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　平成 24 年度 京都大学数理解析研究所共同利用研究研究集会
「生物現象に対するモデリングの数理」
～Kyoto Autumn Research Program in Mathematical Biology Next Wave 2012～

参加報告記
oooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooo

■齋藤保久 (島根大学大学院総合理工学研究科 数理科
学領域)

本会は 2012年 12月 17～21日，京都大学数理解析研
究所にて開催された．“モデコン”シリーズ7回目とな
るが，今回も盛会裏に終えることができた．研究代表
者は東北大学大学院・瀬野裕美先生．私は副代表者兼
運営幹事として，静岡大学・佐藤一憲先生とともに会
の実施に携わった．「前半は勉強，後半は研究」という5

日間で，通常の研究集会とは一味も二味も違う（詳細は
http://www.math.is.tohoku.ac.jp/~seno/meetings/

RIMS2012/MBNW2012.htmlを参照されたい）．前もっ
て公に用意するのは会の前半に使う文献ぐらいで，前
半の勉強から後半の研究まで参加者中心につくられて
ゆく．こんな未知数でハードな集会がいままでうまく
行っているのは，参加者の皆様やセッションオーガナ
イザー，メンター，審査員の皆様のお蔭であることは
言うまでもないが，会の前半で行う勉強も本シリーズ
の成功の持続に一役買っていると思う．単なる勉強の
レベルを超えて，参加者同士の密な研究交流を促し，
後半の研究活動に向けたウォーミングアップになって
いるからである．送りバントのような“地味な”ファイ
ンプレーと言って良い．　今回，前半の題材は，数理生
物学の歴史を魅力的にまとめた良書「Bacaer, Nicolas,

2011. A Short History of Mathematical Population

Dynamics, 158pp., Springer, London」．昔の研究で
は，数理的ツールに不自由な分，問題の捉え方や研究
の進め方における“工夫”が浮き彫りになる．歴史的仕
事のそういった工夫を，同書を通じて学べたのは大変
良かったと思う．2006年の初回から企画者の 1人とし
て会に携わっているが，今回もいろいろな方との出会
いがあって新鮮で，楽しく，大いに勉強になった．本
会に携わった全ての皆さんに心から感謝申し上げます．
■森　光太郎（石原産業株式会社・中央研究所）
今回の集会の前半は個体群動態をキーワードに編ま
れた教科書のイッキ読み，後半はモデルコンテストで
した．イッキ読みの教科書には，多くのタイプのモデ

ルのエッセンスが歴史に沿って書かれており，私のよ
うに高校・予備校で数学の睡眠学習に失敗してしまっ
た者には，ちょっと背伸びだけれども，非常に好まし
いものでした．私はとりあえず担当部分を愚直に全訳
し，式を一つずつ理解するように読みました．結果，
準備万端とはいきませんでしたが（セッションオーガ
ナイザーの今先生にヘルプしていただいた），非常に
面白かったです．1章が短いので苦しみは一瞬です．ケ
ルマック・マッケンドリックモデルの章では，5人家
族の感染の行く末についての計算結果が載っていまし
た．流行の終局では 1人もしくは全員が感染するとい
う確率が高いという結果でした．2人に感染したら最
後，全員感染することになるという意味なのでしょう．
最近 5人家族になった私は妻（保健師）とも相談し，
とにかく家族の 1人が感染したら隔離することにしま
した．
さて，私は企業で生物農薬の研究開発を行っていま

す．今回，集会へ参加した動機は，入社以来，行き当
たりばったりの実地試験を行ってきて，根拠づけられ
た技術が開発できていない，かといってコントロール
された実験を農家圃場で「大量に」行うのは困難だと
いう現状において，数理モデル（PC上での実験）の
導入を考えたからです．私が考える導入はいくつかレ
ベルがあります．
1©「掃いて捨てるほどある（某先生談）」捕食者被食
者モデルあるいは感染モデルを天敵農薬や微生物農薬
による防除に真面目に応用すること
これが第一ですが，さらに，
2©モデル解析から，最も使いやすい（だれがやっても
防除成功する）天敵の持つパラメーター値を算出し，
農薬化すべき天敵探索の指標とすること
3©あるいは，天敵の育種の際のパラメーター目標値と
すること
4©新たなタイプの生物的防除方法の探索
1©から 3©は現実に沿うような詳細なシミュレーション
が必要でしょうし， 4©はそんな方法で防除できるのか！
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という発見につなげたいものです．
集会の最後に我々は，「天敵の併用による生物的防
除の効率化は可能か～ピーマンを守れ！～」という発
表を行いました．メンバーは数理モデルを専攻する 3

人の大学院生（池川さん，森田さん，増田さん）と私
でした．佐藤先生からご助言いただき，Macをお借り
して計算させていただきました．3人とも夜中まで頑
張っておられ，私には良い刺激となりました．テーマ
は私からネタ提供をしたものですが，数学的，数理モ
デル的に特段の新規性はなく，ネタとして数モデ屋さ
んの興味はひかないだろうと私は思っていました．し
かし，まずは 3人に興味を持っていただいたことに驚
き，テーマ発表後にいただいた先生・参加者の感想に
ポジティブな意見が多かったのは非常に意外でした．
さらに，モデコン後に特に難波先生，高田先生のおっ
しゃったコメントを聞き，役に立つ数理モデルも興味
を持ってもらえると確信しました．実際，それなりに
おもしろいのです．圃場というのは，試験管内と自然
環境の中間のような環境で，生態学の手ごろなサイズ
の実験場としても魅力的だと思います．モデル化すべ
きネタも転がっていると思います．モデコンで時田先
生よりご提案いただいた空間構造を入れたモデルは今
後検討したいと思います．
さて，今回の集会は応用への導入ステップとして私
は参加いたしましたが，イッキ読みやモデコンを通じ，
数モデ屋さんの空気に触れることができたと思ってい
ます．これが何よりの収穫で，専門用語だとかどの辺
を気にするのかといったこと－わかったとは言えませ
んが－に触れることができたと思います．こういう感
覚的なものは，耳学問が効果的です．学部 2年生で生
態学の研究室に配属になった時，先輩達の会話は全く
宇宙語のようでしたが，我慢して報告会に出席し，自
分も手を動かすうちになんとなしに自分も話せるよう
になっていきました．勘もついてきたと思います．教
科書を一人で読んでいても分からないものです．
さらに，今回の参加によって数理モデルや数学の面
白さにも触れることができたと思います．それゆえ，
数式を見たときの頭の真っ白さがかなり減少しました．
そこで，今後の人生で今回の教科書の担当以外の章も
逃げずに愚直に全訳して読み進めようと思っています
（齋藤先生，質問しますので，宜しくお願いします）．
最後になりましたが，参加者に細やかなお気遣いをい

ただいた瀬野先生をはじめとする先生方，また参加者
の皆様，有意義な時間をありがとうございました．
■寺口俊介 (大阪大学　WPI免疫学フロンティア研
究センター　定量免疫学ユニット)

今回，2012年 12月 17日から 21日までの五日間に
わたって開催された「数学と生命現象の連関性の探求
～ 新しいモデリングの数理 ～」に参加させて頂きま
した．もともと私は素粒子論の研究者だったのですが，
三年ほど前に生命分野に移り，大阪大学の免疫学フロ
ンティア研究センターの特任研究員（当時）として，免
疫システムの数理モデルの構築を目指した研究を行っ
ています．同じ数理モデルといっても素粒子と生命シ
ステムでは勝手が違うことも多く，これまで手探りで
研究を進めてきました．今回，歴史的にも有名な個体
群動態や数理遺伝学のモデルを系統的に勉強する機会
があると聞き，免疫システムにも応用できるアイデア
に出会えることを期待して，この研究会に参加するこ
とを決めました．そのため，学生さんの参加者が多い
この研究会の中では割とシニアな参加者となります．
実際のところ，この時点では，今回の一気読み企画

のテキスト「A Short History of Mathematical Popu-

lation Dynamics」を勉強する機会になればという軽い
気持ちでの参加でした．ところが，前回の数理モデル
コンテストの優秀グループの方による初日の招待講演
で，「コンテスト中は，皆ほとんど徹夜で自分達のモデ
ルの解析と発表準備をしていた」と聞いて，これは大
変な所に来てしまったと悟りました．正直体力には自
信がないうえ，毎日大阪から日帰りで参加していたこ
ともあり，今回コンテストへの参加は辞退させて頂き
たい，とオーガナイザの瀬野先生に申し上げたぐらい
です．結局，過去にも似たような例はあったから大丈
夫と説得され，迷いながらも参加を続けることになり
ました．
一気読み企画では参加者の方々がテキストの各章を

担当し発表していきます．その発表も質の高いものが
多く，感心しつつ聞いていたのですが，後で聞いてみ
ると，もともと実験系だったり，分野外だったりした
人も多く，改めてびっくりしました．
そうこうしているうちに一気読み企画は終了し，い

よいよモデルコンテストの開始です．この時点でも迷
いはあったのですが，グループのメンバーも決まって
覚悟を決めました．私達のグループは三人で，東京大
学の博士課程の根上春さんと，九州大学の修士課程の
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山口諒さん．コンテストが始まると研究会の雰囲気は，
これまでの勉強モードから仕事モードに一変します．
何しろ，メンバーが決まった午後から始めて，次の日
の朝にはどんな研究を行うかをPre-Presentationとし
て皆の前で発表しなければならないのです．そうは
いっても，自分たちの日頃のテーマから離れて自由に
テーマを選べるのは新鮮で，どのグループも楽しそう
に盛り上がっています．私達のグループもブレインス
トーミングを重ね，いくつかの案に絞りました．もっ
とも，私が大阪に帰らないといけないこともあり，こ
の段階でこの日は解散．明日の発表は若手の二人にお
任せすることにしました．
次の日は朝から Pre-Presentation．基本的には自分
のチームがどういう問題を設定したか発表するのです
が，どのグループもそれに留まらず，アイデアを数式
に落としてどのような解析を予定しているかまで発
表しています．それだけでも感心したのですが，さら
に驚かされたのが，自分達のグループの発表でした．
テーマとしては仕事と休憩のバランスとリズムのモデ
ル化という案に決まったようなのですが，早速自分達
で解析用プログラムを組んで結果を発表しています．
このスピード感には本当に驚きました．私も念のため
のバックアッププランは仕込んでおいたのですが，杞
憂に終わりました．

Pre-Presentationが終わるともうお昼時．先生方か
ら頂いたコメントを確認しながら今後の方針を検討し
ます．最終日である明日の朝には Final Presentation

として最終発表をしなければいけませんが，私達のグ
ループは既にこの段階で解析も進んでおり，いくらか
余裕がありました．ところが，議論を進めていくうち
に，もともと考えていた数理モデルの構造では実際に
解析したい現象をうまく反映できないことに気がつき
ます．しかし，現象にあわせるようにモデルを変更す
ると，もとの数理モデルの利点であった単純さを大き
く損ないかねません．方針が定まらないまま，Final

Presentationのタイトルの提出期限である 17時が近づ
いて来ます．ここで役立ったのが，グループディスカッ
ションを始める前に皆に渡されていた一枚のプリント．
数理モデリング研究の進め方をまとめたものです．こ
のプリントに沿って，改めて自分たちが研究したい問
題が何なのかを設定し直すうちに，グループの中に自
然にコンセンサスができ，思い切ってもとのモデルと

は構造を変えることができました．私達のグループの
発表タイトルは「仕事とリズム ～オーバーワークに意
味はあるか？～」と決まります．夕食を食べると，も
う私は大阪に帰らないといけない時間です．帰りのバ
スや電車の中でも計算を続けますが，やはり頼れるの
は若い力です．なにしろ，解析に加えて，発表するス
ライドも明日までに用意しなければいけないのです．
そしていよいよ当日です．早朝から集合し作業を続

けます．なにしろ，この段階ではスライドの半分もで
きていません．また，クライマックスに持ってこよう
と考えていたモデルの解析も，途中で使う図の作成も，
まだうまくいっていません．それでも皆諦めず，ひた
すら作業を続けます．ここで，じゃんけんで決めたグ
ループの発表順が役立ちました．じゃんけんに負けた
おかげで，私達のグループの発表は一番最後になって
いました．申し訳ないですが，他のグループの発表を
聞いている余裕は全くありません．教室の一番後ろに
グループで陣取り，小声で「このヒートマップお願い
します！」，「今，カオス出ました！」とやりとりを続
け，スライドを完成させます．私達に発表が回ってく
る 15分ほど前でしょうか？ぎりぎりでスライドが完成
しました．できたスライドを見直して，皆で顔を見合
せます．皆の表情に笑顔が戻っています．「いける！」
と皆が思った瞬間でした．
上述の通り，残念ながら他のグループの発表はほと

んど聞けなかったのですが，今回のモデルコンテスト
の発表は，どのグループもかなりレベルが高かったよ
うです．審査後，特別審査員のお一人である重定先生
が，「研究会の前から一カ月ぐらい準備していたのだと
思っていた」という趣旨のコメントをされていました
が，私も参加者でなければそう感じていただろうと思
います．また，発表からはわかりませんが，各グルー
プともそれぞれのドラマがあっただろうと思います．
一日半という短い期間でしたが，数理モデル研究の楽
しさ，苦しさが凝縮したこのコンテストは特にまだ研
究を始めて間もない若手の参加者には本当に得難い機
会となったのではないでしょうか．
最後にこの場をお借りして，今回の研究会を企画運

営して頂いた瀬野先生を始めとするオーガナイザの
方々，特別審査員の方々，参加者の方々，そして，“共
同研究者”の根上さんと山口さんにお礼を申し上げた
いと思います．本当にありがとうございました．
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【特集：パンデミック】

感染症流行のリアルタイム疫学研究における打ち切り
データの取扱い

西浦博∗

oooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooo

1. はじめに
「ここまでの話をまとめると，今回の感染者の連鎖
は確率的に局所で絶滅しそうにない．すぐに流行地
域に飛んで個体データ入手と地域還元のネットワーク
形成会議を開いたほうがいい．明日の航空券入手を
各自これから検討して，入手結果の確認を含めて本部
連絡をして欲しい．リアルタイム研究の技術的ピット
フォールや国際協力における地域貢献も念頭に置いて，
皆で課題を分担して研究していこう．では，明日も英
国 0800時に会議をします．」
　某感染症流行の発生初期における電話会議で，先輩
にあたるリード研究者による纏めの言葉の一部を勝手
に和訳して書き出すとこのような感じである．思い出
すだけでも結構緊張してしまう．我々，感染症の理論
疫学者のうち現場還元を主眼に定量的研究を実施して
いる者にとって，流行の発展と共に時間と争いつつ，
可能な限りの社会還元のための至急研究に没頭できる
のはこの上ない慶びであり生き甲斐でさえある．しか
し，相当に体力と精神力を消耗するし，現場の保健医
療専門家との営業交渉にはじまり，データ生成過程に
依存するモデル構築・データ分析，さらには論文提出
から掲載・コミュニケーションに至るまでの全ての過
程で信じられない程の工夫・努力と経験を必要とする．
この実践型研究プロセスの必要性は理学を中心に学ば
れた専門家の方々にはなかなか理解してもらえない．
観察データひとつを入手するためだけに，かなりの根
回し交渉や give and takeが必要である．友好関係を
構築するために，時には（相手の懐に飛び込むためだ
けの目的で）故意に徹夜作業によって相手の実務（研
究論文とは全く関係ない仕事）を手伝うこともある．
　幸か不幸か，私はリアルタイム研究が比較的得意な
理論疫学者としてメシを食わせていただくに至った．
それで，後に続く専門家を育成することが急務である
昨今，海外で働いている頃から引き続き，出来るだけ
若手の研究教育をお引き受けすることにしている（そ
れで若手諸氏は流行時に私の下で胃を痛めている）．
他研究室の大学院生・若手研究者を含む分野内の研究
教育は（こちらの研究場所で時間を割いて下さり，一

∗東京大学大学院医学系研究科

切のConflictがない限りは）可能な限りお引き受けし
ますので，直接ご連絡下さい．私は本当はそんなに恐
い人間ではありません．しかし，直接的に秘伝をお伝
えできない方々には，必須の内容に絞って文書化した
ものをお届けすることによって役立つ資料を残してい
かなければならない（近々本も出すと思います）．今
回，この特集へお誘いいただいた機会を通じて，リア
ルタイム分析問題の第 1ステップとなる打ち切りデー
タの取扱いについて簡単に紹介させていただきたい．

2. 打ち切りデータ
打ち切りデータ（censored data）とは，生存あるい

は感染状態など特定の状態のまま研究終了を迎える
ような者（打ち切り例）が含まれたデータのことを指
す．打ち切りをより平易に表現すると，それは研究を
終了するまでに興味の対象とするイベントが観測でき
なかったケースのことである．例えば，臨床研究にお
いて，特定の抗がん剤治療によって肺がん患者がどれ
くらいの期間だけ生存するのかを検討するとき，研究
期間は 2年間のように特定の期間に限られることが多
い．その際，2年かけて観察され，生存し続けた患者
は研究終了後も引き続き生存し続ける可能性がある．
一方，2年間のうちに死亡した患者は観察期間中に終
状態（死亡）に至った．このとき，生存者（打ち切り
例）と死亡者の生存期間の数値は同等に扱うことはで
きないため，統計学的に特別な扱いが必要となる．
　一般的な取り扱いは生存時間解析モデルで書くとわ
かりやすい．時刻 tにおいて，ある感染症に感受性を
持つ者の割合を S(t)としたとき，時刻 tにおける感染
ハザード h(t)と S(t)との間には

S(t)= S(0)exp
(
−

∫ t

0

h(u)du

)
(1)

および
h(t) =− 1

S(t)
dS(t)

dt
(2)

という関係が成立する．打ち切りがない場合，感染イ
ベント発生の確率密度関数は h(t)S(t)で与えられるこ
とは容易に理解され，ハザードの統計学的推定では，
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同密度関数を尤度として利用する．
　しかし，時刻 T で打ち切りが起こってしまった場
合はどうだろうか．打ち切りという前提条件の下で
の，イベント発生確率 h(t)S(t)は時刻 0から T まで
積分しても 1に満たず (1−S(T ))である．そのため，
(1−S(T ))で確率を正規化して，打ち切りデータの尤
度に h(t)S(t)/(1−S(T ))を用いることになる．
　打ち切りデータを明示的にモデルに取り組むことは，
リアルタイム研究で極めて重要な役割を果たす．流行
が開始して間もない頃には，様々な推定対象の事象に
ついて打ち切りを考慮しなければならないためである．
特定時刻に観察された数々のデータは感染以降に発病・
伝播・死亡・報告などの遅れを経たものが多いことに
常に配慮しなければならない．

3. 自然史の定量化問題
ある感染症の潜伏期間を推定したいとする．潜伏期
間とは，感染してから病気を発病するまでの時間のこ
とである．その確率密度を f(t;A)とし，パラメータの
ベクトルAによってその分布は特徴付けられるものと
する．流行開始後，時刻 0から T まで観察が実施され
たとする．そのとき，パラメータ推定における打ち切
りのある 1個体を観察する尤度は

L(A) =
f(t)∫ T

0
f(u)du

(3)

として記述される．このように，観察の遅れが推定対
象そのものの遅れである場合，打ち切りデータの尤度
は単なる正規化の問題として処理することが可能であ
る．上記の通り，感染後に起こるイベント（発病，2
次感染，死亡など）までに要する期間を推定したい場
合は同様の対処をすれば良い．ちなみに，1世紀近く
に及ぶ潜伏期間の推定研究史において，推定問題は常
に区間打ち切りデータの取扱いを学問的課題として歴
史的に発展してきたことは大変興味深い [1]．上記推定
を様々な自然史の時間間隔の推定に用いた活用例とし
て，重症急性呼吸器症候群（SARS）自然史の定量化
研究が挙げられる [2]．

4. 致命割合のリアルタイム推定
一方，リアルタイム推定がより実践的に重要なもの
として認識された事例として，致命割合（case fatality
risk; CFR）の推定が挙げられる．CFRとは巷で致死
率とも呼ばれ，感染関連イベントが与えられた時の死
亡の条件付き確率のことを指す．ある新興感染症がヒ
ト集団で突然に流行をはじめたとき，その病原体の感
染が如何に毒性が高く，感染者を重症化せしめるかを

測るための最も原始的で重要な疫学的指標である．
　まだ流行が開始して間もない段階で致命割合を推
定することを考える．今日の行政では，世界保健機関
や政府機関によって毎日の時刻 tまでの累積発病者数
(Ct)と累積死亡者数 (Dt)の情報が日々更新されること
が多い．打ち切り問題がないデータにおける CFRの
推定値はDt/Ctとして単純に計算されるが，リアルタ
イムでは同計算によって CFRの過小評価をしてしま
いがちであることが知られている [3,4]．即ち，Dt/Ct

を計算すると，分母の Ctの中には，ごく最近に発病
した人が含まれており，その人は将来に死亡するかも
知れない．言い換えるならば，Ct人すべての死亡リス
クは時刻 tまでにDtとしてデータに反映されていない
ので，Dt/Ctの計算はCFRを低く見積もってしまう．
ここで毎日の発病者を ct とし（Ct =

∑t
s=0cs とし），

発病から死亡までに要する離散的期間の確率質量関数
を htとすると，CFRの推定量 p̂は

p̂ =
Dt

t∑
k=0

∞∑
s=0

ck−shs

(4)

のように記述される．発病から死亡までの遅れ分布が
既知であれば，2項分布を利用して

( t∑
k=0

∞∑
s=0

ck−shs

Dt

)
wDt(1−w)

Pt
k=0

P∞
s=0ck−shs−Dt (5)

を尤度に用いることができる [4]．もっとも，インフル
エンザ研究では打ち切りデータの取扱いよりも，全て
の感染者が観察できないことに起因する診断バイアス
の扱いのほうがより実践的に重視される傾向にある．
診断バイアスに対応するためには，超過死亡数推定や
血清疫学調査など間接的推定を駆使しなければならな
いことをこれまで議論してきた [5]．

5. 打ち切りとコホート再生産数の推定
打ち切りデータの取扱いは単純な統計モデルに留ま

らず，感染動態に基づく疫学評価指標の推定量でも頻
繁に登場する．ある時刻 tにおける新規感染者数を j(t)
とし，当該時刻において感染後時刻 s（感染齢 s）の者
1人が引き起こす 2次感染率をU(t,s)とすると，感染
者の 2次感染の模様は以下の再生産方程式によって記
述される [6]：

j(t)=
∫ ∞

0

U(t,s)j(t−s)ds (6)

このとき，時刻 t で新たに感染した者によって生み
出される 2次感染者数の平均値はコホート再生産数
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Rc(t)と呼ばれ（実効再生産数（effective reproduction
number）の一種であり）以下で記述される：

Rc(t) =
∫ ∞

0

U(t+s,s)ds (7)

ここで数学的簡便性の理由から，U(t,s) = R(t)g(s)の
ような分解可能なときを考え，g(s)は

∫ ∞
0

g(s)ds = 1
となるような（世代時間の）密度関数であるとする．
このとき，式 (7)のコホート再生産数は

Rc(t) =
∫ ∞

0

j(t+τ)g(τ)∫ ∞
0

j(t−u)g(u)du
dτ (8)

のように計算されることが知られている [6,7]．ここで
注意しなければならない点として，新規感染者 j(t)は
直接的に観察可能でないことが挙げられる．流行途中
でルーチンに観察される時系列データは新規発病者
c(t)である（さらに，往々にして発病から報告の遅れ
も伴う）．潜伏期間 f(s)を利用すると，c(t)は jと f

の畳み込みであり

c(t) =
∫ ∞

0

j(t−u)f(u)du (9)

のような関係が成り立つ．ここで，f が既知であれば
ノンパラメトリック推定によって c(t)データは j(t)の
データとして即座に逆計算することが可能である [8]．
実効再生産数のリアルタイム推定では，まず (9)を数
値的に解いてから (8)の計算をする，という 2段階の
計算過程を経ることによって，リアルタイム推定の難
しいコホート再生産数の定量化に対処している [9]．

6. クラスタ分布の打ち切り
再生産数のリアルタイム推定は必ずしも大規模流行
の観察データだけに留まるわけではない．基本再生産
数が臨界値を超えているか否かの判断が極めて難しい
小規模な集団発生（minor outbreak）の分析こそ，よ
りリアルタイム分析が威力を発揮する課題であり，適
切な尤度関数の導出が求められる [10]．2013年 4-5月
のH7N9型鳥インフルエンザ流行では，同ウイルスの
ヒト-ヒト感染能の再生産数について，感染者の中でト
リ接触歴を持つ者の割合を利用して推定した [11]．
　仕組みは単純である．推定したいヒト-ヒト再生産
数をRと書く．トリ-ヒト感染による初期感染者数が k

人とすると，最初の感染者が生まれてから n世代だけ
の時間が経過した時刻における全感染者数は

k
∞∑

n=0

wn
1−Rn

1−R
(10)

として記述できる．ここで wnは，観察時刻までにト
リ-ヒト感染による初期感染者が生み出した感染世代

数の質量分布である．このうち k人だけトリ-ヒト感染
で，残りはヒト-ヒト感染によるのであるから，全感染
者におけるトリ-ヒト感染由来の確率 qhbは

qhb(R)=
1∑∞

n=0wn
1−Rn

1−R

(11)

である．ここで仮にwnが既知とする．トリ接触歴を
有する感染者数が i，接触歴のない感染者数が j のと
き，再生産数を推定する尤度は

L(R)= qhb(R)i(1−qhb(R))j (12)

で与えられる．これにより「7割以上の者がトリ接触
歴を有する」ことが知られていたH7N9型鳥インフル
エンザウイルスの再生産数は 0.2-0.3程度と推定され
た．再生産数が明らかに 1未満であり，即座にヒト-ヒ
ト感染によるパンデミックの拡大を認めないであろう
ことが示された [11]．

7. まとめ
以上，モデル構造に主眼を置いて，感染症の打ち切

りデータの取扱いについて雑にまとめた．まだまだ技
術的に対応し切れていない課題が多く，特に確率過程
に基づく尤度と打ち切り問題の同時取扱いやノンパラ
メトリック推定におけるEMアルゴリズムの使用など
解析的にタフになりそうな統計学的課題も数多い．活
用例とともに今後も紹介・報告を続けていきたい．
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1. はじめに
2012年 4月から 2013年 8月現在まで約一年半，米国
ニューヨーク州イサカにあるCornell University(コー
ネル大学)のDepartment of Ecology and Evolutionary
Biologyでポスドクとして研究を行ってきました．今
回はその滞在記を書かせて頂きます．
私は 2012年 3月に総合研究大学院大学の生命共生体
進化学専攻で，佐々木顕教授・印南秀樹准教授・長谷
川眞理子教授のもとで学位を取り，ポスドク (日本学
術振興会　海外特別研究員)として上記の大学に移り
ました．私が現在イサカで取り組んでいる研究は，捕
食者―被食者系における迅速な進化と個体群動態の相
互作用の解明です．そのモデルとして，プランクトン
の連続培養系を用いています．このテーマで研究を始
めたのは私が博士課程に在学していたときです．ポス
ドク先としてコーネル大学を選んだ理由は，理論と実
験の両側面から研究を発展させる上で最適な場所だっ
たからです．海外でポスドクをすることになった顛末
については，既に「サマースクールから海外ポスドク
へ」という文章において紹介した (山道 2013)ので，こ
こではプランクトンの捕食者―被食者系における迅速
な進化と個体群動態研究の概要と，米国での研究生活
について紹介します．

2. 捕食者―被食者系の迅速な進化と個体群
動態

数理生物学者の Stephen P. Ellner教授と陸水学者
のNelson G. Hairston Jr.教授が立ち上げたコーネル
大学の研究グループでは，ケモスタット (chemostat)
という連続培養装置を用いてプランクトンの個体群
動態を調べる研究を，1990年代後半から行っていま
す (総説として吉田 2007; Jones et al. 2009)．まず，
ケモスタットに流入する栄養塩濃度と希釈率 (一日に
入れ替わる培養液の量)を変えることで捕食者 (ワム
シ，Brachionus calyciflorus)と被食者 (緑藻，Chlorella
vulgaris)の個体数の安定平衡状態・振動状態・絶滅が
起きるという数理モデルの予測が実験的に確かめられ

∗Department of Ecology and Evolutionary Biology,

Cornell University (my287@cornell.edu)

ました (Fussmann et al. 2000)．その際，捕食者と被
食者の個体群動態の間に奇妙な位相差を発見したこと
から，そのメカニズムについて調べるうち，彼らは被
食者の防御形質の迅速な進化が逆位相サイクル (捕食
者の最大値と被食者の最小値が同時に見られるサイク
ル)を引き起こすことを突き止めました (Yoshida et al.
2003, Jones and Ellner 2007)．近年まで，進化は長い
時間をかけて起こるため直接観測することは難しいと
されていましたが，ケモスタット系を含む最近の研究
により，比較的短期間で起こる迅速な進化が普遍的で
あり，さらにそのような迅速な進化が個体数や群集構
造の変化などといった生態的な現象に影響を与えうる
ことが明らかになってきました (Ellner et al. 2011)．
コーネル大学の研究グループでは，続いて被食者

の防御形質に対するコストが小さいと，被食者の個
体数はほぼ一定で捕食者の個体数のみが大きく振動
する cryptic cycleが生じることを明らかにしました
(Jones and Ellner 2007, Yoshida et al. 2007)．次に，
クロレラの代わりに，表現型から防御型を区別でき
るうえ，ゲノム配列も得られているクラミドモナス
(Chlamydomonas reinhardtii)を用いて，防御形質の
遺伝的多様性が減ると個体群動態にどのような影響を
及ぼすのか (Becks et al. 2010)，どのような遺伝子が
防御形質に影響を与えているのか (Becks et al. 2012)
といった研究がなされました．さらに二種系から三種
系に種数を増やし，ギルド内捕食がある系でも逆位相
サイクルが起こるという理論予測 (Ellner and Becks
2011)と，ギルド内被食者として鞭毛虫を加えた実験系
において進化がない状態での振動位相差 (Hiltunen et
al. 2013)も調べられています．理論的には，fast-slow
theoryを用いて捕食者と被食者の共進化 (Cortez and
Ellner 2010)や表現型可塑性 (Cortez 2011)が位相差に
与える影響についても調べられました．また，ケモス
タット以外の系で進化と生態の相互作用を調べるため，
プライス方程式を用いて形質に対する表現型可塑性と
進化の効果を分離する試みも行われています (Ellner
et al. 2011)．
私の博士課程では，捕食者―被食者系における進化

と生態の相互作用に注目し，迅速な進化と表現型可
塑性が個体群動態に与える影響の比較 (Yamamichi et
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al. 2011)，侵入タイミングと個体数が定着の成否や振
動位相差に与える影響 (Yamamichi et al. submitted)，
捕食が一遺伝子種分化に与える影響 (Yamamichi and
Sasaki 2013)といった理論的な研究を，集団遺伝学的な
研究 (Yamamichi et al. 2012, Yamamichi and Innan
2012)と平行して行ってきました．現在ではコーネル
大学において，外的な環境変動が進化動態と個体群動
態に与える影響を，理論と実証の双方のアプローチか
ら調べています．これまでの研究における個体数の変
化はすべて捕食という種間相互作用によるものでした
が，野外の個体群では非生物的な環境変動が個体数変
化に大きな影響を与えています．そこで，常微分方程
式を用いて動態の理論的な予測を行い，さらにワムシ
とクラミドモナスのケモスタット系において外的な環
境変動 (塩分・窒素濃度の変化)を加えることで理論予
測を検証しようと試みています．
その他にも，捕食者であるワムシやミジンコのスト
イキオメトリーに関わる形質の進化が個体群動態や生
態系機能に与える影響を調べるプロジェクトが進行し
ています．

3. 生活・研究環境
コーネル大学と言えば，古くはSimon Levin，Alexey

Kondrashovが所属しており，現在でもStephen P. Ell-
ner, Stephen Emlen, Hudson Reeve, Steven Strogatz,
John Guckenheimer, Andrew Clarkなどが所属してい
る，全米でも数理生物学に強い大学の一つと言えます．
私たちのケモスタット研究グループでは，陸水学の
Nelson G. Hairston Jr.教授と，数理生物学のStephen
P. Ellner教授，さらに統計モデリングのGiles Hooker
教授とポスドク・院生が週に一回集まってミーティン
グを行い，進捗状況と今後の方向性について議論して
います．一週間で得られた新たな実験データについて
理論・データ解析の観点から実験計画について議論す
るとともに，新しい解析結果について実証生態学者か
らコメントをもらうことができます．この頻繁に行わ
れる密な議論が，理論と実証の双方のアプローチをう
まく組み合わせて研究を行っていくために重要なのだ
と感じています．
私の正式な受け入れ教員は Nelsonなのですが，私
がコーネル大学に滞在することになった期間が運悪く
彼のサバティカル (大学教員が海外の研究機関に一年
ほど滞在し，授業の義務なしに研究に専念できる期間)
に重なってしまってしまいました．その期間は直接話
をすることはできませんが，Skypeやメールなどで連
絡を取り合っています．

Ellner研究室では現在ポスドク二人，大学院生三人が
所属していますが，院生はEcology and Evolutionary
Biology(生態学・進化生物学)，Entomology(昆虫学)，

Applied Mathematics(応用数学)の所属の人が混じっ
ています．応用数学以外の院生であっても，特に大学
院の一，二年目は基礎的な数学の授業 (常微分方程式・
確率過程など)の単位を取ること，独立した研究テー
マを選ぶことが推奨されています．
ポスドクは大学教員を希望する人が主ですが，現

在アメリカでは研究者間の競争が非常に熾烈なもの
になっており，テニュアトラックの assistant professor
になるためには数多くの論文が必要とされています．
また，assistant professorになった後にテニュアを取
る際にも，独立して質の高い研究を行っていけること
を示すため，博士課程の指導教員の名前が入っていな
い論文が多数必要になるそうです．某大学の assistant
professorの公募には数百人が応募してきた，別の大学
の面接候補者はすべて一般誌に論文を持っていた，な
どという話すら聞きます．そのため，大学院生やポス
ドクの中には，競争の激しい北米を避けて南米で就職
したいという人や，研究を行う research universityと
異なり学部生の教育に専念する liberal arts collegeへ
の就職を希望する人もいます．
生態学・進化生物学の分野において，日本の科研費に

相当するものがNSF(アメリカ国立科学財団)です．分
野によってはNIH(アメリカ国立衛生研究所)も入りま
す．日本の科研費に比べ，NSFは申請書の分量が膨大
なことで有名でしたが，最近になって pre-proposalと
いう制度が導入され，短い申請書を一度提出し，それ
が審査によって認められれば実際の長い申請書を提出
するという様式になりました．これにより，研究者の
手間が省かれることになったと言えるかもしれません．

EMBOやMarie Curieといった外国人が応募できる
ポスドクフェローシップが充実しているヨーロッパに
比べて，米国ではその種のフェローシップが少ないよ
うに思われます．日本人が米国で研究するためのフェ
ローシップとしては，
1. 日本学術振興会海外特別研究員：2年間
2. 日本学術振興会特別研究員 (PD)：3年間のうち 1年
半は海外に滞在可能

3. James S. McDonnell Foundation：複雑系研究が対
象，2年間で$100,000

4. Omidyer Fellowship：複雑系を研究しているサンタ
フェ研究所のフェローシップ

などが挙げられます．生態学・進化生物学のポスドク情
報については，EvolDir(http://evol.mcmaster.ca/
evoldir.html)やアメリカ生態学会の theory section
のwikiページ(http://esatheory.wikidot.com/post-
doctoral-positions)などが参考になります．また，
日本の民間財団の助成金などに応募するのも有効な手
だと思われます．学会としては，これまでの二年間で
Evolution，Society for Mathematical Biology(SMB)，
Ecological Society of America(ESA)に参加しました．
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Evolutionは American Society of Naturalist, Society
for the Study of Evolution, Society of Systematic Bi-
ologistsの三学会が共催する大会で，2012年はさらに
カナダとヨーロッパの進化学会と合同で行われました．
EvolutionやESAのような大規模な学会では，多様な
研究発表があって楽しめますが，人を探すのも一苦労
になります．また，通常の発表以外にも昼休みに研究
費の応募方法，論文の投稿方法などを議論するワーク
ショップや，夕方に興味の近い研究者が集まって交流
を深めるmixerといった催しがあり，非常に充実して
います．一方SMBは小規模なため，少人数で密な議論
が可能となるものでした．しかし，開催地のアリゾナ
州フェニックスにおいて 6月はかなり暑い季節であっ
たため，部屋の外に出る際は相当の覚悟が必要だった
ことを記憶しています．
学会以外にも，サマースクールに二回参加しました．

2012年 8月に NESCent(米国国立進化統合センター)
の進化量的遺伝学のワークショップに参加しました．
これは一週間で，前半は種内の量的形質の進化をおも
に Steven Arnoldが，後半は系統樹を用いた種間の量
的形質の進化の推定をおもに Joseph Felsensteinが解
説するという内容で，これまで量的遺伝学をまとまっ
て学ぶ機会のなかった私にとって，よい機会になりま
した．2013年 6月にはサンタフェ研究所の複雑系サ
マースクールに参加しました．これは，四週間かけて
力学系，ネットワーク理論，機会学習といった基礎的
なトピックから，食物網，都市，文化進化といった応
用的なテーマまでさまざまな講義を行うとともに，参
加者たちが研究プロジェクトを行うといったものです．
私は食物網の機能と構造の関係を調べるために，遺伝
的アルゴリズムを用いるプロジェクトに参加しました．
最終日は各プロジェクトが成果を発表し，さらに 9月
には紀要として発表することになっており，現在でも
その準備を続けています．
上記のようにさまざまな場所に出かける機会もあり
ますが，基本的に研究を行っている場所はニューヨー
ク州の北方に位置するイサカという小さな街です．大
都市の大学と比較して娯楽は少なく，一番近い大都市
であるニューヨークシティまでバスで五時間ほどかか
るものの，森と滝と湖に囲まれ，比較的安全で静かな
イサカの街は，研究に集中するためには適した環境で
あると思います．
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The Mathematics of Darwin’s Legacy

Fabio A. C. C. Chalub, José Francisco Ro-

drigues (編集)

Birkhaeuser

2011年 6月, 293p

ISBN: 9783034801218

ダーウィン生誕200周年，および種の起源出版150周
年を記念して寄稿された進化理論の第一人者たちによ
る著作を集めた一冊である．計 11篇からなり，編集者
はFabio A. C. C. Chalubと José Francisco Rodrigues
であり，二人とも数学者のようである．明示的に記さ
れているわけではないが，全体としてダーウィン理念
およびフィッシャー理念の形式化を目指したものになっ
ている（結果として，Wrightや木村の理念は最小限に
しか反映されていない）．本書について語る前に，念
のためフィッシャーの自然選択の基本定理を簡単にお
さらいしておく（本書三章より抜粋）．

“The rate of increase in fitness of any organ-
ism at any time is equal to its genetic vari-
ance in fitness at that time.”

本書では，この基本定理が一つの中心的な役割を占め
ている．
まず第一章において，理論集団遺伝学の大家Warren

J. Ewens により，古典的な意味での自然選択の基本定
理が詳細に説明され，相加遺伝分散の重要性が解かれ
る．Peter Schusterによる第二章では，前半で微分方程
式に基づく基本定理の再定式化が行われ，後半では，分
子生物学的視点から，複製子（正確には quasispecies)
のエラー耐性に関連する興味深い議論が展開される．
第三章では，Reinhard Bürgerが，Ewensの議論を多
座位モデルに拡張し，弱い淘汰の下で quasi-linkage
equilibriumが成立するならば，進化の過程のほとんど
の時間において基本定理が成立することが示される．
弱選択極限における時間スケールの分離とも関連が深
いため，個人的に興味深い一章である．

第四から七章までは比較的独立性の強い著作が続く．
第四章では，Peter Jagersが，上限のある branching
processの挙動に関する重要な定理を幾つか列挙し，最
後に変異体の侵入を許した branching processを考え，
進化的な考察を行う．第五章は包括適応度理論で知ら
れる古参Peter Taylorが，相互作用する集団の「均質
性」(homogeneity)に関する群論を用いた議論を展開
する．本書で最もユニークな一章であると言える．第
六章では，Jorge M. Pachecoらが，nプレイヤーの囚
人のジレンマや snowdriftゲームを，公共財が機能す
るためには最低限ある人数が協力することが必要であ
るという仮定を盛り込んで拡張し，その進化ダイナミ
クスを無限・有限集団両方の仮定のもとで分析する．
この単純な拡張が，多彩な進化力学的構造を生み出す
ことが示される．第七章では，Vincent A. A. Jansen
が，haystack modelにおける変異体の侵入適応度を用
いて，血縁選択と群選択の等価性について説明する．
第八章以降，特に第九章以降は，adaptive dynamics

に関連が深い著作が並ぶ．第八章は，Sepideh Mir-
rahimiらが，連続的に資源が分布する空間で，競争
カーネルの形式に依存して連続的あるいは離散的表現
型が進化するメカニズムを，反応拡散方程式のチュー
リング不安定性に基づき説明する．本書で最も専門的
なバックグラウンドを要する一章である．第九章は，
Sylvie Méléardが，adaptive dynamicsの（cannonical
equationよりも原始的な）ある種の極限で生じる jump
processについて詳細な分析を行う．この jump process
では，集団は有限個（単型なら一つ，二型なら二つ）
のディラック密度の和になり，進化的分岐は，特異点
近辺でサポートの「数」が増えることと見なされる
（実際にはもう少し複雑な解析的定義がある）．時間
スケールを変換してmutation stepを小さくする極限
をとると，分岐前までは cannonical equationへの収
束が起こることが示される．非常に読み応えのある
一章である．第十章では，Hans Metzが数式を一切
使わず，PIP(pairwise invasibility plot)，MIP(mutual
invasibility plot)，TEP(trait evolution plot)などの概
念を駆使して Adaptive dynamics理論の説明を行い，
種多様性の創出との関連について論じる．最終章では，
Mats Gyllenbergらが，Adaptive dynamicsにおいて
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（たとえば Fisherの基本定理のような）何らかの最大
化原理が成立するために適応度関数が満たすべき要件
を明らかにする．
基本的にどの章も独立して読めるようになっている
が，しばしば他章の引用もあり，全体的な繋がりを意
識しつつ執筆が進められたことがうかがわれる．時間
と能力の都合上，定理の証明まで追いかけることはで
きなかったが，多くの章は数学的に重厚で内容もしっ
かりしているように思われる．様々な著者が多彩な視
点から進化の数学に関する妥協のない議論を展開して
いるという意味では，あまり他に類を見ない学術書で
あるといえる．また，実際の生物を理解するというモ
デル本来の役割をかなりそっちのけで，理念の形式化
が追求されているところも，良い意味でユニークであ
り，面白い試みが出来上がっている．言ってしまえば
机上の空論にかなりのページ数が割かれており，普通
のジャーナルでは，特別企画でも立ちあげない限りな
かなか難しいことが，ここでは実現している．
しかし，この利点の犠牲として，多少読者と読み方
を選ぶのではないかと思われる．内容が高度であるこ
と，完全な証明の与えられていない定理があること，
話題が多岐にわたることなどを考えると，少なくとも
一部の章は，通常他文献を参照せずに完全な理解を得
ることは難しいのではないかと思われる．しかし内容
の多様度や高度さの利点を活かすならば，例えば若い
学生諸君がセミナーで輪読するのに向いた一冊である
かもしれない．ただ，若干回顧主義的な色合いが強い
のは著作の性質上不可避的であるので，そこだけは注
意すべきかもしれない．たとえば，理論集団遺伝学で
は，現在 coalescent theoryやそれに応用される近似ベ
イズ解析など様々な統計手法の開発が支配的なトピッ
クであるが，もちろん，こうしたことには全く触れら
れていない．要するに，幾分マニアックな書籍と言わ
ざるを得ない要素が多分にある．
おそらく，最もありそうな使い方は，（裏表紙にも書
かれているように）数学寄りの学生や研究者が，ネタ
探しに読むというものではないだろうか．この本を読
むと（特に第八章，九章など），進化理論にも，専門
的なレベルではまだまだ謎が多いことがうかがい知れ
るようになっている．
読んでみて分かったが，私自身は，この書物の (結
果として)対象とする読者層よりも，かなり数学から
遠いところにいる．数理生物学の主な役割は，諸現象
をアドホックに説明することであるという観点に親し
んできた．（もちろん，新しい解析手法・数学的概念を
生み出すことは現象数理の極めて重要な役目であり，
それ無しに本質的な前進はあり得ないだろう．）学生の
時分に，性比理論に関する書物を読み，理論の予測と
データの一致に深い感銘を受けたことを覚えている．

一方，Darwin’s legacyに収められている著作の三分の
一くらい（第一章，三章，六章，最終章など）は，こ
うした観点から最も遠いところ，つまり統一的理念の
数学的表現，に狙いを定めている．少なくともこれら
の章は，むしろ本質的に数学の形を借りた生物哲学の
著作であると言える．だから，生物哲学を形式的に整
理したいと考えている，もしくは数学に基づいて自説
を展開したいと考えている哲学者にとっては，間違い
なく無視できない一冊であろう．
ダーウィン理念を追求するという観点から言うと，幾

つかの章には個人的に不満を持っている．まず，Peter
Taylorによる第六章であるが，この章は必要がないと
思う．集団の対称性を群論で表現しようとする試みは
確かに面白く，本人も気に入っていることがうかがわ
れるが，ダーウィンの思想とは恐らく何の関係もない
上に，実用上の利点も疑わしい．せっかくであるから，
包括適応度と基本定理の関係について言及して欲し
かった．とはいえ，この章で言及されている未解決の数
学的問題，つまり，任意の均質集団を群で表現できる
かという問題は，少々興味深い．また，Jansenによる
第七章では，集団遺伝学的でない非標準的なモデルを
用いているため，かえって問題の本質が分かりにくく
なっているように思われる．Jansenは一種のhaystack
モデルを用いているが，私の理解では，このモデルで
はグループ間の分散率が１であるため，グループ内の
異なる創設者間の血縁度はゼロになる（もちろん，自
分とグループの間の血縁度は，「グループ」に自分も含
まれているので，正になる．式 5.3参照．）．こうした
フレームワークがどれほど重要なのか，力量不足のた
め私にはよく分からない．ただ，この本で唯一包括適
応度が登場するのがこの章だけであるというのはいか
にも残念である．(そもそも 1964年のハミルトンの論
文は基本定理を念頭において書かれたふしがある．)
代わりに，Alan Glafenの推進するFormal Darwinism
Project（進化を，包括適応度の最大化によって統一的
に理解しようとする試み）に一章を割いてほしかった．
Formal Darwinism Project はこの本のためにあるよ
うなものである．また，Hans Metzは，数式を使わな
いのではなく，数式を使ってほしかった．かえって分
かりにくい．
一見批判的とも言える文章を並べ立ててしまったが，

大変読み応えのある味わい深い一冊であることには違い
ない．個人的に気に入った章は，第三章 (Bürger)，第四
章 (Jagers)，第八章（Mirrahimiら)，第九章（Mélérd)，
最終章 (Gyllenbergら）である．時間と周囲の理解が
あれば一つ一つ定理を追いかけ，進化理論の穴を見つ
けて没入してみたいものである．そういう気持ちにさ
せられる一冊であった．
(小林豊)
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第２３回日本数理生物学会大会のご案内
2013年 9月 11日 (水)～13日 (金)，静岡大学 (浜松
キャンパス)
The 23rd Annual Meeting of the Japanese So-
ciety for Mathematical Biology
September 11-13, 2013, Shizuoka University
(Hamamatsu campus)

oooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooo

第２３回日本数理生物学会大会を 9月 11日 (水)～13
日 (金)の日程で，静岡大学（浜松キャンパス）にて開
催いたします．
本大会の企画シンポジウムは１１題です．総合講演
は次の１件を予定しています．

総合講演：
松田博嗣 九州大学名誉教授
「流体の統計力学と温室効果の問題点
　–Carbonic Acid is not a Poison in Itself–」

大会のプログラムと講演要旨は大会ホームページで
ご覧いただけます．印刷した講演要旨集は，大会会場
受付で配布いたします．多数の皆様のご参加をこころ
よりお待ちしております．

第２３回日本数理生物学会大会委員長　泰中啓一
大会ホームページ：

http://bio-math10.biology.kyushu-u.ac.jp/∼jsmb2013/

1. 大会スケジュール

9/11(水) 8 : 30 9 : 30 12 : 30 13 : 30 15 : 00 18 : 15
から から から から から から

会場 S 総合講演
会場A S1 S3
会場B S2 S4
会場C 一般 一般
ポスター 奇数

受付開 昼休み 運営委

9/12(木) 8 : 30 9 : 00 12 : 00 13 : 00 14 : 00 15 : 15 18 : 15
から から から から から から から

会場 S 総会 受賞講演
会場A S5 S7
会場B S6 S8
会場C 一般 一般
ポスター 偶数

受付開 昼休み 懇親会

9/13(金) 8 : 30 9 : 00 12 : 00 13 : 00
から から から から

会場A S9 S11
会場B S10 一般
会場C 一般 一般

受付開 昼休み

2. 企画シンポジウム
S1) 生物のかたちを測る：変形・成長．多様性を定量
化するために
　オーガナイザー：野下 浩司（九州大学）

生物のかたちを定量化する．そのために多くの理論が
提唱されてきた．現在もっとも汎用性が高く広く用い
られている方法としては幾何学的形態測定学や輪郭
ベース形態測定学が挙げられる．しかし，これらの手
法は生物のかたちを純粋に幾何学的対象として認識す
ることに基づいている．生物のかたちは異なる階層を
経て作られる．そのため“生物のかたち”間の“距離”
の測り方はそれら異なる階層でそれぞれに存在すると
考えることができるだろう．本企画シンポジウムでは
各階層で生物のかたちの定量化方法の研究を行なって
いる研究者らに御講演頂き，各階層での生物のかたち
の測り方とその各階層をつなぐ方法を探りたい．
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S2) 放射線によるＤＮＡ損傷問題の周辺－数理モデル
の可能性と役割
　オーガナイザー：税所 康正（広島大学）

福島の原発事故以来，放射線被爆の人体への影響が注
目されているが，放射線によるＤＮＡ損傷問題は十分
に解明されているとは言えない．本シンポジウムでは，
問題を概観するとともに，どのようなことが数理生物
学に期待され，可能であるか探ることにする．

S3) データ解析の疾病モデリング　–FIRST共催シン
ポジウム–
　オーガナイザー：岩見真吾（九州大学/FIRST），
田中剛平（FIRST/東京大学），波江野洋（九州大学
/FIRST）

現在，病気に関する様々なデータが利用できるように
なってきた．もちろん（細胞レベル，個体レベル，集
団レベルなど）各階層において取得できるデータの
質・量には制限があるが，病気に対する理解を深める
ためには，これらをうまく取り扱う必要がある．本シ
ンポジウムでは，来るビックデータ時代に向けて種々
なデータ解析の手法を議論し，そこから得られる最新
の知見を紹介していく．

S4) 生物学における統計物理学的アプローチ
　オーガナイザー：大泉　嶺（北海道大学）

神経細胞から病気の伝搬，個体の生活史など様々なス
ケールにみられる不確実性を解析するために多くの数
学的手法が存在する．本企画趣旨はその解析手法の中
から最新の統計力学的手法を応用した研究を紹介する．

S5) 海洋生物における生活史・個体群動態の数理的問
題を解く
　オーガナイザー：山口幸（神奈川大）・入江貴博（ス
タンフォード大）

海洋生物の生活史，個体群を扱っている数理モデル屋
は日本では少数である．今回のシンポで，海洋生物に
はさまざまな面白い現象があり，モデルが介入する余
地があることをアピールしたい．また，最適化計算は，
1980年代にしつくされた感があり，今のはやりではな
いかもしれないが，これらの手法を簡単に紹介すると
ともに，海洋生物の熱いトピックスを紹介できれば幸
いである．

S6) ヒトの学習と文化進化の数理モデル
　オーガナイザー：若野友一郎（明治大学），大槻久
（総合研究大学院大学），小林豊（明治大学）

近年，突出した学習能力や，それが引き起こす文化レ
ベルでの急速な進化が，ヒトの生態学的成功に与えた
影響について，数理モデルを用いた理論研究が活発に

行われている．本シンポジウムでは，当分野における
第一線の研究者を集め，学習や文化進化に関する最新
の理論研究を紹介する．

S7) 感染症流行の理論疫学とリアルタイム分析
　オーガナイザー：西浦博（東京大学）

感染症の突発的な流行が発生した際，流行動態を理解
することはもちろん，即座に入手可能なデータを用い
て社会のニーズに応えるリアルタイム研究をするこ
とが多くなった．本企画は実践的研究の事例報告と課
題の議論を行ない，多くの参加者と会話する機会にし
たい．

S8) 細胞・発生における振動研究の展開
　オーガナイザー：黒澤元（理研）

近年，定量性の高いデータがえられるようになって，
細胞の動きが振動の安定性に及ぼす影響や，振動の生
体内での機能の問題など，新たな視点から振動が研究
されつつある．本セッションでは，様々な時間・空間
スケールの振動研究を紹介しつつ，数理的研究の有効
性を議論したい．

S9) 拡散現象の数学理論と生物モデルへの応用
　オーガナイザー：森田善久（龍谷大学），二宮広和
（明治大学）

反応拡散系は生物の形態形成や様々な時空間的パター
ンを記述する数学的道具として利用されている．この
企画シンポジウムでは，反応拡散方程式系やその周辺
の最新の数学的諸結果を，生物モデルへの具体的応用
例を交えて紹介し，今後の研究の方向性について生物
系の研究者と意見交換できる場を設ける．

S10) 計算ウイルス学の新局面
　オーガナイザー：岩見真吾（九州大学），中林潤（横
浜市大）

ウイルス学的知見の集積によりウイルス感染症に有効
な対処法が開発される一方で，新興ウイルス感染症な
どウイルス性疾患に関連した新たな問題も発生してい
る．本シンポジウムでは疫学～個体，細胞内レベルま
で様々な階層のウイルス感染モデルについて発表，討
論を行う．

S11) パターン形成の数理生物学
　オーガナイザー：佐藤一憲（静岡大学），上原隆司
（静岡大学）

生物学において現れる様々なパターン形成のメカニズ
ムを数理的に取り扱うという問題は長い歴史を持って
いる．このシンポジウムでは，特に，物理学で発展し
てきた手法に基づいてこのような問題に取り組まれて
きた研究や，その基盤となる数学的なアプローチの方
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法を紹介していただく．

3. 一般講演（口頭・ポスター）発表要領
発表時間は，質疑応答や交代時間を含めてひとり20
分です．発表は PCによるプロジェクターでのプレゼ
ンテーションになります．原則として，発表は持ち込
みのPCを接続して行なっていただきます．予備のPC
も用意しますが数が限られますので，ご希望の場合に
は事前にご連絡ください．なお，PC接続にかかる時
間も発表時間に含まれます．各自で発表前にパソコン
の接続テストをしておいていただきますようお願いい
たします．
ポスター発表では，幅が約 180cm，高さが約 190cm
のパネル（ただし，パネル面は横 178cm×縦 130cm）
を複数用意します．A0サイズまでのポスターを貼る
ことができます．ポスターは 11日（水）の午前から
掲示可能で，12日（木）の 16時までには撤去してく
ださい．撤去されていないときは，実行委員の方で強
制的に撤去し廃棄しますので，あらかじめご了承くだ
さい．奇数，偶数番号のコアタイムをそれぞれ 11日
（水）12:30– 13:30と，12日（木）12:00–13:00に設定
しています．コアタイムの時間帯には，発表者の方は
必ずポスターの前で説明をお願いします．なお，例年
のように若手を対象としたポスター賞を実施いたしま
す．参加者の方はポスター賞の投票にご協力ください．

4. 懇親会
2日目である 9月 12日（木）18:15から静岡大学生
協南館１階において懇親会を行なう予定です．懇親会
の申し込みは 8月 31日（土）までとなっております．
参加登録ファイルに記載されるか，直接メールでご連
絡ください．多数の方の参加をお待ちしております．

5. 託児所
今大会では，大会会場内に託児所の設置を計画して
います．子供連れでも大会に参加しやすい環境を提供
する試みです．多くの方のご利用をお待ちしています．

6. 参加費と事前振込みのお願い
7月 31日までに登録していただいて 8月 2日までに
振り込まれる会員の方の大会参加費は，一般 4,500円，
学生 2,500円です．それ以外の場合の会員の方の大会
参加費は，一般 5,000円，学生 3,000円です．非会員

の方の大会参加費は，一般 5,500円，学生 3,000円で
す．7月 31日までに登録していただいて 8月 2日まで
に振り込まれる方の懇親会費は，一般 4,500円，学生
3,000円です．それ以外の場合の方の懇親会費は，一
般 5,000円，学生 3,500円です．参加費・懇親会費は，
通信欄に振込みの内容（参加費，懇親会費等）と連絡
先を明記し，下記の口座へお振込みください．もう既
に参加登録済みの方におかれましては，速やかに参加
登録費をお支払いいただきますようお願い申し上げま
す．参加予定でまだ参加申し込みをされていない方に
おかれましては，大会本部にて当日参加を承っており
ます．ただし，大会当日は混みあうことが予想されま
すので，なるべく予めご登録の上，大会参加費をお支
払いいただければ幸いです．
会員の方の事前振込みの方法は，ニュスレター 5月

号に同封されていた振込み用紙を使っていただければ
わかりやすいと思います．
ゆうちょ銀行の受領書は大切に保管し，参加初日に

大会会場受付へご持参ください．
振込先は次の通りです．

加入者：日本数理生物学会 2013年年会
口座番号：00830-1-123446

7. 大会実行委員と問い合わせ先
泰中啓一（静岡大学・工学部／大会委員長），守田

智（静岡大学・工学部／大会副委員長），佐藤一憲（静
岡大学・工学部／大会実行委員長），宮崎倫子（静岡
大学・工学部／大会会計），上原隆司（静岡大学・工
学部／プログラムWEB委員），今隆助（宮崎大学・工
学部），中岡慎治（理化学研究所），岩田繁英（東京海
洋大学），岩見真吾（九州大学・理学部）
大会全般に関するご質問は，大会事務局

　 jsmb13.unagi@gmail.com
までお願いします．

8. 交通案内
会場は浜松駅からバスが便利です．浜松駅前北口バ

スターミナル 15番もしくは 16番のりばからの遠鉄バ
ス全路線がご利用いただけます．「静岡大学」下車と
なります．静岡大学浜松キャンパスについては，次の
URLをご覧ください．
　http://www.shizuoka.ac.jp/access/index.html

ホテルは浜松駅近辺に多数ありますので，各自直接
ご予約ください．
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学会事務局からのお知らせ
事務幹事長　若野友一郎
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1. 2013年日本数理生物学会年次総会のお
知らせ

2013年度の年次総会が第 23回日本数理生物学会浜松
大会（2013年 9月 11日～13日）に合わせて開催され
ます．日時および場所は，9月 12日 (木)13時より，静
岡大学・佐鳴会館会議室です．

■ 議題（予定）
(1) 2014年 SMB・JSMB合同日本大会につ
いて
(2) 2015年日本数理生物学会大会について
(3) 学会サーバ（WEB/ML)について
(4) 次期ニュースレター編集委員会
(5) 大久保賞選考委員（１名）の改選
(6) 2012年度決算および 2013年度予算
(7) 2013年-2014年度会計監査委員の承認
(8) その他

■ 報告事項（予定）
(1) 大久保賞　第８回受賞報告
(2) 研究奨励賞　第８回受賞報告
(3) その他

2. 大久保賞選考委員候補者の推薦のお願い
　日本数理生物学会会則第 17 条に基づき，大久保賞
選考委員候補者（改選１名）の推薦をお願いいたしま
す．被推薦者は本学会員である必要はありません．現
在の委員は巌佐庸，佐々木徹，難波利幸の 3 氏です．
過去６年以内に委員を勤められた方々は委員になるこ
とができませんので，上記の３氏に加えて，佐々木顕，
関村利朗，高須夫悟，中島久男，稲葉寿，山村則男の
6氏も候補にはなりませんのでご注意ください．推薦
は電子メールまたは郵送により，下記若野友一郎幹事
長あてにお送りください．推薦締め切りは 2013年 9月
6日（金）とさせていただきます．

〒 164-8525　東京都中野区中野 4-21-1　明治大学総
合数理学部　若野友一郎
E-mail: joe@meiji.ac.jp　　Tel: 03-5343-8351

3. 大久保賞　第８回受賞報告
　この度，第８回大久保賞の受賞者が以下のように決
まりましたのでお知らせいたします．
　　重定南奈子 氏
　　　（奈良女子大学）
　受賞講演は 2014年の日米数理生物学合同大会にお
いて行われる予定です．

■ 選考報告
2013 Akira Okubo Prize Announcement
The Society for Mathematical Biology and the Japanese
Society for Mathematical Biology are pleased to an-
nounce that the 2013 Akira Okubo Prize will be awarded
to Dr. Nanako Shigesada, Professor Emeritus of Nara
Women’s University, Japan. In 2013, the Okubo Prize
is awarded to a senior scientist whose lifetime achieve-
ments have been exemplary in developing innovative
theory, in establishing superb conceptual ideas, in
solving difficult theoretical problems, and/or in unit-
ing theory and data to advance a biological subject.
Professor Shigesada’s outstanding accomplishments
strongly fit the criteria and the spirit of the research
of Professor Akira Okubo, in whose memory the Prize
was established.
In her long and successful career, Dr. Shigesada has
made uniquely significant contributions to the fields
of spatial ecology, and the ecology of invasion. In
the 1970’s she was an active member of a group or-
ganized by the late Professor Ei Teramoto who was a
pioneer of mathematical ecology in Japan. The group
published papers on structure, stability and efficiency
of ecosystems under the name Mumay Tansky, which
was an acronym of the names of the six members.
In 1979, Dr. Shigesada turned her attention to the
observational study of the spatial distribution of ant
lions by a Japanese ecologist, Masaaki Morisita. She
generalized the phenomenological concept of environ-
mental density, which represents the degree of how
unfavorable a habitat patch can be. She introduced
a novel model that included population pressure due
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to mutual interference between individuals combined
with environmental potential, regarding how favor-
able a habitat is. After explaining Morisita’s obser-
vations using a spatially discrete model, she extended
it through a continuous, nonlinear diffusion-advection
model and was able to explain how coexistence of
competing species can arise through spatial segrega-
tion. This pioneering work on density-dependent dif-
fusion has continued to have a significant impact on
studies of animal dispersal and spatial distributions.
Since Skellam’s seminal work in 1951, the speed of
traveling waves has been one of the central questions
investigated for reaction diffusion models. Although
most models predicted constant wave speeds of ani-
mal range expansion, data for the speed of invasion
of non-native insects, plants and birds show consider-
ably different patterns. This was a puzzle pointed out
clearly by Prof. Akira Okubo himself in the 1980’s.
For the initial establishment of an invasive popula-
tion in a small area and for range expansion with or
without acceleration, Dr. Shigesada identified three
patterns. She formulated a stratified diffusion model
by combining the generation of new colonies by long-
distance migrants with the short range expansion by
neighborhood diffusion and explained the three ex-
pansion patterns by assuming three forms of the col-
onization rate. This very important research solved a
long standing puzzle using an innovative approach.
In the recent two decades, Dr. Shigesada began study-
ing pine wilt disease which is caused by the pinewood
nematode with a pine sawyer beetle as vector. De-
scribing the population dynamics of pine sawyers and
infected trees using a simple discrete-generation model,
she estimated beetle densities and parameter values
for the model and found that there is a threshold host
density above which the disease can spread, and that
the minimum density critically depends on the erad-
ication rate. She also modeled the spatial spread of
the disease by incorporating an empirically estimated
distribution kernel and found that long-range disper-
sal is necessary to explain the rapid expansion of the
disease. These were novel approaches in analysis of
pest control strategies.
A major feature of Dr. Shigesada’s research has been
the explicit introduction of spatial heterogeneity. To
assess the effects of spatial heterogeneity on the speed
of traveling waves, she considered an environment in
which the growth and diffusion rates vary periodically.
She defined a traveling periodic wave as a frontal wave
that shifts by a characteristic distance with a lapse of

a characteristic period of time and calculated the min-
imum velocity of the waves by concentrating on the
leading edge of the waves. She extended her model
to combine population growth and diffusion in a two-
dimensional fragmented environment and clearly ex-
plained the range expansion pattern by introducing
a frontal envelope for the two-dimensional spread.
These efforts are illustrative of her prominent abil-
ity to solve a complicated problem using fresh new
approaches.
Dr. Shigesada has long been recognized as one of
the leading researchers in mathematical biology, and
the textbook (1997) written with her principal col-
laborator, Kohkichi Kawasaki, on biological invasions
has had a significant impact. Prof. Shigesada has
also greatly contributed to the education of young
researchers at Kyoto University, Nara Women’s Uni-
versity and Doshisha University. Recently, she has
served as the Research Supervisor for the Basic Re-
search Program PRESTO in the research area ”Inno-
vative Models of Biological Processes and its Develop-
ment”, supported by the Japan Science and Technol-
ogy Agency for 2007-2013 and has had a great impact
on young mathematical biologists in Japan. She has
contributed for many years to the Japanese Society
for Mathematical Biology for which she has served as
Secretary General and President.
Based upon her contributions to developing original
theory arising from observational studies and for ad-
vancing our understanding of spatial processes and
patterns in natural systems, the Committee enthu-
siastically awarded the Akira Okubo Prize to Prof.
Nanako Shigesada.
2013 Akira Okubo Prize Committee: Toshiyuki Namba
(Chair), Louis Gross, Yoh Iwasa, Denise Kirschner,
Toru Sasaki, Jonathan Sherratt

4. 研究奨励賞　第８回受賞報告
この度，第８回研究奨励賞の受賞者が以下のように決
まりましたのでお知らせいたします．
　　波江野洋 氏
　　　（九州大学大学院理学研究院）
　　大森亮介 氏
　　　（Weill Cornell Medical College in Qatar）
　受賞講演は今年度の日本数理生物学会大会において
行われる予定です．

■ 選考報告
日本数理生物学会会長　殿
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２０１３年度研究奨励賞選考の結果を以下の通りご報
告致します．
　　波江野洋 氏
　　　（九州大学大学院理学研究院）
　　大森亮介 氏
　　　（Weill Cornell Medical College in Qatar）
今年度は２名の候補者がありました．まず，審査委員
６名のうち，候補者の学位論文の主任指導あるいは実
質的な主任指導を行った審査員（以下，「利害関係のあ
る審査員」と略）を除く審査員が第１段審査を行いま
した．第１段審査では，各候補者への推薦書と主要論
文３編を各選考委員が個々に吟味し，５段階の絶対評
価と所見を委員長に報告しました．その評価結果を委
員長がまとめたものを各委員に配布し，授賞の可否の
議論を行う第２段審査に進みました．第１段審査審査
での評価結果では，各候補者に対する評点の平均点１
位の方の評点分布は，評点５（受賞を強く推奨する）
と評点４（受賞を推奨する）が半々でした．また，平
均点２位の方の評点分布は，評点４（受賞を推奨する）
が大半で，一部が評点３（受賞に値する）でした．こ
の評点分布と，各審査委員の候補者への所見にもとづ
き，両候補者の受賞について議論と意見を，利害関係
のない審査員全員に求めました．その過程で，候補者
の主要論文中の近似の数学的な取り扱いの妥当性につ
いて，委員から疑問が出され，それぞれの審査員が近
似の妥当性と論文への影響を再吟味しました．その結
果，近似に関する記述には数学的な厳密性の面で問題
があるのは確かだが，論文の結論には影響しない点で
あるとの意見が多数となり，利害関係のある審査員を
除く審査員の多数が受賞が妥当であると結論しました．
最終的には両候補者とも研究奨励賞の受賞にふさわし
いとの結論に達しました．
なお，２名の候補者に対して受賞者が２名になること
については，候補者数が少ないのは候補者の責任では
なく賞を設ける学会の側の責任であり，問題にならな
いと結論したことも申し添えます．
波江野洋氏は，２０１０年に九州大学大学院理学研究院
生物学専攻において学位取得後，Dana-Farber Cancer
Institute, Harvard University（USA）での研鑽を経て，
２０１３年４月より九州大学大学院理学研究院助教を
勤めておられます．その業績の中でも，ガンの進化と
薬剤効果に関する著名な研究が数理生物学への貢献と
して重要であり，今後，数理生物学の発展への寄与が
大いに期待される若手研究者であると認められます．
大森亮介氏は，２０１２年に九州大学大学院理学研
究院生物学専攻において学位取得後，香港大学・李嘉
誠医学院・公共衛生学院で博士研究員として，また２
０１３年５月からはWeill Cornell Medical College in
Qatar (Qatar) の博士研究員として研鑽を重ねておら
れます．理論疫学と進化疫学の若手研究者として，今

後の発展が大いに期待されます．
上記に従いまして，波江野洋氏と大森亮介氏の両氏は
「数理生物学に貢献をしている本学会の中堅または若
手会員の優れた研究を表彰することにより，研究の発
展を奨励しわが国の数理生物学の一層の活性化をはか
る」という授賞基準に十二分に値する資質を有する研
究者であることを選考結果とし，ここに，波江野洋氏
と大森亮介氏の両氏を日本数理生物学会研究奨励賞の
受賞者として推薦する次第です．
日本数理生物学会研究奨励賞選考委員会：佐々木顕，
川崎廣吉，森田義久，佐々木徹，難波利幸，巌佐庸

5. 会費納入のお願い
　日本数理生物学会の年会費は
正会員　３０００円／年
学生会員　２０００円／年
です．会員は数理生物学会年会の登録費割引の特典を
受けることもできます．また，会員は年会で発表する
ことができます．会員は学会役員選挙において投票す
ることができます．
　今年度または過去の会費未納の方は，下記口座への
納入をお願いいたします．
【ゆうちょ銀行の振替口座】
口座番号：00820-5-187984
口座名称（漢字）：日本数理生物学会
口座名称（カナ）：ニホンスウリセイブツガッ
カイ

【他銀行から振込】
店名（店番）：〇八九（ゼロハチキュウ）店
（089）
預金種目：当座口座番号：0187984

6. 事務的事項のお問い合わせ先について
　入会および退会につきましては，会員関係担当幹事
の小林豊（kyutaka@meiji.ac.jp）までご連絡ください．
会員情報の変更，会費の納入状況の確認などの事務的
問い合わせにつきましては，業務委託先の土倉事務所
（bwa36248@nifty.com）までお問い合わせください．
それ以外の事項につきましては，幹事長の若野友一郎
（joe@meiji.ac.jp）へお問い合わせください．

7. 事務局連絡先
事務幹事長　若野　友一郎 (Joe Yuichiro WAKANO)
会計担当幹事　大槻　久 (Hisashi OHTSUKI)
会員担当幹事　小林　豊 (Yutaka KOBAYASHI)
〒164-8525東京都中野区中野4-21-1明治大学　総合数
理学部　現象数理学科　若野友一郎Tel: 03-5343-8351
E-mail: joe@meiji.ac.jp
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また，業務の一部委託先は次のとおりです．
土倉事務所内　日本数理生物学会
〒 603-8148京都市北区小山西花池町 1-8
Tel: 075-451-4844
E-mail: bwa36248@nifty.com

編集後記
71号をお届け致します．昨年１２月に行われた研究集
会「生物現象に対するモデリングの数理」について齋
藤保久さんに報告していただきました．参加者による
モデリングコンテストの報告記事とあわせてお読みく
ださい．69,70号に引き続き今号でもパンデミック特
集を掲載しています．感染症研究の最前線について西
浦博さんにご紹介いただきました．９月はいよいよ数
理生物学会のシーズンです．浜松で皆様にお目にかか
れるのを楽しみにしています．理研・望月理論生物学
研究室が担当するニュースレターは本号をもって最後
になります．研究会の紹介記事・書評・留学体験記の
ほか，「震災関連研究」「パンデミック研究」の特集を
掲載し，２年間で全６号のニュースレターを作成しま
した．日々の研究・教育で忙しい中，数理生物学の世

界を盛り上げるべく，ニュースレターに原稿を書いて
下さった皆様に心より感謝致します． (黒澤)� �

日本数理生物学会ニュースレター第 71号
2013年 9月発行

編集委員会 望月敦史,黒澤元,立川正志
jsmb-newsletter＠ riken.jp

理化学研究所
〒 351-0198 埼玉県和光市広沢２－１

発行者　日本数理生物学会
The Japanese Society for Mathematical Biology
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