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概要

COVID-19の感染拡大メカニズムに適合的な SIIRモデル [2]-[5]を基礎に、5波にわたる新規および累積陽性者数デー

タの推移を SIIR結合系の構成により感染カスケードとして再現した。ウイルスの感染力が少しずつ変化していることが確

認されたが、変異種が支配的になっても感染拡大過程は基本的に人々の行動様式に依存しており、感染圏の拡大再生産とし

て展開していることが示された。またワクチン接種を考慮した Vaccinated SIIR(VSIIR)モデルが定式化され、ワクチン

接種率が小さいと実効的感染率を下げるが感染拡大期間を長引かせることになること、一方ワクチン接種率を大きくして感

受性人口を急激に減少させることで感染を早期に終息できることが示された。

Abstract

Based on the SIIR model developped for describing the world-widely undergoing spread of COVID-19[2]-[5], a

SIIR cascading system formalized for an sequential peaks of daily and accumulated infected people is shown to

reproduce observed data. Although the virus infectivity is con¯rmed to change slightly in time, the infection

spread processes are basically dependent on bahavior patterns of people and new infectious areas are produced

successively. Furthermore a vaccinated SIIR model is developped to show that a large vaccine inoculation rate is

essencially important to an end of infection since a low vaccine inoculation rate leads to an e®ective small infection

rate and prolongs an infection period .
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1 SIIRモデル

1.1 SIIRモデルの基礎方程式

COVID-19には、感染から発症までに潜伏期間があり [6]、未発症感染者 (潜伏期感染者) は潜伏期間中にも感染を広げ

ることに加え、さらに、発症者や感染が確認された者は隔離されるとしても、潜伏期間終了後も発症しない者、つまり無発

症感染者も存在し [7]-[8]、それが隔離されることなく野放しになるため、感染拡大の抑制を難しくしている。COVID-19

には、SIRモデルや SEIRモデル [9]-[16]では考慮されていない、状態の異なる感染者 (未発症感染者と無発症感染者)が

存在し、回復して獲得する抗体の持続期間が長くないケースもあると指摘されている。このような COVID-19の特徴を考

慮した新たなモデルが必要となっている。

ここで、時刻 tにおける感受性人口を S(t)、未発症感染者数 (潜伏期感染者数)を I1(t)、無発症感染者数を I2(t)、発症

隔離感染者数を R1(t)、回復抗体獲得者数を R2(t)、死亡者数を R3(t)とすると、これら相互の関係は図 1に示され、

dS(t)

dt
= ¡¯S(t)(I1(t) + I2(t)) + dR2(t); (1)

dI1(t)

dt
= ¯S(t)(I1(t) + I2(t))¡ (b1 + b2)I1(t); (2)

dI2(t)

dt
= b2I1(t)¡ c1I2(t); (3)

dR1(t)

dt
= b1I1(t)¡ (c2 + c3)R1(t); (4)

dR2(t)

dt
= c1I2(t) + c2R1(t)¡ dR2(t); (5)

dR3(t)

dt
= c3R1(t); (6)

と記述される。これを SIIRモデル [2]-[5]と呼ぶことにする。SIIRモデルは状態間遷移を記述しており、

d

dt
(S(t) + I1(t) + I2(t) +R1(t) +R2(t) +R3(t)) = 0 ! N = S(t) + I1(t) + I2(t) +R1(t) +R2(t) +R3(t);

から保存量が存在するので、5変数のシステムである。以下では変数をシステムの全人口 N で規格化し

fŜ; Î1; Î2; R̂1; R̂2; R̂3g = f
S

N
;
I1
N

;
I2
N

;
R1
N

;
R2
N

;
R3
N
g;

と表すとき、規格化された SIIRモデルで感染確率 ^̄を

　 ^̄ = ¯N;

と定義すれば、他の疫学的パラメータ b1; b2; c1; c2; c3 は規格化に対して不変であるから、規格化された SIIRモデルの

基礎方程式は式 (1)-(6)と同型である。以下の議論においては規格化された基礎方程式を使うが、簡単のため^を省略した

式 (1)-(6)を使うことにする。

SIIRモデルでは、未発症感染者 (潜伏期感染者)と無発症感染者はステージが異なるが、ともに隔離されておらず野放し

状態にあり、感染力を持つことを明示するために、それぞれを I1、I2 とし、発症隔離感染者、回復抗体獲得者、死亡者は

感染力がないので、ステージは異なるが Rで表記し、それぞれを R1、R2、R3 で表している。

1.2 係数の疫学的意味

SIIRモデルの係数 ¯ は感受性保持者 (S)が感染力のあるステージの異なる感染者 (I1 + I2)に出会って感染する確率に

対応し、SIRモデルと似た役割を持つ。未発症感染者 (潜伏期感染者)(I1)は発症隔離感染者 (R1)と無発症感染者 (I2)へ

それぞれ係数 b1 と b2 で分岐する。係数 b1 と b2 の意味は次のようにして理解される。tにおける未発症感染者数 (潜伏期

感染者数)I1(t)のうち、潜伏期満期で発症状態あるいは無発症状態に遷移する合計人数 (n(t1))は、潜伏期間内に均等に分

布しているとすれば、潜伏期間を t1 とすると、n(t1) = I1(t)=t1 人としてよい。潜伏期満期に i番目の未発症感染者 (潜伏

期感染者)が確率 b1i で発症状態へ、確率 b2i で無発症状態へ遷移する (ただし、b1i + b2i = 1)。一方、発症期間 t2 にある
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図 1 SIIRモデルの構成：感受性人口 S(t)、未発症感染者数 (潜伏期感染者数)I1(t)、無発症感染者数 I2(t)、発症隔離

感染者数 R1(t)、回復抗体獲得者数 R2(t)、死亡者数 R3(t)

発症隔離感染者数 R1(t)と無発症感染者数 I2(t)のうち、潜伏!発症の遷移時の発症隔離感染者数は期間 t2 に一様に分布

しているとして R1(t)=t2、同様に無発症感染者数は I2(t)=t2 としてよいから、

n(t1)X

i=1

b1i =
R1(t)

t2
;

n(t1)X

i=1

b2i =
I2(t)

t2
;

n(t1)X

i=1

(b1i + b2i) = n(t1) =
I1(t)

t1
=
1

t2
(R1(t) + I2(t));

となり、従って潜伏!発症の遷移時の関係式は

1

t1
I1(t) =

R1(t)

t2
+

I2(t)

t2
= ¢R1(t) +¢I2(t);

となっている。ここで¢R1(t)と¢I2(t)は新規の発症隔離感染者数と無発症感染者数であるから

¢R1(t) = b1I1(t); ¢I2(t) = b2I1(t);

と書けるので

b1 + b2 =
1

t1
;

となる。発症・無発症を決める要因が何であるかは特定されていないが、健康因子を考慮しなければ、係数 b1 と b2 は潜伏

期の逆数を按分していることになる。また、新規の無発症感染者と発症隔離感染者の比は

¢I2(t)

¢R1(t)
=

b2I1(t)

b1I1(t)
=

b2
b1
= ±; (7)

と与えれれるから、± > 1なら野放しの無発症感染者数が発症隔離感染者数を凌駕することになり、感染拡大は野放しの無

発症感染者によって担われることになる。この場合 PCR検査を大規模に進めない限り感染力のある感染者との濃厚接触者

を特定することは困難になり、感染経路を追跡することはほぼ不可能となって感染の爆発的な拡大につながることになる。

係数 c1、c2、c3 についても同様に発症期間と関係している。発症期間 t2 が終わって発症隔離から回復抗体獲得への遷移

と死亡への遷移時の関係式は
1

t2
R1(t) = ¢1R2(t) + ¢R3(t);

無発症感染から回復抗体獲得への遷移時の関係式は (無発症感染から死亡への遷移はないとしている)

1

t2
I2(t) = ¢2R2(t);

となる。従って

¢1R2(t) = c2R1(t); ¢2R2(t) = c1I2(t); ¢R3 = c3R1(t);
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とおけて

c1 = c2 + c3 =
1

t2
;

となり、c1 は発症期間の逆数であり、c2; c3 は発症期間の逆数を按分している。

また、時刻 tにおいて回復抗体獲得者 R2(t)が抗体を失えば感受性保持者 S(t)に繰り込まれることになり、その係数 d

は抗体持続期間の逆数を表している。

1.3 SIIRモデルの数値解例

SIIR モデルは孤立系における感染症の拡大・終息過程を記述するもので、潜伏期感染者 I1(t)、発症隔離感染者 R1(t)

と無発症感染者 I2(t) は単峰型の時間的プロファイルを持ち、回復者の抗体持続期間が恒久的 (d = 0) であれば感受性

人口 S(t) は時間的に単調減少、回復者 R2(t) と死亡者 R3(t) は時間的に単調増加となるが、回復者の抗体持続期間が

有限 (d 6= 0) であれば感受性人口と回復者人口は振動的になる。図 2 に SIIR モデルの解を与える。パラメータと初期

値は ¯ = 0:2; t1 = 5; t2 = 17; b1 = 0:06=t1; b2 = 1=t1 ¡ b1; c1 = 1=t2; c2 = 0:942=t2; c3 = 1=t2 ¡ c2; d =

0:001; I1(0) = 0:00004; S(0) = 1 ¡ I1(0); I2(0) = R1(0) = R2(0) = R3(0) = 0 である。ここでは回復者の抗体消失

率を d = 0:001としているので、感受性人口と回復者人口は 1=dのタイムスケールで振動的となる。これは回復者が抗体

を失って感受性人口に繰り込まれるために感染の拡大がわずかではあるが繰り返されるからである。

図 2 規格化された VSIIR モデルの解 (¯ = 0:2; t1 = 5; t2 = 17; b1 = 0:06=t1; b2 = 1=t1 ¡ b1; c1 = 1=t2; c2 =

0:942=t2; c3 = 1=t2 ¡ c2; d = 0:001; I1(0) = 0:00004; S(0) = 1¡ I1(0); I2(0) = R1(0) = R2(0) = R3(0) = 0：

感受性人口 S(t)(青)、回復抗体獲得者 R2(t)(シアン)、潜伏期感染者 I1(t)(赤)、無発症感染者 I2(t)(緑)、発症隔離感染

者 R1(t)(黄)、死亡者 R3(t)(黒)

2 SIIRモデルと再生産数

2.1 SIRモデルの基本再生産数

新規感染者の増加の様子は無発症感染者の存在を考慮していない SIR モデルでは、式 (2) と式 (3) で b2 ´ 0 とおき、
I1(t) = I2(t) = I(t)、(b1 + c1)=2 = ° と置きかえた式

dI(t)

dt
= ¯S(t)I(t)¡ °I(t) = °(¯S(t)=° ¡ 1)I(t); (8)

から得られて、

I(t) = I(0)exp

½Z t

0

°(¯S(t0)=° ¡ 1)dt0
¾
= I(0)exp

½
°

Z t

0

(RSIR(¯S(t0); °)¡ 1)dt0
¾
; (9)

と表される。ここでRSIR(¯S(t))は

RSIR(¯S(t)) = ¯S(t)tSIR; tSIR =
1

°
; (10)

と定義されて、単位期間に一人の感染者から作られる新規感染者数 ¯S(t)の感染力のある期間 tSIR における和で、再生産

数と呼ばれる。感染が拡大するためには条件

RSIR(¯S(t)) > 1; (11)
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が満たされる必要がある。SIRモデルは感染の拡大・終息の一連のプロセスを記述するもので、プロセス期間中にウイルス

の変異種が生まれず (¯ が一定)、また回復者の抗体有効期限がプロセス継続期間より長ければ、再生産数に含まれる感受性

人口 S(t)は時間に関する減少関数になるので、再生産数もまた減少関数で、時間の経過で条件 (11)が満たされなくなって

感染が終息することになる。

しかし社会は様々なコミュニティから成り立っており、それらが複雑に絡み合っているので、多地域で感染の拡大・終息

の過程が同時に起こったり、時間差をもって展開したりと単純ではない。従って感受性人口もある地域では感染により減少

して再生産数が 1より小さくなっても、感染が始まったばかりの別の地域では再生産数が 1より大きい。こうした感染拡

大の地域的不均等発展を記述する新しいモデルが求められることになる。

SIRモデルでは感染力のある期間 tSIR は潜伏期間 (SIIRモデルの t1)と発症期間 (SIIRモデルの t2)の和で

tSIR = t1 + t2;

と表されるので式 (10)は

RSIR, max(¯S(t)) = ¯S(t)(t1 + t2); (12)

と表現される。これは潜伏期間を終えた発症感染者が野放しになることを前提としていて、実際には発症入院・隔離される

感染者が相当数いることを考慮すれば式 (12) は過大な評価となっていることは明らかである。したがって式 (12) による

評価で政策を決めることは国民の経済・生活活動を著しく制限することにつながりかねないことを留意すべきである。

日本では、第 2種感染症に準ずると法令で定められた COVID-19の陽性感染者は感染症法によって隔離されるので、陽

性感染者は感染力があっても 2次感染者を作ることは出来ない。このため基本再生産数に考慮されるべき感染者は潜伏期

感染者のみとなる。従って

tSIR = t1;

とするべきで、SIRモデルによる再生産数RSIR(¯S(t))は式 (12)ではなく

RSIR, min(¯S(t)) = ¯S0t1; (13)

で与えられることになる。ところが発症しても隔離されることを嫌がり PCR検査を受けない感染者もいるし、何よりも発

症しない感染者が存在して 2 次感染者をつくることが COVID-19 の特性であることが知られているので、SIR モデルは

COVID-19に対しては適合的とは言えない。実際、式 (13)を政策策定の基礎に据えると安易な楽観論を生みかねず危険で

ある。

2.2 SIIRモデルの再生産数

SIIR モデルでは無発症感染者が感染拡大に寄与するので、再生産数は SIR モデルのそれとは異なる。潜伏期感染者

I1(t)と無発症感染者 I2(t)が 2次感染者を作ることを考慮するため式 (2)+ k£式 (3)を作ると

d

dt
(I1(t) + kI2(t)) = f(¯S(t)¡

1

t1
) + k

±

1 + ±

1

t1
gI1(t) + f¯S(t)¡ k

1

t2
gI2(t); (14)

が得られる。式 (14)で

¯S(t)¡ k
1

t2
= kf¯S(t)¡ 1

t1
+ k

±

1 + ±

1

t1
g;

となるように k を選ぶと式 (14)は

d

dt
(I1(t) + kI2(t)) = f(¯S(t)¡

1

t1
) + k

±

1 + ±

1

t1
g(I1(t) + kI2(t)); (15)

となって、k は
±

1 + ±

1

t1
k2 + (¯S(t)¡ 1

t1
+
1

t2
)k ¡ ¯S(t) = 0;

の解として

k§(¯S(t); ±) =
1 + ±

2±
t1

½
¡ (¯S(t)¡ 1

t1
+
1

t2
)§

r
(¯S(t)¡ 1

t1
+
1

t2
)2 + 4¯S(t)

±

1 + ±

1

t1

¾
:
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と与えられて、複合同順で k+(¯S(t); ±) > 0、k¡(¯S(t); ±) < 0である。式 (15)の解は、S(0) = S0 として

I1(t) + k(¯S(t); ±)I2(t) =
X

i=§
(I1i(0) + ki(¯S0; ±)I2i(0))exp

·Z t

0

¸i(¯S(t
0); ±)dt0

¸
; (16)

¸§(¯S(t); ±) = ¯S(t)¡ 1

t1
+ k§(¯S(t); ±)

±

1 + ±

1

t1

= (¯S(t)¡ 1

t1
) +

1

2

½
¡ (¯S(t)¡ 1

t1
+
1

t2
)§

r
(¯S(t)¡ 1

t1
+
1

t2
)2 + 4¯S(t)

±

1 + ±

1

t1

¾

=
1

2

½
(¯S(t)¡ 1

t1
¡ 1

t2
)§

r
(¯S(t)¡ 1

t1
¡ 1

t2
)2 ¡ 4

t1t2
[1¡ (t1 +

±

1 + ±
t2)¯S(t)]

¾
; (17)

と表現されて、感染の拡大・終息の時間的発展は感受性人口 S(t)のみに依存していることがわかる。通常の感染症拡大過

程では初期値は I1(0) 6= 0、I2(0) = 0と選ばれるので、式 (16)は

I1(t) =
X

i=§
I1i(0)exp

·Z t

0

¸i(¯S(t
0); ±)dt0

¸
; (18)

となり、I2(t)は式 (3)から

I2(t) =
X

i=§
b2I1i(0)

Z t

0

dt0e¡c1(t¡t
0)expf

Z t0

0

dt00¸i(¯S(t
00); ±)g; (19)

と与えられる。

SIIR系では全人口 N が保存されていて、全人口による規格化

S(t)

N
! S(t); ¯ ! ¯N;

に対して系の基礎方程式は同型で、¯S(t)の形で時間に依存している ¸§(¯S(t); ±)もまた規格化に対して不変な特性値と

なっている。ここで

¿(±) = t1 +
±

1 + ±
t2; (20)

と置けば、¿(±)は実効的な感染力持続期間と解釈されて、感染拡大条件は

¸§(¯S(t); ±) > 0;

で与えられるから

¸+(¯S(t); ±) > 0 () ¯S(t) >
1

¿(±)
;

¸¡(¯S(t); ±) > 0 () ¯S(t) >
1

t1
+
1

t2
かつ ¯S(t) <

1

¿ (±)
;

となるが、
1=t1 + 1=t2
1=¿(±)

=
¿ (±)

t1
+

¿(±)

t2
= (1 +

t1
t2
)(1 +

±

1 + ±

t2
t1
) = p(±) > 1; (21)

から、¸¡(¯S(t); ±) > 0を満たす ¯S(t)は存在せず、結局感染拡大条件は

¸+(¯S(t); ±) > 0 ! ¯S(t)¿(±) > 1; (22)

で与えられることがわかる。¯S(t)は単位期間に作られる 2次感染者数であるから、式 (22)は感染拡大のためには実効的

感染力持続期間内の 2次感染者数が 1より大きいことが必要であることを示していて再生産数を与えている。式 (20)で定

義される実効的感染力持続期間 ¿(±)は無発症感染者が存在しない場合 (± = 0：式 (12))と発症隔離感染者が存在しない場

合 (± =1：式 (13))を含んでいる:
t1 · ¿ (±) · t1 + t2:

感染拡大条件 ¯S0¿(±) > 1 が成り立つときは ¸+(¯S0; ±) > 0 によって感染は指数関数的に拡大をはじめ、これによっ

て感受性人口 S(t) は減少を始め、¯S(t)¿(±) = 1で感染拡大は飽和し、¯S(t)¿ (±) < 1で ¸+(¯S(t); ±) < 0となって感

染拡大は終息に向かう。図 2 で与えられる S(t) にたいして式 (17) から求めた ¸+(¯S(t); ±) と exp[
R t
0
¸+(¯S(t); ±)dt]
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図 3 規格化された VSIIR モデルの解 S(t) を使って求めた ¸+(¯S(t); ±)（左）と Cexp[
R t
0
¸+(¯S(t); ±)dt]; C =

0:00004（右）(パラメータは図 2と同じ)

を図 3 に示した。これから新規陽性者数の時間的な単峰型プロファイルの半値幅は次のように近似的に求められる。

¸+(¯S(t¤); ±) = 0となる t¤ の周りで ¸+(¯S(t); ±)を展開すると

¸+(¯S(t); ±) = ¸+(¯S(t¤); ±) +
d¸+(¯S(t¤); ±)

dt
(t¡ t¤) + ¢ ¢ ¢ ;

となるから Z t

0

¸(¯S(t); ±)dt ' 1

2

d¸+(¯S(t¤); ±)

dt
f(t¡ t¤)

2 ¡ t2¤g;

と表されて、時間的に単峰型の感染プロファイルの半値幅 T¤ は

T¤ =

¯̄
¯̄d¸+(¯S(t¤); ±)

dt

¯̄
¯̄
¡1=2

; (23)

で近似される。

SIIRモデルでの再生産数をRSIIR(¯S(t); ±)で表せば

RSIIR(¯S(t); ±) = ¯S(t)¿ (±); (24)

と書けて、SIRモデルの再生産数とは以下の関係にある。

RSIR, min(¯S(t)) · RSIIR(¯S(t); ±) · RSIR, max(¯S(t));

図 4左に (±; ¯S(t))平面における ¯S(t)¿ (±) > 1を満たす領域を、右にRSIIR(¯S(t); ±)の ¯S(t) = 0:1; 0:2; 0:3; 0:4; 0:5

に対する ± 依存性を示す。これから無発症野放し感染者の存在が感染拡大に大きな役割を果たしていることがわかる。

図 4 左：(±; ¯S(t))平面における ¯S(t)¿(±) > 1を満たす領域、右：RSIIR(¯S(t); ±)の ¯S(t) = 0:1; 0:2; 0:3; 0:4; 0:5

に対する ± 依存性
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感染拡大率 ¸(¯S(t); ±)と再生産数RSIIR(¯S(t); ±)の関係は次のように与えられる。式 (17)と式 (21)から

¸+(¯S(t); ±) =
1

2

½
¯S(t)¡ 1

t1
¡ 1

t2
+

r
(¯S(t)¡ 1

t1
¡ 1

t2
)2 ¡ 4

t1t2
[1¡ ¯S(t)¿ (±)]

¾

=
1

2

¯̄
¯̄¯S(t)¡ 1

t1
¡ 1

t2

¯̄
¯̄
½s

1 +
4(¯S(t)¿(±)¡ 1)

t1t2(¯S(t)¡ 1=t1 ¡ 1=t2)2
+

¯S(t)¡ 1=t1 ¡ 1=t2
j¯S(t)¡ 1=t1 ¡ 1=t2j

¾

=
1

2

¯̄
¯̄¯S(t)¡ p(±)

¿ (±)

¯̄
¯̄
½s

1 +
4(¯S(t)¿ (±)¡ 1)

t1t2(¯S(t)¡ p(±)=¿(±))2
+

¯S(t)¡ p(±)=¿(±)

j¯S(t)¡ p(±)=¿(±)j

¾

=
jRSIIR(¯S(t); ±)¡ p(±)j

2¿(±)

½s

1 +
4¿(±)2(RSIIR(¯S(t); ±)¡ 1)
t1t2(RSIIR(¯S(t); ±)¡ p(±))2

+ µ(t; ±)

¾
; (25)

が得られる。ここで µ(t; ±)は

µ(t; ±) =
RSIIR(¯S(t); ±)¡ p(±)

jRSIIR(¯S(t); ±)¡ p(±)j =
(
1 RSIIR(¯S(t); ±) ¸ p(±)対して

¡1 RSIIR(¯S(t); ±) < p(±)対して

で定義される符号関数である。¸+(¯S(t); ±)は感染の時間発展を支配する特性値で、単位期間あたりの感染拡大率を表し、

再生産数の関数となっている。感染拡大条件はRSIIR(¯S(t); ±) > 1で与えられるが、社会での感染の時間発展を支配して
いるのは感染拡大率 ¸+(¯S(t); ±)であることに留意すべきである。

アメリカ疾病対策予防センター (CDC)はアルファ株の基本再生産数を 2:4 » 3:4、デルタ株に対しては 5 » 9:5との測
定値を出しているが [17]、陽性感染者の隔離や無発症感染者の存在が考慮されているかどうかは不明であるとしても、これ

らの数値は図 4の右画面に含まれていて、SIIRモデルは多様な条件に対応できることを示している。

一つの感染圏での感染拡大・終息を記述するモデルに対して、現実は広域的な環境の下で幾つもの感染圏が離散的、同時

的、異時的にと多様な感染状況が生み出され、それらは広域的には第 1波、第 2波、¢ ¢ ¢ のとして拡大していくことになる。
感受性人口 S(t)は拡大が第 1波、第 2波、¢ ¢ ¢ とピークが連鎖的につながることに対応して増減を繰り返すので、再生産
数も 1より大きくなったり小さくなったりするので、局所的に 1より小さくなったことからパンデミックの終息と判断す

るのは危険である。これまで緊急事態宣言は再生産数の増減に合わせて 5 次にわたって繰り返し発出されてきたことを見

れば明らかであろう。

再生産数を Cori たちの方法 [15] で新規陽性者数の時系列データから計算する事例が報告されているが、新規陽性者は

判明後すぐに隔離されてしまい感染力があっても二次感染者を生み出すことができないし、感染力を持つ無発症感染者は

把握されないので、現実の感染拡大状況を反映する実効再生産数とはなりえないであろう。COVID-19 の観測データから

Coriたちの方法によって求めた実効再生産数に基づく現状分析や将来予測、そして導入すべき政策の議論には注意が必要

である。

以上では 1 つの孤立した感染圏での感染拡大終息過程を記述するモデルによって再生産数を求めたが、一般にはパンデ

ミックは長期にわたって継続し、その間にウイルス変異種が生まれたり、政策対応による人々の行動変容もあるので、疫学

パラメータはその都度変化するといえる。こうした事情を考慮するためには疫学パラメータの異なるサブシステムを用意

し、サブシステムの間で感染がリレーされて大域的システムに統合されていく様子を調べればよい。以下で幾つもの感染圏

が順次感染の拡大と終息をリレーしていく様子を調べる。

2.3 集団免疫

閉じたシステムでは感染拡大のプロファイルは単峰型であるので (回復後の抗体持続期間が有限の場合は回復者が感受性

人口に繰り込まれるので、新規感染者数のプロファイルは単峰型ではなく減衰波動型になる)、累積回復抗体獲得数が一定

の値を超えると感染者による 2次感染者の生産が抗体獲得者によって妨げられるので感染は終息に向かう。これを集団免

疫と呼んでいて、RSIIR(¯S(t); ±) < 1で与えられる。この条件は

¯S(t)¿(±) < 1;

であるから、S(0) = S0 として書き換えれば
S(t)

S0
<

1

¯S0¿ (±)
;
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となるので、

1¡ S(t)

S0
> 1¡ 1

¯S0¿ (±)
= 1¡ 1

RSIIR(¯S0; ±)
; (26)

が成り立つ。この左辺は系の感染抗体獲得者数の全人口に対する割合 (＝免疫化率) で、右辺は免疫化率の下限 (＝臨界免

疫率)を与えている。式 (26)は、感染力のある期間に生産される 2次感染者数の中に抗体獲得者数が含まれるようになっ

て未感染者が抗体獲得者に守られ、感染がこれ以上拡大しないことを意味しているので、集団感染が成立する条件となって

いる。式 (26) は臨界免疫率が初期の再生産数 (基本再生産数) によって表されるから、例えば RSIIR(¯S0; ±) » 4であれ
ば免疫化率は 75%以上必要であることがわかる。図 5に (R(¯S0; ±); 1 ¡ S(t)=S0)平面における集団免疫が成立する領

域（ハッチ部）を示す。基本再生産数 R(¯S0; ±) が大きければ集団免疫が実現する条件は厳しく、免疫化率 1 ¡ S(t)=S0

は大きくなり、未感染者が少なくなるまで集団免疫が成立しないことになってしまうので、罹患による未感染者の減少より

ワクチン接種による未感染者の減少が望ましく、広範なワクチン接種によって集団免疫を実現することが必須である。

図 5 SIIRモデルの基本再生産数R(¯S0; ±)に対する免疫化率 1¡ S(t)=S0 のグラフ。ハッチ部は集団免疫が成立する領域

回復者はすべて抗体を持つとしても、抗体持続期間が 1=dで表されるような場合は、回復後時間の経過とともに回復抗

体喪失者が感受性人口に繰り込まれて再感染がおこり、完全終息まで小さなピークを繰り返す。しかし現実は都市の中でも

人口の密集地もあれば過疎地もあり、人の移動も一様ではない。このためある地域で感染拡大が進んで集団免疫が成立する

ようになって感染終息に向かうとしても、他地域では感染拡大の危険はなくなっておらず、大域的な集団免疫とはならな

い。感染拡大に対応してワクチンが開発され未感染者の多くがワクチン接種により抗体を持つようになれば集団免疫は早

められるから、大域的に感染は終息へ向かうことになる。とはいえ、ワクチンによる抗体も接種後時間とともに失われてい

くような場合は、ワクチン接種者の感受性人口への繰り込みを考慮しなければならない。ワクチン接種を考慮した SIIRモ

デル (第 5節に述べる V-SIIRモデル)では回復後及びワクチン接種後の抗体喪失効果が考慮されていて、集団免疫の条件

として式 (26)がそのまま使えることが示せる。

3 SIIR結合系と感染カスケード

感染症は人と人の直接・間接の接触によって拡大していくので、日常生活や経済活動に付随した感染圏が形成され、感染

圏の感受性人口の大半が感染し集団免疫が成立すればそこでは感染は終息に向かうが、感染力を持つ感染者が感染圏の外側

に出ると新たな感染圏が生み出されることになる。こうして感染圏が連鎖的に次々と生み出されて、地域から地方へ、そし

て全国へ、世界へと感染が拡大していくことになる。感染力を持つ感染者が感受性人口を発掘し感染圏を生み出していくの

で、感染圏の連続的な形成だけでなく、新たな感染圏のいくつかが重なり混合するようなときには感染爆発へと至る可能性

がある。

SIIRモデルは一つの感染圏で成立するものであり、感染圏が次々に作られていく過程を記述するには複数の感染圏の結

合系に対する SIIR モデルが必要となる。要素的な感染圏を SIIR サブシステムと呼ぶことにすれば、大域的な感染過程

は SIIRサブシステムの相互作用として記述できることになり、サブシステムの相互作用は明らかに感染力を持つ感染者に

よって仲立ちされることになる。したがって孤立保存系 (例えば国は国境封鎖によって孤立系となる)を Aで表し、それが
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n個のサブシステムから構成されているとして i番目のサブシステムを Ai で表し

A =
nX

i=1

A(i); A =

0

BBBBBBBB@

S(t)

I1(t)

I2(t)

R1(t)

R2(t)

R3(t)

1

CCCCCCCCA

; A(i) =

0

BBBBBBBB@

S(i)(t)

I
(i)
1 (t)

I
(i)
2 (t)

R
(i)
1 (t)

R
(i)
2 (t)

R
(i)
3 (t)

1

CCCCCCCCA

; (27)

とする。ここで次の条件を課すことにする。

² 個人は自由にサブシステムの間を移動できるが、どれかのサブシステムに帰属する。
² 感染力のある感染者の移動によって新たなサブシステムが生み出されるが、サブシステム j に帰属する感染力を持つ

感染者がサブシステム iを感染圏として生み出す際のサブシステム間の結合係数を eij(j · i)で表し

eij

(
= 1 for j = i

< 1 for j · i¡ 1;

とする。連鎖的感染 (eij ¿ 1)や同時爆発的感染 (eij < 1)に対応している。

² サブシステム iに帰属する未感染者がサブシステム j で感染してもサブシステム iで感染者としてカウントされる。

² サブシステムでは感受性保持者、未発症感染者、発症隔離感染者、無発症感染者、回復抗体獲得者、死者の総数が保存
され、個別に保存則が成り立っている。

² 疫学的特性が異なるサブシステムの存在を考慮することとして、サブシステム iの感染係数を ¯(i) とするが、t1; t2

はサブシステムで共通としておく。

² 抗体持続期間についてもサブシステムによるとして、サブシステム iの回復後の抗体持続期間を 1=d(i) とする。

式 (27)を式 (1) - (6)に代入すると

nX

i=1

½
dS(i)(t)

dt
+ ¯(i)S(i)(t)

nX

j=1

eij(I
(j)
1 (t) + I

(j)
2 (t))¡ d(i)R

(i)
2 (t)

¾
= 0; (28)

nX

i=1

½
dI
(i)
1 (t)

dt
¡ ¯(i)S(i)(t)

nX

j=1

eij(I
(j)
1 (t) + I

(j)
2 (t)) + (b1 + b2)I

(i)
1 (t)

¾
= 0; (29)

nX

i=1

½
dI
(i)
2 (t)

dt
¡ b2I

(i)
1 (t) + c1I

(i)
2 (t)

¾
= 0; (30)

nX

i=1

½
dR

(i)
1 (t)

dt
¡ b1I

(i)
1 (t) + (c2 + c3)R

(i)
1 (t)

¾
= 0; (31)

nX

i=1

½
dR

(i)
2 (t)

dt
¡ c1I

(i)
2 (t)¡ c2R

(i)
1 (t) + d(i)R

(i)
2 (t)

¾
= 0; (32)

nX

i=1

½
dR

(i)
3 (t)

dt
¡ c3R

(i)
1 (t)

¾
= 0; (33)

となるから、上の条件から i番目のサブシステムは

dS(i)(t)

dt
= ¡¯(i)S(i)(t)

nX

j=1

eij(I
(j)
1 (t) + I

(j)
2 (t)) + d(i)R

(i)
2 (t); (34)

dI
(i)
1 (t)

dt
= ¯(i)S(i)(t)

nX

j=1

eij(I
(j)
1 (t) + I

(j)
2 (t))¡ (b1 + b2)I

(i)
1 (t); (35)

dI
(i)
2 (t)

dt
= b2I

(i)
1 (t)¡ c1I

(i)
2 (t); (36)

dR
(i)
1 (t)

dt
= b1I

(i)
1 (t)¡ (c2 + c3)R

(i)
1 (t); (37)

dR
(i)
2 (t)

dt
= c1I

(i)
2 (t) + c2R

(i)
1 (t)¡ d(i)R

(i)
2 (t); (38)

dR
(i)
3 (t)

dt
= c3R

(i)
1 (t); (39)
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に従う。明らかにすべてのサブシステムで個別に保存則が成り立つ

d

dt

½
S(i)(t) + I

(i)
1 (t) + I

(i)
2 (t) +R

(i)
1 (t) +R

(i)
2 (t) +R

(i)
3 (t)

¾
= 0:

式 (34)と式 (35)は、先行するサブシステムの感染力のある潜伏期感染者と無発症感染者が新たなサブシステムの感染源と

なり、感染が次々に新しいサブシステムに拡大していくことを記述している。感染により獲得した抗体の持続時間が感染力

持続期間より長い場合 (1=d > t1 + t2)は回復者は再感染することなく、従ってあるサブシステムの感染終息期の感染者が

新たなサブシステムの感染源となるため 2つのサブシステムのピークの間隔は 1=¸

以下では時系列的に連鎖結合している規格化されたサブシステムから構成される SIIRモデルを考えるが、疫学パラメー

タのうち潜伏期間と発症期間は変化しないとし、感染率と抗体持続期間は感染拡大時期によって変化するとしてある。変異

種によって感染力と抗体持続期間が異なることを考慮したからである。

4 SIIR結合系の観測データによる検証

SIIRモデルの発症隔離感染者数 b1I1(t)と累積発症隔離感染者数
R
b1I1(t)dtが観測データの新規陽性者数と累積陽性者

数に合うようなパラメータを探し、感染終息に向けた政策の在り方を検討する。そのためには、サブシステムはその人口で

規格化されているので、サブシステムの人口を特定する必要がある。観測データがいくつかのピークの連なりとして特徴づ

けられているときは、そのピークの半値幅が t1 + t2 程度であれば、サブシステムが一つずつ連鎖的に感染していっている

としてよいので、最小二乗法で次のようにサブシステムの人口を決めることができる。

4.1 サブシステム人口の決定

日時 m におけるデータの新規陽性者数を g(m) で表し、規格化された SIIR モデルの対応する新規発症隔離感染者数

¢R1(m) = b1I1(m)から人口サイズ N のサブシステムの新規発症隔離感染者数 N¢R1(m) = Nb1I1(m)を求め、

MX

m=1

(Nb1I1(m)¡ g(m))2; (40)

を最小にする N を求めることとする。ここでM は観測データの総数である。I1(m)は ¯、t1、t2、b1、I1(0)に依存して

いるものの、t1 と t2 は疫学的パラメータであるとして文献 [18]、[19]にある数値に固定し、¯、b1、I1(0)はデータの時系

列プロファイルと同型になるようにきめることができる。b1 は発症隔離感染者数のピークの位置を決めるので、新規陽性

者数のピークの位置から推定できる。また初期値 I1(0)は振幅の立ち上がりの日時を決める。こうして式 (40)を最小にす

るN は

N =

MX

m=1

I1(m)g(m)

MX

m=1

b1I1(m)
2

; (41)

と求められる。b1I1(m)と g(m)が相似形であっても振幅の立ち上がりの日時がずれていれば式 (40)は最小にはならない。

従って、式 (41)によってシステムの人口サイズ N を求め、式 (40)を最小にする fN; I1(0)gを数値的に求めればよい。
ピーク構造がはっきり区別されないような観測データに関しては、その期間に複数のサブシステムが次々と期間を置かず

に感染拡大したものとして、サブシステムの和に対して最小二乗法を適用する。

4.2 検証に使われたパラメータ

ある感染圏に対応するサブシステムは感染の拡大・飽和・終息の過程を記述するので、終息過程で感染力のある感染者が

移動によって周辺や遠くの新たなサブシステムを発火させ感染がリレーされていき、大域的な感染状況は感染のピークが第

1波、第 2波と時間的に連なる構造によって特徴づけられる。検証に使われるパラメータはその時々に主要な役割を果たす

ウイルスのタイプに依存するが、同時に人により感染状況が異なるため、疫学調査によって知られている平均的値を選ぶこ
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とにし、潜伏期間 t1 と発症期間 t2 については初期の研究データから選んだ。感染率や抗体消滅率はサブシステムごとの新

規発症隔離感染者数の SIIRモデルによる計算値が PCR検査の結果として公的機関から発表される新規陽性者数にベスト

フィットするように決めた。

検証に使ったパラメータは以下のとおりである。現在のところ感染のピークは第 5波までなので、5つのサブシステムを

考慮した。 計算値と実測値とのベストフィットから得られる感染率がサブシステムによって変化しているのは、ウイルス

共通パラメータ t1 = 5; t2 = 17

b1 = 0:06=t1; b2 = 1=t1 ¡ b1; c1 = 1=t2; c2 = 0:942=t2; c3 = 1=t2 ¡ c2

データ期間 2020年 1月 16日 (= ¿0 = 1) » 2021年 10月 16日 (= ¿end = 640)

計算期間 ¿0 · t · ¿SIIR;end = 650

サブシステム A(i) A(1) A(2) A(3) A(4) A(5)

感染率 ¯(i) 0:16 0:16 0:17 0:186 0:209

抗体減衰率 d(i) 0.02 0.025 0.005 0.01 0.001

再生産数 R(i)SIIR(¯S0; ±) 3.61 3.61 3.83 4.19 4.70

初期値 I
(1)
1 (0) = 0:00001; S(1)(0) = 1¡ I

(1)
1 (0)

I
(i)
1 (0) = 0; S(i)(0) = 1 (i = 2; 3; 4; 5)

I
(i)
2 (0) = R

(i)
1 (0) = R

(i)
2 (0) = R

(i)
3 (0) = 0 (i = 1; 2; 3; 4; 5)

表 1 SIIR結合モデルで使われた共通パラメータ

の変異と人々の行動様式の変化に対応していると言える。また、第 5波の抗体減衰率 d(5) は確定値ではなく、今後の時間

経過の中で変化する可能性がある。

4.3 東京都の感染拡大推移

東京都の新規陽性者数の推移は規格化された式 (34)-(39)を i = 1; 2; ¢ ¢ ¢ ; 5;のサブシステムを連立させて解いて求め
られ、結果は図 6 に与えられている。サブシステム j からサブシステム iに受け渡される感染者数の割合 eij と最小二乗

法で求められたサブシステム iの感受性人口 N (i) は次のとおりである。図 6は成長・飽和・減衰過程を示すサブシステム

サブシステム A1 A2 A3 A4 A5
結合係数 e21 = 0:8£ 10¡7

e31 = 0:0; e32 = 0:1£ 10¡10

e41 = e42 = 0:0; e43 = 0:2£ 10¡10

e51 = e52 = e53 = 0:0; e54 = 0:2£ 10¡12

最小二乗法 1 · t · ¿1 ¿1 < t · ¿2 ¿2 < t · ¿3 ¿3 < t · ¿4 ¿4 < t · ¿5

¿1 = 100 ¿2 = 250 ¿3 = 380 ¿4 = 500 ¿5 = ¿end

感染圏人口 N (1) = 102840 N (2) = 227588 N (3) = 1015970 N (4) = 560712 N (5) = 2662820

表 2 東京都の感染拡大に対応するパラメータ

が減衰過程で感染力を持つ感染者によって新たなサブシステムが生み出されて同じ過程がリレーされていく様子を示して

いる。

感染圏 (サブシステム)の人口（感受性人口）は大きく増減しており、緊急事態宣言や蔓延防止特別措置に対応する人々

の行動変容を表していると考えられる。感染率 ¯(i) と抗体持続期間 1=d(i) は感染拡大時期の主要株が異なる状況に対応し

て値を変えてあるが、これは疫学的データに基づくものではなく、理論値がデータにベストフィットするように定めたもの

であり、今後疫学データによる検証が求められる。

SIIRによる基本再生産数 (表 1)は第 1波と 第 2波で 3.61、第 3波で 3.83、第 4波 4.19、第 5波では 4.72となってお



COVID-19 の数理モデル V(友知、河野) Version 005/ https://researchmap.jp/mtomochi1234/works/33346562 13

り、感染力の強い変異株が主流になってきていることを示唆するが、人々の行動も度重なる緊急事態宣言の発出などによる

人々の行動変容を反映していることも否定できない。第 5波感染圏における感受性人口 (表 2)はそれまでと比較にならな

い大きさになっている。感染圏の拡大は変異種による感染力の強さによるものと指摘されているが、自粛疲れなどによる

人々の移動、イベントの再開など、人々の接触機会の拡大が感染圏の飛躍的拡大の背後にあることを無視できず、感染圏の

大きさを感染力の強さに置き換えてしまうと誤った政策に導くことになりかねない。図 6で第 5波終息時の発症隔離感染

者のデータがほぼゼロに向かっているのに対して SIIR数値解はゼロへの終息を示していないのは第 4波以前の結合係数か

らの影響である。

図 6 東京都の観測データ (赤) と SIIR モデルの結果 (黄)、(左)：新規陽性者数 (観測値) と新規発症隔離感染者数

(SIIR)、(右)：累積新規陽性者数 (観測値) と累積発症隔離感染者数 (SIIR)（横軸：観測値 1 · t · ¿end、計算値

1 · t · ¿SIIR;end）。

感受性人口は規格化された SIIRモデルの枠組みの中では決めることはできず、SIIRモデルの結果とデータの差の二乗

を最小にするように決めている。また SIIR モデルは 1つの感染圏における感染の拡大・終息の過程を記述するものであ

り、国や地域の感染の全過程で感染拡大のピークが離散的にいくつできるのかを予測できるものでもない。だからこそ、感

染圏を繋ぐ SIIR結合モデルが必要であり、それによって全体の経過を追うことができることになる。また、各感染圏にお

ける感染拡大を担っているのは隔離されないで野放しになっている無発症感染者であり、観測値とフィットする SIIRモデ

ルでは新規無発症感染者数と新規発症隔離感染者の比は

± =
新規無発症感染者数

新規発症隔離感染者数
=

b2
b1
= 15:7; (42)

となっており、新規陽性者数が 2000人程度出たとすると、新規無発症感染者数は 30000人以上となり、それらが自覚症状

を持たずに出歩いているということとなる。したがって誰もが感染者でありうることを自覚した行動が求められることに

なるが、政策的には PCR検査の拡充による無発症感染者数の洗い出しならびに隔離とワクチン接種による集団免疫が求め

られよう。日本はこれまで陽性者数や死者の人口比がヨーロッパや南北アメリカの諸外国に比べて極端に少ないとして、そ

の理由が様々に議論されてきたが、死者数を別にすれば日本の累積無発症感染者数 (累積陽性者数の ± = 15:7倍として評

価)の人口比率は 2021年 1月の段階で 4.1%程度となるから、他国の感染者の人口比率 (アメリカ 6.43%, カナダ 1.68%,

ブラジル 3.73%, フランス 4.09%, スペイン 4.24%, ベルギー 5.71%, ドイツ 2.19%, スウェーデン 4.61%)[20]に比して低

い数字ではないことに留意すべきである。

4.4 再生産数と集団免疫

これまでの感染症拡大の数理モデルは SIIR モデルも含めて、閉じた感染圏での感染拡大を記述するように作られてい

る。しかし、実際の感染拡大過程は山火事の延焼状況に似ていて、火災は中心部で燃え尽きるころに周辺部で新たな火種を

見つけたり、風で飛ばされ火の粉が離れたところに火種を見つけるなどして延焼始める。感染症も人口密集地で拡大する

が、そこでの集団免疫ができるころには周辺部で新たな感受性人口を求めて広がりだすし、感染者の移動によって遠く離れ

た場所で感染が拡大する。こうして局所的な感染・終息過程を繰り返して大域化していく。実効再生産数は局所感染圏につ

いて成り立つことであり、したがって局所感染圏が連鎖して大域化していく過程での再生産数は 1 を超えたり下回ったり

を繰り返すことになる。再生産数の局所性を考慮しないで、ある時点でRSIIR(¯S(t); ±) < 1を観測して、感染拡大の終焉
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を予測することは意味をなさない。

東京都での感染のカスケードにより生み出される再生産数 RSIIR(¯S(t); ±)を図 7に示す。これは式 (24)で

¯S(t) =
nX

i=1

¯(i)S(i)(t); (43)

とおいて SIIRの規格化された基礎方程式 (34)-(39)(i = 1; 2; ¢ ¢ ¢ ; 5)の解から求めたものである。隣り合うサブシステム
からの寄与が重なり合っている。

図 7 東京都における SIIR結合モデルの解から評価される再生産数の時間的発展

図 7から第 5波のあと集団免疫が成立しているように見えるが、これは第 5波を担ったシステムでの集団免疫であって、

東京都全体で集団免疫ができたことを必ずしも意味しているわけではない。第 5波までで東京都の累積新規陽性者数は人

口比で 3%弱、ワクチン接種率も 50%程度であり、式 (26)と表 1から求められる集団免疫の条件は 75%程度であるので

一層のワクチン接種が求められる。

4.5 日本全体の感染拡大推移

日本全体の感染拡大状況は東京都のケースと同様に求めることができる。全国での感染拡大は大都市を中心に同時的に

起こっていることから、東京都のケースと同じパラメータをのもとで、サブシステム間の感染者の受け渡し係数を として、

サブシステム A(i) A(1) A(2) A(3) A(4) A(5)

結合係数 e21 = 0:8£ 10¡7

e31 = 0:0; e32 = 0:1£ 10¡10

e41 = e42 = 0:0; e43 = 0:1£ 10¡10

e51 = e52 = e53 = 0:0; e54 = 0:1£ 10¡12

最小二乗法 ¿0 · t · ¿1 ¿1 < t · ¿2 ¿2 < t · ¿3 ¿3 < t · ¿4 ¿4 < t · ¿5

¿1 = 100 ¿2 = 250 ¿3 = 360 ¿4 = 500 ¿5 = ¿end

感染圏人口 N (i) N (1) = 334829 N (2) = 831685 N (3) = 3687670 N (4) = 3788850 N (5) = 12382100

表 3 日本全体の感染拡大に対応するパラメータ

式 (34)-(39)を解き、最小二乗法を使って求めた感受性人口から構成した新規発症隔離感染者数と PCR検査による新規陽

性者数のグラフを図 8に示した。図 8と図 6はほとんど同じ時期に感染ピークを繰り返していることを示しているが、同

時に第 3波以降は感染者が全国に広がっていることを示している。全国データにたいして SIIR結合モデルに使われた疫学

パラメータは東京に対するものと同じであるが、ピークの成長時期とサブシステム間の結合係数がわずかに異なっていて、

感染拡大とともにずれが生じていることを示しているが、疫学的には同じパラメータが使われており、ウイルス変異も遅滞

なく主要感染圏から地方へと伝播していることがわかる

日本全体の感染拡大状況は、当初、首都圏、関西圏、愛知、福岡の人口密集都市圏と北海道、沖縄の観光経済圏を主要な

感染圏として、それらの感染圏を中心に周辺への拡大として特徴づけられている。東京と全国に対する規格化された SIIR
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図 8 日本全体の観測データ (赤) と SIIR モデルの結果 (黄)、(左)：新規陽性者数 (観測値) と新規発症隔離感染者

数 (SIIR)、(右)：累積新規陽性者数 (観測値) と累積発症隔離感染者数 (SIIR)（横軸：観測値 1 · t · ¿end、計算値

1 · t · ¿SIIR;end）

モデル方程式の解は係数が同じなら同型であるが、表 2と表 3のように違いはサブシステムの結合係数でわずかなので

全国の発症隔離感染者数

東京の発症隔離感染者数
'
全国の感受性人口 N

(i)
Japan

東京の感受性人口 N
(i)
Tokyo

としてよい。この比は第 3波までは 3 » 4程度で推移していたが第 4波になると 7程度まで大きくなり、大都市圏や観光
経済圏からそれまでの非感染圏への拡大が見て取れる。海外における悲惨な感染拡大状況や医療逼迫が日々報道され、緊急

事態宣言によりマスク着用、消毒励行、社会的距離の確保、外出自粛が要請されて、日常的な経済・社会活動の経済活動の

低調化と引き換えに感染が抑えられていた。しかし、重症化するのは高齢者や基礎疾患を持つ人々であるが、若年層への影

響は軽微であることも報じられ、種々の自粛の経済活動への影響が大きくなるに及んで、第 3波以降、人の移動を媒介に感

染圏のみならずそれまでの非感染圏への感染拡大が著しくなった。オリンピックはロードレース以外は無観客で行われた

が、市中での人流をとどめるものとはならず、1年半に及ぶ自粛疲れが一挙に噴き出してきたと言えよう。感染が主要大都

市圏から観光地をはじめ地方経済圏へ拡大している様子は図 9に示されている。第 5波になって感染圏そのものは大きく

なっているが、東京と全国の比は第 3波以前の水準に近づいており、東京に比べて全国の感染圏のサイズは小さくなってい

ることがわかる。

図 9 全国と東京のサブシステム人口比（N
(i)
JPN=N

(i)
TYO）

5 沖縄県の感染拡大推移

沖縄県での感染拡大は新規陽性者数の時系列データに 6 つのピークがあり、東京都や全国の新規陽性者数の時系列デー

タとピーク数で異なっている。単独の SIIRモデルは、SIRモデルや SEIRモデルと同様に感染の拡大・終息の過程を記述

する単峰型のプロファイルを与えるものであるから、時系列データの 1つのピークに 1つの感染圏（サブシステム）が対応

し、時系列データに現れるピークの数だけの感染圏（サブシステム）が連鎖的につながっていることになる。沖縄県の新規

陽性者数の時系列データには、東京や全国の新規感染者数の第 4波の継続期間に 2つのピークが存在し、それに対応する

感染圏（サブシステム）が形成されていたことがわかる。東京都や全国の感染拡大を 5つの波によって整理していることに
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従うなら、沖縄県での第 4ピークと第 5ピークは第 4波前期と第 4波後期として第 4波に入れておくことにして、これま

でのところ沖縄県でも東京や全国と同様に第 5波まで経験しているとしておく。しかし沖縄県ではこれまでの感染拡大経

過を記述するのに必要なサブシステムは 6つである。沖縄県の観測データを再現する SIIRカスケードモデルのパラメータ

を表 4 と表 5に示す。このパラメータのもとでの SIIRカスケードモデルで計算された新規発症隔離感染者数と累積発症

隔離感染者数の時系列データを、観測データと併せて描いたものが図 10である。

サブシステム A(i) A(1) A(2) A(3) A(4) A(5) A(6)

感染率 ¯(i) 0:16 0:16 0:17 0:2 0:2 0:2

抗体減衰率 d(i) 0.02 0.025 0.005 0.01 0.0001 0.0001

再生産数 R(i)SIIR(¯S0; ±) 3.36 3.36 3.57 4.20 4.20 4.20

初期値 I
(1)
1 (0) = 0:00001; S(1)(0) = 1¡ I

(1)
1 (0)

I
(i)
1 (0) = 0; S(i)(0) = 1 (i = 2; 3; 4; 5; 6)

I
(i)
2 (0) = R

(i)
1 (0) = R

(i)
2 (0) = R

(i)
3 (0) = 0 (i = 1; 2; 3; 4; 5; 6)

表 4 沖縄県の感染拡大に対応するパラメータ 1

サブシステム A1 A2 A3 A4 A5 A6
結合係数 e21 = 0:8£ 10¡7

e31 = 0:0; e32 = 0:1£ 10¡10

e41 = e42 = 0:0; e43 = 0:5£ 10¡11

e51 = e52 = e53 = 0:0; e54 = 0:5£ 10¡5

e61 = e62 = e63 = e64 = 0:0; e65 = 0:2£ 10¡7

最小二乗法 1 · t · ¿1 ¿1 < t · ¿2 ¿2 < t · ¿3 ¿3 < t · ¿4 ¿4 < t · ¿5 ¿5 < t · ¿6

¿1 = 100 ¿2 = 250 ¿3 = 380 ¿4 = 450 ¿5 = 550 ¿6 = ¿end

感染圏人口 N (1) = 3898 N (2) = 36594 N (3) = 48927 N (4) = 62530 N (5) = 132025 N (6) = 400129

表 5 沖縄県の感染推移に対応するパラメータ 2

図 10 沖縄県の観測データ (赤) と SIIR モデルの結果 (黄)、(左)：新規陽性者数 (観測値) と新規発症隔離感染者数

(SIIR)、(右)：累積新規陽性者数 (観測値) と累積発症隔離感染者数 (SIIR)（横軸：観測値 1 · t · ¿end、計算値

1 · t · ¿SIIR;end）

沖縄県で何故第 4波にピークが 2つあるのかは明らかではないが、沖縄県が有数の観光県であることから国や県の政策

対応の実効性が見える結果となったとして良いかもしれない。感染拡大の波ごとにマスクの着用、外出自粛などが求めら

れ、緊急事態宣言によって経済活動も著しく制限されてきたが、収まりかけると沖縄県には感染拡大地域からの観光客が押

し寄せる結果となり、それが第 4 波前期を担ったと考えられる。観光客によってもたらされた感染拡大は一時的なものと

して終わりかけたが、感染力のある無発症感染者が野放しのまま第 4波後期の感染拡大を駆動したと思われる。観光客に

対する県の水際対策は検証されるべきであろう。人口規模の大きな東京都や全国での感染拡大は異なる原因が混合されて
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平均化されてしまうので微細構造が見えなくなるが、人口規模の小さい県では異なる原因が混合されることなく微細構造と

して表出する可能性が高いことを意味していると思われる。日本の政策は感染防止か経済立て直しかという択一的なもの

に終始している傾向が強いが、感染防止も経済もというスタンスでの政策立案が望まれる。そのためには蓄積されている膨

大なデータを分析・評価する体制を整えることが急務である。

6 ワクチン接種を考慮した SIIRモデル

COVID-19 が世界に広がりパンデミックの様相を示してからすでに 2 年目を迎えた今、ワクチンがようやく開発され、

急速に世界で接種されはじめて感染拡大の終息に大きな期待が寄せられている。しかし一方で、ウイルス変異種がイギリ

ス、アメリカ、南アフリカ、ブラジル、インドなどで見つかり、感染力の強い変異種も指摘され、ワクチンの有効性と合わ

せて、種々の状況の下での感染拡大の推移を予測しておくことは重要である。ここでは COVID-19の感染過程を十分によ

く記述している SIIRモデルにワクチン効果を考慮したモデル Vaccinated SIIR Model(VSIIR)を考える。

ワクチン接種によって抗体を獲得する人びとは少なくとも当面は感染を免れるので感受性人口は減少し、集団免疫が早

期に実現されることが期待されている。ここで、時刻 tにおける感受性人口を S(t)、未発症感染者数 (潜伏期感染者数)を

I1(t)、無発症感染者数を I2(t)、発症隔離感染者数を R1(t)、回復抗体獲得者数を R2(t)、死亡者数を R3(t)、ワクチン接

種による抗体獲得者数を V (t)とすると、基礎方程式は

dS(t)

dt
= ¡¯S(t)(I1(t) + I2(t)) + d1R2(t) + d2V (t)¡ vS(t); (44)

dI1(t)

dt
= ¯S(t)(I1(t) + I2(t))¡ (b1 + b2)I1(t); (45)

dI2(t)

dt
= b2I1(t)¡ c1I2(t); (46)

dR1(t)

dt
= b1I1(t)¡ (c2 + c3)R1(t); (47)

dR2(t)

dt
= c1I2(t) + c2R1(t)¡ d1R2(t); (48)

dR3(t)

dt
= c3R1(t); (49)

dV (t)

dt
= vS(t)¡ d2V (t); (50)

で与えられる。¯; b1; b2; c1; c2; c3 は SIIRモデルと同じ意味を持ち、v はワクチン接種率、d1 は感染によって獲得した

抗体の減衰率、d2 はワクチン接種で獲得した抗体の減衰率である。VSIIRモデルは

d

dt
(S(t)+I1(t)+I2(t)+R1(t)+R2(t)+R3(t)+V (t))) = 0 ! N = S(t)+I1(t)+I2(t)+R1(t)+R2(t)+R3(t)+V (t);

から保存量が存在するので、6変数のシステムである。

連立方程式 (44)-(49 の定常解 (S¤; I1¤; I2¤; R1¤; R2¤; R3¤; V¤) を求めておこう。左辺をすべてゼロに置くと定常

解が

I1¤ = I2¤ = R1¤ = R2¤ = 0; vS¤ ¡ d2V¤ = 0; R3¤ = c3

Z 1

0

R1(t)dt; (51)

と得られて、規格化された系 (N = 1)に対して保存則から

S¤ +R3¤ + V¤ = 1; (52)

となるから次のように求まる。

d2 = 0 ! S¤ = 0; V¤ = 1¡R3¤; (53)

d2 6= 0 ! S¤ =
d2

d2 + v
(1¡R3¤); V¤ =

v

d2
S¤; (54)

パラメータ (¯ = 0:2; t1 = 5; t2 = 17; b1 = 0:06=t1; b2 = 1=t1¡b1; c1 = 1=t2; c2 = 0:942=t2; c3 = 1=t2¡c2; v =

0:005)と初期値 (I1(0) = 0:00004; S(0) = 1¡ I1(0); I2(0) = R1(0) = R2(0) = R3(0) = 0)に対して VSIIRモデルの

解を図 11と図 12に示す。
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図 11 抗体持続期間が無限の場合 (d1 = d2 = 0) の規格化された VSIIR モデルの解 (¯ = 0:2; t1 = 5; t2 =

17; b1 = 0:06=t1; b2 = 1=t1 ¡ b1; c1 = 1=t2; c2 = 0:942=t2; c3 = 1=t2 ¡ c2; v = 0:005; I1(0) = 0:00004; S(0) =

1¡ I1(0); I2(0) = R1(0) = R2(0) = R3(0) = 0, d1 = d2 = 0:0, 感受性人口 S(t)(青)、抗体獲得者 V (t) + R2(t)(シ

アン)、潜伏期感染者 I1(t)(赤)、無発症感染者 I2(t)(緑)、発症隔離感染者 R1(t)(黄)、死亡者 R3(t)(黒)

図 12 抗体持続期間が有限の場合 (d1 = d2 = 0:004)の規格化された VSIIRモデルの解（他のパラメータは図 11と同じ）

図 11は感染およびワクチン接種により獲得した抗体は消失しないケース (d1 = d2 = 0)、図 12は感染及びワクチン接

種により獲得した抗体は有限期間に消失するケース (d1 = d2 = 0:01)の時間発展である。ワクチン接種率が高ければ感受

性人口が小さくなり感染はすぐに終息するが、抗体の持続期間が短いと抗体をなくした人が感受性人口に繰り込まれるため

感染拡大過程は振動しながら終息に向かう。図 12では t!1の極限で式 (54)の解に収斂する。
日本では 65歳以上の高齢者のワクチン接種が優先され、順次低年齢層へのワクチン接種が計画されたが、一時ワクチン

供給が滞ってワクチン待ちの状態に落ち込んだものの、現在では国内の接種人数の全人口に占める割合は 1回目が 74.7%、

2回目が 66.1%(2021年 10月 15日現在)であり、都道府県は 1回目が 64.82%(沖縄県)～77.87%(山口県)の間、2回目が

56.46%(沖縄県)～71.30%(山口県)の間にはいっている (NHKコロナウイルス特設サイト：2021年 10月 10日現在)。ま

た、ワクチン接種者が感染したり死亡したりする事例が報告されていて、ワクチンの有効性がウイルス株によって異なる可

能性のあることが指摘されているものの、疫学的に共通の理解が得られていない段階にあり、既往症とワクチンの関係、異

種株とワクチンの有効性など、多様な条件を付したシミュレーションが求められている。

6.1 VSIIRモデルによるワクチン接種率と集団感染の成立条件

最後にワクチン接種による集団免疫の成立条件を見ておこう。感染過程は感受性人口と感染者人口の接触に起因するもの

であり、感染の時間的展開は式 (25) で与えられる感染拡大率 ¸(¯S(t); ±)によって支配されるから、ワクチン接種によっ

て再生産数 RSIIR(¯S(t); ±)の減少する様子と感染力を持つ感染者数 I1(t) + I2(t) の時間変化を調べればよい。感染とワ

クチン接種によって獲得する抗体の持続期間が無限に長い場合 (d1 = d2 = 0)には図 11に対応する再生産数と感染力のあ

る感染者数は図 13のようになり、抗体持続時間が有限の場合 (d1 = d2 = 0:01)には図 14のようなる。再生産数は感受性

人口の関数であるから、再生産数の時間発展は感受性人口のそれと相似である。ワクチン接種率が小さい時は感受性人口が

少しづつ減少し、実効的な感染率が小さくなるため感染拡大のスピードが小さくなって、だらだらと感染拡大が続くことに

なる。一方、感染やワクチン接種によって獲得される抗体の持続時間が有限であれば、回復者が感受性人口に繰り込まれて

感染は振動しながら減衰していくことになる。従ってワクチンを接種するときは一挙に接種する (v を大きくする) ことが

決定的に重要である。VSIIRモデルによる集団免疫の成立条件 RSIIR(¯S(t); ±) < 1は孤立系システムに対するものであ
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るが、複数のサブシステムからなる大域系に対してもサブシステムが時間的にほとんど同時に推移しているのであれば適用

できるものとなる。

図 13 抗体持続期間が無限の場合 (d1 = d2 = 0)のワクチン接種率 v に対する再生産数 RSIIR(¯S(t); ±) = ¯S(t)¿(±)

（左）と規格化された感染力をもつ感染者数 I1(t) + I2(t)（右）の時間発展：(青：v = 0:0、シアン：v = 0:005、緑：

v = 0:01、黄：v = 0:02, 茶：v = 0:05)。VSIIR解法に使われたパラメータは図 1に同じ。左図の赤線は集団免疫の成

立条件 (¯S(t)¿(±) = 1)。v > 0:02では I1(t) + I2(t)はほとんど成長できない。

図 14 抗体持続期間が有限 (d1 = d2 = 0:004) の場合のワクチン接種率 v に対する再生産数 RSIIR(¯S(t); ±) =
¯S(t)¿(±)（左）と規格化された感染力をもつ感染者数 I1(t)+I2(t)（右）の時間発展。(青：v = 0:0、シアン：v = 0:005、

緑：v = 0:01、黄：v = 0:02, 茶：v = 0:05)。VSIIR解法に使われたパラメータは図 12に同じ。抗体が有限期間で消

失するので、感染は振動的に減衰していくが、v が大きくなれば抗体の持続期間が有限であっても感染拡大を抑制するこ

とができる。

VSIIRモデルによる上の計算事例における集団免疫を見ておこう。ワクチン接種や感染で抗体を獲得できないケースも

報告されているものの散発的であるので、ここではワクチン接種者 V (t) と感染回復者 R2(t) は抗体を獲得するとしてお

く。規格化された SIIRモデルではワクチン接種と感染による免疫獲得者数の人口比率は V (t) +R2(t)で表され、基本再

生産数は 4.2なので、集団免疫が成立する条件は

V (t) +R2(t) > 1¡
1

RVSIIR(¯S0; ±)
= 1¡ 1

4:2
;

で与えられる。抗体が無限に続く場合 (図 13)と抗体が有限期間で消失する場合 (図 14)に対応する集団免疫成立状況を図

15 に示す。孤立系では、抗体持続期間が無限に長ければワクチンによる感染終息は早期に期待できるが、抗体持続期間が

それほど長くなくて、抗体喪失者が感受性人口に繰り込まれてしまうようになると、ワクチン接種率が大きくなければ感染

は振動しながら長く続くことになるので、ワクチン接種率を大きくして未感染者のみならず感染回復者も抗体喪失後には速

やかにワクチン接種を短期間で受けることが望まれる。

7 集団免疫の達成状況

これまで日本では都道府県で 5 波にわたって感染の拡大と終息を繰り返してきた。このことは明らかに都道府県におい

て部分系として感染圏が連鎖的に形成されたことを示しているが、第 5 波が終息したことをもって都道府県レベルでの感

染が終息したことを意味しているわけではない。都道府県の人口は大きく異なっているので、ワクチン接種が進めば都道府
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図 15 図 13と図 14に対応する免疫条件。集団免疫の閾値は赤線で示してある。ワクチンと感染による抗体の持続期間

が有限の場合 (右図)は感染拡大期間が長引くことになるが、それでもワクチン接種率 v を十分大きくとれば感染を早期

に収束させることができる。

県によっては集団免疫が実現している可能性もあるので、緊急事態宣言と蔓延防止等重点措置が発出された都道府県につい

て調べてみよう。データは NHKコロナウイルス特設サイトから得た。

免疫化率 hは

免疫化率 h = hv £ワクチン接種による抗体獲得者数人口比+ hi £感染による抗体獲得者数人口比; (55)

で定義し、係数 hv はワクチン接種者の抗体獲得率、hi は感染回復者の抗体獲得率としてある。ワクチンを 2回接種すると

抗体は少なくとも 6か月続くとされていてるが、ワクチン 1回の接種では抗体量が不足しているとされているのでここで

は抗体獲得者には含めないものとする。また感染による抗体獲得者の抗体持続期間は疫学的に共通の理解が得られている

とは言えないので、ここでは 6か月は持続すると仮定し、直近 6か月以前の感染回復者の抗体量は ¹(< 1)で割り引かれる

とする：

感染回復者の抗体獲得量 =

(
1 感染回復が直近 6か月以内

¹ 感染回復が直近 6か月以前

ところで公表されている新規感染者数は PCR検査によって陽性とされた数にすぎず、公表数には含まれていない無発症感

染者数を考慮する必要がある。SIIRモデルでは日本のケースに対して

± =
無発症感染者数

新規発症感染者数
= 15:7;

を示しているが、無発症感染回復者は感染の自覚なく、抗体を持っているにもかかわらずワクチン接種を受けている可能性

があるので、割引率 q をつかって

± ! q±; q · 1;

と置き換えるが、無発症感染者は若年層に多く、ワクチン接種は高齢層から若年層に向けて広げられているので、

0:6 · q · 0:8としておく。以下の計算では

感染による抗体獲得者数 = (1+q±)£
½
直近 6か月の累積発症感染者数+¹£直近 6か月までの累積発症感染者数

¾
; (56)

とした。式 (55)から緊急事態宣言や蔓延防止特別措置が出された都道府県における免疫化率を表 6に載せた。長期にわた

る感染拡大過程でウイルスが変異し感染力が変化していると言われているものの、その時期は正確には特定されるものでも

ないので、ここでは基本再生産数と集団免疫の閾値をそれぞれ

RSIIR(¯S0; ±) = 5; 1¡ 1

RSIIR(¯S0; ±)
= 0:8 ! 80%;

として、都道府県単位で集団免疫の閾値を越えている免疫化率を赤字で示した。

ここで示した計算例は抗体の持続期間やウイルスの変異に伴う基本再生産数などに推定値を使っているだけでなく、パラ

メータ hv; hi; ¹; q の選択基準となるエヴィデンスは与えられていないので、今の段階では参考という程度のものである

が、現在 (2021年 10月 10日)のところ累積発症感染者数の人口比は 4%以下であり、SIIRモデルによる累積無発症感染

者数を入れても 60%以下で、回復後の抗体獲得率や抗体持続期間などを考慮すれば、どの都道府県でもワクチン接種率よ

り小さく、免疫化率への寄与はワクチン接種が感染による抗体獲得を凌駕している。したがって、第 5波が終息した状況の

下で、ワクチン接種をさらに推進すると同時に、現状の到達点を明らかにするために大規模な抗体検査を進め、都道府県で

の抗体保有率を早期に明らかにすべきである。
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北海道 埼玉 千葉 東京 神奈川 愛知 京都 大阪 兵庫 福岡 沖縄

ワクチン 1回目 71.59 70.17 71.70 72.28 71.95 71.05 70.00 68.37 72.32 72.89 64.82

接種率 2回目 61.13 59.25 61.40 64.47 62.38 61.18 60.49 59.61 63.25 64.69 56.46

累積発症感染 全期間 1.16 1.57 1.59 2.68 1.82 1.41 1.38 2.28 1.43 1.44 3.40

者数人口比 直近 6か月 0.74 1.10 1.10 1.79 1.29 1.03 0.99 1.60 1.01 1.07 2.68

累積無発症感染者数人口比 18.15 24.64 24.98 42.06 28.63 22.08 21.74 35.72 22.38 22.67 53.34

免疫化率 (A) 62.7 64.5 66.5 76.5 69.2 65.4 64.5 69.9 67.2 68.9 77.3

(B) 66.1 69.1 71.1 84.2 74.5 69.4 68.4 76.5 61.3 73.1 87.0

(C) 68.7 71.7 73.9 84.9 76.9 72.7 71.6 77.7 74.7 76.6 85.9

(D) 73.4 76.7 79.0 93.5 82.8 77.2 76.1 85.0 79.2 81.2 96.7

表 6 主要都道府県の集団免疫達成状況 (累積無発症感染者数人口比=15.7£ 累積発症感染者数人口比)：(A) hv =
hi = 0:9; ¹ = 0:2; q = 0:6, (B) hv = hi = 0:9; ¹ = 0:2; q = 0:8, (C) hv = hi = 1; ¹ = 0:2; q = 0:6, (D)

hv = hi = 1; ¹ = 0:2; q = 0:8

8 終わりに

COVID-19は（１）潜伏期間にも感染力がある、（２）発症すると隔離される、（３）無発症感染者が野放しになってい

る、という点に特徴を持ち、それに対応する数理モデルとして SIIRモデルを導入し、5波にわたる感染拡大過程を記述す

る連鎖的 SIIR結合系により新規陽性者 (発症隔離感染者) の時系列データが再現されることを示した。各波ごとに感染圏

が付随していて、第 1波の感染圏に属する感染者が移動により第 2波の発展の核を生み出し新しい感染圏が形成される、つ

まり感染がリレーされて連鎖的に感染圏が作られることになり、無発症感染者が野放しになって感染リレーの決定的役割を

果たしている。

さらにワクチン接種の効果を記述する VSIIR モデルを定式化し、ワクチン接種が感染拡大を終息させることを示した

が、ワクチン接種率が小さい時は感染初期の基本再生産数を小さくするものの感染拡大期間を長引かせることを示し、ワク

チン接種は一挙に行う (v を大きくする)べきことを明らかにした。

現在のワクチン接種状況と感染拡大状況から緊急事態宣言と蔓延防止特別措置が出された都道府県の免疫化率を調べ、第

5波が終息した段階の集団免疫の到達点を吟味した。不定のパラメータを含んでいて、集団免疫が成立する場合もそうでな

い場合もあり得るので、今後は抗体検査を大規模に進め都道府県での抗体保有率を緊急に調査すべきである。抗体保有率の

データに基づけば、第 6波が来るとしても迅速に有効な対策が打てることになるからである。



COVID-19 の数理モデル V(友知、河野) Version 005/ https://researchmap.jp/mtomochi1234/works/33346562 22

参考文献

[1] https://www3.nhk.or.jp/news/special/coronavirus/data/

[2] 友 知 政 樹 、河 野 光 雄"COVID-19 の 数 理 モ デ ル：SIIR モ デ ル：感 染 拡 大 と 無 発 症 感 染 者 の 役 割",

https://researchmap.jp/mtomochi1234/works/29321715

[3] M. Tomochi and M. Kono, A mathematical model for COVID-19 pandemic - SIIR model:

E®ects of asymptomatic individuals -, Journal of General and Family Medicine (2020),

https://onlinelibrary.wiley.com/doi/10.1002/jgf2.382

[4] 友知政樹、河野光雄 "COVID-19 の数理モデルⅡ -SIIR 結合系と感染カスケード / 無発症感染者の量的把握の緊急

性-", https://researchmap.jp/mtomochi1234/works/31325293

[5] 友知政樹、河野光雄 "COVID-19 の数理モデルⅢ -日本における COVID-19 拡散の時系列ダイアグラム-",

https://researchmap.jp/mtomochi1234/works/31521398

[6] https://www.who.int/docs/default-source/coronaviruse/situation-reports/20200402-sitrep-73-covid-

19.pdf?sfvrsn=5ae25bc76

[7] A. Kronbichler, D. Kresse, S. Yoon, K. H. Lee, M. E®enberger, J. I. Shin, "Asymptomatic patients as a source

of COVID-19 infections: A systematic review and meta-analysis", Int. J. Infect. Dis. 2020.

[8] M. Peirlinck, K. Linka, F. S. Costabal, J. Bhattacharya, E. Bendavid, J. P. A. Ioannidis, Ellen Kuhl, "Vi-

sualizing the invisible: The e®ect of asymptomatic transmission on the outbreak dynamics of COVID-19",

Comput. Methods Appl. Mech. Engrg. 372 (2020) 113410.

[9] 稲葉　寿 (編著)感染症の数理モデル、培風館 (2008)

[10] W. O. Kermack and A. G. McKendrick, "A Contribution to the Mathematical Theory of Epidemics", Proc.

of the Royal Society A. Mathematical, Physical and Engineering Sciences, 1, 815-821 (1927)

[11] R. M. May and B. Anderson, "Infectious Diseases of Humans: Dynamics and Control", Oxford University

Press, (1992)

[12] S. Blower and D. Bernoulli, "An attempt at a new analysis of the mortality caused by smallpox and of the

advantages of inoculation to prevent it", Reviews in Medical Virology, 2004; 14: 275-288

[13] V. Grimm and S. F. Railsback, "Individual-based Modeling and Ecology, Princeton Univ. Press, Princeton

and Oxford (2005)

[14] N. P. Jewell, J. A. Lewnard, B. Jewell, "Predictive Mathematical Models of the COVID-19 Pandemic",

Journal of American Medical Association, Vol.323, No. 19 (2020)

[15] A. Cori, N. M. Ferguson, C. Fraser, S. Cauchemez, "A New Framework and Software to Estimate Time-

Varying Reproduction Numbers During Epidemics", American J. Epidemiology, Vol.178, No.9, pp.1505-1512

(2013)(https://doi.org/10.1093/aje/kwt133)

[16] A. Heidt, "Studies Report Rapid Loss of COVID-19 Antibodies, The Scientist Junw 19, 2020

[17] https://www.washingtonpost.com/context/cdc-breakthrough-infections/94390e3a-5e45-44a5-ac40-

2744e4e25f2e/? =1

[18] S.A.Lauer, K.H.Grantz, Q. Bi, F.K.Jones, "The incubation Period of Coronavirus Disease 2019 From Publicly

Reported Con¯rmed Cases: Estimation and Application", Ann. Internal Medicine, 5 May, 2020

[19] https://www.mhlw.go.jp/content/000624099.pdf

[20] https://www.yomiuri.co.jp/topics/covid19/world-con¯rmed-cases-to-population/


