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稲葉寿編稲葉寿編稲葉寿編稲葉寿編『『『『感染症感染症感染症感染症のののの数理数理数理数理モデルモデルモデルモデル』（』（』（』（培風館培風館培風館培風館、、、、2008）））） 

第第第第 2章章章章「「「「感染症数理感染症数理感染症数理感染症数理モデルモデルモデルモデルののののデータサイエンスデータサイエンスデータサイエンスデータサイエンス」（」（」（」（西浦博西浦博西浦博西浦博 分担分担分担分担））））のののの付録付録付録付録 

（2008 年 7 月 31 日改訂） 

 

ユトレヒト大学 西浦博 

 

はじめにはじめにはじめにはじめに 

本稿は、上述の通り『感染症の数理モデル』における第 2 章の付録である。大学教養課

程レベルの数学知識がある初学者（読者）に対しては、できるだけ余計な解析的議論を避

けてデータの見方をお伝えしたかったのと、ページ数制限の都合で縮小せざるを得なかっ

たため、私の個人的な HTML サイト上で付録（Appendix）をシェアすることにさせてい

ただいた。本文とあわせてご利用いただきたい。この付録の A と C は編者である稲葉寿

氏とのディスカッションを通じて完成したものである。同書の内容を磨きあげるために時

間を惜しまず議論いただいた稲葉氏に深謝し、ここに付録をお届けしたいと思います。 

 

付録付録付録付録 A. スペインスペインスペインスペイン風邪風邪風邪風邪（（（（インフルエンザインフルエンザインフルエンザインフルエンザ））））のののの潜伏期間推定潜伏期間推定潜伏期間推定潜伏期間推定    

 第 2 章第 2節で議論した McKendrick のインフルエンザ潜伏期間の想定について議論し

ておこう。定量的に感染者の発症情報を分析する場合、カレンダー時刻 tだけでなく感染

齢τを常に明示的に考慮することは不可欠である。ここで船上の感染人口密度を i(t,τ)とす

ると、それは 
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で与えられる（τ-t>0）。ここで i0(τ)は乗船時初期の感染齢分布であり、Γ(τ)は感染齢τの未

発症生残率を表す。後者は瞬間的発症率γ(τ)を用いて 

 ( )0
( ) exp ( )d

τ
τ γ σ σΓ = −∫  (2) 

で与えられるものであり、潜伏期間の確率密度 f(τ)は 

 ( ) ( ) ( )f τ γ τ τ= Γ  (3) 

で与えられる。船上での 2 次感染可能性を排除したデータでは t-τ>0 で i(t,τ)=0 である。 

ここで、C(t)を観察された時刻 tでの発症者数とすると、 
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式(4）の右辺を(1)で置き換えると 
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いま、感染者の全てが発症すると仮定すると、総感染者数と総発症数は以下の関係にある： 

 0
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=∫ ∫  (6) 

式(5)と(6)を利用して、観察された船上発症者の分布（相対頻度）c(t)を考えると 
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が与えられる。式(7)は、「i0(τ)に関する情報がなければ c(t)を推定することは不可能である」

ことを暗に示唆している。第 2 節で述べた「乗船者の感染齢の分布は、感染して未発症状

態にいる者の生残率の分布と同じ」という想定の意味が理解できるだろう。 

 もし乗船前の単位時間辺りの感染発生数が定数 B であるとき（定常状態のとき）、

i0(τ)=BΓ(τ)を利用すると 
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であり、これは本文の式(2.14)で与えられた生残率１－F(t)の分布に等しくなる。このよう

に、乗船時の未発症感染者の感染齢分布に何らかの想定が施されない限り、船上の発症デ

ータだけから発症までの平均待機時間を推定することは難しい。 

 

付録付録付録付録 B. 単純分単純分単純分単純分岐過程岐過程岐過程岐過程をををを利用利用利用利用したしたしたした第第第第 n世代世代世代世代のののの感染個体数感染個体数感染個体数感染個体数のののの分散分散分散分散    

第 4 節で議論した単純分岐過程を利用した場合の第 n世代の感染個体数の分散 Vnを導

出しよう[40,47]（文献は本文参照）。第 n世代の感染個体数の平均値 Mnを導出する際に、

本文の式(2.63)の両辺を微分して 

 1( ) ( ( )) ( )n ng s g g s g s−′ ′ ′=  (9) 

を利用した。ここでは、さらに 2 階微分 
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を利用する。式(10)より、
2(1) E( ( 1)) E( ) E( )g ρ ρ ρ ρ′′ = − = − である。従って、 
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が与えられる。 

また、本文式(2.63)の 2 階微分は（式(9)両辺をさらに微分すると） 
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である。第 0世代の感染個体数 C0=1の場合、第 n世代の感染個体数の分散 Vnは式(11)を

利用して 
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と書くことができる。さらに、式(12)の結果から、(13)は以下のように書き換えられる 
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第 0 世代の分散 V0=0 であることを用いれば、以下のように式(14)を解くことができる： 
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以上より、 
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が与えられる。R0≥1の場合、分散 Vnは nが大きくなるに従って大きくなる。一方で、R0<1

の場合、充分に大きい nで Vnは 0に近づく。 

 

付録付録付録付録 C. 発症発症発症発症をををを基基基基にしたにしたにしたにした再生方程式再生方程式再生方程式再生方程式    

 ここで、本文の式(2.103)における発症を基にした再生方程式の想定を考えよう。時刻 t

での新規感染者数を i(t)、発症者数を c(t)とする。S(t)を時刻 tにおける感受性宿主数とす

ると、 
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で新規感染者が与えられる。ここで、β(σ)は病期齢σにおける感染率、Γ(σ)は発症者の生

残率である。式(17)の重要な想定の 1つとして、病期齢 0以前（発症前）は 2 次感染が起

こらないような感染症を考えていることに注意されたい。 

逆計算法にあるように c(t)は i(t)と潜伏期間の密度関数 f(τ)を利用して 
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で与えられる。式(18)で(17)の右辺を置き換えると 
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ここで式(19)の sは感染後の経過時間(感染齢)であり、右辺の 
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は世代時間の頻度を反映しているものとする。 

 時刻 tの再生産数は式(20)から 

 
0 0 0

( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( )R t S t s ds S t d f dφ β σ σ σ τ τ
∞ ∞ ∞

= = Γ∫ ∫ ∫  (21) 

式(21)は R(t)=R0S(t)/S(0)に簡略化することができ、これは Kermack-McKendrick型モデルに

ある、「感染症流行の非線形性は感受性宿主の減少によって特徴付けられる」という最も

重要な想定を反映している。 

一方で、式(18)の右辺を式(17)で置き換えると 
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ここでψ(t,σ)は病期齢σにおける発症間隔を反映しており 
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で与えられる。 

式(23)の積分核は S(t-τ)を含んでおり、変数分離型でないことから、式(21)のように解く

ことが難しい。しかし、β(τ)Γ(τ)=kδ(τ)（k は定数、δはデルタ関数）のように 2 次感染の

相対頻度が極端に単純化できるとき 

 ( , ) ( ) ( )t kf S tψ σ σ σ= −  (24) 

であるから、これを式(22)に戻すと 
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が与えられ、これは本文の式(2.103)と同じ「発症を基にした再生方程式」である。式(25)

から気付くことは、式(24)の想定の際に「感染者は発症後ただちに 2 次感染を起こす」と

仮定したことの影響で潜伏期間分布が発症間隔分布を与えるように暗黙の間に想定した

点である。 

 ちなみに、上記の発症数の再生方程式(25)から得られる瞬間的再生産数は 
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である。言い換えれば、Rcase(t)と f(τ)の情報があれば上述の R(t)を推定できることに他な

らない。 

 

おわりにおわりにおわりにおわりに 

 最後に 1つの疑問に関して議論したい。 

それは「アイスコーヒーはどこまでアイスコーヒーなのか」についてである。具体的に

書くならば、 

  ナイスコーヒー、アイスモーヒー、マイスモーヒー、あいつもういい、ナイスコーチ 

  コーヒーコーヒー、たんす納品、熱いコーヒー、ハイソサイティー 、アイアンヒーロー 

と枚挙に暇がない（個人的には上段は全て成功した経験がある）。実は、これは感染症の

数理モデルにおける、ある議論と酷似している。それは、「どこまでが現実の感染症流行

を課題にしたモデルで、どこからが単なる解析的あるいは定性的議論を目的としたもので

あるのか。」である。 

同問題に関して Explicitな線引きをすることは不可能であるが、欧州と比較して日本で

はそれがハッキリしすぎており、両者の間に大きな境（というか、大渓谷のようなもの。

ハッキリ書くならば興味・視点と数理的なレベルなどに関する違い）を見てきた（そして

両者の間に立つことは常にストレスであり、色々なことを感じさせられてきた）。現場で

感染症数理を曲がりなりにも議論する者の解析学や理論的知識の欠如は全く否めない状

況にある。シミュレーション科学をはじめとする数値解析の想定や最も重要な Validityに

ついて議論せずに政策側の議論だけが進んでしまうのは Strangeでしかなく、個人的には

本当に残念であり続けている。また、定性的研究でも現実性の議論をひどく欠いたものが

あり、同分野をリードする欧州の者たちと全く異なる視点で解析的議論が進むのも少し残

念だった。個人的には、まず応用範囲側にいる者たちが Public healthばかりを考えすぎず

に基礎的な解析的 Insights を得るところからだと思う。そうでないと話がはじまらない。 

私の章は（稲葉さんのと併せて）、それを埋める 1つの礎になればと、勝手なことを大

袈裟に考えて書いたものである。たぶん、そんな章 1 つだけが助けになるなんていうこと

はないだろうけれども、そういう試みを世に残しておこうと努力された稲葉さんには本当

に感謝したい。定量的研究をする立場上、少なくとも専門家（と自称する者）は数値から

解析まで関連する全てのことを理解していなければならないが、それをどのように社会へ

還元するか、は今後も私の教育課題における最大のテーマの 1 つであり続けるだろう。 

 

 

この付録稿（特に「おわりに」）は同章執筆者の西浦による勝手な視点に基づくものであ

り、その文責は西浦にあります。また、本文では Typo が散見されます（P69L8 の「麻診」

は「麻疹」のように）。根底の理屈や基礎すぎる部分は参考文献を紐解いていただければ

と思いますが、明らかな間違いやエラーがありました場合は西浦にご連絡下さい

（nishiurah(at)aol.comで(at)を@に変えて下さい）。 


