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1 Introduction

Lockdown is a strategy to prevent the spread of a
transmissible disease in a community. Especially in
countries and regions with poor medical infrastructure
and low emergency response capacity, the lockdown
will give the government and decision-makers sufficient
time to make plans to control the epidemic (Lytras and
Tsiodras, 2021). Although such a strict restriction has
played an important role in suppressing the disease
transmission among a community, economic develop-
ment must tend to face with great challenges, as seen
in the COVID-19 pandemic (Nicola et al., 2020). Fur-
thermore, Ganesan et al. (2021) mentioned that the
prolonged lockdown may cause some problems in the
physical and mental health. In this work, we consider
a simple mathematical model to theoretically discuss
the efficiency of the lockdown, for which we introduce
some different types with respect to which social ac-
tivity is restricted by it. The efficiency is compared
according to the endemic size, that is, the number of
infective individuals at the endemic equilibrium.

2 Assumptions

• The disease is not fatal;

• The community is composed of the regional area
(area 1) and the central area (area 2) with dif-
ferent qualities of the medical treatment for the
disease;

• Susceptible individuals of one area can temporar-
ily visit to the other area;

• Some infective individuals of the regional area
(area 1) can get the medical treatment at the cen-
tral area (area 2), for example, transported by
ambulance;

• Recovered individual becomes susceptible again;

• The population size is constant in each area ac-
cording to the epidemic dynamics.

3 Mathematical model

• Susceptibles (Si): healthy individuals in area i
who can be infected.

• Infectives (Ii): individuals in area i who have
been infected and are able to transmit the dis-
ease.

• Hij : individuals belonging to area j who are in-
fective and under the medical treatment in area
i.

• Ni: the population size in area i.

dS1

dt
= −β1I1S1 − α1β2I2S1 + θ1H11 + θ2H21;

dI1
dt

= β1I1S1 + α1β2I2S1 − γ1I1;

dH11

dt
= (1 − p)γ1I1 − θ1H11;

dH21

dt
= pγ1I1 − θ2H21;

dS2

dt
= −β2I2S2 − α2β1I1S2 + θ2H22;

dI2
dt

= β2I2S2 + α2β1I1S2 − γ2I2;

dH22

dt
= γ2I2 − θ2H22,

where βi is the infection coefficient in area i, which
represents the effective infectivity of the transmissi-
ble disease. αiβj is the infection coefficient during the
temporary visit to area j, which is smaller than βj
(0 < αi < 1). γi is the treatment rate of the infective
in area i, and θi is the recovery rate by the medical
treatment in area i. p is the proportion of infectives
belonging to the regional area, who get the medical
treatment in the central area (0 ≤ p ≤ 1). From the
assumption, it holds that S1 + I1 + H11 + H21 = N1,
S2 + I2 + H22 = N2 for any time t with positive con-
stants N1 and N2.
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With the frequencies φi = Si/Ni, ψi = Ii/Ni,
ζij = Hij/Nj , the area-specified basic reproduction
numbers Rr

0 = β1N1/γ1 for the regional area and
Rc

0 = β2N2/γ2 for the central area, we can transform
the original system to

dφ1
dt

= −Rr
0γ1ψ1φ1 − Rc

0γ2α1ψ2φ1 + θ1ζ11 + θ2ζ21;

dψ1

dt
= Rr

0γ1ψ1φ1 + Rc
0γ2α1ψ2φ1 − γ1ψ1;

dζ11
dt

= (1 − p)γ1ψ1 − θ1ζ11;

dζ21
dt

= pγ1ψ1 − θ2ζ21;

dφ2
dt

= −Rc
0γ2ψ2φ2 − Rr

0γ1α2ψ1φ2 + θ2ζ22;

dψ2

dt
= Rc

0γ2ψ2φ2 + Rr
0γ1α2ψ1φ2 − γ2ψ2;

dζ22
dt

= γ2ψ2 − θ2ζ22,

where φ1 + ψ1 + ζ11 + ζ21 = 1, and φ2 + ψ2 + ζ22 = 1.

4 Different types of lockdown

α1 α2 p

Weak lockdown type 1 0 + +

Weak lockdown type 2 + 0 +

Strong lockdown 0 0 +

Complete lockdown 0 0 0

5 Disease-free equilibrium

Theorem 5.1. Disease-free equilibrium
E0(1, 0, 0, 0, 1, 0, 0) is unstable if one of the fol-
lowing conditions is satisfied:

(i) Rr
0 ≥ 1;

(ii) Rc
0 ≥ 1;

(iii)
( 1

Rr
0

− 1
)( 1

Rc
0

− 1
)
< α1α2.

6 Endemic equilibrium

Lemma 6.1. Endemic equilibrium
E∗(φ∗1, ψ

∗
1 , ζ

∗
11, ζ

∗
21, φ

∗
2, ψ

∗
2 , ζ

∗
22) uniquely exists if

and only if one of the conditions (i), (ii) and (iii) in
Theorem 5.1 is satisfied, independently of which type
of lockdown is adopted to the community.

Theorem 6.1. Under the strong lockdown with α1 =
α2 = 0 or the complete lockdown with α1 = α2 = p =
0, the endemic equilibrium E∗ is globally asymptoti-
cally stable when it exists.

7 Endemic size

The proportion of population size in the regional area
and central area is defined by ρ := N1/N2. We de-
fine here the endemic size as the total number of in-
fective individuals in the community at the endemic
equilibrium E∗. For our model, we define it by Ψ∗ :=
(I∗1 + I∗2 )/(N1 + N2) = (ρψ∗

1 + ψ∗
2)/(1 + ρ). We com-

pare the endemic sizes under the complete, strong, and
weak (type 1 and 2) lockdowns, Ψ∗

c , Ψ∗
s, Ψ∗

w1 and Ψ∗
w2,

and mathematically get the following result on their
order in the magnitude.

θ1 < θ2 Ψ∗
w• > Ψ∗

s > Ψ∗
c

θ1 = θ2 Ψ∗
w• > Ψ∗

s = Ψ∗
c

θ1 > θ2 Ψ∗
w• > Ψ∗

s < Ψ∗
c

8 Conclusion

• The strong lockdown is necessarily better than
the weak lockdown.

• When the hospitalization period in the central
area is longer than that in the regional area, the
strong lockdown is better than the complete
lockdown. Meanwhile, if the population size of
the regional area is sufficiently large, the
complete lockdown becomes the worst.

• When the hospitalization period in the central
area is sufficiently longer than that in the
regional area, the weak lockdown is better than
the complete lockdown.
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反応ネットワークの構造変化が酵素による代謝調節システムに及ぼす影響の解析 
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細胞内では、数千の化学反応が代謝経路やシグナル伝達経路などの複雑な化学反応ネッ

トワークを形成しており、これらのネットワークの振る舞いが細胞機能を実現している。

細胞は反応を触媒する酵素の発現量や活性を調節することで、環境に応じてネットワーク

の振る舞いを変化させている。反応ネットワークの構造は細胞が由来する生物種や組織に

よって異なり、またがん細胞は、変異によって新たな化学反応を獲得することで、正常細

胞とは異なるネットワーク構造を持つことが知られている。ネットワーク構造の小さな改

変は、酵素発現調節による振る舞いの制御に大きな影響を与えることが、これまでの数理

研究から明らかにされてきた。一方で、それらの研究は各反応の速度関数を仮定した、細

胞種特異的な解析に限られており、ネットワーク構造の変化と振る舞いの制御メカニズム

の変化との間に一般的な法則が存在するか否かは明らかになっていなかった。 

発表者の所属研究室では、ネットワークに含まれる反応の活性化/抑制が、定常状態にお

ける物質濃度や反応速度に与える影響を調べる数理的手法、「構造感度解析」が開発され

てきた。構造感度解析では、各反応の速度関数を仮定することなく、ネットワーク構造の

みを用いて、酵素発現変化による反応調節が、定常状態における物質濃度に与える影響を

決定する。さらに、構造感度解析を用いることで、特殊な性質を持つ部分構造、「緩衝構

造」を発見することが出来る。緩衝構造は、構造内部に含まれる反応の活性化/抑制は、

定常状態において構造内部の物質濃度と反応速度にのみ影響するという性質を持つ。この

性質は、細胞が酵素発現調節を介して緩衝構造単位でネットワークの振る舞いを調節可能

であることを意味している。実際に、エネルギー代謝に重要な TCA サイクルは、中心代謝

系において緩衝構造であることや、多様なシグナル伝達に利用される MAPK シグナル伝達経

路の影響範囲が緩衝構造によって説明されることが知られている。 

発表者は修士課程において、新たな反応の追加というネットワーク構造の改変が、酵素

発現調節による振る舞いの制御に対してどのような影響を与えるかを、緩衝構造の観点か

ら解析した。緩衝構造は、「内部の物質を基質とする反応を全て含む (出力完全)」という

条件と、「物質数 - 反応数 + サイクル数 - 保存料数 で定義される指数が 0である」と

いう条件で定義される。すなわち、出力完全な部分構造の指数変化を解析することで、ネ

ットワーク構造の改変による緩衝構造の出現/消滅を全て捉えることができる。発表者は、

新たな反応の追加による出力完全な部分構造の指数変化は 5 つのケースに分類され、いず

れにおいても指数の変化は 1 増加する、1 減少する、または変化なしのいずれかに限定さ

れることを発見した。さらに、指数変化がどのケースに従うかはネットワーク構造と追加

する反応の情報から予測可能であることを示した。 

この結果を用いて、発表者は白血病の進行によって誘導される代謝ネットワークの構造

変化によって、中心代謝系における TCA サイクルの指数が変化し、TCA サイクルが緩衝構



造でなくなるため、エネルギー代謝の独立調節が不可能となることを発見した。また、多

くのシグナル伝達系で利用される MAPK シグナル伝達経路の機能は、リン酸化 Erk の分解

を促進する反応の追加により新たな緩衝構造が生じることで失われることが明らかになっ

た。今回得られた、ネットワーク構造変化が振る舞いの制御に与える影響に関する一般則

を用いて、今後は生物種間に存在するネットワーク構造の違いや、病気の進行にともなう

反応の獲得が細胞機能に与える影響が明らかになることが期待される。 
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1 序

社会性昆虫であるアミメアリのコロニーは働きア
リの分業で維持されている。若齢の働きアリは繁殖，
養育を行い，老齢の働きアリは巣外で獲得した餌を
若齢の働きアリに供給する。これらの働きアリは遺
伝的に同じ系統であり，進化生物学ではこの場合，老
齢の働きアリは若齢の働きアリの繁殖に協力するこ
とにより間接的に自身の遺伝子を残すことができて
いると考える。このような社会構造においては，若
齢の働きアリによる繁殖は集団全体の利益 (公共利
益)を生産する行為であり，老齢の働きアリによる餌
の供給は公共利益の生産に協力する行為とみなすこ
とができる。ところが，アミメアリのコロニーには
繁殖以外の仕事をほとんどしない異系統が併存する
(図 1)。その異系統の個体は主系統の働きアリが供給
する餌を消費し繁殖を行うが，働きアリの系統とは
遺伝的に異なるため，進化生物学的にその繁殖は働
きアリの利益とならない [1]。さらに，その異系統の
子の養育を主系統の働きアリが担っている。つまり，
異系統の個体は主系統の個体が協力して餌の供給や
子の養育をする社会構造にただ乗りしながら，公共
利益の生産には寄与せず自身の利益のみを得ている
と考えることができる。
Dobata and Tsuji [2]は，働かないアリ系統の個体

の存在が働きアリ系統の個体が形成する集団に与え
る影響について調べた。彼らは両系統の個体を異な
る比率で混合した複数のコロニーを人為的に作製し，
均一な条件のもとで 64 日間飼育した。各コロニー
毎に巣内作業と巣外作業の分業個体比率を調べた結
果，巣外作業をする働きアリ系統の個体の割合はコ
ロニー中の働かないアリ系統の割合に対して増加し
た。また，働きアリ系統の個体の生存率や産仔数は
コロニー中の働かないアリ系統の割合に対して減少
した。これらの結果は，働かないアリ系統の存在が
公共利益の生産量を下げ，働きアリ系統はコロニー
の状況に応じて分業個体比率を変化させることによ

り，コロニーを維持していることを示している。ア
ミメアリの社会構造は，公共利益の生産者とその生
産に必要な資源を供給する労働者で構成される協力
者の集団中に，公共利益を利己的に獲得するただ乗
り者が併存する状況として捉えることができる。本
研究では，アミメアリの社会構造を事例の一つとし
て，そのような集団における公共利益生産量がどの
ようにただ乗り者の影響を受け得るのかを理論的に
考察するための数理モデルを構築し，解析結果に基
づいた議論を試みた。

巣内巣外

繁殖
子の養育

繁殖

: 働きアリ系統

: 働かないアリ系統
餌の供給

図 1: アミメアリのコロニーにおける社会構造

2 仮定
• 集団に供給される単位時間あたり資源量は労働
者数に比例する。

• 単位時間におけるただ乗り者あたりの資源消費
量は生産者の資源消費量よりも大きい。

• 生産者の獲得資源量と公共利益生産量の間には
正の相関がある。

• 生産者あたり単位時間に生産できる公共利益量
には上限がある。

3 総公共利益生産量の数理モデル

生産者あたりの獲得資源量E 集団中の労働者数nw，
生産者数 nr，ただ乗り者数 nw の合計を N とする。
労働者あたり単位時間に供給する資源量を ωとする
と，供給される資源の総量 Ωは Ω = ωnw で与えら
れる。それを生産者あたりE，ただ乗り者あたりE′



で消費するならば， Ω = nrE + ncE
′ である。仮定

から，生産者あたりの資源消費量 1に対して，ただ
乗り者あたりの資源消費量を 1 + η (> 1)とすると，
E′ = (1 + η)E が成り立ち，生産者あたり単位時間
に獲得できる資源量 E は次式で与えられる：

E =
ωnw

nr + (1 + η)nc

生産者あたりの公共利益生産量 f 生産者が単位時
間あたりに資源量 Eを獲得したときの公共利益生産
量 f(E)を，Eに対して単調増加かつ上限値R0を持
つ次式で与える：

f(E) =
R0E

A+ E

Aは生産量 f が半上限値 R0/2となる獲得資源量を
表す。

生産者による総公共利益生産量 ϕ 集団中のただ乗
り者比率を q = nc/N，協力者中の労働者比率を
p = nw/(nw +nr)とすると，単位時間あたり総公共
利益生産量 ϕ(p, q)は，生産者あたりの公共利益生産
量と生産者数の積として，次式で与えられる：

ϕ(p, q) = nrf(E)

= (1− p)(1− q)N
R0Cp(1− q)

1 + ηq − p(1− q)(1− C)

ここで，C = ω/Aであり，協力者による公共利益の
生産効率を表す。

4 数理モデル解析の結果
総公共利益生産量ϕを最大化する労働者比率p = p∗

は，与えられた q に対して唯一定まる。そして，最
大の総公共利益生産量 ϕ(p∗, q)はパラメータC，ηに
よらず qに対して単調減少である (図 2)。

<latexit sha1_base64="UTV9hoxhBq+SQqZKg44wnMEEEc0="></latexit>

0 < C < 1

C = 1

1 < C  1 + 2⌘

⌘  (�3
p
C + 11)C �

p
C + 1

(1� C)(
p
C � 1)

<latexit sha1_base64="UTV9hoxhBq+SQqZKg44wnMEEEc0="></latexit>

0 < C < 1

C = 1

1 < C  1 + 2⌘

⌘  (�3
p
C + 11)C �

p
C + 1

(1� C)(
p
C � 1)

<latexit sha1_base64="UTV9hoxhBq+SQqZKg44wnMEEEc0="></latexit>

0 < C < 1

C = 1

1 < C  1 + 2⌘

⌘  (�3
p
C + 11)C �

p
C + 1

(1� C)(
p
C � 1)

<latexit sha1_base64="vdB2w6wfLcom4fSVnfmmcg4TIjU="></latexit>

�(p⇤, q)

q

<latexit sha1_base64="vdB2w6wfLcom4fSVnfmmcg4TIjU="></latexit>

�(p⇤, q)

q
<latexit sha1_base64="8aClKoBC5gwfrSzeO2c2oIn4rhU="></latexit>

⌘  (
p
C � 1)(1 + 3

p
C)

(1 +
p
C)2

図 2: 最大の総公共利益生産量 ϕ(p∗, q)のただ乗り者比率
q に対する依存性。

p∗ の qに対する依存性は，0 < C < 1の場合，単
調減少，C > 1の場合，単調増加，C = 1の場合，
p∗ = 1/2である (図 3)。
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図 3: 労働者比率 p∗ のただ乗り者比率 q に対する依存性。

5 まとめ

協力者中の労働者比率が総公共利益生産量を最大
化する値であるとしても，ただ乗り者比率がより大
きな集団では，最大総公共利益生産量はより小さく
なる。また，Dobata and Tsuji [2]による実験結果で
は，巣外作業をする働きアリ系統の割合はコロニー
中の働かないアリ系統の割合に対して増加し，図 3

におけるC > 1の場合での解析結果と対応している。
よって，彼らの実験におけるアミメアリの集団は，働
きアリによる産仔効率が高い状況にあったと考え得
る理論的示唆が得られた。一方で，餌獲得のし易さ
や気候による生理的な影響により産仔効率が低い場
合には，働きアリの餌供給への分業比率が大きくな
り，併存する働かないアリの比率に対して単調減少
を示す可能性も示唆された。
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We consider a modified SIR model with a four dimensional system of ordinary differential equations 
to consider the influence of a limited isolation capacity on the final epidemic size defined as the to-
tal number of individuals who experienced the disease at the end of an epidemic season. In many 
countries, there has been a shortage of medical resources under the outbreak of SARS-COV-2. The 
isolation requires a certain specific space with highly organized conditions to keep the infected indi-
viduals away from the other community members, so that there must be a certain capacity for it. 
With its too small capacity, the isolation strategy may break down at a finite time on the way of 
epidemic process.

We consider an epidemic dynamics in a season, which consists of susceptible, infective, isolated, 
and recovered individuals. We assume the followings for our modeling:

• The total population size of the community is constant, ignoring any demographic change with
birth, death, and migration in a given epidemic season.

• Isolated individuals cannot contact any other in the community.

• Any isolated individual is not discharged in the season.

• The isolation capacity is limited. When the isolation reaches the capacity, it breaks down and
becomes incapable.

S I R

Q

Following the last assumption, the epidemic dynamics may contain two phases: isolation effective
phase and isolation incapable phase. The isolation is available at the isolation effective phase, while
it is ceased at the isolation incapable phase since it has reached the capacity.

With the above assumptions, we consider the following model:

dS

dt
= −β I

N −Q
S;

dI

dt
= β

I

N −Q
S − γI − σ(Q)I;

dQ

dt
= σ(Q)I;

dR

dt
= γI

with

1



(a) (b)

Figure 1: qmax-dependence of the final epidemic size. Numerically drawn for (a) β/σ0 = 0.8; (b)
β/σ0 = 1.25, commonly with S0/N = 0.9 and γ/σ0 = 1.

σ(Q) =

{
σ0 Q < Qmax;
0 Q = Qmax

and the initial condition (S(0), I(0), Q(0), R(0)) = (S0, I0, 0, 0). The variables S, I, Q, and R denote
the sizes of susceptible, infective, isolated, and recovered subpopulations respectively. The total
population size of the community is denoted by a positive constant N , and it is satisfied that S(t) +
I(t) + Q(t) + R(t) = N for any t ≥ 0. Every parameter is positive. The parameter γ denotes
the recovery rate of infective individual. The disease transmission follows the frequency-dependent
infection force with the infection coefficient β. Since the subpopulation size of free individuals is given
by N − Q, the net incidence rate is given by βSI/(N −Q). The piece-wise function σ(Q) denotes
the isolation rate of infected individual. The parameter Qmax represents the capacity of isolation.

The final epidemic size for the model is defined here as the proportion of recovered and isolated
individuals in the community at the end of epidemic dynamics. When the isolation never reaches
the capacity in any time, the final epidemic size is determined only by the isolation effective phase
and denoted by z−∞ = q−∞ + r−∞, where r−∞ and q−∞ denote the proportions of isolated and recovered
individuals at the end of epidemic dynamics. However, when the isolation reaches the capacity in
a finite time due to its insufficient capacity, the final epidemic size is denoted by z+∞ = qmax + r+∞,
where qmax = Qmax/N , and r+∞ denote the proportion of recovered individuals at the end of epidemic
dynamics.

From our analysis, we derived the equation that determines the final epidemic size respectively
when the isolation never reaches the capacity at any time and when the isolation reaches the capacity
in a finite time, and show that the final epidemic size is monotonically decreasing in terms of the
isolation capacity when the isolation reaches the capacity in a finite time, as shown in Figure 1.
Further we derived a condition that determines a critical value of the isolation capacity qc below
which the isolation reaches the capacity in a finite time in the epidemic season. In such a case, the
final epidemic size necessarily becomes larger than that when the isolation capacity is beyond the
critical value. We also found that the final epidemic size could have a discontinuous jump at the
critical value of the isolation capacity under a condition about the epidemic dynamics, as indicated
by Figure 1. In such an epidemic dynamics, the isolation capacity below the critical value causes a
drastic increase in the final epidemic size, compared to that when the capacity is beyond the critical
value. Such a jump in the final epidemic size does not appear under the other condition. Then the
isolation capacity below the critical value could not result in much increase in the final epidemic size,
so that the existence of the critical value of the isolation capacity may be little observable.

The findings from this thesis could help us to understand the policy for prevention of a trans-
missible disease spread, the isolation of detected infectives is one of the possible choices. Our result
implies the necessity of a sufficient capacity of the isolation in order that the isolation works effective
to suppress the final epidemic size.
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1 Introduction

In this work, we are investigating the estimation

of social situation by using infection probabilities

in the case of disease outbreak in a certain com-

munity with members who have different level of

activities. We construct and analyze a mathemat-

ical model to consider the correlation between the

social activity and the infection risk in a commu-

nity. In our modeling, the infection risk is indexed

by the expected number of new cases. We take into

account the activity level and the sphere where the

activity takes place, according to the type of social

interaction held.

2 Assumptions

Let us assume a community which is composed

with two classes based on their activity level in

daily life: less-active and active. The less-active

class do not spend a significant portion of their

day outside their residential area, while the active

class members partake their activities both in the

residential area and public places out of their res-

idential area.

We here assume only two different phases

about the activity sphere: private and social

phases. Private phase is the activity sphere mainly

in the residential area with limited interactions

with the family members, neighbors, and house

staffs. At the social phase, the interactions are

with arbitrary members of the community in the

public sphere which may include but not limited

to work, school, shops, public transportations, etc.

The less-active class members have activities

at only at the private phase, and the active class

members have those at both the private and social

phases. At the private phase, the epidemiological

contact between members of two classes is possi-

ble. In contrast, the epidemiological contact at the

social phase happens only between members of the

active class.

The likelihood of infection is assumed to be

different according to the interaction that takes

place at each phase, contributed by both the ac-

tive and less-active classes at the private phase and

solely by the active class at the social phase.

3 Modeling

The active class and less active class and their activity

sphere.

Expected number of new cases for each class

El(α, q) = βp(1− q)N ;

Ea(α, q) =
[
1−

{
1− (1− α)βp

}(
1− αβs

)]
qN.

El : expected number of new cases in less-active class

Ea : expected number of new cases in active class

βp : infection probability at the private phase

βs : infection probability at the social phase

q : ratio of active class in the population 0 ≤ q ≤ 1

N : total number of individuals in the population

qN : number of individuals belonging to the active class

(1− q)N : number of individuals belonging to the less-
active class

α : proportion of time spent at the social phase by the
members of the active class (0 ≤ α ≤ 1)

Total expected number of new cases

E(α, q) = El(α, q) + Ea(α, q)

Probability of infection at the private and social
phase

βp = βp(α, q,N) = σp{(1− q)N + (1− α)qN};

βs = βs(α, q,N) = σsαqN

σp : infection coefficients at the private phase

σs : infection coefficients at the social phase

4 Analytical result

Dependence of the infection risk on the class

size



Theorem 1 The expected number E is monoton-

ically decreasing in terms of q ∈ (0, 1) if and only

if α ≤ αc, where αc is given by the unique root of

the cubic equation

−3α3 + 5α2 + 2Aα− 2

σsN
= 0

for α ∈ (0, 1), where

A :=
1

σsN
+

1

σpN
− 1.

Otherwise, when α > αc, E has a unique extremal

minimum at q = q∗ ∈ (0, 1) where q∗ is given by

q∗ =



1

3(1− α)α

{
− (A+ α) +

√
(A+ α)2 +

6(1− α)

σsN

}
for α ∈ (αc, 1);

1/(σsN)

1/(σsN) + 1/(σpN)
for α = 1.

(1)

Dependence of the infection risk on the ac-

tivity

Theorem 2 The expected number of new cases E

is monotonically decreasing in terms of α ∈ (0, 1)

if and only if q ≤ qc, where qc is defined by

qc :=
3

2
+A−

√
(
3

2
+A2)− 2

σsN
. (2)

Otherwise, when q > qc, E has a unique extremal

minimum at α = α∗ which is the unique root of

−4α3 + 3(1 +
1

q
)α2 +

2A

q
α− 2

σsNq2
= 0 (3)

for α ∈ (0, 1).

Corollary 1 The expected number of new cases E

cannot become minimum for α = 0 or q = 0.

Corollary 2 The expected number of new cases E

becomes minimum for α = 1 when q ≤ qc, while it

becomes minimum for q = 1 when α ≤ αc.

Numerically obtained (α, q)-dependence of E(α, q) with

σsN = 0.6, σpN = 0.4, qc = 0.372, and αc = 0.42152.

Contour map (left) and 3-dimensional graph (right).

5 Management of infection

risk

Classification of the social structure indexed by (α, q). Nu-

merically drawn with parameter values, same with those for

the previous numerical map and graph.

As every community is characterized by its own

α and q, we could classify communities according

to the restriction on the management of infection

risk into three types: Type I community for q ≤ qc,

Type II for q > qc and α ≤ αc, Type III for q > qc

and α > αc.

• Type I community: the expected number of

new cases becomes smaller as the proportion

of the social phase gets larger.

• Type II community has a relatively large ac-

tive class with a sufficiently small proportion

of the social phase.

• Type III has a specific proportion of the so-

cial phase to minimize the infection risk

6 Conclusion

• There is a dependence of the infection risk for

the community upon the community struc-

ture and activity.

• Sufficiently large active class requires a cer-

tain duration at the social phase to minimize

the infection risk, while longer duration at

the social phase reduces the infection risk

for a community with sufficiently small ac-

tive class.

• When the active class has a sufficiently long

social phase, there is a certain size of active

class to minimize the infection risk.
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論文要旨 

１. 初稿 

感染症の伝搬動態を駆動する外的要因を明示的に識別し、因果推論並びに確率的予測を行う洗練された数

理統計モデルの定式化は、医学研究において極めて肝要であり、公衆衛生政策の策定に期する重要な基礎

的証拠となり得る。歴史的には、理論疫学の枠組みで感染症の流行ダイナミクスを評価する取り組みが主流で

あるが、時空間階層モデルや時系列回帰モデルに代表される環境疫学の数理的理論を疾病動態の定式化へ

応用を試みた研究は極めて稀である。この様な手法は、感染症の駆動因子の極端現象が、流行時期や強度に

影響を与える時間枠について重要な示唆を与える事が出来る。本研究では、感染症疫学と環境疫学の双方の

手法を融合し、日本で疾病負荷の高い呼吸器ウイルス感染症（新型コロナウイルス、インフルエンザ、RS ウイル

ス）に焦点を当て、伝搬動態を規定する環境及び行動因子の解明を目指した。 

 

２. 新型コロナウイルス感染症流行前後のインフルエンザ及び RSウイルスの疫学 

新型コロナウイルスの世界的パンデミックの制御を目的とした、ソーシャルディスタンス、ロックダウン、マスクの使

用などの非医薬品的介入（NPIs）は、インフルエンザや RS ウイルスなどの他の呼吸器ウイルス感染症の伝播動

態に間接的に影響を与える可能性が指摘されている。本研究では、新型コロナウイルス流行初年度である

2020 年に、インフルエンザ及び RS ウイルスの発生率が過去６年間の平均値と比較して、それぞれ約８１.０％及

び約６１.０％の大幅な減少を示した事を、サーベイランスデータを活用することで実証した。更に、時系列統計モ

デルを用いた解析により、これらの症例数の減少が、手指衛生活動の増加や国内外の渡航客数の減少と強固

に関連していた事が客観的に明らかになった。 

 

３. 新型コロナウイルス感染症と非医薬品的介入及び気候変動との複雑な非線形遅延関連構造 

新型コロナウイルス感染症の伝播動態に非医薬品的介入や気候変動などの外的要因の確率変動が寄与して

いるという重要な疫学的証拠が蓄積されつつある。本研究では、日本における約 2 年間のパンデミックにおける、

室外気温、人移動パターン、実効再生産数の間の複雑な非線形遅延構造の関連性を定量的に特定した。解析

の過程では、その他の気象的要因（湿度、降水量、風速など）、個人防護行動（マスク着用や手洗いなど）の遵

守によるリスク認知、特定の NPIs の実施（緊急事態宣言など）、懸念される新しい変異株（オミクロン株など）の

出現、最終的にはワクチン接種キャンペーンの変化もモデルに取り入れた。モデル解析の結果、21 日間の遅延

構造を加味した気温と人移動パターンの確率分布の１−９９％の変化が、それぞれ約１４.０％及び約２６.０％の実

効再生産数の確率変動に寄与していることが明らかになった。流行ダイナミクスのメカニズムにおける環境及び

行動因子の相対的役割を評価する事で、既存の研究の結論を統合的に特徴付け、感染における不均一性の

形成に関与する追加の時間依存性メカニズムについての示唆を与える事が出来る。 
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４. 結語 

本稿では、日本で代表的な呼吸器ウイルス感染症の動態機構の相互作用を、感染症疫学と環境疫学の手法

を併用し、数理統計モデル解析によって評価を行った。この様に、従属性を持つ感染症データの複雑現象を解

明するための柔軟な定式化を実装し、構造的な振る舞いを見抜くことが出来れば、より根源的な疾病動態の原

因を因果的に把握することが可能になる。筆者は、観察される非線形及び多遅延な曝露構造を同時系で加味

できる枠内で、小領域なマクロ依存構造、ランダムウォーク、ベイズ推論、機械学習などの概念を統一的に考慮

可能な時空間階層モデルが、早期警報システムの構築に重要であると考えている。今後の医学の学際的な研

究により、未発展な感染症疫学分野の融合的解析手法と基礎理論の確立が今後の主要な目標と捉えられる。 
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