
はじめに

　感染症数理モデルは，ある集団における感染
症の拡がりを数式を利用して記述したものであ
る．感染症数理疫学は18世紀に遡る歴史の長い
研究分野であるが，近年は計算機の処理能力や
計算統計学の発展に伴って，その社会実装のた
めの研究手法が飛躍的に進歩している1）．これ
までも感染症数理モデルは，欧州を中心に保健
医療政策の形成過程で重要な研究手法として活
用されてきたが，新型コロナウイルス感染症

（coronavirus disease 2019：COVID-19）の世界
的な流行により，さらに注目を集めてきた．本
稿では，COVID-19の疫学的知見について紹介し
つつ，感染症数理モデルの基礎的な考え方につ
いて解説する．

1．感染症数理モデルの基礎

1）SIRモデル

　人から人へ直接伝搬する感染症の流行動態を
捉えた基本的な数理モデルはSIRモデルと呼ば
れる．SIRのそれぞれの文字は英語の頭文字を
取ったものであり，人口集団を感染のステージ
により，感受性（susceptible），感染性（infectious）
ならびに隔離や回復（removed/recovered）の 3
つのコンパートメントに分け，感染に係る状態
の時間的な変化をボトムアップ式にモデル化し
たものである2）．SIRモデルの模式図を図 1 に示
す．最も単純なSIRモデルは系（1）で示す常微
分方程式系で記述される．
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dS（t）　　　=－βS（t）I（t） dt
dI（t）　　 = βS（t）I（t）－γI（t）　（1） dt
dR（t）　　　 = γI（t） dt

　ここで，S（t），I（t），R（t）は集団のなかで
ある時刻における感受性者，感染者ならびに回
復/隔離者の割合を表している．βは単位時間あ
たりの感染率を表す係数であるが，βI（t）は時
刻tにおける感染力（force of infection）を与え
る．つまり，人口が一定である場合，ハザード
である感染力は集団内の感染者数に比例するこ
とがわかる．γは単位時間あたりの回復や隔離に
よる除去率であり，この逆数γ－1は感染から回復
もしくは隔離されるまでの平均感染性期間を与
える．ここで，式（1）の第2式を変形すると次
の式（2）が得られる．

dI（t）　　  = （βS（t）－γ）I（t）　（2） dt

　新規感染者が増加している場合はβS（t）－γ＞
0 となり，これが感染症流行の条件となる．さ

らに，この式は
βS（t）＞1    γ と変形することがで

きる．時刻 0 においては集団の全員が感受性人

口であるため，S（0）=1 と置くことができ，
β
γ

が感染症流行の閾値となる．この値は，基本再
生産数（basic reproduction number：R0）と呼ば
れている．

2）基本再生産数と実効再生産数

　基本再生産数（R0）は，感染症疫学で最も基
本となる感染性の指標であり，ある感染症に対
して全員が感受性を持つ集団のなかで，典型的
な 1 人の感染者が感染性を有する期間に再生産
する二次感染者数の平均値と解釈される2）．基
本再生産数が 1 より大きい場合は大規模な流行
が発生し得るが，1 より小さい場合には流行は
自然消滅する．基本再生産数の値は，人口密度
や社会構造，個体間の接触様式に関係している
ため，分析を行う地域の状況により推定値に変
動があるが，COVID-19の基本再生産数は中国の
流行初期のデータから 1.5～3.5 と推定されてい
る3）．
　他のコロナウイルス感染症の類に漏れず，
COVID-19 では二次感染に係る異質性が高いこ
とが知られており，1 人の感染者が再生産する
二次感染者の分布のばらつきが大きい．つま
り，ほとんどの感染者は二次感染者を生み出し
ておらず，一部の感染者がスーパー・スプレッ
ダーとなり，多くの二次感染者を生み出してい
る．中国国外の疫学データを分析した研究で
は，感染者の80％は少数の感染者（～10％）か
ら発生していると推定されている4）．また，無
症候者や軽症患者が多く，重症度にかかわら
ず，多数の二次感染者を発生させている5）こと
が感染制御の難しい要因の1つである．一方で，
二次感染者が多く発生する状況として，閉鎖空
間に密集して集まるような環境が観察データか
ら明らかになっており6），このような環境を徹
底して避けることで流行を抑えることが可能な
感染症でもある．
　対策実行下における再生産数は，実効再生産
数（effective reproduction number）と呼ばれ，
実効再生産数を 1 以下にすることが感染症制御
の目安となる．ここで基本再生産数と実効再生
産数について数式を用いて考えてみよう．基本
再生産数（R0）は数式（3）の右辺のように分解

図 1　SIRモデルの模式図
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して考えることが可能とされる7）．

R0=cbd　（3）

　ここで，cは1人が単位時間あたりに感染が成
立するような有効な接触（effective contact）を
行う平均の回数（率），bは有効な接触 1 回あた
り感染者から感受性者への感染確率，Dは感染
性期間の平均にあたる．マスク着用，手洗いや
接触削減等の感染症対策による感染力の低下率
をpとした場合，実効再生産数（R）は以下の数
式（4）で表される．

R=（1－p）R0　（4）

　ワクチン接種による介入効果も同様に考える
ことが可能である．全体の集団人口を 1，集団
のワクチン接種比率をxと置く．ワクチン接種者
を一様に免疫化できると仮定した場合に，実効
再生産数（R）は式（4）の右辺pをxに置き換え
て表すことができる．感染症根絶のための条件
は，実効再生産数（R）が 1 を下回ることであ
り，（1－x）R0＜1 となる．この式をxについて
解いた場合の割合 1－1/R0 は臨界免疫割合と呼
ばれ，ワクチン接種率の目標値に用いられるこ
とが多い．
　感染症流行下で実際に観察データを用いてリ
アルタイムで実効再生産数をモニタリングする
場合，報告に関わるさまざまなバイアスを考慮
する必要がある．代表的なものが感染から実際
に検査が陽性となり感染者として報告されるま
での時間の遅れ（reporting delay）であり，現在
観察されている感染者は実際の感染者より少な
く報告されているため8），統計的推定により報
告遅れを調整し計算を行っている．

3）世代時間

　世代時間（generation time）は，一次感染者
の感染から二次感染者が感染するまでの期間を

表し，感染症の拡がりを特徴づける重要な指標
である．実際の感染イベントは通常観測するこ
とが難しく，一次感染者の発症時刻から二次感
染者の発症時刻の時間間隔を意味する発症間隔

（serial interval） で 近 似 さ れ る こ と が 多 い．
COVID-19では発症間隔が平均4.8日（95％信用
区間：3.8，6.1），標準偏差は 2.3 日（95％信用
区間：1.6，3.5）9）と推定されている．COVID-19
では，発症前から二次感染者を発生させている
ことが指摘されているが，発症間隔と感染から
発 症 ま で の 期 間 を 表 す 潜 伏 期 間（incubation 
period）の関係を考えることで実証可能である．
図 2 からわかるように，発症前から感染性を持
つ場合，発症間隔は潜伏期間より短くなる．新
型コロナウイルスの潜伏期間の推定値は平均
5.6日10）であり，発症前から感染性を持つことが
疫学モデルを用いた研究でも示されている．

2．SEIRモデルを用いたシミュレーション

　SEIRモデルとは，前項で紹介したSIRモデル
に，感染してから感染性を持つまでの感染性待
ち時間（latent period）の状態（exposed）を加
えたモデルである．SEIRモデルは式（5）で表さ
れる．

dS（t）　　　 = －βS（t）I（t） dt
dE（t）　　　 = βS（t）I（t）－εE（t）　（5） dt
dI（t）　　  = εE（t）－γI（t） dt
dR（t）　　　 = γI（t） dt

　ここで，εは感染性待ち時間の逆数である．次
にSEIRモデルを用いて感染症の拡がりと介入の
効果をシミュレーションで考える．図 3 は基本
再生産数が2.5とした場合に，4つの感染ステー
ジの人口の時間変化を表した典型的なシミュ
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レーション結果である．このモデルでは人口の
出入はないと考えており，定常状態になり感染
は収束する．次に基本再生産数の違いによる新
規感染者の数とスピードを比較する．図 4 に示
したように，感染力が低いほど流行のピークは
低く，且つ遅れることがわかる．さらに，基本
再生産数が2.5とし，感染症流行開始から3カ月
目に外出自粛の介入を行った場合を考えてみる

（図 5）．60％以上接触を減少させることができ
た場合には，式（4）からわかるように，実効
再生産数は 1 以下となり，感染の流行は速やか
に収束に向かうことがわかる．

おわりに

　感染症数理モデルの基礎となるSIRモデルと
疫学的に重要となる感染性の指標を解説した．
加えて，シミュレーションの 1 例を紹介した．
本稿で紹介したモデルは，多様な感染症数理モ
デルのなかで最も簡単なモデルであるが，感染
の拡がりや介入効果についてさまざまなシナリ
オを考えるために有用である．また，近年は数
理モデルを観察データに適合する研究手法が一
般的となり，リアルタイムでデータを分析し，
感染症の流行状況の定量化や予測，介入効果の
評価を行うことが可能であり，感染症対策には
欠かせないツールとなっている．日本ではこれ
まで広く取り上げられることは少なかった専門
分野で，理論疫学の研究者は限られている．理

図 2　発症間隔と潜伏期間の関係
A：発症時から感染性を持つ場合，発症間隔は潜伏期間より長くなる．
B・C：発症前から感染性を持つ場合，発症間隔は潜伏期間より短くなる．
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図 3　SEIRモデルによるシミュレーション 
（R0＝2.5，γ－1＝10）
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論疫学は，数学，統計学，医学，獣医学や公衆
衛生学等複数の領域にまたがる学際的な学問分
野であり，今後はさまざまな領域から研究者が
増え，日本でも活発に研究が行われることが期
待される．

著者のCOI（conflicts of interest）開示：本論文発表内容
に関連して特に申告なし

図 4　基本再生産数を 3.5，2.5，1.5 とした場合の 
SEIRモデルによるシミュレーション
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図 5　政策介入による新規感染者数の動向 
（R0＝2.5，γ－1＝10）

感染流行開始から 3 カ月後に政策介入を行った場合の
SEIRモデルに基づくシミュレーション．60%以上接触
を減少させることができた場合，感染の流行は速やか
に収束に向かうことがわかる．
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