
生物小集団の遺伝的構成の維持について

神戸大学大学院農学研究科
附属食資源教育研究センター

本多 健



ブタの系統造成と維持

t = 0
（基礎集団）

N0

N1

N2

N5～7

世代

t = 1

t = 2

t = 5～7
（系統造成終了
維持開始）

遺伝的能力（遺伝的構成）を
できるだけ変化させずに

集団を維持する

選抜・交配

選抜・交配

選抜・交配

系統造成

維持

豚系統の認定
・品種
・登記，登録
・群の大きさ
・血縁関係
・能力

維持



t = 0
（基礎集団）

世代

t = 1

t = 2

t = 5～7
（系統造成終了
維持開始）

●の頻度 = 0.8 〇の頻度 = 0.2
の構成をできるだけ変化させずに集団を維持する

選抜・交配

選抜・交配

選抜・交配

系統造成

維持

50頭

50頭

50頭

50頭

●: ＋遺伝子
〇: ― 遺伝子

● × 30
〇 × 70

● × 40
〇 × 60

● × 50
〇 × 50

● × 80
〇 × 20

ブタの系統造成と維持

維持



t = 0
（基礎集団）

世代

t = 1

t = 2

t = f
（系統造成終了
維持開始）

選抜・交配

選抜・交配

選抜・交配

系統造成

維持

ブタの系統造成と維持

N0

N1

N2

Nf

Nm
t = m
（現在）

任意の遺伝子の頻度

qf

qm

変化維持



遺伝子頻度の変化量：
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 𝑓𝑚は現在の集団（ t = m） の平均共祖係数
（維持開始世代（t = f ）がベース）

ここで，



共祖係数（coancestryまたは kinship）

共祖係数： 異なる2個体（iと j）の間の血縁関係の強さを表す尺度（ ）
または

ある個体（i）の自身の血縁の高まりを表す尺度（ ）
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遺伝子頻度の変化量：
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 𝑓𝑚は現在の集団（ t = m） の平均共祖係数
（維持開始世代（t = f ）がベース）

ここで，



遺伝子頻度の変化量：

𝐸 𝑞𝑚 − 𝑞𝑓
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遺伝子頻度の変化を最小にするには を最小にすればよい 𝑓𝑚

MC（Minimum Coancestry）法

（Saura et al. 2008 (Conserv Biol 22)）

 𝑓𝑚は現在の集団（ t = m） の平均共祖係数
（維持開始世代（t = f ）がベース）

ここで，



MC法を改良できないか？
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維持開始世代（ t = f ）以前の血統情報を利用すれば
遺伝的構成の変化をより効果的に抑制できないか？

 𝑓𝑚は現在の集団（ t = m） の平均共祖係数
（維持開始世代（t = f ）がベース）

ここで，
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遺伝子頻度の変化量：
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は世代 t = fの集団の平均共祖係数ここで，  𝑓𝑓
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遺伝子頻度の変化を最小にするには を最小にすればよい𝑑𝑚

MD（Minimum Distance）法



3つの遺伝的管理法（MC法，MD法およびEQ法）

t-1
（親世代）

世代

t

（子世代）

Nt-1

Nt

MC法

最小化

f

（維持開始世代） Nf

 𝒇𝒎

① MC法：次世代（世代t ）を生産する際に，
次世代の平均共祖係数（ ）が最小化されるように
各親（世代t-1）が残す子の数を決定する

（既存の手法）
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3つの遺伝的管理法（MC法，MD法およびEQ法）

➁ MD法：次世代（世代t ）を生産する際に，
次世代（世代t）と維持開始世代の間の最小遺伝距離（ ）が最小化されるように
各親（世代t-1）が残す子の数を決定する

（本研究の提案）
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3つの遺伝的管理法（MC法，MD法およびEQ法）

③ EQ法：次世代を生産する際に，
各親（世代t-1）が次世代（世代t）に残す子の数をできるだけ等しくそろえる
（家系サイズの分散を最小化する）

（既存の手法）

𝑁𝑒 =
4𝑁 − 2

2 + 𝜎𝑘
2

𝜎𝑘
2 = 家系サイズの分散

𝑁 =集団のサイズ

集団の有効な大きさ（Ne）の公式
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EQ法 vs MC法 vs MD法（コンピュータ・シミュレーションによる比較）

t = 0

世代

t = 1

t = 25

t’ = 0
（遺伝的管理開始）

ランダム交配

ランダム交配

非管理世代

管理世代

50個体

ランダムサンプリング

50個体

50個体

25個体

? 個体

3つの遺伝的管理法
EQ or MC or MD

集団のサイズに関して
5つのシナリオを設定

t’ = 20

t’=0～20における
遺伝的構成の変化

を評価
（KL divergence,

RMSE,
CHI-SQ）

 雌雄同体
 2対立遺伝子×1000座位
 状況ごとに100回反復



集団サイズに関する5つのシナリオ
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MC法とMD法はEQ法と何％異なるか？

IMC = 
KLの平均値（MC法） - KLの平均値（EQ法）

KLの平均値（EQ法）
× 100 (%)

IMD = 
KLの平均値（MD法） - KLの平均値（EQ法）

KLの平均値（EQ法）
× 100 (%)

IMCおよびIMDは小さい方が好ましい



シミュレーション結果



シミュレーション結果（統計学的検定の結果）

KL

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20

Scenario 1 〇 △

Scenario 2

Scenario 3 ● ● ● ●

Scenario 4 △ 〇 △ △ 〇

Scenario 5 △ 〇 〇 △ △ △

RMSE
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Scenario 1 〇 △ △

Scenario 2

Scenario 3 ● ● ● ●

Scenario 4 〇 △ △ △ 〇

Scenario 5 △ 〇 △ △ 〇 △ △ 〇 〇 〇 △ 〇 △

CHI-SQ
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Generation

Generation

〇および△ → MD法が有意に優れている

●および▲ → MC法が有意に優れている



まとめ

 MD法は，とくに集団サイズが減少するとき，わずかであるがMC法を改良する

 より現実的なシミュレーションによる比較が必要

 遺伝的多様性（ヘテロ接合性）の維持も勘案した理論的検討を行いたい


