
 
 

 
 
 
 

 
 
 

 

 
 

新型コロナウイルス感染症（COVID-19）の拡大を防ぐため，SIR モデルに代

表されるマクロな微分方程式系の計算で得られたと思しき結果をもとに，「人と

人の接触機会を 8 割削減する」ことが提唱されている．こうしたメカニズムを

直感的に理解しやすい形で示すことを目的に，特定対象地域の二次元空間（地

理空間）におけるランダムな人の動きをランダムウォークモデルで表現し，接

触する二者の間での感染を計算するモデルを構築した．またこれを用いて，現

在提唱されている「8 割削減」の有効性検証を試みた．本研究で示された時空

間ランダムウォークモデルによる数値シミュレーションの結果も，異なるアプ

ローチで導き出された「8 割削減」の合理性を支持しうるものであった． 
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To stop pandemics of the 2019 novel coronavirus (COVID-19), "80 percent reduction of person to 
per-son contact opportunities" is proposed by the Japanese government. This advocation is regarded 
to be based on the result of macroscopic differential equation model like SIR 
(Susceptible-Infected-Recovered) model. For the purpose of indicating person to person’s infection 
mechanism intuitively, a new model to calculate infections between two persons who contact each 
other was built. This model adopts a spatial random walk model to express random movement of 
people in a specific 2-D space in a sense of geography. The authors applied this model to verify the 
effect of the proposed infection control, "80 percent reduction". The result of the numerical 
simulation could support a rationality of "80 percent reduction" which was derived by different 
approaches. 
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式系の計算で得られたと思しき結果をもとに，「人と人の接触機会を 8 割削減する」ことが提唱されてい

る．こうしたメカニズムを直感的に理解しやすい形で示すことを目的に，特定対象地域の二次元空間（地

理空間）におけるランダムな人の動きをランダムウォークモデルで表現し，接触する二者の間での感染を

計算するモデルを構築した．またこれを用いて，現在提唱されている「8 割削減」の有効性検証を試みた．

本研究で示された時空間ランダムウォークモデルによる数値シミュレーションの結果も，異なるアプロー
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1. 2020年新型コロナウイルスの流行 
 
新型コロナウイルスまたは SARS コロナウイルス-2

（SARS-CoV-2）は，新型コロナウイルス感染症

（COVID-19）の原因となる SARS 関連コロナウイルス

（SARSr-CoV）に属するコロナウイルスである 1)．2019
年に中国湖北省武漢市付近で発生が初めて確認され 2)，

その後 COVID-19 の世界的流行（パンデミック）を引き

起こしている．日本でも2020年3月半ば以降海外からの

帰国者や感染源不明の感染者が増え，本格的な流行が始

まっている． 
4 月 7 日には首都圏を中心とする 7 都府県に対し「緊

急事態宣言」3)が発令され，16 日夜には対象区域が全国

に拡大された．感染の拡大を防ぐため，そこでは「人と

人の接触機会を 8割削減する」ことが強く求められてい

る．この「8 割削減」は厚生労働省のクラスター対策班

に所属する北海道大学の西浦博教授らが感染症の数理モ

デルによるシミュレーションにもとづいて算出したもの

とされている．厚生労働省新型コロナウイルス感染症対

策専門家会議 による「新型コロナウイルス感染症対策

の 状 況 分 析 ・ 提 言 」 （ 2020 年 4 月 22 日 ，

https://www.mhlw.go.jp/content/10900000/000624048.pdf）など，

関連の報道をみる限り，ここでは感染症の短期的な流行

過程を決定論的に記述する古典的なモデル方程式である

SIR モデル 4)をベースとした数理モデルが用いられてい

るものと考えられる．SIR モデルにおいては一般に，感

受性保持者 Sは感受性保持者 Sと感染者 Iの積に比例し

て定率で感染者 I に移行し，感染者 I は定率で免疫保持

者Rに移行すると仮定され，この時間発展は常微分方程

式で記述される連続力学系として表現される．しかし現

実の感染拡大は特定対象地域における二次元の空間で生

じるものであり，マクロな微分方程式系の計算のみで得

られた結果を直感的に理解することは容易ではない． 
感染症の拡大を扱うモデル研究の中には実際の二次元

空間を対象として，人や感染源の動きを物質の水平移

流・拡散に見立てて解析するセンスの研究事例 5) 6) 7) 8) 9)も

存在する．たとえば Simoes 7) や Fitzgibbonら 9)のように，

個々の感染者に注目した Agent Based Model（ABM）や

Geographical Information Systems (GIS) Based Modelを用いた研

究などであるが，モデルを時間発展方程式系の形で明示
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しているものは少ない． 
よって本研究では，こうしたメカニズムを直感的に理

解しやすい形で示すことを目的に，特定対象地域の二次

元空間（地理空間）におけるランダムな人の動きをラン

ダムウォークモデル 10) 11)で表現し，接触する二者の間で

の感染を計算するモデルを構築する．またこれを用いて，

現在提唱されている「8 割削減」の有効性検証を試みる． 
 
 

2. 構築したモデルの構造 

 
本研究では人同士の感染に関わる個別プロセスのミク

ロな評価を行うため，図-1 のようなフィールドを設定

した．これは外界から孤立した正方形の島（孤島）を想

定しており，10×10のグリッドのそれぞれに 1人の人口

（島民）を配置している．つまり，100 のグリッド上に

おいて初期感染者を含む 100人の島民がランダムに動き

ながら感染を広げていくランダムウォークモデルにより，

人の動きを近似しようというアイデアである．1 番から

100 番までの番号を付された島民は，1 タイムステップ

ごとに図-2 に示されたルールでグリッド間を移動する．

元のグリッドに留まるケースも含め，ここでは 9つのグ

リッドのそれぞれに，9.00～12.25％の確率で移動するも

のとしている．9 つのグリッドへの移動確率を均等にす

る場合はそれぞれが 11.11％となるが，ここでは東西

（左右）方向および南北（上下）方向それぞれの移動に

ついて発生させた 0～1の乱数をもとに決めており，0.35
未満，0.65以上，0.35～0.65（移動せず）で移動を決める

場合，図-2 の確率分布となる．ただし境界グリッド

（海岸線）において，上記パターンのうち系外グリッド

に至ってしまう場合は，東西（左右）方向および南北

（上下）方向のそれぞれについて，強制的に反対方向へ

（壁への衝突の反作用が働いたように）動かすものとし

た． 
初期感染者としては，図-1 のほぼ中央に位置してい

る 55 番の島民と，それを東西南北（上下左右）に取り

巻く 4 つのグリッド上の島民（45 番，54 番，56 番，65
番）を設定した．以降のシミュレーションにおいては，

これらの島民のうちのいずれかと同じグリッドで鉢合わ

せた島民は，設定された確率で接触・感染するものとし

ている．たとえば 55番の島民は，以後の 10のタイムス

テップを通じて図-3のような動きを見せる． 
現実には感染者が発症あるいは陽性診断がなされた時

点で隔離され，以後の感染は限定的なものになると考え

られるため，本シミュレーションにおいても「移動の停

止」や「系からの削除」を取り入れるべきとも考えられ

る．また，シミュレーションの対象期間を十分長くとる

場合は，回復・陰性化のプロセスも考慮すべきであるが，

本シミュレーションでは最悪のシナリオを想定すべく，

これらの要素を取り込んではいない．つまり，前述した

SIR モデルにおける R を表現していない．よって本研究

がフォーカスしているのは，感染の流行初期ということ

になる． 
 

 
図-1 孤島ランダムウォークモデルにおける 100 名の島民（中

央の5名を初期感染者とする） 

 

 
図-2 ランダムウォークにおける移動のルール（左：次のステ 

ップにおける移動確率，右：境界における反転） 
 
またグリッド内の人口密度が十分に小さい場合，同一

グリッドの内部でも島民同士の直接接触が発生しないと

すれば，感染は生じない．グリッド内で実際に島民同士

が接触するかどうかはサブグリッドスケールの現象とし

て扱い，接触（感染）確率のパラメータを設定すること

が可能である．よって本研究では，これを島民同士の接

触削減のパラメータとして読み替えている． 
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3. シミュレーションの結果 

 
前章でも述べたとおり，本研究では島民同士の接触イ

コール（一方が感染者の場合は）感染が発生すると仮定

する． 
 

 
図-3 ランダムウォークのパターン（55番島民の事例） 

 
図-4 は，タイムステップ 10 における感染の拡大状況

を，複数のシナリオ間で比較したものである．感染後の

移動を自由とし，接触削減も行わない場合は，100 名中

93 名が感染することとなる．また，いくつかのグリッ

ド（黄色もしくは赤色）では 4名以上の感染者が存在し

ている． 
一方感染後は移動しないものとした場合，4 名以上の

感染者が存在するグリッドは生じているが，全体の感染

者数は 100名中 22名に留まっている． 
さらに，感染後の移動を自由としながらも，島民同士

の接触を 8割削減した場合の感染者は，100名中 32名の

みとなっている． 
 

 
図-5 感染者数拡大のケース別比較（初期感染者5名を含む） 

 
図-5 は，タイムステップ 10 に至るまでの感染拡大を，

複数のシナリオ間で比較したものである．接触や感染後

の移動に制限を加えないケースでは，タイムステップ 3
以降で爆発的な感染拡大がみられるものの，シミュレー

ションの終盤では未感染者も少なくなるためか，感染者

数の伸びには頭打ちの兆候がみられる． 
ここで興味深いのは，感染後の移動に制限を加えずに

接触だけを 8割削減した場合の様子である．タイムステ

ップ 2～3 においては，接触を削減せずに感染後の移動

に制限を加えたケースよりも，感染者数の拡大を抑える

効果がみられる． 
以上より，感染者の隔離（移動制限）も接触の削減も

ともに重要であり，とりわけ移動の制限効果は大きいと

判断されるが，感染拡大期の初期においては，接触削減

の効果も顕著である可能性が示唆された． 
図-6 は，タイムステップ 10 における接触削減率ごと

の感染者数を比較したものである．感染後の移動を制限

しない場合，接触を 3割削減した段階で明瞭な効果がみ

られ，5 割削減以降でその効果は顕著となっていき，9
割削減では感染拡大をほぼ封じ込めた結果となっている． 
 一方感染後の移動を制限する場合は，接触削減の効果

は見えにくく，7 割削減あたりでようやく明瞭となって

 
図-4 タイムステップ 10 におけるケース別の感染広域化の比較（緑色は 2～3 名，黄色は 4～5 名、赤色は 6 名以

上） 
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いる． 
 

 
図-6 タイムステップ 10 における接触削減率ごとの感染者数

の比較（初期感染者5名を含まず） 

 
 なお，接触削減率が低い段階での効果が見えにくい理

由としては，発生した乱数による移動の多様性により，

個別グリッド内における接触よりも，同じグリッドで鉢

合わせるかどうかが支配的になるためと考えられる． 
 
4. まとめ 

 
前述したように，本研究では感染後の隔離を「移動の

停止」や「系からの削除」という形で表現していないの

で，感染後の移動ありと移動なしの 2ケースの中間的な

数値が現実のフィールドで起こりうる現象と考えるべき

であろう．「8 割削減」の対象者は非感染者（および非

感染自覚者）と考えられ，本研究がフォーカスしている

のは感染の流行初期であることを改めて強調しておきた

い． 
本研究で示した時空間ランダムウォークモデルによる

数値シミュレーションの結果も，異なるアプローチで導

き出された「8 割削減」の合理性を支持しうるものであ

った． 
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To stop pandemics of the 2019 novel coronavirus (COVID-19), "80 percent reduction of person to person 
contact opportunities" is proposed by the Japanese government. This guideline is based on the result of 
macroscopic differential equation model like SIR (Susceptible-Infected-Recovered) model. For the purpose 
of indicating person to person’s infection mechanism intuitively, a new model to calculate infections be-
tween two persons who contact each other was built. This model adopts a spatial random walk model to 
express random movement of people in a specific 2-D space in a sense of geography. The authors applied 
this model to verify the effect of the proposed infection control, "80 percent reduction". The result of the 
numerical simulation could support a rationality of "80 percent reduction" derived by different approaches. 


