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まとめ

2020年のフランスでの新しいコロナウイルスの流⾏データにSEIRタイプの流⾏モデルを調整します。特定の⽇付から
連絡先がゼロに減少した場合  流⾏の始まりに近い、流⾏の最終的なサイズは、ケースの累積数を掛けることによっ
て得られるものに近い  この⽇に再現性で 流⾏の。より⼀般的には、連絡先が時間の経過とともに分割される
場合  によって  だから 、その後、流⾏の最終的なサイズは 。私たちの⾒
積もりでは、  フランスで。

1.モデル

    図1 2020年2⽉25⽇から3⽉29⽇までのフランスで検出されたコロナウイルスの累積症例数を⽰しています。3⽉15⽇
の急な対策を講じて流⾏を⽌めた（学校の閉鎖、レストランなど）。これらの3つの⽇付では、ケースの累積数は13か
ら  それから 。図1 は、縦軸に対数座標を使⽤した同じデータと、線形回帰直線を⽰しています。3つの期
間があります。最初の期間は3⽉6⽇まで実⾏され、成⻑は急速ですがかなり不規則です。3⽉15⽇まで続く2番⽬の段
階では、成⻑は少し遅くなりますが安定しています。3⽉16⽇から3番⽬の成⻑はゆっくりと安定しています。2⽉25⽇
から3⽉15⽇までの最初の2つの期間でラインを調整すると、ケースの数は次のように増加します。  成⻑率 
1⽇あたり（右⾚）。倍増時間は ⽇。⼀⽅、対数スケールで特によく整合しているデータを使⽤して、
第2期間に限定すると、次のようになります。  1⽇あたりの倍増時間 ⽇（⻘右）。流⾏開始時のデータ
は、新たに輸⼊された症例の⼤部分によって混乱しているため、おそらくより信頼できる2番⽬の推定値です。これ
は、介⼊前段階で以下に使⽤するものです。第3期については、  1⽇あたりの倍増時間  ⽇。

図1. a）フランスのSantépublique Franceによると、2020年2⽉25⽇から3⽉29⽇までに検出された症例の累積
数。b）累積症例数の⾃然対数と線形回帰直線。

    この流⾏の数学的モデルを提案しましょう。古典的なSEIRモデル（たとえば、[3、p。61]を参照）に従って、フラ
ンスの⼈⼝を4つの区画に分割してみましょう：感染する可能性があります（ ）、感染しているが感染性はない（
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）、保護なしで感染性（ ）およびドライブチェーンから削除（ ）。この最後のコンパートメントは、感染している
が閉じ込められている⼈々、癒された⼈々、そして亡くなった⼈々をまとめたものです。このモデルを無限に改良し
て、より現実的なものにすることができますが、不明なパラメーターの数をできるだけ制限するようにしました。ま
た、実際的ではなく理論的な結果を得ることも⽬指しています。

    注  総⼈⼝、  実効接触率、  感染した⼈々が感染する割合  感染者が隔離される割合：

と 。データとリンクするためには、  現在知られているケースの累積数に対応しま
す 。

    流⾏が始まった当初、全⼈⼝に⽐べて症例数は⾮常に少ないため、 、線形化につながります

したがって、流⾏は指数関数的に増加する傾向があります。 、どこ  は⾏列の最⼤固有値です

特性多項式は

だから

コンパートメントの平均期間 、それは価値があります 潜伏期間に同化するものは、4⽇程度です[4]。したがっ
て、取る 1⽇あたり。コンパートメントの平均期間  分離する前に、それは価値があります は、ウイルスの
⽣物学的特性だけでなく、国ごとに異なる症例の分離の迅速さにも依存するため、推定するのがより困難です。フラ
ンスでの流⾏が起こってから、住⺠がすでにパンデミックの存在を⼗分に認識しているのに、それが約1⽇であると仮
定します。患者はすぐに隔離されます。だから 1⽇あたり。式（7）から、

これにより、有効接触率を数値で計算できます。  観測された成⻑率から 。

    公衆衛⽣対策が実効接触率を数値で割ることができると想像してください  これは1より⼤きい。少なくともどれだ
けの価値があるに違いないか 流⾏を⽌めるには？この値 、伝統的に⾔及 ロトカに続き、彼によって「再現性」
[6、p。102]、それは単に  に置き換えられます 、流⾏の新しい成⻑率  ゼロでなければなりません。式
（6）により、  そして

数値（  1⽇あたり）図1の流⾏曲線で⽰唆されています。パラメーターの不確実性を表⽰します  と 、これ
は概算値にしかなりません。

    より技術的な⽅法（[7]などの例を参照）では、  マトリックスのスペクトル半径も
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    SEIRモデル（1）-（4）に戻りましょう。介⼊がまったくない場合の流⾏の最終的な⼤きさを決定する⽅法を思い出
してください。これは、SIRモデルに使⽤される⽅法を簡単に適⽤したものです（たとえば、[5、p。76]を参照）。式
（1）は、

統合することで  で 、

流⾏が始まったとき、まだ誰も部屋にいなかった したがって、 。式（4）は、

どこに  制限を指定するとき  機能の 、増加し、増加する 。また、常に持っています
。いつ 、伝染病は結局停⽌するので  と  そのため、限界では、流⾏を免

れた⼈と感染したが、コンパートメントを通過した⼈だけが  ：

（9）、（10）、（11）を組み合わせることにより、

伝染病が始まった当初、感染した⼈々はほんのわずかでした。 。流⾏の最終的なサイズの⽅程式は、次のよ
うに書くことができます。

これはたまたまSIRモデルと同じ形状です[5]。と 、私たちはデジタルで⾒つけます 。

2.⼤幅な介⼊を伴う第2フェーズ

    特定の⽇にそれを想像してください 、⼤幅な対策が講じられている間、新しい有効な接触率は0に減少します。 
累積ケース。例えば、学校や公共の場に関する措置が施⾏された3⽉15⽇現在、累計5,427件の事件があった。次

に、これらの仮定の下で流⾏の新しい最終的なサイズがどのようになるかを予測できますか？

    指数関数フェーズの終わりに向かって  ケースの総数が依然として総⼈⼝のごく⼀部を占めている場合、

どこに  最⼤の固有値に関連付けられた固有ベクトルです マトリックスの（5）。だから、 。式
（8）を使⽤すると、

として  のために  いつ  0に近づきすぎていません。

でも したがって、
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    連絡先はゼロに削減されることになっています。 

このシステムを解く必要がなければ、伝染病の最終的なサイズは 、あるので 
 まだコンパートメントに⼊っていない感染者  当時 。だから

したがって、伝染病の開始に近い特定の⽇付から連絡先がゼロに減少した場合（線形近似がまだ有効であるほど⼗分
に近いが、線形化システムが収束する時間を持っていないほど接近していない場合）最初の固有値に関連付けられた
固有ベクトルに向かって）、流⾏の最終的なサイズは、この⽇付のケースの累積数に再現性を掛けることによって得
られるものに近くなります 流⾏の。SIRモデルについても、同様の結果が得られます。付録では、これはもうない
ことに注意してください  ⽐率を決定する⼈  指数関数的に分布するのではなく、より複雑な表現である
感染期間を持つモデルで。

    ⼈⼝統計学における⼈⼝の「成⻑可能性」の概念との類似性を説明する際に注意してみましょう[8、p。176]。これ
は、最終的な定常⼈⼝と特定の瞬間の⼈⼝の間の⽐率であり、この瞬間に出⽣率が再現性によって突然分割されま
す。 、⼈⼝がゼロ成⻑の漸近率で残されるように。私たちの計算と同様に、ロトカという意味で初期⺟集団が「安
定」している（つまり、最初の固有ベクトルによって与えられる）と仮定することで、Keyfitzは、増加、また含まれ
る式 ただし、SEIRモデルよりも複雑です[8、p。179]。

    また、  データから  報告されているAIDSケースの数からHIV陽性の⼈々の数を推定するた
めにHIVの流⾏の始まりに⽣じた問題に類似しているのは1つだけです。

    モデルに戻りましょう。と  と 、それは与える 。繰り返しになりますが、パラ
メータの不確実性を強調してください  と の値に反映されます 。

    図2 は、この2フェーズモデルを⽰しています。取りました  （フランスの⼈⼝）、 、 
、  と 。パラメータ  は式（8）で与えられ、 1⽇あたり。取りました  数

⽇  データに⾮常に近い 3⽉15⽇ 図より少し⻑くシミュレーションを続けると、数値的に
。

図2. a）2相モデルのシミュレーションの例。b）レポート  に応じて 。

図2  レポートの⽅法を⽰します  時間によって異なります ここで、接触率はゼロに減少します。この⽐
率に近い⾼原をはっきりと⾒ることができます 。いつ 、私たちは持っています  と 

なので、レポート 無限に向かう傾向があります。レポートが近づいています
いつ は、⾏列の2つの固有値の差の逆数の次数です（5）。逆に 、その後、介⼊は遅すぎます。流⾏はすでに
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過ぎており、 。棚の幅は  に近い  定数を掛けて成⻑する  いつ これ
は、たとえば、⼀定の係数を使⽤したSIRモデルの流⾏ピークまでの時間の挙動であるためです[2]。

    病院の混雑問題にとって重要である可能性がある、新しいケースのピークがいつ発⽣するかを知りたい場合、シス
テムを解決する必要があります（13）。⾒つける  と

図2の数値で 、私たちは持っています 、  とその派⽣物  連絡率が0に減少してから0.6⽇
後にキャンセルします。連絡率がゼロ以外の場合、遅延は明らかに⻑くなります。

3.汎化

    実際には、有効接触率は確かに完全にゼロではありません 。取得した値  それにもかかわらず、伝染病の
最終的なサイズは、ゼロの接触の場合よりも⾮ゼロの接触の場合の⽅が⼤きいことが確実であるため、実際の値の下
限と⾒なすことができます。 。この問題では、接触率が変動するSIRまたはSEIRタイプの流⾏モデルは「単調」
ではないことを思い出してください。 [1]。

    次に、接触率が0に減らされず、単に数値で除算される場合を考えます。  だから ながら、 。0
への削減は、境界線の場合に対応します。 無限に向かう傾向があります。この場合、 、

セクション1と同じ推論により、 

を統合することにより  と 、私たちはそれを推定します

そのときセクション2のように仮定します  ⼩さすぎず、⼤きすぎません。つまり、図2のトレイで 。として
 と

私たちは持っています

として  ⼩さいはずですが、  と

⾦ 仮説によって。だからソリューション 古典的なグラフィカルな議論によれば、この⽅程式の1は1
の前では⼩さくなります[5]。それを使う 、ようやく

いつ 、私たちはそれを⾒つけます 。また、 、あるはずです。

    図3の⽐較  図2のように修正  パラメータのさまざまな値 、流⾏の対数スケールでの最終的なサイズ 
 式（14）の数値シミュレーションによって  そして⽅程式の厳密に正の解で
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のために 。実際、後者の場合、⼤流⾏があり、式（12）を適応させるだけで⼗分です。これは、初期の感染率
とはほぼ無関係です。 私たちが想定した、それが⼩さい限り。2つの近似がの近くで有効で
なくなることがわかります 。

図3。  に応じて  （実線）、式（14）（⼩さい円）と⽐較して有効  そして⽅程式
（15）（⼩さなダイヤモンド）の解で有効 。

    流⾏の最終的なサイズは、次の場合に数桁異なることに注意してください。  に近い 。数量化が⾮常に難しいた
め 、この領域では、流⾏の最終的なサイズを予測することも困難です。のみがある  より⼤幅に⾼い  式（14）を
使⽤した予測は、 。

4.⾒積もりを試みる 

    図1に戻りましょう。 3⽉15⽇以降のデータにモデルのシミュレーションをフィッティングすることにより。この
ため、データから始めます 。過去8⽇間のデータは特に適切に調整されているため、モデルのシミュレー
ションを  どこに  1⽇あたり  ⽇、および対応する⾒積もり 
、  と 。のために 、実効接触率は 

 そして私たちは調整しようとします 3⽉29⽇までのデータに。最適なのは  と 、周り 。こ
の値は 、封じ込め措置はまだ不⼗分であると思われる。または、モデルが少し単純すぎるかもしれません。特に、
異なるコンパートメントで費やされた時間の⾮指数関数的な分布が、曲線が曲がり始める瞬間に影響を与えることが
予想されます。
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図4. 3⽉7⽇から29⽇までの症例数の⾃然対数（⼩さな円）  時間の関数として  上から下への4つ
のシミュレーション 。

    結論として、接触率が特定の⽇付から減少する2段階のシナリオを検討しました。減少時に検出された症例数に基づ
いて、流⾏の最終的なサイズの簡単な近似式を⾒つけました。ただし、この結果をより厳密に⽰し、実証する必要が
あります。おそらく、 。
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必ずしも指数関数的に分布するとは限らない感染期間のあるSIRモデルについて考えます。どちらか  以来の感染
者の密度  時間単位 。どちらか  実効接触率と 感染した⼈々が感染の拡⼤を⽌める割合。流⾏の始まりに

ロトカの安定⼈⼝理論[6]のように、

どこに  定数であり、成⻑率  ⽅程式の唯⼀の解です

頼めば 、問題は推定することです  から 。⾦

私たちはそれを推測します
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最後に、

右側のメンバーと⼀致する特別な理由がないことがわかります 。レートが⼀定である特別
なケースでは、  と ただし、  したがって 。
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