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まとめ

サイズが  ⼈⼝の⼤規模な、時間の SIR型システムによってモデル化された流⾏がピークに達
するまでにかかること。私たちはそれを⾒つけます 、どこ  は実効接触率であ
り、  感染者が感染するのを⽌める割合。

SIRモデル

    [4、p。75]伝染病の古典的なモデル

どこに  感染する可能性が⾼い⼈の数、  感染した⼈の数、  （監禁、治癒、または死
亡の結果として）感染から除外された⼈の数 総⼈⼝は⼀定とみなされま
す。初期条件を考慮する

想定します 。

    図1に例を⽰します。 、  1⽇あたり 1⽇あたり。これは感染の平均
期間に対応します  4⽇と再現可能 （⽤語と表記は、[5、p。102]に由来します）。
現実的であると主張することなく、これらは、流⾏を減らすための介⼊がない仮説のケースでコ
ロナウイルスに⾒られるものと同じ桁の値です[3]。
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図1. SIRモデルのシミュレーション。

    最初と3番⽬の⽅程式を組み合わせることで、よく知られています[4、p。76]微分システムの最
初の積分を⾒つけること：

どこで 。最初の⽅程式では、

図1の流⾏のピークは、 、2番⽬の⽅程式から発⽣します 。に注意してくだ
さい 単調に減少しています。もしそうなら  流⾏のピークの時間、つまり

だから

ポーズしましょう 。だから

流⾏ピークの漸近的振る舞い

    の増加を探しましょう 。のために 、私たちはそれに気づく
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付近の⾦ 、私たちは持っています

積分 発散しています。いつ 、だから私たちは

    では、の削減を探しましょう 。すべてのために 、 。私たちも持っています
 すべてのために 。私たちはすべてのためにそれを推測します

 そしてすべて 、

だから

フォームの合理的な部分に出くわします  と  と 。次のような単
純な要素に分解されます 。したがって、プリミティブは

。だから

右側のメンバーは次と同等です  いつ 。それは上で得られた上限と同等で
あるため、  いつ 。

    図1の例では、  数⽇間 ⽇。近似はかなりよさそうです。図2で
は、サイズを変化させています  ⺟集団とパラメータの 、 修正されました。私たちはそれに気
づきます  過⼤評価することもあれば、過⼩評価することもある 。
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図2.⽇付の⽐較  式（1）の積分で計算された流⾏のピーク（実線）と同等のもの 
 （点線）、に応じて 、いつ  10から  3つのパラメーター値 

など 。

    に注意してください  私たちがそれ以来持っている以来、その最初の流⾏の成⻑率です 
背が⾼い、  と 。この率は疫学データから推定できます。総⼈⼝を知る
したがって、流⾏のピークの⽇付を予測できます。実際には、⼈⼝の均⼀な混合のモデルの根
底にある仮説は、国の規模では疑わしいままであり、都市の規模では少し劣ります。

    歴史的に、KermackとMcKendrickは、再現性が は1に近かったため、⼩さな流⾏につながりま
した。限られた開発で 、彼らは明⽰的に解けるリカッチ⽅程式に到達したの
で、

どこに 、  と  パラメータに応じて特に複雑な⽅法で⾃分⾃⾝を表現する 、  と （例[1]を
参照）。流⾏のピークは 。ちなみに、私たちの知る限りでは、近似（2）は厳密に⽰され
たことは⼀度もないため、インフォーマルな記号の上下で使⽤するのはこのためです。 。それ
に加えて  前が⼩さい 。この場合、

（例[2]を参照）。と  無限に向かう傾向があるので、  そして最後に 。同じ漸
近的な振る舞いが⾒られます。式（1）に基づく分析は、すべての⼈に有効です  だけでな
く  1に近い。
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