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1 はじめに

昆虫病原微生物であるトノサマバッタ微胞子
虫病の病原 Antonospora locustaeは，宿主域が
広く，90種以上のバッタ類やコオロギ類に感染
し，宿主に様々な症状を引き起こす。重症感染
した幼虫期の個体においては，行動の緩慢化や，
共食い現象の促進が観察される。また，幼虫期
の成長が遅延し，脱皮時に死亡することが多い。
感染の程度が軽い個体は羽化して成虫となるが，
非感染個体と比較して，産卵数が著しく減少す
る。A. locustaeによる微胞子虫病の感染経路に
は，垂直感染として，経卵巣伝達と経卵伝達，水
平感染として，死骸食を介した感染がある。経
卵巣伝達とは，病原微生物が宿主卵巣内で卵母
細胞に侵入することにより親から子へ感染する
経路，経卵伝達とは，病原微生物が卵表面に付
着することにより親から子へ感染する経路のこ
とである。他に，感染個体の糞とともに土中に
残存した胞子による経口感染もある。

野外では，季節によりA. locustaeの宿主とな
るバッタの種類が入れ替わりながら，微胞子虫
病感染が継続維持されていることが知られてい
る。北アメリカでの野外のバッタ個体群におけ
るA. locustaeによる微胞子虫病の有病率は，通
常では 1％以下であるが，感染の流行時には，約
5％程度の有病率になっているという。さらに，
バッタ個体群におけるA. locustaeによる微胞子
虫病の有病率のピーク時期は，バッタ個体群密
度のピークから 2年遅れて観察されるという [2]。

本研究では，微胞子虫病の宿主昆虫個体群に
おける感染経路の特性を組み込んだ数理モデリ
ングによる数理モデルを構築し，特に，宿主昆
虫の個体群サイズの年次変動と微胞子虫病の有
病率の年次変動の間の関係に注目しながら，宿
主昆虫個体群における微胞子虫病の感染ダイナ
ミクスに関する数理モデル解析を行った。死骸

食が感染ダイナミクスに与える影響に焦点をあ
て，微胞子虫病が不在の場合や，経口感染率が定
数の場合についての解析結果も活用して，経口
感染率に密度効果が入った数理モデルにおける，
個体群サイズの年次変動の特性について調べた。
特に，個体群サイズが定常振動する場合につい
て，個体群サイズと有病率の極大年間隔，個体
群サイズ極大年から直近の有病率最大年までの
年間隔を数値計算を用いて解析した結果，観測
されてきた現象に定性的に対応すると考えられ
る理論的結果を得た。

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

2 数理モデル

JI(k + 1) = hγ(1− σ)bAI(k)

JS(k + 1) = h
{
bAS(k)

+(1− γ)(1− σ)bAI(k)
}

AI(k) = (1− v)(1− q)JI(k)

+(1− v)(1− q)βkJS(k)

AS(k) = (1− q)(1− βk)JS(k)

1− βk = (1− βa)e
−α{1−(1−v)(1−q)}JI(k)

(1)

JI(k)： k年目の幼虫期始めにおける感染幼虫数



JS(k)： k年目の幼虫期始めにおける未感染幼虫数

AI(k)： k年目の成虫期始めにおける感染成虫数

AS(k)： k年目の成虫期始めにおける未感染成虫数

h：ふ化率（0 ≤ h ≤ 1）

γ：垂直感染率（0 ≤ γ ≤ 1）

σ：卵の生産に対する病毒性（0 ≤ σ ≤ 1）

b：未感染成虫 1個体が成虫期末に産む卵の期待数
（b > 0）

v：宿主幼虫の生存に対する病毒性（0 ≤ v ≤ 1）

q：未感染幼虫の自然死亡率（0 < q < 1）

βk = βk(JI(k))：死骸食による経口感染率
（0 < βk < 1）

βa：死骸食以外による経口感染率（0 ≤ βa < 1）

α：死骸食による感染のし易さを表す指数（α > 0）

3 解析結果

数理モデル (1)において，経口感染率が定数の
場合（α = 0，βa > 0）には，有病率は昆虫個体
群の存続絶滅に関わらず，時間経過に伴ってあ
る正の平衡有病率に漸近する。一方，経口感染
率に密度効果を導入した場合（α > 0，βa = 0）
には，個体群サイズと有病率の年次変動の定常
状態は 4つに分類できることがわかった。パラ
メータ R0 = (1 − q)hbに着目すると，R0 < 1

の場合では，個体群は絶滅に向かう。R0 > 1/s

の場合では，個体群サイズが際限なく増大する。
1 < R0 < 1/sの場合には，個体群サイズの年次
変動は正の有限値をとり，ある閾値Rc（< 1/s）
より小さい 1 < R0 < Rc の場合には定常振
動（周期振動もしくはカオス振動）が起こる。
Rc < R0 < 1/sの場合には，個体群サイズは正
の平衡値へ漸近する。なお，1 < R0 < 1/sの場
合には，有病率の年次変動は個体群サイズの年
次変動と同一の定性的性質をもつ。
さらに，1 < R0 < 1/sなるR0に対して，個

体群サイズがひとたび極大となってから再び極
大となるまでの年数である極大年間隔を，文献
に報告された実験データに基づいて定めたパラ
メータ値を用いた数値計算によって調べた結果，

極大年間隔は 6年以上であり，より小さなR0に
対して極大年間隔はより長い傾向が得られた。ま
た，個体群サイズ極大年から直近の有病率最大
年までの年間隔は，ほとんどの場合，2年または
3年となった。（有病率最大年とは，引き続く 2

つの個体群サイズ極大年にはさまれた期間にお
いて，有病率が最大となる年である）

4 まとめ

文献 [2]には，有病率のピークが個体群サイズ
のピークから 2年遅れて観察されると記述され
ている。本研究における数理モデル解析の結果
においても，個体群サイズ極大年後直近の有病
率最大年までの年数が概ね 2年，または，3年と
いう対応する結果が得られた。
本研究で考察した数理モデルに関する以上の

解析結果は，病原微生物と昆虫個体群の相互作
用に関する数理モデルの研究をまとめたAnder-

son and May(1981) [1]において参照されている
実際の昆虫個体群のデータにみられる傾向とも
合致している。
本研究では，バッタ類の幼虫個体群において

見られる共食いによる個体数減少の密度効果は
数理モデリングとして組み込んでいないが，死
骸食を介した密度効果を経口感染率の数理モデ
リングに導入した数理モデルの解析によって，上
記の結果を得られたことから，個体群サイズが
最大となった 2 ∼ 3年後に有病率が最大になる
現象においては，幼虫期の死骸食を介した経口
感染における密度効果がその機序として重要な
役割を果たしている可能性が示唆された。
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