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研究成果の概要（和文）： ２００１年の英国における口蹄疫の流行と疫学行政による介入の例

で明らかなように、空間明示的な疫学モデルは、流行がどのような速度で、どこを拠点に拡大

していくか、そしてそれを防ぐための有効な手段がなんであるかを明確にする上で、なくては

ならない道具である。たとえば，日本に感染力の強い病原体が上陸したとき，人の日常的な交

通流動に乗って、上陸地からどこに流行が飛び火し、どこを経由してどれだけの早さで全国的

な大流行に至るかを予測することは、きわめて重要である。本研究では、伝染病の時空間構造

に大都市圏の交通流動のデータを適用することにより、病原体の流行動態を宿主の日常的な交

通流動ネットワークの上に載せ，新型ウイルスが上陸した場合の流行過程を時間・空間明示的

に予測する理論を構成した。

本研究では宿主のネットワーク構造として、大都市圏の交通流動のデータ（国土交通省によ

る大都市交通センサスによる通勤・通学の流動センサス）を使用して伝染病の流行動態のコン

パートメントモデルを構成した。病原体の流行動態を宿主の日常的な交通流動ネットワークの

上に載せることにより、新興感染症が首都圏に導入された場合の流行過程を時間・空間明示的

に予測する理論を構成することができた。初期感染者居住地をさまざまに変えたモンテカルロ

シミュレーションの結果、流行動態は交通流の地理的トポロジー的情報よりも、居住地駅と勤

務地駅の利用者数のペアの分布が、感染症の流行規模や、大域的流行確率を決める主要なファ

クターであるという注目すべき結果を得た。また、ある勤務地に伝染病が到達するまでの待ち

時間が、その勤務地駅利用者数でほぼ決まり、利用者数の冪則で与えられることも分かった。

これらの結果は、新興感染症の防除策に利用する事が可能である。

研究成果の概要（英文）：Epidemic dynamics of an infectious disease spreading over the
commute network in Tokyo metropolitan area is analyzed using a simple mathematical
model. The model is formulated based on the meta-population connected by commuter
trains where each population is interconnected by commuter flows. Here, the actual data
from the Urban Transportation Census (Japanese Ministry of Land, Infrastructure,
Transport and Tourism) is used to simulate the movements of commuters. The effect of
infectiousness of pathogen and the structure of commute network are investigated and the
following results are obtained. The probability of global epidemic and the final size of global
epidemic are mainly determined by the joint distribution of home and work population
sizes, but is insensitive to the geographical or topological structure of the network.
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１．研究開始当初の背景
２００１年にイギリスで発生した口蹄疫は，

またたくまに流行域を拡大し，畜産に大きな
打撃を与えた．２００１年の流行では，イギ
リスの農漁食糧省は,流行発生１ヶ月半後に
は，家畜の移動や農場への立ち入りを制限し，
畜産市場を閉鎖するなどの措置をとって沈静
化に努めた．その一方で，畜産農場の所在地
と農場間の家畜の移動率のデータをもとに口
蹄疫流行の疫学動態をシミュレートする数理
モデルを用いて，モデルパラメータを推定し，
感染農場およびその近郊農場での処理の時
期・程度・方法が，将来の流行にどのような
影響を与えるかを定量的に予測し，口蹄疫の
早期終息に貢献した．

この口蹄疫の例で明らかなように，空間明
示的な疫学モデルは，流行がどのような速度
で，どこを拠点に，また，どこを突破口とし
て拡大していくか，そしてそれを防ぐための
有効な手段が何であるかを明確にする上で，
なくてはならない道具であると言えよう．た
とえば，日本に強毒インフルエンザや SARS
などの感染力の強い病原体が上陸したとき，
人の日常的な交通流動に乗って，上陸地から
どこに流行が飛び火し，どこを経由して，ど
れだけの早さで全国的な大流行に至るかを予
測することは，対策を立てる上で，きわめて
重要である．しかしながら，申請時の状況で
はそのような予測を可能にする空間明示モデ
ルの開発と解析は，特に日本では大きく立ち
後れていた．また，イギリスの口蹄疫の流行
モデルは先駆的な研究ではあったが，理論
的・数学的な解析が不足しているため，他の
感染症や地域への拡張が難しい状況にあった．

２．研究の目的
そこで，本課題では，伝染病の時空間構造

について以下のような研究目標を定めた．
（１）大都市圏の交通流動のデータ（たとえ
゙は ，国土交通省の「大都市交通センサス」に

よる通勤・通学の流動データをもとに，病原
体の流行動態を 宿主の日常的な交通流動ネ

゙かットワークの上に載せ，新型ウイルス等
上陸した場合の流行過程を時間・空間明示的
に予測する理論を構成する．（２）ある時点の

感染個体の空間分布データと，交通流動行列
の固有ベクトル解析を結合することにより，

゙か流行 最初に始まった場所を速やかに特定
するような感染経路解析を行う理論を開発
する．（３）交通流動ネットワーク構造の特
性と疫学ダイナミクスとの関連を理論的に
解明する．大域的感染に至る確率，流行の最
終規模，それぞれの地域への伝染病到達時期，
地域ごとの感染規模が，ネットワーク特性
（利用駅規模や接続度）と地理的な特性（そ
れぞれの地域間の距離）にどう依存するかを
明らかにする．その理論的な知見から，通勤
制限や休校を，どの地域にどの規模で行うこ
とが，伝染病の被害を効果的に減らすことが
できるかを探る．

３．研究の方法
空間明示的な流行動態を構成するには，空

間ネットワークとして人の日常的な流れを
定量的に評価する必要がある．これについて
は国土交通省が５年ごとに実施している大
都市圏の交通流動調査などの公開データを
用いた．これは，鉄道・バスの定期券の利用
区間データ，および通勤・通学での利用駅・
経路に対する大規模なアンケート調査に基
づくもので，毎日の人の流れの始点と終点，
およびその流量をかなり正確に把握できる．
このようにして，空間上のノード（利用駅周
辺の居住地と勤務地）とノードの間の人の流
動を行列で表現した．この流れに乗って毎日
集合と離散をくりかえす宿主に対する病原
体の感染動態を構成することにより，静的な

゙は結合ではなく，いわ 「毎日息をする」ネ
ットワーク上での感染拡大を数理モデル化
することに成功した（図１）．

４．研究成果
個体ベースモデルを用いて，首都圏の交通
流動ネットワーク上でのシミュレーショ
ンを行ったところ，伝染病が首都圏全体に
広がるか，局所的な感染に終わるかを決定
する上で重要な要因は，初期感染者を導入
した駅の規模であることが分かった．これ
に対して，その駅のネットワーク構造の上
での位置関係は，大域流行確率にはほとん



ど寄与しない．また，各駅への感染症到着時
刻も，駅の規模によってほぼ決まり，地理的
な位置関係にはほとんどよらないという注
目すべき結果が得られた（図２）．実際，各
駅での感染症到着時刻は，各駅の利用者数に
対するベキ則に従って分布することが分か
った（図３）．一方，流行の最終規模の大き
さは，感染力の強さのみに依存し，初期感染
者の利用駅規模には依存しないことが分か
った．

これらの多数回モンテカルロシミュレー
ションで得られた法則性は，個人の居住地駅
と勤務地駅が，それらの駅の規模だけで決ま
るランダムネットワークモデル（地理的な情
報は無視するが，居住地駅・勤務地駅のペア
のサイズが，現実の首都圏での接続分布に合
わせたモデル）を用いた解析的な分岐過程に
よってよく説明できることが分かった（図２
右）．ここまでの結果は，今年度中の国際誌
での掲載発表を予定している．

また，シミュレーションで得られた大域的
流行のための条件や，流行までの待ち時間，
最終流行規模等を，ネットワークのトポロジ
ー特性（ノードあたりの接続数，結合度，「小
さな世界」の度合いなど）や，さらに人の活
動性の指標（中心部への流量，一日の平均移
動距離など）の関数として定義する，より一
般的な数学的な解析への拡張を予定してい
る．また，ネットワークの特定のノードに最
初に感染者が到達した後に，その後の流行が
拡大する過程を，集合離散行列の固有ベクト
ルで予測する手法を構成し，この逆問題を解
くことにより，ある時点の感染者の空間分布
から、最初の感染者が出現した位置を推定す
る理論も現在構築中である．

図１ 国土交通省交通線センサスのデータ
を用いて，首都圏の鉄道駅間の通勤・通学利
用者数をモデルにとりこみ，各個人が昼間に
勤務地で感染するプロセスと夜間に居住地
で感染するプロセ，および，回復のプロセス
を SIR疫学モデルとして，個体ベースモデル

化した．ある居住地駅から勤務地駅に通勤
するひとりの感染者から伝染病が広がっ
た後の状態（勤務地での感染者の割合を色
で表す：暖色ほど感染者の割合が多い）．
最も感染者の多い赤い駅は，山手線沿いに
集中している．

図２ 大域的な流行の起こる確率が最初
のひとりの感染者の居住地駅のサイズ（横
軸）と勤務地駅でのサイズ（縦軸）のどう
依存するかを示す．左図は個体ベースのモ
ンテカルロシミュレーションを多数回繰
り返して得た結果，右図は居住地駅サイズ
と勤務地駅サイズのペアの確率分布を首
都圏における現実の分布と一致させたラ
ンダムネットワークモデルでの，分岐過程
を用いた解析的な結果．

図３ ある地域に伝染病が到達する時間
が，その地域の駅の利用者数（駅の規模）
にどう依存するかを示す．左は居住地駅，
右は勤務地駅について，個体ベースモデル
の多数回のモンテカルロシミュレーショ
ンを用いた結果．
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sasaki/home/members/a_sasaki

http://researchmap.jp/AkiraSasaki
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