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抄録 

環境DNAメタバーコーディング法による河川魚類相調査の有効性を検証するため，本手法による

調査結果を既存の採捕調査の結果と比較した．新潟県佐渡島の14河川における比較の結果，環境

DNAメタバーコーディング法は，採捕調査で生息が確認されている魚種の95%を検出した．また，

個々の河川・魚種でみた両手法間の検出／不検出の一致率も82%と高かった．これに加えて，環境

DNAメタバーコーディング法は，採捕調査と比べて調査河川全体で12種類，河川ごとで平均2.5種類

多く魚種を検出した．この検出種類数の増加はとくに大きな河川において顕著であった．以上のこ

とから，環境DNAメタバーコーディング法は，従来の採捕調査と比べて十分検出力が高く，とくに

採捕効率が低下しやすい大規模河川では大きなアドバンテージを有する有効な魚類モニタリング

ツールであると考えられた． 

 

１． はじめに 

近年，人間活動の増大にともなう生物多様性の

喪失が危惧される中，定期的な生物モニタリング

実施の重要性はますます増している．しかし，野

外における生物モニタリングにはさまざまな困難

がともなう．たとえば，一般的な採捕調査では，生

物ごとの採捕方法の違いや調査地点の環境の制約

などにより，調査に費やす時間と労力はしばしば

大きなものとなる．また，そうした調査には，高度

な専門知識と分類技能を持つ人材を要するが，そ

うした人材は圧倒的に不足している[1]．さらに，希

少種の個体群調査や小規模生息地の群集調査では，

採捕行為やそれにともなう生息地の撹乱自体が集

団の存続に負の影響をもたらす可能性がある． 

こうした生物調査における課題に対して，環境

DNA 分析は有効なツールとなりうる．環境 DNA

分析は，土壌や水などの環境媒体中に存在する生

物由来 DNA，すなわち環境 DNA（environmental 

DNA，eDNA）を取り出し，生物情報を得る手法で

ある。本手法は，もともとは微生物の調査法とし

て発展したが，2008 年にフランスの研究グループ

が池から汲んだ少量の水でウシガエルの検出に成

功したと報告して以降[2]，マクロ生物への応用が

急速に進んだ．最近では，次世代シークエンサー

による DNA 配列決定処理の高速化やバイオイン

フォマティクスの発展にともなう配列解析アルゴ

リズムの実装などにより，ある特定の生物のみな

らず，多種を同時に検出可能な環境 DNA メタバー

コーディング[3]とよばれる技術が開発され，新た

な生物モニタリング手法として注目を集めている． 

環境 DNA メタバーコーディング法の利点は，現

地で行う作業が少量の環境媒体を採取するだけで

あり，きわめて簡便かつ非侵襲的な調査法である

ことである．とくに，川や海といった水圏の生物

を対象とした調査では，必要な作業はコップ 1 杯

ほどの水を汲むだけであることから，網や電気漁
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具を用いた採捕に比べて時間的・労力的コストは

はるかに小さく，環境への影響もほとんどない．

作業の簡便さがもたらす調査の迅速化・省力化は，

努力量あたりの調査地点数を増やし，これまでよ

りも広域的で高精細なモニタリングを可能にする．

さらに，土や水を採るだけという簡便さは，アマ

チュア研究者や市民ボランティアによる生物モニ

タリングの実施を可能にし，生物との共生を目指

した社会づくりにおける市民科学の役割をより大

きなものにするかもしれない[4-5]． 

こうした可能性と期待の一方で，環境 DNA メタ

バーコーディングは生まれたばかりの若い技術で

あり，得られる結果の精度やデータの特性につい

ての検討が必要である．そこで本研究では，新潟

県佐渡島の河川において，環境 DNA メタバーコー

ディング法による魚類相調査を行い，得られたデ

ータを従来の採捕調査に基づく魚類相データと比

較することで，本手法による調査結果の妥当性を

検証した．  

 

２． 方法 

2.1. 環境 DNA の採取 

2018 年 8 月 21 日から 26 日にかけて新潟県佐渡

島を流れる大小 121の独立河川において環境DNA

の採取を行なった（図 1）．各河川において，流水

部の表層水を採集し，10%塩化ベンザルコニウム

液を最終濃度 0.1%になるよう添加したのち，ペリ

ス タ ル テ ィ ッ ク ポ ン プ （ Geopump, Geotech 

Environmental Equipment）とステリベクス-HV フィ

ルター（ポアサイズ 0.45 µm, Merck）を用いてろ過

を行った（平均ろ過水量 380 mL，レンジ 80–550 

mL）．ろ過後のフィルターは遮光・冷蔵のうえ，実

験室に持ち帰った． 

 

2.2. 環境 DNA メタバーコーディング法 

上記のフィルター試料のうち，手網による採捕

調査に基づく魚類相情報（満尾世志人，飯田碧，北

橋隆史，未発表データ）が存在する 14 河川の試料

について，DNeasyBlood and Tissue Kit（Qiagen）に

より DNA を抽出した．抽出した DNA を魚類用ユ

ニバーサルプライマーMiFish[6]で増幅し，次世代シ

ーケンサー（MiSeq, Illmina）により塩基配列を分

析した．得られた塩基配列を MiFish パイプライン

処理[7]により解析し，種判別を行った．ただし，カ

ジカ類，フナ類，メダカ類，ヨシノボリ類，ミミズ

ハゼ類およびチチブ類では，解析対象 DNA 領域に

同属近縁種を識別するほどの変異が存在せず種判

別には至らなかったため，それぞれ複合種として

扱った． 

 

図 1．環境 DNA の採取を行なった地点（丸）および

そのうち採捕調査と環境 DNA 分析による魚類相の

比較を行った地点（黒丸） 

 

３． 結果 

全 14 河川を通じて採捕調査で検出された魚類

の種類数は 19（14 種，5 複合種）であった．この

うち 18 種類（95%）が環境 DNA メタバーコーデ

ィング法によっても検出された．また，14 河川に

おける 32 魚種（全 448 ケース）の検出／不検出に

関して 2 つの調査手法間の一致性を調べたところ，

両手法ともに検出したケースおよび不検出だった

ケースがそれぞれ 79 ケース（18%）および 285 ケ

ース（64%）であり，一致率は 82%であった（表

1）． 

採捕調査による結果との高い一致性の一方で，

環境 DNA メタバーコーディング法による検出種

類数は調査河川全体で 31（5 複合種，26 種）であ

り，採捕調査と比べて 12 種類も多かった．また，

河川ごとで見ると，環境 DNA メタバーコーディン

グ法は，採捕調査と比べて平均 2.5 種類多く魚種

を検出することが示された（表 2）．この環境 DNA
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メタバーコーディング法における検出種類数の増

加は，西三川，羽茂川，国府川，石田川などの相対

的に規模の大きな河川で顕著であった（図 2）． 

 
表 1．14 河川における全 32 魚種の検出／不検出に関

する調査手法間の一致性 
採捕 環境 DNA 

検出 不検出 合計 

検出  79 (18%) 24 (5%) 103 (23%) 

不検出  60 (13%) 285 (64%) 345 (77%) 

合計 139 (31%) 309 (69%) 448 (100%) 

 
表 2．14 河川における調査手法間の検出魚種数の差 
 環境 DNA 採捕 差 

平均 9.9 7.4 2.5 

(標準偏差) (4.6) (1.6) (3.7) 

 

 

図 2．14 河川における調査手法間の検出分類群数（複

合種および種）の違い 

 

４． 考察 

本研究は，環境 DNA メタバーコーディング法の

魚類モニタリングツールとしての有用性をあらた

めて示した．従来の採捕調査との比較結果から明

らかなように，本手法の検出力は極めて高く，少

ない時間と労力で従来の採捕調査と同等かそれ以

上の質の魚類相データを得ることができる．そう

した環境 DNA メタバーコーディング法のアドバ

ンテージは，網や電気漁具などによる採捕の効率

が低下する大規模河川でとくに大きなものになる

だろう．今後，この環境 DNA メタバーコーディン

グ法が，魚類はもちろんさまざまな生物のモニタ

リング手法としての地位を確立し，生物多様性の

研究やその保全管理に広く活用されることが期待

される． 
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