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概要 

疫学における SIR 方程式を用いて、COVID-19 を解析した。本稿で特に力を入れた問題は, 

目次の 3, 4, 6, 9,そして 10 節である。 コロナは「感染力が強ければ強いほど死亡者数は少

なくなる」とか、「感染が収束するのは何故か」という問題は、誰も答えることができなか

った問題である。9 ではワクチンの効果や自粛率を SIR 方程式に取り入れる mathematical 

model を提唱した。最後に 10 節では生物絶滅の問題を考え、その理論を Logistic 理論に取

り入れた。 
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５．第６波オミクロン株による死亡者が多いのは何故か 

６．感染は何故収束するか 

７．感染カーブの面積則 

８．感染カーブの左右対称性 
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1０．Logistic Formula と生物絶滅の理論 

1. SIR 方程式
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人口の大きさを１に規格化し、S(t)=未感染者数、I(t)=感染者数、R(t)=除去数＝死亡者数

＋回復者数の和に分ける： 

(1)  S(t)+I(t)+R(t)=1 

 

何れも時刻ｔにおける数値である。人口の大きさは刻々変るが、変動は小さいとして無視す

る。日本全人口ではない。免疫を持っている人、ワクチンを打った人、および自粛中の人は

感染しないので、これらの人たちを全人口から除いた「感染可能な人口」(N とする)を意味

する。この人口 N は、５節で説明されるように、基本再生産数αがわかれば、除去数 R の

データから計算で求めることができる。 

 

初期 t=0 では、S(0)=1, I(0)=R(0)=0 である。時間発展は、次の三つの連立微分方程式に従

うとする： 

 

(2)  dS(t)/dt = −cαS(t)I(t) 

(3)  dR(t)/dt = cI(t) 

(4)  dI(t)/dt = c[αS(t) − 1]I(t) 

 

これを SIR方程式という[1], [2-16]。 ここでαは基本再生産数で、未感染者の集団に一人の感染

者が侵入したとき、その感染者が回復するか死亡するまでに何人感染させるかの平均値を

表す。また、ｃ＝除去率といわれる。 

 

(3)は、単位時間あたりの除去数 R(t)の変化率は cI(t)で与えられるという式である。1/c は回復あ

るいは死亡までの時間を与える。例えば、ｃ＝0.04 では、回復時間 1/c=２５日である。ｃｔ＝t’を用

いれば、cは時間を調節するパラメータとなり、SIR方程式から消えてしまう。見かけ上ｃ＝１と置い

た式になる。 

 

(2)は、c=1 とおくと、単位時間あたりの未感染者数 S(t)の変化率はαS(t)I(t)の割合で減少

するという式である。(2)と(3)を受け入れると、残りの(4)の形は自動的に決まってしまう。

(1)により、三つの微分を加えたものは０にならなければならないからである。 

 

𝛂𝐒(𝐭)は実効再生産数と言われる。(4)から、αS(t)>1 なら感染者数 I(t)は増え、αS(t)<1 な

ら感染者数は減ることが分かる。αS(T)=1 の場合は、(4)によって𝑑𝐼(𝑡)/𝑑𝑡|𝑡=𝑇 = 0なので、

t=T は感染のピーク時となる 

 

(2)と(3)の比をとると、dS/dR=−αS となるので、これを R で積分して 
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(5)  S(t) = exp[−αR(t)] 

 

が得られる。ここで初期条件、S(0)=1, R(0)=0 を使った。したがって(1)より、 

 

(6)I(t) = 1 − R(t) − exp[−αR(t)] 

 

が出る。感染ピークｔ＝T においては、S(T) = 1/α なので、(5)より、R(T) = lnα/αが得ら

れる。これらをまとめると、感染ピーク t=T において次の三つの式が成り立つ： 

 

(7)  S(T) = 1/α 

(8)  R(T) = lnα/α 

(9)  I(T) = 1 −
1

𝛼
−

𝑙𝑛𝛼

𝛼
 

 

SIR 方程１式(2~4)は、αとｃが与えられれば Excel や Mathematica で解けてしまう。グラ

フ 1, 2, 3 は、それぞれα＝2.5, α＝5, α=10, いずれもｃ＝１の場合の Excel によるもの

である。グラフ１は日本における第５波デルタ株、グラフ２は第６波オミクロン BA1∙2 株、

グラフ３は第７波オミクロン BA5 株を表す。それぞれのαは３節で決定されたものである。 
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第７波は 2022 年９月末には収束に向かっていたが、10 月に入ってから第８波が始まった

模様である。そのウイルスはオミクロンの変位株 BQ. 1 と報告されている。これまでのワ

クチンや免疫も効かないようだ。 

2. SIR 方程式の近似解 

SIR 方程式の近似解を求める。それは生体個数を与える Logistic 理論によく似ていること

が分かる[9], [10]。Sec. 1(6)式において、αRが１より小さい場合、 
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(1)  exp(-αR) = 1 − αR +
1

2!
(𝛼𝑅)2 

のようにテーラー展開の 2 次で止める。その結果 Sec. 1(6）式は次のようにまとまる： 

（2)  I(t) = 1 − R − [1 − αR +
(αR)2

2
] = (𝛼 − 1)(1 − 𝑅/𝐾)𝑅,𝐾 =

2(𝛼−1)

𝛼2
 

したがって、SIR 方程式の(3)式は 

(3)  dR/dt = cI(t) = γ(1 − R/K)R,γ = c(α − 1) 

となる。この式は R(t)を生体個体数と見なせば、logistic curve を与える方程式と同じもの

である。（3）の解は 

(4)  R(t) =
𝐾

1+exp(−𝛾𝑡)
 

(5)  I(t)=
𝛾𝐾/(2𝑐)

1+cosh(𝛾𝑡)
 

ここで境界条件として、I(t)のピークは ｔ＝０ に選んだ。したがってｔ＝０は R(t)の

変曲点になっている。(4), (5)が SIR 方程式の Logistic 近似解である[10]。 

 

3．第 5, ６, 7 波の基本再生産数 

日本の第 5, 6, 7 波の基本再生産数について調べよう。感染者数のデータは信用できないの

で、除去数 R(t)=回復者数＋死亡者数のデータを用いることにする。それも死亡者数は回

復者数に比べて少ないので無視する。結論は第５波の基本再生産数α＝2.5、第６波のそれ

はα=５、第７波はα＝10 となった。いずれも予想値より小さい値であった。 

 

2022 年 1/15 を第６波の始まりとし R(t)=0 とおく。1/22, 1/29,⋯のように 1 週間ごとの

R のデータを選ぶ[17]。 2/19 が感染ピーク(t=T)に当たり、累積数 R(T)=181×104人、

3/19 のそれが R=378.2×104人であった。これらを Excel で棒グラフ（bar chart)を描かせ

る。この棒グラフにうまくのせるためには、SIR モデルにおいて基本再生産数をα=５に

とればよく fit することがわかった。第５波、第７波についても同様にやり、それぞれα

=2.5、α＝10 となった。 
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Black line: R(t) with α＝５、removed ratioｃ＝1 for the right vertical line 
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Red bar chart: R(t) data for the left vertical line. The infective peak is on Feb. 19. 
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Black line: R(t) with α＝2.5, removed ratio c=1 for the Right vertical line;   

Red bar chart: The 5-Wave Data of R(t) for the Left vertical line. The infective peak is on Sep. 
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４．感染力が強いほど死亡者は少ない 
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図１．青線は(1 の 8)式、ピーク T における R(T)=(logα)/αのαに対するカーブ、赤線は

同じく T における(1 の 9)式 I(T)= 1－(1/α)－(logα)/αのαに対するカーブ。横軸αの領

域は1 ≤ α。赤線、青線の交点はα＝3.5 で与えられる 

 

 

ウイルスにとって感染ピークまでが勝負である。ピークの後は感染が収束に転じる。餌であ

る未感染者の数 S が減るからだ。そこで、ピークまでの死亡者数累計 D(T)がどうなるかに

ついて調べるのが重要である。 

 

図１は、感染ピーク t=T において成り立つ式, (1.8)式, R(T)=(logα)/α、および(1.9)式、

I(T)= 1－(1/α)－(logα)/αのαに対するカーブを描いたものである。このカーブが一つの

定理を語ってくれる。二つのカーブの交点はα＝3.5 で与えられる。基本再生産数αが 3.5

より大きければ大きいほど、青線のピークにおける感染者数 I(T)の増加が急になる。しかし

同じくピークにおける赤線の除去数 R(T)＝(logα)/αと未感染者数 S(T)＝1/αは、αとと

もに減少する一方である。R(T)が減少すると、死亡者数の累計 D(T)も下に説明してある公

式 D(T)＝λR(T)によって減少する(λは致死率)。この定理をまとめると[13]、 

 

定理 1.「ウイルスはαが大きくなり感染力が強くなるほど、除去数 R(T)を小さくし、したが

って死亡者数累計 D(T)も小さくする」 

 

この定理はピーク T までの R と D の数が抑えられるというものだが、ピークの後は累積さ

れて増える。７節によれば、ｔ→∞においては、α≥ ５の場合、常に R(∞)=1 となるので、

D(∞)=λR(∞)=λが得られる。つまり全死亡者数は「感染可能な人口」N のλ倍となる。

N の推定は５節で計算されている。 

 

定理 2.「α≥ ５の場合、全死亡者数は常にλN で与えられる」 

  

感染力が強くて感染者が増えれば、それ相応に死亡者も増える」というのが常識だが、全く

逆でピークまでは減少するのである。第６波のαは大きいのに死亡者数が多いではないか、

という批判に対しては、５節の議論を参照せよ。ピーク以降では, 死亡者数累計 D(t)=λ

R(t)は R(t)と共に増加する。しかし日毎の変化率は, dD/dt =cλIで与えられるので、日毎

の死亡者数は I とともに非常に小さくなる。 
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致死率λについての注意： 致死率は疫学では通常λ=D(t)/R(t)で定義され、第６波オミク

ロン株ではλ= 0.0015、第５波ではλ=0.0026 で略一定である[Sec.5 参照]。したがって、 

 

             D(t)=λR(t) 

 

なる関係式により D(t)と R(t)は同じ振る舞いをすることが分かる。SIR 方程式の(1.3)式よ

り, 感染ピーク時 t=T において、
𝑑2𝑅

𝑑𝑡2
= 𝑐

𝑑𝐼

𝑑𝑡
= 0が成り立つので、R(t)の曲線は t=T で変曲

点を持つことが分かる。したがって D(t)も同様である。 

  

 

5．第６波オミクロン株による死亡者が多いのは何故か 

コロナ第６波の死亡者が多い理由を考える。 

 

コロナ第５波(7/6～8/28 ピーク)、第６波(1/5～2/13 ピーク)の除去数 R のデータはピーク

までで次のとおりである([17]東洋経済)。感染者数のデータは信頼できないのでここでは用

いない。 

 

N(5)R(5)=死者数＋回復者数＝1010+394014=395024 人 

N(6)R(6)=死者数＋回復者数＝1901+1294021=1295922 人 

 

N(5), N(6)はそれぞれの場合の「感染可能な人口」N を表す。基本再生産数αはそれぞれ

2.5 及び 5 である(Sec.３参照）。 

公式 R(T,α)=lnα/αより、R(T, 2.5)=0.3665=R(5)、R(T, 5)=0.322=R(6)なので、 

 

N(5)R(5)=395024, N(6)R(6)=1295922 に代入して、 

N(5)=1077828～108(万人)、N(6)=4024602～402(万人) 

 

を得る。 

 

結論： 

第６波の「感染可能な人口」N(6)が 402 万人もいて第５波の 108 万人の 4 倍近くもあると

いうことは、第６波オミクロンに対する第５波の免疫効果が 1/4 に減っていると解釈され

る。R(6)が小さくなっているのに、死亡者数が多いのは、N(6)が N(5)の 4 倍も多いからで

あることで説明できる。 
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致死率λを計算しておこう。疫学では、λ＝死亡者数/除去数＝死亡者数/(死亡者数＋回復

者数）で定義される。分母は感染者総数になっている。年齢によっても異なるが、ここでは

全ての平均である： 

 

λ(5)=1010/395024=0.0026=0.26% 

λ(6)=1901/1295922=0.0015=0.15% 

 

第６波の死亡者数は第５波より多いが、致死率は第６波の方が半分近く小さいのである。 

 

6．感染は何故収束するか 

下の図は時日ｔにおける感染者数 I(t)と未感染者数 S(t)の関係を与える式 

 

(1)  I(t) = 1 − S(t) + [lnS(t)]/α 

 

を、α=5 の場合について S(t)の関数として描いたものである。この図をもとに感染が何故

収束するか理由を考えよう。 

 

 
 

 

横軸が S、縦軸が I である。S(t)はｔ＝０で S(0)=１から立ち上がる。ウイルスは餌である

S を食べて感染者 I を０から増やしていく。 餌の量が S=1/α＝1/5=0.2 になったところ
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で感染はピークとなる。ピークでは傾きが０なので、 

(2)  dI/dS=−1+ 1/(αS)=0 

より S=1/α が得られるからである。このことは SIR 方程式(1.4)、dI/dt=cα(S－1/α)I、

がピークで 0 になることからも分かる。餌の量 S が 1/α=0.2 より更に減ってくると、(S－

1/α)が負になるので、dI/dt も負になり感染は収束に向かう。αS は実効再生産数を表すの

で、これが１より小さくなったので収束に向かったといってもよい。要するにウイルスの餌

が減ったから感染が減ってきたのだ。 

ピーク時 t=T においても規格化の式(1 節.1)、S(T) + I(T) + R(T) = 1 が成り立っている。こ

れを書き直すと 

 

(3)  1 −
1

α
＝I(T) + R(T)=T までの感染者総数 

 

となる。この左辺の量１―1/αを集団免疫閾値という。α＝５の場合、0.8=80%となる。感

染が収束に向かったのは集団免疫が達成されたからでもある。80%といっても、「感染可能

な人口」N に対する 80%である。５節で計算されたように、α＝５のオミクロン第６波の

場合の N は 400 万人程度である。 

 

7．感染カーブの面積則 

面積則[14]とは、αが５より大きい場合、cS=c’S’=1 が成り立つことを言う。ｃは除去率、S は

感染カーブ I(t)のｔ＝０から∞までの面積を表す。 

証明は次のとおり： 

SIR 方程式の除去数に R(t)に対する式 

 

(1)   dR(t)/dt=cI(t),                                      

 

を用いる。I(t)はｔにおける現在感染者数(新規感染者数ではない)、ｃは除去率である。こ

の式の両辺をｔについて０から∞まで積分すると次式を得る： 

 

(2)   R(∞)=c∫ 𝐼(𝑡)𝑑𝑡
∞

0
= 𝑐𝑆.                                

 

ここで S は感染カーブの時間軸との間の面積を表す。R(∞)には次の公式がある：  
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(3)α = −
ln[1−𝑅(∞)]

𝑅(∞)
,     

ここでαは基本再生産数である。この式は (1 節.6)式、I(t) = 1 − R(t) − exp[−αR(t)]にお

いて、ｔ→∞で I(∞)=0 となることから得られる。 

(4)  R(∞) = 1 − ε,  (αε ≪ 1) 

とおき、(3)に代入すると 

 

(5)ε = 𝑒−𝛼𝑒𝛼𝜀 = 𝑒−𝛼 + 0(𝛼𝜀) 

 

となる。Fig.1 は、αに対するεのグラフを EXCEL で描いたものである。図によると、α

＞５でε＝０なので、R(∞)＝1 であることが分かる。したがって(2)より 

 

(6)  cS=1 for α＞５ 

 

が得られる。これを面積定理という。 

 

    
Fig. 1.  Numerical values of εagainst α. 

 

 

8．感染カーブの左右対称性 

感染カーブの山の左右対称性をＳＩＲの数式だけから調べることを考える。そのために、

T=感染ピーク時の回りで現在感染者数 I(t)をテーラー展開する： 

 

(1) I(T+ε)＝I(T)+εA+
1

2!
𝜀2B+

1

3!
𝜀3𝐶 +⋯ 

(2) dI/dt=(αS-1)I 

0

0.1

0.2

0.3

0.4

0 2 4 6 8 10 12 14
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(3) 𝑑2I/d𝑡2=αdS/dt I+(αS-1)dI/dt 

 

除去率は c=1 とする。 (3)式をもう一度微分すると、 

 

(4) 𝑑3I/d𝑡3=α𝑑2S/d𝑡2I+2αdS/dt dI/dt+(αS-1)(𝑑2I/d𝑡2) 

            =α𝑑2S/d𝑡2I=C at t=T 

 

また、ｄS/dt = −αSI を微分すると、ｔ＝T で次がでる： 

 

(5)  𝑑2S/d𝑡2＝－αdS/dt I=−α(−αSI2)=αI2 

 

したがって、C=α2I3 と決まる。 

 

次に(3)式でｔ＝T と置くと、B=αｄS/dt I=α(−αSI2)=−I2 となる。A は０なので、（１）

は結局次のようにまとまる： 

 

(6) I(T+ε)=I(T)−(1/2)ε2αI2(T)+(1/6)ε3α2I3(T) 

=I(T)−(1/2)ε2αI2(T)[1−(1/3)εαI(T)] 

 

結論： 

最後の(6)式で、εも I(T)も１より小さい。したがってαが３より小さいときは、最後の（1/3）

εαI(T)の項は１に比べて無視できるので、左右対称的になる。αが３より大きいときは、最

後の項は無視できないので、左右非対称となり、右側が膨らむ。第６波の山は、α＝５なの

で、左側は急速に立ち上がるが、右側はゆっくり下がっていく。一方第 5 波はα＝2.5 なの

で左右対称的である。Excel による exact なカーブもこのようになっている。 

 

9．ワクチンの効果、自粛率を取り入れる 

時刻ｔにおけるワクチン接種者 p(t)割、自粛者 h(t)割とする。自粛者 h(t)には免疫をもと

もと持っていた者を含めてもよい。全人口を１とし、1=p(t)+h(t)+n(t)のように分ける。更

に、n(t)=s(t)+r(t)+i(t)のように三つの和で表す。これらはそれぞれ background 人口 n(t)

における未感染者数、除去者数、感染者数を示している。両辺を n(t)で割ると、 

 

(1)  1=S(t)+R(t)+I(t) 

 

ここで、S=s/n, R=r/n, I=i/n である。SIR モデルは S, R, I に対して適用される。初期条件
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は、S(0)=s(0)/n(0)=1, R(0)=r(0)/n(0)=0, I(0)=i(0)/n(0)=0 である。基本再生産数αを決

めると SIR モデルは解けてしまい、S(t), R(t), I(t)のｔに対するカーブが描ける。α＝2.5 と

すると、S(T)=1/α＝0.4、R(T)＝logα/α＝0.37、I(T) = 1 − 1/α − lnα/α=0.23 も定まる。

これから、background n(t)に対する s(t), r(t), i(t)の振る舞いがわかる。 

 

s(t)=n(t)S(t)、r(t)=n(t)R(t)、 i(t)=n(t)I(t)は定義である。簡単のため n(t)=1−p(t) −

h(t) =A−Bt と仮定する。A, B は１より小さい定数である。この仮定は、ワクチン接種率 p(t)

が時間ｔと共に linear に増加していることによる。これから、i(t)のピーク時を求めるには 

 

(2)  
𝑑𝑖

𝑑𝑡
=

𝑑𝑛

𝑑𝑡
𝐼 + 𝑛

𝑑𝐼

𝑑𝑡
= −𝐵𝐼 + (𝐴 − 𝐵𝑡)(𝛼𝑆 − 1)𝐼 = 𝐼[−𝐵 + (𝐴 − 𝐵𝑡)(𝛼𝑆 − 1)] = 0 

 

を解けばよい。t=T + ε とおいて、εの１次の近似で ε＝ −
𝐵

(𝐴−𝐵𝑇)𝐼(𝑇)
 と定まる。i(t)のピ

ーク時は t = T −
𝐵

(𝐴−𝐵𝑇)𝐼(𝑇)
 で与えられる。T より微小量εだけずれるのである。 

また、ピーク時において次のような等式が成り立つ： 

 

(3)  s(T + ε) = n(T + ε)S(T + ε) = (A − BT)S(T) − ε[BS(T) + (A − BT)I(T)] 

(4)  r(T + ε) = n(T + ε)R(T + ε) = (A − BT)R(T) − ε[BR(T) − (A − BT)I(T)] 

(5)  i(T + ε) = n(T + ε)I(T + ε) = (A − BT)I(T) − εBI(T) 

 

結論：ワクチン接種率 p(t)が時間 t と共に linear に増えている事実を SIR 方程式に取り入

れた。しかし、感染ピーク T は p(t)、h(t)がない場合に比べて微小量εずれるだけである。

s(t)も i(t)も、S(t)や I(t)に比べて低くなり、ピークの後では、s(t), i(t)は 0 に向かって S(t)

や I(t)よりも早く収束することが解る。連休の後では、h(t)が減るので A が増加する。この

ため感染が増えることがわかる。実際第６波ではそうなった。 

 

10. Logistic Formula と生物絶滅の理論 

1954 年から 72 年にかけて、アメリカの動物行動学者のジョン・Ｂ・カルホーン(John B. 

Calhoun,1917-1995)が行ったマウス絶滅の実験がある[18]。 

 

マウスの絶滅 

二組のつがいのマウスに十分な広さと無限に与えられる食餌、運動できる場所や適切な気

温と湿度が保たれた部屋を用意した。このマウスたちにとって天敵のいない最高の環境で
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あった。この部屋には 3840 匹のマウスを収容できることが可能であった。マウスの個体数

は 560 日目で 2200 匹ほど増えたという。そして、そこから減少が始まった。出生数より死

亡数が多くなった。お互いの攻撃がひどくなり、メスは繁殖行動に無関心になった。そして

1780 日目に最後のオスが死に、滅亡が決まった。この実験は規模を変え 25 回繰り返され、

その全てが同じ結果であった。 

 

世界の人口減 

さて人類の人口はどうなっているであろうか。WHO の「世界人口動向」に、1950-2100 年

死亡率と出生率の統計がある。それによると、2015 年総人口 74 億人、2100 年総人口 109

億人、但し low 推計では 73 億人となっている。世界人口は今や減少に転じているのだ。日

本の人口減少は問題視されて久しい。 

 

Logistic formula and the extinction of species（種の絶滅） 

人口問題を扱う logistic 方程式[9]を考えよう。それは人口を R(t)で表せば次式で与えられ

ものである： 

 

(1)  dR(t)/dt=I(t),  I(t)=γ[1－R(t)/K]R(t) 

 

ここでγ、K はパラメーターである。SIR モデルの R(t), I(t)とは関係ない。これは容易に積

分できて 

 

 (2)  R(t)=K/(1+exp(-γt)     

 

が解である。 但し境界条件は R(0)=K/2 at t=0 とした。このポイントは R(t)のカーブの変

曲点になっている。 解(2)を I(t)の定義式に代入すると、次式が得られる： 

 

(3)  I(t)=(γK/2)/[1+cosh(γt)]. 

 

この I(t)のカーブのピークは I(0)= γK/4 at t=0 で与えられる。図１に R(t)と I(t)のカー

ブを描いてある。但し K=1, γ＝３とした。 
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Fig. １． Curves of R(t) and I(t) with K=1 and γ＝３． 

 

この図で特徴的なことは、人口 R(t)が最初ｔの負の領域で指数関数的に立ち上がったのが、

やがてｔの正の領域で一定値 K に近づくことである。これが logistic 曲線の特徴に外ならな

い。人口の増加が止まり一定値に近づくのである。一方関数 I(t)のカーブは山を描き、その

ピークはｔ＝０で与えられる。これらの振る舞いは、疫学の SIR モデルにおける除去数 R(t)

と感染者数 I(t)の振る舞いによく似ている。 

 

そこで、われわれは生物種の絶滅についての新しい logistic 方程式を提案しよう。すなわち、

われわれは R(t)ではなく、I(t)の方をｔにおける人口を表すと考える。そうすると、この人

口は最初指数関数的に増加するが、やがてピークに達し、その後減少に転じ絶滅に至る。こ

こで R(t)は、方程式(1)を時間ｔで初期値からｔまで積分すれば分かるように、初期から時

刻ｔまでの累積人口を表すと解釈される。 

. 

人口 I(t)に対する新しい logistic微分方程式は次のように与えられる。I(t)の定義式、 

I(t)=γ(1 − R/K)R、の両辺をｔで微分すると次を得る： 

 

(4)  dI(t)/dt =λ(t)I(t) 

 

ここで  λ(t) = γ[1 − 2R(t)/K]で定義される。R(t)は（２）式で与えられているので、λ(t)はｔの

定まった関数である。 

R(t)が１に比べて小さい初期ではλ（ｔ）～γなので、I(t)は指数関数的に立ち上がる。しかしこの

立ち上がりはR=K/2のところでλが０になるので止まる。RがK/2より大きくなるとλが負とな
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り、I(t)は減少に向かい、最後には０となり種の絶滅に至る。種の絶滅の原因は、パラメーターγ

と K に集約されている。図１は、赤カーブ I(t)が時間ｔにおける人口曲線を表し、青カーブ R(t)は

初期から時間ｔまでの累積人口を示している。 
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