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口蹄疫伝染パターンと変形SIRモデル 

松島弘典、大宮眞弓 

（同志社大学大学院工学研究科数理環境科学専攻）

1. はじめに 

本論稿では、インフルエンザの流行の数理モデル

（微分方程式）として定評があり、かつ長い歴史を

有するSIRモデルを改良することにより、口蹄疫の伝

染パターンの数理モデルとして、2010年に宮崎県内

で流行した口蹄疫の実際のデータに出来うる限り近

い変形SIRモデルを提唱する。 

ところで、このような感染症の伝染パターンを微

分方程式で表す方法には一長一短があると思われる。

まず長所としては、数少ない方程式で記述するため、

方程式を詳細に解かずとも伝染の様子を読み取るこ

とが可能で、さらに、ある程度の実データを参照す

ることにより、自分達がその時点でどのような状態

にあるのかを概略知ることができ、殺処分等の対策

も打ちやすくなることが挙げられる。他方、短所と

言うよりは、根本的な疑問と言ったほうがより適切

であるが、不確定要素を多く含む感染症蔓延の様子

を、決定論的な数個の微分方程式で記述できるのは

余りにも楽観的過ぎるのではないかと言う観点であ

る。これらの疑問に著者としてここで答えることは

差し控え、読者の率直な意見を承りたい。 

 

2. 口蹄疫の概要 

口蹄疫とは、周知のように、口蹄疫ウイルスによ

り、牛・豚などの偶蹄類が感染する伝染病である。 

口蹄疫は感染力・伝播力が非常に強く、また非常

に長い生存期間（数週間～数か月）を持つ。さらに

は、残念ながら、有効な治療法がないというのが口

蹄疫の現状である。発症すると、致死率は成畜で数％

だが、残念ながら産業動物の生産性が著しく低下す

る。このため、感染した家畜の摘発・淘汰が、本病

の清浄化のための国際的原則であり、日本でも家畜

伝染病予防法において「法定伝染病」に指定し、患

畜・疑似患畜は殺処分を義務付けている。 

 

3. 宮崎県における口蹄疫の流行 

2010年4月20日、宮崎県において我が国で10年ぶ

りに口蹄疫が発生したことは記憶に新しい。実際に

292戸、211,608頭で発生し、宮崎県東部において局

地的に感染が急速に拡大し、このことより，発生農

場等においてすべての家畜を処分しなければならな

かったり、新たな家畜が導入できなかったりなど，

発生農場等に加え周辺の畜産農家の経営や畜産物の

輸出にも多大な影響を与えた。この様に、口蹄疫は

感染力等からも、狂牛病以上に畜産にとって脅威と

なっている。その為、対策は、あらゆる観点から行

うべきであり、本論稿、門外漢にも拘らず、数理的

側面からの考察も不可欠と思い、敢えて執筆した次

第である。 

 

4. 擬似患畜の頭数および殺処分頭数の推移 

農水省発表の宮崎県内での口蹄疫による擬似患

畜の頭数および殺処分頭数推移の実データのうち、

牛のもののグラフを図1に、また豚のものを図2 に

示す。なお、疑似患畜頭数をI(t) としたとき三日平

均を 

𝐼 =
1

3
(𝐼(𝑡 − 1) + 𝐼(𝑡) + 𝐼(𝑡 + 1)) 

で表す。それは、疑似患畜頭数そのもののグラフよ

りも、それをある程度平滑化したものと考えられる。

変動を微分方程式の解で表す際には、得られるデー

タは微分可能な関数なので、必然的に滑らかなもの

になり、離散的な現実のデータからはかけ離れたも

のになる為、この様な操作を行ってグラフにしてい

る（図１，２参照） 

 
 図１擬似患畜の頭数および殺処分頭数の推移(牛) 

 

 

 図２擬似患畜の頭数および殺処分頭数の推移(豚) 



5. SIRモデル 

感染症の蔓延パターンをある種の力学系＝微分方程

式で記述しようとする試みは、多々知られている（例

えば[STKY,pp253-276]の梯氏の解説を参照）。 

本論稿では、身近な感染症であるインフルエンザの

感染パターンを力学系（微分方程式）で表現した、1927

年にKermackとMcKendrickによって導入されたSIRモ

デルを取り上げる（例えば[HSD]参照）。これは、時刻

をtとして、 

 (𝑡)＝非免疫感染可能者数（Susceptible）、 

𝐼(𝑡)＝感染人口(Infectious)、 

 (𝑡)＝感染後死亡、もしくは免疫を獲得して感染系

から排除された人数（Removed） 

とおいて、これらの増減を記述した微分方程式である。

一人一人の健康人は病人数𝐼(𝑡)に比例する確率で感染

して病人になる。人口全体としては、病人の増加速度

は健康人の数 (𝑡)にも比例する。それに対して治癒は、

病人の周りに健康人や治った人が多くいるかどうかに

は関係なく、自分自身の治癒力にのみかかっている。

よって、各病人は一定の速度 で病気から回復して免疫

を得るとするのが妥当であろう。これらの要素を取り

入れると、SIRモデルは 

𝑑 (𝑡)

𝑑𝑡
= −𝜆𝐼(𝑡) (𝑡) 

            
𝑑𝐼(𝑡)

𝑑𝑡
= 𝜆𝐼(𝑡) (𝑡) −  𝐼(𝑡) 

𝑑 (𝑡)

𝑑𝑡
=  𝐼(𝑡)             

という極めて単純な微分方程式系で表わされる。ただ

し、λは健康人と病人が1 対1で接しているときの感染

率である。 

まず、この微分方程式の両辺を足し合すと 

𝑑

𝑑𝑡
( (𝑡) + 𝐼(𝑡) +  (𝑡)) = 0 

なので、全体の人数 (𝑡) + 𝐼(𝑡) +  (𝑡)は変化しない。

即ち、SIRモデルは、総人口保存型モデルである。それ

に対して、口蹄疫等の家畜感染症は、周知のように、

殺処分を伴うため、口蹄疫感染数理モデルは、この条

件は満たさないモデル＝総人口減少型モデルでなけれ

ばならない。しかし、インフルエンザ感染モデルとし

てのSIRモデルのシンプルさは捨て難いものがあり（だ

からこそ80年余を経た今も力学系の教科書、例えば

[HSD]、にもとり上げられ続けている）、本報告でも、

このSIRモデルを踏襲しつつ、現実の口蹄疫の感染パタ

ーンを再現できるモデルを構築することにする。 

 

 

6. 変形SIRモデル 

研究の経緯としては、まず、宮崎県口蹄疫について

そのままSIRモデルを使用してみた。 (𝑡)は健康な牛の

頭数、𝐼(𝑡)は擬似患畜頭数、 (𝑡)は殺処分総数とする。  

結果は、予想通りと言えるが、通常の SIRモデルでは、

宮崎県における口蹄疫感染の実データのグラフと比較

したところ、未知変数 (𝑡)、𝐼(𝑡)、 (𝑡)のうち、口蹄疫

に感染した数𝐼(𝑡)だけ近似させることしかできなかっ

た。この理由として、感染から殺処分までの日数の遅

れや、口蹄疫は殺処分やワクチン接種等を行っている

ことなどが原因であり、このことを考慮してモデルの

作成を試みた。ただし、今回の研究では元の SIRモデ

ルの式になるべく近い形の式で作成する目的で試みた

ため、日数の遅れは考えずそれを無視して試みた。ま

ず、口蹄疫に SIR モデルを目的に応じて変形するには

次のようなことを考える必要があった。すなわち、元

の SIRモデルと現実の口蹄疫感染数の変動を比較する

と、感染可能者数 (𝑡)の減少の度合いを減らし、除外

数 (𝑡)の増加を防ぐことを考えねばならない。そこで、

SIR モデルの右辺に定数 αという制御パラメータを取

り入れて、次のモデルを作成してみた。 

𝑑 (𝑡)

𝑑𝑡
= −𝛼𝜆𝐼(𝑡) (𝑡) 

          
𝑑𝐼(𝑡)

𝑑𝑡
= 𝜆𝐼(𝑡) (𝑡) −  𝐼(𝑡) 

𝑑 (𝑡)

𝑑𝑡
= 𝛼 𝐼(𝑡)            

ここで制御パラメータ𝛼は罹患率調整定数と見なした。 

また、擬似患畜である𝐼(𝑡)を減らす必要があり、次

に𝐼(𝑡)を減らすということにより (𝑡)も減少させるこ

とが必要である。また、これがとても重要なのだが、

 (𝑡)の減少度を減らすことにより擬似患畜数𝐼(𝑡)の増

加を防ぐことができる。 

以上のような考察をもとに微分方程式系 

𝑑 (𝑡)

𝑑𝑡
= −𝛼𝜆𝐼(𝑡) (𝑡) 

                        
𝑑𝐼(𝑡)

𝑑𝑡
= 𝜆𝐼(𝑡) (𝑡) −  𝐼(𝑡) − 𝛽𝐼(𝑡) 

𝑑 (𝑡)

𝑑𝑡
= 𝛼 𝐼(𝑡)             

の係数を多変量解析の手法で係数を決定し、数値 

実験の結果、口蹄疫感染モデルとして作成することが

できた。この方程式を変形 SIRモデルとよぶ。ここで𝛼

は罹患率調整定数，𝛽は𝐼(𝑡)の殺処分定数と仮定し表し

た。これらの要因を考えることによって，まず横軸の

時間 tをかなり正確に実際のデータと近似させること

ができた。また，治癒率や感染率に関しては現実の値



と一致、またはそうである可能性が高い値を使用する

ことができた。さらに，全体の総数を表すため、この

式を全て足すと、次のようになる。 

𝑑

𝑑𝑡
( (𝑡) + 𝐼(𝑡) +  (𝑡)) 

 = −𝛼𝜆𝐼(𝑡) (𝑡) + 𝜆𝐼(𝑡) (𝑡) −  𝐼(𝑡) − 𝛽𝐼(𝑡) + 𝛼 𝐼(𝑡) 

 = (1 − α)𝜆𝐼(𝑡) (𝑡) − (1 − 𝛼) 𝐼(𝑡) − 𝛽𝐼(𝑡) 

 = ((1 − α)(𝜆 (𝑡) −  ) − 𝛽)𝐼(𝑡) 

 

また，4パラメータ𝛼、𝛽、𝜆、 が条件 

(1 − α)( 𝜆 −  ) < 𝛽 

を満たすならば総数 (𝑡) + 𝐼(𝑡) +  (𝑡)は減少するので、

これを総数減少条件と呼ぶことにする。ここで、

 (𝑡) < 1であるから、 

(1 − α)( 𝜆 (𝑡) −  ) < 𝛽 

となる。したがって総数 (𝑡) + 𝐼(𝑡) +  (𝑡)は単調減少

する。 

 

7. グラフの近似 

最小二乗法を用いることにより、変形SIRモデルを、

宮崎県でおきた口蹄疫の実データによるグラフに近似

させた。 

具体的には、変形SIRモデルの (𝑡)(健康な牛の頭数)、

𝐼(𝑡)(擬似患畜頭数)、 (𝑡)(殺処分総数)を数式処理シス

テムMapleを用いて𝑡 = 1   を代入して解いた各々の

値と、実データとの残差の二乗を足し合わせ比較した。

その中で、最も小さい値を示したものを選び、変形SIR

モデルの精度を高めた。 

豚に関する変形 SIRモデルを数式処理システム

Mapleで解き、グラフで表したものと実データを図

3~4に示す。 

 

 
図３変形 SIRモデル𝛼 = 0.6, 𝛽 = 0.28, 𝜆 = 0.6,  = 0.18 

 

 

 

 

 

 

 
図４豚の実データ 

 

得られた結果を比較してみると、驚くほど現実デー

タと類似した変動を示しているように見える。しかし、

疑似患畜頭数が殺処分頭数を大きく上回る13日目から

30日目にかけての様子が、かなり現実とは異なってい

る。この理由は簡単で、現実には、殺処分が開始され

たのは25日目あたりからであるのに対して、変形SIR

モデルでは、疑似患畜発生と同時に殺処分を行うよう

に設定しているからである。このようなことを考慮し

て近似モデルを考えると、それは「遅れ」を伴う方程

式になり、近似解法もかなり厄介なものとなる。そう

なると、現場の畜産業者達が多くを学ばなくても、手

軽に扱える上の述べた数式処理システムMapleで簡単

に解くというような訳には行かなくなり、我々の研究

の本来の目的とはかけ離れたものになるので、望まし

くない。その様な観点から、取り扱いやすいシンプル

な形式で、かつ殺処分の遅れを含みこんだ数理モデル

は他日を期したい。 
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