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1. はじめに 
日本短角種は，北海道および東北でのみ生産されている．

特に，岩手県では，自然交配によって肉牛を生産し，いわ

て短角牛としてブランド化しており，健康的なイメージが

人気を呼んでいる．自然交配は，放牧地に 40～50頭の雌牛

と，1～2 頭の種雄牛を放牧し，約 3 ヶ月間で交配を行う．

東北における日本短角種の現状は以下の通りである[3]： 
繁殖雌牛は北東北三県を中心に約 4,600 頭が飼養されて

おり，岩手県では内 61%を占めている．また，肥育牛は繁

殖雌牛同様の地域で約 2,500 頭が生産されており，岩手県

では内 54%を占めている．しかし，繁殖雌牛，肥育牛とも

に飼養数は年々減少している．繁殖雌牛は，1986 年をピー

クに減少し，1991 年以降は，牛肉自由化の影響で激減して

いる．また，肥育牛も，1985年がピークで，1991年の牛肉

自由化による子牛の減少に影響され漸減していたが，2008
年には，23 年ぶりに増頭に転化した． 

現在，飼養頭数の減少に伴い，近親交配係数（以下，近

交係数）の急激な上昇が懸念されており，これを避けられ

るよう計画的に交配させることが求められている．なお，

近交係数とは，個体がどの程度純系であるかを数値で表し

たものであり，急激に上昇すると，奇形や病気になる確率

が高くなる． 
いわて短角牛の生産は次のように行われる：1) まず，繁

殖期に農家が，自身が保有・管理する雌牛を放牧するため

の放牧地を決定する．このとき，雌牛の移動距離の制約か

ら，同じ地区内の放牧地から放牧する場所を選ぶ．2) 次に，

地区毎の農業協同組合(以下，JA)職員と農業研究センター

職員で，毎年 1 回行われる選抜会により，JA が借り受ける

種雄牛を決定する．種雄牛は岩手県が保有・管理しており，

交配に使用される現役種雄牛は約 50 頭いる．3) 各地区の

JAが，借り受けた種雄牛をどの放牧地に放牧するかを決定

する． 
選抜会では，種雄牛の選択において，産子の推定近交係

数を，第一に考慮しており，現状では過去 3 世代前までの

データを用いて近交係数を推定している．また，計算の手

間を減らすために，基本的に種雄牛の割り当てをローテー

ションとし，勘と経験から，近交係数が高くなる恐れのあ

る雌雄の組み合わせに対してのみ近交係数を計算して確認

している． 
農業研究センターの知見によると，近交係数が 5%を超

える個体は，高い確率で，先天的な病気や奇形を持ってい

ることがわかっており，近年，近交係数が 5%を越える個

体が生まれることが増えてきている．そこで，本研究では，

近交係数が 5%を超える個体が生まれないような，数年先

まで考慮した種雄牛の配置計画を立案することを目的とす

る．ここで，数年先まで考慮する理由は，単年度の最適な

配置計画を使い続けると，育った子牛が牧野に戻され，親

子交配が起こる危険があり，ローテーションに変わる仕組

みが必要となるためである．先行研究[4]では，いわて短角

牛の血縁関係，近交係数，育種価，放牧地などを管理する

データベース(DB)を構築した．本研究では，この DB を用

いて，3 年分の種雄牛配置計画を立案する． 
我々は，種雄牛配置計画立案を支援するために，遺伝的

アルゴリズム(GA)[1]を用いた．GA は，進化計算の一種で

あり，乱数を用いた組み合わせ最適化手法である．GA で

は，解の候補を遺伝子にコーディングし，その遺伝子の固

体を評価し，優れたものを確率的に残すことを繰り返えす

ことにより解を改良する．本研究では，単年度の種雄牛の

配置を，種雄牛の順列として表し，3 年分の計画を，その

順列の 3 つ組みで表す．そして，個体の評価の基準として，

各年度の近交係数だけでなく，ローテーションと似た効果

を得るために，同じ種雄牛を 1 つの放牧地に複数年配置し

ないように評価関数を設計する．また，GA では個体とし

て順列を扱うため，交叉には PMX (Partially Mapped 
Crossover) を用いる．なお，計画を提案する 3 年間に，雌

牛が放牧地を移動することはないと仮定した． 

2. 既存研究 
福島ら[5]は，育種価を維持しつつ，近交係数の上昇を抑

える交配計画の策定のために，GA を用いて交配シミュレ

ーションを行った．近交係数を上昇させることなく，育種

価を維持する交配計画を得ている．しかしながら，[5]は人

工交配を前提としており，そのままでは，自然交配で牛を

生産するいわて短角牛の種雄牛配置計画策定のために，こ

のモデルを用いることはできない．そこで，我々は，いわ

て短角牛における種雄牛配置計画策定のための GA を設計

した． 

3. 提案モデル 
種雄牛の集合を𝐵𝐵 = {𝑏𝑏1, 𝑏𝑏2, … , 𝑏𝑏𝑛𝑛−1, 𝑏𝑏𝑛𝑛}，雌牛の集合を

𝐶𝐶 = {𝑐𝑐1, 𝑐𝑐2, … , 𝑐𝑐𝑚𝑚−1, 𝑐𝑐𝑚𝑚} ， 放 牧 地 の 集 合 を 𝐺𝐺𝐺𝐺 =
{𝑔𝑔1,𝑔𝑔2, … ,𝑔𝑔𝑙𝑙−1,𝑔𝑔𝑙𝑙}とする．それぞれの放牧地には雌牛が放

牧されており，放牧地𝑔𝑔𝑖𝑖に雌牛𝑐𝑐𝑖𝑖1 , 𝑐𝑐𝑖𝑖2 , … , 𝑐𝑐𝑖𝑖𝑚𝑚𝑖𝑖−1
, 𝑐𝑐𝑖𝑖𝑚𝑚𝑖𝑖

が放牧

されているとき，𝑔𝑔𝑖𝑖 = �𝑐𝑐𝑖𝑖1 , 𝑐𝑐𝑖𝑖2 , … , 𝑐𝑐𝑖𝑖𝑚𝑚𝑖𝑖−1
, 𝑐𝑐𝑖𝑖𝑚𝑚𝑖𝑖

�とする (𝑖𝑖 ≠
𝑗𝑗ならば𝑔𝑔𝑖𝑖 ∩ 𝑔𝑔𝑗𝑗 = ∅, 1 ≤ 𝑖𝑖, 𝑗𝑗 ≤ 𝑙𝑙)．また，牧場の数に対して，

十分な種雄牛がおり，すべての牧場に種雄牛を配置するこ

とができる．すなわち，𝑙𝑙 ≤ 𝑛𝑛とする． 

3.1 符号化 

1 年間の種雄牛の放牧地への配置を種雄牛の順列で表す．

すなわち，種雄牛の順列𝑝𝑝𝑏𝑏を𝑝𝑝𝑏𝑏 = �𝑏𝑏𝑖𝑖1 , 𝑏𝑏𝑖𝑖2 , … , 𝑏𝑏𝑖𝑖𝑛𝑛−1 , 𝑏𝑏𝑖𝑖𝑛𝑛�  
�1 ≤ 𝑖𝑖𝑘𝑘 ≤ 𝑛𝑛, 1 ≤ 𝑘𝑘 ≤ 𝑛𝑛, 𝑖𝑖𝑗𝑗 = 𝑖𝑖𝑘𝑘ならば𝑗𝑗 = 𝑘𝑘, 1 ≤ 𝑗𝑗 ≤ 𝑛𝑛�とする．

このとき，𝑝𝑝𝑏𝑏は，放牧地𝑔𝑔𝑘𝑘  (1 ≤ 𝑘𝑘 ≤ 𝑙𝑙)に種雄牛𝑏𝑏𝑖𝑖𝑘𝑘を割り

当 て る こ と を 意 味 す る ． た だ し ， 種 雄 牛
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𝑏𝑏𝑖𝑖𝑙𝑙+1 , 𝑏𝑏𝑖𝑖𝑙𝑙+2 , … , 𝑏𝑏𝑖𝑖𝑛𝑛−1 ,𝑏𝑏𝑖𝑖𝑛𝑛は，放牧地に割り当てない．また，𝑘𝑘
番目の遺伝子𝑏𝑏𝑖𝑖𝑘𝑘を𝑝𝑝𝑏𝑏(𝑘𝑘)と表す．ここで，𝑝𝑝𝑏𝑏1, 𝑝𝑝𝑏𝑏2, 𝑝𝑝𝑏𝑏3を，

それぞれ種雄牛の順列とし，個体の遺伝子 𝐼𝐼を 𝐼𝐼 =
(𝑝𝑝𝑏𝑏1, 𝑝𝑝𝑏𝑏2, 𝑝𝑝𝑏𝑏3)とする．このとき，𝑝𝑝𝑏𝑏1は 1 年目の，𝑝𝑝𝑏𝑏2は 2
年目の，𝑝𝑝𝑏𝑏3は 3 年目の種雄牛の配置を表し，𝐼𝐼は 3 年分の

種雄牛の放牧地への割り当てを表す． 

3.2 近交係数 

近交係数の推定は，Wright[2]の方法を用いる．すなわ

ち，𝐹𝐹𝑋𝑋を𝑋𝑋の近交係数，𝐹𝐹𝐴𝐴を祖先中父系と母系に共通な個

体𝐴𝐴の近交係数，𝑛𝑛を共通祖先𝐴𝐴より𝑋𝑋の父までの世代数，

𝑛𝑛′を共通祖先𝐴𝐴より𝑋𝑋の母までの世代数とするとき， 

𝐹𝐹𝑋𝑋 = ���
1
2�

𝑛𝑛+𝑛𝑛′+1
(1 + 𝐹𝐹𝐴𝐴)� 

とする．ただし，Σはすべての共通祖先について父母を連

絡するあらゆる系図線について集計することを示す．また，

𝑎𝑎を雄牛，𝑏𝑏を雌牛とするとき，𝑊𝑊(𝑎𝑎,𝑏𝑏)で，𝑎𝑎と𝑏𝑏の産子の

近交係数を表す． 

3.3 適応度 

種雄牛𝑏𝑏が放牧地𝑔𝑔に割り当てられたときの評価𝐺𝐺1(𝑏𝑏,𝑔𝑔)
を，放牧地𝑔𝑔に放牧された雌牛と種雄牛𝑏𝑏の産子の近交係数

が 5%以上になる組の数，すなわち, 
𝐺𝐺1(𝑏𝑏,𝑔𝑔) = |{𝑐𝑐|𝑊𝑊(𝑏𝑏, 𝑐𝑐) ≥ 0.05, 𝑐𝑐 ∈ 𝑔𝑔}| 

とする．また，雄牛の割り当てを表す順列𝑝𝑝𝑏𝑏が𝑝𝑝𝑏𝑏 =
�𝑏𝑏𝑖𝑖1 , 𝑏𝑏𝑖𝑖2 , … , 𝑏𝑏𝑖𝑖𝑛𝑛−1 ,𝑏𝑏𝑖𝑖𝑛𝑛�のとき，産子の近交係数が 5%以上に

なる組の総数を𝐺𝐺2(𝑝𝑝𝑏𝑏)と表す．つまり， 
𝐺𝐺2(𝑝𝑝𝑏𝑏) = � 𝐺𝐺1(𝑏𝑏𝑖𝑖𝑘𝑘 ,𝑔𝑔𝑘𝑘)

1≤𝑘𝑘≤𝑙𝑙

 

とする．さらに，2 つの種雄牛の順列𝑝𝑝𝑏𝑏1, 𝑝𝑝𝑏𝑏2に対して，

𝑝𝑝𝑏𝑏1
(𝑘𝑘) = 𝑝𝑝𝑏𝑏2

(𝑘𝑘)
となる𝑘𝑘の数を𝐺𝐺3(𝑝𝑝𝑏𝑏1, 𝑝𝑝𝑏𝑏2)と表す．すなわち， 

𝐺𝐺3(𝑝𝑝𝑏𝑏1, 𝑝𝑝𝑏𝑏2) = ��𝑝𝑝𝑏𝑏1
(𝑘𝑘)�𝑝𝑝𝑏𝑏1

(𝑘𝑘) = 𝑝𝑝𝑏𝑏2
(𝑘𝑘), 1 ≤ 𝑘𝑘 ≤ 𝑛𝑛�� 

とする．例えば，𝑝𝑝𝑏𝑏1 = (𝑏𝑏3, 𝑏𝑏2, 𝑏𝑏4, 𝑏𝑏5, 𝑏𝑏1)， 
𝑝𝑝𝑏𝑏2 = (𝑏𝑏2, 𝑏𝑏5, 𝑏𝑏4, 𝑏𝑏3, 𝑏𝑏1)のとき，3 番目の𝑏𝑏4と 5 番目の𝑏𝑏1が
重なっているので，𝐺𝐺3(𝑝𝑝𝑏𝑏1, 𝑝𝑝𝑏𝑏2) = |{𝑏𝑏4,𝑏𝑏1}| = 2となる． 
 遺伝子型𝐼𝐼 = (𝑝𝑝𝑏𝑏1, 𝑝𝑝𝑏𝑏2, 𝑝𝑝𝑏𝑏3)の適応度𝐺𝐺(𝐼𝐼)を， 

𝐺𝐺(𝐼𝐼) =
10

10 + ∑ 𝐺𝐺2(𝑝𝑝𝑏𝑏𝑖𝑖)1≤𝑖𝑖≤3 + 10 ⋅ ∑ 𝐺𝐺3�𝑝𝑝𝑏𝑏𝑖𝑖 ,𝑝𝑝𝑏𝑏𝑗𝑗�1≤𝑖𝑖≤3
𝑖𝑖<𝑗𝑗≤3

 

とする． 
3.4 選択 

個体群の中からの個体の選択には，ルーレット選択を用

いる．大きさ𝑁𝑁の個体群𝐼𝐼1, 𝐼𝐼2, … , 𝐼𝐼𝑁𝑁−1, 𝐼𝐼𝑁𝑁に対するルーレッ

ト選択とは，個体𝐼𝐼𝑖𝑖  (1 ≤ 𝑖𝑖 ≤ 𝑁𝑁)が，確率𝐺𝐺(𝐼𝐼𝑖𝑖) ∑ 𝐺𝐺(𝐼𝐼𝑗𝑗)1≤𝑗𝑗≤𝑁𝑁⁄
で選ばれることをいう．すなわち，𝐺𝐺 (0 ≤ 𝐺𝐺 < 1)を乱数と

すると， 
∑ 𝐺𝐺(𝐼𝐼𝑘𝑘)1≤𝑘𝑘≤𝑙𝑙−1
∑ 𝐺𝐺(𝐼𝐼𝑗𝑗)1≤𝑗𝑗≤𝑁𝑁

≤ 𝐺𝐺 <
∑ 𝐺𝐺(𝐼𝐼𝑘𝑘)1≤𝑘𝑘≤𝑙𝑙

∑ 𝐺𝐺�𝐼𝐼𝑗𝑗�1≤𝑗𝑗≤𝑁𝑁
 (1 ≤ 𝑙𝑙 ≤ 𝑁𝑁) 

を満たす 𝑙𝑙 に対して，個体𝐼𝐼𝑙𝑙を選択することである． 

3.5 交叉 

交叉には 2 点交叉 PMX (Partially Mapped Crossover)を
用いる．2 つの雄牛の割り当てを表す順列𝑝𝑝𝑏𝑏𝑋𝑋 ,𝑝𝑝𝑏𝑏𝑌𝑌から

PMX によって 2 つの子𝑝𝑝𝑏𝑏𝑋𝑋′ , 𝑝𝑝𝑏𝑏𝑌𝑌′を生成する手続きは以下

のようになる： 

1. 交叉点を 2 ヶ所選ぶ．以下，交叉点は𝑖𝑖番目，および𝑗𝑗
番目の遺伝子座の直後とする(0 ≤ 𝑖𝑖 < 𝑗𝑗 ≤ 𝑛𝑛)． 

2. 親の遺伝子をそれぞれ子にコピーする．すなわち，

𝑝𝑝𝑏𝑏𝑋𝑋′
(𝑘𝑘) ≔ 𝑝𝑝𝑏𝑏𝑋𝑋

(𝑘𝑘), 𝑝𝑝𝑏𝑏𝑌𝑌′
(𝑘𝑘) ≔ 𝑝𝑝𝑏𝑏𝑌𝑌

(𝑘𝑘) (1 ≤ 𝑘𝑘 ≤ 𝑛𝑛)とする． 
3. 交叉点に挟まれた部分𝑝𝑝 (𝑖𝑖 + 1 ≤ 𝑝𝑝 ≤ 𝑗𝑗)に対して，次

の操作を行う． 
𝑝𝑝𝑏𝑏𝑌𝑌

(𝑝𝑝) = 𝑝𝑝𝑏𝑏𝑋𝑋′
(𝑞𝑞)

となる𝑞𝑞に対して，𝑝𝑝𝑏𝑏𝑋𝑋′
(𝑝𝑝)

と𝑝𝑝𝑏𝑏𝑋𝑋′
(𝑞𝑞)

を交換す

る．同様に，𝑝𝑝𝑏𝑏𝑋𝑋
(𝑝𝑝) = 𝑝𝑝𝑏𝑏𝑌𝑌′

(𝑟𝑟)
となる𝐺𝐺に対して，𝑝𝑝𝑏𝑏𝑌𝑌′

(𝑝𝑝)
と

𝑝𝑝𝑏𝑏𝑌𝑌′
(𝑟𝑟)

を交換する． 
 例えば，𝑝𝑝𝑏𝑏𝑋𝑋 = (𝑏𝑏2, 𝑏𝑏4, 𝑏𝑏5,𝑏𝑏1, 𝑏𝑏6,𝑏𝑏7, 𝑏𝑏3)， 
𝑝𝑝𝑏𝑏𝑌𝑌 = (𝑏𝑏3, 𝑏𝑏1, 𝑏𝑏4, 𝑏𝑏6, 𝑏𝑏2, 𝑏𝑏7,𝑏𝑏5)，𝑖𝑖 = 2，𝑗𝑗 = 4のとき， 
𝑝𝑝𝑏𝑏𝑋𝑋′ = �𝑏𝑏1, 𝑏𝑏5, 𝑏𝑏4, 𝑏𝑏6, 𝑏𝑏2, 𝑏𝑏7, 𝑏𝑏3�， 
𝑝𝑝𝑏𝑏𝑌𝑌′ = �𝑏𝑏3, 𝑏𝑏2, 𝑏𝑏5, 𝑏𝑏1, 𝑏𝑏6, 𝑏𝑏7, 𝑏𝑏4�となり，下線部が入れ替わる． 

2 つの個体𝐼𝐼𝑋𝑋 = (𝑝𝑝𝑏𝑏𝑋𝑋1, 𝑝𝑝𝑏𝑏𝑋𝑋2, 𝑝𝑝𝑏𝑏𝑋𝑋3)，𝐼𝐼𝑌𝑌 = (𝑝𝑝𝑏𝑏𝑌𝑌1, 𝑝𝑝𝑏𝑏𝑌𝑌2, 𝑝𝑝𝑏𝑏𝑌𝑌3)
か ら ， 2 つ の 子 𝐼𝐼𝑋𝑋′ = (𝑝𝑝𝑏𝑏𝑋𝑋′1, 𝑝𝑝𝑏𝑏𝑋𝑋′2, 𝑝𝑝𝑏𝑏𝑋𝑋′3) ， 𝐼𝐼𝑌𝑌′ =
(𝑝𝑝𝑏𝑏𝑌𝑌′1, 𝑝𝑝𝑏𝑏𝑌𝑌′2, 𝑝𝑝𝑏𝑏𝑌𝑌′3)を生成するためには，それぞれ，𝑝𝑝𝑏𝑏𝑋𝑋𝑖𝑖
と𝑝𝑝𝑏𝑏𝑌𝑌𝑖𝑖  (1 ≤ 𝑖𝑖 ≤ 3)から，PMX によって𝑝𝑝𝑏𝑏𝑋𝑋′𝑖𝑖と𝑝𝑝𝑏𝑏𝑌𝑌′𝑖𝑖を生成

する． 

3.6 突然変異 

種雄牛の順列 
𝑝𝑝𝑏𝑏 = �𝑏𝑏𝑖𝑖1 ,𝑏𝑏𝑖𝑖2 , … , 𝑏𝑏𝑖𝑖𝑗𝑗−1 ,𝑏𝑏𝑖𝑖𝑗𝑗 ,𝑏𝑏𝑖𝑖𝑗𝑗+1 , … , 𝑏𝑏𝑖𝑖𝑘𝑘−1 ,𝑏𝑏𝑖𝑖𝑘𝑘 ,𝑏𝑏𝑖𝑖𝑘𝑘+1 , … , 𝑏𝑏𝑖𝑖𝑛𝑛−1 ,𝑏𝑏𝑖𝑖𝑛𝑛� 

に対する突然変異とは，無作為に選んだ遺伝子座の遺伝子

𝑏𝑏𝑖𝑖𝑗𝑗と𝑏𝑏𝑖𝑖𝑘𝑘  (1 ≤ 𝑗𝑗 < 𝑘𝑘 ≤ 𝑛𝑛)を入れ替えることである．入れ替

えた結果は， 
𝑝𝑝𝑏𝑏′ = �𝑏𝑏𝑖𝑖1 ,𝑏𝑏𝑖𝑖2 , … , 𝑏𝑏𝑖𝑖𝑗𝑗−1 ,𝑏𝑏𝑖𝑖𝑘𝑘 ,𝑏𝑏𝑖𝑖𝑗𝑗+1 , … ,𝑏𝑏𝑖𝑖𝑘𝑘−1 ,𝑏𝑏𝑖𝑖𝑗𝑗 ,𝑏𝑏𝑖𝑖𝑘𝑘+1 , … , 𝑏𝑏𝑖𝑖𝑛𝑛−1 ,𝑏𝑏𝑖𝑖𝑛𝑛� 

となる． 
個 体 𝐼𝐼 = (𝑝𝑝𝑏𝑏1, 𝑝𝑝𝑏𝑏2, 𝑝𝑝𝑏𝑏3) の 突 然変 異 とは ，無 作 為 に

𝑝𝑝𝑏𝑏𝑖𝑖  (1 ≤ 𝑖𝑖 ≤ 3)を選び，選ばれた種雄牛の順列𝑝𝑝𝑏𝑏𝑖𝑖に対して，

突然変異を行うことである．𝑖𝑖 = 1のとき，個体𝐼𝐼の突然変

異は，𝐼𝐼′ = (𝑝𝑝𝑏𝑏1′ , 𝑝𝑝𝑏𝑏2, 𝑝𝑝𝑏𝑏3)となる．𝑖𝑖 = 2, 3のときも同様に

𝐼𝐼′ = (𝑝𝑝𝑏𝑏1, 𝑝𝑝𝑏𝑏2′ , 𝑝𝑝𝑏𝑏3)，または𝐼𝐼′ = (𝑝𝑝𝑏𝑏1, 𝑝𝑝𝑏𝑏2, 𝑝𝑝𝑏𝑏3′ )となる． 

4. まとめ 
本稿では，いわて短角牛の生産について，近郊係数の上

昇を抑えるように，GA を用いて 3 年間の交配計画を策定

する方法を設計した．今後，この設計をもとに，アルゴリ

ズムを実装し，[4]のいわて短角牛の管理台帳データベース

と連携する．その上で，どの程度まで近交係数の上昇が抑

えられるかを，シミュレーションを通じて見積もる．さら

に，雌牛の移動を許す場合の交配計画策定アルゴリズムの

設計も今後の課題である． 
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