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開催趣旨：水圏生物の資源変動は，水産業をはじめとする生態系サービスに直接的な影響を与える．また近年では，地球
温暖化の影響により，水圏生物の分布や漁獲物組成が変化しているという報告も多い．今後も持続的に水産生物を利用し
ていくためには，資源量調査や生物相のモニタリングが重要であるが，それらには多大な労力が必要である．さらに，希
少種をモニタリングする際には，できる限りその個体や資源に影響を与えない手法が必要となる．近年，環境DNAと呼ば
れる，水中に存在する生物由来のDNAを分析するモニタリング手法が開発され，その技術は急速に発展してきている．こ
の手法は，現場では水を採集するだけで済むため簡便であるとともに，対象生物を傷つけることもない．本シンポジウム
では，その手法の原理や近年の研究成果を紹介するとともに，北海道周辺の沿岸域における水圏生物への適用について議
論し，将来の水産生物のモニタリングに向けた布石としたい．

1.　環境DNAとは何か

源　利文（神戸大人間発達環境）

はじめに
海や川の水や堆積物の中にはさまざまな生物のDNAが存在
している．それは細菌などの目には見えない微生物のDNA
のほかに，魚などの大きな生物に由来する生体外のDNAを
も含む．このような，例えば水や堆積物などの中に存在す
るDNAを総称して環境DNA（environmental DNA; eDNA）
と呼ぶ．近年，特に水の中の環境DNAを解析することでそ

の水域にどのような生物がどのくらい生息しているかを推
定しようとする環境DNA分析と呼ばれる分析手法が急速に
発展しており（Ficetola et al., 2008; Jerde et al., 2011; Mina-
moto et al., 2012），本シンポジウムではそれがどのようなこ
とに利用可能であるのか，最新の話題が紹介される．本講
演では，シンポジウムのイントロダクションとして，環境
DNAとは一体何なのか，それを用いることでどのようなこ
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とが可能なのか等について概説する．

環境DNAの正体は？
魚などのマクロ生物の環境DNAはいったい何に由来し，ど
のような状態で環境中に存在するのであろうか．実は我々
はこのような単純な質問にすら正確な答えを有していない
のが現状である．一般的には，環境DNAは主にフンなどの
排泄物や体表粘液などの分泌物に由来すると考えられてい
る（Barnes and Turner, 2016）．しかし，どちらがより重要な
ソースなのかなど，詳しいことはまだわかっていない．
環境DNAはどのような状態で環境中に存在するのであ

ろうか．組織片のような比較的大きな状態で水中を漂って
いるのか，ミトコンドリアのような細胞小器官の状態なの
か，それとも裸のDNAか．これについてもまだはっきり
とした答えはないが，いくつかの先行研究や，我々の研究
室で行った研究の結果から，多くは1–10 μm程度のサイズ
の粒子状のものであることがわかっている（Turner et al., 
2014他）．また，DNA抽出の際にタンパク質を分解する酵
素を使うことでより効率的に回収できることから，タンパ
ク質に囲まれたような状態で存在していると考えられる
（Tsuji et al., 2017）．これらのことから，環境DNAは細胞
片あるいは細胞内小器官などの状態で環境中を漂っている
可能性が考えられる．

環境DNA分析の二つのアプローチ
環境DNA分析には大きく分けて，種特異的な検出と，メ
タバーコーディングの二つのアプローチがある（高原ほ
か，2016; 山中ほか，2016）．前者は，例えばある河川にオ
オサンショウウオが生息しているかどうかといった，特定
の生物種のDNAを検出することでその生物の在不在を推
定しようとするものであり（Fukumoto et al., 2015; 福岡ほ
か，2016他），後者は，例えば魚類なら魚類のDNAをまと
めて検出しようとするものである（Miya et al., 2015他）．
前者はより簡便で低コストであるが，特異的な検出系を作
成する手間が種ごとに必要になる．後者は解析コストがか
かるものの，一度に大量のデータが得られるメリットがあ
るため，必要に応じて使い分けされる．どちらの方法でも
DNA量を測ることで，生息数やバイオマスを相対的ある
いは絶対的に定量する技術の開発が進んでいる（Takahara 
et al., 2012; Yamamoto et al., 2016; Doi et al., 2017; Ushio et 
al., 2017）．
環境DNA分析が適用可能な生物種はさまざまである．

魚類や両生類などの脊椎動物のみならず，昆虫やエビ・カ
ニなどの節足動物（Ikeda et al., 2016），いわゆるクラゲ類
などの刺胞動物（Minamoto et al., 2017），あるいは水生植
物（Fujiwara et al., 2016; Matsuhashi et al., 2016）での検出
例も報告されており，おそらくはあらゆる生物種について
適用可能だと思われる．

環境DNA分析の注意点
分析にあたって行う作業は，ろ過，フィルターからの
DNA抽出，PCRなどの分子生物学的実験操作の3段階で
ある．これらの分析作業は特殊なものではないが，微量な
DNAを検出する実験であるため，通常の実験よりもコン
タミネーションへの注意が必要である．実験のすべての段
階において次亜塩素酸等を用いた器具のデコンタミネー
ションを行うことや，PCR前後で実験スペースを物理的に
隔離するなどの注意が必要である．また，結果の解釈にあ
たっては，既知の知見との整合性を十分に確認することが
望ましい．

研究開発段階から実装段階へ
マクロ生物の環境DNA分析は，初めての論文が世に出て
からまだ10年と経っていない若い技術である．通常，新
しい技術が研究開発の段階から実装段階へ至るまでに長い
時間を要するが，環境DNA分析はかなり早いペースで実
装段階に至りつつあるようである．そのために，本来行わ
れるべき基礎的な調査や実験が不十分な部分があり，でき
ることとできないことを十分に理解しないで見切り発車を
するとさまざまな問題が生じうる．今後は，環境DNA分
析を実装段階に移行するための課題についても十分に議論
し整理する必要があるだろう．
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2.　 魚類環境DNAメタバーコーディング：次世代シークエンサを用いた超並列多種分析システムの
紹介

宮　正樹（千葉博物館）

はじめに
ある水域の魚類群集の組成を明らかにするには，潜水観察
をしたり漁具を使って魚を捕るなど，多大な労力と費用が
かかるうえに長期間の調査が必要となる．さらに，日本産
の魚類だけでも4,000種以上いるため，魚種の同定を行う
ためには高度に専門的な知識と経験が必要となる．「どこ
にどんな魚がいるのか？」というシンプルな問いに答える
のは容易なことではない．

魚類環境DNAメタバーコーディング法の登場
Miya et al. （2015） が開発した魚類メタバーコーディング
（多種同時検出）の手法は，これまで魚類群集研究の足か
せとなってきたこれらの障害を乗り越える画期的なもので
ある．とくに，魚の体表の粘液や糞などとともに水中に放
出されたDNA（環境DNA）を利用することで，バケツ一
杯の水をくむだけで生息する魚種の概要を知ることができ
るようになったのは大きな成果である．

本手法の概要
環境DNAを用いたメタバーコーディングは，①採水；②
フィルターを用いた水のろ過；③フィルター上からの
DNA抽出；④ユニバーサルプライマーMiFishによる超可
変領域（ミトコンドリアの 12S rRNA遺伝子の断片約
170 bp）の増幅とシークエンスプライマーの付加（1st 

PCR）；⑤1st PCR産物に対するアダプターとインデクス配
列の付加（2nd PCR）；⑥次世代シークエンサMiSeqによ
る超並列シークエンシング；⑦出力されたデータの一次処
理とその解析からなる．最近，フィルターがプラスチック
製のカートリッジに封入されたステリベクスという製品を
用いたろ過・抽出法がMiya et al. （2016） によって開発され
た．この手法を用いることにより，環境DNAで大きな問
題となるコンタミネーションのリスクが大幅に軽減され，
なおかつDNAの収量も多くなったことは特筆される．

次世代シークエンサの威力
次世代シークエンサMiSeqから出力されるデータの規模は
想像を超えるもので，一昼夜のランで1500万リード（塩
基配列）が得られる．しかも，上記の⑤で1st PCR産物に
固有のインデクス（8塩基からなる配列）を付加すること
で，数百のサンプルを同時並行的に解析することができ
る．
この大量データに対して各種の一次処理を施した後に，

リファレンス配列と比較することによって魚種の判別が行
われる（リファレンス配列の充実度は世界の魚種3万数千
種のうち7000種ほど）．また，サンプリングから実験まで
は数日間で終わり，コンピュータによるデータ処理や解析
も数十分から数時間で終わる．
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結論と展望
魚類環境DNAメタバーコーディングにより，これまで行
われてきた魚類群集調査では得られない大規模なデータ
が，（実験設備さえ揃っていれば）誰でも簡便迅速に得ら
れるようになった．環境DNAメタバーコーディングに基
づく舞鶴湾の魚類群集解析に関する論文が今年になって出
版されたが （Yamamoto et al., 2017），調査はわずか1日で終
わり，論文の筆頭著者は魚類の専門的知識を持ち合わせな
い昆虫の専門家である．
実際に得られたデータを魚類の専門家に見せると，「水

の中を見てきたかのようなデータだ」と一様に驚きの声を
上げる．この大規模で質の高いデータをどのように利用す
るかが今後の課題となる．データをとる時空間の規模を広
げていけば，やがては魚類群集のダイナミクスの実態が明

らかになり，近未来の予報が可能になるのではないかと考
える．
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moto, S. Yamamoto, H. Yamanaka, H. Araki, M. Kondoh and W. 
Iwasaki （2015） MiFish, a set of universal PCR primers for metabar-
coding environmental DNA from fishes: Detection of more than 230 
subtropical marine species. R. Soc. Open Sci., 2, 150088.

Yamamoto, S., R. Masuda, Y. Sato, T. Sado, H. Araki, M. Kondoh, T. 
Minamoto and M. Miya （2017） Environmental DNA metabarcoding 
reveals local fish communities in a species-rich coastal sea. Sci. Rep., 
6, 40368.

3.　環境DNAメタバーコーディングで観る魚類群集

山本哲史（神戸大人間発達環境）

はじめに
海洋における魚類の調査には大変な労力が必要となる．例
えば，漁網などの捕獲器具を用いる場合には，網の目合な
どによって捕獲される種にバイアスがかかりうるため，魚
類相の網羅的な把握のためには網の種類を変えて何度も作
業する必要があるだろう．また，そこで捕獲された魚の種
同定には特別な知識が必要となる場合もある．

環境DNAメタバーコーディング法の検証
このような捕獲や目視による従来の魚類相調査における弱
点を補完する手法として，場合によっては従来法の代替手
法として魚類環境DNAメタバーコーディング法（魚類多種
同時解析法）が注目されている．この方法は，DNAバーコー
ディングを環境DNAサンプルへ適用した手法で，バーコー
ディング領域と呼ばれるDNA領域の塩基配列をもとに生息
魚類の種を明らかにする方法である．魚類環境DNAメタ
バーコーディング法で使われるユニバーサルプライマーの
開発は国際的にも熾烈であり，その開発での競われる点は，
「検出できる系統群の広さ」と「種レベルでの同定可能性」
である．日本ではMiya et al. （2015）がMiFishプライマーを
発表しており，現状では検出可能な系統群がもっとも広い．
さらに，環境サンプルから得られた塩基配列と比較するた
めのリファレンスデータベースの整備も進んでおり，多くの
魚種で種レベルでの同定が可能である．
しかし，このユニバーサルプライマーを用いたテストは

野外の海域ではほとんどない．問題の1つは，テストの「正
解」となる魚類リストが整備された野外の海域があまりな

い点である．そこで，本研究では，潜水目視による長期の
魚類相観測データがある舞鶴湾に着目し，MiFishプライ
マーを用いた環境DNAメタバーコーディング法の調査効
率を検証した （Yamamoto et al., 2017）．

方　法
解析のための海水は，2014年6月18日に舞鶴湾西湾で得
た．舞鶴湾西湾全体を網羅するため，採水地点は互いに約
400 m離れた格子状に配置し，各地点で表層水をバケツで，
海底付近の底層水をバンドン採水器で採取し，各1 Lを採
水した．また得られた海水は，47 mmのGF/Fガラス繊維
濾紙を用いて船上で直ちに濾過し，濾紙はDNA抽出まで

図1.　各地点での環境DNAによる検出種数．
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冷凍保存した．実験室では濾紙からDNAを抽出し，Mi-
Fishプライマーを用いてメタバーコーディング用のライブ
ラリを作成，MiSeqによる塩基配列の解析を行った．

結果
西湾全体で128種の魚類を検出した．河口に近い採水点で

は淡水魚を多く検出し，藻場付近では藻場に生息する魚種
を検出するなど，各採水地点付近の環境に応じた魚類相が
明らかとなった（図1）．これら128種の魚類は，益田玲爾
氏（京都大学）による14年間の目視観測で観察した魚類
の6割を含んでおり（図2），さらに目視観察よりも種数が
多い．また，本研究では西湾全体の採水を約6時間で終え
たが，この6時間の調査は，目視調査14回分の検出効率と
なると見積もられた．

引用文献
Miya, M., Y. Sato, T. Fukunaga, T. Sado, J. Y. Poulsen, K. Sato, T. Mina-

moto, S. Yamamoto, H. Yamanaka, H. Araki, M. Kondoh and W. 
Iwaksaki （2015） MiFish, a set of universal PCR primers for metaba-
rcoding environmental DNA from fishes: detection of more than 230 
subtropical marine species. R. Soc. Open Sci., 2, 150088.

Yamamoto, S., R. Masuda, Y. Sato, T. Sado, H. Araki, M. Kondoh, T. 
Minamoto and M. Miya （2017） Environmental DNA metabarcoding 
reveals local fish communities in a species-rich coastal sea. Sci. Rep. 
7, 40368.

4.　種の保全・資源管理へ向けた種内多様性の評価

山中裕樹（龍谷大理工）

はじめに
生物は同じ種であっても個体ごとにわずかに遺伝的に異
なっており，これは種内の遺伝的多様性と呼ばれている．
この種内多様性が高いほど，生息場所の物理化学的な環境
の変化や感染症といったリスクへの個体群の耐久力がある
と考えられている．例えば特定の遺伝子型に偏った，つま
り種内多様性が低い個体群では，ある感染症が蔓延した場
合には多くの個体が死亡してしまうリスクが高くなったり，
同じような環境選好性や行動をとる個体ばかりになって環
境変化の影響を大きく受けるといったことが考えられる．
こうした観点から，種の保全を考えるときには個体数だけ
ではなく種内多様性もしっかりと把握しておくべき基礎情
報であると言える．しかしながら，一般的な遺伝的多様性
の調査手法では，対象生物を直接捕獲して組織を採取して
DNA試料を得ねばならない．対象を捕獲したり，傷つけた
りといったことが避けられない現行の手法は，希少な種に
対してや，捕獲自体が困難な生物に対しては適用しにくい．

研究の目的
本研究は，環境水中に含まれる生物由来のDNA（環境
DNA）を対象とする環境DNA分析を種内多様性の評価に
利用するための技術開発を目的とした．これまで種の検出
に利用されてきた環境DNA分析を，種よりもさらに細か
な単位である個体群内の遺伝的多様性の解析へ拡張するこ

とが狙いである．DNA配列情報の読み取りには次世代
シークエンサー（NGS）を使用したが，出力されるデータ
の中にはPCRでの塩基取り込みエラーや塩基読み取り時
の誤読に由来する多数の偽の塩基配列データが含まれてい
ることが明らかとなった．これらの偽のデータ（実験過程
で生成された，実際には元試料に含まれていない塩基配列
データ）を実在する真のデータと区別するための解析技術
の開発も同時に進めた．

方　法
対象種はアユ（Plecoglossus altivelis altivelis）とし，ミトコ
ンドリア上のD-loop領域の塩基配列の差異に基づいた遺伝
型（ハプロタイプ）の分析が可能な検出系の開発を行った．
まず，対象領域を環境DNA試料中から特異的に増幅するプ
ライマーを新規に設計した．実験1では20尾のアユ仔魚を
個別飼育し，各水槽から仔魚の組織試料と飼育水を採取し，
個別にDNA抽出を行った．それぞれのDNAを前述のプラ
イマーを用いてPCRに供し，塩基配列のサンガーシークエ
ンスによってハプロタイプを決定した．実験2では，実験1
で用いたアユの仔魚20尾分の飼育水を混合した水から環境
DNAを抽出し，PCRののち，NGSを用いた塩基配列の網羅
的な読み取りを行った．PCR時には15回の反復を設け，そ
れぞれの反復ごとに結果を独立に解析した．検出された各
ハプロタイプの15反復における出現頻度，および既知の実

図2.　目視観察された種のなかでDNAでも検出した種．
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在するハプロタイプとの塩基配列の違い（類似度）を指標
として，データの真偽の判別を試みた．

結　果
実験1では，各個体から直接採取したDNAを分析したハ
プロタイプの情報とまったく同じ情報が飼育水に含まれて
いた環境DNAの分析から得られることを確認した．実験
2では飼育個体のハプロタイプすべてが出現頻度15回で検
出された一方で，多数の偽ハプロタイプがさまざまな頻度
で検出された．また，各ハプロタイプの塩基配列を既知の
ハプロタイプと比較し，その類似度から各ハプロタイプの

データが真である予測値を求め，設定した閾値を超えたも
のを真データとした．結果，出現頻度と既知のハプロタイ
プとの塩基配列の違いに基づいたデータクリーニングに
よって偽ハプロタイプ全体の99%を除外できた．

本技術の利用と展望
環境DNA分析による種内多様性評価技術は資金的，そし
て時間的な制約を受けにくく，広域かつ長期的なモニタリ
ングを実現する可能性が高い．希少種の保全や水産有用種
の資源管理で活用すれば，より効果の高い施策の立案に貢
献できると考えられる．

5.　 大量シーケンスと標準DNAを利用した魚類環境DNAの網羅的・定量的モニタリング： 
京都府舞鶴湾での解析事例

潮　雅之（JSTさきがけ，京大生態研）・村上弘章・益田玲爾（京大フィールド研）・ 
佐土哲也・宮　正樹（千葉博物館）・櫻井　翔・山中裕樹（龍谷大理工）・ 

源　利文（神戸大人間発達環境）・近藤倫生（龍谷大理工）

はじめに
海洋生態系の保全管理にはその海に生息する生物の種や数
の記載といった「定量的な生物多様性モニタリング」が欠
かせない．したがって，長期・高頻度・多種生物の定量的
な時系列データは海洋保全において非常に価値の高いもの
である．しかしながら，そのような時系列データの取得に
は時間的・労力的・金銭的なコストが必要となる．
近年，魚の体表から剥がれ落ちるなどして水中に漂う魚

由来のDNA（魚類環境DNA）を水サンプルから濾過し，
それらからDNAを抽出して解析を行うことで，対象とな
る水域にいる魚を目視観察などに頼らず検出できる「環境
DNA分析技術」が急速に発展してきた （Minamoto et al., 
2012; Takahara et al., 2012; Miya et al., 2015）. 環境DNA分析
ではこれまでに定量PCRを用いた単一種・定量的な分析，
もしくは Illumina MiSeqといった大量シーケンサーを用い
た網羅的（多種）・定性的な分析のどちらかが行われてき
た．しかしながら，効率的・より正確な海洋生態系のモニ
タリングのためには網羅的かつ定量的な分析方法の確立が
欠かせない．
本研究では京都府舞鶴湾の魚類群集を対象に内部標準

DNAと大量シーケンスを利用することで定量的かつ網羅
的な環境DNAモニタリングを可能とする手法の開発を試
みた（Ushio et al., 2017）．

材料と方法
まず，京都府舞鶴湾から週1回，1年分の海水濾過サンプル
（N=52）を取得し，それらから環境DNAを抽出した．抽出

した環境DNAそれぞれにサンプル中には存在しない魚の
DNA（本研究では東南アジア／アフリカ産の淡水魚の組織
抽出DNA）を内部標準DNAとして濃度既知の状態で5種
類添加した（Saurogobio immaculatus, 500 copies･μl-1; Elapi-
chthys bambusa, 250 copies･μl-1; Carassioides acuminatus, 100 
copies･μl-1; Labeo coubie, 50 copies･μl-1; Acanthopsoides 
gracilentus, 25 copies･μl-1）．これにより，内部標準DNAの
コピー数と検出される配列数の間の関係をサンプルごとに
表現できる．その後，内部標準DNAを加えた環境DNAサ
ンプルに魚類のユニバーサルプライマー（MiFish; Miya et 
al., 2015）を適用し12Sミトコンドリア領域を増幅し，さら
に Illumina MiSeqによる配列解析のためのアダプター配列
を付加した．構築したライブラリはMiSeq V2 Reagent Nano 
Kit for 2×150 PEを使用し，網羅的に配列を読んだ．

結果と考察
MiSeqによる解析の結果，52サンプル中80%以上のサンプ
ルで内部標準DNAのコピー数と検出配列数の間に決定係
数0.9以上という良好な検量線（線形な関係）を描くこと
ができた（図1）．本解析では52サンプルから合計70種以
上の魚のDNAが検出されたが，それらの検出配列数を検
量線を用いてDNAコピー数に変換した．その後，MiSeq
による定量結果を定量PCR法による定量結果と比較を
行った．定量PCRはTaqManプローブ法を用い，舞鶴湾で
特に優占するカタクチイワシを対象に解析した．その結
果，MiSeqを用いて定量したコピー数は定量PCRを用いて
定量したコピー数と有意な正の相関を示し，さらに多くの
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サンプルは1 : 1のラインに近い場所にプロットされた（図
2）．一方，一部のサンプルではMiSeqで定量した値に比べ
て定量PCRで定量した値が極端に低くなる場合が見られ
た（図2中の暗い点）．これらは標準DNAを用いて描いた
検量線の傾きが小さい点である場合が多く，これらのサン
プルでPCR増幅阻害が起こっている可能性が示唆された．
PCR増幅阻害が起こった場合，定量PCRではDNAコピー
数を過小評価してしまう可能性が高いが，MiSeqと標準
DNAを用いた解析の場合は，検量線の傾きとしてPCR増
幅阻害の程度を考慮したうえでの定量が可能となっている
と考えられた．
さらに，MiSeqと標準DNAを用いて測定したコピー数
を時系列データとしてみても，定量PCRで捉えられるも
のとほぼ同じ時間的動態を再現することができた（図3）．
これらの結果から，MiSeqと標準DNAを用いた解析では，
従来の定量PCRと遜色ない定量性を示しつつ，かつPCR

増幅阻害が起こるようなサンプルにおいてはより正確な定
量が行えている可能性が示唆された．
また，MiSeqと標準DNAを用いた解析では，多種の環
境DNAを一度に解析できるため適切なDNAコピー数の閾
値を設けることによって多様性の季節変動の解析も可能で
ある．例えば5 copies･μl-1以上の濃度でDNAが検出され
る魚種のみをカウントすることで舞鶴湾での出現魚種数の
季節変動を描くことができる（図4）．多少の変動はあるが，
6–10月頃に高く冬場に低い傾向があり，この傾向は潜水
目視観察による結果と一致している．
本研究により，内部標準DNAを利用した大量シーケン

ス解析によって一度に多種の魚類環境DNA量を定量PCR
と遜色ない精度で定量できることが示された．すなわち，
環境DNAサンプルを今回用いた手法を利用して解析する
ことで多種・高頻度・長期かつ定量的な時系列データをこ
れまでと比べて低い労力で得ることができるだろう．本手
法は将来的には効果的・効率的な海洋保全・管理を達成す
るための基盤である海洋生態系モニタリングに利用できる
と考えられる．

引用文献
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図1.　内部標準DNAのコピー数とMiSeqによる検出配列数の関係
の例．このような検量線を52サンプルすべてについて描いた
ところ，80%以上のサンプルで決定係数0.9以上であった．

図2.　内部標準DNAのコピー数とMiSeqによる検出配列数の関係の
例．x軸はMiSeqを用いて解析した「配列数」を検量線を用い
て「コピー数」に変換した値（Converted MiSeq reads）. y軸は定
量PCRでの測定値．点線は1 : 1の関係を示し，実線は線形回帰
の結果を示す．点の色は検量線の線形回帰の傾きを示す．

図4.　舞鶴湾で環境DNA解析によって検出される種数の季節変動．
同じ場所で長期的に行われている潜水目視観察による結果と
一致する傾向を示している．

図3.　内部標準DNAとMiSeqにより定量したカタクチイワシ環境
DNAコピー数の季節動態（実線）と定量PCRによるカタクチ
イワシ環境DNAコピー数の季節動態（点線）．両者は非常によ
く一致していた．
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6.　環境DNAを通して観る北海道の水圏生物

荒木仁志・神戸　崇・水本寛基・鎌田祥子・南波聡子（北大院農）・宮　正樹（千葉博物館）

はじめに
北方圏は熱帯などと比べ，一般に生物相が希薄と考えられ
ている．しかし，北方圏の生物は冬季に代表される厳しい
環境と闘いながら，独自のユニークな進化を遂げてきた．
その生活史や分布，行動や形態，適応様式は多岐にわたる
が，通年にわたる野外調査は困難な場合が多く，これら生
物の生態には未解明な点が多い．
近年演者らを含む日本人研究者グループを筆頭にさまざ

まな環境DNA研究技術の開発が進んでいる．環境DNAと
は野生生物の環境媒体から得られるDNAのことで，水圏
生物の場合は環境水由来のDNAを指す．通常，環境水中
にはわずかな量のDNAしか含まれていないが，これらを
効率よく回収・増幅し解析する最新の技術が環境DNA技
術と言える．この技術を使えば，少ない労力で多くの地点
において画一的な調査ができるばかりか，捕獲や目視に頼
らず非侵襲的に客観的な生物相の情報が得られることが期
待されている（Takahara et al., 2012; Miya et al., 2015など）．

材料と手法
本研究では，演者の研究室で過去4年にわたり収集・保存
した北海道の河川・沿岸水由来の環境DNAサンプルの一
部について解析を行い，魚類をはじめ野生水圏生物の
DNA検出を基に各調査対象種の分布や生物相を明らかに
するとともに，その問題点や改良点の洗い出しを行った．
道内のサンプルの殆どはワットマン社製のGF/Fフィル

ターの形で同研究室に冷凍保存されている．これらのサン
プルの多くは演者らにより収集されたものであるが，一部
サンプルについては北海道水研や道総研・内水面水産試験
場，栽培公社や複数のアセスメント系企業などの協力の下
に収集されており，その数は数千に上る．
このフィルターよりDNAeasyキットを用いてDNA抽出
を行った．抽出DNAを次世代シーケンサーで解析する場
合は魚類ユニバーサルプライマー（Miya et al., 2015）を，
定量PCRを用いてサケなどの特定種を対象とする場合は
種特異的プライマーと専用プローブを用いて増幅を行い，
可視化した．
定量PCR解析の場合は同研究室の所有するアジレン

ト・テクノロジー社のMx3000Pを用いて，次世代シーケ

ンサー解析の場合は千葉中央博の所有するイルミナ社の
MiSeqを用いて環境DNA解析を行った．

結果と考察
道内の環境水サンプルのほとんどすべてから何らかの生物
由来のDNA検出が認められた．例えば千歳川では季節ご
とに遡上・降河するサケマスのDNA消長が季節性を見事
に反映する形で認められるほか，河川のどこにいつどれだ
けの種類の魚類が共存・生息しているかを反映する結果と
なった．また，海洋沿岸域においても環境DNAの検出が
見られ，日本海側，オホーツク海，知床周辺，太平洋側と
いった北海道を取り巻く海洋の魚類相をうまく説明できる
結果が得られている（荒木，2017）．さらに，海洋深層水
を解析したところ表層には普段見られない魚類の検出も見
られ，水平方向のみならず垂直方向の魚類相解析にも本技
術が応用可能である可能性を示した．
北海道内には多種多様なサケマス類が生息するほか，世

界遺産である知床も抱え，陸圏・水圏を問わずユニークな
生態系を形成している．上記の結果は，環境DNA技術が
これらの生態系モニタリングはもちろん，生態系維持メカ
ニズムや希少種・外来種の分布解明に関して，大きな武器
の一つとなる可能性を示唆している．
環境DNA技術はまだ新しく，未解明の点も多い．技術
的にも日進月歩の状況にあるが，検出範囲や検出条件の検
討，検出感度の向上といった課題が解決すれば，これまで
とはまったく違う規模の野生生物管理が可能となることが
期待される．

引用文献
荒木仁志（2017）アクアネット．「環境DNA　～水から垣間見る魚
類相と生物多様性～」湊文社，東村山，46–50.

Miya, M., Y. Sato, T. Fukunaga, T. Sado, J. Y. Poulsen, K. Sato, T. Mina-
moto, S. Yamamoto, H. Yamanaka, H. Araki, M. Kondoh and W. 
Iwasaki （2015） MiFish, a set of universal PCR primers for metabar-
coding environmental DNA from fishes: Detection of more than 230 
subtropical marine species. R. Soc. Open Sci., 2: 150088.
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（2012） Estimation of fish biomass using environmental DNA. PLoS 
ONE 7: e35868.
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7.　環境DNAから見る絶滅危惧種イトウの回遊行動

水本寛基・荒木仁志（北大農）・宮　正樹（千葉博物館）

研究背景
イトウ（Parahucho perryi）は河川生態系における高次捕
食者で，日本最大の淡水魚である．本種はかつて北海道全
域に分布していたが，河川開発などの影響を受け生息域が
大幅に減少し，現在 IUCNのRed ListにおいてCRに分類さ
れる絶滅危惧種となっている（Rand, 2013）．
別寒辺牛川水系は北海道東部に位置するイトウに残され

た数少ない安定生息地の一つである（Fukushima et al., 
2011）．本水系においては，バイオテレメトリー等を用い
たイトウの回遊行動における研究が行われてきた（Honda 
et al., 2012）．しかしこれらの先行研究は研究手法の特性
上，イトウの捕獲が必須条件であるだけでなくサンプル数
も限られてしまうため，本水系におけるイトウの普遍的な
行動様式の解明には至っていない．またその行動様式の決
定要因についても，これまでの知見と同様に水温変動の影
響に言及するにとどまり，餌資源をめぐる生活史戦略につ
いては未解明のままである．

研究目的
本研究では，環境水中に含まれる水圏生物由来のDNAか
ら標的生物の在・不在を検出する「環境DNA技術」を用
いて，捕獲調査に頼らずにイトウの河川内分布の把握を試
みた．また複数の魚種を同時かつ網羅的に検出する次世代
シーケンサーによる解析と組み合わせ，「イトウの回遊行
動は特定の餌資源の在・不在に連動して引き起こされてい
る」という仮説の検証も行った．

研究方法
調査対象水域は別寒辺牛川水系および厚岸湖とし，四季を
通じた調査を行うため，6, 8, 11, 2月に別寒辺牛川上流か
ら河口部までの5地点，厚岸湖右岸・左岸の計7定点でサ
ンプリングを行った．本水域は冬になると結氷するため，
2月の調査においてはワカサギ釣り用のドリルで氷に穴を
あけサンプリングを行った．
各定点で採集した環境水は北海道大学厚岸臨海実験所に

持ち帰りその日の内に濾過を行った後，濾紙サンプルとし
て冷凍保存した．濾紙サンプルは北海道大学動物生態学研
究室に持ち帰った後，DNA抽出キット（DNeasy, Qiagen社）
でDNA抽出を行い，魚類用ユニバーサルプライマーであ
るMiFishプライマー（Miya et al., 2015）を用いてDNA解
析領域のPCR増幅を行った．最後に Illumina社のMiSeqを

用いて魚種判別を行った．

結果と考察
イトウのDNAは厚岸湖左岸を除くすべての地点において
検出されたが，1年を通してイトウのDNAが検出された地
点は存在しなかった．また，先行研究においてイトウは夏
季に高水温を避けるため上流で過ごすとされていたが，各
季節・地点における水温と検出されたイトウのDNAの量
の間に関係性は認められなかった．
本調査において淡水域で23種，汽水・海水域で21種，
合計44種の魚類が検出された．このうち淡水域で確認さ
れた15種についてはイトウの在・不在にかかわらず検出
されたが，残りの8種についてはイトウのDNAが検出さ
れたときにのみDNAが検出された．また汽水・海水域で
は，6月の厚岸湖右岸においてのみイトウのDNAが検出さ
れた．
以上2つの結果から，イトウの回遊行動は従来の定説の

ように「水温変化に連動して起こる」というわけではなく
「特定の餌資源の在・不在に連動して引き起こされている」
可能性が示唆された．このことから「回遊性魚類の生態学
的知見を非侵襲的に調査・追跡する道具」としての環境
DNA技術の新たな可能性が示された．
また同様の調査を道内でイトウの分布が確認されている

河川でも行うことで，イトウの在・不在が河川生態系に与
える影響を評価できるようになることが期待される．

引用文献
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— 309 —

シンポジウム

8.　環境DNAによる資源量推定に向けての水槽実験とフィールドでの検証

益田玲爾・村上弘章・高橋宏司（京大舞鶴水産実験所）・源　利文（神戸大人間発達環境）・宮　正樹（千葉博物館）

はじめに
環境DNA分析は，その感度の高さや効率性から，資源量
推定に関わる従来の手法の欠点を大きく補うことが期待さ
れる．本技術を現場で応用するうえで必要となる基礎情報
を集積するため，京大舞鶴水産実験所では水槽実験と
フィールド調査を行ってきた．本稿ではこれらを概観す
る．

水槽実験
マアジに特異的なプライマーを用いて，環境DNAの定量
性に関わる基礎的な実験を行った．500 Lの水槽に3尾の
マアジを収容し，海水を表層・中層または底層から採取
し，DNA量を測定したところ，中層の採水試料において
DNAの検出量は安定する傾向があった．そこで以下の実
験では，水槽の中央付近の中層からの排水をDNAの定量
に用いることにした．
水槽に1, 3, 10または30尾のマアジを収容し，DNA量を
測定した（堀内，2016）．検出されるDNA量は，水槽内の
個体密度に応じてほぼ直線的に増えた．
続いてDNA放出量の日周性について調べた（福本，

2015）. 200 l水槽に5尾のマアジを収容し，無給餌下で0, 6, 
12および18時に4日連続で採水した．同様の採水を舞鶴
水産実験所の桟橋でも行った．水槽内では採水時刻間で検
出量に違いが認められなかった．しかし桟橋では，18時
の採水において12時よりもDNAの検出量が有意に多かっ
た．このことから，マアジの移動や摂餌等の日周性を反映
してDNAの検出量が変化するものと考えられた．
さらに，異なる魚種を収容した際のDNA放出量につい

て調べた（村上ほか，未発表）．マアジとシマアジを単独
または混合で収容した場合，両魚種間で環境DNA放出量
に差は認められなかった．また両魚種を混合した条件で
DNA量が減ずることもなかった．

生簀実験
生簀にシマアジを収容し，ここから1, 10, 30, 100, 300, 600
および1000 mの地点で採水することにより， DNAの分散
範囲を推定した（村上ほか，2016）．生簀の除去後にも採
水を行った．シマアジのDNAは生簀に近い採水地点ほど
検出量が多く，全体の90%程度は30 m以内から検出され
た．生簀の除去から 1時間後にもDNAは検出されたが，
2時間後以降は検出されなかった．

潜水目視調査との対応
京都府舞鶴湾，福井県高浜町音海，および宮城県気仙沼市
舞根湾において，潜水目視調査を継続して行っている
（Masuda et al., 2016など）．これらの地点で採水した試料に
ついて環境DNAを抽出し，MiFishを用いたDNAメタバー
コーディングを試みた（益田ほか，未発表）．各地点で検
出された魚類群集は，当日の目視調査記録よりもむしろ，
それぞれの地点および近隣で過去に長期にわたり記録され
た魚類群集と類似した（図1）．また，気仙沼舞根では顕
著に冷水系の魚種が多いなど，調査地点の水温に対応した
魚類が検出された．

考　察
種特異的プライマーを用いた実験では，環境DNAを用い
た海産魚の生物量推定が十分に可能であることが示され
た．一方，受精卵から成魚にいたるまでのバイオマスあた
りの環境DNA放出量についても，資源量推定の現場で本
技術を用いるうえでは不可欠な情報である．また，繁殖や
被食といった生活史イベントにおいて多量のDNAが放出
される可能性も検討する必要がある．
ユニバーサルプライマーを用いた環境DNAメタバー
コーディングでは，広域かつ長期にわたる潜水目視調査の
結果と類似した情報が得られた．このことは，本手法が持
つ検出力の高さを示すものである．今後，参照配列のデー
タベースを充実させることにより，本手法は水産学や海洋
学の現場で急速に普及するものと期待できる．

図 1.　環境DNAメタバーコーディングと潜水目視調査結果とを
Bray-Curtis指数により比較し非計量多次元尺度（nMDS） で配
置した．メタバーコーディングの結果を四角で，当日に目視
記録された魚類群集を角丸四角で，周辺海域を含めた長期の
目視データを楕円で囲った．
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9.　流動モデルを用いた環境DNA濃度分布の再現

笠井亮秀・尹　錫鎭（北大院水産）

はじめに
近年の環境DNA技術の発展はめざましく，ある水域に生
息する魚類のメタバーコーディングが行われたり（Miya et 
al., 2015），生物量の推定が行われたりするようになった．
しかし，開放系である海域で環境DNAから生物量を正確
に推定するためには，生物から海水中に放出されたDNA
が，どのように輸送・拡散されるかを把握しておかなくて
はならない．本研究では，内湾域の詳細な物理環境を再現
できるモデルを開発し，それによって得られた流動場を用
いて，観測された環境DNA分布・濃度の再現を試みた．

方法
2014年6月18日に，舞鶴湾において魚探を用いたマアジ
の分布と環境DNA濃度の調査が行われた（Yamamoto et 
al., 2016）．そこでマアジの分布密度（と魚市場からの流出）

をもとにDNAを放出させ，その後のDNAの輸送・拡散を
シミュレーションした．
物理モデルはPOMを基にしたσ-coordinateモデルであ

り，外洋側の境界条件は若狭湾モデルのネスティングに
よって決定している．気象条件として舞鶴特別地域気象観
測所で観測された値を用い，伊佐津川ほか8河川から淡水
を流入させている．モデルによって得られた水温，塩分の
値を湾口部と湾中央部南側で観測された値と比較したとこ
ろ，両者がよく一致したことから，このモデルは舞鶴湾の
物理環境をよく再現できるものと判断した．
室内実験の結果を基に，マアジからのDNA放出量は1.2×

106 copies day-1 ind-1とし，海中に放出された後は0.66 day-1

の割合で分解されるものとした．

結果と考察
実験を行った6月18日は，上層では湾外に流出し，下層で
は湾内に向かって流入するという，エスチュアリー循環が
形成されていた．表層では西湾で環境DNA濃度が高く東
湾で低かった（図1）．これは西湾奥に存在する魚市場か
ら多量のマアジDNAが流出しているためである．一方下
層では，表層よりは東西間の濃度差が小さく，湾口部で低
く湾奥部で高いという結果が得られた．これは湾外から環
境DNA濃度の低い外洋水がエスチュアリー循環によって
湾内下層に流入するためである．そして，シミュレーショ
ンによって得られた結果と観測結果を比較したところ，両
者はよく一致した．

結論
池や湖のような閉じた水域では，環境DNA濃度が生物量
を反映しやすく，これまでにフィールド調査に基づく数多
くの成果が得られている．それに対し海洋は基本的には開
放系であり，放出されたDNAは流れに乗って輸送・拡散
される．そのような場合でも，流動場を正確に再現できれ
ば，魚の分布密度から環境DNAの分布を再現できること
が，本研究により示された．これにより，環境DNAの分

図 1.　観測（上）とシミュレーション（下）によるマアジ環境
DNAの分布．
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布から魚の量を知る道筋が得られた．
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11: e0149786.

10.　環境DNAによる魚類の個体数推定の可能性　統計モデルによる統合的アプローチ

深谷肇一（統計数理研究所）

はじめに
個体数は最も基本的な生態学的変数の1つであり，その推
定は水産学や生態学，野生生物管理学などにおいて根本的
な問題である．野外に生息する生物の数を見積もることに
は多くの難しさがあるものの，個体数を推定するための標
準的な調査法として捕獲再捕獲法，除去法，ライントラン
セクト法，区画法などが知られており，これらの方法に基
づく推定の手続きと調査計画には多くの研究がなされてい
る．しかしながら，こうした古典的な方法による個体数推
定ではいずれも個体の目視や捕獲が必要であり，要求され
る調査努力量は大きくなりがちである．

環境DNAの分布はどう決まるか？
これまでの研究により，水中の環境DNA濃度が生物量と
関連する場合があることが示唆されている．しかしなが
ら，開放系である野外生態系においては一般的に両者の関
連は条件依存的であると予想される．環境DNA濃度を手
がかりに背景にある個体数を推定するためには，少なくと
も環境DNAの時空間分布の成り立ちを考慮することが必
要になるだろう．環境DNAの時空間分布を決定する要因
としては，DNAの放出源となる生物の密度分布に加えて，
DNAの生成，移流・拡散，分解の各過程が考えられる．

環境DNAによる個体数推定のアプローチ
本研究では環境DNAを用いた個体数推定法として，対象
海域を離散的なメッシュに分割して環境DNAの濃度をシ
ミュレートする「トレーサーモデル」を用いて，その入力
値に相当するメッシュごとの個体数を逆問題として解くア
プローチを提案する．環境DNAの単位時間あたり・個体
あたりの放出率や分解率，シミュレーションを行う期間の
物理条件が定まれば，トレーサーモデルは個々のメッシュ
における個体数の関数として環境DNAの濃度分布を予測
できる．そこで，対象海域をカバーする複数の地点で環境
DNA濃度を測定し，トレーサーモデルによって環境DNA

データを最もよく説明できる個体数分布を統計的に推定す
ることを考える．

舞鶴湾のマアジ個体群への適用
舞鶴湾のマアジを対象として，上記のアプローチによる個
体数推定を試みた．2016年 6月 21日から 22日にかけて，
舞鶴湾内の100測点において採水調査を行った．採水は各
測点で表層，中層，底層の3つの深度で行い，マアジに特
異的なプライマーを用いた定量PCRにより，各サンプル
に含まれるマアジ由来の環境DNAの濃度を測定した．こ
うして得られた環境DNAのデータに対して，同時期の舞
鶴湾における環境DNAの移流・拡散をシミュレートする
トレーサーモデルを当てはめて舞鶴湾内のマアジの個体数
を推定した．環境DNAの放出率および分解率は水槽実験
から得られた値を用いた（Jo et al., in press）．
また，環境DNAから推定された個体数を検証するため

のデータとして，同時期に計量魚群探知機による個体数推
定を行った．採水調査と同じ日に，採水地点を結ぶ測線で
38 kHzおよび120 kHzの音響反射強度データを取得した．
周波数差を用いた判別法によりマアジの反応を特定し，舞
鶴湾内のマアジの個体数を求めた．
調査時期のマアジの大きさを3 cm，重量を1 gと仮定す
ると，環境DNAから推定された湾内のマアジ個体数は
7013万（95%信用区間：5120万–9815万）と推定された．
ただし，舞鶴漁港の近傍で見つかった極めて密度が高く推
定されたメッシュは魚市場からのDNAの流入を反映した
ものと考えられる（Yamamoto et al., 2016）．そこで，この
メッシュを除いて湾内の個体数を推定したところ，5672
万（95%信用区間：2615万–9060万）と推定された．一方，
計量魚群探知機によるマアジの推定個体数は 3600万で
あった．市場の影響を考慮した場合の環境DNAから推定
された個体数は計量魚群探知機による推定の1.6倍程度で
あり，またその95%信用区間は魚群探知機による推定値
を含んでいることから，環境DNAによる推定値は計量魚
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群探知機の推定値に極めて近いと結論できる．

結論と展望
本研究では，環境DNAの生成，移流・拡散，分解に関す
る情報と環境DNAの時空間分布データを統合して，対象
海域における魚類の個体数を推定するアプローチを提示し
た．個体数分布を入力として環境DNAの分布を予測する
モデルが得られていれば，個体数の推定値は環境DNA濃
度データを所与とした逆問題の解として得ることができ
る．こうした個体数推定の手続きがあれば，環境DNAを
水産資源評価のための新しいツールとして利用することが
できるかもしれない．トレーサーモデルは，あるメッシュ
に存在する環境DNAがどのメッシュに由来するものであ

るかを明らかにすることができるため，環境DNAのサン
プリング計画を事前に検討するうえでも有用である．

引用文献
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11: e0149786.

11.　水産の立場から環境DNAへの期待

中田　薫・小林敬典（水研機構）

はじめに
2011年より開始された JSTのCREST「海洋生物多様性の
保全・再生に資する基盤技術の創出（生物多様性領域）」
では，海洋の生物多様性と生態系を把握するためにさまざ
まな先進的計測技術が開発されてきた．本研究集会でも報
告されているように，生物多様性領域の「環境DNAに基
づく魚類群集の定量モニタリングと生態系評価手法の開
発」においても多くの成果が得られてきた．一方，本年
4月に策定された新たな水産基本計画では，資源管理の高
度化・拡充とそのための資源評価の精度向上が強く打ち出
された．このため，「新たな解析手法」の導入等により資
源評価の精度向上を図ることが，戦略的に推進すべき調
査・研究・技術開発課題に位置づけられたところである．
ここでは，資源評価の高精度化に焦点をあて，「新たな解
析手法」としての環境DNAの可能性とその活用に際して
解決すべき課題について述べる．

資源評価・資源研究への環境DNA適用への期待
通常，資源評価や資源研究で必要となる魚類試料は，ター
ゲットとなる種類やその発育段階，分布特性や行動特性等
に応じてさまざまな漁具や手法を使い分けて採集される．
これに対し，環境DNAを用いた解析では基本的には海水
を採取すればよく，漁船やボランティアシップによる採水
や自動観測機による時系列採集なども活用して時空間的に
広い範囲から多数の試料を容易に得ることが可能である．
また，NGSの速い進化により，分析時間やコストの大幅
削減が可能となった．さらに，コンピューター能力の増大
やMitoFishなどのデータベースの構築，digital DNAチップ

などの周辺技術の開発・整備により，環境DNAを水産資
源の調査・研究に適用することのハードルは大きく下がり
つつある．
環境DNA解析では生態系を構成するさまざまな生物に
関わる情報を取得することが可能である．新たな水産基本
計画では，沿岸種で漁獲の落ち込みが激しい資源評価未実
施種を資源評価の対象に加えることを検討するとしてい
る．環境DNA解析は，これまでのデータ蓄積が少ないこ
とが想定されるこうした種類の分布や出現情報の蓄積に役
立つと考える．また，気候変動の影響が顕在化する中で，
資源変動メカニズムの解明は古くて新しい課題となってい
る．気候変動の影響は生態系全体に及び，資源変動には魚
どうしの種間関係が重要との解析結果もある．しかし，こ
れらについての研究の多くが個々の資源と環境要因の関係
の把握や，個々の種と環境要因との関係の比較にとどまっ
ている．環境DNA解析の導入により，気候変動に伴う生
態系全体の変動を把握して変動メカニズムに迫る情報を効
率的に得ることができると期待する．

環境DNA活用の課題
資源評価等で環境DNAを活用する場合には，主要な魚種
の定量性の確保は避けては通れない課題である．また，環
境DNAデータ解析結果そのものを主要な資源評価のツー
ルとするのか，既存手法の精度を上げるための補完的な
データとするのか，さらには相対的な変動を捉えてメカニ
ズム研究に用いるのか，ほかの計測手法との比較を行い，
その状況を踏まえて判断し活用することになるだろう．
また，資源評価や資源研究に必要な試水を採取し，それ
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ぞれの試水から多種多様な生物のDNAデータを取得する
となると，それはまさにビッグデータの世界である．個々
の研究者レベルで対応できる課題ではなく，組織あるいは
省庁レベルで対応すべきこととなろうが，大量のデータを
蓄積し，インフォマティシャンでなくとも必要な生物情報
を抽出・活用でき，さらにそれらと海洋環境データや，数
値モデルによる再解析値等と合わせて解析できるような
データベースの構築・維持と解析ツールなど必要なシステ
ムを開発・整備することが重要となる．

おわりに
水産分野における環境DNAの活用は資源評価や資源研究
に限ったものではなく，赤潮予測や魚病予測，漁場環境保
全等の機能探索への活用等に関する研究が進められてき
た．ここ数年のゲノム関係の技術の進歩を考えれば，水産
分野における環境DNAの解析技術や解析で得られた情報
の活用範囲は，今後大きく広がるものと期待される．

12.　環境DNAを利用した水産生物観測にむけて

近藤倫生（龍谷大理工）

はじめに
生物資源管理には，資源となる生物の量や分布，齢・サイ
ズ構成といった資源情報の把握が欠かせない（クラーク，
1989; Food and Agriculture Organization of the United Nations, 
1997）．水産資源の管理のため，日本では漁獲統計や捕獲
等に基づく様々な方法で生物資源情報の収集・資源評価が
行われ，資源管理に活用されてきた（水産庁・水産総合研
究センター，2017; http://abchan.fra.go.jp/index.html，2017
年7月31日）．漁獲や観測から得られた資源情報は，資源
評価報告書として取りまとめられ，漁獲可能量（TAC）設
定など資源の適切な管理に活用されている（水産庁増殖推
進部，2017）．
環境DNA技術とは，環境水中に含まれる生物由来の

DNAを分析することで生態系情報を得ようとする技術を
さす（源ほか，2016; 高原ほか，2016; 山中ほか，2016）．
ここ数年の間に，環境DNA技術は大きく発展しており，
魚類をはじめとする生物の在不在判定はもとより，生物量
の推定，生物相の把握等への活用が進んできた．

観測とスケール：気象観測に学ぶ
魚のような大型の生物を対象とした環境DNA技術はまだ歴
史が浅い．したがって，この技術が，生物資源管理におい
て，今後どのような役割を担うようになるかはまだ不透明
である．それはきっと，技術の発展や改善とともに提案・
テストされ，今後，次第に明らかになっていくと想像され
る．それでも，環境DNA技術の開発やその活用をこれから
進めようとする者にとって，今後の見通しを持っておくこ
とは有益であろう．そこで本稿では，生物資源観測とは異
なる，他分野の環境観測において，どのような観測手法が
いかにして活用されているかを概観することで，生物観測
における今後の環境DNA技術の展開を占ってみたい．
着目するのは気象観測である．気象観測の分野では，国

際的な基準に基づいて気象観測データが継続的に収集され
ており，情報通信網を通じてリアルタイムで国内及び世界
の国々に配信され，また気象予報等の社会活動と密接に関
わりながら活用されている（石原・津田，2012）．気象観
測は，将来の生態系観測システムを構築する上で，ひとつ
の優良な「お手本」と言えるかもしれない．
気象観測の手法は多様である（http://www.jma.go.jp/jma/

kishou/know/kansoku/weather_obs.html，2017年 7月 31日）．
日本では，全国1300地点に設置された地域気象観測シス
テム観測（アメダス）網において，降水量以外にも，観測
点によって風向・風速・気温・日照時間などの基礎的情報
を自動的に得る仕組みが構築されている．また60地点の
気象台・測候所では，観測者の目視により，視程・現在天
気・大気現象などのより詳細なデータも併せて収集されて
いる．さらに，全国20地点に設置された気象ドップラー
レーダー観測網は全国をカバーする雨・雪の分布や強度，
風向や風速の観測を可能にしているし，さらに広域の大気
現象をカバーするため，観測気象衛星によって，可視光か
ら目に見えない赤外線までのさまざまな波長帯の電磁波を
利用した観測も行われている．
この気象観測における観測手法の多様性は，大気現象の
時空間スケールの多様性をカバーするのに役立っている
（http://www.jma.go.jp/jma/kishou/know/whitep/1-1-2.html，

2017年7月31日）．ひと口に大気現象といっても，そのス
ケールは一定ではない．例えば，水平スケールが数千kmに
もおよぶ高気圧・低気圧といった現象から，水平スケール
が一回り小さい台風や前線，さらに小さい数十～数百kmス
ケールの現象である積乱雲や積雲，数kmのスケールで生
じる竜巻やダウンバーストまで，スケールには大きな幅が
ある．これらの大気現象を把握するには，特有の異なる水
平分解能や観測高度に対応した観測手法が必要とされる．



— 314 —

水産海洋研究　第81巻　第4号

生物観測における環境DNA観測の位置づけ
では，水産生物観測で利用される諸手法はどのようなス
ケールで特徴付けられるだろうか．ここでは，潜水目視・
トロール網・音響計測の3つの主要観測手法に着目し，時
空間スケールと解像度，生物情報の細かさに注目してその
特徴を概観してみたい（国土交通省水管理・国土保全局河
川環境課，2016; http://abchan.fra.go.jp，2017年7月31日）．

3つの生物観測手法の中でも最も空間解像度が高いのは
潜水目視であろう．これは潜水者による直接観察なので，
非常に高い空間解像度での生物個体の位置特定，種の判別
や詳細な行動の観察を可能にする．しかし，観測できる場
所に制限が生じるし，潜水時間の制限を受けるため長期・
多地点の観測には向かないだろう．潜水目視は，限られた
時空間範囲で種特定をしたり，詳細な行動情報を得たりす
る手段に位置づけられると思われる．より広域（数百m～
数km）での種組成調査には，トロール網等を利用した捕
獲調査がある（藤原ほか，2008）．しかし，この手法では，
トロール網の曳網距離（数百～数千m）以下の解像度では
捕獲位置を特定できないし，大規模な調査に伴う大きな人
的・時間的・経済的コストが必要になるという制限があ
る．音響を利用した計測には，それに比べるとずっと高い
空間解像度の情報を取得できる利点がある（海洋音響学
会，2004）．しかし，この手法では，生物を直接に観察す
るわけではないので，種判別や体長といった生物情報の取
得に難しさがある．
既存の生物調査手法と比較したとき，環境DNA調査に

は現場での「省労力・省時間性」という，非常に大きな優
位性がある．しばしば「バケツ一杯の水」を用いた調査と
呼ばれるように，調査海域での作業は採水のみなので，環
境DNA調査は容易に多数回の実施が可能で，その結果と
して多地点・高頻度での調査が可能となるのである（Ya-
mamoto et al., 2016）．さらに，DNA配列情報の種特異性に
基づく，高い分類解像能，多種網羅性も環境DNA調査の
重要な特徴である（Miya et al., 2015）．メタバーコーディ
ングの手法を利用すれば，一度の採水から多数回の潜水調
査に匹敵する多数の種検出が可能となる（Yamamoto et al., 
2017）．そして，これらの優位性の帰結として，環境DNA
調査は，これまでの調査にはない「ビッグデータ性」を生
物調査にもたらすことになる．
環境DNA調査の省労力・省時間性，あるいは多種網羅

性といった有利性は，DNAを用いた間接的観測であるこ
とから生じているが，その弱点もまた観測が間接的である
ことから生じる．第一に，生物由来のDNAは，水の動き
に連れて移流・拡散するので一回の採水調査がカバーする
空間範囲が不明確になりがちである（Yamamoto et al., 
2016）．海のような水が複雑に動く水域では，「バケツ一杯
の水」が反映する空間範囲も一定ではなく，時とともに大
きく変動してしまう可能性がある．第二に，時間解像度に

も不明確さがある．水槽実験による分解速度推定実験か
ら，環境DNAは過去数日くらいの情報を持っていると考
えられるものの，これも環境条件によって変動するものと
想像される（Tsuji et al., 2017）．だが，環境DNA調査の間
接性に由来するこれらの不確実性も，同一地点における調
査の回数を増やすことである程度解決できるかもしれな
い．コンタミネーションに伴う偽陽性の問題も，調査地点
や回数を増やすことで異常値として検出できるようになる
ことが期待される．

これからの展開
環境DNA観測網が構築されれば，数百～数千種にも及ぶ
生物種を網羅した，広域の多地点時系列データが得られる
ようになるだろう．このような，我々がいまだ手にしたこ
とのないデータによって，生物資源管理のあり方は大きく
変わるだろう．第一に，広域多地点調査によって，これま
でにない精度での生物分布情報，もしくは生物の移動・回
遊情報が得られるようになるだろう．その結果，資源量・
分布把握が容易になり，資源管理の精度も大きく上昇する
だろう．第二に，連続採水による時系列データが得られる
ことで，生物資源動態の背後にあるプロセスに関する情報
が得られる可能性がある．なぜなら，時系列データには，
要素間の相互作用や因果関係に関する情報が含まれるため
である．
環境DNA観測に基づく生物資源管理システムの構築の
ためには，乗り越えるべき課題は多い．第一に，広域多地
点での観測を連続的に行うためには，その精度を維持する
観測システムの構築が不可欠である．生物情報のシステマ
ティックな取得を可能にする全国への採水調査地点の設
置，試料水分析の効率化と同時に，取得データの質を保証
する認証システムの構築が必要となる．第二に，高精度の
生物情報は，漁獲効率の上昇を通じて，生物資源の適切な
利用を今よりもさらに困難にしてしまうかもしれない．高
精度の生物資源情報の公開範囲や取り扱いに関するルール
づくりが必要になるだろう．第三に，環境DNAデータに
基づく研究のためには，生態系大規模データを解析するた
めの新たな理論的ツールの開発が進展する必要がある．持
続的な環境DNA観測の体制づくり，それを支える科学技
術開発への支援，観測データの適切な活用法の設定の三者
が一体となって進むことが期待される．
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