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定義 ・ 説明

家系図 生物個体を点で、親子関係にある個体を線で結んだ図

森 生物集団全体の親子関係を結んだネットワーク

主個体 森の中で注目する個体

木 主個体から直接の子孫（あるいは 祖先）を取り出したネットワーク1

パス 個体同士を結ぶ線

γ 先祖個体

α 子孫個体

G 主個体から過去方向に辿る世代数

g 主個体から未来方向に辿る世代数

N (G) 世代Gの個体数

I (G) 世代Gに属する個体の集合

m 各世代の平均子数

w (γ, α) 子孫 αに対する祖先 γのウェイト

r (γ, α) 祖先 γに対する子孫 αの関係性

h (γ, α) 祖先 γに対する子孫 αの遺産

⟨q⟩c 条件 cでの量 qの平均

P (q|d) 条件 dでの量 qの分布関数

gM 最短世代

gY 年代世代

表 1: 本論文中に現れる用語の説明。

1「木」と表記されているが、ループ構造をもっていることに注意。
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第1章 はじめに

　家系図とは親子関係にある生物個体を線で結んだ図である。一口に家系図と言っ

ても、ある個体の子孫方向のみに注目した図や戦国武将に挙げられるような父子の

つながりのみに注目した図など、研究の目的に応じて見方を変えられるほど家系図

は多様かつ複雑に構成されている。そのため、本論文で用いる家系図に関わる用語

や記号の定義を表 1に記す。

有性生殖をおこなう生物における主個体の祖先数は、親が 2、祖父母が 4…と 2の

べき乗で増加していく。つまり主個体のG世代前の祖先数をNGとすると、

NG = 2G , (1.1)

となるように思われる。しかし、そのまま増加し続ければ過去のある時代の総個体

数を上回ってしまう。例えばヒトの場合、1世代を 30年と仮定すると 30世代前の先

祖の数は式 (1.1)から 230 ≈ 10億人と見積もることが出来るが、900年前の世界人口

の推計値を大きく上回る [1]。

図 1.1は有性生物集団の模式的な家系図の一例である。実際の家系図では、図 1.1

左の赤で示した個体のように複数の個体の親である、といった役割の重複が存在し

ていると考えられる。この重複した役割を持つ個体の数が世代を遡るにつれて増大

し、主個体の祖先数の増加が抑制されるが、それにともない木の構造も複雑になっ

ていくと考えられる。この構造に関する研究がいくつか報告されている。Derridaら

は祖先方向に辿る木の構造を特徴づける量をいくつか定義し、中立的なモデルを用

いてそれらを解析した [2, 3]。また、水口、西村や堀内は実データの家系図の解析を

行った [4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11]。

また、我々が森と呼ぶ複雑に入り組んだ親子関係を結ぶネットワークは、Derrida

らが行ったように家系図を先祖方向にのみ辿る、あるいは本研究で行ったように子孫

方向にのみ辿るといったように、辿る方向を一方向に絞ることで有向非巡回グラフ

（directed acyclic graph）の一種とみなすことが出来る。DAGの一例としては、学術
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図 1.1: 森と祖先方向に辿った木（左図）、子孫方向に辿った木（右図）。黄色で示し

た個体 αが主個体、緑と赤で示した個体が αの先祖個体 γを表す（左図）。黄色で

示した個体 γが主個体、緑と赤で示した個体が γの子孫個体 αを表す（右図）。丸

と三角はそれぞれオスとメスを表し、赤で示した個体は木の中で役割の重複が起き

ていることを表す。

論文の参照ネットワークが挙げられる。研究はネットワークの構造の特徴付けに限

らず、ネットワーク構造の中に存在する特徴的なノードを抽出しようとする動きも

ある。参照ネットワークにおいて、論文の価値は一様ではなく、参照ネットワークの

ノード―論文―の中には、後の論文に大きな影響を与える論文が存在する。Gualdi

らは、ある論文からランダムウォークでリファレンスを辿り、別のある論文へ到達

する確率を用いて、ネットワーク上の他の論文に大きな影響を与えている論文を探

す方法を提案した [12, 13]。

Derridaらが行っていた研究は注目する子孫個体を選び、その個体から祖先方向に

木を定めた場合の家系図の構造に関するものであった。本研究においても家系図の

構造を解析するが、家系図の辿り方、すなわち木を伸ばす方向を子孫方向に定めて

木を構築し、そのネットワーク構造を解析した。祖先数を例に挙げて役割の重複に

ついて述べたが、この役割の重複は図 1.1の右図の赤色で示した個体のように、子孫

方向においても同様に考えられる。ただし、祖先方向に辿る場合のパスの数―すな

わち親の数―は常に 2であるが、子孫方向に辿る場合のパスの数は子数分布に従っ

て確率的に決まることに注意しなければならない。本研究では、Derridaらの用いた

ウェイトという祖先方向にパスを辿る際に用いる量を、子孫方向に辿る場合に合わ
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せて解釈した 2つの量を定義し、これらの量を用いてDerridaらの用いた中立モデ

ルの解析を行った。

また、Derridaらの用いたモデルは幾つかの仮定に基づき構成されたモデルであ

り、水口らの競走馬に対する解析によって、実データ―少なくとも競走馬―ではそ

の仮定は破れているとの報告がある。本研究でも、収集した競走馬のデータから家

系図を構築し、子孫方向に辿るという方法で木を構築し、競走馬の子孫方向に辿る

木と、森全体に関わる性質を解析し中立モデルとの比較を行った。

競走馬のような、長期間に渡って生物集団の発展を解析できる情報の取得は難し

い。しかし、他にも例は報告されている。例えば、松尾は近代以前の古文書を紐解

き、家族構成と富との間の関係を解析した [14]。

本論文の構成は以下の通りである。第 2章で Derridaらの先行研究を紹介する。

特に、本研究に大きくかかわるウェイトと中立モデルに重点をあてる。第 3章では

ウェイトに対応する二つの量を用い、Derridaらの中立モデルを含む幾つかのモデル

を対象とした解析結果を報告する。第 4章では競走馬のデータを用いた解析結果を

報告する。第 5章で本研究のまとめと今後の課題について述べる。
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第2章 Derridaらの先行研究

　Derridaらは家系図を主個体から祖先方向に辿ることで木を抽出し、木の構造

を統計的に調べることで、森すなわち家系図全体の構造を特徴づけた。そのために、

彼らはウェイトという量を定義し、中立的な生物集団モデルを用いて木の解析を行っ

た。本章ではこれら、ウェイト・中立的な生物集団モデル・非先祖率の説明と解析

結果を紹介する。

2.1 ウェイト

彼らはある注目した個体に対して、その先祖らそれぞれが与える寄与の大きさを

測る量としてウェイトを定義した。注目する子孫個体 αを主個体と呼び、主個体 α

の先祖個体 γのウェイトは以下の式によって再帰的に定義される。

w (α, α) ≡ 1 , (2.1)

w (γ, α) =
∑

γの子供 γ′

w (γ, γ′)

2
. (2.2)

具体的にウェイトを計算するには、まず、主個体に 1を与え、その他の全ての個

体に 0を与える。次に、主個体から過去方向にパスを辿り、自身の持つ量の半分を

それぞれ割り当てる。つまり主個体の両親のウェイトは 1/2、祖父母は 1/4、. . .、G

世代前の祖先の持つウェイトの値は 1/2G、. . . となるが、役割の重複が発生した場

合には子孫らの持つウェイトの半分の総和になる（図 2.1参照）。考えている生物集

団の中で主個体の祖先を全て辿り終えたら、その時の各個体の値がその個体のウェ

イトである。また、ウェイトは正またはゼロの実数であり、個体 γが主個体 αの直

接の祖先であれば正のウェイトを持つが、直接の祖先でなければウェイトの値は 0

となる。
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図 2.1: ウェイトの計算例。個体の右下の値はそれぞれの持つウェイトを表す。先祖

個体 γの主個体 αに対するウェイトはw (γ, α) = 2/4となる。

子は両親から半分ずつ遺伝子を受け取るため、ウェイトは主個体 αと先祖個体 γ

との間にある血縁関係の近さを表現する量と考えることが出来る。と同時に、主個

体をスタート地点として、両親のいずれか一方をランダムに選択しながら先祖方向

にのみパスを辿る時、主個体からある先祖個体への到達確率であると考えることが

出来る。

2.2 Derridaらの用いた中立モデル

実際の生物集団は第 1章の図 1.1で示した通り、出生年が個体毎に異なり世代の

定義が難しい。彼らは世代の重複が起こらないガルトン＝ワトソン型の単純な生物

集団モデルに対して木の構造解析を行った。彼らが構造解析に用いた中立的な生物

集団のモデルは以下の 4つの条件を満たす。

1. 世代間の重複はない

2. オスとメスが同数

3. ランダムに対をなし子を作る

4. 対あたりの子数は雌雄ともに平均mのポアソン分布に従う
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主個体 αの属する世代をG = 0と定義し、G = 1はG = 0の親の世代、G = 2は

G = 0の祖父母の世代、. . .、を表す（図 2.2参照）。また平均mのポアソン分布

図 2.2: モデルによって作られた仮想的な生物集団の家系図の例。●と▲がそれぞれ

オスとメスを表している。

P (k)は

P (k) =
mke−m

k!
(k = 0, 1, 2, . . .) , (2.3)

で表される。実例として、1350年から 1986年のイギリスにおけるヒトの夫婦が k人

の息子を持つ時の確率分布が 6人までは平均 1.15のポアソン分布でよくあらわされ

ることが知られている（図 2.3 参照）。中立モデルにおける条件の一つ、“ランダム

に対をなし子を作る”はいわば一夫一妻制であり、兄弟姉妹は両親が一致している。

しかし、この条件を変更し、図 2.2のように配偶する相手を固定せず、子の方から

一つ上の世代の個体からランダムに親を選択するというアルゴリズムを用いてもこ

れから示す結果に影響はない。

彼らは 2.2節で紹介したモデルを用い、本節で紹介したウェイトと、各世代にお

ける αの先祖ではない個体の割合を指す非先祖率という量を統計的に解析すること

で、家系図の構造を特徴づけた [2, 3]。非先祖率は次節で紹介する。

主個体 αから十分離れた世代に属する γ らが持つウェイトの分布はある形に収

束し、その分布はウェイトの値が微小な範囲においてべき則を示すことが示された

（図 2.4参照）。図 2.4のP (w)は規格化されたウェイトwの分布関数を f (w)とする

と、P (w) = f (w) /wで与えられる。これは実際の確率分布をウェイトの値で割った
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図 2.3: 1350年から 1986年の期間におけるイギリスの夫婦が k人の息子を持つ時の

確率分布。丸印で表されている。横軸は息子の数、縦軸は確率分布を表す。縦軸は

logスケールである。参考文献 [3]より転載。

数である。この分布におけるべきの指数は 0.3である。なお、本論文ではDerridaら

によって得られたウェイトの分布を『D分布』と呼ぶ。
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図 2.4: 各世代の個体数が 220（平均子数m = 2）のモデルにおけるウェイトの分

布。横軸は規格化されたウェイトの値を表す。縦軸は wの分布関数を f (w) として

P (w) = f (w) /wで与えられる。異なる記号は αから遡った世代別の分布を表す。
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また、彼らは森の中の祖先方向に辿る木同士の近さを特徴づけるために以下の量

を用いた。

X(α) (G) ≡
∑

γ∈I(G)

[w (γ, α)]2 , (2.4)

Y (αi,αj) (G) ≡
∑

γ∈I(G)

w (γ, αi)w (γ, αj) . (2.5)

I (G)は主個体がいる世代からG世代前の世代に属する個体の集合を表す。X(α) (G)

は、世代Gの γ1, γ2, . . . , γN(G)が持つ、ある αを主個体にしたときのウェイトの値

を変数としたN (G)次元ベクトルである。Y (αi,αj) (G)は主個体がαi、αjのときの 2

つのベクトルの内積である。この 2つの量を用いてαi、αjから祖先方向に辿る二本

の木の重複度合いを求める量 q(αi,αj) (G)を定義した。

q(αi,αj) (G) ≡ Y (αi,αj) (G)

[X(αi) (G)X(αj) (G)]1/2
. (2.6)

q(αi,αj) (G)は 2つのベクトルのなす角の余弦であり、その値が 1に近づくほど、αi

を主個体とした時の γらが持つウェイトと、αjを主個体とした時の γらが持つウェ

イトに差が無いことを示す。中立モデルに対して q(αi,αj) (G)のαi、αjに対する平均

値 q (G)のG依存性は図 2.5のようになった。すなわち、十分世代を経るとウェイ

トは子孫個体に依らない量であることが分かった。
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図 2.5: 森のサイズを変更した時の q (G)の推移。白丸が各世代の個体数が 100、黒

四角が 1000、白四角が 10000、黒三角が 100000である。
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2.3 非先祖率

解析を行ったもう一つの量である非先祖率 S (G)とは、αの属する世代を基準と

し、αの属する世代からG世代前の個体の中で αの非先祖が占める割合、つまりG

世代前におけるw (γ, α) = 0の個体の占める割合である。αの属する世代においては

αを除いた個体全ての割合でありS (0) = 1−1/N (0)となる。また 1世代前は両親の

みであるため、S (1) = 1−2/N (1)となる。G > 1の世代においては役割の重複が起

きるため、2の指数で先祖が増加し続けることはなく単純に S (G) = 1− 2G/N (G)

と記述が出来ない量である。この量はDerridaらの用いた中立モデルにおいて

S (G+ 1) = exp[−m+mS (G)] , (2.7)

S (0) = 1− 1

N (0)
, (2.8)

に従うことを理論的に示し数値的に確かめた（図 2.6）。ここで、N (0)は主個体の

属する世代にいる個体数を指す。ウェイトの分布と同様に十分世代を経ることで収

束し、人口増減の無いm = 2の時には約 0.2に収束する。

図 2.6: N (G) = 215（m = 2）のときの非先祖率の世代依存性。横軸が遡った世代

数、縦軸が非先祖率を表す。参考文献 [2]より転載。

13



第3章 モデルによる解析

　前章で紹介したDerridaらによる先行研究では、家系図の構造を特徴づけるた

めに、主個体から親子関係を祖先方向に辿ることによって構成される木に着目した。

ウェイトは木に属する個体のみ正の値を持つ量であり、逆にウェイトがゼロの個体

の割合が非先祖率である。本研究では、子孫方向に辿ることによって構成される木

に着目する。本章では、Derridaらが用いた中立的な生物集団モデルを対象として解

析した。子孫方向に辿る場合にウェイトに対応する量は二種類考えられる。 3.1節

では血縁関係の近さを表現する量である関係性についての解析結果を、 3.2節では

到達確率を表現する量である遺産についての解析結果をそれぞれ報告する。

3.1 関係性

家系図の中で注目する先祖個体を主個体と呼び γで表し、γのある子孫個体を α

と表す。このとき、子孫個体 αの主個体 γに対する関係性 r (γ, α)を以下のように

再帰的に定義する。

r (γ, γ) ≡ 1 , (3.1)

r (γ, α) ≡
∑

αの両親個体α′

r (γ, α′)

2
. (3.2)

具体的に関係性を計算するには、まず γ自身の値を 1とし、γ以外の個体には 0を

与える。次に、γから家系図を子孫方向にのみ辿り、γの子孫らにそれぞれの親個体

が持つ量の半分を与えていく。これは子が両親から半分ずつ遺伝子を受け継いでい

ることと対応しており、ウェイトの持つ意味の一つである血縁関係の近さを表して

いる。子の持つ量は両親から受け継ぐ量の和になる（図 3.1参照）。γの全ての子孫

個体を辿り終えた時の値が関係性となる。αが γの子孫でない場合は r (γ, α) = 0で

あり、また、その値が大きければ大きいほど主個体と遺伝子的に近い関係であるこ
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図 3.1: 森の中で γから子孫方向に辿った木。個体の右下に書かれた数字はその個体

の持つ関係性の値を表す。

とを表すため、ここで定義した量を関係性と名付けた。両親は必ず二個体だが子数

は確率的に決まり、選択した γによっては血が絶えることに注意が必要である。そ

のため、関係性はウェイトと異なり、世代間で非保存量である。各世代での γの子

孫の平均子数が 2の場合を除き各世代における関係性の総量は変化する。

我々は、 2.2節で述べた中立生物集団モデルに対して、この関係性の分布とその世

代依存性を調べた。具体的には各世代で雌雄同数を用意し、各個体が一つ過去の世

代から両親をランダムに選び取るという方法を用いて作成した。この場合、 2.2節の

条件と異なり、配偶関係は多夫多妻となる。しかし、平均値や分布などの統計量に

関する解析結果については大きく影響を与えないと考えられる。本研究では、子数

分布がポアソン分布を示す生物集団においては全てこの方法を用いて解析を行った。

関係性は各世代において総和が非保存な量であることから、まず主個体毎に異な

るであろう各世代における関係性の平均値に注目することにした。関係性 r (γ, α)

は、γと αによって決まる量であり、その統計量を考えるときには、どういう母集

団を取るかに注意しなければならない。最初に注目したのは、γを固定し αの母集
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団として g世代に属する個体の集合 I (g)を取った場合の関係性の平均値：

⟨ r (γ , α) ⟩{α}=I(g) ≡
1

N

∑
α∈ I(g)

r (γ , α) (3.3)

である。記号 ⟨·⟩は平均値を表し、添字 {α} = I (g)は、αを母集団として I (g)をと

ることを示している。また、本モデルでは世代 gの個体数N (g) = N（一定）であ

る。子は親の量の半分かつ個体数は各世代同数であるから、ある世代の γの子孫ら

の平均子数が生物集団の平均子数 2を越えると、次世代の式 (3.3)の値は増加し下

回ると減少する。作成した森の中で最も過去世代から主個体を選択し、家系図を子

孫方向に辿り全個体の関係性を計算し平均値を求めた。典型的な例として γ1, γ2, γ3

に対する平均値 (3.3) の世代依存性を図 3.2に示す。図 3.2にある ⟨ r (γ , α) ⟩{α},{γ}

 0

 0.0001

 0.0002

 0.0003

 0.0004

 0.0005

 0  10  20

〈 r
 (γ

,α
) 〉

{α
}=

 I
(g

)

g

γ1

γ2

γ3

〈  r (γ,α) 〉{α},{γ}

図 3.2: 各世代における関係性の平均値の典型例と平均。横軸が世代、縦軸が関係性

の平均値。γ1、γ2、γ3は I (0)に属する個体であり、⟨ r (γ , α) ⟩{α},{γ}は I (0)の個体

らから求めた式 (3.3)の平均値を指す。N = 4096。

は I (0)の母集団全体の平均値を指しており、

⟨ r (γ , α) ⟩{α} , {γ} ≡
1

N

∑
γ ∈ I(0)

⟨ r (γ , α) ⟩{α}=I(g) (3.4)

で表される。各個体で見ると子数はポアソン分布に従うため確率的に決まるが、生

物集団全体で見ると子数はmとみなせる。そのため、世代 gに受け継がれる関係
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性の総量はmg/2gとなる。また、世代 gの個体数は g = 0の個体数N (0)を用いて

N (0)× (m/2)g と書けるから、本論文で限定しているm = 2の場合に限らず母集団

全体の平均値は常に 1/N となる量である。図 3.2の γ1と γ2の結果から、母集団か

ら選択する γによって受け継がれる関係性の量が大きく異なることが分かる。図 3.2

の γ3は g = 3で子孫が絶えてしまう個体で、血が絶えてしまう個体は I (0)の中で

二割ほど存在する。これは前述の非先祖率の解析にて示された結果である、m = 2

においてGが十分大きい I (G)の個体らは αと血のつながりのない個体がおよそ二

割存在することと無矛盾である。図 3.2の g > 10の範囲で γ1と γ2共に値が一定に

なっているように見えるが、これは血が絶えない γの子孫は、世代を辿り続けると

I (g)の個体の大部分、いずれは全てを占めるためである。関係性の定義から、両親

が共に関係性の値を持つと子の持つ関係性の量は両親の中間の値になり、配偶がラ

ンダムであることから、世代が経つにつれて集団全体で均質化され同世代での個体

差は無くなっていく。これは図 3.3や図 3.4から見て取れる。図 3.3は γ1と γ2から

受け継がれる I (20)と I (22)の個体が持つ関係性の分布である。図 3.3の γ1と γ2は

図 3.2で選択したものと同一の個体である。これを見ると γ1と γ2はともに正規分

布でよくフィッテングが出来ることが分かり、世代が経つことで分散が小さくなる

ことが分かる。更に世代が経過することで δ関数に漸近する。図 3.4は γ1と γ2か

ら受け継がれる関係性の分布の分散の世代依存性である。始めの数世代においては

図 3.2同様に選択した個体による違いが見られるが、gが大きくなるとどれも同じ傾

きを示す。これも I (g)の個体の大部分、いずれは全てを占めるためと考えられる。

var (0)× 2−gは、母集団を I (0)ととり求められる γ毎の関係性の分散の平均値によ

くフィッティングできる関数である。var (0)は g = 0における関係性の分布の分散

を表しており、g = 0において主個体関係性は 0であるため、この値は式 (3.5)と書

ける。

var (0) =
1

N

∑
α∈I(0)

(
h (γ, α)− ⟨ r (γ , α) ⟩{α},{γ}

)2
=

(N − 1)

N2
. (3.5)

分散の減衰は指数 2−1の指数関数で上手くフィッティングできるが、この傾向が平

均子数m に依存するかどうかを調べるためにmを変えて分散の平均値を計測した

（図 3.5参照）。その結果、どの平均子数の森においても分散の平均値に違いが見ら

れなかったため、⟨ r (γ , α) ⟩{α},{γ}と同様にこのモデルにおいては分散の平均値はm

に依存しない関数で表すことができると結論付けた。
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図 3.3: N = 4096の森において、γ1と γ2から受け継がれる I (20)と I (22)の個体が

持つ関係性の分布。横軸は I (20)または I (22)に属するαが持つ関係性であり、縦軸

はその割合を指す。プロットはそれぞれの計測値で、実線はそれぞれを正規分布で

フィッティングしたものを指す。
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図 3.5: N (0) = 4096の森において、森の平均子数mを変えたときの γを母集団と

した関係性の分散の平均値。横軸は世代を指し、縦軸は分散を表す。var (0)は 0世

代の r (γ, α)の分散である。
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図 3.6: N = 4096の森における I (0)の個体 γが、I (30) 中の子孫 αへ与える関係性

の平均値 ⟨ r (γ , α) ⟩{α}の分布（紫四角）。γの母集団として I (0)を取りかつ、乱数

のシードを変えて作った 1000通りの森を母集団として平均を取ったもの。比較のた

めに、I (30)に属するある個体 αから求められる I (0)の個体が持つウェイトの分布

を黒丸で描いている。横軸は規格化された関係性の平均値とウェイトを表し、縦軸

はその分布を表す。直線は ⟨ r (γ , α) ⟩{α} の分布の 10−4～10−1の範囲でフィッテン

グをしたものである。

次に、⟨r (γ, α)⟩{α}のγ依存性に着目した。すなわち、十分大きい gにおいて、ある

γから受け継がれる関係性は I (g)に属する個体α1, α2, . . . , αN において差は無いが、

γ1, γ2, . . . , γNによって I (g)に受け継がれる関係性には大きな差がある。⟨ r (γ , α) ⟩{α}
の γの依存性を知るため、I (0)の個体 γらがそれぞれ受け継がせる ⟨ r (γ , α) ⟩{α}の

γを母集団とした分布P
(
⟨ r (γ , α) ⟩{α}|{γ} = I (0)

)
を求めた。その結果を図 3.6に

示す。これまでの図はある乱数によって生成された一つの森に対して得られたもの

であるが、分布P
(
⟨ r (γ , α) ⟩{α}|{γ} = I (0)

)
は γに大きく依存するとともに作成し

た森によっても取りうる値にはばらつきが見られるため、図 3.6では乱数のシードを

変えることによって作った 1000通りの森についても平均を取った。これに対して、

図 3.2、3.3、3.4、3.5は単一の森に対して得られた結果であるが、これらの図で示
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された特徴は、森の選び方に依らない。また先行研究で示されたウェイトの分布と

の比較を行うために ⟨ r (γ , α) ⟩{α}=I(30)を ⟨ r (γ , α) ⟩{α},{γ}で規格化した。この分布

はサイズに依らずN を変えても分布の形は大きく変わらない。図 3.6のウェイトの

分布を求めるに当たり、図 2.5から十分世代を経る時ウェイトの分布は αに依らな

いという結果が得られていたため、関係性の平均値の分布を求めた各森で I (30)の

中から一つの αを選択し、I (0) を母集団としたウェイトの分布を求めて平均を取っ

た。図 3.6では関係性とウェイトの分布はよく一致しており、またどちらも値が微小

な範囲においてべき則を示している。先行研究においてべきの指数は 1.2991138 . . .

と述べられており、図 3.6でフィッテングした指数 1.30は、先行研究の結果とよく

一致する。 2.1節の図 2.4で紹介した分布と図 3.6で示したウェイトの分布とでは形

が異なるように見えるが、図 2.4の縦軸P (w)は、分布関数そのものではなく、ウェ

イトの逆数をかけた P (w) /wだからである。

関係性の分布とウェイトの分布は非常によく似ているが、これは関係性の定義に

よるものである。ウェイトの値と関係性の値はともに γと αを結ぶ親子関係のパス

の数に 2−gをかけた値であり、選択した γと αが同一であればウェイトと関係性は

全く同じ大きさになる。そのため、本研究によって得られた γから受け継ぐ関係性

は、十分大きい世代 gに属する個体間では差が無いこと、また母集団を I (0)にとっ

た時の十分大きい世代 gにおける ⟨ r (γ , α) ⟩{α}=I(30) の分布が値の微小な範囲でべ

き則を示すことは、先行研究で知られている αを変えても十分離れた世代のウェイ

トの分布が変わらないことと、αから十分離れた世代の個体が持つウェイトの分布

が値の微小な範囲においてべき則を示すこととそれぞれ対応している。図 3.6にお

いて関係性の平均値の分布とウェイトの分布がわずかにずれているが、これはウェ

イトの分布を求める際、森毎に一つの αしか選ばなかったことに起因する。同じ森

を用いてウェイトを求める際に、αを母集団としたウェイトの分布を求めれば、関

係性の平均値の分布とウェイトの分布は一致する。また血が絶えてしまい十分大き

な gの世代に関係性を受け継ぐことが出来ない個体が 2割存在することと、ウェイ

トの非先祖率 Sは対応している。
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3.2 遺産

本節では、家系図を祖先個体 γを起点として、各個体の子の中から等確率でラン

ダムに選び、子孫方向に辿る過程を考える。子孫個体 αへの到達確率を本論文では

遺産と呼び解析に用いた。主個体 γの子孫個体 αの持つ遺産は以下の式により再帰

的に定義される。

h (γ, γ) ≡ 1 , (3.6)

h (γ, α) ≡
∑

αの両親個体α′

h (γ, α′)

Nα′
. (3.7)

Nα′は αの親個体 α′の子数を表す。具体的に遺産を計算するには、前節の関係性と

同様に、まず主個体 γ自身の値を 1とし、γ以外の個体には 0を与える。次に、γから

子へ、自身の持つ遺産を等分した量を継承させる。α′はαの親であるため、Nα′ ≥ 1

となる。役割の重複が起きた際に子孫が受け継ぐ遺産は、関係性と同様に両親から

受け継がれる遺産の和になる（図 3.7参照）。γの全ての子孫個体を辿り終えた時の

値が遺産となる。親が持つ量を子へ等分配することがいわゆる財産の相続手続きを

想起させるため、ここで定義した量を遺産と名付けた。遺産は自身の持つ量を等分

配するため、関係性とは異なり子数が 0でない限り保存する。しかし、遺産を持つ

個体が子をなさないとき遺産は継承されず失われる。そのため遺産も非保存量であ

ることに注意が必要である。

3.2.1 Derridaらが用いたモデルによる遺産の解析

我々は、いくつかの種類の個体集団に対して、この遺産の分布とその世代依存性

を調べた。最初に解析の対象としたのは、 2.2節で述べた中立生物集団モデルで

ある。遺産の継承過程を特徴づけるため、主個体 γ に対する世代毎の遺産の平均

⟨h (γ , α) ⟩{α}=I(g) を以下のように定義した。

⟨h (γ , α) ⟩{α}=I(g) ≡
1

N

∑
α∈ I(g)

h (γ , α) . (3.8)

関係性の時と同様に世代 gを変えた時の ⟨h (γ , α) ⟩{α}=I(g) を図 3.8に示した。子を

持たない個体が持っていた遺産は次世代へ受け継がれないため、世代が経つにつれ

22



図 3.7: 遺産の計算例。個体の右下の値はそれぞれの持つ遺産を表す。この木におい

て図のように γと αを取ると h (γ, α) = 3/6となる。

て遺産の総量は単調減少する。生物集団の子数が平均mのポアソン分布に従う時、

生物集団全体で見れば世代毎に e−m の割合で遺産は減少する。このモデルにおいて、

生物集団全体で継承される遺産の平均の g依存性は

⟨h⟩{α},{γ} ≡
1

N

∑
γ∈I(0)

⟨h (γ , α) ⟩{α}=I(g) =
1

N

(
1− e−2

)g
, (3.9)

となる。図 3.8にある γ1と γ2の実線が、それぞれ g = 10前後から直線に乗ってい

るが、この直線の指数は式 (3.9)から導かれる指数 (1− e−2)と一致する。また、γの

選び方に依って受け継がれる遺産量がおよそ 100倍も変化することから、受け継が

れる遺産量は先祖個体 γの選び方に大きく依存することが分かった。

次に図3.8で用いたγ1に対して、g世代の個体の持つ遺産の分布を求めた（図3.9）。

図 3.9は両対数プロットしている。分布の平均値は図 3.8から世代を経る毎に指数

関数的に減衰することが分かるため、各世代における遺産の対数を取った値から求

められる平均値 ⟨log10 h⟩を用いて規格化している。図 3.9中の hは h (γ, α)を表し
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図 3.8: 各世代における遺産の平均値の典型例と平均。横軸が世代、縦軸が遺産の平均

値。実線はそれぞれ ⟨h (γ1 , α) ⟩{α}=I(g) 、⟨h (γ2 , α) ⟩{α}=I(g) を表す。破線は g = 0の

個体を γの母集団とした時の ⟨h (γ , α) ⟩{α}=I(g) の平均 ⟨h⟩{α},{γ} である。N = 4096。

ており、横軸と縦軸で用いられている log10 hは log10 h = log10 h (γ, α)、⟨log10 h⟩は

⟨log10 h⟩ ≡
1

N

∑
α∈I(g)

log10 h (γ, α) , (3.10)

を表す。図 3.9より、世代が経つにつれ分布の形が収束していくことが分かる。関

係性の分布では関係性の平均値の値が収束している g = 20ではっきりと正規分布で

あることが確認できたが、遺産の分布は g = 20ではまだ収束しておらず、関係性の

分布に比べ収束に時間がかかることが分かった。

次に収束する分布の形の γ依存性を調べるため、図 3.8で用いた γ1と γ2に加えい

くつか γを選択し、40世代の個体の持つ遺産の分布を求めた（図 3.10参照）。図 3.10

は図 3.9同様に両対数プロットである。選択する γによって受け継がれる遺産の量

が異なるため、図 3.9と同様に ⟨log10 h⟩を用いて規格化を行ったものについて比較

した。これらの γから求められる分布はよく一致しており、遺産の分布は平均値こ

そ異なるものの、収束した分布の形は γに依存しないことが分かった。
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図 3.9: 図 3.8で示した個体 γ1から受け継がれる I (g)の個体が持つ遺産の分布。横

軸が遺産、縦軸がその割合を表す。それぞれの世代によって平均値が異なるため、プ

ロットはそれぞれの世代の個体が持つ遺産を規格化した値を示す。
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図 3.10: γ1、γ2、γ3、γ4 から受け継がれる I (40)の個体が持つ遺産の分布。γ1、γ2

は図 3.8で用いた個体、γ3、γ4は I (0)から新たに選択した個体である。横軸が遺産、

縦軸がその割合を表す。γによって平均値が異なるため、プロットはそれぞれの γか

ら受け継がれる I (40) での遺産の平均値を用い規格化した値を示す。
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図 3.9および図 3.10で表されている分布は一見すると放物線でフィッティングで

きるように見える。両対数のグラフが放物線でフィッティングできるとすると、そ

の分布は対数正規分布で表せることになる。しかし、実際にはそうではない。遺産

の分布が対数正規分布には従わないことを確かめるため、遺産の対数を取った値を

用いて各世代での歪度 Skを求めた（図 3.11参照）。
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図 3.11: γ1、γ2 から受け継がれる各世代での遺産の対数を取った値の歪度。γ1、γ2

は図 3.8で用いた個体である。横軸が世代、縦軸がその世代における歪度を表す。

Skは以下の式で表される。

Sk =

∑
{α}∈ I(g) (log10 h− ⟨log10 h⟩)

3

N−0.5{
∑

{α}∈ I(g) (log10 h− ⟨log10 h⟩)
2}3/2

. (3.11)

歪度は本来分布の左右対称性を表す量であり、対数正規分布において歪度は常に 0

でない有限の値を持つ。ただし、今回は遺産の対数を取った値を用いて歪度を求め

るため、遺産の分布が対数正規分布で表されるためには、Skが十分小さくならなけ

ればならない。図 3.11で γ1と γ2の歪度が g = 20前後まで存在しないが、遺産の対

数を取っており、同世代間の個体が全て遺産を持つまでは歪度の計算が出来ないた

めである。γ1と γ2の歪度は始めは異なる値を取っているが、世代を経る毎に γを変

えても同じ歪度を取るように見える。この事実は、十分大きい gにおいて、どの γ

から受け継がれる遺産の分布であっても収束した分布の形は一致するという結果を

支持する。
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図 3.12: N = 4096とN = 32768における、I (0)の個体に遺産を与えた場合の各世

代におけるSkの値。横軸は世代を表し、縦軸は各世代における遺産の対数を取った

量の歪度を表す。I (0)の個体には g = 0での遺産の分布がµ = 10.0 , σ = 10.0の対数

正規分布になるよう乱数を与えた。singleは単一の森の場合の歪度を表し、average

は 1000回森を作成して求めた平均の歪度を表す。

図 3.11から、どの γを選択しても、血が絶えない限りは十分大きな gにおいて分

布は同じ特徴を示すこと、および遺産の対数を取った量の歪度は 0.2程度の値を取り

続けることが予測される。しかし、歪度が 0の値を取らない要因は辿る世代数が十

分でないため、またはNの大きさによる有限サイズの効果が働いているためとも考

えられる。そこで、遺産の分布は最終的に対数正規分布になると仮定し、遺産の分

布が対数正規分布となるように I (0)に属する個体全てに遺産を与え、その後 g = 50

までの遺産の対数の歪度を計算した。結果は図 3.12である。用いた対数正規分布の

µと σはそれぞれ µ = 10.0 , σ = 10.0であり、これらのパラメータに応じて I (0)で

の遺産の総量や遺産の分布の分散は変化するが、Skはこれらに依存しない。図 3.12

中の singleは単一の森での歪度を示し、averageは森を 1000回作成して平均した歪

度を示す。初期条件が対数正規分布になるよう乱数を与えているため、g = 0にお

いてどの結果も Sk ≈ 0を示す。分布が対数正規分布であれば Skは Sk ≈ 0であり続

けるはずだが、どの結果においても始めの数世代で 0.2を超える値にまで増加する。
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図 3.13: I (0)の個体 γ毎の 40世代の個体群 {α} = I (40)へ継承する遺産の平均値

⟨h (γ , α) ⟩{α}=I(g) の分布。Derridaらの用いた条件で森を 1000回作成し、それらの

結果の平均を取ったものである。直線は得られた分布をその微小領域でフィッティ

ングしたものである。N = 4096。

singleの結果を見ると、図 3.11の結果と同様に振動しているように見える。しかし、

N = 32768の振幅がN = 4096のものより小さいことからサイズに依るものだと判

断できる。また森の数を増やして求めた averageではサイズ依存の効果をある程度

取り除くことが出来、Skは 0.2に収束することが求められた。図 3.12より、遺産の

分布は 0でない有限の歪度を持つことが示せた。対数正規分布によく似た図 3.11や

図 3.12で示される遺産の分布を、本論文では『FS (Finited Skewness)分布』と呼ぶ。

γをどう選択しても、血が絶えない限り平均値だけが異なるFS分布に収束すると

考えられる。したがって、0世代の個体を母集団とした遺産の平均値の分布を求めれ

ば、継承される遺産の分布も決まることになる。γを母集団とする、I (g) = 40の個

体らに伝える遺産の平均値h (γ, α)の分布を両対数プロットで描いた。結果は図 3.13

である。遺産の平均値の分布は作成した森にも依存するため、図 3.13では森を 1000

回作成して平均を求めた。血が絶えることにより遺産が受け継がれない場合はこの
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図には表れず、関係性の場合と同様に 0.2である。図 3.13より、それぞれの個体が

十分離れた世代に与える遺産の分布は微小領域においてべき則を示すことが分かる。

図 3.13の直線は ⟨h (γ , α) ⟩{α}=I(g) < 10−7 でフィッテングした関数である。この特

徴は先行研究で求められたウェイトに関する結果と類似している。しかし、ウェイ

トで求めた分布（D分布）に対して求められたべきの指数はおよそ 1.3であり、遺産

に対して今回求められた指数のおよそ半分であるという違いがある。D分布と特徴

が似ているが指数が異なることから、この分布を『D′分布』と呼ぶ。g > 10であれ

ば、微小領域のべき性は観測されるが、遺産の分布が収束する世代数を考慮し、図

3.10は g = 40とした。

3.2.2 異なる子数分布のモデルの解析

Derridaらの用いた中立モデルにおいて観測された、ウェイトの分布はその値が

微小な領域においてべき則を示すという特徴は、子孫方向に木を辿る場合にウェイ

トに対応する関係性と遺産を用いても観測できた。ただし、ウェイトと関係性のべ

きの指数と、遺産の指数では 2倍の差がある。また、ウェイトと関係性は十分世代

を隔てた γ―α間では γのみに依存する量であるが、遺産は γだけでなく αにも依

存し、その分布は FS分布に収束する。遺産の量の解析において、子数分布を変え

ても FS分布やD′分布が得られるかどうかを調べた。検証に用いた子数分布は 3つ

で、それぞれ幾何分布、単純な分布 1、2である。

まず、子数分布が幾何分布となる生物集団を作りだし解析を行った。k頭の子供

を持つ確率 Pgeometric (k)は

Pgeometric (k) = p (1− p)k (k = 0, 1, 2, . . .) , (3.12)

で表される確率分布である。pはパラメータであり、平均子数は (1− p) /pである。

水口、堀内らの行った競走馬のデータの解析で、メスの持つ子数の分布は幾何分布に

近い形が出ており、この分布も実際の生物の子数と関係しうると考えられる [7, 11]。

人口増減が起こらない状況での比較を行うために p = 1/3とし、平均子数が 2とな

るようにした。

ポアソン分布での遺産の解析と同様に、γを変更した時における ⟨h (γ , α) ⟩{α}=I(g)

を求めた。結果は図 3.14である。図から ⟨h (γ , α) ⟩{α}=I(g)の値はポアソン分布のモデ
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図 3.14: 各世代における遺産の平均値の典型例（γ1、γ2）と平均。横軸は世代を

表し、縦軸は遺産の平均値を表す。⟨h⟩{α},{γ} は g = 0の個体を母集団とした時の

⟨h (γ , α) ⟩{α}=I(g) の平均である。N = 4096。

ルと同様 γに大きく依存する量であることがうかがえる。また十分世代を経ることで

⟨h (γ , α) ⟩{α}=I(g) は指数関数的に減衰するようになる。その指数は 1−Pgeometric (0)

であり、子数がポアソン分布の森での指数は 1 − P (0)でこれらは一致する。ただ

し、十分大きい g世代までに血が絶えてしまう個体の割合は子数分布がポアソン分

布の場合と同様にある有限の値に収束するものの、その大きさが異なる。この割合は

Derridaらの用いた非先祖率の収束値と対応する量であるが、子数分布が異なるため

に幾何分布における非先祖率の漸化式が式 (2.7)に一致しないためである。式 (2.7)

は男女の数比が等しく子数がポアソン分布の場合に限るもので、子数分布が幾何分

布における非先祖率 S (G)は

Sgeometric (G+ 1) =
∑
k=0

P (k)Sgeometric (G)k

=
∑
k=0

p (1− p)k Sgeometric (G)k

=
p

1− (1− p)Sgeometric (G)
, (3.13)

Sgeometric (0) = 1− 1

N (0)
, (3.14)
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となる。p = 1/3の時、式 (3.13)の S (G)はおよそ 0.5に収束し、I (0)の中で血が絶

えてしまう個体の割合と対応することが確認できた（図 3.15参照）。

 0.5
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 0  10  20  30

S(
G

)

G , g
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model

0.5

図 3.15: N = 4096における式 (3.13)、式 (3.14)から得られる世代毎の非先祖率と、

子数が幾何分布の森から得られた血が絶えてしまう個体の累積分布。横軸は世代を

表し、非先祖率においては祖先方向に辿る世代数G、血が絶える個体の累積分布では

子孫方向に辿る世代数 gである。縦軸はそれぞれの割合を表す。theory は式 (3.13)

から求めた値を指し、model は指数が幾何分布の森を作成し、I (0)の個体 γらの中

で血が絶えてしまう個体の割合を数値的に求めたもの。

次に、ポアソン分布の時と同様に十分時間の経過した世代における遺産の分布を

求めた。その結果が図 3.16である。γ1および γ2は図 3.14の γ1と γ2にそれぞれ対

応している。また、分布の形を比較するために図 3.9、図 3.10と同様に規格化を行っ

た。幾何分布に変えた場合でも遺産の分布は十分世代を辿ることによって分布の形

が収束することが分かった。ただし、得られた分布は図 3.9で見られたFS分布と異

なり、全体に対し平均値付近のみ高い確率を取る分布の形である。幾何分布のモデ

ルにおける遺産の分布の作成によって、子数分布によって収束する分布の形が異な

ることが確かめられた。

子数分布が幾何分布のモデルにおいて、0世代の全個体が 40世代の個体らに伝え

る遺産の量を示す分布を両対数プロットで描くと図 3.17のようになった。遺産の平
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図 3.16: N = 4096の子数が幾何分布の森における遺産の分布。横軸は αらが持つ

遺産を表し、縦軸は遺産の平均値を表す。γ1および γ2は図 3.14のそれぞれに対応

する。

均値の分布は作成したモデルにも依存するため、図 3.13と同様に森を 1000回作成

して平均を求めた。幾何分布においても ⟨h (γ , α) ⟩{α}=I(g) の分布の微小な領域にお

いてべき則が見られる。10−14～10−11の範囲においてフィッティングを試みたとこ

ろ、べきの指数は 1.75であった。これは図 3.13でフィッティングした指数 2.60と異

なり、平均子数が同じであっても子数分布がべきの指数に影響を与えている可能性

を示せた。
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図 3.17: 子数分布が幾何分布の生物集団における、I (0)の個体 γ毎の 40世代の個体

群 {α} = I (40)へ継承する遺産の平均値 ⟨h (γ , α) ⟩{α}=I(g) の分布。直線は得られた

分布をその微小領域でフィッティングしたものである。N = 4096。
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図 3.17の結果から、分布の形は子数分布毎に異なると考えられるが、子数分布

を変えても ⟨h (γ , α) ⟩{α}=I(g) の示す分布はその微小領域でべき則を示すと期待され

る。より子数分布が単純であれば今までに得られた分布を求める定常解や、微小領

域において観測されるべきの指数を決定づける要因を見つけやすいと想定される。

そこでこのD′分布を、子数分布をポアソン分布から非常に単純な分布に変更して解

析を行った。用いた子数分布は以下に示す通りで、子数 P (k)を

Psimple 1 (k) =


p (k = 0)

1− 2p (k = 2)

p (k = 4)

(3.15)

と定義した。それぞれが括弧の中の子数が出る確率を示し、pは確率を決めるパラ

メータである。子数の平均を取ると 0×p+2× (1− 2p)+4×p = 2となり、今まで用

いてきたモデルと同様に人口増減が起こらない。この分布を用いて ⟨h (γ , α) ⟩{α}=I(g)

の分布を求めた結果が図 3.18である。pの値に応じてべきの指数が変化しているこ

とが分かる。pは子数分布を決定するパラメータであり、また子数 0の確率に等し

い。べきの指数が子数 0の確率が等しい別の分布と同じ形を示すかを調べるために、

子数分布を式 (3.15)から

Psimple 2 (k) =


p (k = 0)

(1− 3p) / 2 (k = 1)

(1 + p) / 2 (k = 3)

(3.16)

へと条件を変え、同様に ⟨h (γ , α) ⟩{α}=I(g)の分布を求めた。その結果べきの指数が

0の確率のみに依存する数ではないことが確認できた（図 3.19参照）。
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図 3.18: 子数分布が式 (3.15)を満たす森において、N = 4000での I (0)の個体 γ毎

の 50世代の個体群 {α} = I (50)へ継承する遺産の平均値 ⟨h (γ , α) ⟩{α}=I(g) の分布。

生物集団を 1000回作成し、それらの結果の平均を取った。p = 0.10, 0.20, 0.30にお

ける分布をそれぞれ示しており、直線は得られた分布をそれらの微小領域でフィッ

ティングしたものである。直線の横に書かれているのはフィッティングした直線の

べきの指数である。
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図 3.19: 子数分布が式 (3.16)を満たす森において、N = 4000での I (0)の個体 γ毎

の 50世代の個体群 {α} = I (50)へ継承する遺産の平均値 ⟨h (γ , α) ⟩{α}=I(g) の分布。

生物集団を 1000回作成し、それらの結果の平均を取った。p = 0.10, 0.20, 0.30にお

ける分布をそれぞれ示しており、直線は得られた分布をそれらの微小領域でフィッ

ティングしたものである。直線の横に書かれているのはフィッティングした直線の

べきの指数である。
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第4章 実データの解析

前節で用いた中立モデルは、単純化のために 2.2節に書かれた 4つの仮定に基づい

ている。これらの仮定は、実際の生物集団ではどの程度成立しているのであろうか。

また、それらの破れは、家系図の構造にどのような影響を与えるのであろうか。この

ような疑問に答えるためにも、実際の生物の家系図を調べることには大きな意義が

あると考えられる。我々は、長期間にわたる木を構築することが出来る実際の生物と

して競走馬に着目した。解析に用いたデータベース（Pedigree Online Thoroughbred

Database）の情報は日々更新されており、現在では 200万頭を超える競走馬の情報が

登録されている [15]。データベース上に存在する競走馬であれば、その名前を検索す

ることで、性別・出生年・子供の名前・配偶馬の名前といった情報を得ることが出来、

その結果検索した競走馬の子数も求められる（図 4.1）。検索した競走馬の子供を検

索するという作業を繰り返し行うことで、血が途絶えない限り子孫方向への発展を

追うことが可能である。競走馬には三大始祖と呼ばれる“DARLEY ARABIAN”、

“GODOLPHIN ARABIAN”、“BYERLEY TURK”という競走馬がおり、その三頭

の馬から特に“GODOLPHIN ARABIAN”に注目した。その馬からデータベース上の

馬を子孫方向に辿ることで、家系図上に存在する各馬の名前・性別・出生年・両親の名

前・子数を入手し家系図の構造の解析を行った。三大始祖と呼ばれる“GODOLPHIN

ARABIAN”から辿ることができる子孫は競走馬のデータベースの多くの部分を占

めていると考えられ、モデルで用いた一つの γとしての側面を持ちながら、競走馬

の森全体の特徴をも示すデータでもあると期待される。

4.1 実データの取得と不完全性

本章では競走馬データから抽出する家系図ネットワークの構造を解析する。こ

のデータは、前章で解析されたモデルと異なり、様々な意味で不完全であり、扱い
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図 4.1: データベースから検索した”GODOLPHIN ARABIAN”の子供のリスト。
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には注意が必要である。まずは、典型的なデータを見てみよう。競走馬の名前はア

ルファベットで登録されているが、同名もあり得る。同名がいる場合は、図 4.1の

“GODOLPHIN ARABIAN MARE”にあるように、名前に数字を付加することで

個体を識別するための名前の唯一性を確保している。

次に不完全な点を列挙してみよう。まず、データベースが閉じていない。先祖を

辿っていくと遅かれ早かれ名前の分からない親に辿りつき、その以前の家系図は辿

れない。最も過去にまで遡れたのは出生年が 1612年の“ FAMILY NUMBER SIX”

であるが、それ以外の祖先は全てそれ以降で家系図を遡れなくなる。モデルでも最

古の世代より遡ることが出来ないが、競走馬のデータの場合、名前の分からない親

が出てくる世代は様々である。たとえば 2010年に生まれた“LITTLE ANGEL8”で

も、その父親は“ unknown”である。これについては 4.3節で述べる。

次に、データベースは日々更新している。新しく生まれたものと思われる個体のみ

ならず、古い時代のデータも書き換えられることがある。本研究で使用されたデー

タは 2013年 11月 6日～2014年 1月 15日の間に取得されたデータである。ただし、

その時点で登録されている全てのデータを取得できていないことにも注意しなけれ

ばならない。

また、データには欠損や矛盾がある。出生年が不明な個体や、親もしくは子の出生

年と矛盾があるようなデータもある。例えば、図 4.1の“GODOLPHIN ARABIAN

MARE”は出生年が不明である。このような馬は現在探索が終わっている個体約 140

万頭の中で 1万頭登録されている。また、親より子の出生年が早い個体や、親との

年齢差が 100歳以上離れている個体も存在する。

他にも生まれた子供が全てデータベースに登録されているわけではないと思われ

る。というのは生まれた子が全て競走馬になるわけではないからである。

このように、競走馬のデータは不完全であり 100％の信頼度がおけるわけではな

い。しかしながら、保存されたそのデータベースは膨大であり、我々はその親子関

係を追跡することで個体数 1403702頭、240年を超える長大な家系図を構築するこ

とに成功した（図 4.2参照）。これは質・量ともに類を見ないものであり、不完全な

ことを差し引いても解析すべき貴重なデータである。図 4.2は三次元プロットであ

り、青い丸がオスを表し、赤い三角がメスを表す。薄い青色の部分は親子関係を結

んだ線を表しているが、数が膨大で入り乱れているため線ではなく面に見えている。
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図 4.2:“GODOLPHIN ARABIAN”から構築した 240年分の家系図。薄い青が親

子関係を表す線。縦軸が競走馬の出生年を表す。
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4.2 世代の定義づけ

ウェイトや関係性・遺産といった量は、局所的な親子関係に基づいて定義されて

いるので、競走馬の家系図でもそのまま定義可能である。一方、その平均値や分布

の世代依存性を考える時には、世代を適切に定義しなければならないが、これは自

明ではない。というのも、今まで解析してきた中立モデルでは起こらなかった世代

の重複を考慮する必要があるからである。例えば図 4.3を見てみよう。 図 4.3の中

の丸と三角の印はそれぞれオスとメスを表す。 また、縦軸が出生年を表しており、

上にある印の個体ほど過去に生まれたことを表す。黄色で示した主個体 γに対して

複数の役割を有する子孫個体αが、パス 1（図中左の矢印）では二世代しか離れてい

ないが、パス 2（図中右の矢印）では四世代離れている。これは競走馬の生殖年齢に

有限の幅があることが原因である。生殖年齢の幅についての詳細は後述するが、競

走馬において親子間の年齢差は 3～30歳ほどある。このように、複数のパスで異な

る距離をとる場合、個体間の相対的な世代は唯一には定まらない。ところが、前章

で述べたウェイトや関係性・遺産の世代依存性は複数のパスが存在するというネッ

トワーク構造を反映した結果であり、これらと比較するためには、各個体に対して

世代をユニークに決める必要がある。

ここでは、各個体に主個体に対する世代を一意的に決める方法を二種類紹介する。

一つは最短世代である。これは注目する γの世代を 0とし、γから αに到達するま

でに通過する馬が一番少なくなる場合に辿る馬の数を定義とする。図 4.3を用いて

最短世代の取り方を具体的に説明しよう。例えば黄色で示した個体を γとし、緑色

で示した子孫個体 αの世代を定めると、γの子供は直接辿ることができるので子供

の世代数は 1となり、γの孫は γとその子供を通過して辿りつくため子供の世代数

より 1つ大きい 2となる。図 4.3の矢印で示したように辿るパスが複数考えられる

個体の場合は経由する馬の数が最少となるように選ぶため、γからメスの子供を辿

るパスを選択しその個体の最短世代は 2となる。基本的に子の世代は親の世代より 1

つ大きくなる点が中立モデルの世代の取り方と等しいと言える。また競走馬のデー

タベースには親子関係がはっきりしているが出生年が定かでない個体が存在してお

り、そうした個体に対しても一意に世代を定められるのがこの設定方法の利点であ

る。しかし出生年を無視した取り方であるために、図 4.3の例で示したように子の

世代が親の世代を上回ることなどがあり、世代数と γとの続柄が必ずしも一致しな
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図 4.3: 世代の重複を加味した家系図ネットワークの模式図と最短世代。丸で示した

個体をオス、三角で示した個体をメスとする。縦方向が出生年を表す。黄色で示し

た個体が注目する γを表し、緑色で示した個体は γの子孫個体 αらを表す。γと α

の右上に書かれている数字は最短世代を表す。

いことに注意が必要である。また、子孫方向にのみ辿っても辿りつかない個体には

世代が定義されず、大域的な定義ではない。

二つ目は年代世代である。一定の期間内に生まれた個体は全て同じ世代であると

する考え方である。年代世代の取り方の例を図 4.4に示す。この図は世代の取り方以

外は先ほどの図 4.3と同じ記号を用いている。年代世代は、例えば赤線で示したよ

うに家系図上の個体を特定の期間で区切り、主個体 γが生まれた期間を世代 0、次を

1・・・と世代を定める。出生年に応じて昇順に並ぶ点がモデルの世代と等しい。年代

ごとに世代を設定しているため最短世代のように親子間で世代数が逆転するといっ

たことは起こらず、一般的に世代という言葉が有する性質に反しない。しかし競走

馬のデータには出生年不明の個体が存在しているため、それらの個体を年代世代で

は記述できないという短所がある。また、図 4.4の子孫個体 α1とα2にあるように、

区切る期間によっては親子関係にあるにも関わらず同じ世代に属することや、γの

子 α3が世代 2にいるといった親子の世代差が 1より大きいことも起こり、こちらも

世代数が γと子孫らの続柄を完全には表現できないことに注意が必要である。しか

し、出生年に基づいているので、”GODOLPHIN ARABIAN”の子孫でなくても定
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図 4.4: 図 4.3の家系図ネットワークに対する年代世代。図中の左の数が年代世代に

おける世代数を表す。

義できる。その意味では、大域的な定義と言えよう。競走馬の解析においては、年

代世代の期間を十年間とし、“GODOLPHIN ARABIAN”の出生年が 1724年である

ため、1720～1729年生まれの個体を年代世代 0として解析を行った。

他にも、世代の取り方としては主個体 γから子孫 αへの全てのパスに対してその

長さの平均を定義とした平均関係世代や、もっとも長いパスの長さを定義とした最

長関係世代なども考えられるが、探査方法からくる制限によりここでは採用しない。

詳細は次節で述べる。

4.3 有効なデータの範囲

以降の解析に用いられたデータは、”GODOLPHIN ARABIAN”の子孫であるが、

データベースに登録されたものの一部に限定されている。というのは、競走馬のデー

タベース（Pedigree Online）には膨大な数の競走馬が登録されており、その全てを

検索し尽くしていないからである。検索方法については本章の始めに簡単に述べた

が、各競走馬を調べた際に得られるその子供の名前を辿り続ける、言い換えると最

短世代の昇順に競走馬を検索している。そのため、図 4.3の例にもあるように最短

世代が同じ個体であっても出生年に開きがあり、ある子孫の出生年が 2013年だとし
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ても、その子孫の情報を得た時点で取り出せている情報で 2013年までに生まれた

“GODOLPHIN ARABIAN”の子孫個体を全て取り終えているとは限らない。現在

情報を取り終えているデータは最短世代で 16世代までであり、17世代を検索中で

ある。取得中のデータがどの程度の年まで取り終えているかを計るために、各最短

世代毎に年代世代を用いて頭数分布を求めた。その結果が図 4.5と図 4.6である。

これらの図は最短世代で gM だけ検索した時点の競走馬の頭数分布である。例えば、

gM = 1は最短世代が 1の個体の頭数分布、gM = 2は最短世代が 1と 2の個体の頭

数分布となる。gM ≥ 4から 1900年以降に分布が飛んでいるが、これはデータベー

スに幾つかの間違いがあるためと考えられる。実際、データベースの中には親より

も出生年が早い馬がのべ 163頭確認できており、親と年齢差が 50を超える馬もデー

タベースにはのべ 443頭存在する。しかし、全体の個体数に対してそうしたエラー

は少なく、以降の結果に大きな影響を与えないと考えられるため、誤りだと考えら

れる個体も母集団に含めたまま解析を進めた。図 4.5を見ると、最短世代の異なる

個体が同じ年代世代を取ることから、世代が重複していることが確認できる。現時

点では 16世代までは検索が終了しているため、17世代の途中のデータと 16世代ま

でのデータの差分を取ることでおおよそどの年度まで取り終えているかを計ること

が出来る。図 4.6を見ると 1960年（1960～1969年）までは gM = 17と gM = 16の

検索頭数のグラフは重なっている。17世代が検索途中であるため多少の誤差は考え

られるが、現在、大部分に取得出来ている馬のデータは 1969年までであると結論付

けた。

モデルと同様の現象が起こると仮定すると、ある個体の子孫はその集団全体に広

がっていく。したがって、子孫方向に木を構築していくと、ある世代より後に産まれ

た子孫個体の個体数はその世代の個体数と一致すると期待される。すなわち、その

世代からのデータは木の構造を捉えながら森全体の構造を捉えることに等しくなる。

ある年代世代に属する個体数と、“GODOLPHIN ARABIAN”の木の中の個体であ

り、かつその年代世代に属する個体数が一致しているかどうかを測る指標として、

両親個体が“GODOLPHIN ARABIAN”の木の中に属するかどうかを調べた。もし

“GODOLPHIN ARABIAN”の木に属する個体数が、ある世代から森の個体数と一

致すれば、その後の年代の馬は“GODOLPHIN ARABIAN”の木の中にいる個体が

親になるためである。“GODOLPHIN ARABIAN”の木の中の個体に対し、両親が
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図 4.5:“GODOLPHIN ARABIAN”を先祖とする木の子孫個体 1392451頭のデー

タにおける、最短世代毎の検索した競走馬の累積分布。横軸が年代世代を表し、縦

軸は頭数の片対数を表す。gM = 1～17がそれぞれその世代まで累積の頭数から求め

た分布。頭数は 10年毎にまとめてあり、その期間の始めの年に書かれている（例え

ば 1900～1909年の馬のデータは 1900年として記載）。
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図 4.6:“GODOLPHIN ARABIAN”を先祖とする木の子孫個体 1392451頭のデー

タにおける、最短世代毎の検索した競走馬の累積分布。横軸が年代世代を表し、縦

軸は頭数を表す。gM = 15～17がそれぞれその世代まで累積の頭数から求めた分布。

世代の隣の数字はその世代までに検索できた競走馬の頭数。図 4.5同様頭数は 10年

毎にまとめてあり、その期間の始めの年に書かれている。
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図 4.7:“GODOLPHIN ARABIAN”を先祖とする家系図上の子孫個体 1392451頭

のデータにおける、年代世代毎の両親が“GODOLPHIN ARABIAN”の木に属する

割合。横軸が年代年代を表し、縦軸は木に属する競走馬の割合を表す。

“GODOLPHIN ARABIAN”の木の中の個体にいる割合を求めた。その結果を図 4.7

に示す。横軸は年代世代を表し、縦軸は両親が“GODOLPHIN ARABIAN”の木に

属している割合である。“ father”はその年代に属する“GODOLPHIN ARABIAN”

の子孫個体の中で父馬が判明している個体の割合、“mother”は母馬が判明してい

る個体の割合で、“ sum”は父馬が判明している個体数と母馬が判明している個体数

の和を、その年代の“GODOLPHIN ARABIAN”の子孫の個体数の 2倍で割ったも

のである。始めは“GODOLPHIN ARABIAN”（1724年生まれのオス馬）の子供に

限られるため、“ father”が 1.0、“mother”が 0.0である。その後、子孫個体の増加

に伴って、両者ともほぼ一定の割合に漸近する。性別を無視すれば 1800年以降の個

体は 95％以上の両親が“GODOLPHIN ARABIAN”の子孫である。1980年以降の

割合が減少しているが、これは図 4.5、4.6で示した検索終了年代の境界より後の世

代である。したがって、競走馬のデータが検索中であり、親子関係がまだ確認でき

ていない個体が存在することが原因であると考えられる。親子関係が確認できてい

ないことで、1980年以降の個体は関係性や遺産の継承が正しく計算されていないと

考えられる。このため、年代世代においては 1800年から 1969年までの期間が、関

係性や遺産の分布、加えて競走馬全体の家系図の特徴を見出す上で有効なデータだ
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と仮定し以降の解析を進めた。

同様に、最短世代に対しても関係性や遺産の分布を測定することを考える。分布

を求める際に適切な世代の範囲は、最短世代において両親が“GODOLPHIN ARA-

BIAN”の木に属する割合によって決める。その結果を図 4.8に示す。横軸は最短世
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図 4.8:“GODOLPHIN ARABIAN”を先祖とする家系図上の子孫個体 1403702頭

のデータにおける、最短年代毎の両親が“GODOLPHIN ARABIAN”の木に属する

割合。横軸が最短年代を表し、縦軸は木に属する競走馬の割合を表す。

代を表し、縦軸は両親が“GODOLPHIN ARABIAN”の木に属している割合であ

る。主個体がオスであるため、gM = 1の“ father”の値は 1.0を示す。gM = 1の

“mother”の値が 0でないが、これは gM = 1に属する個体の幾つかが、図 4.3で

示した例のように、“GODOLPHIN ARABIAN”とその子孫個体で gM が自身以上

のメス馬を母親に持つためである。gM > 1では、年代世代と同様に、子孫個体の

増加に伴って、両者ともほぼ一定の割合に漸近する。性別を無視すれば gM = 6以

降の世代の個体は 95％以上の両親が“GODOLPHIN ARABIAN”の子孫である。

gM = 16, 17において割合が減少しているが、これはまだ調べ終えていない gM = 17

以降の世代に片親を持つためだと考えられる。このため、gM = 16以降の世代では

関係性や遺産の継承が十分に行われておらず、これらの分布を求めることは適当で

はないと考えられる。このため、最短世代では gM = 6～15において関係性や遺産

の分布の特徴を見出す上で有効なデータだと仮定し以降の解析を進めた。
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年代世代、および最短世代において、世代を経ることでいずれもほぼ全ての親が

“GODOLPHIN ARABIAN”の木に属していることが確認できたが、100％にはな

らない。この原因は二つ考えられる。一つは“GODOLPHIN ARABIAN”の木が集

団全体に広がりきっていないためである。もう一つは 4.1節で述べた未登録の馬す

なわち外部からの流入である。両者の寄与を見積るために、我々は、年代世代にお

いて世代毎の“unknown”な親の割合を求めた。結果は図 4.9である。横軸は年代世
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10-2

10-1
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tio

gY

unknown father
unknown mother

図 4.9:“GODOLPHIN ARABIAN”を先祖とする家系図上の子孫個体 1392451頭

のデータにおける、年代世代毎の両親がデータベース上に存在しない割合。横軸が

年代年代を表し、縦軸は“ unknown”な親の割合を表す。

代、縦軸は各年代世代での個体数に対する“unknown”な親の割合を表す。“ father”

はその年代に属する“GODOLPHIN ARABIAN”の子孫個体の中で、父馬がデータ

ベース上に存在しない割合を表し、“mother”はその年代に属する“GODOLPHIN

ARABIAN”の子孫個体の中で、母馬がデータベース上に存在しない割合を表す。こ

れを見ると、0.1％以下の割合ではあるが、データベース外の競走馬が父親となって

おり、また 1％程度の割合でデータベース外の競走馬が母親となっていることが分

かる。このように、競走馬のデータベースにおいてはモデルでの解析と異なり生物

集団が閉じていないことにも注意しなければならない。
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4.4 子数分布

γを始祖とする子孫方向に辿る木の中で、出生年が判明している 1800～1969年の

競走馬約 45万頭から、オスとメスの子数分布を求めた。本節では、それぞれの子数

分布や、それらの平均や分散をまとめた表を記す。

まず、オスの子数分布について述べる。45万頭の競走馬のうち、オスは 140521頭

であり、その子数分布を図 4.10に示す。図 4.10の横軸は子数を表しており、縦軸

10 -5

10 -3

10 -1

10 0 10 1 10 2 10 3

P(
 N

α )

Nα

male
cumulative

図 4.10:“GODOLPHIN ARABIAN”を先祖とする家系図上の子孫個体 140521頭

のデータから求めたオスの子数分布。横軸が子数を表し、縦軸は確率分布を表す。

male は確率分布、cumulative はNα以上の子供を持つ割合を示す累積頻度分布を表

す。Nα = 0の個体の割合は 0.67である。

は確率を表している両対数プロットである。赤で示された“male”は通常の度数分

布、緑で示された“ cumulative”は累積頻度分布を表している。子数が 0の割合は

0.67程度である。累積頻度分布は、べき的な特徴を度数分布よりよく測定できる分

布関数で、そのべきの指数は度数分布のべきの指数より 1大きい数となる。子数分

布で単一のべきを示していれば、累積頻度分布でも同様に単一のべきで表すことが

出来る。水口、堀内の行った先行研究 [7, 11]ではオスの子数分布をカットオフを考

慮したべき的な分布と仮定しており、我々が求めた子数分布も一見するとべきを示

しているように見える。ただし、図 4.10で累積頻度分布は曲線を描いているため、
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図 4.11:“GODOLPHIN ARABIAN”を先祖とする家系図上のメス 312825頭のデー

タから求めた子数分布の片対数プロット。横軸が子数を表し、縦軸は確率分布を表

す。female は確率分布を表し、緑の実線はNαが 1から 13の範囲でフィッティング

した関数を表す。

先行研究で仮定された単一のべきを用いた子数分布は、競走馬のオスの子数分布を

表現する点で不十分であったと言える。

次にメスの子数分布を図 4.11に示す。メスは 312825頭である。図 4.11は片対数

プロットであり、図中の緑実線は子数 1～13の範囲を直線でフィッティングしたも

のである。オスは 6割が子を持たない一方で 100頭以上子を持つ個体もおり、その

子数分布は分散が大きい。これに対してメスの子数は 20まででありオスに比べて

分散が小さい。これは、メスが受精から出産までの約一年間は生殖活動が行えない

こと、また競争馬の寿命が 30歳ほどであることに起因すると考えられる。図 4.11

から、子数が 2～12の範囲では指数関数的に減衰していると考えられる。しかし、

P (0)やP (1)がフィッティングした関数からずれていること、また子数が 13から落

ち込みが始まることから、競走馬の森をよりよく再現するためには、幾何分布にお

けるフィッティングは改良の余地があると考えられる。

雌雄が異なる子数分布に従っていることが示され、中立モデルの仮定の一つが破

れていることが確認できた。ここでは、それぞれの子数分布の平均や、雌雄の数比

について表 4.1にまとめた。表 4.1から、雌雄の数比が等しいという仮定についても
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合計 オス メス

子数の平均 3.19 5.36 2.21

子数の分散 181 567 5.42

標準偏差 13.5 23.8 2.33

数比 1.00 0.31 0.69

表 4.1: 出生年が1800～1969年までの個体から求めた平均値、分散、標準偏差、数比。

合計 オス メス

子数の平均 3.0 7.1 2.7

数比 1.0 0.4 0.6

表 4.2: 先行研究 [11]により見積られた子数分布の平均値と数比。

破れていることが確認できる。オスの平均子数は時折現れる子数の巨大な個体の影

響を受けるためか、1800～1969年までの競走馬の gY 毎の平均子数にはばらつきが

みられるが、同じ期間のメスの gY 毎の平均子数の差は 2.1± 0.2程度に抑えられて

いる。そのため長期間をまとめてみると平均子数や分布には違いがないと判断し、

森全体の特徴として上述のように期間を取った。また、先行研究と本研究で求めた

雌雄の子数分布は、大まかには同じ特徴がみられるが、両者の平均子数と雌雄の数

比は異なる（表 4.2参照）。競走馬の森では世代の重複が起きているため、オスの平

均子数とオスの数比の積は、メスの平均子数とメスの数比の積と一致しなくとも誤

りではない。しかし、先行研究におけるこれらの積はそれぞれ 2.8と 1.6と大きく

異なるのに対し、本研究におけるこれらの積は 1.66と 1.52でありこの偏りの差が

小さい。先行研究における、子数分布を求める際に用いた競走馬のサンプル数はオ

ス 1256頭、メス 3093頭であり [6, 11]、数比を求める際に用いたサンプル数はオス

17925頭、メス 30435頭であった [11]。本研究で用いたサンプル数は 45万頭であり

その数に大きな違いがあることから、先行研究での見積もりで得られた二つの積が

大きく異なるのは、サンプル数の少なさやその偏りが原因の一つとして考えられる。

平均子数mを用いて世代毎の子孫増加率を表すことを考える。世代の重複の無い

生物集団の時、役割の重複が無ければ次世代の子孫数は最大でm倍になると考えら
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図 4.12: 図 4.5の gY = 17における累積頭数分布と、平均子数から予想される子孫

数の最大増加率と最小増加率の直線。横軸が年代世代を表し、縦軸は頭数の片対数

を表す。緑と青の実線は、それぞれ出生年が 1800～1969年の競走馬における平均子

数と親との平均年齢差から求めた、予想される最大増加率と最小増加率を示す直線

である。

れる。逆に、最小の子孫増加率となるのは次世代の子孫の両親が今の世代の子孫に

限られる場合でm/2倍である。“GODOLPHIN ARABIAN”の子孫増加率はおおよ

そこの二つ数の間を取ると考えられる。そこで、図 4.5の gY = 17における頭数分

布に、本節で求めた平均子数を用いた最大の子孫増加率を描く直線と、平均子数の

半分を用いた最小の子孫増加率を描く直線を重ねた（図 4.12参照）。横軸と縦軸は

図 4.5と等しい。緑と青の実線は平均子数から予想される子孫数の最大増加率と最

小増加率を示したものである。具体的にこれらの実線の指数を求めるには、一世代

が何年分であるかを求めなければならない。年代世代の期間を便宜上 10年と定め

たため、実際の競走馬における親子間の年齢差は 10年ではない。本論文では、この

一世代と定める年齢差を、平均子数を求める際に用いた競走馬の親子間の平均年齢

差で求めた。求められた 11.25年を一世代分として定義し、今まで解析で用いてき

た 10年分の期間に換算した。したがって、年代世代において予想される子孫数の最

大増加率は 3.1910/11.25 ≈ 2.80であり、最小増加率は (3.19/2)10/11.25 ≈ 1.05である。

それぞれ図 4.12の緑と青の実線の指数に相当する。緑の実線と頭数分布とを比べる
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と、年代世代における子孫増加率が平均子数 3.19を上回る期間は gY ≤ 2に限られ

ることが分かる。そのため、“GODOLPHIN ARABIAN”の木では早くから役割の

重複が始まっていると考えられる。

図 4.12の青の実線と頭数分布とを比べると、年代世代における子孫増加率が、平

均子数の半分 3.19/2 を上回る期間はおよそ gY = 22以降に限られることが分かる。

また、gY = 5あたりから gY = 22までの長い間、子孫増加率が 3.19/2 を下回るこ

とも見て取れる。一世代が適切に取れていれば、直観的には子孫増加率が 3.19/2を

下回ることは少ないと考えられる。したがって、子孫増加率が 3.19/2を下回る一因

は真の一世代が適切に取れていないと考えられ、それは次節で述べる。

4.5 親子間の年齢差

この節では年代世代、および最短世代を用いた親子間の平均年齢差の推移と、年

齢差の分布を紹介する。競走馬の親子間の年齢差は、ある一つの定数ではなく個体

毎に異なる。

まずは年代世代で見てみよう。年代世代を用いた、父母との平均年齢差は図 4.13で

ある。“father”と“mother”はそれぞれ父馬・母馬との平均年齢差を表し、“sum”は性別

を無視して求めた親子の平均年齢差である。横軸の値は年代世代を表し、下の括弧は

一世代と定めた期間の始めの年を表す。ただし、”GODOLPHIN ARABIAN”の木に

属している個体の間のみで年齢差を求めているため、木に属さない親との間の年齢差

は勘定されていない。始めの数世代が低い値を取っているが、これは“GODOLPHIN

ARABIAN”の出生年が gY = 0 (1724)年であり、“GODOLPHIN ARABIAN”やそ

の子を親に持つ gY = 3（1750年）頃までの馬は高い値を取らないためである。こ

れは親子間の年齢差は 3～30ほどであり、主個体やその子供の出生年から 30年以上

経った世代からでないと年齢差の上限が抑えられ平均値は小さくなる傾向がある。

例えば、gY = 1の個体は 1724年生まれの主個体か gY = 1に生まれた 1730～1739

年生まれの別の個体としか親子間の年齢差を計算していない。そのため年齢差の上

限が 15年に抑えられる。

逆に gY = 25から急激に平均年齢差が増加しているが、これは現在のデータが検

索途中であるためと考えられる。gY = 25以降の馬のデータは探索しきっておらず、
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図 4.13: 年代世代における、親子間の平均年齢差の推移。横軸が年代世代、縦軸が

年齢差を表す。

かつ馬の探索方法が最短世代の昇順であることから、現在調べ終えている gY = 25

以降の馬は年齢差が大きい個体に偏っていると考えられる。

図 4.13において、父母と子の年齢差は減少している傾向が見られる。この原因は

繁殖技術の向上により、生殖可能な年齢が低下した可能性が考えられる。また、競

走馬の本来の寿命は 20～25歳程度と言われているが、種馬として育てられる一部の

馬を除き、その年齢に達することなく殺処分されてしまい高齢で子をなすことが難

しい環境である。このことも親子間の年齢差が減少している一因と考えられる。ま

た、年齢差の平均が父馬と母馬で 1歳程度離れていることは、先行研究で示されて

いる結果と合致する [7, 11]。平均年齢差の緩やかな減少が起きていることにより、

ある定数を用いて実際の一世代と見る方法は適当ではないと言える。前節の図 4.12

では gY = 22までの子孫増加率が 3.19/2を下回っていたが、図 4.13の結果と照ら

し合わせることで、その原因は gY 毎の親子間の平均年齢差が 11.25年を上回ってい

たことが一因であると分かった。

長期間を母集団にして平均年齢差を求めても、年代世代の人口増加を上手く表現

できないことが分かった。では、図 4.13で求まった各年代世代毎の平均年齢差と、

54



102

104

106

 0  10  20  30

Po
pu

la
tio

n

gY

N(gY)
gY= 20, 11.2
gY= 15, 11.8
gY= 10, 12.6

図 4.14: 年代世代毎の頭数分布。N (gY )は図 4.5の gY = 17に等しい。実線の隣に書

かれた数字は、それぞれ図 4.13から得られた gY = 10, 15, 20の平均年齢差を表す。

予想される最小子孫増加率 3.19/2を用いれば年代世代の人口増加を表現できるだろ

うか。その結果を図 4.14に示す。横軸が年代世代、縦軸が個体数を表す。直線の指

数は、各 gY での平均年齢差と最少子孫増加率 3.19/2を用いて、年代世代の定義で

ある 10年間での子孫増加率に換算した値である。これらの直線と各 gY 付近の傾き

を見比べると、いずれも非常に近い値を取ることが分かった。

世代の取り方による違いを比較するため、最短世代においても同様に父母との

年齢差を求めた。結果は図 4.15である。最短世代が gM = 1の個体は親がオスの

“GODOLPHIN ARABIAN”のみであるため、“mother”のデータは gM = 2から

となっている。gM = 1の“ father”の年齢差が非常に高い数値を表しているが、こ

れは“GODOLPHIN ARABIAN”の子数が 95頭と多く、生涯にわたって子を残し

続けたためと考えられる。“mother”のデータは gM = 4まで上昇しているが、これ

は木が広がりきる前のデータの偏りであると考えられる。gM = 4以降では父母とも

に年齢差は減少傾向を示している。また、データを取得中の 17世代においては年代

世代で見られたような急激な年齢差の上昇は見られない。年代世代で年齢差を求め

ると、父母との年齢差に加え自身の出生年にも依ってしまう。そのため、その制約

のない最短世代では平均を求める際に用いられる個体数が増えることで、年齢差の
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図 4.15: 最短世代における、親子間の平均年齢差の推移。横軸が最短世代、縦軸が

年齢差を表す。

偏りが抑えられたのではないかと考えられる。また、最短世代においても、父馬と

の年齢差と母馬との年齢差には 1歳程度の差がみられる。

年代世代における母馬との平均年齢差の最低値は gY = 27での 10.3歳、最短世代

では gM = 15での 10.9歳であるように、世代の取り方の違いにより平均年齢差の値

は異なる。しかし、どちらの取り方においても世代を経ることで親子間の年齢差が

減少すること、父馬との平均年齢差と母馬との平均年齢差には 1歳ほどとなる特徴

が見られた。

平均値については図 4.13、4.15となったが、父母との年齢差の分布はどのように

なっているであろうか。その結果を図 4.16、4.17、4.18、4.19に記す。これらは順

に、年代世代・最短世代における父馬との年齢差分布、年代世代・最短世代におけ

る母馬との年齢差分布を表す。横軸は子数、縦軸は確率を表す。これらの分布を見

ると、 4.2節で前述したように競走馬においては親子間の年齢差にばらつきが見ら

れ、かつ父母によって平均年齢差が異なることからも世代の重複が起きることが分

かる。また、この図 4.16～4.19から、年代・最短世代および性別に関わらず、親子

の年齢差が大きい確率は減少し、親子の年齢差が小さい確率はわずかではあるが増
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図 4.16: 年代世代における、父馬との
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図 4.17: 最短世代における、父馬との年齢

差分布。
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図 4.18: 年代世代における、母馬との

年齢差分布。
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加していることが分かる。平均年齢差の緩やかな減少傾向はこの分布の変化を表し

ていたと言える。父母による分布の形に大きな差は見られず、平均値が異なる以外

は同じ特徴を持つ分布だと考えられる。
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4.6 関係性

“GODOLPHIN ARABIAN”の木について、モデルとの比較を行うため関係性の

平均値・分布を求めた。ただし、本節及び次節で述べる分布の母集団はデータベース

に登録されている全ての馬を対象としたものではなく、“GODOLPHIN ARABIAN”

から子孫方向にのみパスを辿った場合に現れる個体に限定される。その理由は最短世

代では“GODOLPHIN ARABIAN”の木に属しない個体に対して世代を定義できな

いからである。年代世代においてはこの限りではないが、gY = 8からはデータベー

ス上の大部分の個体を含んでいると考えられ、これ自体でもモデルの結果と比較でき

ると期待される。そのため、最短世代・年代世代ともに“GODOLPHIN ARABIAN”

の木に属する個体を母集団として解析を行った。

まず、関係性の平均値を解析した。ただし、母集団が異なるためこの値で見られ

る特徴はモデルの解析で見られた特徴とは異なる。一般的に、世代の重複のないモ

デルかつ役割の重複が起こらない場合において、関係性の定義から役割の重複が起

きない限り αの持つ関係性は 2−gで記述される。そのため平均値は役割の重複が起

きない限り、2−1の指数で指数関数的に減衰する単調減少な量である。役割の重複が

起こることでいずれ子孫個体は 2−gより大きい関係性を持ち平均値の減衰は抑えら

れ、子孫個体の大部分の両親がともに関係性を持つ―主個体の子孫が集団全体に広

がる―ことである一定の値に収束する。集団全体に広がることで母集団がその世代

の個体全てになるため、その時点からは母集団が 3.1節での解析と一致する。世代

の重複がある森とでは条件が異なるが、個々の持つ関係性は両親個体のみに依存す

るため大まかな特徴は変わらないと考えられる。以上を踏まえ、競走馬における関

係性の平均値の年代世代依存性を求めたところ図 4.20のようになった。横軸は年代

世代を表し、縦軸は関係性の平均値を表す。年代世代において gY = 5までは関係性

の平均値は一定の指数で指数関数的に減衰しており、その値は 0.75である。0.5より

大きな値を示しており、これは役割や世代の重複が起きたことによる効果であると

考えられる。gY = 8からはある一定の値に収束しているように見えることから、こ

の図においても“GODOLPHIN ARABIAN”の木に両親個体の大部分がその木に属

していることが読み取ることができる。gY = 25から値が減少しているが、図 4.7で

得られた結果から、これはデータを取得し終わっていないことにより、実際には存

在する親子関係の中に探査されていないものが残されているためである。最短世代
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図 4.20: 年代世代における、関係性の平均値の推移。横軸が年代世代、関係性の平

均値を表す。

においても同様の解析を行ったが、図 4.5での図の結果から予想されるように、世

代の取り方が異なるために世代数やそれぞれの数値は異なるが、世代を経ることに

よって見られる特徴が変わらなかった。

gY = 8、gM = 6以降の世代については、競走馬における母集団がデータベース上

の集団全体に行き渡っているであろうと考えられるため、モデルの結果と直接比較

可能である。gY = 8、gM = 6 以降の世代について関係性の分布を求めた。年代世代

における結果は図 4.21、4.22である。横軸は関係性の値、縦軸は確率の対数プロッ

トを表す。分布の変化を見るため、平均値からのずれをプロットした。また、メッ

シュを 0.01, 0.04でとりそれぞれ関係性の度数分布を求めた。これらを見ると、モ

デルの結果とは異なり分布は非対称性が強く、正規分布で近似するのは適切ではな

いことがわかる。最短世代においても同じような特徴が得られたため、ここでは年

代世代での結果のみに触れる。Derridaらの中立モデルの仮定である、世代が重複し

ない・雌雄の数比が等しい・ランダムに配偶するという条件を満たせば、関係性の

分布は正規分布で近似できると言える。しかし、競走馬の森において世代は重複し

ており、また雌雄の数比は異なる。加えて競走馬はより良い成績を残した馬やその
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子孫がより多くの子を残す傾向にあると考えられる。それらの効果により、分布が

正規分布になっていないと考えられる。図 4.21を見ると、この分布は世代が経つに

つれて平均値付近と 0.05にピークを持つ分布に収束しているのではないかとも考え

られる。しかし、メッシュを 0.04と粗くとり分布を求めると、2つのピークを持つ

分布の特徴は失われるが、分布に現れる指数関数的な傾きが減少し続けているよう

に見える。そのため、関係性の分布がまだ過渡過程である可能性を否定できず、今

後新たな馬のデータを得ることでこの分布は現在予想される形とは別の形に収束す

るとも考えられる。
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図 4.21: 年代世代における関係性の分布の世代依存性。メッシュは 0.01。
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4.7 遺産

この節では、遺産の平均値と遺産の分布について述べる。前節の関係性同様、

“GODOLPHIN ARABIAN”の子孫でできた木を母集団にした場合、子孫が競走馬

の集団全体に行き渡る前と後ではその性質が少し異なる。遺産の平均値は子数 0の子

孫個体が現れることで減少し、また各世代での遺産の総量が初期値を上回ることが

ないため、母集団に属する個体数が増加することでも減少する量である。集団全体

を母集団とした場合、木に属する個体を母集団とした場合のどちらもこの特徴は等

しいが、母集団を木に属する個体に限定すると gY が小さい範囲では個体数が集団全

体に対して非常に少なくなるため、集団全体を母集団にするよりも遺産の平均値は

高い値を示す。世代を経ることで木に属する個体数と集団の個体数が一致してから

は母集団が等しくなる。したがって、 3.2節での結果と比較できるのは、木が集団全

体に広がってからということになる。遺産の平均値の年代世代依存性を図 4.23に示

す。横軸が年代世代、縦軸が遺産の平均値を表す。緑の実線は gY = 15から gY = 25

までの区間を直線でフィッティングしたものである。gY = 27から遺産の値が上昇し

ているが、これは図 4.13から平均年齢差が大きい個体、すなわちほかの個体よりも

遺産の大きい親から遺産を受け継いでいる個体が多いためだと考えられる。遺産の

平均値は gY = 27までは単調減少しており、gY = 13から gY = 25はある一定の指数

で指数関数的に減衰しているように見える。この期間はほぼデータベース全体の個

体数であると考えられる gY = 8以降であるため、モデルにおける図 3.8、図 3.14の

⟨h⟩{α},{γ}に対応するものである。この指数は 0.53であり、単位年当たりに換算する

と 0.94となる。平均年齢差は減少傾向にあるが、これを無視し出生年が 1800～1969

年の個体を母集団ととり、父母問わず平均年齢差を求めると 11.25年となる。これ

を真の競走馬における一世代だと仮定すると、一世代毎に減衰する遺産の平均値の

割合は 0.49となる。中立モデルにおける、平均子数mの生物集団において遺産の平

均値の減衰する指数は 2 · (1− P (0)) /mで現せるため、表 4.1の平均子数・雌雄の

数比、雌雄の P (0)の値を用いて指数を求めたところ 0.42という値が得られた。世

代の重複を無視した計算ではあるが、平均年齢差・子数分布・雌雄の数比といった

情報である程度まで遺産の平均値の減衰を表現できることが分かった。

次に最短世代における遺産の平均値の世代依存性を図 4.24に示す。横軸は最短世

代、縦軸は遺産の平均値を表す。gM = 8から gM = 16までの区間を直線でフィッ
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図 4.23: 年代世代における、遺産の平均値の世代依存性。横軸が年代世代、縦軸が
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図 4.24: 最短世代における、遺産の平均値の世代依存性。横軸が最短世代、縦軸が

遺産の平均値を表す。
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ティングしたものを表す。得られた指数は 0.37であり、年代世代において求めた値

よりも、平均子数などから求めた遺産の平均値の減衰率 0.42にわずかではあるがよ

り近い結果が得られた。

次に、年代世代と最短世代における遺産の分布の世代依存性をそれぞれ図 4.25、

4.26に示す。横軸は規格化された遺産の値、縦軸はその確率を表す両対数プロット

である。年代世代の gY = 25や、最短世代の gM = 16の分布はそれぞれ別の理由によ

り不十分となるであろうと仮定したが、遺産の平均値が指数関数で上手くフィッティ

ング出来る範囲であったため載せた。図 4.25の gY = 25の分布は、他世代の分布に

比べて平均値より値の小さい割合が高くなっている。ただし、図 4.6から gY = 25

以降の個体はまだ増加傾向にあることが分かるため、他世代の分布と異なる特徴を

示すのは gY = 25での母集団が他世代に比べて不完全であることが原因の一つと考

えられる。gY = 25以外の分布では、平均値より値が低い確率はある程度同じ形を

示しているように見える。しかし、それに対して平均値より値が高い範囲の確率が

世代を追うごとに増加しているため、この分布はまだ収束していないと考えられる。

図 4.26は遺産の分布の最短世代依存性を表す。これら二つの分布は平均値付近の

確率が周辺に比べて高いという特徴を有している。この特徴は子数分布が幾何分布

の森において確認できており（図 3.16参照）、また競走馬のメスの子数分布は幾何

分布に近い分布を示す（図 4.11参照）。このため遺産の分布は子数分布による影響

を強く受けているのではないかと考えられる。図 4.26での遺産の分布は、年代世代

の分布と異なり平均値より低い値の確率が高くなっていく傾向が見られる。最低世

代の昇順に馬のデータを取得しているため gM = 16の個体は全て取り終えている。

しかし、図 4.8から gM = 16の個体はまだ親子関係を調べ終えていない個体が 2割

ほど存在するため、データの取得が進み親子関係の情報を新たに得ることによって、

分布の最低値や値の低い確率は変わると考えられる。図 4.5より、gM = 15にはエ

ラーデータの影響と考えられる個体を無視しても、現代である gY = 29 （2010～

2013年）に達してしまう。したがって、gM = 15前後の世代から将来的には生まれ

るであろう個体が母集団に含まれておらず、最短世代における遺産の分布には境界

条件による効果が含まれていると考えられる。これは現時点での年代世代では起こ

らない効果であるため、最短世代において世代を追うごとに分布の−4付近の平均

値より値が低い確率が大きくなるという特徴は、境界条件による効果が含まれると
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考えられる。また、最短世代における遺産の分布においても、分布に平均値に比べ

高い値の確率はまだ収束していないため、競走馬のデータが増えることによりまた

違った特徴が現れるとも考えられる。
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第5章 まとめと今後の課題

5.1 まとめ

本研究では、子孫方向に家系図を辿る際に、Derridaらの定義したウェイトに対応

する量である関係性と遺産を定義した。それらの量を用いてDerridaらの用いたモ

デルで子孫方向の木を解析したところ、ウェイトと関係性は、十分世代が離れれば

祖先個体には強く依存するが子孫個体には依存しないという特徴が対応した。しか

し、遺産はウェイト同様、祖先個体に強く依存するという特徴は一致したが、遺産

は子孫個体にも強く依存することが分かった。関係性と遺産の平均値から得られる

分布は十分世代が経つことで収束し、その分布の値が微小な領域においてべき則を

示すことが分かった。ただし、その指数は異なる値を示した。中立モデルにおいて、

子数分布を幾何分布に変更して、遺産の分布について解析を行った。その結果、遺

産の分布は子数分布がポアソン分布の場合と同様に、十分世代を経ることである形

に収束することが確認できた。また、遺産の平均値の分布において、値が微小な領

域においてべき則を示す結果が得られたが、ポアソン分布で得た指数とは一致しな

かった。一変数で決まる単純な子数分布の森を構築し、子数分布とべきの指数の関

係を調べた。子数が 0の個体の割合と、平均子数を揃えた分布を用いて遺産の平均

値の分布の比較を行った。

競走馬のデータを取得し、年代世代と最短世代という二通りの世代の定義を用い

て、競走馬における家系図の構造を解析した。その結果、競走馬は雌雄の数比に差

があり、また子数分布がそれぞれ異なること、世代の重複が起きていること、親子

間の年齢差が年々小さくなっていることを明らかにした。関係性の分布を求めたと

ころ、正規分布ではない特徴を示した。これは、競走馬の森において配偶がランダ

ムではなく恣意的であることが原因であると思われる。遺産の分布を求めた結果、

現時点で取り出せた競走馬の情報では収束していないが、子数分布に依る影響だと
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考えられる特徴を示した。

5.2 今後の課題

競走馬の子数分布や数比・親子間の年齢差の減少傾向など、より競走馬の生物集

団を再現できるであろう情報を得ることが出来たため、これらの条件をモデルに実

装することで、モデルの条件とネットワークの構造との関連性を解析することが考

えられる。また、今回の解析の過程で、競走馬の森は閉じた生物集団ではなく、い

くらかの流入があることが判明している。これをモデルに実装しその効果を解析す

ることも考えられる。親子間の年齢差の減少傾向が起きている原因の究明と、それ

に合わせて、年代世代の取り方を改良することにより起こる効果や、年代世代と最

短世代の関係も興味深い。関係性の分布の形から、配偶の条件がランダムではない

という仮説を立てたが、競走馬に起きている配偶の条件を検討することや、配偶の

条件による効果をモデルに実装した解析も今後の課題である。子数分布を変更した

生物集団においても、ポアソン分布の場合と同様べき則を観測することは出来たが、

関係性や遺産の平均値の分布を特徴づける関数、特にD分布・D′分布の重要な特徴

の一つである、値が微小な範囲でべき則を示す条件や、べきの指数を求める関数を

見出すことは叶わなかった。実データとモデルの比較と合わせて、これらの特徴を

記述する関数についてもさらなる検討が必要である。これらの解析を進めていくこ

とで、ヒトの間に行われる遺産の相続の効果や将来的な予測、生物集団に代わる有

向非巡回グラフのネットワーク構造の理解を深めていきたい。
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