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COVID-19 のコンパートメントモデル

―コロナ対策の評価のために―

小田垣 孝（科学教育総合研究所, 物性基礎・社会物理学）

t.odagaki@kb4.so-net.ne.jp

COVID-19 の感染の拡大・収束を理解するために提案されているコンパートメントモデル

を概観し、日本で行われてきた対策の定性的評価を行う。

１．はじめに

2019 年 11 月に中国武漢で初めて確認された新型コロナ感染症 (COVID-19) は, 世界中

に伝播し, 3年半の間の感染者数は 7.67 億人以上, 死亡者数は 694 万人以上になっている

が, 今年に入ってからは収束傾向にあり, ＷＨＯは 5 月 5 日に「新型コロナ緊急事態宣

言」を終了した. 一方, 日本は 7 月上旬には第９波の初期の段階にあると見られている. 

本年 3 月に刊行された「令和４年度地域保健総合推進事業 新型コロナウイルス感染症対

応記録」(1)の序文に尾身氏が書いているように, 日本の感染症専門家の多くは, 「日本で

は感染者数をなるべく抑えて, 医療へのアクセスを確保し, 死亡者数をなるべく抑える

“感染抑制”を目的とした対策が行われ, さらにワクチン接種についても非常に早く多く

の方を対象とできたことから, 人口 10万人当たりの死亡者数は諸外国に比べて比較的低

く抑えられてきた」と認識されているようである. しかし, 表 1 に示すように, 人口 100

万人当たりで累積数を比較すると, 日本のコロナによる死亡者数は世界の 15 位で世界平

均の 0.69 倍であるが, 感染者数は世界の 8 位､世界の平均の 2.8 倍である. 感染者数に比

べて

表 1 人口 100 万人当たりの感染者数と死亡者数の世界の上位 15 カ国

順位 感染者数 死亡者数

１ 韓国 617771.3 イギリス 3372.3

２ フランス 605315.1 アメリカ 3339.7

３ ドイツ 460694.5 ブラジル 3274.3

４ オーストラリア 440671.3 イタリア 3225.8

５ イタリア 437884.1 アルゼンチン 2874.5

６ イギリス 363096.8 ロシア 2759.8

７ アメリカ 306480.0 メキシコ 2631.6

８ 日本 271999.0 フランス 2538.0

９ アルゼンチン 221303.6 ドイツ 2093.9

１０ トルコ 199839.6 南アフリカ 1720.0

１１ ブラジル 175209.4 カナダ 1379.0

１２ ロシア 168591.9 トルコ 1191.9

１３ カナダ 122401.8 オーストラリア 825.8

１４ 中国 69628.6 韓国 674.5

１５ 南アフリカ 68277.5 日本 601.0

世界平均 96728.7 世界平均 874.6
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ページ(2023 年 6 月 21 日)より(2).

死亡者数が少ないのは, アジアやオセアニアの多くの国でみられるから, 日本の対策の成

果であるとは断定できない. また, 6月 27 日時点でのワクチン接種率は, 日本は 100 人当

たり 308.8 回と世界１位であり, 253.2 回の 2位カナダよりかなり多い. 日本の 100 万人

当たり死亡者数はカナダの 44％である一方, 100 万人当たりの感染者数はカナダの 2.2 倍

にもなっているので, ワクチンの効果を一概に評価できない. 

感染症の対策の評価を行うためには, 対策を表すパラメータを含み, 日々観測されるデ

ータを予測できるモデルが必要である. 

本稿では, 新型コロナ感染症（COVID-19）の伝播を理解するために提案されている感染

症モデルを紹介する. 1918-1920 年に世界的に流行したスペイン風邪に対して提案された

感染症モデルを出発点として, 新型コロナ感染症の特徴を含めるために改良された二つの

モデルを紹介する. これらのモデルの考え方に基づいて日本の対策の定性的な評価を行

う.

２．感染症のコンパートメントモデル

インフルエンザなどの感染症では, 図１に示すように未感染者（S: Susceptible）が感

染し, 潜伏期間後に発症した感染者(I: Infected)となり, ある期間後に免疫をもつ回復

者となるか死亡する（R: Recovered または Removed）. 感染者が感染力をもつのは, 発症

期間と考えられる. 

スペイン風邪の流行が収まった数年後, Kermack と McKendrick(3)は, 人口を図 1のよう

に未感染者, 感染者, 回復者のコンパートメント（区画）に分け, 感染の伝播は未感染者

と感染者の接触によって起こるとして, 各コンパートメントに属す人の全人口に対する割

合（濃度）の時間変化を化学反応方程式と同様の式

𝑑𝑠
𝑑𝑡

= −𝛽𝑠𝑖                                                                                                      (1)

𝑑𝑖
𝑑𝑡

= 𝛽𝑠𝑖− 𝛾𝑖                                                                                                (2)

𝑑𝑟
𝑑𝑡

= 𝛾𝑖                                                                                                           (3)

図 1 インフルエンザなどの感染症にける感染, 発症, 回復および感

染期間の概念図. 患者が感染力をもつのは発症期間である.
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で表した. ここで, 𝑠, 𝑖, 𝑟 は, 各コンパートメント S, I, R に属す人の割合を表し, 𝛽 は

未感染者が感染者と接触することによる感染者の増加率, 𝛾 は感染者の治癒（死亡を含

む）率を表す. 連立微分方程式 (1)～(3)は, 人口が増減しない条件 𝑠+ 𝑖+ 𝑟= 1 を満た

している. この考え方は, 一般にコンパートメントモデルとよばれており, S,I,R のコン

パートメントのみを考えるモデルは, SIR モデルとよばれる(４). (1)～(3)の連立微分方程

式は厳密に解くことができ(５), インフルエンザなどの感染症の時間経過をよく説明できる

(4). 特に, (1), (2) 式から時間変数を消去することにより, 感染者数を未感染者数の関数

として,

𝑖=  1 − 𝑠+
𝛾
𝛽 ln s                                                                        (4)

と表すことができる. 感染者数は 𝑠= 𝛾 𝛽⁄ のときに最大となり, 最大値は

𝑖∗ =  1 − ఊ
ఉ
+ ఊ

ఉ
ln  ఊ

ఉ
                                                                     (5)                              

で与えられる. 感染者数の未感染者数依存性（(4)式）および最大感染者数のパラメータ

𝛾 𝛽⁄ 依存性（(5)式）を図 2 に示す. 感染者数の最大値は, よい治療薬で早く治癒できて

（あるいは高い死亡率で）𝛾 が大きい場合や行動自粛などによって 𝛽 を小さくすると小

さくなる. 

(a)                         (b)

潜伏期間の感染者を別のコンパートメント（E:Exposed）とする SEIR モデルも提案され

ているが, 感染状況の時間発展を見るだけであれば, E を S に含めてよい. 

３．新型コロナ感染症の特徴

これまでの症例の報告から新型コロナ感染症が従来の感染症とは異なる次のような特徴

をもつことが分かっている. 

（１）潜伏期間が長く, 発症前の感染者が感染力をもつ(6).

図２ (a) SIRモデルによる感染者数の変化. 時刻ゼロにおいて𝑠= 1,𝑖= 0 の

状態から出発すると,  𝑠 が減少し 𝑠= 𝛾 𝛽⁄ のときに 𝑖が最大となった後感

染が収束する. (b) 最大感染者数 𝑖∗ のパラメータ𝛾 𝛽⁄ 依存性.
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（２）感染力をもつ無症状の感染者がいる(7). 

（３）感染経路不明者が多い(8).

（４）発症者は, 隔離施設あるいは自宅で隔離される. 

（５）症状がなくても PCR 検査で感染者を特定できる. 

図３に, 新型コロナ感染症の感染の進行を模式的に示す. これらの特徴は SIR モデルでは

捉えられないから, 感染の時間経過を解析するためには, 適切なコンパートメントを用い

た新しいモデルが必要であることは明白である. 

４．SIQR モデル

COVID-19 では, その感染力の強さから世界的に発症者を隔離する対策がとられた. そ

こで, 発症あるいは PCR 検査で感染が確認された感染者は未感染者と接触しなくなること

を考慮して, (1),(2)式の感染者を, 隔離された感染者（Q:Quarantined）と市中にいて感

染力をもつ感染者（I：Infectious）の二つのコンパートメントに分け, (1) 式はそのま

まにして, (2), (3）式を

𝑑𝑖
𝑑𝑡

= 𝛽𝑠𝑖− 𝛿𝑖− 𝛾𝑖                                                                                                (6)

𝑑𝑞
𝑑𝑡

= 𝛿𝑖− 𝛾′𝑞                                                                                                         (7)

𝑑𝑟
𝑑𝑡

= 𝛾𝑖   + 𝛾′𝑞                                                                                                       (8)

に改める. ここで, 𝑞 は隔離されている感染者数を全人口で割った量, 𝛿 は市中の感染者

が PCR 検査で陽性が判明して隔離される割合, 𝛾′ は隔離されている感染者が回復する割合

である. このコンパートメントモデルは SIQR モデルとよばれる(9). 図 4 に SIQR モデルの

コンパートメントと種々のパラメータとの関係を示す.

注目すべき点は, 5類に移行するまでは報告されていた日ごと陽性者数は上式の 𝛿𝑖で与

えられ, したがって, 感染曲線を上記の微分方程式の解と合わせてパラメータ 𝛿 を決定で

きれば, 日ごと陽性者の数から市中感染者数が見積もれることである. 実際, 日本の第 1

波では

図３ 新型コロナ感染症では, 発症前の感染者も感染力をもち, 

発症しないが感染力をもつ感染者もいる. 
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𝛿~0.1 と見積もられ, 市中感染者数は日ごと陽性者の 10倍程度であったことが示されて

いる(9). 図 5 に, SIQR モデルでの感染者数の最大値のパラメータ  𝛽, 𝛿 依存性を示す. コ

ロナ対策は, 主に人と人との接触を制限（ロックダウンや外出制限）することと PCR 検査

で感染者を見つけて隔離することである. 前者は 𝛽 を小さくし, 後者は 𝛿 を大きくする

ことに対応する. 図 5 に示すように, 後者の対策の方が感染ピークを抑えるのに効果的で

あることがわかる. また, 積極的な PCR 検査により感染者を見つける対策は, 行動制限を

行うよりも効果的に感染者数を減少させることが示されている(9). 

SIQR モデルは厳密に解かれており(10), 隔離感染者は感染者数がピークになる時より遅れて

最大になることや, 期待効用理論を用いることにより, 目的に応じて最適な感染対策を導

く理論的枠組みが示されている(10). さらに, 行動自粛率や PCR 検査の提供数の変動によ

り, 振動する感染曲線が自己組織化されることが示されている(11). 

５．SPAQR モデル

COVID-19 の初期から日本では発症者の感染経路を特定する取り組みが行われた. その中

で, 単に忘れたということではなく, 感染経路が分からない感染者がかなりの数いること

が分かった(8). 感染経路が不明な感染者は, 全く発症しない感染者から感染したと見なす

のが妥当な仮定となる. 感染した人は一定の（潜伏）期間を経たのち, 発症するか無症状

のままになるかに分かれるので, 感染者を発症前の感染力をもつ感染者（P: Pre-

symptomatic）と無症状感染者 (A: Asymptomatic)の二つのコンパートメントに分けるこ

図５ SIQR モデルによる感染者数の最大値のパラメータ𝛽,𝛿 依存性. た

だし,𝛾= 0.06. 

図 4 SIQR モデルの概念図. 
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とができる. つまり, SIQR モデルのコンパートメント I を P と A に分けたことになる.

このコンパートメントモデルを SPAQR モデルとよぶ(12). 時間発展を記述する微分方程式

は煩雑になるので省略し, SPAQR モデルのコンパートメントの間の関係を図 6 に示す. パ

ラメータ 𝛽, 𝛾,  𝛾ᇱ, 𝛿 の意味は SIQR モデルのものと同じである. パラメータ 𝜀,𝛼 は, そ

れぞれ潜伏期間にいる感染者が発症するか無症状感染者になる割合と発症率を表す. な

お,発症しても市中に留まる感染者は Aコンパートメントに分類される. 感染の伝播は, S

が P または A と接触して起こり, その中で A および P の中で将来 A となる部分との接触に

よる感染者が感染経路不明者となる. したがって, 日ごと陽性者の中の感染経路不明者の

割合 𝑓 は, 𝑓= ൫(1 − 𝛼)𝑝+ 𝑎൯  ⁄ (𝑝+ 𝑎) で与えられる. また, 日ごと隔離される感染者

数の割合 Δ𝑄/𝑁  は Δ𝑄/𝑁 = 𝛼𝜀𝑝+ 𝛿𝑝+ 𝛿𝑎 で与えられる. 市中の感染力を持つ感染者を

ℑ とするとその割合 ℑ/𝑁 は (𝑝+ 𝑎) であるから, ℑ/Δ𝑄 は, ℑ/Δ𝑄 = (𝑝+ 𝑎)/(𝛼𝜀𝑝+ 𝛿𝑝+

𝛿𝑎 ) で与えられる. SPAQR モデルの数値計算による解から求められたこれらの量を図 7 に

示す. 検査による隔離がない q = 0 の場合, 前者は 30～70％, 後者は 7～20倍程度にな

る(12). 

(a)                                (b)

このモデルの示す感染曲線のパラメータ依存性を見ると, 感染ピークを下げる効果や感

染収束までの時間を速める効果は, SIQR モデルの場合と同様に行動自粛よりも PCR 検査

によって発症前感染者や無症状感染者を隔離する対策の方が大きいことが分かる(12). ま

た, 発症率がモデルに含まれるので, 観測データをフィットすることにより発症率を推定

図 6 SPAQR モデルの概念図. 

図７ SPAQR モデルから求まる (a) 感染経路不明者の割合 (b) 市中感染

者数と日ごと隔離者数の比. 𝛼 = 0.75, 𝜀= 0.2, 𝛽 = 0.4, 𝛾= 0.13, 𝛾ᇱ=0.1
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することができる.

６．日本の対策へのコメントとまとめ

日本では, 新規感染者数（PCR 検査陽性者数）と医療体制のひっ迫度から, 4 つのステ

ージに分けた感染状況が示され, 政府・各自治体はそれに応じた対策を実施してきた. 感

染者数が増加すると必然的に医療現場の負担が増えるので, 感染者を増やさない対策が第

1 に考えられるべきであるから, 感染情況を感染者数と医療ひっ迫度の 2 次元空間で把握

すべきであろう. また,新規感染者数の増減率（増加, 定常, 減少の程度）の変化から

“感染の波”を定義し, その変化の経路により感染情況が 9 個の状態に分類できることが

示されている(13). さらに, 感染者数をコントロールする対策を立てるためには, 25％ほど

いる無症状者を含め市中の感染者を推定することが必要である. これらの量は専門家会議

でも当然取り上げられているであろうが, メディアが報じる情報には見当たらない. な

お, 感染状況の動向が 7 日間平均によって判断されていたようであるが, コロナの感染曲

線のように時間的に大きく変動する量の場合, 7 日間平均では変化が遅れて現れ, また変

動幅が小さくなるので対策が遅れ, 不充分になる. 

新型コロナ感染症は, 発症していなくても PCR検査により感染を確定することができ

る. 感染の確認を治療の為に行うのか, あるいは感染拡大を防ぐために行うのかは政策の

大きな分岐点であるが, 無症状感染者による感染拡大を防ぐためには PCR 検査による感染

者の発見が不可欠である. 実際, ハーバード大学などアメリカの多くの大学では, PCR 検

査陰性者のみに入構を認めるという措置が取られ, 検査の頻度は入構の頻度に応じて定め

られていた. また, 閉じたコミュニティーにおけるＰＣＲ検査は, 新型コロナ感染症の感

染拡大の防止効果が大きいことが報告されている(14). 一方, 日本では, 発症者が本当に感

染しているかどうかの判定に検査を用いるべきであるとされ, 初期にはインフルエンザの

感染と見分けるために発熱後 4 日間は検査せず, 4日以上発熱が続いた事前確率の高い人

のみを検査する方針が取られた. つまり, 4 日間は感染が広がるに任せていたことになる.

文献 (1）によれば, PCR タスクフォースでは「感染リスクのある無症状の一般市民を対象

とした検査ができるように検査数の大幅拡充が必要」という意見もあり、首相が検査の大

幅な拡充を指示したが, 検査数は増加しなかった. 実際, Our World in Data(15) のデータ

に示されている 2022 年 6 月時点の 1000 人当たりの検査数を比較すると, 日本は 429 人で

あり, アメリカ(7708 人),イギリス(7480 人), フランス(4123 人), ドイツ(1574 人), カ

ナダ(1630 人) と比べてもかなり少ないことがわかる.

感染拡大を防ぐために, 世界的にソーシャルディスタンスをとることの重要性が指摘さ

れ, 日本でもレジで並ぶ時に距離を保つことや旅行やパーティーの自粛が求められた. 

しかし, 「会食はよく知った人と 4 人以下で」という指針など, 分科会から出された合理

的とは思えない行動指針が感染拡大に寄与したことは否めない. 

COVID-19 は, これまでのウィルスとは異なる特徴をもった感染症であり, 従来の感染症
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で用いられてきた SIR モデルによる感染状況の分析とそれに基づいた対策は不十分であっ

たと言わざるを得ない. 今後, COVID-19 に適したモデルを用いて感染状況の時間変化の定

量的な分析が行われ, 感染症対策に生かされることを期待する. 
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