben mit
Kindern unter 14 Jahren zeigten sich keine statistisch signifikanten Unterschiede
zwischen den infizierten und nicht infizierten Studienteilnehmern in der Analyse
(Tab. 7).

Jedoch zeigte sich, dass der Arbeitsbereich als unabhangige Variable einen
signifikanten Risikofaktor fiir eine Ubertragung von SARS-CoV-2 darstellte
(p=0.0095) (Tab. 7).

Tab. 7: Binére logistische Regressionsanalyse

Merkmal Schatzung | Standardfehler | z-Wert | p-Wert
Intercept -2,23870 1,18436 -1,890 | 0,0587
Arbeitsbereich 0,36400 0,36400 2,592 10,0095
Alter -0,01216 0,01770 -0,687 | 0,4921
Geschlecht -0,29990 0,46815 -0,641 | 0,5218
Herkunftsland 0,29126 0,22277 1,307 | 0,1911
In Wohnkohorten lebend -0,30154 0,73967 -0,408 | 0,6835
Mit Kinder < 14 Jahren | -0,59298 0,68736 -0,863 | 0,3883
lebend

Um weiter zu differenzieren, welcher spezielle Arbeitsbereich ein Risikofaktor fur
eine Infektion war, konnte mittels binarer logistischer Regressionsanalyse, in der
der Arbeitsbereich ,Verwaltung” das Referenzniveau darstellte, gezeigt werden,
dass der Arbeitsbereich ,Housekeeping® ein signifikanter Risikofaktor war (Abb. 16).
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p=0.0095
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Verwaltung Housekeeping

m nicht infiziert  infiziert
Abb. 16: Graphische Darstellung der Ergebnisse der bindaren logistischen
Regressionsanalyse
x-Achse: Arbeitsbereiche, y-Achse: Anzahl (n) der Studienteilnehmer in den jeweiligen
Arbeitsbereichen, nicht infiziert: kein SARS-CoV-2-Nachweis in der PCR, infiziert: Nachweis von
SARS-CoV-2 in der PCR

3.3.3 Symptombezogene Daten der SARS-CoV-2-Infizierten

Anhand des Fragebogens wurden symptombezogene Daten erhoben und ausge-
wertet. 15 von 38 Infizierten gaben an, keinerlei krankheitsspezifische Symptome
gehabt zu haben (39,5% asymptomatisch infiziert). 21 (55,3%) Studienteilnehmer
waren symptomatisch infiziert. Zwei weitere infizierte Studienteilnehmer machten
hierzu keine Angaben. Die haufigsten angegebenen Symptome waren
Kopfschmerzen (n=13) und Fieber (n=12) (Abb. 17). Mehrfachangaben zu
Symptomen waren im Fragebogen mdglich.

40



Durchfall
Verwirrtheit

Luftnot
Ubelkeit/Erbrechen
Heiserkeit
Geruch/Geschmack
Gliederschmerzen
Husten

Fieber

Kopfschmerzen
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Abb. 17: Symptome bei positivem SARS-CoV-2-Nachweis in der PCR

x-Achse: Anzahl (n) mit entsprechenden Symptomen, y-Achse: Symptome bei SARS-CoV-2-
Infektion
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4. Diskussion

Zu Beginn der Pandemie stand die Tourismusbranche im Verdacht, durch
grenzuberschreitenden  Reiseverkehr malgeblich zu der SARS-CoV-2-
Infektionsdynamik beizutragen. Ziel dieser prospektiven Studie war es,
herauszufinden, ob es zu gehauften COVID-19-Ausbruchen in Lubeck und der
Lubecker Bucht im Zeitraum von Juli bis Dezember 2020 unter den Beschaftigten
der Tourismusbranche unter herrschenden Schutz- und HygienemalRnahmen kam
und welche Risikofaktoren in der Ubertragung einer Infektion eine Rolle spielten.
Hierzu wurden Beschaftigte aus touristischen Betrieben in Lubeck und der Lubecker
Bucht bis zu dreimal auf das Vorliegen akuter und zurtckliegender SARS-CoV-2-
Infektionen mittels Nasen-/Rachenabstrichen und Antikdrperbestimmungen aus
Kapillarblut getestet, sowie ein Fragebogen ausgewertet. Es zeigte sich, dass die
Infektionsraten in dem Studienkollektiv insgesamt niedrig waren, bei zunachst
ebenfalls  niedrigen  7-Tage-Inzidenzen  aber  gleichzeitig  steigenden
Touristenzahlen in den entsprechenden Regionen (128,129). Obwohl es ab Mitte
Oktober zu steigenden 7-Tage-Inzidenzen in den Testregionen kam, konnte diese
Studie zeigen, dass es zu keinen gehauften Ubertragungen im Studienkollektiv
kam, obwohl damit aufgrund der steigenden Pravalenz von pra- und
asymptomatischen Gasten hatte gerechnet werden konnen. Unterstrichen werden
diese Ergebnisse auch von den wenigen positiven Antikdrpernachweisen im
Studienkollektiv, die asymptomatische oder unentdeckte Infektionen detektierten
und insgesamt fur eine niedrige Durchseuchungsrate im Kollektiv sprachen. Zu
ahnlichen Ergebnissen kam auch eine grof3angelegte Studie in der Bevolkerung von
Lubeck im selben Zeitraum mit 3.000 Teilnehmern, in der ebenfalls kein Anstieg der
Infektionsraten bei steigenden Touristenzahlen festgestellt werden konnte (130).

Im Zeitraum der Studiendurchfihrung kam es jedoch im Oktober 2020 zu einem
Ausbruchsgeschehen unter den Mitarbeitern in einem einzelnen Hotel, in dessen
Folge sich insgesamt 38 Mitarbeiter des Betriebs nachweislich infizierten. Durch
eine genauere Analyse des Ausbruchsgeschehens konnte das Ausbruchskollektiv
naher charakterisiert werden und es zeigte sich, dass der Arbeitsbereich
,Housekeeping* einen signifikanten Risikofaktor fur die Ubertragung von SARS-
CoV-2 darstellte. Zusatzlich wurde deutlich, dass die Infizierten Studienteilnehmer
tendenziell haufiger in ,Wohnkohorten® lebten. Die Studie zeigte aber auch, dass es

trotz im Verlauf steigender 7-Tage-Inzidenzen zu keinem generellen Anstieg von
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Infektionen unter den Beschaftigten der teilnehmenden Betriebe unter

herrschenden Schutz- und HygienemalRnahmen kam.

4.1 Antikorper

Die ersten serologischen Tests zur Detektion SARS-CoV-2-spezifischer Antikorper
standen ab Marz 2020 zur kommerziellen Verwendung zur Verfugung (131). Aus
vorangegangenen Studien ist bekannt, dass die Mehrheit der Personen, die mit
SARS-CoV-2 infiziert waren, im Verlauf Antikorper bilden (132,133). Somit stellte
die Bestimmung von Antikorpern im Rahmen dieser Studie eine gute Moglichkeit
dar, eine abgelaufene Infektion und mogliche Infektionscluster zu identifizieren. Fur
diese Studie wurden sowohl S1- als auch NCP-basierte Anti-SARS-CoV-2-
Testsysteme des Herstellers Euroimmun AG verwendet, da durch eine kombinierte
Teststrategie die diagnostische Sicherheit und die Spezifitdt gesteigert werden
konnten (131). Da diese Studie vor der Einfuhrung der Impfung stattfand, handelte
es sich bei dem Studienkollektiv um ein vollstandig ungeimpftes Kollektiv. Positive
Antikorperbefunde (S1 und/oder NCP) wiesen also auf einen sicheren Kontakt mit
dem Virus hin.

1047 Kapillarblutproben konnten in dieser Studie fur die Antikdrperbestimmung
ausgewertet werden. Die insgesamt geringe Seropravalenz im Gesamtkollektiv
(3,4%) spricht gegen eine breite Immunitat im Studienkollektiv. Dies deckt sich mit
den Ergebnissen einer Studie des Robert-Koch-Instituts (RKI) in Berlin, in der seit
April 2020 wiederholt zahlreiche Proben von Blutspendern auf das Vorliegen SARS-
CoV-2-spezifischer Antikorper getestet wurden und die bis Dezember 2020 einen
positiven Anteil der Proben von < 2 % ermittelte (134).

Sieben Wochen nach dem Ausbruchsgeschehen im Oktober 2020 wurde im
Dezember 2020 eine erneute Testreihe in dem betroffenen Betrieb durchgefuhrt, an
der 48 Studienteilnehmer (46,2%) des Ausbruchskollektivs (n=104) erneut
teilnahmen. In allen Proben zuvor infizierter Studienteilnehmer gelang der Nachweis
SARS-CoV-2- spezifischer Antikorper (n=14). In den Proben der aus der
Vergleichsgruppe teilnehmenden nicht infizierten Studienteilnehmer (n=34) konnten
keine erhohten Antikorpertiter detektiert werden, die hinweisend auf eine
unentdeckte Infektion wahrend des Ausbruchsgeschehens gewesen waren.
AulRerhalb des Ausbruchskollektivs gelangen insgesamt sechs Antikorper-

nachweise, die weder in einem zeitlichen Zusammenhang zueinanderstanden noch
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Ruckschlusse auf eine lokale Haufung zuliel3en, sodass nicht von einem weiteren
unentdeckten SARS-CoV-2-Ausbruch im Studienkollektiv im Zeitraum der Studie
ausgegangen werden kann. Die nur vereinzelt positiven Antikorperbefunde in
weiteren Betrieben konnen auch ein Hinweis auf die gute Wirksamkeit von Schutz-
und Hygienemalinahmen sein, die wahrend des Studienzeitraums in samtlichen
Betrieben herrschten. So bleibt zwar unklar, ob die Studienteilnehmer mit positiven
Antikorperbefunden zu der Zeit, als sie infektios waren, in den jeweiligen Betrieben
gearbeitet haben, zu einem groReren Ausbruchsgeschehen kam es jedoch unter
den Mitarbeitern wahrend des Studienzeitraums nachweislich nicht.

4.2 Risikofaktoren fiir die Ubertragung von SARS-CoV-2

Uber mehrere Monate hinweg konnte im Rahmen dieser Studie keine erhohte
Infektionsdynamik unter den Beschaftigten in der Tourismusbranche festgestellt
werden. Das Ausbruchsgeschehen im Oktober 2020 in einem einzelnen Hotel
anderte die Infektionsrate unter den Beschaftigten dieses Betriebs jedoch
dramatisch. 38 Mitarbeiter wurden positiv auf das Vorliegen einer akuten SARS-
CoV-2-Infektion getestet. Mit der Auswertung der Fragebogen wurde der Ausbruch
hinsichtlich demographischer Daten, Arbeits- und Wohnverhaltnissen genauer
charakterisiert und es konnten Ruckschlusse auf mogliche Risikofaktoren gezogen

werden.

4.2.1 Wohnverhaltnisse als Risikofaktor

Aus vorangegangenen Studien ist bekannt, dass die Lebensumstande einen
relevanten Einfluss auf Infektionsgeschehen, auch unabhangig von SARS-COV-2,
haben koénnen (135,136). Ausbruchsgeschehen mit hunderten Infizierten in zwei
Wohnkomplexen in Gottingen im Mai/Juni 2020 ruckten insbesondere die
Wohnverhéltnisse als Risikofaktor fir eine Ubertragung von SARS-CoV-2 in den
Fokus der Offentlichkeit, da sie damals zu einem starken Anstieg der Inzidenz in
der Stadt Gottingen fuhrten (137). Die Bewohner der Wohnkomplexe lebten
uberwiegend in Haushalten mit mehreren Personen auf engem Raum. Auch eine
Studie des RKI aus dem Jahr 2021/22 beschreibt Zusammenhange zwischen den
Lebensumstanden und dem Infektionsgeschehen (138). In der Studie des RKI wird
deutlich, dass die Lebensumstande, wie z.B. das Leben auf beengtem Wohnraum
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und kleinflachigen Wohnungen, die fehlende Moglichkeit der Isolation von infizierten
Familienmitgliedern und das Leben in Mehrpersonenhaushalten, zu einem hoheren
Infektionsrisiko beitragen konnen. Diese Lebensumstande gehen haufig mit einem
niedrigeren sozio-Okonomischen Status einher, der einen allgemeinen Risikofaktor
fir eine SARS-CoV-2-Ubertragung und einen Pradiktor fir Pandemie-Hotspots in
grolReren Stadten darstellen kann (136,139,140). Dass der sozio-6konomische
Status Einfluss auf das Ubertragungsrisiko von Infektionskrankheiten hat,
beschrankt sich nicht auf SARS-CoV-2. Schon wahrend der ,Spanischen® Grippe in
den Jahren 1918/19 oder der Ausbreitung von Ebola im Jahr 2014 zeigte sich eine
Benachteiligung von Menschen mit niedrigerem sozio-6konomischen Status
hinsichtlich Expositions- und Ubertragungsrisiko und Todesfallen (141-143).

Auch die Auswertungen der vorliegenden Studie bestatigen den Einfluss der
Lebensumstande auf das Infektionsgeschehen. Die infizierten Studienteilnehmer
lebten mehrheitlich an drei Anschriften, die im Ergebnisteil unter dem Begriff
,Wohnkohorten® zusammengefasst wurden. Ob es sich hierbei um Sammel- und
Gemeinschaftsunterkiinfte handelte, die infizierten Personen im selben Haushalt
oder lediglich unter derselben Anschrift in unterschiedlichen Wohneinheiten lebten,
wie grol3 die einzelnen Wohneinheiten waren und ob es haushaltsubergreifende
Gemeinschaftsraume gab, wurde im Rahmen dieser Studie nicht erfragt und bleibt

einschrankend zu erwahnen.

4.2.2 Arbeitsbereich als Risikofaktor

Neben den individuellen Wohnverhaltnissen machen verschiedene Studien
deutlich, dass auch der Arbeitsbereich einen Risikofaktor fiir eine Ubertragung
darstellen kann und sich das berufsspezifische Ansteckungsrisiko je nach
Arbeitsbereich unterscheidet (144,145). Korperlich anstrengende Arbeit, die mit
einer hohen Aerosolproduktion verbunden ist, schlecht bellUftete Arbeitsumgebun-
gen, enger physischer Kontakt wahrend der Arbeitszeit und die fehlende Maoglichkeit
Abstand zu halten, kdnnen zu steigenden Infektionsraten fuhren (111). Langst nicht
alle Berufsgruppen konnten ihren Arbeitsplatz wahrend der Pandemie in die
Hauslichkeit verlagern, um so das Infektions- und Ubertragungsrisiko durch
Kontaktbeschrankungen nachweislich deutlich zu minimieren (146,147).

Ausbruchsgeschehen unter Mitarbeitern in fleischverarbeitenden Betrieben fuhrten
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schon fruh in der Pandemie zu einer groRen Anzahl an infizierten Personen und
medialer Aufmerksamkeit (148,149).

Die Ergebnisse der vorliegenden Studie zeigen, dass der Arbeitsbereich ,House-
keeping“ der einzige signifikante Risikofaktor fir eine Ubertragung mit SARS-CoV-
2 im Studienkollektiv war. Der Arbeitsbereich ,Housekeeping® kann mit einer
hoheren korperlichen Anstrengung und damit einer vermehrten Aerosolproduktion
verbunden sein, die das Ubertragungsrisiko erhéhen kdnnen. Zuséatzlich kann
dieser Arbeitsbereich dem Niedriglohnsektor zugeordnet werden. Das bedeutet,
dass den Arbeitskraften weniger als zwei Drittel des Medianbruttoverdienstes
gezahlt werden (150). Beschaftigte in Niedriglohnsektoren haben oft einen
niedrigen sozio-okonomischen Status, der einen unabhangigen Risikofaktor fur die
Ubertragung von SARS-CoV-2 darstellen kann. Kongruent hierzu befand sich unter
den Infizierten lediglich eine Person aus dem Arbeitsbereich ,Verwaltung®, einem
haufig besser entlohnten Arbeitsbereich.

Interessanterweise stellte der Arbeitsbereich ,Kiche/Spule” keinen signifikanten
Risikofaktor fiir eine Ubertragung von SARS-CoV-2 in dieser Studie dar, obwohl es
sich ebenfalls um einen korperlich anstrengenden Arbeitsbereich mit wenig
Moglichkeit zur Einhaltung physischer Distanz zu Kollegen und haufig schlechter
Entlohnung handelt. Auch die Anzahl der Studienteilnehmer war im Bereich
,Housekeeping“ (n=23) und ,Kuche/Spule“ (h=20) im Ausbruchskollektiv durchaus
vergleichbar. Dies legt die Vermutung nahe, dass noch andere Faktoren bei der
Ubertragung eine Rolle gespielt haben missen, die im Rahmen dieser Studie nicht
erfasst wurden, wie beispielsweise gemeinsame Pausenraume oder Transportmittel

zum Arbeitsplatz.

4.2.3 Sprachbarriere als Risikofaktor

Geringe Kenntnisse der Landessprache erhdhen ebenfalls nachweislich das Risiko
fur eine Ubertragung von SARS-CoV-2 (151). Grinde hierfir konnen ein
sprachbedingter Mangel an Pandemie-relevanten Informationen  zum
Infektionsschutz oder Angeboten des Gesundheitssystems, wie zum Beispiel
kostenlosen Testungen, sein.

Der Fragebogen dieser Studie wurde ausschlieBlich in deutscher Sprache
ausgeteilt. 24,3% der Studienteilnehmer des Gesamtkollektivs gaben jedoch an,

nicht aus Deutschland zu stammen. Aus dem Kollektiv der Infizierten betrug dieser
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Anteil sogar 55,3%. Uber die jeweiligen Deutschkenntnisse der Studienteilnehmer
war nichts bekannt. Wahrend der Probenentnahmen wurden die Fragebdgen bei
Verstandnisproblemen zwar durch englischsprechendes Studienpersonal vor Ort
Ubersetzt, dennoch erfolgte die Ubersetzung nicht immer in die Muttersprache der
Studienteilnehmer. Da einige Fragen besonders oft unbeantwortet blieben, ist anzu-
nehmen, dass es sich hierbei auch um Verstandnisprobleme durch Sprachbarrieren
gehandelt haben konnte. Im Vorfeld der Studie war jedoch nicht absehbar, in welche
Sprachen eine Ubersetzung sinnvoll gewesen ware. In nachfolgenden Studien in
diesem Bereich sollten Fragebdgen in weitere Sprachen uUbersetzt werden, um
mogliche Verzerrungen von Ergebnissen durch fehlende Antworten, die durch

sprachbezogene Verstandnisprobleme bedingt sind, zu minimieren.

4.2.4 Zusammenleben mit Kindern als Risikofaktor

Wahrend der Grippepandemie in den Jahren 1918/19 zeigten sich hohe
Infektionsraten bei Kindern und jungen Erwachsenen und es kam damals zur
Einddmmung der Pandemie zu SchulschlieBungen (152). Auch in spater
aufgetretenen, saisonalen Grippewellen spielten Kinder eine bedeutende Rolle bei
der Ausbreitung der Infektion (153). Gerade zu Beginn der Covid-19-Pandemie
wurden Kinder als ,Pandemietreiber® bezeichnet und es kam als MalRnahme zur
Eindammung der Pandemie weltweit zu Kita-/SchulschlieBungen (154,155). Eine
bayerische Studie, die im Zeitraum von September 2020 bis Marz 2021 tausende
Kinder und Mitarbeiter aus Schulen und Kindertagesstatten auf SARS-CoV-2-
Infektionen testete, konnte feststellen, dass Kinder nicht maligeblich zum
Infektionsgeschehen von SARS-CoV-2 beitragen (156). Im Einklang hierzu stehen
auch die Ergebnisse der vorliegenden Studie, die zeigen, dass das
Zusammenleben mit Kindern im selben Haushalt bei dem Ausbruchsgeschehen
keine entscheidende Rolle bei der Ubertragungs- und Infektionsdynamik spielte.
Lediglich 5,3% der infizierten Studienteilnehmer gaben an, mit Kindern unter 14
Jahren gemeinsam in einem Haushalt zu leben. Im Gesamtkollektiv waren es
19,0%.
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4.3 Symptome
Bereits in zahlreichen publizierten Ausbruchsbeschreibungen zeigte sich ein hoher
Anteil an asymptomatisch infizierten Personen (120,157). Sie stellen ein weltweites
Problem bei der Pravention und Kontrolle der Ausbreitung von SARS-CoV-2 dar, da
sie durch die fehlende klinische Erkennbarkeit aul3erst schwer zu erfassen sind, zu
der Ausbreitung der COVID-19-Pandemie jedoch entscheidend beitrugen (158).
39,5% (n=15) der infizierten Studienteilinehmer gaben an, Kkeinerlei
krankheitsspezifische Symptome entwickelt zu haben, was die Relevanz
asymptomatisch infizierter Personen in einem Ausbruchsgeschehen unterstreicht.
Entwickelten die infizierten Studienteilnehmer Symptome, so handelte es sich am
haufigsten um Kopfschmerzen (n=13) und Fieber (n=12). Die haufigsten Symptome
in Deutschland im Jahr 2020 waren Husten, Fieber und Schnupfen (70). Nur funf
der 21 (23,8%) symptomatisch infizierten Studienteilnehmer gaben an, unter
Geruchs- oder Geschmacksstorungen zu leiden; das sind Symptome, die in
anderen Studien mit einem Anteil von 36-86% beschrieben werden (159,160). Die
Diskrepanz konnte durch die insgesamt geringe Anzahl symptomatisch infizierter
Studienteilnehmer (n =21) in dieser Studie bedingt sein.
Nicht nur Infektionen mit SARS-CoV-2 kdnnen zu erkaltungs- und grippeahnlichen
Symptomen fuhren. In den Herbst- und Wintermonaten kommt es in Deutschland
regelmafig zu Infektionswellen mit Influenza- und anderen Atemwegsviren, wie z.B.
dem Respiratorischen Synzytial-Virus (RSV) (161). Wahrend der jahrlichen
Grippewellen versterben weltweit hunderttausende Menschen infolge der Infektion
(162). Es handelt sich hierbei also ebenfalls um eine klinisch bedeutsame Infektion.
Die haufigsten Symptome einer Influenzainfektion sind  plotzlicher
Krankheitsbeginn, Fieber, Husten, allgemeine Schwache, Hals- und
Kopfschmerzen. Sie ahneln somit deutlich einer Infektion mit SARS-CoV-2 (163).
Eine klinische Unterscheidung beider Infektionen ist somit kaum moglich. Eine
sichere Abgrenzung voneinander kann schlussendlich nur durch eine
Labordiagnostik und den sicheren Erregernachweis erfolgen. Dabei ware eine
klinische Unterscheidung ideal, um rasch eine spezifische Behandlung fur
Risikopatienten, wie z.B. die Gabe von Neuraminidasehemmern bei
Influenzainfektionen, einzuleiten und eine effektive Infektionskontrolle
sicherzustellen. Zum Zeitpunkt der Studie gab es noch keine Kombinationstests auf
SARS-CoV-2 und andere Atemwegsviren. Inzwischen stehen Tests auf mehrere
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Viren aus einem Abstrich zur Verfigung (Multiplex-PCR-Tests), um die weitere
Diagnostik zu verbessern und eine Therapie entsprechend rasch einleiten oder
anpassen zu konnen (164,165).

4.4 Probenentnahme und Nachweismethoden

Eine qualitativ schlechte Probenentnahme, ein unsachgemalier Transport, sowie
die Entnahme von Probenmaterial zu einem ungunstigen Zeitpunkt im Krankheits-
verlauf konnen zu falsch-negativen Testergebnissen fuhren (166,167). Die Ent-
nahme der 1072 Nasen-/Rachenabstriche im Rahmen dieser Studie erfolgte stets
nach dem gleichen Ablauf durch geschultes Personal unter vergleichbaren Schutz-
und Hygienemallnahmen. Insgesamt ist so von einer geringen Verzerrung der
Ergebnisse durch mangelhafte Probenentnahme oder unsachgemaflen Transport
auszugehen, da diese Faktoren wahrend des Studienzeitraums vergleichbar
blieben. Durch die kombinierte Entnahme von Abstrichen und Kapillarblut zur
Antikorperbestimmung wurde sichergestellt, dass neben akuten Infektionen auch
zurUckliegende zuverlassig detektiert wurden.

4.5 Limitationen

Diese Studie weist einige Limitationen auf. Zunachst ist die insgesamt geringe
Anzahl an Studienteilnehmern (n=679) und die noch geringere Anzahl an infizierten
Personen (n=38) zu nennen. Aufgrund von Kontaktverboten und der Angst vor
Stigmatisierung bei einer nachgewiesenen Infektion war es leider nicht moglich,
mehr Studienteilnehmer fur diese Studie zu gewinnen.

Grade zu Beginn der Pandemie gab es nur deutlich eingeschrankte PCR-Test-
kapazitaten. Aus diesem Grund wurden ausschlieRlich Beschaftigte des Tourismus-
sektors, nicht aber Mitbewohner der infizierten Studienteilnehmer oder Touristen,
im Rahmen dieser Studie getestet. So bleibt unklar, ob sich im Rahmen des
Ausbruchsgeschehens noch weitere Personen infizierten oder wie es letztlich zum
Eintrag des Erregers in das Kollektiv kam. Nach Abschluss der Studie bestatigte
das Ortliche Gesundheitsamt jedoch, dass es im Zusammenhang mit dem
Ausbruchsgeschehen im Oktober 2020 zu keiner erhohten Zahl an Infektionen in

der betroffenen Region kam.
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Diese Studie wurde nicht entwickelt, um Aussagen uber Infektionsketten oder
Ansteckungswege zu treffen. Mit dem Fragebogen wurde zwar erhoben, ob die
Studienteilnehmer mit einem Arbeitskollegen zusammenlebten, um welchen
Arbeitskollegen es sich handelte und ob dieser Arbeitskollege ebenfalls an der
Studie teilnahm, konnte aus Grunden des Datenschutzes nicht erhoben werden.
Gleichzeitig bleibt unklar, wo die Ansteckung der infizierten Studienteilnehmer
erfolgte. Zwar stellte der Arbeitsbereich ,Housekeeping” einen signifikanten
Risikofaktor dar - ob sich die infizierten Personen jedoch tatsachlich am Arbeitsplatz
ansteckten oder eine Ubertragung in der Hauslichkeit, dem Transport zum
Arbeitsplatz oder zu Pausenzeiten stattfand, konnte abschlie3end nicht eruiert
werden.

Um die Ubertragung innerhalb von Wohnkomplexen, am Arbeitsplatz, zu Pausen-
zeiten oder wahrend gemeinsamer Transporte zum Arbeitsplatz bzw. nach Hause
besser zu verstehen, waren fur nachfolgende Studien mehr Informationen zu
genauen Lebensumstanden und der Moglichkeit zur physischen Distanzierung

essenziell.

4.6 Ausblick

Die Covid-19-Pandemie hat gezeigt, wie verletzlich die Tourismusbranche
gegenuber neu aufgetretenen Atemwegserregern ist. Mit Blick auf die
Globalisierung und den grenzuberschreitenden Reiseverkehr ist es denkbar, dass
es zukunftig wiederholt zu Pandemien mit Erregern kommt, die ahnlich Gbertragen
werden wie SARS-CoV-2. Die Erfahrungen der vergangenen Jahre haben wertvolle
Erkenntnisse tiber Ubertragungswege, -risiken und -orte aber auch Uber effektive
Teststrategien sowie Schutz- und Hygienemalinahmen geliefert, die als Grundlage
fur den Umgang mit ahnlichen Bedrohungen dienen konnen. Es ist zu erwarten,
dass die Tourismusbranche mit Blick auf zukunftige Pandemien flexiblere Konzepte
entwickeln wird, um die wirtschaftliche Stabilitat der Branche zu sichern und
resilienter zu werden. Wahrend der COVID-19-Pandemie wurde schnell deutlich,
dass sich nicht alle Personengruppen gleichermalien vor dem Virus schutzen
konnen und sich SARS-CoV-2 so in bestimmten Umgebungen vermehrt ausbreiten
kann. Es ist bekannt, dass sozio-Okonomische Unterschiede und personliche
Lebensumstande, wie z.B. die Wohnsituation oder das Arbeitsumfeld, das

Infektionsgeschehen mal3geblich beeinflussen (135,136). Dies unterstreichen auch
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die Ergebnisse dieser Studie. Umso wichtiger ist es in zukunftigen Pandemien, dass
insbesondere Berufsgruppen mit hoher Exposition und Menschen in prekaren
Wohnverhaltnissen Zugang zu gezielten Praventionsangeboten und flexiblen,
niedrigschwelligen, idealerweise kostenfreien Testangeboten ermdglicht wird.
Regelmalige  Screening-Programme  in Hochpravalenzbereichen und
Risikogruppen sollten angeboten werden, um auch die Transmission durch
asymptomatisch infizierte Personen zu minimieren. Gezielte
Informationskampagnen in relevanten Sprachen unter Berucksichtigung kultureller
Hintergrinde, verbindliche betriebliche Schutz- und Hygienekonzepte unter
Einbeziehung aller Beschaftigtengruppen und sichere Wohnbedingungen mit einem
Mindeststandard fur Gemeinschaftsunterkinfte (z.B. Moglichkeit zur lIsolation,
ausreichende Beluftung) sind unerlasslich und sollten auch zuklnftig wirksame
Malnahmen zum Infektionsschutz in der Tourismusbranche darstellen. So kdnnen
die gesellschaftliche Akzeptanz touristischer Aktivitaten und die wirtschaftliche
Stabilitat der Branche in Krisenzeiten und zuklnftigen Pandemien gesichert

werden.
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5. Zusammenfassung

Die COVID-19-Pandemie hatte groRe Auswirkungen auf den weltweiten Tourismus.
Reiseverbote, Abriegelungsmallinahmen von Gemeinden und Landern, Aufrufe far
den Verbleib Zuhause und MalRnahmen zur sozialen Distanzierung fuhrten 2020
zum fast vollstandigen Erliegen des weltweiten Reise- und Tourismusverkehrs
(125). Befurchtungen den hohen Beitrag vom Tourismus zur Infektionsdynamik
betreffend waren allgegenwartig und wurden durch ,Superspreading-Events®
verstarkt und bestatigt.

Wahrend fruh in der Pandemie deutlich wurde, dass grenzuberschreitender
Tourismus zwischen Landern mit unterschiedlichen Inzidenzen eine hohe
Bedeutung fur das Infektionsgeschehen hat, wurden Risikofaktoren fur die
Ubertragung von SARS-CoV-2 unter Beschéftigten im Tourismussektor nicht im
Detail bewertet (9). Ziel dieser Arbeit war es, die Infektionsdynamik innerhalb eines
norddeutschen Studienkollektivs aus dem Tourismussektor Uber mehrere Monate
und wahrend zunehmender Touristenzahlen zu beobachten und mogliche
Risikofaktoren fur ein Ausbruchsgeschehen in diesem Kollektiv zu detektieren. Im
Rahmen dieser Studie wurden 679 Mitarbeiter aus 21 touristischen Betrieben im
Kreis Ostholstein und der Stadt Lubeck von Juli bis Dezember 2020 an bis zu drei
Testzeitpunkten auf akute wund zuruckliegende SARS-CoV-2-Infektionen
untersucht. Es wurden insgesamt 1072 Nasen-/Racheabstriche und 1049
Antikorperbefunde ausgewertet. Zusatzlich wurde zur Erhebung demographischer
Daten, etwaiger Symptome und aktueller Lebensverhaltnisse ein Fragebogen
ausgewertet. Im Gesamtkollektiv kam es wahrend des Studienzeitraums nicht zu
einer gesteigerten Inzidenz. Anhand eines isolierten Ausbruchsgeschehens mit 38
Infizierten in einem der teilnehmenden Betriebe stellte sich heraus, dass der
Arbeitsbereich ,Housekeeping® ein signifikanter Risikofaktor fiir eine Ubertragung
von SARS-CoV-2 war und die infizierten Studienteilnehmer tendenziell haufiger in
~Wohnkohorten® lebten. Die Kombination aus beengten Wohnverhaltnissen sowie
die erhohte Exposition in bestimmten Berufsgruppen betonen die Bedeutung sozio-
okonomischer Faktoren bei der Bewertung des Ubertragungsrisikos von SARS-
CoV-2. Diese sollten in zukunftigen Pandemien mit Atemwegserregern bei der

Etablierung von Praventions- und Testangeboten bertcksichtigt werden.
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7.3 Fragebogen

Name Vorname
Geburtsdatum Tel.

PLZ/Ort StraRe/Hausnr.
Emailadresse Herkunftsland

Arbeitsbereich im Hotel

1. Haben bzw. hatten Sie in den letzten 14 Tagen neu aufgetretene Beschwerden?
Nein D
Ja, welche?
Fieber D Husten D HeiserkeitD Luftnot D Gliederschmerzen D
Kopfschmerz D Durchfall D Geruchs-/Geschmackstérung D
Ubelkeit/ Erbrechen | |  Verwirrtheit | |

Seit wann fuhlen Sie sich krank (in Tagen)?

2. A)Hatten Sie in den letzten 14 Tagen einen persdnlichen Kontakt (z.B. Gesprach, Umarmung)
mit einer Person, von der Sie wissen, dass das Coronavirus sicher in einem Labor

nachgewiesen wurde?

Nein D Ja D

B) Wohnen Sie mit Arbeitskolleg*innen zusammen?
Nein D Ja D

3. Waren Sie in den letzten 2 Wochen verreist?
Nein D Ja, in welchem Land/Bundesland?

4. A)Haben Sie sich in den letzten 14 Tagen in Gruppen mit einer GruppengréfRe > 10 Personen
getroffen?

Nein D Ja D

B) Was war der Anlass des Treffens? (z.B. Hochzeit, Familienfest, Trauerfeier, Party,

beruflich, Treffen mit Freunden) ‘

5. A) Wieviele Personen leben insgesamt in inrem Haushalt?
B) Wieviele dieser Personen sind jlnger als 14 Jahre alt ?
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