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GAを適用した COVID-19 感染症統計数理モデルの構築 

Construction of COVID-19 Infectious Disease Statistical Mathematical Model with GA 
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Currently, estimates of the Effective Reproduction Number are used worldwide to assess the transmission of 

COVID-19 and other infectious diseases. However, infection rates are determined empirically, and for mutant strains 

such as the Delta strain, this is not sufficient. The purpose of this study is to construct a very high quality Statistical 

Mathematical model of infectious diseases by estimating the infection rate as a constant using a genetic algorithm (GA). 

In this talk, we will give an overview of the SIR mathematical model, which is the basis for many statistical 

mathematical models of infectious diseases, and explain the contents of our research. 
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1. 緒   言 

2019年 11月，中華人民共和国 湖北省 武漢市付近で発生した新型コロナウイルス（SARS-CoV-2）による感

染症の流行（COVID-19）は，瞬く間に全世界に波及してパンデミックとなった．(1)2022年 1月 19日現在，アメ

リカのジョンズ・ホプキンス大学の集計(2)で，すでに全世界で 3億 3418万人に感染が報告され，死者は 555万人

を超えている．日本でも，厚生労働省の集計(3)で，192万人以上の感染者と 1万 8千人以上の死者が確認されてい

る．ワクチン接種率の向上等により，死者数や重症者数は抑えられているとはいえ，デルタ株やオミクロン株を

はじめとした変異株の影響は現在も続いている． 

現在，COVID-19をはじめとした感染症の感染症の感染状況の把握において，世界中で実効再生産数（Effective 

Reproduction Number）の推定値が用いられている．(4)デルタ株をはじめとした変異株の出現で，感染力は時々刻々

と変動するものであるから，実効再生産数の算出に用いる感染率（Infection Rate）も当然変化する可能性が高い．

しかし，感染率は経験的に求められた値が使われている．そのような背景を踏まえて，本研究では，遺伝的アル

ゴリズム（Genetic Algorithm）を適応し，感染率を変数として推定を行うことで，リアルタイムでの感染率の推定

を実現する感染症数理モデルを構築することを目標に実験に取り組んだ． 

 

 

 

 

 

Fig1. Schematic diagram of the SIR model 
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2. SIRモデル 

2・1 SIR数理モデルの概要 

本研究では，常微分方程式の数値解法の 1 つである 4 次のルンゲ・クッタ法により Python を利用して，系(1)

に示す SIRモデルについての解析を行った．SIR数理モデルは，図 1に示すように，人口集団を感染のステージ

により，感染性保持者（Susceptible），感染者（Infected）ならびに免疫保持者（Removed／Recovered）の 3つの集

団に分け，感染に係る状態の時間的な変化をモデル化したものである． 

ここで，dS(t)/dtは，未感染者数 S(t)の時間微分を表し，感染症は未感染者と感染者の接触により感染が広がっ

ていくので，単位時間あたりの感染率 βは両者の人数の積 SIに比例する．なお，刻々と感染が起こると未感染人

口 S(t)は減少するので，未感染者数 S(t)の時間微分には，マイナスの符号で記述される．dR(t)/dtは，回復者数 R(t)

の時間微分を表し，感染者が一定の速度 γで回復していくとすると，刻々と回復する人が増加する．dI(t)/dtは，

感染者数 I(t)の時間微分を表し，未感染者数 S(t)の時間微分と回復者数 R(t)の時間微分より，導出される． 

総人口 N(t)は定数一定と仮定し，その該当エリアについては外部との間で人口移動がない状態を仮定すると，

以下の(2)式が成り立つ． 

この(2)式の時間微分 dN(t)/dtは 0であるから，以下の(3)式が成り立つ． 

この(3)式に，系(1)の第一式および第 3式を代入すると，系(1)の第 2式が得られる． 
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2・2 感染率および回復率 

SIR 数理モデルにおいて，1 人が毎日接触する人数を平均 m人，それぞれの接触ごとに感染が生じる 1 日あた

りの確率を p，総人口 Nとしたとき，感染率 βは，以下の(4)式が成り立つ．また，感染者の回復平均日数 dは，

回復率 γの逆数 γ-1となる．現在，この pという定数は経験的に求めた数値が用いられているため，デルタ株やオ

ミクロン株に代表されるような変異株に対応するのが難しい．本研究では，この pという定数を変数として取り

扱い解析を行うことを目標とした． 

 

𝛽 =
𝑚𝑝

𝑁
(4) 

 

2・3 基本再生産数と実効再生産数 

SIR数理モデルを分析すると，第 2章 1節および第 2節で示した，感染率𝛽，回復率𝛾より基本再生産数(𝑅0)が以

下の(5)式で得られる．また，対策実行下における再生産数は，実効再生産数(R)と呼ばれ，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 αとした場合，以下の(6)式で定義され，実効再生産数が 1を上回ると感染が

拡大する．したがって，1以下にすることが感染症制御の目安となる． 

 

𝑅0 =
𝛽𝑁

𝛾
(5) 

 

𝑅 = (1 − 𝛼)𝑅0 (6) 
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3. 遺伝的アルゴリズム 

3・1 遺伝的アルゴリズムとその適用 

遺伝的アルゴリズム（Genetic Algorithms，GA）は，1975年にミシガン大学の John Henry Hollandによって提案

された，近似解を探索する確率的探索アルゴリズムの一種である．(5)生物の進化過程を考慮すると，母集団の中

で環境への適応性が高い個体は高い確率で生き残り，次の世代を残すことになる．この点をモデル化することで，

最も適応性の高い個体，すなわち，最適解を計算機上で求めるものである．遺伝的アルゴリズムでは遺伝子コー

ドである個体を生成するために決定変数，つまりは未知量をバイナリ化することで表現し，複数の個体を構築し

て個体群を作り出す．その後，各々の個体に対して環境への適応度，すなわち，対象とする問題へのあてはまり

の良さが決定され，これが高いものほど次世代に選択されやすく，交叉や突然変異などの遺伝的作用により次世

代の個体群を生み出す．この遺伝子操作を繰り返すことで世代の進行とともに適応度の上昇が期待され，最終的

に得られた適応度の最も高い個体が推定すべき未知量の解を与えることになる． 

本研究では，最適解を推定するために，図 2に示す概略図のとおりに遺伝的アルゴリズムを適応した感染症モ

デルの構築についての研究を行った．適応度の評価において，感染データ（Infection data）と SIRモデル（SIR model）

によるシミュレーション結果を比較する． 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fig.2 Application diagram of genetic algorithm 

 

3・2 初期値（Initialization） 

遺伝的アルゴリズムではまず，対象とする推定量をビット列で表現するために，細胞内の染色体に相当する遺

伝子コードを生成する． 

 

3・3 適応度（Fitness） 

遺伝的操作による世代交代の前に，初期生成した個体の環境への適応性，すなわち，適応度を評価する．適応

度は適合度とも呼ばれる．これにより，次世代へ残す遺伝子配列の候補を定めるだけでなく，確率は低いものの，

最適解が求まる可能性も有している． 

 

3・4 ルーレット方式による選択（Roulette wheel selection） 

新しい世代を生み出す際には，適合度の高い個体ほど多くの子どもを生むようにすることが GA の選択におい

て基本的な原則となる．ルーレット方式は一般的に用いられる選択方法であり，適応度に比例した割合で個体を

選択する方法である． 

 

3・5 交叉（Crossover） 

交叉とは，基本的には選択によって選出された個体に対して，ある交叉位置で双方の染色体の一部ずつを採っ

てきて，子孫の染色体を作る操作である．交叉は親同士の遺伝子を掛け合わせる操作であるため，ランダムに 2

つの個体を選んだ上で実行した．  
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3・6 突然変異（Mutation） 

突然変異は，ある確率で一部の遺伝子コードの値を変える操作である．基本的に交叉だけでは，個体の親に依

存する限られた範囲の子どものみを生成することになるため，染色体上のある遺伝子を一定の突然変異率で他の

遺伝子に置き換えることにより，交叉だけでは生成できない子どもを生成した． 

 

4. 結   言 

本研究では，SIRモデルを基に，遺伝的アルゴリズムを適応した感染症統計モデルの構築に取り組んだ．なお，

遺伝的アルゴリズムの理論は，完全に確立しているとは言えず，新型コロナウイルスの感染確率の最適解の推定

まで行うことができなかった．今後の課題として，SIR モデルに遺伝的アルゴリズムを適応し，オンラインプラ

ットフォームなどを利用することで，高精度の感染症統計推理モデルの開発に必要な感染確率の推定に役立てる

必要がある． 

 

文   献 

(1) Eiji Toma, Yukinori Kobayashi, “The method for optimum estimation of COVID-19 variant type virus infection status analysis 

by the multivariate analysis considering the environmental variability impact in japan”, Journal of Applied Mathematics and 

Physics (JAMP), 2022.01 Accept_ID:1722612. 

(2) Center for Systems Science and Engineering (CSSE) at Johns Hopkins University (JHU), “COVID-19 Dashboard” 

入手先< https://gisanddata.maps.arcgis.com/apps/dashboards/bda7594740fd40299423467b48e9ecf6>， 

参照（2022年 1月 20日）． 

(3) 厚生労働省，“感染症発生動向情報等”．入手先<https://covid19.mhlw.go.jp/>，参照（2022年 1月 20日） 

(4) 稲葉寿，感染症の数理モデル 増補版，培風館(2020)． 

(5) 井上一哉，遺伝的アルゴリズム（Genetic Algorithms: GA）入門， 

土木学会応用力学委員会逆問題小委員会ホームページ逆問題副読本 

https://gisanddata.maps.arcgis.com/apps/dashboards/bda7594740fd40299423467b48e9ecf6
https://covid19.mhlw.go.jp/

