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繁殖行動の同調モデルとパラメータの AKB推定 
Synchronized modeling for reproductive movements and parameter estimation by  

AKB algorithm 
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AKBアルゴリズムとは、approximate kernel Bayesian algorismの略で、approximate 

Bayesian computation(ABC法)と呼ばれる統計手法のひとつである。Fukimizuet al. (2013)

で定式化されたカーネル法のベイズ版の応用で、Nakagome et al. (2013)で公表された。 

近年の数理モデルには、確率論的不確実性をシミュレーションでなら容易に入れら

れるが、その収束性や平衡解について解析的に解くことが難しいモデルは少なくない。

そんなモデルでは、実データと照合し、パラメータの最適化を統計的に行うために便

利な尤度式も導けない。個体が同調して行動するモデルはその典型である。そんなと

き、データを summary statisticsで代用し、summary statisticsの近い人工データを生成し

たパラメータを選ぶことで、パラメータの事後分布を近似するのが approximate 

Bayesian computationで、集団遺伝学から始まり、他の分野に広がっている。AKB法は、

従来の ABC法と比べはるかに少ないシミュレーション回数で済む上、理論的背景も数

学的に整っており、今後の普及が見込まれる。 

Koizumi and Shimatani (2016)では、渓流魚オショロコマのメスの繁殖行動がメス個体

間の同調にあると考え、非常に単純な個体ベースモデルを作り、実データからパラメ

ータの事後分布を AKB法で求め、同調を用いないモデルと比較検証した。ここではそ

の結果を中心に報告し、合わせて数理モデルの統計的推論について論ずる。 

References 
Koizumi, I. and I. K. Shimatani. 2016. Socially induced reproductive synchrony in a salmonid: an 
approximate Bayesian computation approach. Behavioral Ecology (in press) 
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definite kernels. J Mach Learn Res. 14:3753-3783.  
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population genetic inferences. Stat Appl Genet Mol Biol. 12:667-678.  
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evolutionary game considering intra-cell and inter-cell interactions 

 

*R�f�*d�w 

*¢i`c`c � �X�cp����� jcet� u�13590A3 

* Sho Kato, * Satoru Morita 

*Department of Mathematical and Systems Engineering, Graduate School of Engineering, Shizuoka 

University, Hamamatsu, 432-8561, JAPAN 

 

�F¡[�	�*UQ �T!� ZE 2>?7/A9-������+*���_�	ZE 2>

?7@/A 9�!�2 E 6>.:A��UQ��*�!��O)�����S-�+�+�q�*	

WE!��o �q�

,(��£UQ-�q�*����N Pm-¥�*���Mz*	�


��C��&£UQ-�q�*���DUQ ]X�}"�C��& s-���$�����*	�$

)�IEP� x`T���F�P� �g-r���h�KY�sa-�*����*	����*

Eu ¡[�ZE 2>?7/A9-���v�� '��^T-&�(�� �T ���	��� 

�|!�| �q\�'��� '��l¤-&�(� 
¦ �k��&~�-¡%��*	���y

���!{bB�4=L�4=���+�+ZE 2>?7/A9-���� ���UQ �T��

 '��l¤-V#� 
4=L IGu��mPm J ^T-����+�+18;>A1<?-

���	 



超過程の生存性とモデルへの応用 
Survival Property for Superprocess and its Application to Models   
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本研究では, ガン細胞に対する免疫応答を記述する環境依存型の確率モデルを扱う. [1]

では腫瘍免疫応答を免疫細胞のエフェクター群の視点からではなく, ガン細胞数の増減を

直接記述する確率モデルを構築することにより、免疫細胞の生体防御の働きを標的（ガン）

細胞数減少勾配への作用として導入した. [2]では免疫応答の数理化部分を改良して場所ご

との免疫作用の変動を考慮したり, 環境因子の変動により局所的な応答場全体が一変して

しまう様子を記述できるように拡張を行った[3]. さらに[4]で確率方程式を用いたモデル

化による数理医学的アプローチにより, ガンの血管新生を数理細胞学的に論じた経験を踏

まえて, 今回提案する新しい環境依存型モデルに行き着いた. ここでは細胞周辺環境に依

存して免疫応答反応が変わる仕組みをモデル化して, 腫瘍免疫作用を論じる. 粒子が空間

配位を占めるか否かを記述する単純モデルを導入し, 周辺環境情報に応じて変化する２種

間の競合作用を確率的な変動として捉える. ここでの競合をガン細胞と免疫細胞からなる

エフェクター群との競合と解釈する. 数理的にはプリミテイブな離散モデルから出発して, 

適当なスケール変換則の下での極限操作により連続型モデルに移行し, 出現する確率過程

の性質を論じる. 特に, 「生存性」に関して, モデル過程の生存確率の近似評価式とそれ

に基づくことにより, 初期値依存で結果が異なる状況が出現する, いわゆる創始者支配と

なる様相を呈する状況について論じる[5]. 

[1]道工勇, 免疫作用に関連する数理モデルについて, 日本応用数理学会 2010 年度年会

講演予稿集, OS 数理医学研究部会, C7-3 (2010), 227--228. [2]道工勇, 免疫応答に関す

る確率モデルについて, 第７回生物数学の理論とその応用, 京都大学・数理解究録 1751 

(2011), 18--24. [3]道工勇, がん免疫応答の確率モデルと消滅性, 第 21 回日本数理生物

学会大会要旨集, 病気 I, O-23 (2011), p.89. [4]Doku, I., Vessel mathematical model 

for tumour angiogenesis and its fluctuation characterization equation, RIMS Kokyuroku, 

vol.1917 (2014), 29--36. [5]道工勇, ガン免疫と環境依存型モデル, 日本応用数理学会

論文集 26-2 (2016), 213—252. 
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A mathematical model of cell polarity and cell migration 
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   I already made a cut tail reproduction model where the tail cut can be not only reproduced,  

but also each cell in the tail has its own positional value. It is known that the distribution order 

of Homeotic genes is the same with that of the parts of the organ like the tail here each of which 

is expressed by some of the genes. So the model is reformed to be able to meet this condition. 

Then through this modification, the model seems to approach to a more realistic situation.  

   When a solid tumor begins to form in the model, their tumor cells are thought to proliferate 

losing their stability beyond a few conditions which make the stability for healthy cells. In this 

case, it is seen more clearly that the tumor cells will be inhibited by the shape violation in the 

model. 

   Moreover, the separation of the information in the tail formation into the shape and the scale 

can be seen. 

   A computer simulation of tumor-immune system is also discussed to analyze the attack to the 

tumor. 
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Particle method simulation for the construction of the blood flow model 
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Analysis of the synchronization phenomena to be caused by the network circuits  

with optical signals 
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高い出生率をもつ集団における侵入速度の過大評価の改善 
Improvement of the overestimation for invasion speed in 

higher birth-rate population 
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集団が，出生や移動によってそ䛾生息地を広げるとき，十分に時間が経過すれ䜀侵入速度が一定

になることが知られており，侵入速度が正となる臨界䛾パラメータを求めることで，集団䛾存続可能性䛾

評価が可能になる．Ellner et al. (1998)
[1]䛿，1次元及び空間サイズに制限䛾ある 2次元䛾格子空間上

で䛾侵入速度を，集団䛾先頭にいる個体䛾密度が集団内部䛾個体密度より少ないという仮定䛾下で計

算した．これにより，1 次元䛾無限格子空及び，集団䛾進行方向に無限に広がり，進行方向に対して垂

直方向䛾格子サイズが 3である 2次元格子空間上で，比較的良い精度䛾侵入速度及び集団が存続可

能な臨界䛾出生率䛾計算が可能であることが示された．我々䛿こ䛾計算方法を基に，垂直方向䛾格子

サイズを拡張した場合䛾侵入速度䛾計算を行い，先端䛾形状䛾仮定䛾方法によって䛿，格子サイズが

大きくなると，高い出生率を持つ集団における侵入速度䛾計算䛾精度が悪くなることを確認した．そこで，

こ䛾侵入速度䛾計算䛾過大評価䛾改善を目的として，新たに集団䛾先端列がとり得るパターンを分類

し，それぞれ䛾パターン䛾定常状態における発生確率を用いて侵入速度䛾計算を行う方法を考案した．

こ䛾計算によって，Ellner et al. (1998)
[1]䛾計算と比べ，臨界䛾出生率䛾近似が悪くなるが，集団䛾先端

䛾状態に人為的な近似を与えることなく，高い出生率を持つ集団における侵入速度䛾精度䛾改善を行

うことが出来た．本論で䛿，Ellner et al. (1998)
[1]䛾計算方法と我々が用いた計算方法を比較し，精度䛾

良い侵入速度䛾計算を行うために最も注目すべき要素䛿何であるかについて述べる． 

 

 

[1] Ellner, S.P., Sasaki, A., Haraguchi, Y. and Matsuda, H., 1998. Speed of invasion in lattice 

population models: pair-edge approximation. J. Math. Biol, 36: 469–484. 
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Patch models of lake ecosystems 
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A dynamic dichotomy for semelparous Leslie matrix models 

 
 � �� ��

�������	��
 1 

Ryusuke Kon1 

Faculty of Engineering, University of Miyazaki1 

R

R R _eojheF
£�¦�N%;��Q.L����?���C£�¦�u�©l/���	&>��

HK}��ªR [qjkenRaUbR �©U�B2��_eojheF
£�¦�8v�©�*'Ey�*;��:7�

�¢���¡�(�x�~�ª£�¦�0�G4�$�~�v6"��!~©OIM��9��*;

��:7��6"��!��ª\qoghlfRaVSWbR �©lZV���W��z©s0�G4y�����9y¥�

¤¨���©0�G4y������9y��¤�������t�vwV	 y#�A�|��(�x�~

�ª��©\qoghlfRaXbR �©u�51����-������©lZX��z��©|�V	 y#�A�|�

�=~�v�ª�~|�V	 y�D�0~{��©P/������©�*;��:7�,�y�)

�3��ª~x~�y�©R ]heikcllRcldRrclR^hjoRaYbR �U�B2�_eojheF
£�¦���;�J�~

�v�_mpicT`mjpennc&>���©lZX��z©|�V	 y�D��#�A��v|��(�x�~�ª

+<@��©U�B2�_eojheF
£�¦�©0�G4y����u����¨ �§����|��

=~©lZX��z��V	 y#�A��v|��=�ªR

R

[1] [ulmer, M. G.: Periodical insects, American Naturalist 111, pp. 1099–1117, 1977. 

[2] Cushing, J.M.: Nonlinear semelparous Leslie models, Mathematical Biosciences and 

Engineering 3 (1), pp. 17–36, 2006. 

[3] Cushing, J.M.: Three stage semelparous Leslie models, Journal of Mathematical 

Biology 59, pp. 75–104, 2009. 

[4] Cushing, J.M.: A dynamic dichotomy for a system of hierarchical difference equations, 

Journal of Difference Equations and. Applications 18 (1), pp. 1–26, 2012. 

[5] Diekmann, O. and van Gils, S.A.: On the Cyclic Replicator Equation and the Dynamics 

of Semelparous Populations, SIAM Journal on Applied Dynamical Systems 8 (3), pp. 

1160–1189, 2009. 



侵入者は乗っ取りに成功する？

When does invasion implies substitution?
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形質 A を持つ monomorphic population（resident と呼ばれる）が定常的な環境の下で安定し

た個体数密度を維持している状態を考える．新たな形質 B を持つ mutant が微小量だけ発生す

るとき，resident と mutant の競争の結果として，典型的には次の 3 つ(a),(b),(c)が考えられる:

(a) resident が競争に勝ち，集団は再び形質 A を持つ monomorphic population となる，

(b) mutant が競争に勝ち，集団は再び形質 B を持つ monomorphic population となる，

(c) resident と mutant が共存して，集団は形質 A と B を持つ dimorphic population となる．

我々は Adaptive Dynamics([1],[2])に関連した適切な数理モデルにおいて，上記の(a)や(b)が起

こるための一般的な十分条件を考察した．より詳しく言えば，我々は 2 つの形質の間の競争方

程式について考察し，(a)や(b)が発生するための幾つかの十分条件を得た．2 形質競争方程式が

なんらかの 3 形質競争方程式の特別な場合として従うとき，我々の結果は Dercole & Rinaldi[3]

により証明された invasion implies substitution theorem に対応する．一方，2 形質競争方程式

がいかな る 3 形質競争方程式の特別な場合にもなっていない場合には “ invasion implies

substitution” の条件を満たしているが上記の(c)が起こるような簡単な例を構成した．
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Analysis of non-symmetric replicator equations 
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２栄養のケモスタットモデルにおける競争 

Competition in chemostat with two resources 
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ケモスタットとは、自然界などの連続した時間の中で、様々な物質や個体群の変化を調

べることを目的として完成されたシステムであり、連続培養器とも呼ばれる。生物学にお

いてケモスタット理論は、非線形型モデルとして認められた数少ない方程式系として知ら

れており、単純化した湖のモデルを含め、汚水処理プラントの処理や発酵プロセス、遺伝

的に変異させた生物の生産のモデルなど、現在までに幅広い分野で研究されてきた。 
 今回は、代替可能な２つの栄養物質を巡る n 種の微生物の競争について、栄養摂取の機
能的反応を線形として考慮したケモスタットモデルを作り、数学的に解析する。一般的に、

ケモスタットにおける競争を考える場合、競争排除の原理により、１栄養に対し１種の微

生物しか生き残れないことが知られている。これに対し、栄養を１つ追加した場合に、ど

のような種が生き残れるのかということを本研究で考察する。競争の生存結果は内部平衡

点の存在及び安定性の条件と言い換えることができるため、リアプノフ関数を使った大域

安定性の理論と他の様々な理論を用いることでそれぞれの条件を導出し、考察していく。

さらに、栄養摂取の機能的反応を、より現実的である Holling２型にしたケモスタットモデ

ルについても考察を行う予定である。 
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複数株免疫齢構造モデルの大域安定性
Global stability of age-structured model of multi-strain

pathogen-immune interaction
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体内の感染症数理モデルは常微分方程式, 遅れのある常微分方程式, さらには齢構造を持つ微
分方程式によって盛んに研究されてきた。病気の存続, 病態の変動などの観点から, 平衡点の安
定性が重要な問題であり, 近年, Korobeinikov, McCluskeyらにより, Lyapunov関数, 汎関数に
よる平衡点の大域安定性の研究が飛躍的に発展した。
齢構造モデルにおいては, 無限遅れを持つモデルの場合と同様に, Lyapunov 汎関数の構成と
時間微分の非正性だけでは不十分であり, パーシステンスを始めとする数学的議論が必要である。
昨年度の発表では, 体液性免疫変数を明示的に取り込んだ体内の感染症数理モデルに対して, リ
アプノフ汎関数を用いて平衡点の安定性の議論を行った。
感染症の病原体においては, 同一種の中で遺伝情報の異なるものの存在が知られているものが
多く, 「株 (strain)」と呼ばれる。今回の発表においては, 多数株が同時に存在する状況で, それ
ぞれの株特異的な免疫が存在する状況のモデルを考え, 平衡点の大域安定性を調べる。免疫変数
が存在しない場合の多数株モデル [1]においては, 最強のただ一つの株が生き残ることが示され
ている。一方, 株特異的な免疫が存在する状況では, 複数種が共存する平衡点が大域安定になる
ことができる。常微分方程式モデルでは, [3], [2]において知られていた。無限遅れモデルの状況
では, [4] で示されている。今回は１株モデルの Lyapuonv 汎関数を用いて多数株齢構造モデル
の Lyapuonv汎関数を構成し, さらに数学的帰納法を用いて平衡点の大域安定性を示す。
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無限遅れを持つ SEIR複数グループモデルの大域安定性 

Global stability for an SEIR multigroup model with infinite delay 
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Li and Shuai [3] は，グループ構造を持つ SEIR モデルにおいて，齢構造モデルを経由して分配的

な無限遅れを持つモデルを構成した． グループ間の感染力に関わる係数からなる行列が既約である

ことを仮定して，このモデルにおける平衡点の安定性を考える． 

基礎再生産数が１より大きい時において，初期に感染がある状態からは感染の無い平衡点に収束し

ないことをラプラス変換を用いて示した．また，リアプノフ汎関数を構成する際に現れる積分が

well-defined であることを保証するために必要な一連のパーシステンスに関わる証明は簡単に済まされ

ている場合もあるが，そのことを丁寧に確認した．これらを含めて，平衡点の大域安定性を示すのに必

要なリアプノフ汎関数を適切に構成することが出来た．. 
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拡散項と空間依存係数を持つ感染症モデルの大域的漸近安定性 
Global asymptotic stability of epidemic models with diffusion terms and 

space-dependent coefficients 
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本研究で䛿、拡散項と空間依存係数を持つ感染症モデルとして、SIR感染症モデル（[1]）および細胞

間感染を含む HIV ウイルスモデル（[2]）に焦点を当てる。偏微分方程式系として記述されるそれら䛾モ

デルに対する Lyapunov 関数䛿、従来知られておらず、各平衡解䛾大域的漸近安定性についても未解

明であった。本研究で䛿、モデル䛾内一つ䛾方程式䛾みが拡散項を持つ場合において、Green䛾第一

恒等式により導関数が非正となる Lyapunov 関数を構築することに成功した。そ䛾構築において䛿、離

散化による対応する常微分方程式系䛾 Lyapunov 関数を構築し、形状䛾示唆を得るという方法を採用し

た。結果として、変分法的に定義される基本再生産数 Ro が 1 より小さけれ䜀 disease-free な平衡解が

大域的に漸近安定となり、1 より大きけれ䜀 endemic な平衡解が大域的に漸近安定となることが証明さ

れた。 
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The number of infection events per cell during cell-free HIV-1 infection 

obeys negative-binomial distribution  
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インフルエンザウイルスの感染時致命確率の推定 
Estimating the infection fatality risk associated with influenza in Japan  
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感染症対策では、社会全体へのインパクトの的確な推定が必須であり、その指標として、感染力・致

命確率が活用されてきている。致命確率としては、サーベイランス情報等から得られた確定診断報告

数・死亡者数から推計される致命割合（Case Fatality Risk）が利用されるが、この指標には未発症者に

加えて、発症者のなかで病院を受診しない感染者が含まれていない。そのため、本研究では、過去に

流行したインフルエンザウイルスの感染時致命確率（IFR: Infection Fatality Risk）を推計することを目的

とする。 

 

時系列分析から得られたインフルエンザの超過死亡数・インフルエンザ抗体価に関するデータ等を

利用し、過去に流行したインフルエンザウイルスの感染時致命確率（IFR: Infection Fatality Risk）を数

理モデル/統計モデルを用いて推定できたのでこれを報告する。 
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Prioritizing rubella vaccination program by age using two modeling strategies 
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An epidemic of rubella was seen from 2013-15 mostly among adults, involving 
substantial number of males. The epidemic was considered to have been caused by a 
policy failure of previous vaccination program that has led the present day 30s-50s male 
susceptible to rubella. Now an effective supplementary vaccination program has to be 
considered, and such program has to be supported by objective scientific evidence as 
assisted by mathematical models.  

Nevertheless, the way to identify susceptible individuals by age and gender has posed 
a problem in defining the baseline, because susceptibles can be manually identified in 
two different ways. One is to trust seroprevalence data, as indicating the fraction 
protected. The other is to explicitly quantify the next generation matrix using the age 
and gender stratified data. Analyzing both cases, we show that vaccinating 30s-40s 
male is optimal. 
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えこえぴモデルの展開：はじめに 
Introduction of Ecological Epidemiology 
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現在まで“理論疫学”という分野は活発に研究され、国の疫病対策に多大な貢献をしてきた。しかし、

近年流行している感染症の多くは、昆虫媒介性であったり、人獣共通であったりという側面を持っている。

高度に発展した人の文明は気候を変動させ、人口爆発に伴う都市化は一昔前では考えられなかった

動植物や昆虫とヒトとの接触をもたらし、予想しなかった感染症の流行を助長させている。この様な感染

症の流行メカニズムを理解するためには、昆虫や動物の生態を理解し、その知見を疫学分野にフィード

バックする必要がある。私達は、この様な研究領域を"Ecological Epidemiology"、略して「えこえぴ」と名

付け、日本でも積極的にこの新しい境界領域分野を展開していこうと考えている。本ミニシンポジウムで

は、特に、昆虫・動物と人のインターフェイスにある感染症を数理モデルおよびコンピュータシミュレーシ

ョンを駆使して研究している方をお招きし、講演を依頼した。 
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Correlation between Malaria cases and rain fall 
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Pattern formation and pattern transitions in spatial epidemiology 
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Epidemiology has been relying on mathematical models for over a hundred years to systematically reveal 

the transmission dynamics of infectious diseases. If only temporal (as opposed to spatial) dimension is 

considered, the basic reproduction number—i.e.,  “the average number of secondary cases caused by an 

infectious individual in a completely susceptible population”—is the quantity that determines the fate of 

epidemics. When this number is less than unity, a pathogen goes extinct for any initial condi-

tions. Alternatively, the pathogen persists and the infection spreads. Despite the unquestionable usefulness 

of the studies on the temporal dynamics of diseases, observations that pathogens (much like substances) 

diffuse from high to low density regions sparked the  development of spatially explicit models. Such 

models are, for instance, capable of discerning disease transmission hotspots. Incorporating space explicitly 

into epidemiological models revealed that a pathogen sometimes goes extinct even when the basic repro-

duction number is above unity. 

 

The spread of diseases in both time and space has been widely studied and revealed many different types of 

spatial patterns. Transitions between these patterns are an emergent property in spatial epidemics with the 

potential to serve as a trend indicator for the disease spread. Although such indicators would prove inval-

uable for public health initiatives, attempts to systematize the topic of pattern transitions have been few and 

far between. Here, we focus on pattern transitions in spatial epidemiology, describing the types of transi-

tions and their underlying mechanisms. We show that pattern transitions relate to the complexity by, for 

example, being accompanied with phenomena such as coherence resonance and cyclic evolution. The 

presented results provide insights into  disease prevention and control, and may even be applicable outside 

epidemiology, including other branches of medical science, ecology, quantitative finance, and elsewhere. 
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The Evolution of influenza virus driven by immunological memory 

 

 

����  ����

QÎsv,+H4©¬� 1 

OzsvsvÔ�v©¬Ô 2 

Yuuya Tachiki 1 2� 

Institute for Virus Research, Kyoto University1 

Department of Biology, Kyushu University2 

 

u°�+J?H-J2�Zu�¨�Ó�¼}���{r����µ([����
Æ

&�TY��W¥�¯�#%�T
¡¢�',+H4�p�(�_�&�+J?H-

J2,+H4�����)��md HA(@A0H7;J)5J</�×k
�a���
ÃÅ�'&�!�HAÌRt�{�É`���&��¿�q¤�
[���Õ�Êb�
�½��,+H4� HA��a×k
SÇ���&md���Êb�¡¢�'��T�
#&PcW¥
U£�&�!��W¥�¯�#��,+H4�p�
� "	��_�

'�����#�� HAÌRt
��"�^�j�É`�&��,+H4�Ë�|M
�
���'&��	�L���HAÌRt��¦²¶¸��3*HÐ�ÃÅ�²¶�
�e§(��¸5J</��&�!���·(�V�&��,+H4����ºf

¦�Ñ¾��&�#���·VX�W¥gÍ(N®�&q¤�
x���½���&�

´�$'&��©¬���AØ�j+J?H-J2,+H4�����HAÌRt�\
tÉ`(Ï]Ó���&GJ6C,.K/� ���Á���Ï]Ó���&É`

È|(wÒ`�&���M��=:Öh�»«�'&W¥Â�(,+H4����� 

o� ����W¥gÍ��·VX�À�	$ HAÌRt�		&¹���(��D9
H`��1J>EK53BEIK3FJ�#��nlÏ]É`(84:�����³��

=:Öh�»«�'&W¥Â��Äy�'&�T�PcW¥�±i�#�� HA ÌR
t�\tÉ`È|
~�¿w�'&�(ª�� 

                                                   
* tachiki@bio-math10.biology.kyushu-u.ac.jp 
 



�����������������
	������ 

Potential of ecological simulation game 
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B型肝炎ウイルスの細胞内侵入に関する数理モデリング 
Modeling Hepatitis B Virus entry 
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B 型肝炎ウイルス(HBV)の感染は肝硬変、肝がんなど様々な病気を引き起こす。この HBV の新規感

染はワクチンによってほとんど防ぐことができるが、感染後に細胞内のウイルスを排除するための有効な

薬剤は少ない。したがって治療薬を作るうえではいかにウイルスの細胞内へのエントリーを抑えるかが

重要であるが、エントリーに着目した定量的なモデルは確立されていない。そこで本研究では HBV の

エントリーに関する新しい数理モデルを構築し、エントリー阻害をしたときの感染阻止確率の推定を目的

としている。まずは実験データを解析し、標的細胞表面へのウイルスの付着と解離、細胞内への侵入、

ウイルス DNA の核内への侵入それぞれのパラメーター推定を行い、そのパラメーターを用いてモデル

のシミュレーションを行った。また、このモデルにエントリー阻害剤の効果を加えたときに、ウイルス複製

の起点となる cccDNAの量にどのような変化が現れるかについても考察する。 
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Mathematical model of hematopoietic system with myeloid bypass 
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HCV感染のマルチスケールモデルの ODE化 
Multiscale model of HCV infection and its reduction to ODE 
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 Hepatitis C Virus (HCV) infection is a world-wide health problem and the antiviral 
therapy is improving day by day. Mathematical model is used to analyze the 
effectiveness of antiviral therapy by describing virus infection dynamics. In the basic 
model, the virus infection dynamics can be described as simultaneous differential 
equations, and the effectiveness of antiviral therapy is considered by introducing the 
term of antiviral effectiveness into the dynamics. And more, multiscale model is 
improved from the basic model by introducing the age of infected cells into basic HCV 
infection dynamics and considering HCV RNA dynamics in infected cells. Thus we can 
consider the therapy using some different kinds of antiviral drugs. But this model is 
difficult to analyze because of involves PDE. So we should transform the PDE to easier 
form. Then we considered to transform the PDE to ODE. In this talk, I would like to 
show how we derive the ODE and to discuss an advantage of the ODE. 



頑固さの進化 
Evolution of stubbornness 
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協力行動䛾存在䛿説明を要する。繰り返し相互作用において、「相手が協力すれ䜀協力する。相手

が協力しなけれ䜀協力しない。」という行動をとった場合、協力行動䛿進化しえ、これ䛿直接互恵性と呼

䜀れる主要なメカニズムである。直接互恵性䛿、相手䛾（過去䛾）行動に関する情報が使えることを前提

としているが、相手䛾行動に関する情報䛿し䜀し䜀不完全である。そして、相手䛾行動に関する情報が

ない場合䛾選択肢として、種々考えられるが、ここで䛿、(i)相手䛾行動に関する情報がない場合䛿、あ

る決まった確率で協力をする。(ii)相手䛾行動に関する情報がない場合䛿、自分䛾過去䛾行動を参照

する。という２つ䛾選択肢を考える。(ii)䛾選択肢䛿、(i)䛾選択肢よりも、有利になりえる䛾だろうか？すな

わち、自分䛾過去䛾行動䛿、進化する上で有益な情報な䛾だろうか？今回、私䛿、繰り返し囚人䛾ジレ

ンマにおける、条件付協力者と無条件非協力者䛾ゲームを考える。そして、ALLD䛾侵入に対する安定

性を調べた ESS 解析䛾結果、(ii)䛾選択肢䛾中でも、とりわけ、相手䛾行動に関する情報がない場合䛿、

自分䛾過去䛾行動を踏まえて、「自分が前回䛾相互作用において協力していれ䜀協力する、非協力し

ていれ䜀非協力する」という頑固な行動をとった場合、(i)䛾選択肢よりも、ESS になるため䛾条件䛿緩い、

すなわち、進化しやすいことを発見する。こ䛾結果䛿、自分䛾過去䛾行動䛿、進化する上で有益な情報

であることを意味するが、報復的な行動を個体がとる場合、頑固な行動䛿一種䛾報復的な行動である、

とみなせることから解釈できる。 
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Global existence and asymptotic stability in a
two-species chemotaxis-competition system
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ຊߨԋͰ, ԽੑΛͭ 2छྨͷੜͷڝ߹ӡಈΛهड़͢Δ࣍ͷʹ͍ͭͯ͑ߟΔ:

(1)

⎧
⎪⎪⎨

⎪⎪⎩

ut = d1∆u−∇ · (uχ1(w)∇w) + µ1u(1− u− a1v) in Ω× (0,∞),

vt = d2∆v −∇ · (vχ2(w)∇w) + µ2v(1− a2u− v) in Ω× (0,∞),

wt = d3∆w + h(u, v, w) in Ω× (0,∞).

͜͜Ͱ, u, v ੜͷີ, wԽֶ࣭ͷೱΛද͍ͯ͠Δ.  (1)ʹ͓͍ͯ µi = 0,
dj = 1, h(u, v, w) = u+ v − wͱ͠, v = 0ͱ͢ΔͱԽੑํఔࣜ

ut = ∆u−∇ · (uχ1(w)∇w), wt = ∆w + u− w

͕ಘΒΕ, ͜Εʹରͯ͋͠Δ݅ԼͰͷരൃղͷଘ͕ࡏΒΕ͍ͯΔ ([1]). Ұํ, ୈํࡾఔࣜ
Λͳ͘͠ dj = 0, χi ≡ 0ͱ͢Δͱ, ͱԽੑ߲͕ͳ͘ͳΓ߲ࢄ֦ Lotka–Volterraڝ߹Ϟσϧ

ut = µ1u(1− u− a1v), vt = µ2v(1− a2u− v)(2)

͕ಘΒΕ, ͜Εʹରͯ͠ղͷ༗քੑͱۙڍಈ͕ΒΕ͍ͯΔ ([3]). ͜ͷΑ͏ʹ,  (1)
രൃΛଅਐ͢ΔԽੑͱ༗քੑΛͨΒ͢ڝ߹ͷҟͳΔೋͭͷޮՌΛͭ͜ͱ͕ಛͰ͋Γ,

“രൃͱ༗քੑͱ͍͏ҟͳΔೋͭͷޮՌ͕Έ߹Θ͞ΔͱͲ͏ͳΔ͔?”

ͱ͍͏ͷ͕ (1)Λ͑ߟΔಈػͰ͋Δ. ຊߨԋͰ,  (1)ͷେҬղͷଘࡏͱղͷڍಈʹ
͍ͭͯಘΒΕͨ݁ՌΛใ͢ࠂΔ.

In this talk, we consider the two-species chemotaxis-competition system (1) which de-

scribes a situation in which two populations react on a single chemoattractant, and mutually

compete with the other according to the classical Lotka–Volterra kinetics (2). Here, the un-

known functions u(x, t) and v(x, t) represent the population densities of two species and

w(x, t) shows the concentration of the substance at place x and time t. In this talk, we will

report global existence and asymptotic stability of classical solution of the system (1) under

some condition.

ݙจߟࢀ

[1] N. Bellomo, A. Bellouquid, Y. Tao, M. Winkler, Toward a mathematical theory of Keller–Segel
models of pattern formation in biological tissues, Math. Models Methods Appl. Sci. 25 (2015),
1663–1763.

[2] M. Mizukami, Boundedness and asymptotic stability in a two-species chemotaxis-competition
model with signal-dependent sensitivity, submitted.

[3] J. D. Murray, Mathematical Biology, 2nd edn, Biomathematics series, 19. Springer, Berlin,
1993.
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納豆菌コロニーのパターン形成：環境条件による影響 
Pattern Formation of Colonies by Bacillus subtilis natto: The Effect of Environmental 

Conditions 

 

中桐斉之 1*萩野周平 1遠藤敏生 1波夛拓哉 1榎原周平 1, 向坂幸雄 2 

兵庫県立大学環境人間学部 1 

中村学園大学短期大学部 2 

Nariyuki Nakagiri1 Shuhei Hagino1 Toshiki Endo1 Takuya Hata1 Shuhei Ebara1 and 

Yukio Sakisaka2 

School of Environmental and Human Science, University of Hyogo1 

Division of Early Childhood Care and Education, Nakamura Gakuen Junior 

College2 

 

生物は、集団や個体群を形成する。その中でも、とくにバクテリアはコロニーを形成し、そのコロニー

は、寒天濃度や栄養濃度によって様々なパターンを形成することが分かっている。バクテリアのなかでも、

とくに枯草菌について、どのパターンが出現するかなどの環境条件等が知られているが、納豆菌につい

ては、環境条件等の不明な部分が多い。そこで、本研究では、納豆菌の増殖におけるパターン形成に

ついて解析を行った。 

本研究では納豆菌(Bacillus subtilis natto)を用いて、納豆菌が増殖拡大するときのパターンの条件に

ついて解析をおこなった。またら、それを基にしたモデルを構築し、計算機シミュレーションを行った結

果について報告する。 

枯草菌においては、寒天培地の栄養濃度は、納豆菌の増殖率に影響し、寒天濃度は納豆菌の運動

に影響を与えることが分かっており、通常、寒天培地の栄養濃度が高く寒天濃度の低いときにコロニー

が拡大することが分かっている。しかし、納豆菌において実験を行ったところ、枯草菌とは異なり納豆菌

は拡大する条件が一部異なることが分かった。これは、納豆菌のコロニーの広がり方が平面的ではなく

立体的にも広がっていることが要因であると考えられる。   

本報告では、さらに、立体的に増殖拡大を行うときのコロニーのパターン形成を解析した結果につい

て培地の深さを変化させて実験の結果についても報告を行う。納豆菌は、枯草菌と異なり、形成条件の

寒天培地の厚さに影響がみられることがわかった。これは、納豆菌のパターン形成が、立体的な広がり

を持っており、平面的な広がりのときと同じように、栄養分の近いほうへと効率の良い運動をしていると考

えられる。 
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大腸菌パターンにおける伝搬パルス

辻川　亨（宮崎大学)

Tohru TSUJIKAWA (University of Miyazaki)

化学物質の濃度勾配を感知して移動する特徴（走化性）を持つ生物には多様な時間・空間パター
ンを作るものがいる。この講演では大腸菌（ Escherichia coli）を例にコロニー形成に関する実験
結果について、その形成メカニズムを数理モデルを用いて考察する。現在まで、様々な実験及び
数理モデルの提唱、数値計算、理論的解析結果が知られているが [2, 3], [1, 4]、ここでは拡大する
コロニーパターンの速度に関する初期栄養濃度の依存性、及び 後方にドット（局在コロニー）を
残しながら拡大するコロニーパターンの形成メカニズムに焦点を絞って述べる。

本講演の内容は櫻井建成准教授（千葉大学）との共同研究の基づく。
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Phys., 49, 395-554, 20000.
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Curvature-driven splitting of a planar traveling wave 
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Toward Biomathematics of Insects  Termite, Honeybee, and Drosophila  
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Statistical Analysis on Dynamic Division of Labor in Ant Colony using RFID chip. 
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An agent model for the first process of honeycomb construction 
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不均一環境下における走化性粒子集団のダイナミクス 
Dynamics of chemotactic agents in inhomogeneous environment 
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本発表で䛿、２つ䛾異なるタイプ䛾走化性をもつ粒子集団䛾数理モデル[1]を用いて、不均一環境下

における両者䛾ダイナミクス䛾違いについて紹介する。これら䛾モデルで䛿、異なる戦略を用いて好ま

しい環境（誘引物質䛾濃度が高い場所）に粒子が移動して行くことを考える。具体的に䛿、 

(1) 濃度勾配を検知して濃度が高い方向へ移動 

(2) そ䛾場䛾環境を検知して、環境が好ましけれ䜀そ䛾場に滞在、悪けれ䜀周囲にランダムに移動 

という 2つ䛾戦略を考える。上記䛾戦略をとる走化性粒子集団䛾時間発展方程式を導出すると、以下䛾

ようになる 

(1)  [ ]( )u
D u u c c

t
χ∂

= ∇⋅ ∇ − ∇
∂

�  

(2)  ( ) ( )1 ( ) c
c

u
D c u u c

t
χχ ∂
∂

∂ ª º= ∇ ⋅ − ∇ − ∇¬ ¼∂
 

ただし、u は粒子密度、c は誘引物質濃度、 ( )cχ� および ( )cχ は誘引物質への応答関数である。

実際には、(1)式は Keller-Segel モデル(KS) [2]として知られている現象論的な走化性モデルで

ある。ここでは区別のために、(2)式を等方移動モデル（Isotropic Moving, IM）と呼ぶ。 

今回䛾発表で䛿、不均一環境下で䛾上記モデルにおける粒子集団䛾ダイナミクス䛾違いについて紹

介する。ここで䛿、2 次元空間内に粒子が進入できない領域が不均一に広がっている環境を、不均一

環境と呼ぶ。簡単䛾ため、誘引物質䛾濃度分布䛿空間不均一（濃度勾配を持つ）であるが、定常的で

あるとする。発表で䛿、粒子が進入できない領域を増加させると、粒子集団䛾ダイナミクスにど䛾様な変

化が現れるかについて、議論する予定である。 
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尿細管の形態における数学的構造に対する幾つかの考察
Some considerations about a mathematical structure of a renal

tube morphology
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Abstract

One of the important problems in anatomy is to clarify the differen-
tiation of the tube in body, mathematically. Attempts have been made
to classify the morphology of tubes in body mathematically though not
to account for the overall properties utilizing fractal analysis or fluid dy-
namics. However, these techniques are limited to the situations to an-
alyze the morphology.In this presentation, we focus on the phenomena
reported by previous studies, in which the cell division occurs at the side
of glomerulus during the developmental stages of P1 to P30, that results in
normal development, whereas the uncontrolled cell divisions would bring
serious disorders such as Cysts. To understand the developmental mech-
anisms mathematically, we proposed the new approach using differential
geometrical techniques. To propel the understandings on a differential
geometrical properties of a renal tube and on global changes in properties
subsequent to local changes, we introduced;

the binding energy obtained by dividing the total binding energy as

1. binding energy =

∫
αdl.

and the bending energy is obtained by

2. bending energy =

∫
βκ2dl.

Both α and β represent a constant proportionality, and l,κ expresses
the length of a tube and gaussian curvature of a tube respectively. We
show how useful differential geometrical properties such as gaussian cur-
vature is to understand morphology of a renal tube and discuss potential
for using this method to understand morphology of a renal tube.
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固液界面上でのバクテリアの集団運動

Collective motion of bacteria near solid-fluid 
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バクテリアカーペットは固体基盤上に接着した多数のべん毛バクテリアがなす単層膜であり、べん毛

が作り出す水流によって狭い流路でも効率的な物質輸送を可能とするアクティブマイクロ流動デバイス

として提案されたものである。細胞本体は基盤に固定されているが、べん毛は方向変化の自由度を持ち、

自らが作り出す水流によって集団的に整列してマクロな流れパターンをすることが報告されている[1]。

われわれはバクテリアを剛体回転子として扱う理論モデル[2]を導入し、バクテリア間の流体力学相互作

用を解析して、これが長距離相互作用を持つベクトルスピンモデルにマップできることを示した。この系

は熱ゆらぎとの拮抗によって秩序・無秩序相転移を示す。単一のべん毛を持つ Vibrio Alginolyticusの変

異株を用いた最近の実験[3,4] によってこのような二次相転移的挙動が確認され、カーペットの直上に

おける集団的な流れ速度は相転移により約 70倍に増大することが示された。一方、従来のモデルでは

基盤に平行な平面内での回転自由度のみを考慮しているのに対し、実験では基盤に垂直な方向での集

団的な流れが観測されており、流速場の構造についてはいまだ未解明の点が多い。本講演ではべん毛

の３次元的な方向自由度や、ロッド状の形状、フックの弾性を取り入れたより現実的なモデルを提案し、

界面近傍における流れ場の構造およびバクテリアの集団運動について議論する。
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Morphological Changes in Hepatic lobule of fatty liver disease 
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Global stability and limit cycle in predator-prey interactions with indirect effect 
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