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はじめに
KermacとMackendricの研究に端を発する感染症の
数理モデル [1]は 100年近くを経てもなお、派生モデ
ルを含めたモデルの解析や実際のデータ分析に使われ
ている。例えばモデルの解析では、ある感染症が人口
内に進入し流行 (epidemic) を起こすことが出来るの
かを基本再生産数 (R0)の導出を通じて定性的に議論
したり、進入した際に人口内にとどまる (endemic)こ
とが出来るかを安定性解析の技術を用いて議論する。
また、データの分析では実際のを推定し、最終規模方
程式 (final size equation[2])から最終的に人口内で感
染する人の数を予測することができたりと、数学とし
ての面白さのみならず、公衆衛生的にも重要な役割を
担っている。
私はこれまで、どちらかというとモデルの解析とい
うよりは疫学データの分析ツールとしての感染症のモ
デルに着目し研究を進めてきた。さらに、この 10年で
肥満をはじめとする生活習慣病も伝播する現象として
捉えることが出来ることがわかってきており、現在私
はモデルの応用先として肥満疫学に注目している。本
稿では、これまでの研究の一例として (１)数理モデル
と観察データを組み合わせた麻疹のワクチン効果推定
研究 [3]と、現在の主要な研究のひとつである (２)肥
満拡大モデルの一部を紹介する。

研究１：麻疹ワクチンの効果推定
1. 麻疹とは
麻疹は麻疹ウイルスによる感染症である。その感染
力は他のウイルスに比べても強く、主に飛まつ感染に
より広がる。感染すると高熱、咳、鼻水、結膜充血な
ど風邪に似た症状が 2-3日程度続く。
世界的にみると報告数は年々減少傾向にある。特に
アメリカでは 2016年に麻疹が排除されたことが宣言
された。これらは有効なワクチンの導入によるところ
が大きい。ほとんどの先進国で集団ワクチン接種が導
入されている。最初に生後 18ヶ月までに三種 (二種)混
合ワクチン (麻疹、おたふくかぜ、風疹。二種の場合
は麻疹と風疹)摂取が行われ、ブースター (追加免疫)

効果を狙った二回目の摂取が 4-5歳で、三回目以上の
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接種実施の有無はそれぞれの国の方針に依存する。
日本でのワクチン導入歴は少し複雑である。1988年

から 1993年まで生後 12-24ヶ月を対象にした三種混合
ワクチンが実施された後、二種混合ワクチンに切り替
えられた。これは、ワクチン由来の無菌性髄膜炎が多
数報告されたからであり、その後ワクチン接種割合は
しばらく減少することとなる。国の主導により、2006

年に 12-24ヶ月時と小学校入学前の二回摂取が行われ
るようになったが、ワクチンを打っていない世代・集
団を中心に散発的かつ小規模な集団感染が現在でも見
られている。2008年からは厚生労働省により、麻疹流
行を監視、コントロールするために麻疹の調査を強化
し、全ての麻疹感染事例について報告が義務付けられ
るようになっている。
2. ワクチン効果の推定方法
ワクチン効果はいくつかに分類される：(１)感受性

(人から移される)を下げる効果、(２)感染性 (人へ移
す)を下げる効果、(３)症状や死亡リスクを軽減する
効果。ちなみに、これらは全てワクチンを摂取した個
人が直接受ける効果 (efficacy)であるが、集団として受
けるワクチン有効性 (effectiveness)と区別される。例
えば、集団にはワクチンを受けない人もいるが、彼ら
は周りの感染者が減ることで感染リスクが軽減すると
いう恩恵を受けるからである (herd immunity:集団免
疫)。また、有効性は比較する集団によりいくつかの
定義がある (摂取 vs未接種、未接種 [ワクチン導入無]

)vs 未接種 [ワクチン導入あり]など)[4,5]。ただし、こ
こではワクチン効果を推定することを考えたい。
ワクチン効果、特に感受性をどれだけ下げることが

できるかを推定する手法はいくつかあり、それぞれ長
短があり目的別に使われる。例えばワクチン接種によ
る血液中の抗体の有無 (血清変換)をを測る方法があ
る。これは生物学的に最も定量的ではあるが、実際に
どの程度感染リスクを下げるかなどは測れず実践的で
ないかもしれない。実際のワクチン効果を測るために
疫学データを使った方法が提案されている。その中で
家庭内感染データを用いる方法は比較的簡単な解析で
ワクチン効果を推定できる一方で、データの収集に時
間・資金がかかること、実証が難しい仮定 (外部から
の感染がない、家族メンバーの感受性が一定)を置く
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必要がある。そこで、今回は同様に疫学データでも人
口レベルの感染データを用いることを考える。このよ
うなデータは個人データである家族内感染データより
も収集がしやすい。特に感染症法で定められた感染症
については、全ての医師に届出が義務付けられている
もの、指定された医療機関に届出が義務付けられてい
るものがある。それらの集計データは国立感染症研究
所のHPから入手することが可能である [6]。このよう
なデータを感染ダイナミクスを記述する数理モデルに
フィットすることでワクチン効果を推定する。
3. データ
愛知県では 2008年以降の全数報告義務化に先駆け、

2007年に全数把握事業が開始された [7]。医師は麻疹
の臨床診断 (発疹、発熱、カタル症状 [咳、鼻水、結膜
充血])と病原体診断 (病原体または病原体の遺伝子を
検出、抗体を検出した場合)を満たす場合保健所に報
告する義務がある。患者データとして、診断年月日、
所在地 (区または市)、性別、年齢、予防接種の有無、
通園・通学施設の種別が公開されている。今回は 2007

年、2008年内に報告されたデータを分析に用いる。麻
疹は不顕性感染 (感染しているものの臨床症状が認め
られない状態)がまれであることから報告数はそのま
ま実際の感染者数として取り扱う。図 1は週ごと、年
齢別の麻疹の新規感染報告者数を表している。それぞ
れの色はワクチン接種履歴を表している。きれいなベ
ル状の流行曲線を描いていることがわかる。22週目
(2007年),18 週目 (2008年)に最も多くの新規感染者が
報告されている。感染者の平均年齢 (と標準偏差)は
18.9 (13.9)歳 (2007年)、14.2 (12.5)歳 (2008年)であ
る。両年とも、子供の報告が多く、老人の報告が少な
いことがわかる。
4. 麻疹伝播の数理モデル
麻疹感染者の年齢別分布 (図 1)を見ると、両年共に
若年層の感染人口が多いことがわかる。これは、年齢
ごとの人口の違いだけでなく、年齢ごとに接触構造、
ワクチン効果、ワクチン接種割合の違いによる。特に
麻疹ワクチンによる免疫は接種後年々減少することが
わかっており、年齢は重要な要素である。
しかし、まずは年齢構造を無視したモデルを立てる
ことから始め、そのモデルに年齢構造を導入すること
にする。pをワクチン接種割合とする。一回目のワク
チン接種割合が 94.8%という調査データをそのまま用
いる [8]。また、今回はワクチンにより感受性が下がる
効果のみを考慮する (ワクチン接種者の感受性は非接
種者に比べてになるとする)。k,lは感染“させる”側
(一次感染者：primary case)、感染“する”側 (二次感
染者：secondary case)のワクチン接種歴を表す (0が
ワクチン接種なし、1がありとする)。麻疹ワクチン接
種の効果を考慮したうえで、ワクチン接種歴 kの tの

図 1 週別、ワクチン履歴別新規感染報告数と、年齢別最終
報告数

日目における新規感染者数、は以下のように記述する
ことができる：

jk,t =
∑

l

∞∑

τ=0

Akl,t,τ jl,t−τ (1)

Akl,t,τは感染からワクチン接種歴 lでτ日経過(infection

age：感染齢)した一次感染者一人が t日目に生み出す
ワクチン接種歴 k の二次感染者の数を表す。Akl,t,τ

は primary caseと secondary caseの免疫状態などの
生物学的要素 (ワクチンによる)だけでなく、接触頻
度などを総合したものである。接触頻度は均一 (well-

mixed)と仮定する (接触が均一でないモデル、例えば
preferred mixingを考慮したモデルなどへの拡張は可
能である [9])。ここでは簡単化のため、Akl,t,τ がワク
チン効果とワクチンに関わらない要素の二つに分けら
れるとする：

A0l,t,τ = (1−p)Utgτ

A1l,t,τ = p(1−α)Utgτ (2)

gτ は感染してから感染させるまでの時間 (世代時間：
generation time) の確率質量関数 (probability mass

function)である。Utはワクチンに関わらない一次感
染者一人当たりが t日目に引き起こす二次感染の頻度
を表す。Utは人為的な対策などに影響される。先行研
究より gτ は平均 12.0日、標準偏差 3.5日のログ正規
分布に従うことが分かっている。ちなみに、実行再生
産数 (Rt、すべての人口が感受性を有することを仮定
する基本再生産数 (R0)と違い、ワクチン効果やすで
に感染して感受性を失っている人口も考慮した再生産
数)は以下のようになる

Rt = [(1−p)+p(1−α)]Ut (3)

この指標はリアルタイムで感染が拡大傾向にあるのか
を客観的に評価できる指標である。もし１より大きけ
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ればその後感染は拡大、１より小さければ縮小すると
解釈できる（Rtの推定も可能であるがここでは省略す
る）。式 (2)を式 (1)に代入することで以下のモデルが
得られる

j0,t = (1−p)Ut

∞∑

τ=0

gτ (j0,t−τ +j1,t−τ )

j0,t = p(1−α)Ut

∞∑

τ=0

gτ (j0,t−τ +j1,t−τ ) (4)

感染して症状が出るまでの期間 (incubation period：
潜伏期間)は一定とする。これにより実際の流行曲線
は観測された流行曲線を左にシフトしたものとなるた
め、上記モデルをそのままデータに当てはめることが
できる。
さらに、実際のデータを見るとワクチン接種歴を覚
えていないケースが多数あり、それに対応する必要が
ある。過去のワクチン接種歴は接種歴を覚えているか
どうかと独立の関係にあるとすると、接種歴を覚えて
いる確率 qは二項分布に従うと仮定できる。h0,t,h1,t,

そして h9,t をそれぞれ t日目に観測されたワクチン
履歴なし、あり、不明の感染者数とする。h0,t,h1,tは
期待値 qE(j0,t;Zt−1),qE(j1,t;Zt−1) を持つポアソン
サンプリングの結果とみなす。E(jx,t;Zt−1)は t日目
に報告されるワクチン接種歴 xの新規感染者数の条
件付き期待値であり、0日から t−1日までの報告者
数（Zt−1）に依存する。すると、全てのパラメータ、
U = {U0,U1,...,Ut−1},q,αを推定するための尤度関数
は以下のようになる：

L (U ,q,α;Z)=

(∑
s(h0,s+h1,s+h9,s)∑

sh9,s

)

×(q−1)
∑

sh9,sq
∑

s(h0,s+h1,s)

×Πs

(
(qE(j0,s;Zs−1))

h0,s (qE(j1,s;Zs−1))
h1,s

h0,s!h1,s!

×e(−q[E(j0,s;Zs−1)+E(j1,s;Zs−1)])

)
(5)

次に上記モデルに年齢構造のあるモデルに拡張す
る。２回目のワクチンは就学前の６歳までに予定され
ていること、また年齢間の接触頻度のデータが 5歳区
切りであることから、また学校内感染が流行に大きな
影響を与えるであろうことから、年齢ごとに分けた 3

つのグループ (0-4歳、5-19歳、20歳以上)を想定する。
愛知県内における人口比は 4.9%, 15.1%, 80.1% (2007

年)、4.8%, 14.8%, 80.4% (2008年)であった。年齢構
造を考慮すると、式 (1)は以下のように変更される；

j0a,t = (1−pa)Utna

×
∑

b

βab

∞∑

τ=0

gτ (j0b,t−τ +j1b,t−τ )

j1a,t = pa(1−αa)Utna

×
∑

b

βab

∞∑

τ=0

gτ (j0b,t−τ +j1b,t−τ ) (6)

jka,tは t日目のワクチン接種歴 kで年齢グループ aの
t日目における新規感染者数を表す。pa,αa,naは年齢
グループαのワクチン接種割合、ワクチン効果、人口
比を表す。βabは標準化された (固有値が１になる)接
触行列 (contact matrix)である。それぞれの要素は年
齢依存のコンタクトの頻度を表す。ここではイギリス
で行われた社会調査に基づく contact matrixを用いる
(国別に多少の差はあるものの傾向は似通っているた
め。)。実行再生産数は式 (5)から導出される次世代行
列 (next generation matrix)の最大固有値で定義され
る。年齢別ワクチン接種割合は97.0%, 93.4%, 99.0%と
する [10]。パラメータ推定のための尤度関数は式 (5)

と同様になるため省略する。
5. 結果
年齢構造を考えないモデルではワクチン効果 は

96.7% (95.8-97.4) と推定された。また、ワクチン接
種歴を覚えている割合は 68.3% (65.1-71.4)と推定さ
れた。一方、年齢構造を考慮したモデルでは年齢グ
ループ (0-4歳、5-19歳、20歳以上)ごとのワクチン
効果 α1,α2,α3はそれぞれ、97.9% (95.8-99.0), 93.4%

(89.0-96.1), 99.6% (99.2-99.8)と推定された。またワ
クチン接種履歴を覚えている割合は 68.1% (65.2-70.9)

であった。
5-19歳グループでワクチン効果が他のグループより

低く推定された (有意な差ではないが)のは、ワクチン
による免疫効果が年々減衰する (waning)ことによるか
もしれない。そのため、5-19歳グループにワクチンを
接種、もしくは再接種させる (これによる免疫の活性
化を boostingという)ことが有効ではないかと推察さ
れる。
今回、ワクチン接種割合を先行文献をもとに仮定し

たが、実際に新たな流行を防ぐことができる程度に集
団免疫が十分にあるかどうかを見るには、集団の抗体
保有率を見る必要がある。日本人の年齢別麻疹抗体保
有率については最新の研究結果も参照されたい [11]。
また、ワクチンの効果や有効性に関して詳しく知りた
い方はHalloran et al. (2010)[4]も参考にされたい。

研究２：肥満の伝播モデルの提案
1. 肥満は伝播する
感染症のモデルを感染症以外の新しい分野に使って

みたいと模索していたところ、肥満が伝播するという
論文を読み肥満が伝播する様子を感染症のモデルを応
用することで記述できないかと考えた。Christakisら
はもともと心臓病のリスク要因を同定するために行
われている 3世代に渡るコホート調査 (Framingham
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Heart Study)のデータをもとに、肥満の人と社会的
なつながりがある人は肥満になりやすいということを
示唆した [12]。本研究はその後分析手法に関して問題
があるなど議論を呼んだが [13]、著者らは環境的要因
など交絡因子を考慮しても肥満の人とのつながりと肥
満になるリスクに相関があると結論付けた。未だその
メカニズムは明らかになっていないものの、これを支
持する研究もいくつか発表されている。例えば、青年
期の女子は運動レベル、食事行動が似ている人と友達
であることが多いということである [14,15]。このこと
にインスパイアされる形で私を含むいくつかの研究グ
ループが肥満の伝播モデルを発表している [16–19]。
さらに、肥満は社会的つながりに限らず親から子
へ伝播することも分かっている。例えば、ゲノムを通
じた親から子への遺伝は、BMIの分散のおよそ 60-80

％を説明すると推定されている [20,21]。Genome-Wide

Association Study (GWAS)により、肥満と関連のあ
る遺伝子や一塩基多型 (SNPs) も多数発見されてい
る [22]。その中でも特に The fat mass- and obesity-

associated gene (FTO)はカロリー摂取を増加させる
などにより肥満リスクと強く相関があることがわかっ
ている [23,24]。また、妊娠時の胎内環境が胎児の成長
や、その後の代謝に関わる遺伝子の発現に影響を与え
ることで母子間で肥満が伝播することも指摘されてい
る [25,26]。
2. 肥満拡大のモデル化
まず、母子間での肥満の伝播をモデル化する。Kermac-

Mackendricモデル同様に、人口を肥満 (i: BMI ≥ 30

kg/m2)、非肥満 (s: BMI< 30 kg/m2, 低体重、標準
体重、過体重含む)に分け、さらにそれぞれの人口を
FTO遺伝子型 (AA,Aa,aa)に分ける。ここで、Aは肥
満のリスクアレルとする。つまり、例えば sAaは非肥
満でリスクアレルを一つだけ持つ人口の割合となる。
FTO 遺伝子の遺伝に関してはメンデルの法則を適用
する。単純化のため連続量としてのBMI、年齢構造や
その他生理学的・社会学的要因はここでは考慮しない。
遺伝子型 ijの人口割合は同じ遺伝子型の肥満人口割合
と非肥満人口割合の和で表される (nij = sij+ iij)。そ
れぞれのFTO対立遺伝子の頻度 (ca,cA)はによって表
現される：ca =naa+

nAa
2 ,cA =nAA+ nAa

2 。ランダム
交雑を仮定すれば次世代のFTO遺伝子型 (AA,Aa,aa)

の頻度は、c2A,2cAca,c
2
a となる。さらに、遺伝子型に

関わらず妊娠期の母親が肥満であれば子供が肥満にな
りやすいことから、小児期の肥満になる確率を、母親
が非肥満のときは k1、肥満のときは k2とする (ただし
パラメータ推定時には k1 =0としている)。
小児期を除けば、肥満発症リスクは、さらに (1) 社
会伝播に起因するリスクと (2) 自然発生的リスクの二
つの要因により、また肥満発症の感受性は遺伝子型に

依存するものと仮定する。社会伝播をモデル化するた
めに、肥満人口割合に線形に依存するリスクを想定す
る。 βij は遺伝子型の社会伝播リスクの係数とする。
また遺伝子型の自然発生的リスクを ηij とする。本来
肥満の人の死亡率は非肥満の人よりも高いが、ここで
は同一として扱う (µ)。また、vは出生率であるが、簡
単のため死亡率 (µ)と一致しているとした。
以上のことを式として表すと以下のようになる：

dsaa(t)

dt
= v(1−k1)ca

(
saa+

sAa

2

)

+ v(1−k2)ca

(
iaa+

iAa

2

)

− (βaai+ηaa)saa−µsaa
diaa(t)

dt
= vk1ca

(
saa+

sAa

2

)
+vk2ca

(
iaa+

iAa

2

)

+ (βaai+ηaa)saa−µiaa
dsAa(t)

dt
= v(1−k1)cA

(
saa+

sAa

2

)

+ v(1−k2)cA(iaa+
iAa

2
)

+ v(1−k1)ca
(
sAA+

sAa

2

)

+ v(1−k2)ca

(
iAA+

iAa

2

)

− (βAai+ηAa)sAa−µsAa

diAa(t)

dt
= vk1cA(saa+

sAa

2
)+vk2cA

(
iaa+

iAa

2

)

+ vk1ca
(
sAA+

sAa

2

)
+vk2ca

(
iAA+

iAa

2

)

+ (βAai+ηAa)sAa−µiAa

dsAA(t)

dt
= v(1−k1)cA

(
sAA+

sAa

2

)

+ v(1−k2)cA

(
iAA+

iAa

2

)

− (βAAi+ηAA)sAA−µsAA

diAA(t)

dt
= vk1cA(sAA+

sAa

2
)+vk2cA

(
iAA+

iAa

2

)

+ (βAAi+ηAA)sAA−µiAA (7)

ただし、は全ての遺伝子型の肥満人口の合計とする (i=

iaa+iAa+iAA)。米国の健康栄養調査 (National Health

and Nutrition Examination Survey [NHANES][27])か
ら肥満人口割合 (1988年から 2007年まで)を、FTO

遺伝子型 (AA,Aa,aa)の分布は Nurses’ Health Study

(NHS)[28]のデータをモデルにフィットしパラメータ
を推定した。
3. 結果
パラメータの推定値を表 1にまとめた。社会伝播リ

スク、自然発生的リスクの係数は共に FTO 遺伝子型
AAがその他の場合よりも高く推定されていることが
わかる。つまり、FTO遺伝子型AAの人はより肥満へ
の感受性が高いと言える。また母親が肥満の場合の小
児肥満の確率は 19.01%と推定された。
肥満人口割合の時間推移を図 2Aに表している。し



江島啓介：2016 年研究奨励賞受賞者特別寄稿 5

表 1 肥満拡大モデルのパラメータ
　　　　　パラメータの説明 表記 推定値 単位
母親が肥満の場合の小児肥満のリスク k2 0.1901 1/年
FTO遺伝子型が aaもしくはAaの場合の社会的伝播リスクの係数 βaa,βAa 0.0122 無次元
FTO遺伝子型がAAの場合の社会的伝播リスクの係数 βAA 0.1838 無次元
FTO遺伝子型が aaもしくはAaの場合の自然発生的リスク ηaa,ηAa 0.0027 1/年
FTO遺伝子型がAAの場合の自然発生的リスク ηAA 0.0046 1/年

ばらく増加傾向にあるものの、徐々に頭打ちになり、
52.76%で安定する。黒点は推定に用いた点 (1998年か
ら 2013年)であり、白点 (2011年から 2015年)はモデ
ルの予測能力を検証のために記入している。推定モデ
ルが推定期間後の肥満人口割合の増加を捉えている
ことがわかる。図 2Bは新規に肥満を発症した人の中
で社会伝播によって肥満になった人の割合を表してい
る。推定期間を通じて約 70%が社会伝播によって肥満
になっていることが示唆される。

図 2 推定されたパラメータから予想される (A) 肥満人口
割合の推移、(B) 新規に肥満を発症した人の中で社会
伝播によって肥満になった人の割合 (黒丸は推定に使
用したデータを表す。)

最後に、今回はモデル化していないが、ウイルス
(adenovirus 36)感染と肥満に相関があることもわかっ
ている [29]。また、実際にはランダム交雑ではなく、
近しい BMIの人を配偶者に選びやすいことがわかっ
ている [30]。これらを含んだモデル構築も将来的な方
向性として挙げておく。
本研究はUniversity of Alabama at Birminghamの

Dr. David Allison と US Military Academy の Dr.

Diana Thomasとの共同研究である (図 3)。

さいごに
数理生物学会若手奨励賞の過去の受賞者のリストを
見るにつけ恐縮する思いです。一方で奨励賞ですから、
意味としては「もうちょっとがんばれよ」と尻を叩い
ていただき今後の研究の後押しをいただけたのではな
いかと思います。ここまでの研究の過程でたくさんの
方に影響を与えられ、またお世話になりました。特に
お二人を紹介します。修士・博士課程では合原一幸教

授 (東大)に指導いただきました。学部まで経営学を専
攻しており、数理モデルの「す」の字もわからない私
の雑な研究アイデアを受け入れていただき、研究の面
白さを教えていただきました。博士課程時はさらに西
浦博教授 (現・北大)にお世話になりました。このご縁
も合原教授につないでいただいたものです。西浦教授
との出会いは JSMBのメーリングリストで流れてき
たユトレヒト大での感染症モデルのショートコースが
きっかけでした。その後異動された香港大、東大での
「修行」は研究の面白いところだけではない、しんど
い部分を味わうこととなりました。リアルタイム研究
を一緒にやらせてもらう中で、研究が世界標準のクオ
リティでなおかつスピーディに進めなければならない
「仕事」であり、どれだけの社会的責任が伴うかとい
うことを肌で感じることができました。何度かしんど
すぎて行方をくらましたこともありますが、それもま
たいい経験です、きっと。また、研究アイデアを出し
て論文化するプロセスを短期で何度も経験することで
研究の基礎体力がついたと思います。両先生による研
究の楽しさ、厳しさという対極の教えはどちらも掛け
替えないものです。現在は学生時に行っていた感染症
のモデルとは違った仕事をしています。これは新しい
分野を開拓してやろうという私の傲慢な野心からなの
ですが、そんなにうまくいくはずがなく不安になるこ
とも多々あります。それでも確かなもの、学生時代に
何とかやってきたという事実だけが諦めない理由だと
思います。研究に向かう姿勢を指導いただいた先生方
に感謝いたします。
本稿の執筆にあたりましては横溝裕行さん (国立環

境研究所)、吉田勝彦さん (国立環境研究所)、加茂将史
さん (産総研)にご協力いただきました。合わせて御礼
申し上げます。
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【海外ラボへ行こう】

長期海外滞在 1：モンペリエ編
入谷亮介 ∗
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はじめに
2013年の 4月から 2016年の 3月の間に博士課程の
学生として海外の研究室を訪れる機会を幸いにして得
た経験を、すこしでも自身よりも若手の方々にフィー
ドバックできればと思い、筆をとることにしました。
いままで、モンペリエ（フランス）、ローザンヌ（スイ
ス）、そしてバークリー（アメリカ）という町に住み
ましたが、その最初のモンペリエ、そしてフランスの
文化について、本稿では執筆を進めたいと思います。
本稿の執筆においては、国立環境研究所の吉田勝彦
博士から有益なコメントを頂きました。厚く御礼申
し上げます。渡航時は、日本学術振興会の特別研究員
DC1という立場であり、渡航にかかる費用は一部、日
本学術振興会からのサポートを受けました。深く感謝
いたします。そして九州大学、GCOEアジア保全生態
学からのサポートも一部うけました。渡航を助成して
くださった矢原徹一教授に厚くお礼申し上げます。最
後に、僕の海外渡航を支援するばかりか、5年間に渡っ
て自由を全面的に許してくださった、当時の指導教官
である巌佐庸教授に、心から感謝いたします。

1. モンペリエはどこ？経路は？気候は？

図 1 Roch通りから Louis14世像を拝む。

フランスの南部、地中海沿いの街です。街自体はコ
ンパクトで、鉄道でさまざまな都市に連結しています。

∗University of California, Berkeley, United States; Univer-
sity of Exeter, United Kingdom. Lambtani@gmail.com

僕は福岡から渡航したため、福岡から東京、東京から
パリ、パリからモンペリエ（空路で 2時間ほど）、と
いう経路でした。モンペリエの空港（メディテラネ空
港）から町中へはバスが出ていますが、僕は夜に到着
することが多かったため、タクシーを利用していまし
た。30ユーロほどかかったと思います。
僕が渡航したのは冬のみであるため偏った印象です

が、寒すぎないが強い雨がたまに降りました。いわゆ
る「地中海性気候」だったのだと思います。雨が降ら
ない時期はカラリと乾燥していました。

2. 渡航期間と家
2013年の 10月 10日から 2013年 11月 19日までが

一回目。2014年の 1月 10日から 3月 10日までが二回
目。2016年の 3月 10日から 18日までが三回目。
家さがしについてはまったく参考にならないと思い

ますが、Airbnb（および、最後の短期間滞在について
はホテル）を利用しました。Airbnbで利用したのは、
一ヶ月 4万円ほどのシェアハウスでした。オーナーを
始め、ルームメイトは英語を話さない人であることも
多く苦労しましたが、フランス語での挨拶ができてい
れば基本的には問題ありませんでした。

3. 渡航先の機関

図 2 色鮮やかな Trumが街中を運行している。

CEFE (Centre d’Ecologie Fonctionnelle et Evolutive;
CNRS)という、研究専門機関に滞在しました。他にも、
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農学・医学寄りの機関（INRA）や大学（Université de
Montpellier I, II）があり、連動的に研究を行なってい
ます。様々な都市に滞在しましたが、モンペリエは進
化生態学の研究においては、世界でもっとも規模の大
きい街の一つだと感じます。
ダウンタウンから CEFEへは Trum（路面電車）と
バスを乗り継いで 30分ほどです。大学はCEFEのすぐ
近くです。私はラボ用の自転車を借りて乗って通って
いました。土日も使わせて貰えたので、とても助かり
ました。INRAはもっと遠いのですが、僕はバスでは
行ったことはない（車で連れて行ってもらった）ので、
よいアクセス方法を把握していません。

4. どうしてCEFEを選んだか
渡航前から親交があった Pierre-Olivier Cheptou博士

（POC）を受け入れ研究者としました。これにはお互
い事前の信頼関係が保証されているという利点があり
ました。というのも M2の頃に、POCを九州大学で
開催された遺伝学会の国際シンポジウムに招待し、居
酒屋やエクスカーションなどにも共に出かけたという
経験もあったのです。∗彼には、Cheptou et al. (2008),
Cheptou & Massol (2009), Massol & Cheptou (2011)と
いった研究のトークをして頂きました。これをきっか
けに国際的なコネクションを構築し、共同研究に繋げ
られればよいなあ…というのが、当時の漠然とした思
いでした。
また、CEFEの近くのMontpellier大学（Université de

Montpellier II）には、ISEMという大きな機関があり、
そこは、僕が主に研究対象とするMetapopulationに関
する研究のメッカとも言える存在です。POCは ISEM
と連携して共同研究もしていますから、モンペリエへ
の渡航はそうした国際的なコネクションの形成にうっ
てつけだったのです。

5. 研究環境
CEFEには進化生態学の研究室が 20ほどはあります

（正確には把握していません）。量的遺伝学、集団遺伝
学、保全生態学、個体群生態学、進化生態疫学、進化
群集生態学、と枚挙に暇はありません。
大学にも大きな研究室がいくつもあり（特に、移動
分散の研究を行なううえでのメッカである ISEMが強
い）、INRAも農学・医学関係に強い研究室がありま
すので、選択肢は多様です。僕は最終的には、Thomas
Lenormand 博士と Luis-Miguel Chevin 博士のグルー
プ（CEFE；友人からの invitationによる発表）、Sonia

∗当時、ポケモンがフランスでも大流行しており、POC
は息子からポケモンセンターで何か玩具を購入してく
るようにお願いされたらしく、博多のアミュプラザの
ポケモンセンターにも足を運んでいたようです。

Kéfi博士のグループ（大学；Soniaからの invitation†）、
Sylvain Gandon博士と Sébastien Lion博士のグループ
（CEFE；自らアポイントをとって場を設けて頂いた）
で、自身の発表をさせてもらいました。質疑時の議論
がとても盛んで熱く、当時の僕は大汗をかきました。
また、Samuel Alizon博士 (INRA)や Oliver Kaltz博士
(Université de Montpellier II)ともアポをとって、特別
に議論の場を設けて頂きました。他にも多くのポスド
クたちと議論をしましたが、自身の英語も理解も（今
と比べると）貧弱だったこともあり、具体的な共同研
究に発展させられなかったことを、本当に悔しく感じ
ています。

CEFEの無線LANの利用は構成員に限られていまし
た（登録を依頼することはできると思います）。しか
し僕は eduroamを利用していたので、問題はありませ
んでした。フランスにかぎらず一般的に、海外に渡航
する場合は、渡航直前にでも eduroamアカウント登録
を申請しておくことを、強く推奨します。

6. 取り組んだこと
たくさんの方と議論をしましたが、いまのところ形

になった研究は、POCと行なった、自殖種子と他殖種
子とで移動分散率が異なるという現象をアダプティブ
ダイナミクスで解析した研究です (Iritani & Cheptou,
2017)。現在も、植物の繁殖様式の進化について、別の
観点からも共同研究を進めています。
また、議論できる相手がたくさんいるのをいいこと

に、たくさんの手法について学習していました。日本
で事前に手法を習熟してからのほうが良かったでしょ
うが、当時 D1の学生だった僕にとっては、マスター
してから渡航するというのは些かヘビーなことだった
ように思います。それでも、きちんと下準備をしてか
ら渡航するに越したことはありませんので、何か強い
武器をもって渡航されると良いと思います。

7. 食事事情
CEFEはランチを食べるためのレストランを有して

いて、非常に豪華なランチを食べられます。僕は同じ
フロアの友人と毎日おなじ時間に集まって食べに行っ
ていました。構成員だとディスカウントが効いて8ユー
ロほどで、ビジターの場合は 10ユーロほど払えば、
お腹の膨れる豪華なランチを食べることができます。
人々はムール貝やステーキ、ハンバーグを昼の時間か
らムシャムシャ食べ、中には赤ワインを文字通り片手
に揺らしている人たちもいました。ランチ後には、レ
ストラン横のカフェで 1ユーロもしない（しかしとて
も美味い）コーヒーを片手に 15分ほど談話するのも習
慣でした。少なくともここCEFEのひとたちは、金銭

†Soniaとは渡航前から国際学会で知り合った友人でし
た。渡航後もとても仲良くして頂きました。
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図 3 ランチの例。サラダ・パン・チーズ・デザート・メイ
ン。パンやポテトは食べ放題であった。

的にも時間的にも、ランチは手抜きしません。コミュ
ニティにも依りますが、一時間以上はランチに投資し
ていました。

図 4 Migrosで売られているワイン。お酒コーナーはそのほ
とんどがワインコーナーである。

さて晩御飯も食べねばなりません。ダウンタウン
にはたくさんのレストランがありますが、（現地の人
も言っているように、他の安い地域に比べると）少し
高めです。それゆえ、ダウンタウンにある大きなスー
パー（Migros）で食料を調達し、自炊生活を送ってい
ました。そのスーパーではバゲットが 1ユーロで売ら

れていて、カマンベールチーズと一緒に買って帰って
いました（温かいうちに楽しむために、帰り道にもち
ぎりながら食べていた）。ワインもとにかく安く（安
いものでは 4ユーロほど）、週末にはよく空けていま
したが、余った分を料理に用いたりもしていました。
ビールよりも安いのですが、ベルギービール (Leffeな
ど)が比較的、安価で手に入りました。
たまに 1人で、すこしフォーマルなレストランで食

事をしたりもしました。その中でも（岩見真吾さんか
らの薦めもあり）Soupe de poisson (スープ・ドゥ・ポ
アッソン；魚のスープ）を頂きましたが、これが何よ
りも絶品でした。

図 5 渡航するたびに足を運んだ、海鮮レストランの Soupe
de poission。安定の、ぼっち飯である。

あまりモンペリエではカフェで作業する文化がない
のか、電源とWifi（フランス語では “うぃふぃ”）を両
方提供しているカフェは限られていましたので、そこ
を隠れ家のように利用していました。なお、より一般
にコーヒー（“かふぇ”）を頼むと、基本的にエスプレッ
ソがやってきます。エスプレッソ好きとしては嬉しい
ものでしたが、苦手な方は注意されるとよいでしょう。
∗

8. フランス語!
僕はフランス語を（特に、後のローザンヌで）熱心

に学習しましたが、実用にはまったく至っていません。
スーパーやレストランで何かを注文したり自分の意志
を伝えることは可能ですが、相手から逆に何かを聞か
れたときは、今でもとても困ります。それでも僕が頑
なに、人々にフランス語で話しかけるよう心がけた理
由は、そのほうが圧倒的に相手の対応が柔らかくなる

∗ミルクの入れたものを普通我々はカフェ・オ・レと呼
びますがこれは当然、café au laitというスペルからわ
かるとおり、フランス語です。このカフェ・オ・レの
作り方や名称は、地域に根ざす高い多様性を持ちま
す。英語版Wikipediaのページ「List of coffee drinks」
に詳しい記述があります。
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からです。いきなり英語で話しかけるのは少し気後れ
することが多かったのです。
とはいえ初めにフランス語で話しかけて自分の言っ
ていることは理解してもらえても、最終的にはこちら
が相手の言っていることが理解できず、“Can I speak in
English?”と尋ねて会話を続けるのが主でした。そうし
たときの対応は今まで 3パタン。

(1) Yes, of course! (これは笑顔で対応してくれるパ
タン)

(2) Pardon, mais je ne parle pas anglais (=「ごめんな
さい、英語を話せません」...これは周りの助けを
借りねばならないパタン)

(3) Non! (サンプル数 1)
結果、僕がもっとも頻繁に利用した表現が “je ne parle
pas français”（「フランス語を話せません」）であるとい
うのは、皮肉なことです（あるいは “Je ne comprends
pas”…「分かりません」）。以下に、僕が多用した表現
を列挙します。発音は英語とはまったく違うので、web
の素材で調べられて練習することを推奨いたします。

• Je voudrais une bière (vin rouge, vin blanc), s’il vous
plaîs?: 「ビール（赤ワイン、白ワイン）を頂き
ます」

• Çava?:「元気ですか?」「大丈夫ですか?」「調子は
どうですか?」

• Çava!: 「元気だよ!」「大丈夫」
• Et toi?: (=And you?)
• Bon appétit: 「めしあがれ」∗

• Je m’appelle Ryosuke Iritani:「入谷亮介と言います」
• Merci beaucoup:「ありがとう」(=Thanks so much)
• De rien: 「どういたしまして」
• Salut!: 「やあ！」「じゃあね」(Hi/Bye)
• À plus tard: 「また後でね」(=See you later)
• Bonjour: 「こんにちは」
• Bonne journée: 「よい一日を」 (=Have a nice day)
• Bonsoir: 「こんばんは」
• Bonne soirée: (=Have a nice evening)
• D’accord:「なるほど」「承知しました」「おっけー！」
「よし」などの相槌

これだけ話せれば、日常挨拶は問題がないはずです
∗若者は「ボナ」とだけ言ったりする。どこの世界も略
語がスラングになるのだろうか

（問題はその先なのですが）。
なおモンペリエでの挨拶での風習は、ほっぺたを三

回ぶつけあうものです。都市によって回数に差がある
ようなので、注意されるとよいと思います。この挨拶
は特に、異性間あるいは女同士でよく行われました。
男同士ではあまり見かけませんでした。

9. 文化
CEFEは、フランス人が大多数を占め、イタリア人、

スペイン人、ポルトガル人と知り合う機会が多かった
です（ロマンス語で似ていることもあり、彼らはフラ
ンス語を流暢に話していました)。大学はもう少し、英
語ベースな環境だったように思いますが、おそらくグ
ループにとても大きく依ります。もちろん共同研究者
であるPOCとは英語で議論するのですが、モンペリエ
での滞在で英語がおおきく上達したという実感はあり
ません。この状況に僕自身もすこし焦っていたことも
あり、モンペリエだけではなく別の町にも滞在し、英
語を上達させつつ、人脈を広げていきたい、と思うよ
うになりました。こうした思いを、ホームパーティに
招待してくださった Sylvainに話したところ、多様な
背景をもった人々を集めたローザンヌへの訪問を薦め
てくださりました。この会話が決め手となり、次回の
訪問先をローザンヌにしようと思うようになったので
した。
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【数理の小ネタ】

空間構造を考慮した不妊虫放飼法の個体群動態モデル
池川 雄亮 ∗
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1. はじめに
近年、地球温暖化や人間活動のグローバル化に伴っ
て、外来害虫の侵入・大発生が増加しており、世界的
に大きな問題となっている。特に、検疫病害虫が大発
生した場合、農作物の輸出制限に繋がるため、侵入地
の農業や経済に甚大な悪影響を与える。このような侵
入害虫への対策は、慣行の防除法（化学的防除 etc.）
による密度低下では不十分であり、侵入地からの完全
な根絶が必要とされる。不妊虫放飼法（Sterile Insect

Technique; SIT）は、人工的に大量増殖・不妊化した
妊性をもたない害虫（以下、不妊虫）を、定期的に野
外に大量に放飼することで、野外の害虫（以下、野生
虫）の正常な交尾を妨げて、野生虫の増殖を阻害し、
最終的に根絶に至らしめる防除法である [1]。SITに
よる根絶を成功させるためには、対象となる虫の大量
増殖技術の確立、繁殖に関わる諸形質の把握、野生虫
の個体群動態の予測などが必須である。実際、SITは
1950年代から、世界中で、様々な害虫に対して実施さ
れてきたが、本格的に根絶が成功するようになったの
は、対象虫についての基礎研究を重視するようになっ
てからのことである [1]。このような基礎研究の中に
は、対象となる虫の生態・行動についての実証的研究
だけでなく、数理モデルを用いた理論的研究も含まれ
る。その中でも、SITの個体群動態モデルは、根絶に
必要な不妊虫の放飼量の推定などにおいて重要な役割
を果たしてきた。本稿では、基礎的な SITの個体群動
態モデルについて概説した後、特に、空間構造に注目
したモデルの拡張と、今後の展望について考察したい。

2. 基礎的な SITの個体群動態モデル
2.1 Kniplingのモデル
Kniplingの考案した最も古典的な SITの個体群動態
モデルは、単純な離散時間の指数成長モデルの拡張で
ある。彼は、t世代目の野生メスが野生オスと交尾す
る確率が、不妊オスの個体群密度に依存して減少する
と仮定し、t+1世代目の野生メスの個体群密度を、以
下のように記述した [2]：

Nf (t+1)=λ×Pf (t)×Nf (t), (1)

∗琉球産経 (株)

Nf (t)は、t世代目の野生メスの個体群密度である。λ

は野生メスの増加率であり、（野生虫が卵から成虫に
なるまでの生存率）×（野生メス 1個体あたりの生涯
産卵数）×（野生メスの性比）で表される [3]。また、
Pf (t)は、時間 tにおいて、野生メスが野生オスと交尾
し、次世代を残すことができる確率である。Knipling

は、野生メスが 1世代あたり 1回だけ交尾する場合、
Pf (t)は、時間 tの野生オスに対する不妊オスの相対個
体群密度の減少関数であると考え、以下のように定式
化した：

Pf (t)=
Nm(t)

Nm(t)+S(t)
. (2)

Nm(t)及び S(t)は、それぞれ、t世代目の野生オス及
び不妊オスの個体群密度である。また、式 (2)より、野
生メスが不妊オスと交尾する確率は、以下のとおりで
ある：

PS(t)= 1− Nm(t)

Nm(t)+S(T )
=

S(t)

Nm(t)+S(t)
. (3)

以上のモデルより、Kniplingは、1) 個体群は安定（λ

= 1）、2) 野生虫の性比は 1:1（Nf =Nm）、3) 放飼不
妊虫数は各世代で一定（S(t)=S）と仮定し、Nf (0)=

1,000,000, S = 2,000,000の初期状態から、野生メス
の個体群密度の数値計算を行った。その結果、4世代
目には個体群密度は 1を下回り、根絶が達成されると
予測した [2]。
後に、BerrymanはKniplingのモデルを解析的に解

いている [3]。式 (1)を解析的に解くと、このモデルは
1つの安定平衡状態N∗

1 =0と、1つの不安定平衡状態
をN∗

2 =S/(λ−1)もつ。これは、野生メスの初期個体
群密度Nf (0)が、N∗

2 を下回っていれば、根絶は成功
し（野生メスの個体群密度はN∗

1 =0に収束）、上回っ
ていれば、根絶は失敗する（野生メスの個体群密度は
発散）ことを意味している。また、N∗

2 より、野生虫の
根絶に必要な不妊オスの最小個体群密度（臨界放飼率
S∗）を、以下のように導出できる：

S∗ =(λ−1)Nf (0). (4)

Kniplingの研究では、λ = 1と置かれているため、不
妊虫が 1頭でもいれば（S > 0）、最終的には必ず根絶
を達成できることになってしまうが、現実にはそのよ
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うなことは起こらない。これは、Kniplingのモデルで
は、野生虫の種内密度効果や交尾回数などの、重要な
生態学的要素が考慮されていないためである。

3. Itôのモデルとその適用
Itôは、沖縄県の久米島において行われたウリミバエ
に対する SITを想定したモデルを構築し、数値シミュ
レーションを用いて、根絶に必要な不妊オスの個体数
を推定した。彼は、野生虫の種内密度効果と多回交尾
を考慮し、野生メスの個体群動態を以下のように記述
した [4]：

Nf (t+1)=
exp(λ)

1+{exp(λ)−1}Nf (t)/K
×H(t)×Nf (t).

(5)

Kは野生メスの環境収容力である。H(t)は、多回交尾
を考慮した場合に、時間 tにおいて、野生メスが野生
オスと交尾し、孵化する卵を残すことができる確率で
ある。H(t)は、1)野生メスがオス (不妊、野生問わず)

と i回交尾する確率と、2) 交尾相手のオスの内訳 (不
妊オス or 野生オス) によって表され、その記述には、
それぞれポアソン分布と二項分布が用いられている。
Itôは、以上のモデルに、久米島のウリミバエの野
外データから得られたパラメータを当てはめ、与えら
れた不妊虫数で野生虫が根絶可能かどうかを、数値シ
ミュレーションを用いて調べた。その結果、不妊オス
の個体群密度が野生メスの初期個体群密度の 2倍以上
であれば、1年以内に野生虫の根絶が達成できること
を示した [4]。久米島でのSIT開始当初の不妊虫生産力
では、野生虫に対して有効に作用しうる不妊オスの推
定個体数は、野生虫の推定個体数の半分程度であり、
根絶は不可能であると推測された。実際に、この放飼
量では、野生虫の顕著な減少は見られなかった [4][5]。
その後、久米島では不妊虫の放飼量を大きく増加させ
ることで、1978年にウリミバエの根絶を達成している
[5]。後の研究で、1世代で 20倍に増加するような、繁
殖力が高い野生虫でも（exp(λ) = 20）、不妊オスの個
体群密度が、野生メスの初期個体群密度の 10倍以上で
あれば（S≥ 10Nf (0)）、野生虫の根絶は可能であるこ
とが、同様のモデルから示されている [6]。

4. 根絶の成否を決定する要因は何か？
Kniplingや Itôのモデルは、放飼する不妊オスが野
外の野生オスよりも十分に多ければ、増加率が大きい
害虫の根絶も十分可能であることを示している。この
ことは、SITが作用するメカニズムを考えれば妥当な
結果である。しかし、実際の SITを用いた根絶防除事
業では、防除によって不妊オスと野生オスの推定個体
数の比率が 100倍以上になっても、野生虫を根絶する
ことができない場合が報告されている [7][8]。SITを
用いる目的が野生虫の密度抑圧ではなく根絶である以

上、根絶の成否を決定する要因を調べることは、非常
に重要である。Itô and Kawamotoは、SITを用いた
根絶防除が失敗する原因として、i) 放飼量の不足、ii)

不妊化に伴う不妊オスの性的競争力の低下、iii) 不妊
化に伴う不妊オスの交尾行動の変化、iv) 野生虫の系
外からの新たな移入の 4つを挙げている [6]。i)が原因
であれば、野生虫の密度が大きい防除初期に最も効果
が出にくいはずであるが、実際には、野生虫の個体群
密度が減少した後になってから効果が低下している。
ii)の効果は、Berryman et al. が、以下のモデルを用
いて解析している [9]：

Nf (t+1)=λ× Nm(t)

Nm(t)+cS(t)
×Nf (t), (6)

cは不妊虫の相対的な性的競争力である (0≤ c≤1)。こ
れを式 (1)と同様の手順で解くと、1つの安定平衡状態
N∗

1 =0と、1つの不安定平衡状態N∗
2 = cS/(λ−1)が

あり、臨界放飼率はS∗=(λ−1)Nf (0)/cである。すな
わち、不妊虫の性的競争力が弱いほど、臨界放飼率も
大きくなるが、安定平衡状態N∗

1 =0は常に存在する
ため、不妊オスの個体数を十分に増やすことができれ
ば、根絶は可能である。以上より、Itô and Kawamoto

は、iii) 不妊虫の行動の変化、iv) 野生虫の新たな移入
が、SITを用いた根絶防除が失敗する原因として、有
力ではないかと考察している [6]。特に、不妊虫放飼に
空間的なばらつきがある場合や、連続した地域の一部
分のみで SITを行う場合には、iv) 野生虫の新たな移
入は、根絶の成否に強く影響することが考えられる。
次節では、空間構造を考慮してモデルを拡張し、それ
らが根絶の成否に与える影響を調べた理論研究をいく
つか紹介する。

5. 空間構造を考慮した SITのモデル
5.1 不妊虫放飼の空間的均一性
SITの実施区域内において、不妊虫の放飼が空間的

に不均一な場合、相対的に多くの不妊虫を放飼された
生息地では、野生虫の繁殖は抑制されるが、少ない不
妊虫を放飼された生息地では、野生虫を十分に抑制で
きず、全体として、根絶が失敗するかもしれない。こ
れを調べるためには、独立した複数の生息地、不妊虫
の放飼の空間分布、生息地間の野生虫及び不妊虫の移
動分散を考慮する必要がある。
Ikegawa and Himuroは、独立した 2つの生息地と、

それらの間の野生虫と不妊虫のランダム分散を考慮し
た個体群動態モデルを構築した。不妊虫は、一定時間
ごとに 2つの生息地に固定された比率で放飼される
と仮定し、放飼する不妊虫の個体数、放飼の空間的均
一性、虫の分散率が、2つの生息地の野生虫の根絶に
与える影響を、数値シミュレーションを用いて調べた
[10]。その結果、2つの生息地に対する不妊虫放飼が
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図 1 (a) 虫の分散率と不妊虫放飼の空間的不均一性が、野生虫の根絶に与える影響。白抜きと黒塗りは、野生虫の根絶が両方
の生息地でできる領域と、少なくとも片方の生息地で根絶ができない領域をそれぞれ表す。(b) 分散率が小さい虫に対し
て、空間的に不均一な放飼をした場合の模式図。生息地 2が野生虫の空間的避難場所となり、そこからの野生虫の移入
が、生息地 1での野生虫の根絶を阻害する。

空間的に不均一な場合、たとえ十分量の不妊虫を放飼
しても、両方の生息地で野生虫を根絶できない場合が
あることが示された。また、この結果は、対象虫の分
散率が小さい場合に顕著であった (図 1a) [10]。分散率
が大きい場合、不妊虫の空間的に不均一な分布はただ
ちに均一化されるため、野生虫は不妊虫の性的干渉か
ら逃げられず、最終的に根絶に至る。一方、分散率が
小さい場合、不妊虫の空間分布が均一化されにくいた
め、野生虫にとっての空間的避難場所 (図 1bの生息地
2) が形成され、そこから少量の野生虫がもう片方の生
息地（図 1bの生息地 1）に供給される。このため、十
分量の不妊虫が放飼されている後者の生息地でも、野
生虫の移入と死亡が均衡し、野生虫を根絶することは
できない (図 1b)。
現在、沖縄県の津堅島では、サツマイモの重要害虫
であるイモゾウムシに対して SITによる根絶防除事業
が実施されている。イモゾウムシは飛翔しない歩行性
の害虫であり、このモデルにおける分散率の小さい害
虫に相当すると考えられる。その場合、もし不妊虫の
放飼が空間的に不均一である場合、イモゾウムシの根
絶は難しいことが予想される。実際に、津堅島のイモ
ゾウムシは SITの開始から約十年が経った今も、根絶
には至っていない。一方、第 2.2節のウリミバエのよ
うな飛翔性で移動能力の高い害虫は、このモデルにお
ける分散率が大きい害虫に相当するだろう。その場合、
空間的に多少不均一な不妊虫放飼を行ったとしても、
不妊虫の空間分布が均一化されやすいため、十分量の
不妊虫を放飼することで、根絶を達成することができ
たと考えられる。これらのことから、特にイモゾウム
シのような移動能力の低い害虫に対して SITを実施す

る場合は、空間的に均一な不妊虫放飼を行う必要があ
るだろう。
5.2 野生虫の非放飼区からの移入
SITを用いた根絶防除事業では、生産可能な不妊虫

数に比べて根絶対象地域が広すぎる場合に、不妊虫の
放飼エリアを対象地域の一部に限定することがある。
これは、限られた不妊虫を地域全体に薄く放飼すると、
全ての生息地で不妊虫の効果が小さくなり、防除が進
まないと考えられるためである。そこで、集中的な不
妊虫放飼によって一部エリアの野生虫を根絶し、その
ようなエリアを次々に増やしていくことで、地域全体
の根絶達成をめざす。しかし、放飼区を空間的に限定
する場合、非放飼区からの野生虫の移入が、根絶を妨
げる可能性がある。野生虫の移入が、SITの効率に与
える影響については、Barclayの総説にまとめられて
いる [11]。交尾前に移入してくる 1世代あたりの野生
虫（オス・メス両方）の個体群密度をV とおくと、t+1

世代目の野生メスの個体群動態は、以下のように記述
される：

Nf (t+1)=λ× Nm(t)+V

Nm(t)+S(t)+V
×{Nf (t)+V }. (7)

同様に、野生虫が交尾後に移入してくる場合、t+1世
代目の野生メスの個体群動態は、以下のように記述さ
れる：

Nf (t+1)=λ× Nm(t)

Nm(t)+S(t)
×Nf (t)+λV. (8)

式 (7)および式 (8)を 2.2.節と同様の手順で解くと、
Kniplingのモデルと同様に、どちらのモデルも1つの安
定平衡状態N∗

1 と 1つの不安定平衡状態N∗
2 をもつ。し
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かし、Kniplingのモデルとは異なり、どちらの場合も、
0<N∗

1 <N∗
2 であるため、野生虫の移入がある場合、根

絶は不可能である [11]。臨界放飼率は、交尾前移入の場
合、S∗={Nf (0)+V }{(λ−1)F+λV }/Fであり、交尾
後移入の場合、S∗ =Nf (0){(λ−1)F +λV }/(F −λV )

である（ただし、λV <F）。また、2者の差分を取る
と、交尾後移入は交尾前移入よりも臨界放飼率が大き
く、野生虫の増加を抑えるために、より多くの不妊虫
を必要とすることが分かる。これらの結果は、非放飼
区からの野生虫の移入がある場合、連続する地域の一
部分のみに対する SITでは、野生虫を根絶することが
できないことを示唆している。
上記のモデルは、非放飼区からの野生虫の移入量は、
常に一定であると仮定している。しかし、連続した地
域であれば、放飼区から非放飼区に移出した不妊虫が、
非放飼区内の野生虫個体群に作用することによって、
非放飼区からの野生虫の移入が、動的に変化しうるだ
ろう。例えば、非放飼区（図 2の生息地 3）と接する
生息地（図 2の生息地 2）に十分量の不妊虫が放飼さ
れていれば、後者がバッファーとなることで、前者と
接していない生息地（図 2の生息地 1）では、野生虫
を根絶することができるかもしれない。また、上記の
モデルでは、野生オスと野生メスの分散率は同一であ
ると仮定されているが、実際の生物では、移動能力に
雌雄差があることも多い [12]。SITの効果が、不妊オ
スと野生メスの交尾を介して発現する以上、移動能力
の雌雄差が、根絶の成否に与える影響を調べる必要が
あるだろう。例えば、非放飼区からの野生メスの移入
が、野生オスよりも十分小さければ、放飼区における
野生虫の繁殖を十分小さく抑えて、根絶させることが
できるかもしれない。また、不妊オスは、不妊化時の
放射線照射で体細胞が傷つくことで、野生オスよりも
移動能力が小さくなる場合があることが知られている
[13]。この場合、不妊オスと野生オスの移動能力の差
が、根絶の成否に与える影響についても調べる必要が
あるだろう。

図 2 不妊虫を放飼するエリア（放飼区）と放飼しないエリ
ア（非放飼区）を考慮したモデルの模式図。

6. おわりに
空間構造を考慮しないモデルでは、不妊虫の質（不

妊虫の性的競争力）と量（放飼虫数）が十分であれば、
SITを用いた根絶防除事業は成功すると予想されてき
た。しかし、実際の防除事業では、対象となる地域全
てに不妊虫を放飼できない場合があり、放飼区内でも
放飼の空間分布にムラができることが十分考えられる。
これは、実際の防除の現場では、野生虫及び不妊虫の
空間分布が不均一であり得ることを意味しており、そ
れが根絶の成否に与える影響を調べる必要性があるこ
とを示している。最近の空間構造を考慮したモデルの
解析から、対象虫の分散率が大きい場合には、非放飼
区からの野生虫の移入が、分散率が小さい場合には、
放飼区内の不妊虫の不均一な空間分布が、それぞれ根
絶の成功の妨げになり得るということが示された。空
間構造を考慮した SITの個体群動態モデルはまだ数が
少なく、雌雄間及び野生虫-不妊虫間の分散率の差が、
根絶の成否に与える影響などをさらに調べる必要があ
るだろう。また、そこから得られた知見を、どのよう
にして実際の防除の現場にフィードバックして、役立
てていくかについても考える必要がある。　本稿で紹
介したモデルは、SITの対象となる特定の害虫につい
てパラメータを適用し、根絶の成否や臨界放飼率を調
べたものである。ある害虫のパラメータをすべて測定
するには非常に大きな労力がかかるが、個体群動態モ
デルを用いることで、どのパラメータが根絶の成否に
決定的な影響を与えるかを予測することができる。ま
た、複数の異なる不妊虫放飼パターン（e.g., どこに、
どれだけの量・頻度で放飼するか etc.）の内、どのパ
ターンが根絶を最も達成しやすいかを、害虫ごとに予
測することもできるだろう。
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【数理の小ネタ】

Lotka-Volterra 方程式
中岡 慎治 ∗
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はじめに
Lotka-Volterra (LV) 方程式は、生物種間の相互作
用を記述した個体群ダイナミクスの数理モデルであ
る。数理生物学を学ぶ上で、教科書には必ず出てくる
程 [1]、有名な方程式である。あえて煽った表現をすれ
ば、Lotka (ロトカ)[2] と Volterra (ヴォルテラ)[3] に
よって独立に提案された基本方程式については、LV

通の三歳児であれば、保存量をソラで書けるほどであ
ろう ∗。いきなり脱線しつつあるので元に戻し、以下
では真面目に LV 方程式にまつわる研究を紹介する。

LV 方程式研究クイックツアー
前述したように、LV 方程式は 1920 年、1926 年に
それぞれ Lotka と Volterra によって提案された。基
本方程式は、二種の捕食被食関係を記述したものであ
るが、その後、様々な形へと拡張され、研究が行われ
てきた。以下、数学的な表現としてはもっとも一般的
である、一般化 LV 方程式を紹介する [1]。N 種類の
集団が相互作用している系を考えよう。変数 xi(t) を
時刻 t における種 i (i=1,2,...,N) の密度とする。そ
れぞれの種は内的自然増加率 ri で増殖 (ri の符号が
負の場合は減少) し、他種 j と強度 aij で相互作用す
ると仮定する。このとき、一般化 LV 方程式は

dxi(t)

dt
=xi(t)

(
ri+

N∑

i=1

aijxj(t)

)
(1)

で与えられる。パラメーター ri, aij は実数である。以
下、aij を相互作用係数と呼ぶ。相互作用係数 aij が
負のとき、種 i は種 j の存在によって負の影響を受け
る。二種間が競争関係にある場合や、i が j に捕食さ
れている場合である。相互作用のとり得る組み合わせ
は、N×N の相互作用行列 A= {aij}1≤i,j≤N で表現
できる。
少数種系
LV 方程式は、非線型の常微分方程式としては、二
次の非線形項までを含む系である。種間の相互作用を
記述する方式としてシンプルであるため、生態学に留

∗JST さきがけ, 東京大学生産技術研究所
∗ちなみに筆者は今現在 37歳児であるが、未だに保存
量をソラで書くことはできない。

まらず、社会学や心理学においても広く応用途がある。
N =2 や N =3 の場合、LV 方程式を詳しく調べるこ
とで、種間相互作用がもたらす影響を分析できる利点
がある。実際、伝統的な二種間の捕食・被食系のみな
らず、ジャンケンゲーム (三種競争系) は数学的分析の
みならず、実験環境下では検証も行われている [5]。
多種系
生物群集を考える上で一般化 LV 方程式は度々登場

してきた。有名なのは May による多様性安定性のパ
ラドックス [4] である。A がランダム行列である場合
において、種数が多いほど共存平衡点は不安定になる
という結果である。これは線型化系の安定性に即した
結果であるが、以後は個体の適応的行動や相互作用の
多様性・複雑性を考慮することで、群集が安定化する
ことを示す理論結果が報告されている [6,7]。複雑ネッ
トワーク理論の発展により、相互作用ネットワークの
性質をより詳しく分析することも可能になった。多種
共存に必要な群集のアセンブリールール [8] や、種の
絶滅カスケードが生じる条件 [9] など、多種相互作用
ネットワークの観点から研究が進んでいる。
数学理論
一般化 LV 方程式は一般に複雑な挙動を示しうる

(ジャンケンゲームのヘテロクリニックサイクルやギル
ド内捕食系のカオス的挙動等) が、あるクラスの相互
作用行列 A については、共存平衡点が大域的に漸近
安定であるための数学的条件が得られている。ある正
の対角行列 D (対角成分は正) が存在し、DA+ATD

が負定値 (negative definite) である場合、相互作用行
列 A は Volterra-Lyapunov (VL) 安定という [10,11]。
VL 安定な相互作用行列 A に対して、LV 方程式系は
大域的に漸近安定な平衡点をただ一つもつ。A が VL

安定である場合には Lyapunov 関数を構成可能であ
る [10]。なお、平衡点は必ずしも安定でなくても、生
物種は共存し得る。平衡点に限らず、種の共存状態を
示す力学系のアトラクターに着目することで、種の共
存可能な条件を考察する方向性も存在する。パーマネ
ンス理論という枠組みで、LV 方程式において種が共
存するための数学条件が得られている [11]。
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データ科学との接点
次世代シーケンサーの普及により、環境中に存在す
る生物由来のゲノムを読むことで、存在する種の同定
が可能になってきた。とりわけ、バクテリアについて
は 16S rDNA 領域の可変領域を対象にした PCR アン
プリコンシーケンスにより、腸内や皮膚上、もしくは
土壌や海洋に存在する微生物菌叢を調べられるように
なった。細菌叢データの変化を説明するため、無菌マ
ウスへの細菌叢の定着実験で LV 方程式が活用されて
いる。他、腸炎 (潰瘍性大腸炎) やアレルギー、抗菌剤
投与後は腸内細菌叢の構成が変化し、種の多様性が減
少する現象 (dysbiosis) が起こることもある。実デー
タと LV 方程式を活用することで、dysbiosis に至る経
過で細菌叢コミュニティーの構造変化を捉えたり予測
できる可能性が拡がる [12] が、実用的な応用は今後の
継続的な課題である。

さいごに –実用的な利用に向けて–

LV 方程式のコンセプトモデルとしての有用性、美
しい数学的性質から新興のデータ科学との接点までを
紹介した。少なくとも、LV 方程式研究の方向性や手
法、目的が多種多様であることは伝わったと期待して
いる。「データ科学との接点」の段落で触れたが、ゲノ
ムデータの取得が可能になった今現在、LV 方程式を
実用的に利用して、予測や制御に活用する新たな方向
性がみえてきている。同時に、解決すべき課題も浮上
している。一般化 LV 方程式は、時間変動や種の移入
も無視した閉鎖系の群集動態を対象にしているため、
実用的な利用には適切な拡張が必要である。進化・適
応と群集生態系の関連を明らかにした実証研究も進展
し、個体レベルでの行動が群集動態に及ぼす影響の重
要性に注目が集まっている。LV 方程式では、相互作用
ネットワークの構造を暗黙のうちに規定することが必
要であるが、近年では時系列解析手法による予測や因
果の方向性推定など、方程式を仮定しない有効な手段
が提案されている。したがって、群集動態を数学的に
取り扱う上で、そもそも論として LV 方程式を群集動

態の理解に用いる上で適切かどうかについても、常に
問いただしながら進める必要がある。一方で、多方面
に渡る研究成果の蓄積は、生態系の制御や予測を進め
る上で貴重な財産である。LV 方程式の新しい研究の
方向性は、今後実研究の中で発展していくと思われる。
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【数理の小ネタ】

巻きの理論形態モデル：有殻軟体動物を例に
野下 浩司 ∗
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　数理生物学においても生物の形を定量的に扱う
ケースは少なくない．例えば，反応拡散モデルによる
パタン形成のシミュレーションやVertex Dynamicsモ
デルによる組織変形の解析などは馴染み深いだろう．
こうしたモデルを利用し，あるパラメータ空間の範囲
において興味ある現象が生じるかどうか相図を描い
て調べたり，これらパラメータの組を表現型と見なし
て量的遺伝学的解析をおこなったりする．生物の形を
対象に数理生物学的な研究を行う場合，最終的な目的
（= 面白い生物学的現象の発見・解明）の詳細は研究
者によって異なるが，生物の形を何らかの特徴量と結
びつけることは避けて通れない．
今回は，理論形態学と呼ばれる分野とそこで盛んに
解析されてきた腹足類（いわゆる巻貝）やアンモノイ
ド類の “巻く”殻の数理モデルを紹介したい．

1. 貝殻の数理
貝殻を記述・解析するための数理モデルは多数提案
されてきたが，ここでは対数らせんモデル，Raupの
モデル，成長管モデル，成長ベクトルモデルの 4つに
絞って紹介したい．しかし，その前に殻のでき方をお
さらいしておこう．軟体動物の殻は，炭酸カルシウム
を主な成分として生物が自身でつくる生体鉱物である．
外套膜と呼ばれる上皮系の組織の辺縁部から炭酸カル
シウムの結晶を分泌し殻口 ∗の “縁”へ少しづつ沈着さ
せることで殻を成長させる「付加成長」と呼ばれる成
長様式をとる．例えば，腹足類の場合は，巻きの中心
に対して殻口の外側が内側に対して大きく成長するこ
とで，殻が巻くことになる．
今回紹介する 4つのモデルはこの形作りの仮定を

（程度の差はあるが）反映している．
1.1 対数らせん
　最もシンプルな貝殻形態のモデルとして対数ら
せん（logarithmic spiral）モデルから見ていこう．極
座標系を考え，動径 rと偏角 θに以下の関係があると
する．

∗科学技術振興機構さきがけ，東京大学大学院 農学生
命科学研究科 noshita@morphometrics.jp

∗殻の終端の開口部．軟体部はここから出てくる．

図 1 対数らせん．a. 対数らせんモデルで表現できる平面
的な巻きパタン．巻きパタンはαによって決まる．b.

黄金らせんとオウムガイ巻きパタンの比較．ここに示
したオウムガイの巻きパタンは黄金らせんと比較し
て，成長の初期（内側）でやや緩く，終盤（外側）で
ややきつく巻く．

dr

dθ
=αr(θ),

αは成長率を定めるパラメータである．初期条件r(0)=

r0としたときの解は

r(θ)= r0exp(αθ)

となり，この平面曲線は対数らせんとなる．
これは本ニュースレター読者の皆様にはおなじみの

指数成長モデルそのものだ．パラメータαを変化させ
ると様々な平面上での巻きパタンが描ける（図 1a）．

α=
log[(1+

√
5)/2]

2π
のとき，所謂「黄金らせん（golden

spiral）」となる．オウムガイの断面が黄金らせんに近
いという話もあるが，実際のところは怪しい（図 1b）．
1.2 Raupのモデル
確かに対数らせんは様々な巻きパタンを記述でき，

多くの平巻の殻の近似に有用である．しかし，太さを
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持った管（螺管）が 3次元的に巻いている実際の貝殻
を記述するにはいささか表現力が足りない．理論形態
学が創始される契機となったRaupのモデル（Raup’s

model）を見てみよう [1–4]†

Raupのモデルのコンセプトは「母曲線と呼ばれる
殻口形状を近似する閉曲線」が「巻軸を中心に回転し
ながら成長，転移することで螺管を近似すること」で
ある．Raupのモデルではこれらの性質を指定するた
めに 4つのパラメータ，巻軸周りの母曲線一回転あた
りの螺層拡大率WR，巻軸方向への転移率TR，巻軸か
らの相対的な臍サイズDR，殻口のアスペクト比SRを
用いる．これらのパラメータは 2次元的な非破壊計測
により推定することが比較的容易であり（図 2a），の
ちほど紹介する洗練されたモデルよりもRaupのモデ
ルが実証研究に頻繁に用いられる要因の一つとなって
いる．
ここでは，Raupのモデルを以下のように定義する．

uR(θ,φ)=r0W
θ/2
R Rz(θ)

⎡

⎢⎢⎣

⎛

⎜⎝
cosφ

0
1
SR

sinφ

⎞

⎟⎠+

⎛

⎜⎜⎝

2DR
1−DR

+1

0

2TR

(
DR

1−DR
+1

)

⎞

⎟⎟⎠

⎤

⎥⎥⎦

，θは母曲線が巻軸周りに回転した角度，φは殻口位
置を指定するパラメータ，uR(θ,φ)は θ，φをパラメー
タとするパラメトリックな曲面であり，殻表面の位置
ベクトルとなっている．Rz(θ)は z軸回りの θ回転を
表す回転行列

Rz(θ)=

⎛

⎜⎝
cosθ −sinθ 0

sinθ cosθ 0

0 0 1

⎞

⎟⎠

である．
Raupのモデルの 4つのパラメータ（WR，TR，DR，

SR）を変化させることで多様な殻形態を描くことがで
きる（図 2b）．
しかし，現実はより複雑である．

1.3 成長管モデル
Raupのモデルでは「巻軸」なる絶対的な軸が存在し
ていた．しかし，世の中を見渡すと巻軸を認識するこ
とが難しい種が多数存在する．というのも，巻軸が先
見的に与えられた軸ではなく，発生的制約とは言い切
れないためである．ノタウチガイやヘビガイ，異常巻
きアンモナイトはその良い例だ（興味ある方はGoogle

画像検索をして欲しい）．こうした “異常巻き”を示
す殻を記述するために開発されたのが成長管モデル

†このモデルが提案されたのは 1960年代中頃であり，
Raup and Michelson[2]では様々な殻形態をアナログ
コンピュータで計算し，結果をオシロスコープで出力
している．その図の一つは Science誌の 174巻 3663

号の表紙を飾った．

図 2 Raupのモデル．a. Raupのモデルパラメータの推定
方法．2次元的な非破壊計測によりパラメータを推定
できる．b. Raupのモデルで表現できる様々な巻きパ
タン．4つのパラメータ（螺層拡大率WR，転移率TR，
相対的な臍サイズDR及び殻口アスペクト比 SR）を
変化させることで多様な殻形態を描くことができる．
図は [5]を元に改変．

（growing tube model）である [6–8]．成長管モデルは
微分幾何における空間曲線の方程式を貝殻（太さを持っ
た管）用に “改造”したモデルといえる．以下の様に
Frenet-Serretの公式における曲率と捩率 ∗がそれぞれ
管の太さ rGで規格化された曲率（CG(s)= rG(s)κ(s)）
と捩率（TG(s)= rG(s)τ(s)）に置き換えられている．

d

ds

⎛

⎜⎝
ξ1
ξ2
ξ3

⎞

⎟⎠=

⎛

⎜⎝
0 CG(s) 0

−CG(s) 0 TG(s)

0 −TG(s) 0

⎞

⎟⎠

⎛

⎜⎝
ξ1
ξ2
ξ3

⎞

⎟⎠,

{ξ1,ξ2,ξ3}はFrenet標構（曲線上の局所座標系）であ
り，この局所座標の発展により巻きパタンの動態を記

∗曲率は空間曲線の曲がり具合を示す量．空間曲線を局
所的に円で近似した場合の円の半径（曲率半径）の逆
数．曲率 κ=0で直線になる．捩率は空間曲線の平面
曲線からの乖離（　

ねじ
捩　れ）の程度を示す量．捩率 τ =0

で平面曲線となる．詳しくは [9]などを参照．
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述する（詳細は [6,10]を参照）．sは成長段階（growth

stage）と呼ばれるパラメータで，弧長パラメータ lと
以下のように関係づけられる．

dl

ds
= rG(s).

sを成長にかかる時間と考えれば，管の長さ lの成長速
度が殻口サイズ rGに比例することを意味する．
一方で管の太さの成長は

dr

ds
=EG(s)rG(s)

とモデル化される（ここで用いたEGはオリジナルの
岡本のE[6]とは異なり，EG=log(岡本のE)という関
係にある）．EGが一定であれば指数成長となる．
結果として，その管の巻きパタンは

pG(s)=p0+

∫ s

0
rG(s

′)ξ1(s
′)ds′

となる．
各パラメータを変化させることでRaupのモデルと
同様に様々な巻きパタンを表現できる（図 3b）．注目
すべき点は，“巻軸を持たない”巻きパタンも表現でき
ることである（図 3b,c）．
成長管モデルは巻軸やグローバルな座標系（“人の
視点”）を仮定せず，局所座標系（“軟体動物の視点”）
に基づいたモデルである．結果として，あらゆる巻き
パタンを記述することが可能となった．
1.4 成長ベクトルモデル
これまで見てきた対数らせんモデル，Raupのモデ
ル，成長管モデルはいずれも殻の巻きパタンと殻口
形状をそれぞれ独立に記述していた（対数らせんの場
合はそもそも殻口形状は対象としていない）．もう一
度，軟体動物の殻の成長方法に立ち返ってみよう．軟
体動物の殻は付加成長により炭酸カルシウムの結晶を
殻の端に沈着させることで成長するのだった．こうし
た描像を直接的に定式化したのが成長ベクトルモデル
（growth vector model）である [11]．
成長ベクトルモデルは以下のように定式化される．

g(s,φ)=
1

r(s)

∂u(s,φ)

∂s
, (1)

s は成長段階，φ は殻口位置を指定するパラメータ，
g(s,φ)は，成長段階 s，殻口位置 φにおける殻の相対
的な成長ベクトル，u(s,φ)は，成長段階 s，殻口位置
φにおける殻表面の位置ベクトル，r(s)は成長段階 s

における殻口サイズを表している．
まさに殻口の縁における局所的な成長勾配を直接的
に記述している（図 4）．これら局所的な成長ベクトル
を殻口に沿って全ての点で定義できれば巨視的な殻形
態が定まる．成長ベクトルモデルに至り，我々は殻口

図 3 成長管モデル．a. 成長管モデルにおける Frenet標
構．巻きパタンを近似する空間曲線の局所座標系
{ξ1,ξ2,ξ3}．b. 成長管モデルで表現できる様々な巻き
パタン．3つのパラメータ（螺管拡大率EG，規格化
された曲率CG及び規格化された捩率 TG）により多
様な殻形態を描くことができる．c. 巻軸が一定では
ない殻形態．異常巻きアンモナイトAinoceras kamuy

（左），Nipponites mirabilis（中央），Polyptychoceras
sp.（右）の成長管モデルパラメータの値は [6]の図
10-11を参照した．a及び bの図は [5]を元に改変．

辺縁部でのミクロな成長の積み重ね（付加成長）の結
果として，マクロな殻形態が作られることを表現する
モデルを手に入れた．あらゆる殻形態を記述できる可
能性を得たが，その大きすぎる自由のために些か使い
勝手が良くない．しかし，特定の殻形態を作り出しう
る局所成長のパタンを記述するために利用しようとす
る試みがなされている [12–14]．

2. 形態空間の解析
これまで 4つの貝殻形態を記述するための理論形

態モデルを見てきた．確かに美しい貝殻形態を様々に
描けることはそれだけで嬉しい．しかし，それ以上の
科学的価値がある．例えば，我々はなんとなく腹足類
（巻貝）には巻軸があるものだと思っていた．ところが
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図 4 成長ベクトルモデル．殻口上のベクトル場により巻き
パタンを支配する成長勾配を記述する．図は [5]を元
に改変．

Raupのモデルと成長管モデルの対比から（少なくと
も腹足類においては多くの場合）巻軸とはある種の虚
像であることがわかった．特定の仮定に基づいたモデ
ルを考えることは（仮定が支配的な遺伝子や制御ネッ
トワークより抽象的であっても）対象の形態形成プロ
セスや潜在的な形態的多様性への示唆を与えてくれる．
最後に，理論形態モデルを利用した研究（理論形態
学）における重要なコンセプトである形態空間（mor-

phospace）とその解析例に触れてこの文章を終えたい．
形態空間とは理論形態モデルの各パラメータを各軸に
とった空間のことで，つまりは「ある数理モデル（=

理論形態モデル）のパラメータ空間」のことである．
形態空間の解析は我々に存在したかも知れないかたち
の解析を可能にする．Raupは先にあげた Raupのモ
デルのパラメータのうちの 3つ（螺層拡大率WR，転
移率TR及び相対的な臍サイズDR）で様々な貝殻形態
をパラメータ化し，形態空間中に位置づけた（[3]，図
5）．その結果，Raupのモデルで表現できる貝殻形態
の大部分が自然界に存在しないこと，各分類群がクラ
スターを形成し，異なるパラメータ領域に分布してい
ることを明らかにした．そして，この分布の偏りを形
態の機能的制約や発生的制約から解釈しようとした．
例えば，腹足類やアンモノイド類がWRが小さく巻き
が重複する領域（図 5の点線より上の領域）に分布す
るのは捕食者から防御や殻の力学的強度を確保するた
めと指摘している．また，二枚貝類は二枚の殻がその
殻頂部で接する必要があるために，多くの種では図 5

の点線より下の領域にしか分布できない．
もちろん採用するモデルや仮定に応じて，得られる
形態空間とそこに与えられる計量は異なる．しかし，
目で見ることができるが故に蔑ろにしがちな形態形質
について「自分が今，何を解析しているのか」を明確
にすることは重要であり，理論形態学的なアプローチ
がその一助となればと思う．

図 5 Raupの形態空間．Raupのモデルのパラメータ（螺
層拡大率WR，転移率 TR及び相対的な臍サイズDR）
を各軸にとったパラメータ空間上に，巻く殻をもつ分
類群の殻形態をプロットしたもの．各分類群がクラス
ターを形成し，それぞれ特定のバイアスしたパラメー
タ領域に分布していることがわかる．これらの偏りは
それぞれの分類群の生態的，構造的，発生的制約を反
映していると考えられる．[3]の図 4を元に改変．

3. 謝辞
オウムガイの断面画像（図 1c）を提供して頂いた唐

沢 與希氏（三笠市立博物館）に感謝する．吉田 勝彦
博士（国立環境研究所）には原稿を校閲いただき，筆
者の意図するところを把握した有益なコメントを頂戴
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【書籍紹介】

「協力する種　制度と心の共進化」
若野 友一郎 ∗

≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀≀

「協力する種　制度と心の共進化」
サミュエル・ボウルズ＋ハーバート・ギンタス著
竹澤正哲　監訳
大槻久＋高橋伸幸＋稲葉美里＋波多野礼佳　訳
NTT出版 (2017)

本書は、”A Cooperative Species - Human Reci-

procity and Its Evolution”(2011, Samuel Bowles and

Herbert Gintis, Princeton University Press)の日本語
版である。ボウルズとギンタスは、社会科学・行動科
学において強い影響力をもつ研究者であり、多くの実
証データと比較しながら数理モデルやゲーム理論を用
いつつ、ヒトの協力行動について多くの論文を発表し
ている。原著は、彼らの研究成果を元にしつつ、『専
門的な内容を数式だけでなく自然言語によって表現』
し、それらを１２章からなる大著にまとめたものであ
る。多くの場合、原著の日本語版とは、冒頭に著者か
らの日本語版へのメッセージが加筆されたり、多少の
訳注が加わったりしつつも、基本的には原著を日本語
に翻訳した書籍である。しかしながら本書「協力する
種　制度と心の共進化」は、普通の訳本には見られな
い優れた特徴を持っている。それは訳者たちによって
執筆された、５０ページ以上にもなる加筆部分である。
（本書は全体で４５３ページ）。
例えば原著では、血縁淘汰モデルにおける基本的な
方程式であるプライス方程式について、Appendix A10

で解説しており、その部分は日本語版では６ページあ
るから、比較的詳しい解説が原著に存在しているとい
える。しかしそれに加えて本書では、訳者の一人であ
る大槻によるコラムとして、「プライス方程式とは」と
いう４ページの挿入が別に独自に記述されている。そ
の冒頭を引用すると、（プライス方程式は）『初学者に
は理解しにくい式であるのでその「ココロ」を説明し
たい』とあり、プライス方程式の各項の『「ココロ」』
が、３ページかけて解説されている。コラムは全部で
５つある。
加えて、何よりも本書が特徴的なのは、４０ページ
にもおよぶ解説（竹澤正哲　大槻久　高橋伸幸）であ
る。日本語版に解説がつくこと自体は珍しいことでは

∗明治大学

ない。普通なら、原著の背景や学問上の意義などが解
説されるが、本書の解説の内容は、そのような普通の
内容に加えて、原著に対する強い批判が含まれている。
特に、解説の３．２節「進化生物学からの批判」とい
う部分は、協力の進化の研究に関わる数理生物学会員
の多くにとって、恐らく最も興味があるであろう内容
―協力の進化を考えるとき、血縁淘汰と複数レベル淘
汰は別のメカニズムなのか― について論じている。ち
なみに、本書の解説の各部分の執筆者はあまり明記さ
れていないが、「進化生物学からの批判」の節は『大
槻が詳細に論じていく』と解説の２.１節に明記され
ている。その３節から、あえて特徴的な部分だけを引
用してみると『協力の進化という領域の現状を包括的
に知る上で、本書は優れた書となっている』としつつ
も、『いくつかの看過できない問題が存在している』と
述べている。さらに、『なぜ著者が用語への配慮を怠っ
たのか甚だ疑問である。しかし、本文を詳細に読むと
この疑問は解決するように思われる。著者らは配慮を
怠ったのではなく、包括適応度そのものを誤って理解
しているようなのだ』とあり、その後血縁淘汰にまつ
わるよくある誤解を解説した上で、『本書もその落と
し穴に嵌っているように見える』と述べ、『ボウルズ
とギンタスによる血縁淘汰理論の理解と、現在の進化
生物学者が血縁淘汰という単語で意味するところの間
にはギャップがある』という指摘で結ばれている。
大槻にここまで書かせた原著、その詳しい内容とそ

れに対する批判の中身に、ニュースレターの読者も興
味が沸いてきたのではないだろうか？
原著の内容を大まかに紹介すると、３章までは互恵

性や協力行動などに関する基本的な解説や実証研究の
紹介が主である。４章では、進化生物学が解説され、
血縁淘汰、直接互恵性、間接互恵性、assortmentなど
の考え方を紹介したあと、ヒトの協力行動の進化は従
来の生物学の考えでは説明できない、と主張する。こ
れをふまえて７章以降では、原著者の研究の紹介に入
る。戦争のようなグループ間の闘争や、社会制度など
のメカニズムを組み込んだ数理モデルを紹介し、プラ
イス方程式などの手法でこれらを数理的に解析し、あ
るいはシミュレーションを行い、最終的には「複数レ
ベル淘汰」がヒトという「協力する種」が進化した原
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因であると主張する。本書には一見するとそれほど数
式はでてこないが、内容はほとんどが数理モデルに関
係するものであって、進化生物学者から見て別分野の
本とは切り捨てられない。ヒトの協力行動の進化モデ
ルに対して、実証データを用いた大胆な定量的な解析
が行われているのも本書の特徴である。たとえば、遺
伝学から得られる各民族のFSTの値や、考古学から得
られる死者総数に占める戦死者の割合といったデータ
を、数理モデルに直接代入するという試みがなされて
いる。
以上、数理モデルに関連する部分に注目して、「協

力する種　制度と心の共進化」を紹介した。実は解説
のうち批判部分はさらに、３．６節「実験研究からの
批判」、３．７節「フィールド研究からの批判」と続
く。いちいち引用するのは差し控えるが、ここでも厳
しい表現が散見される。すなわち原著は、数理モデル
部分以外においても、突っ込みどころ満載のようであ
る。日本の協力行動研究を牽引する研究者である、竹
澤正哲＋大槻久＋高橋伸幸らによる原著の全訳と、そ
れに対する忌憚のない科学的批判がセットになった日
本語版は、日本語を解する研究者だけが味わえる特権
かもしれない。
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学会事務局からのお知らせ
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1. 2017年日本数理生物学会年次総会のお
知らせ

2017年度の年次総会が日本数理生物学会年会（2017
年 10月 6日～ 10月 8日・北海道大学）に合わせて開
催されます。

■日時（予定） 10月 7日 (土) 17時から

■会場（予定）会場内レクチャーホール
■議題（予定）

（１）2018 年日本数理生物学会・SMB合同大会 (シド
ニー開催)について

（２）2019年日本数理生物学会大会について
（３）2016年度決算および 2017年度予算
（４）その他

■報告事項（予定）

（１）研究奨励賞　第 12回受賞報告
（２）その他

2. 2018 年 数理理論生物学欧州会議のご
案内

事務局宛に下記のとおり開催案内の告知依頼を受け
ましたので、一部翻訳の上、掲載いたします。
第 11 回数理理論生物学欧州会議 (ECMTB: Euro-

pean Conference on Mathematical and Theoretical Biol-
ogy) が、2018 年 7 月 23 日～27 日、ポルトガルの
リスボンにて開催されます。2018年は数理生物学の
年にあたり (http://euro-math-soc.eu/year-mathematical-
biology-2018)、ECMTBは欧州数学会、ポルトガル数
学会との共催になります。既にミニシンポジウム、一
般・ポスター講演の申込受付が開始しています。ミ
ニシンポジウムなど講演申込の期限や参加登録費、
その他の会議の詳細については、ECMTB の website
(http://www.ecmtb2018.org)をご覧下さい。

3. 会費納入のお願い
日本数理生物学会の年会費は、1月～ 12月の 1年分
で
　　　正会員 3000円/年

　　　学生会員 2000円/年
です。会員は数理生物学会年会の登録費割引の特典を
受けることもできます。また、会員は年会で発表する
ことができ、学会役員選挙において投票することもで
きます。
今年度または過去の会費未納の方は,下記口座への

納入をお願いいたします。

【ゆうちょ銀行の振替口座】
　　　口座番号:00820-5-187984
　　　口座名称 (漢字):日本数理生物学会
　　　口座名称 (カナ):ニホンスウリセイブツガッカイ

【他銀行から振込】
　　　店名 (店番):〇八九 (ゼロハチキュウ)店（089）
　　　預金種目:当座口座番号:0187984

4. Biomathメーリングリスト登録のお願い
日本数理生物学会では、会員と会員でない数理生物

学に関心をお持ちの方々との交流や情報交換を目的と
する、Biomathメーリングリストを運営しています。
Biomathメーリングリストには,学会や会員からの重要
な情報 (大会情報、国内外の公募情報、研究会や定例セ
ミナーの情報、学会賞の情報など)が投稿されますの
で、日本数理生物学会に新規に入会されるときには、
合わせてBiomathメーリングリストへの登録をお願い
しています。また、現在会員の方でBiomathメーリン
グリストに未登録の方にもぜひ登録いただきますよう
にお願いいたします。つきましては,未登録の方には、
お手数ですが、以下のいずれかの方法でBiomathメー
リングリストへご登録ください。

(1) Biomathメーリングリストに自分で登録する：登
録は本文も件名も空白の電子メールを
　 biomath-ml-subscribe＠ brno.ics.nara-wu.ac.jp
にお送りいただくと、確認メールが返送されます。
それに返信していただくと入会することになり
ます。

(2) Biomathメーリングリストに登録するが、登録作
業は事務局にしてもらいたい：登録を希望する電
子メールアドレスを事務局までお知らせください。
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登録された皆様の電子メールアドレスは厳重に管理し
ます。登録者以外からは投稿できないシステムになっ
ておりますので迷惑メールの心配もありません。
配送頻度も週に 1通程度となっております。その他、

Biomathメーリングリストに関しましては
　　　 http://jsmb.jp/biomath/biomath.html
に記載しております。合わせてご覧ください。

5. 事務的事項のお問い合わせについて
入会、退会の申し込み、会員情報 (所属,住所,ニュー
レター送付先など)の変更は、業務委託先の土倉事務所
(bwa36248@nifty.com)にご連絡ください。会費の納入
状況の確認などの事務的問い合わせにつきましても,土
倉事務所までお問合わせください。それ以外の事項に
つきましては,幹事長の中岡慎治（secretary@jsmb.jp）
へお問い合わせください.

6. 事務局連絡先
幹事長　　中岡　慎治（Shinji NAKAOKA）
会計　　　江夏　洋一（Yoichi ENATSU）
幹事　　　佐藤　一憲（Kazunori SATO）

〒 153-8505　東京都目黒区駒場 4-6-1
東京大学生産技術研究所中岡慎治
E-mail: secretary@jsmb.jp

また、業務の一部委託先は次のとおりです。
土倉事務所内日本数理生物学会
〒 603-8148京都市北区小山西花池町 1-8
Tel: 075-451-4844　　 E-mail: bwa36248@nifty.com
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編集後記
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編集部退任挨拶
今号で編集部が交代となります。何とか穴を空けず
に発行を継続できてほっとしているところです。
ニュースレターの編集に携わって実感したのが、著
者の皆様の原稿にかける思いです。どの原稿も非常に
わかりやすく、力のこもったものとなっております。
これだけの原稿を仕上げるには、相当な時間と労力が
かかっていることは想像に難くありません。近年の研
究機関のブラック化に伴い、研究者は皆忙しくなって
おります。特に、まだポスドクの立場にある人は、査
読無しの日本語の“雑文”を書くよりも、学術論文を
書いて将来を切り開かなければなりません。その中で
これだけの原稿をお寄せいただけるのは大変ありがた
いことであると思いますし、各原稿に込められた著者
の皆様の思いが少しでも読者の皆様に伝われば幸い
です。
それぞれの原稿はわかりやすく、要点を的確に捉え、
しかも全体像がわかるように書かれており、それぞれ
の分野の入門として最適だと思います。日本語でこれ
だけの質の原稿が読めるのは大変ありがたいことだと
思います。　研究の世界での公用語は英語であり、国
内学会の英語化の動きも進んでいます。世界で戦うた
めに英語に習熟することは必要不可欠であり、それは
もう既に前提と言っても良いと思います。しかし、日
本で産まれ育った人の大部分は、普段日本語を使って
います。情報伝達の手段としてはもちろん、深い思考
を行うためのツールとしても、外国語を使うよりも日
本語の方が便利です。そのため、初学者にとって、初
めて触れる入門書は英語よりも日本語の方が遙かに
理解しやすく、学問の基礎を構築するために効果的だ
と私は思います。私自身も数理生物学を始めたばかり
の時、日本語で書かれた本や解説文にかなり助けられ
ました。学問世界の英語化はこれからも進んでいくで
しょう。しかし、初学者の皆さんへの“離乳食”とし
て（もちろん、中堅、ベテランの研究者が自分の専門
外の内容に触れる時も）、このニュースレターのよう
に、質の高い日本語の解説文を掲載する媒体は長く大
切にして欲しいと私は思います（10年もすればどっか
の巨大 IT企業がスマホで同時通訳してくれるようにな
るかもしれないし。。。）。それは初学者の初期生存率を

上げて優れた人材の供給に貢献し、さらに数理生物学
内での分野同士の相互理解を進めることによってイノ
ベーションの基盤となり、数理生物学のさらなる発展
に寄与すると信じております。
言うまでも無く、著者の皆様に大変感謝しておりま

す。個人的なコネクションでお願いしたり、学会会場
で初対面にもかかわらずいきなり原稿の話をしたり、
懇親会でお酒の勢いを借りてナンパしたりしてご迷惑
をおかけしたことと思います。心からお詫び申し上げ
ます。それでも快くご協力いただき、珠玉の原稿をお
寄せいただきましたことは感謝しても仕切れません。
ご恩は一生忘れません。ご恩が大きすぎるのでいかに
報いれば良いのか、皆目見当もつきませんが、今後何
らかの形でお返しできれば幸いです。まずは、著者と
なっていただいた方から原稿を依頼されたら二つ返事
で引き受けることから始めたいと思います。岡山大の
佐々木徹先生、東京大の中岡慎治様には学会事務局の
業務で大変お世話になりました。多大なるご迷惑をお
かけしたことと思います。ここにお詫び申し上げると
共に心から感謝を捧げさせていただきたいと思います。
編集部の皆様には本当に助けられました。横溝さんに
は非常に細かいところまで原稿をチェックしていただ
きましたし、一人だけ遠方に離れているのでなかなか
自由はきかなかったですが、川口さんにもよくアドバ
イスやコメントをいただきました。「振り返ればそこ
にいる」状態の鈴木さんには（本当に物理的に私の後
ろに座っている）、よくヘルプをお願い、手伝っていた
だきました。また、特に加茂さんには texの編集を一
手に引き受けていただきましたし、企画のアイディア
出しや著者選定まで、大車輪の活躍をしていただきま
した。加茂さん無しではとても発行を続けることは出
来ませんでした。編集部の皆様には心からお礼申し上
げます。
最後に偉い先生方にお願いです。日本語の解説文は、

業績としては現在非常に軽く扱われています。しかし、
実際にこのような原稿を書こうとすれば、その分野を
深く理解していなければならないですし、それをわか
りやすく解説するためにはさらなる修行が必要になり
ますので、ニュースレターの原稿は、本人の力量の高
さを示すと思います。また、専門的な内容をわかりや
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すく伝えることが出来る、という“実績”を持つ人は、
学生をうまく指導することが出来ると思いますし、広
報をうまくこなすことも出来ると思います。公式な評
価体系に導入することは急には出来ないと思います
が、評価する立場に立つ偉い先生方におかれましては、
せめて数理生物の分野の中だけでも、このニュースレ
ターに掲載された原稿の価値をもっと高く、論文 1本
に準じるくらいには評価していただけるように、切に
お願い申し上げます。（吉田）

編集を担当した加茂です。原稿を届けてくれた皆さ
まにまずは感謝！熱い思いをたくさんいただきました。
ごっつぁんです。

LaTeXで作成してくださった方、大変助かりました。
LaTeX以外の媒体（ワードとか）で届いた原稿をいか
にしてオリジナルに忠実に移植するかということに
心砕きましたが、著者の方、ご満足いただけたでしょ
うか。
数理生物のニュースレターには優れたクラスファイ
ルが用意されているので、基本、テキストコピペでか
なり見栄え良い物ができます。このクラスを作成して
いただいた先人達に感謝です。が、それでもやはり、細
かな調整は必要で、インデントや行間の設定などは苦
労しました。特に写真は、一番きれいに見えるのはど
のサイズか、二段組みに入れ込むか、ぶち抜きにする
か等々、写真に応じてミリ単位で調整するのはジミー
な作業でした。こういう作業を一人で (しかも夜中に)
こつこつ行うのは精神的苦痛が伴うもので、誰か俺の
苦労を聞いてくれ～とこの世界の片隅で何度も叫んで
いたのですが、その叫び声は聞こえましたか？おかげ
で私の TeX力はかなり上がりました。
原稿はどれも優れもので、読むのを毎回楽しみにし
ていました。これだけの原稿がタダ読めるというの
は大変ありがたいことです（年会費払ってるからタダ
でなひ？）。中でも楽しみだったのは「海外ラボへ行
こう」。特に若い人達が（うーん、老けた言い方だな
あ）、指導教官の手を離れ、独立した研究者としての
最初の輝きを放つため、野望と希望と不安を抱えて海
外に乗り込む姿が目に浮かぶようでした。雑務の海に
おぼれる近頃の私にとっては、懐かしくもありうらや
ましくもありました。そこの若い人、そうだ、海外に
行こう！で、ニュースレターに投稿しよう。原稿お待
ちしてます。
編集委員長を務めてくださった、吉田勝彦さんには
最大の感謝です。原稿をたくさん集めてくださって、
ありがとうございます。各種学会で行った「狩り」も
今となってはいい思い出です。
幾つか心残りもありますが（数理生物の系譜はもう
ちょっとやりたかったなあ）、私の仕事はこれでおし

まい。またどこかでお会いしましょう（多分 10月）。
（加茂）

ニュースレターの編集作業を大きな問題がなく終え
られるのは吉田さんと加茂さんのおかげであると言っ
ても過言ではありません。私の任務は執筆していただ
いた原稿の最初の読者として得をした気分で楽しむ
ことでした。ニュースレターは今号で８３号になりま
すが、その長い歴史の中では短い期間でしたが、編集
委員として関われた事を嬉しく思います。これからも
ニュースレターの一読者として楽しんでいきたいと思
います。どうもありがとうございました。（横溝）

2年間編集委員を務めましたが、ほぼ吉田編集委員
長と加茂編集委員のご尽力に頼りっきりで私はほとん
ど何もできませんでした (最初の原稿依頼でこけた気
が…)。取れなかった原稿の代わりに (私以外の)現編集
委員の企画が新規に掲載されました。中でも国立環境
研の林さんのコラムは、個人的にドハマリしてしまい、
就職後感じていたフィッシャーへの 2面的な印象を林
節で見事に昇華して下さいました。林さんを含め、原
稿を執筆して下さった皆様へ改めて心より感謝申し上
げます。最後に、編集委員の吉田さん、加茂さん、横
溝さん、鈴木さんに最大限の感謝を申し上げるととも
に、ほとんどお助けできなかったことをお詫びいたし
ます。（川口）

今回たまたまニュースレター編集委員長である吉田
さんのもとでお世話になっていたご縁から、編集に関
わらせていただきました。気づけば私が初めて数理生
物学会に参加してからかれこれ 10年以上過ぎていまし
た。その間に学問の趨勢も変わってきているように思
いますが、多くの方々が変わらず、また新たに数理生
物学という分野に携わることでこうして続いているの
だなと、あたかも大きな動物に寄り添うごとく、その
息遣いを間近に感じることができたように思います。
私自身も研究を通じてそうした営為に貢献していきた
い、と思いを新たにいたしました。（鈴木）

編集後記 83号
今号も無事発行でき、ほっとしております。
今回の奨励賞受賞者特別寄稿は、本格的な研究紹介

となっております。これまでのものとは若干雰囲気が
違いますが、特に規定はないのでこういう特別寄稿
も良いのではないでしょうか？どの年代に予防接種を
すれば効果的、ということを予測できるのも魅力的で
す。モデルをやっていると、「お前の研究は机上の空論
云々・・・」とよく言われますが、江島さんのご研究の



30 JSMB Newsletter No. 83 (2017)

ように、性能の良いモデルを作れば現実の世の中に貢
献出来るのだ、ということを示すことは、数理生物学
にとって、特に世の中に余裕が無くなって役に立つこ
とが求められがちな現在においては、非常に重要だと
思います。また、肥満も伝染するかも、というのも面
白いですね。確かに、みんなでご飯を食べに行ったと
き、目の前でおいしそうなケーキを食べられたら、つ
いつい自分も食べたくなります。それにとどまらず、
ウィルス感染で肥満になるとか言われた日には、我々
はどうすれば良いのでしょうか？（答え：お昼休みに野
球をやる。効果てきめんです。）
今号の海外ラボ企画は入谷さんにフランス編をご執
筆いただきました。食事事情が恵まれすぎてますね。
見るからにおいしそうなランチの写真に釘付けでした。
あれでパンとポテトが食べ放題とは。。。今行くとメ
タボで逆に苦しみそうですが、いくら食べてもおなか
がすいたあの頃なら天国に思えたでしょう。フランス
語と文化についての紹介も面白かったです。ちなみに
入谷さんの海外ラボは真の意味での連載となる予定で
す。これまでの“流転の歴史”を連載してくださると
の事ですので、続編をお楽しみに。
池川さんには害虫防除に関する個体群生態モデルに
ついて、大変力のこもった紹介記事を書いていただき
ました。この分野がなぜ必要とされるかから始まり、
モデルの発展について、初期段階から順を追って、発
生した問題をいかに解決してきたか、そして現在の課
題はどこにあるのか、について非常にわかりやすく解
説されており、編集部内でも高く評価されておりまし
た。江島さんのご研究もそうですが、応用系の研究は
いかに現場と対応させられるかが重要であり、それに
ついて学ぶこともできると思います。

78号の海外ラボに続いて再び登場の野下さんに理論
形態学についての原稿を書いていただきました。理論
形態学とは生物の形作りを理論的に解析することを試
みる分野であります。馴染みのない方が多いかもしれ
ませんが、この分野で開発されてきた代表的なモデル
についてわかりやすく解説されており、この分野にな
じみのない人への紹介としてぴったりの内容だと思い
ます。また、美しい図も必見です（理論形態学は、対
象とする形をいかにうまく再現出来るかが勝負になる
ので、美しい図が付随することが多い）。毎度のことで
すが、是非webバージョンもご覧ください。また、特
にOkamotoモデルに関しては、化石標本の現物と見比
べるとその見事さが実感できると思いますので、是非
Nipponites（アンモナイトという絶滅生物の仲間）で
web検索してお楽しみください。
このモデルにはいくつか逸話があり、その一つが“公
表の危機”です。今では考えられないですが、最初の
論文は投稿後、編集部で 2年（！）放置され、さすが
に岡本さん（当時は博士課程の学生）の指導教官がた

まりかねてアメリカの編集部に国際電話突撃を敢行し
たところ（当時は電子メールなどというものは存在し
ない）、レフェリーがいないから困ってるとの返答で
した。確かに革命的な研究だったので誰に審査をお願
いすれば良いのかわからなくなってしまうのも仕方な
いかと思いますが、「そんなの言い訳になるか！レフェ
リーを見つけるのがお前らの仕事だろうが！」と先生
がぶち切れ遊ばされたら、そこからやっと審査が動き
始め、無事掲載されることになったのですが、後発の
類似研究が発表されたのがそのわずか 4ヶ月後という
ギリギリの状況でした。原著論文に掲載されている、
当時 N88-BASICで書かれた素朴なコンピュータグラ
フィックスの隙間に数々の激動のドラマが隠れている
ことを想像していただければその味わいも深みを増す
と思います。形を再現すること、そしてその形を作る
メカニズムに迫ることに是非多くの人に興味を持って
いただければ幸いです。
中岡さんには Lotka-Volterra方程式について小ネタ

原稿を書いていただきました。長大な歴史と膨大な先
行研究のある Lotka-Volterra方程式についてどのよう
にまとめられるんだろうか、と依頼しておきながら大
変気になっていたのですが、ポイントを見事に抑えて、
小ネタの想定分量にきっちりと収めていただきました。
わずか 2ページに収めていただいたので、当然のこと
ながら書かれていないこともあると思います。実際に
ご本人はかなり悩まれて取捨選択をされたようで、そ
の痕跡が元ファイルに残っていたそうです。そのため、
俺にも一言言わせろ、という方も多いかと思いますが、
それは中岡さんが悩み抜いて削除した内容かも知れま
せん。それでも是非書きたい、という熱い気持ちをお
持ちの方は次期編集部にご相談ください。最終節では
実用的な利用に向けて蓄積された大量のデータを使う
ことが紹介されていますが、その中で「方程式を仮定
しない有効な手段」について触れられています。実は
現編集部の一人の鈴木健大さんが最近それに関する新
しい手法を開発した論文を発表しています。「査読者
（編集部）の論文を引用しろ」という場面にたまに遭遇
しますが、さすがにニュースレター本文にねじ込むこ
とは職権濫用であり、著者の中岡さんに失礼だと思い
ましたので、編集後記で宣伝させていただくことをお
許しください。Suzuki, K. et al. (2017) An equation-free
method reveals the ecological interaction networks within
complex microbial ecosystems. Methods in Ecology and
Evolution. DOI: 10.1111/2041-210X.12814
現編集部期間では初めてとなりますが、書評をお寄

せいただきました。お読みいただければ実感していた
だけると思いますが、大変魅力的な紹介文となってお
り、私も欲しくなってしまいました。まさか出版社の
工作員？と思ってしまったほどでございます（若野さ
ん、すいません。。。）。是非紹介された本も手にとって
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ください。みなさん、2年間ありがとうございました。
今号を持って編集部は交代となります。何とか穴を
空けずに発行を継続できて良かったです。著者の皆様、
事務局の皆様、読者の皆様、共同で編集にあたってく
ださった編集部の皆様、大変お世話になりました。心
から御礼申し上げます。（吉田）
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