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研究要旨 

 感染症の集団内での動態を解析する手法の一つに数理モデルがあり、

集団を感染ステージなどを考慮した小集団に区分し、時間経過に伴う集

団間の個体の遷移を微分方程式などで表現することで解析する。本研究

では、2014 年から西アフリカ地域で大規模な流行を起こしたエボラ出

血熱について、同病の特性を踏まえた数理モデルを構築し、感染拡大状

況を予測するとともに、この結果を公表データと比較した。また、構築

したモデルを用いて、感染者の隔離を例に、対策の有効性の評価を試み

た。ギニア、リベリア、シエラレオネの 3 か国を均一な集団と仮定し、

発生後の本病の感染拡大を再現したところ、公表されている感染者数及

び死亡者数のデータとよく一致した。この結果、1 人の感染者が一世代

の間に新たに感染させる感染者数を示す基本再生産数 R0は 1.32 と推定

され、既報と同程度の値となった。また、現在の西アフリカ地域では、

発症者の隔離までに約 5.2 日かかっていると推定された。構築した数理

モデルから、R0と隔離までの日数について検討したところ、隔離までの

日数が 3.4 日未満であれば、大規模な感染拡大は起こらないと推定され

た。このことから、流行地域での医療体制の強化等により、現在の隔離

までの日数を大きく短縮できれば、流行の沈静化が十分可能であること

も示唆された。一方、モデルによる予測の結果は、最近の流行データに

対しては過大な結果を示しており、最近の国際的な対策の強化により、

流行地域での感染拡大が鈍化しつつあると考えられた。本研究の結果か

ら、感染症の流行の解析に数理モデルが有効であること、モデルを用い

た対策の検討など､広範な応用が可能であることが改めて確認された。

今後、公衆衛生及び獣医衛生の様々な疾病に対して、本手法が応用でき

ることが期待される。 
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対策の変化を考慮していないことによる

制約があることに注意する必要がある。

前者については、例えば、ギニアの 1 感

染者が、同じ村に居住する非感染者と同

じ確率で、遠く離れたシエラレオネの感

染者を感染させると仮定していることに

なり、感染の指数増殖期には、非現実的

な感染者を生んでしまう。また、本研究

のモデルで得られた結果が、最近の公表

データに対して過大な推定を与えたこと

は、最近の国際的な対策の強化による感

染拡大の抑制を、モデルが適切に反映し

ていないことによるものと考えられる。

今後、流行地における対策はさらに強化

されると考えられることから、適切なモ

デルを構築するためには、時間的推移に

伴う対策の有効性の変化を反映できるモ

デルとする必要がある。 

 数理モデルによる手法の有効性の一つ

は、感染症の特性について、数値解析的

に理解することが可能なことである。本

研究では、モデルに用いられる微分方程

式から、解析的に基本再生産数 R0を 1.32

と算出することができた。基本再生産数

は、感染初期に感染者が一世代の間に感

染させる平均二次感染者数を示しており、

麻疹では 20 程度、風疹で 10 程度である

のに対し、エボラ出血熱では 2000 年のウ

ガンダにおける、今回と同じザイール株

の流行で 1.34（Chowell、2004）、今回の

西アフリカの流行で 1.71-2.02（WHO、

2014）とそれほど高くないことが知られ

ている。今回の推定値もこれらの値と近

いものとなった。R0 の重要性は、感染症

の流行に対する対策の有効性についても、

解析的に知ることができることである。

本研究では、R0と隔離までの日数 k との

関係式を得ることで、現状の西アフリカ

地域で 5.2 日程度となっている隔離まで

の日数が 3.4 日以内であれば、大規模な

流行は起きないと推定された。この結果

は、一つには、感染者を発症から 3 日以

内に隔離できる国・地域であれば、本病

の流行が起きないことを示している。こ

れまでの本病の流行では、発見された発

症者への徹底した聞き取り調査などによ

り、発症前に潜在的な感染者を隔離して

きており、こうした体制が整っていれば、

本病が流行する懸念はないことになる。

また、すでに流行が起こっている西アフ

リカ地域においても、医療体制の整備や

感染防止の重要性に関する啓蒙活動など

により、感染者の隔離までの日数を短縮

できれば、本病は制圧可能であることが

示唆される。 

 本研究は、非常に大胆な仮定に基づく、

単純な数理モデルを応用した事例である

が、実際の感染データが示す感染拡大を

よく再現できること、また、対策の有効

性の検討も可能であることが示された。

同様の手法は、公衆衛生及び獣医衛生に

おける様々伝染病に応用可能であり、こ

の結果を踏まえ、さらに多くの疾病を対

象に、より複雑な事象も考慮した取り組

みが求められる。 

 

Ｅ．結論 

 西アフリカ地域の 3 か国を均一の集団

ととられた数理モデル構築することで、

実際のデータと整合性のある、感染拡大

状況の予測が可能であった。構築したモ

デルから、本病の基本再生産数は 1.32 と

推定され、この値から、感染者の発症か

ら隔離までの日数が 3.4 日以内であれば、

本病の流行は起こらないと考えられた。 
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