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概要 

本稿では，感染症の脅威に晒されている集団での個々人のワクチン接種の意思決定に関する社会ジレンマについて考
究するため，感染症伝搬過程と進化ゲームを融合したモデルを解析する．感染症伝搬ネットワークと情報伝搬ネット
ワークがそれぞれ存在するという状況を想定し，両ネットワークの一致／不一致が，ワクチン接種を行うか否かとい
う各個人の戦略学習（社会的模倣）行動および感染症の蔓延にどのような影響をもたらすのかを報告する． 
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Abstract 

We investigate the decision-making process with social dilemma of individual vaccination, namely whether or not to be vaccinated, by 
means of the model of dynamics for epidemic spreading on a social network applied to evolutionary game theory. In this study, we 
consider the case where disease transmission network and information propagation network are distinct from each other. We report what 
effect in the epidemic spreading and voluntary vaccination behavior are brought if there is a difference between these networks.  

 

1 緒論 
先制的ワクチン接種による感受性人口の免疫化は，感染症
の蔓延を防止する公衆衛生上最も強力な手段の一つである
[1]．しかしながら，自主的なワクチン接種政策を採用してい
る社会では，個々人にとって最適な接種行動と社会全体にと
って最適な接種レベルの間に乖離（いわゆるワクチン接種ジ
レンマ）が生じてしまう[2,3]．もし社会全体のワクチン接種
率がある値を超えれば，社会に集団免疫がもたらされる．こ
の集団免疫は公共財的性質を持っており，集団免疫が達成さ
れている社会においては，ワクチン未接種者が感染症に罹患
する可能性は非常に低くなる[1,4]．そのため，この公共財の
恩恵にただ乗りしてワクチン接種を行わないというインセ
ンティブが増大する．その結果，多くの人々が自己利益を追
求すると今度は集団免疫が維持できなくなり，感染症の再蔓
延を招くため，ワクチン接種により予防可能な感染症の根絶
は困難となる． 
このようなワクチン接種ジレンマを特徴づけるために，感
染症の伝搬過程とゲーム理論を融合した研究がいくつかな
されている．Fuらは，感染症が直接伝搬する “感染症伝搬
ネットワーク”と，各エージェントが互いに直接的あるいは
メールや携帯電話などの情報機器から間接的に情報を交換
しワクチン接種を行うか否かの戦略適応を行う“情報伝搬ネ
ットワーク”は同一であると仮定し，進化ゲーム理論的アプ
ローチを適用した[5]．文献[5]において，あるエージェントの
ワクチン接種を行うか否かの模倣（学習）行動は，感染症伝
搬ネットワーク上の隣人の中からランダムに選ばれた隣人
と自身の利得差に基づいて行われる．しかし現実には，ある
個人が持つネットワークは単一ではなく，またそれぞれのネ
ットワークが同一の構造を持っているとは限らない．すなわ

ち，あるエージェントにとって，感染症伝搬ネットワークと，
戦略模倣を行う際に依拠する情報伝搬ネットワークが異な
り，かつそれぞれの構造や数も異なる，という状況は現実社
会において十分にあり得る．このようなゲーム対戦と戦略適
応の隣人関係が異なるという状況は進化ゲーム理論におい
ても研究されている[6,7]．文献[6,7] では，典型的な 2×2ゲ
ームであるネットワーク上の囚人のジレンマゲームにおい
て，両隣人関係の不一致がエージェントの協調行動にどのよ
うな影響をもたらすのかが検討されている． 
これらの研究に動機づけられ，実際の感染ルートとなり得
る隣人のみを模倣相手として選択する従来型の枠組みに対
し，本稿では実際の感染ルートにとどまらない他の知人（隣
人）を模倣相手として選択する枠組みを提示する．加えて，
単一のネットワークにとどまらない情報伝搬の影響を検討
するため，複数の情報伝搬ネットワークが存在し，情報を参
照するネットワークを選択した上で，模倣相手を選択する状
況を考える．これらの結果を比較することにより，個人のワ
クチン接種に関する意思決定について，模倣相手とする隣人
が属するネットワークの違いが，社会全体の感染症の蔓延に
どのような影響をもたらすのかを明らかにする． 

2 モデル 
2.1 感染症および情報伝搬ネットワーク 
緒論で述べたように，文献[5]の枠組みでは感染症伝搬
（Disease Transmission：以下DT）および情報伝搬（Information 
Propagation：以下 IP）ネットワークは同一である．本稿では
この従来型の枠組みをReal network（以下RN）モデルと呼ぶ
ことにする．一方，本稿では DTおよび IPは同一とは限ら
ず，加えて IP は単一であるとも限らない状況を想定する．
これは従来型の枠組みとは異なり，“メタ的な意思決定”を
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取り入れた枠組みであると言える．本稿では，2種類存在す
る IPから，各エージェントはどちらかの IPを確率α（0  ≤ α ≤  
1）に従って選択した上で，情報の伝搬ルートとなり得るネ
ットワーク上の隣人（知人）との相互作用を考える．以上，
新たに提示する枠組みをSocial network（以下SN）モデルと
呼ぶことにする．図 1はRNモデルとSNモデルの枠組みの
概略図である．図１において，集団が持つ α の値が等しく，
かつ 0 もしくは1の場合，これは単一の IP上で各エージェ
ントが意思決定を行う場合に等しい．よって，DTとその IP
が同一の場合，SNモデルは従来の RNモデルに一致する．
一方，DTとその IPが不同の場合，単一の IPしか存在しな
いSNモデルに一致する．  
2.2 ネットワーク上のワクチン接種ゲーム 
季節的かつ周期的に流行する感染症を想定する．さらに，

このような感染症においてはワクチン接種による免疫獲得
の効果は永続的なものではないため，本稿における免疫は 1
シーズン中のみ有効であると仮定する．以上より，取り扱う
モデルのダイナミクスは，ネットワーク上の各エージェント
が毎シーズン始めにワクチン接種を行うか否かの意思決定
を行うワクチン接種キャンペーンおよび流行期の2ステージ
から成る[5]．  
第 1ステージ（ワクチン接種キャンペーン）では，各エー

ジェントは流行株への感染者が現れる前に IP ネットワーク
上でワクチン接種を行うか否かの意思決定を行う．接種を行
ったエージェントにはワクチン接種コスト（金銭的損失や副
作用等の複合的なリスクが含まれる）Cvが生じる．簡単のた
め，接種者はその1シーズン中において完璧な免疫を獲得す
ると仮定する．  
第 2ステージ（流行期）では，第 1ステージで接種しない

戦略を選択したエージェントの中から初期感染者がランダ
ムに I0人発生し，SIRダイナミクスに従ってDTネットワー
ク上で感染が拡大する．感染症の伝搬過程をシミュレーショ
ンするにあたり，Gillespie アルゴリズムを用いた[5,8]．この
モデルでは，集団Nは感受性エージェントS，感染性エージ
ェント I，回復エージェント（免疫獲得エージェント）Rの 3
つの群に分けられる．1日当たり，1人当たりの感染率を 
β [day-1 person-1]，1日当たり感染状態から回復する回復率を γ 
[day-1]とする． 
疾病の伝搬様相は，想定する感染症の種類や社会構造など
に大きく依存し，感染経路のネットワーク構造が特定可能で
あるとは限らない．よって，本稿ではDTおよび IPとして，
典型的なネットワーク構造である正方格子， Random Regular 
Graph（以下RRG）[9]およびBarabási-Albert scale-free（BA-SF）
[10]の 3つを想定した．また，あるエージェント iは，DTお
よび IPの両方に所属している（例えば，DT = IPならば任意
のエージェントが持つ隣人は両ネットワークにおいて共通

である）．疾病の伝搬様相はネットワーク構造に依存するた
め[11]，特性の相互比較ためには各ネットワークにおける感
染リスクが等しい必要がある．本稿では，インフルエンザの
平均的な感染力を想定し[5]，Sのみからなる集団の最終感染
者の割合が約9割になるような感染率 βの値を用いる．正方
格子では β  = 0.46，RRGでは β  = 0.37，BA-SFでは β  = 0.55
とした．回復率は γ  =  1 / 3とした． 
第 2ステージは，集団中に Iが存在しなくなるまで続く．

流行期の間に感染したエージェントには感染のコスト Ciが
生じる．一方，接種を行うことなく感染を免れたエージェン
ト（フリーライダー）のコストは 0である．ここで，Cv > Ci

ならば接種を行うインセンティブが生じないことは自明で
ある．よって，簡単化のため，これらの利得を相対的ワクチ
ン接種コストCr = Cv / Ci（0  ≤  Cr ≤  1）を定義してシミュレー
ションのパラメータとする．流行期終了後の各エージェント
の利得は，戦略および疾病状態の 3タイプに応じて表1のよ
うに与えられる． 
2.3 戦略適応方法 
以上の2ステージで1シーズンが終了となり，各エージェ
ントはワクチン接種・非接種戦略のどちらを選択するか再度
検討する．戦略適応方法は以下の通りである．あるエージェ
ント iは，確率αiに従って IPネットワークを選択する．その
後，選択した IP 上の自身の隣人の中からランダムにエージ
ェント jを選ぶ．それぞれが表 1に基づいてDTネットワー
ク上で得た利得を πi，πjとすると，戦略 siをとっている iが
IP上での隣人 jの戦略 sjを模倣する確率P (si ← sj) は，Fermi
関数によって両者の利得差 πi － πjを pairwise 比較すること
で与えられる[12]． 

])exp[(1
1)(

 ji
ji ssP


 ,  (1) 

ここで，κ は利得差に対する敏感度を意味する．本稿では κ
の値を多くの先行研究で用いられている0.1とした． 
式(1)は，自身と相手の戦略が異なる場合に iが jの戦略 sj

を模倣する確率を表している．ここで，iが jの戦略 sjだけで
なく，IPネットワーク選択確率αjも同時に模倣するとき，本
稿ではこれを“共進化”と呼ぶことにする．すなわち，共進
化がない場合，iは jの戦略のみを式(1)の確率に従って模倣
するが，IPネットワーク選択確率は初期に与えられたαの値
を系が均衡に達するまで保持することになる．図2で示すよ
うに，従来の RNモデルの枠組みでは DTおよび IPが一致
しており，各エージェントの持つ隣人は同一かつ IP は単一
であるため，共進化は存在しない．一方，本稿で提案した
SN モデルでは両ネットワークが一致しているとは限らず，
また IP が単一であるとは限らない．したがって，共進化を
起こし得る． 
2.4 シミュレーション方法 
初期状態において，集団中のワクチン接種者と未接種者は

等しい割合で存在し，ネットワーク上でランダムに分布して
いる．上記の2ステージを繰り返すことによって，ワクチン
接種率や感染者の割合は更新される．図2, 4に示す均衡状態
の結果は，全 3000シーズンの繰り返しのうち，最後の 1000
シーズンを平均することによって得られ，それぞれのデータ
点は独立した100回の試行の平均から得られる． 

図1：Social network（SN)モデルの概念図．上図：感染症伝搬（DT）
ネットワーク，下図：情報伝搬（IP)ネットワーク．各エージェン
トはα（0  ≤  α ≤  1）の値に従って確率的にどちらかの IPを選択する．
α = 0か1の場合，SNモデルは従来のReal network（RN）モデル（DT 
= IP）か，もしくは 単一の IPしか存在しないSNモデル（DT≠IP）
に一致する． 
―――――――――――――――――――――――――――――

―――――――――――――――――――――――――――――

―――――――――― 

表1：流行期終了後の戦略および疾病状況に応じた利得． 

――――――――――――――――――――――――――――― 
―――――――――――――――――――――――――――――

―――――――――― 

Strategy＼State Healthy Infected
Vaccination (C) - Cr -
Non-vaccination (D) 0 -1
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3 結果 
3.1節では，IPネットワークが単一の場合において従来の

RNモデルとSNモデルの結果について議論する（図2, 3）．
結果として，DTネットワークが正方格子の場合に，SNモデ
ルにおいてDTおよびIPの不一致が最終感染者の割合を大き
く抑制させた．これを受けて， 3.2節では，IPが単一でない
SN モデルにおいて，DT が正方格子の場合を検討する．2.3
節で述べたように，あるエージェント iが確率αiで IPを選択
する場合，戦略適応時に iの隣人 jの戦略 sjだけでなく，αj

も同時に模倣，すなわち共進化が可能である．以上より，3.2
節ではDTが正方格子の場合における共進化の有無の影響に
ついても議論する（図4-6）． 
3.1 情報伝搬ネットワークが単一の場合 
図 2は，相対的ワクチン接種コストCrの値に対する均衡の
ワクチン接種率と最終感染者の割合である．従来のRNモデ
ルについては，DT ネットワークがスモールワールド性やス
ケールフリー性を持ち，かつ平均パス長 L が短い（正方格
子：L≒35，RRG：L≒7.1，BA-SF：L≒4.7）程，同じ Crに
対する均衡のワクチン接種率が高く，最終感染者の割合は抑
えられていることが分かる[13]．疾病の伝搬様相はネットワ
ーク構造に依存する[11]．よって，疾病が蔓延しやすい DT
上では集団免疫への到達がより困難となり，この恩恵にただ
乗りすることも厳しくさせる．結果として，エージェントの
自主的なワクチン接種が促進される[5]． 
図 2の (A) DT：正方格子から，SNモデルの結果を従来の

RNモデルのそれと比較すると，均衡のワクチン接種率には
微小な減少が見られるものの，最終感染者の割合はあらゆる
Crの値に対して大きく抑制されている．図3は，それぞれの
モデルにおけるCr = 0.1のときの均衡到達後の典型的な流行
期終了後のスナップショットである．これらを見ると，RN
モデルでは接種者は空間に局所的なクラスターを形成，SN
モデル（IP：BA-SF）ではワクチン接種者が孤立して分布す
ることで感染拡大を防いでいることが分かる．以上より，接
種者の存在による感染症拡大の抑制という観点において，
RNモデルでは初期感染者が発生した場所に依存してクラス
ターを形成している接種者（特に内部）が無駄になってしま

う可能性があるが，SN モデルでは接種者が孤立して分布す
ることで，どこで初期感染者が発生したとしてもある程度感
染の拡大を抑えることが可能となる（IP：RRGの場合も同様）． 
図 2の (B) DT：RRGにおいては，DTが正方格子の場合
と同様の（ただし弱い）傾向が見られる．すなわち，SN モ
デルの方がワクチン接種率は低いが，最終感染者の割合は抑
制されている．また，図2の (C) DT：BA-SF においては，
SNモデルによるDTと IPネットワークの不一致が集団のワ
クチン接種率の減少と最終感染者の割合の増加を引き起こ
していることが分かる．これは SFでは次数のべき性により
低い感染率でも疾病が蔓延しやすいことに原因がある[14]．
DT≠IP にすることは，たとえ DT上において感染リスクの
高い高次数者（ハブ）であったとしても，IPが不一致であれ
ば，集団の多くを占める低次数者の（ワクチン接種を行うと
いう）意思決定に影響を与えることが困難となるためである
と考えられる． 
3.2 情報伝搬ネットワークが複数あり得る場合 
図 4は，各エージェントが確率 αで IPネットワークを選
択するSNモデル（DT：正方格子）における，相対的ワクチ
ン接種コスト Crの値に対する均衡のワクチン接種率と最終
感染者の割合である． 
図 4 (A) 共進化なし（戦略適応のみを行う場合）から分か
るように，IPが単一に限定されるSNモデル（黒の破線）と
IPに正方格子を含まないSNモデル（IP1：BA-SF, IP2：RRG）
の結果はほぼ等しい．一方，IPに正方格子を含むSNモデル
は，含まない結果よりも最終感染者サイズが芳しくない．図
5は，それぞれの IPにおけるCr = 0.1のときの均衡到達後の
典型的な流行期終了後のスナップショットである．IPに正方
格子を含まないSNモデル (A) では，IPが単一であるSNモ
デルと同様の（ただし弱い）ワクチン接種者が孤立して分布
する傾向が見られる．一方，IPに正方格子を含むSNモデル 
(B, C) では，一部のワクチン接種者が空間に局所的なクラス
ターを形成している． 
図 4 (B) 共進化ありと (A) 共進化なしの結果と比較する
と，上述の傾向は現れているものの，最終感染者の割合は共
進化ありの方が増加していることが分かる．図6は，それぞ
れの IPにおけるCr = 0.1のときの各エージェントの疾病状況
（上図）および IPネットワーク選択確率 α（下図）の典型的

図2：IPネットワークが単一の場合の均衡時のワクチン接種率（上図）と最終感染者の割合（下図）．塗りつぶしのデータ点は従来のRNモデル（DT 
= IP)，白抜きのデータ点はSNモデル（DT≠IP）の結果に相当する．(A) DT：正方格子：N = 70×70（von Neumann近傍）, β = 0.46 day-1 person-1, γ = 
1 / 3 day-1, I0 = 5．(B) DT：RRG：N = 4900, 次数k = 4, β = 0.37 day-1 person-1, γ = 1 / 3 day-1, I0 = 5．(C) DT：BA-SF：N = 4900, 平均次数< k > = 4, β = 0.55 day-1 
person-1, γ = 1 / 3 day-1, I0 = 5． 

―――――――――――――――――――――――――――――――――――――――――――――――――――――――― 
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な流行期終了後における時系列スナップショットである．こ
れらを比較すると，共進化の有無に関わらず類似したワクチ
ン接種者の分布が形成されていく．しかしながら，共進化あ
りの場合，各エージェントは隣人のαの値も模倣してしまう
ために，共進化なしと比較してワクチン接種のクラスターが
形成されやすくなってしまう． 

4 結論 
今回，感染症伝搬（DT）ネットワークと情報伝搬（IP）ネ
ットワークの構造や数の一致／不一致が，個人のワクチン接
種行動および感染症の蔓延にどのような影響をもたらすの
かを検討した．その結果，感染症の伝搬ルートとなり得る隣
人の戦略を模倣すべきなのか[5]，それとも今回提示した枠組
みである情報の伝搬ルートとなり得る隣人（知人）の戦略を
模倣すべきなのかは，DT の構造に大きく依存することが明
らかとなった． 
したがって，感染症の伝搬による被害を低減させる観点か
ら望ましい意思決定を行うためには，各エージェントが自身
の置かれているDTの構造を正しく認識し，それに応じてど
のネットワークに属する隣人の戦略を模倣すべきなのかを
選択しなければならないことが示唆される． 
今回，簡単のため IPは 2種類存在し，かつどちらかのネ
ットワークの情報のみを確率的に参照する枠組みを検討し
た．今後の課題として，IPが n ≥ 2種類存在し，ある単一の
IPからだけではなく，複数の IPから得られた情報を総合的
（例えば平均利得など）に考慮した意思決定の影響を検討す
る必要があると言えよう． 
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図4：DTネットワークが正方格子（各パラメータは図2に等しい），
IP1を選ぶ確率がα（0  ≤  α  ≤  1），IP2を選ぶ確率が1 – α の場合の均
衡時のワクチン接種率（上図）と最終感染者の割合（下図）．黒の
実線はRNモデル，黒の破線は IP：BA-SF単一の場合の結果であ
る．塗りつぶしおよび白抜きのデータ点はそれぞれ，(A) 共進化な
しおよび (B) 共進化ありのSNモデルの結果に対応する．初期のα
（0  ≤  α ≤  1）の値はランダムに与えている． 
 

図6：図4 (B) におけるDTネットワーク（正方格子）上の，各エ
ージェントの疾病状況（上図）および IPネットワーク選択確率 α
（下図）の典型的な流行期終了後における時系列スナップショッ
ト．(A) IP1 (α)：BA-SF, IP2 (1 – α)：RRG，(B) IP1：BA-SF, IP2：正
方格子，(C) IP1：RRG, IP2：正方格子，Cr = 0.1． 
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図5：図4 (A) におけるDTネットワーク（正方格子）上の均衡時
のある流行期終了後のスナップショット．(A) IP1 (α)：BA-SF, IP2 (1 
– α)：RRG，(B) IP1：BA-SF, IP2：正方格子，(C) IP1：RRG, IP2：正
方格子，Cr = 0.1． 
 ―――――――――――――――――――――――――――――
―――――――――――――――――――――――――――――
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図3：図2におけるDTネットワーク（正方格子）上の均衡時のあ
る流行期終了後のスナップショット．(A) RNモデル，(B) SNモデ
ル（IP：BA-SF），Cr = 0.1 
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