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戦略的創造研究推進事業 ＣＲＥＳＴ 
「海洋生物多様性および生態系の保全・再生に資する基盤技術の創出」研究領域 

研究総括 小池 勲夫 東京大学 名誉教授 
 

ご挨拶 
 

2011 年に開始された JST/CREST の海洋生物多様性領域も今年で最終年度を迎えました。

この領域では、海洋の生物多様性および生態系を把握するための先進的な計測技術と将来

予測に資するモデルに関する研究開発を行って来ました。この間、400名以上の研究者・

大学院学生がこの領域に参加して研究開発が行われましたが、最後の 2年間は開発した多

くの技術を組み合わせて実際の海域に適用し、その有効性を確認するフィールドキャンペ

ーンを行って来ました。	

岩手県大槌湾を中心としたサケの回遊を、バイオロギングや環境 DNA、サケの個体に残

された各種元素の同位体による行動履歴や食性の把握などで複合的に解明するキャンペー

ンがその１つです。また、南の沖縄では現在海洋酸性化や温暖化などで危機的な状況にあ

るサンゴ礁の保全に資するため、この CREST で開発された AUVによるサンゴ礁の 3次元マ

ッピング、シングルセルゲノム技術による共生細菌群集の把握、自動測定装置による石灰

化の現場測定、環境 DNA や音響によるサンゴ礁魚類の把握などを組み合わせて調査を行い

ました。さらに海産魚類の網羅的な種組成の推定が環境 DNA で可能になったことを受け

て、全国規模での海産魚類の種組成の地図を作ることもフィールドキャンペーンとして行

いました。	

これら３つのフィールドキャンペーンの成果を受けて 2019 年に３回のシンポジウムを開

催します。	

この領域では海洋生物多様性や生態系の研究に資する技術開発を行い、多くの成果を挙

げることが出来ました。第１回となる今回は、急速に発展しつつある環境 DNA 技術の海産

魚類への展開を中心に、環境 DNA 技術の現在と今後の展開を報告します。ぜひこの分野で

の進展を実感して頂ければと思います。	

 

研究総括	 	 小池	 勲夫	

 

 

領域アドバイザー 

青木	 一郎 東京大学	 名誉教授  松田	 裕之 横浜国立大学	 教授 
岸	 道郎 北海道大学	 名誉教授  三宅	 亮 東京大学	 教授 
黒川	 顕 国立遺伝学研究所	 教授  安岡	 善文 東京大学	 名誉教授 
中田	 薫 水産研究・教育機構	 理事  矢原	 徹一 九州大学	 教授 

西田	 睦	 琉球大学	 理事・副学長  和田	 英太郎 京都大学	 名誉教授 
藤井	 輝夫 東京大学	 教授    

外部評価委員 

瀧澤	 美奈子 帝国出版リンデン  古川	 恵太 笹川平和財団 海洋政策
研究所	 部長 
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環境 DNA 技術の現在：生態系観測の未来を展望する 
世話人：近藤倫生（東北大学） 

 

プログラム 
 

10:00 － 10:05   開会挨拶   

小池 勲夫 研究総括／東京大学 名誉教授 

 

10:05 － 10:10   共催者挨拶   

角南 篤 笹川平和財団海洋政策研究所 所長 

 

 

10:10－10:30 プロジェクトの紹介／環境 DNA 学会への発展につい

て 
近藤 倫生 

東北大学大学院生命科学研究科 教授 

 

 

10:30～11:10 環境 DNA 分析の発展と基礎的分析技術について 
源 利文 

神戸大学大学院人間発達環境学研究科 准教授 

 

 

11:10－11:20 休憩 
 

 

11:20 － 12:00 沿岸域における魚類バイオマスの推定の試み 
笠井 亮秀 

北海道大学大学院水産科学研究院 教授 

 

 

12:00 ～ 12:40 環境 DNA メタバーコーディング法による全国

一斉魚類相調査 2017 の概要 
宮 正樹 

千葉県立中央博物館生態・環境研究部 部長 

 

12:40-13:50   休憩 
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13:50 ～ 14:30 環境 DNA の水平分布と経時変化からの読み解く

魚類の生態 
益田 玲爾 

京都大学フィールド科学教育研究センター 准教授 

 

 

14:30 ～ 15:10 北海道における環境 DNA 調査研究と生態分野へ

の今後の展開 
荒木 仁志 

北海道大学大学院農学研究院 教授 

 
 

 

15:10 ～ 15:50 環境 DNA 技術の沿岸生態系管理での活用 

- 対馬暖流域の海洋保護区設計の事例 
清野 聡子 

九州大学大学院工学研究院 准教授 

 

 

15:50 ～ 16:25 総合討論 
近藤 倫生 

東北大学大学院生命科学研究科 教授 

 

16:25 ～ 16:30 閉会挨拶 
科学技術振興機構 

 

 

 

 

 

 

講演 ５ 

講演 ７ 

講演 ６ 
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プロジェクトの紹介／環境 DNA 学会への発展について 

近藤	倫生	 東北大学大学院生命科学研究科	 教授	

 

１．CREST「環境 DNA」プロジェクトは何を目指したか	

海洋生物の観測技術の確立には大きな社会的要請があります。水産資源の適切な管理・

利用のためには定量的観測が欠かせませんし、生態系保全のためには生物多様性の把握が

求められます。また、基礎科学の分野でも複雑な多種系に関する理論研究が発展し、これ

を実証する生物群集の定量技術開発が求められるようになってきました。捕獲や目視等に

頼る従来の生物調査法には、発見・捕獲の不確実性や魚種判別の困難さ、煩雑な事前処理・

事前情報の必要性、高い人的・時間的コスト等の克服すべき問題がありました。	

戦略的創造研究推進事業	CREST「海洋生物多様性および生態系の保全・再生に資する基

盤技術の創出」研究領域において研究課題「環境 DNA 分析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（研究代表	近藤倫生；以下、CREST 環境 DNA プロジェク

ト）」が開始されたのは、平成 25 年のことでした。環境 DNA とは土壌や水といった環境中

に存在する生物由来の DNA のことです。環境 DNA による生態系調査には、従来法に比べて

さまざまな優位性があります。現場の水試料を使った調査なので、魚を探し回ったり捕ま

えたりする必要がありませんし、非破壊的で、作業自体も比較的短時間で行うことができ

ます。また、種に特異的な DNA 配列を利用すれば、魚の形態的特徴に基づく種同定に関す

る専門的知識がなくても種解像度での生物判別ができます。また、環境 DNA を利用すれば、

一回の調査にかかる費用や時間も圧倒的に少なく済ませられる結果、多地点・高頻度での

大規模詳細観測ができるようになることが期待されます。環境 DNA を利用した生態系調査

の標準手法が開発されれば、世界で同時並行的に海産魚類の定量モニタリングが可能とな

るでしょうから、地球規模での漁業資源管理や保全への大きな貢献も期待されます。	

	

２．研究プロジェクトの成果	

5 年間にわたって進められた CREST 環境 DNA プロジェクトでは、環境 DNA を利用した生

物調査・観測に関わる４分野において様々な成果が得られました。	

一つ目の分野は「生物分布・生物量の定量モニタリング技術」です。ここでは効率的か

つ高精度な環境 DNA の回収・定量手法が確立されるとともに、水槽実験によって環境 DNA

の生成・分解過程が定量的に把握され、マアジやカタクチイワシを対象とした舞鶴湾全域

調査が実施されました。さらにこれらの基礎情報、丹後海・舞鶴湾での海洋環境を再現す

る物理モデル、統計モデルを有効に組み合わせることで、舞鶴湾全体のマアジ量の推定が

可能であることを実証しました 1)。また、ユニバーサルプライマーと次世代シーケンサを

用いた環境 DNA 定量手法を開発し、高頻度採水された試料を分析し、多魚種を対象とした

高頻度の環境 DNA 観測 2)にも成功しました。	

二つ目の分野は「魚類群集構造の種解像度モニタリング技術」です。環境中に存在する

環境 DNA から多数の生物種を同時に検出する環境 DNA メタバーコーディング法が開発され

ました。水族館を利用した実証実験では、リファレンス配列をもつ種の 93.3％に相当する

168 種の魚類の検出に成功しました 3)。また、舞鶴湾等の天然海水から得た環境 DNA 中か

らも、各海域を反映する魚種を検出することに成功した 4)ほか、全国沿岸の 500 以上の地
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点における環境 DNA 調査（全国一斉調査 2017）や多地点高頻度観測（全国一斉調査 2018）

を実施しました。これらの調査では、日本産沿岸性魚類約 3,000 種の 45%に相当する 1300

種もの魚種が検出され、種多様性の南北勾配や個々の種の分布パターンを把握（南方種の

北上傾向等や地理的分化）することができました。	

三つ目の分野は「非線形予測を応用した群集動態評価・予測技術」です。環境 DNA を利

用した生物観測からは多地点かつ高頻度の生態系ビッグデータが得られます。このデータ

からいかにして精度よく様々な生態系情報を抽出するかが、今後の生態系観測発展の鍵と

なることが期待されます。そこで多種の高頻度観測データから種間相互作用や生物群集安

定性を評価する手法を開発しました。この手法を利用して舞鶴湾の生物群集の観測データ

から生態系の安定性を評価した研究成果が Nature 誌において公表され 4)、また我々の実施

した高頻度環境 DNA 調査から得た多種環境 DNA 時系列データを解析することで、環境 DNA

時系列データに含まれる生態系情報が評価されました。	

第四の分野は、「海洋における環境 DNA を利用した種内多型解析手法の開発と応用」で

す。ここでは環境 DNA の定量性に加え種内多型を含めた実践的環境 DNA 解析手法の開発に

取り組みました。同時に各飼育池、および北日本におけるサケマス生息域から環境 DNA を

採取し、ミトコンドリア DNA および核 DNA を抽出、これら DNA の検出パターンを比較する

ことで、核 DNA からの環境 DNA 情報抽出手法の最適化手法が検討されました。	

	

３．環境 DNA 学会の設立と今後の展望	

CREST 環境 DNA プロジェクトが実施された数年の間に、環境 DNA 研究はめざましく発展

し、環境 DNA を利用した生態系観測を実施する体制が整いつつあります。環境 DNA 調査に

おける採水〜濾過を簡便に実施するための「調査キット」や「採水マニュアル」が作成さ

れ、環境 DNA 研究者と各地の研究・教育機関との共同体制も作られました。	

なかでも CREST 環境 DNA プロジェクトのメンバーが中心的な役割を果たした 2018 年の

一般社団法人	環境 DNA 学会（代表理事	近藤倫生）の設立は、本プロジェクトの最大の成

果の一つと言えるかもしれません。環境 DNA 学会は、環境 DNA 学を生態系の持続的利用や

環境保全など、人類全体の幸福に資する学問分野として育成・発展させることを目的とし

て設立されました。今後、研究活動支援や環境 DNA 技術の社会実装に求められる産学官連

携の「舞台装置」として機能していくことが期待されます。	

環境 DNA 技術を用いた生態系観測は、これから気象研究分野における気象観測のような

役割を担い、生態系の現状把握や異常検知、将来予測等における極めて重要な役割を果た

すようになると思われます。この実現を世界に先駆けて推進し、世界標準の技術を日本で

確立し、世界の研究・生態系管理体制を牽引する役割を果たしていければと考えています。	

	

（参考文献）	
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環境 DNA 分析の発展と基礎的分析技術について 

源	利文	 神戸大学人間発達環境学研究科	 准教授	

	

１．環境 DNA 分析の発展：微生物からマクロ生物へ	

	 ここ 10 年ほどの間に環境 DNA を用いて、そこに生息する生物の情報を得ようとする環

境 DNA 分析と呼ばれる技術が急速に発展しています。環境 DNA とは、環境中に存在する DNA

全般を指しています。たとえば海の水の中には、目に見えない細菌などの微生物から、ク

ジラなどの大型の生物まで様々な生物が生息していますが、それらの生物の遺伝子である

DNA がその水の中に大量に存在することがわかってきました。これを用いることで、どこ

にどんな生物がどれほどいるのかがわかるのではないかという、比較的単純なアイデアが

環境 DNA 分析の出発点です。	

	 環境 DNA 分析はもともと微生物の分析に用いられた技術です。例えば海の水を一杯汲め

ば、その水の中には多数の微生物が存在します。したがって、水から DNA を取り出して分

析することはごく自然なことでした。環境 DNA を用いた微生物分析の発展によって、環境

中には培養することができない様々な微生物が存在することが明らかになりました。一方

で、微生物ではない目に見える大きさの生物（マクロ生物）を分析対象とするようになっ

たのは 2008 年のフランスのチームの研究が最初でした。汲んできた水サンプルの中に対

象の生物がいなくても、その近くに生息するマクロ生物の DNA を調べることができたので

す。この研究が発表されて以来、環境 DNA 分析の対象にマクロ生物も含まれるようになり、

環境 DNA 分析は大きく発展しました。	

	

２．単一種を対象にした環境 DNA 分析	

	 上述のフランスの研究チームは、池におけるウシガエルのオタマジャクシの生息を環境

DNA 分析によって明らかにできることを見出しました。その後、世界中の研究者がマクロ

生物の環境 DNA 分析に取り組むようになり、国内でも池や湖などの淡水の止水域における

研究が盛んに行われるようになりました。対象の生物が比較的高密度に生息することや、

水の動きを考慮する必要がないことなどが、淡水の止水域で研究が発展した理由だと考え

られます。その後、河川でも研究が行われるようになり、国内におけるオオサンショウウ

オの生息域の把握など、流水でも環境 DNA 分析が可能であることが示される一方で、DNA

がどこから流れてきたのかなど、結果を解釈する上での課題も出てきています。	

	 初期の環境 DNA 分析では対象種の DNA があるかないか、つまり在不在を取り扱ってきま

したが、DNA の量を測ることで生物量（バイオマス）や個体数の推定が可能ではないかと

いう試みも行われるようになってきました。サンプル中の DNA の量は定量 PCR という手法

を用いて比較的簡単に測定することができます。これによって、例えば池に生息するコイ

の生物量と DNA 量の間に正の相関関係があることなどが示されました。また、河川におけ

るアユの生物量と DNA 量の相関なども調べられています。正の相関関係があるということ

は、少なくとも相対的に生物が多いか少ないかを知ることができるということを示してい

ますが、一方で絶対量の定量を行うためには様々な環境パラメーターとの関連を知る必要

があり、単純ではないことが理解されています。	

	 このように、淡水域において大きく発展した環境 DNA 分析ですが、海域への適用例は必
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ずしも多くありません。水の動きも生物の動きも淡水域より複雑な海域において、結果の

解釈に困難が生じることが明らかであったことが一つの原因だと思われます。さらに、た

とえば水揚げ漁港から流れ出す外因性の DNA の存在が結果を歪める可能性があることもわ

かってきました。このように、海域における環境 DNA 分析には淡水以上に多くの困難が存

在します。しかし、たとえば長鎖 DNA を用いて死魚から流出した DNA の情報をキャンセル

する手法が開発されるなど、それぞれの問題に対して解決するための技術も開発されてお

り、一歩ずつ成功へと近づいています。	

	

３．複数種を対象にした環境 DNA 分析	

	 環境 DNA 分析では複数種を同時に検出する技術も開発されています。つまり、一杯の水

サンプルから、そこに生息する魚種をまとめてリストアップすることもできるのです。こ

のような手法は環境 DNA メタバーコーディングと呼ばれ、特に魚類については世界最高レ

ベルの技術が CREST によって支援された私たちの研究チームによって開発されました。ま

た、魚類以外の生物種についても検出手法が開発されています。たとえば、私の研究室で

は両生類やトンボなどへの適用に成功しています。また、DNA 量をまとめて定量する手法

も開発がすすんでおり、どこにどのような生物がどれだけ生息しているのか、たった一杯

の水サンプルですべてを知ることができるようになる日も近づいていると考えられます。	

	

４．環境 DNA の正体に迫る	

	 このように、様々な応用可能性をもつ環境 DNA 分析ですが、いまだに環境 DNA の由来や

正体についてはわからないことが多くあります。糞や粘液に DNA が大量に含まれているの

は間違いないのですが、それが分析にどれほど寄与しているのかはわかりません。最近に

なって、サイズ分布の時間変化などがかなり分かるようになってきており、どうやら環境

DNA は細胞あるいは細胞小器官くらいのサイズのものが多いこと、生態からの放出後、次

第にサイズが小さくなっていくことなどが明らかになってきました。このあたりの情報を

より整理することで、環境 DNA 分析による定量の精緻化にもつながることが期待されます。	

	

（参考文献）	

1.	 Minamoto	 T	 et	 al.	 (2012)	 Surveillance	 of	 fish	 species	 composition	 using	

environmental	DNA.	Limnol	13:	193-197.	

2.	 Yamamoto	 S	 et	 al.	 (2016)	 Environmental	 DNA	 as	 a	 'snapshot'	 of	 fish	

distribution:	a	case	study	of	Japanese	jack	mackerel	in	Maizuru	Bay,	Sea	of	

Japan.	PLOS	ONE	11:	e1249786.	

3.	Yamamoto	S	et	al.	(2017)	Environmental	DNA	metabarcoding	reveals	local	fish	

communities	in	a	species-rich	coastal	sea.	Sci	Rep	7:	40368.	

4.	Jo	T	et	al.	(2017)	Rapid	degradation	of	longer	DNA	fragments	enables	the	

improved	estimation	of	distribution	and	biomass	using	environmental	DNA.	Mol	

Ecol	Resour	17:	e25-e33.	

5.	 Jo	 T	 et	 al.	 (印刷中)	 Effect	 of	 water	 temperature	 and	 fish	 biomass	 on	

environmental	DNA	shedding,	degradation,	and	size	distribution.	Ecol	Evol.
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沿岸域における魚類バイオマスの推定の試み 

笠井	亮秀	 北海道大学水産科学研究院	 教授	

 

１．はじめに	

これまで私たちは、海洋に生息している生物の量を調べるために、網を引いたり、釣り

をしたり、海底の泥を掘ったりと、様々な手法を用いて生物を採集してきました。そして

採集した生物の種類を特定し、個体ひとつひとつの大きさや重さを調べて、ようやくある

種の生物の量を大まかに推定することができます。一般に、水中の生物の量を知るのは大

変困難で、確かな技術にもとづく多大な労力が必要とされます。それでも、採集すること

が困難な生物もいますし、そもそも生物を採集できない場所もあります。	

しかしもし、ある場所の水を少しすくうだけで、その周囲にどんな生物がどれくらいい

るかが分かるとすれば、たいへん素晴らしいことです。それを可能にする技術が環境 DNA

手法です。この 10 年ほどの間に環境 DNA 技術はめざましく進歩し、ある水域に対象とす

る生物が生息しているか否かを知る手法としては、かなり確かなものになってきました。

現在その有用性は、様々な場所や生き物について確かめられています。今後は環境 DNA に

よって、ある生物が生息しているか否かだけでなく、その量も分かるようにしたい、とい

うのが私たちの目標です。	

	

２．これまでの研究	

	 2008 年にはじめて、大型動物の DNA が環境水中に分析可能な量含まれていると報告され

ました。水中に DNA があるならば、生物量が多いほど DNA 量も多いだろうと想像されます。

そこで 2010 年代に入って、カエルやイモリ等の両生類やコイ等の魚類について、まずは水

槽や実験池などの閉鎖空間の中で環境 DNA 量と生物量の関係を調べる研究が行われました。

その結果、生物量と DNA 量の間には概ね正の相関があることが分かってきました。これら

の研究結果は、環境 DNA 量から生物の個体数やバイオマスを推定することが可能であるこ

とを意味しています。	

	 しかし天然の河川や海域では、水槽や池とは違って、水が常に動いています。生物から

水中に放出された DNA は、この水の流れによって輸送・拡散されることは想像に難くあり

ません。つまり、他の場所から流されてきた DNA を感知してしまうと、本来はいない場所

に生物がいると誤って判断してしまう可能性があります。そのため、自然環境で環境 DNA

と生物量を定量的に比較するには、ある程度空間スケールを大きくとる必要があります。

例えば複数の河川において、河川ごとに得られた生物の量と環境 DNA 量を比較し、両者の

間に正の相関があることを示した研究があります。しかしながら、環境 DNA が水中でどの

ように輸送されるのかはケースバイケースでしょうし、分解・減衰していく様子は、種に

よって異なるかもしれません。水中における環境 DNA の振る舞いは複雑であり、単純な相

関を得ることは困難で、実際に生物量と環境 DNA 量が相関しない場合もあるようです。	

	

３．舞鶴湾におけるマアジのバイオマス推定	

	 2014 年 6 月と 2016 年 6 月に、舞鶴湾において魚群探知機を用いたマアジの分布と環境

DNA 濃度の調査が行われました 1)。ここではその結果を基に、環境 DNA 濃度から魚のバイ
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オマスを推定した試みを紹介します。	

海洋の場合は、川のように流れは一方向ではないし、風や潮汐によって流れが変わるな

ど、短時間のうちに流向・流速が変化することもあります。そのため、海洋生物の量と環

境 DNA 量の関係を調べるには、時間変化を伴う流れを精度よく把握しておかなくてはなり

ません。そこでまず私たちは、内湾域の詳細な流れを再現できる物理モデルを開発しまし

た 2)。このモデルは POM を基にした s-coordinate モデルです。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ます。気象条件としては舞鶴特別地域気象観

測所で観測された値を用い、また伊佐津川ほか 8 河川から淡水が流入するように設定され

ています。このようにして作成した物理モ

デルによって得られた水温や塩分が湾内で

観測された値を十分良い精度で再現できる

ことを確かめた後、この物理モデルによる

流動場を用いて、観測された環境 DNA 分布・

濃度の再現を試みました 3)。図 1 にその結

果を示します。表層の西湾で環境 DNA 濃度

が高く東湾で低いのは、西湾奥にある魚市

場から多量のマアジ DNA が流出しているた

めです。一方下層では、エスチュアリー循環

によって湾外から環境 DNA 濃度の低い外洋

水が湾内に流入するため、湾口部で低く湾

奥部で高くなります。概ねモデル結果と観

測結果は一致しているといえます。	

このようにマアジのバイオマスが環境

DNA 濃度と対応しているということは、海洋

でも環境 DNA 濃度からある生物の量を推定できる可能性があることを意味しています。対

象とする海域を細かなセルに分割し、あるセルの環境 DNA 濃度はそのセルの生物の個体密

度と周囲のセルがそのセルに与える寄与から計算できることに着目すれば、個体密度の推

定は正則化付き一般化線形モデル（GLM）の係数推定の問題に帰着できます。この統計手法

を舞鶴湾のマアジに適用したところ、湾内には点推定値で 2.23×107 匹（95%信頼区間は

0.77×107 匹～5.29×107 匹）と計算されました 4)。魚群探知機によって得られた推定値が

3.91×107匹ですから、良い精度で推定できていると言えるでしょう。	

現段階では、たった 1種の生物量推定のために、上にのべたような様々な実験やモデリ

ングが必要ですが、海洋において環境 DNA 濃度を調べることにより生物のバイオマスを推

定するという目標にむけての第一歩は踏み出せたものと思います。	

	

（参考文献）	

1.	Yamamoto	S	et	al.（2017）Sci	Rep	6:	40368.	

2.	Yoon	S,	Kasai	A（2017）Est	Coast	Shelf	Sci	198:	225-235.	

3.	笠井,	尹	(2018)	海洋と生物	234:	23-27.	

4.	Fukaya	K	et	al.	(2018)	bioRxiv	(https://doi.org/10.1101/482489)

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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環境 DNA メタバーコーディング法による全国一斉魚類相調査 2017 の概要 

宮	正樹	 千葉県立中央博物館	 生態環境研究部	 部長	

 

１．はじめに		

海や川で採取された環境 DNA には、マアジやコイなど特定の魚種だけでなく、そこに生

息する様々な魚種の DNA が含まれています。このような、多様な魚種に由来する DNA をま

とめて分析可能な量に増やし、その DNA 塩基配列を同時並列的に決定して生息魚種を判定

する方法をメタバーコーディング法（同時並列多種分析法）と呼びます。	

世界で初めて魚類環境 DNA をメタバーコーディング法で調査したのは、本プロジェクト

のメンバーでもある神戸大の源利文博士の研究グループです 1)。彼らは、京都府北部を流

れる由良川に生息する魚の環境 DNA をまとめて増幅する分子ツール（プライマー）を設計

して分析可能な量に増幅し、クローニングと呼ばれる手法で DNA 塩基配列を決定しました。

その結果、由良川の各地点に生息する 1〜5 種の魚を環境 DNA から同時並列的に検出する

ことに成功しました。ただし、この手法は由良川にしか使えない限定的なもので、DNA 塩

基配列の決定がクローニングという非常に手間がかかるものでした。	

その後、本プロジェクト「環境 DNA 分析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」が 2014 年 10 月に JST の戦略的創造研究推進事業（CREST）に採択されま

した。これまでミトコンドリアゲノム全長配列に基づき魚類の系統進化研究を行ってきた

私もメンバーに加えていただき、より普遍性が高いプライマー（どんな魚の DNA も増幅す

るプライマー）の設計と、次世代シークエンサーと呼ばれる最新の分析装置を用いた新た

な環境 DNA メタバーコーディング法の開発にチャレンジしました。	

今回の講演では、魚類環境 DNA メタバーコーディング法の基盤技術と周辺技術の開発に

関連する一連のストーリーと、それらを応用して 2017 年夏に行った全国一斉魚類相調査

の概要、そして得られた結果の一部についてお話ししたいと思います。	

	

２．基盤技術の開発	

魚類環境 DNA メタバーコーディング法で一番重要なのは、どんな魚の DNA 断片でも分析

可能な量に増やしてくれる分子ツール（プライマー）の開発になります。私は、種の識別

が可能な DNA 断片を全魚類を通じて網羅的に増幅してくれるプライマーの開発に成功し、

それを MiFish と名づけました 2)。	

MiFish プライマーが環境 DNA の分析に有効であることを示すには、いきなり天然の環境

水で試しても「正解」がわからないので評価のしようがありません。そこで私たちは正解

がわかっている水族館の水槽（沖縄美ら海水族館の 4つの水槽）で MiFish プライマーのパ

フォーマンスを評価することにしました。詳しいことは発表を聴いて頂くとして、結果的

にこれらの水槽で飼育されている 200 種近い魚の検出に成功し、これは飼育魚種の 93％に

相当することがわかりました。	

海や川など天然環境水でも、MiFish プライマーのパフォーマンスは予想以上のものでし

た。京都府の日本海側に位置する舞鶴湾では、たった 3時間の調査で 128 種もの魚類を検

出できました 3）。これは過去 14 年間の潜水調査で確認された 80 種を大幅に上回っていま

す。琵琶湖に流入する 51 河川で行われた調査では、それぞれの川の上流と下流で汲んだ水



 

 １１ 

から過去何十年にわたって記録された魚類の 95％以上が検出されました 4）。	

	

３．周辺技術の開発	

私たちは、MiFish プライマーを用いた環境 DNA の増幅とその塩基配列の決定という基盤

技術の開発に成功しました（以下、MiFish 法と呼ぶ）。この画期的な技術が普及するため

には、採水法、ろ過法、DNA 抽出法、次世代シークエンサーから出力される膨大なデータ

の処理法・解析法などさまざまな周辺技術を開発しなければなりません。詳しい話につい

ては発表を聴いて頂くとして、私たちは「いつでも、誰でも、どこでも」できる簡便な採

水法と現場ろ過法を考案しました。さらに、この現場ろ過でつかったフィルターから DNA

を効率よく抽出する方法を開発し 5)、調査で得られた膨大なデータを高速で処理・解析す

るパイプラインも開発しました。	

	

４．全国一斉魚類相調査	

こうした一連の基盤技術と周辺技術の開発が、2017 年夏に行われた全国一斉魚類相調査

を可能にしました。この調査には延べ 114 人の研究者や学生が参加し、北は宗谷岬、東は

納沙布岬、南は南硫黄島、西は与那国島にかけて、日本全国の沿岸をほぼ網羅する 528 地

点から環境 DNA のサンプルを得ました。この調査では 1地点で 2リットルの海水をろ過し

ましたから、合計 1056 リットルの海水をろ過したことになります。これは、ほぼ風呂桶一

杯の海水に相当します。わずかこれだけの海水から、日本の沿岸性魚類の多様性と分布に

ついてどれだけ判るのか、世界に類例を見ないチャレンジとなりました。	

MiFish 法を用いて環境 DNA を分析したところ、わずか 1000 リットル少々の海水から

1220 もの魚種を検出することができました。日本産の沿岸魚は約 2800 種いますから、種

数でみるとその 43.5%を検出できたことになります。1 地点当たりの検出種数には明瞭な

南高北低の傾向があることがわかりましたし、魚類群集組成の違いを分析してみると、明

瞭な地理的構造が見られることもわかりました。	

このように、私たちが開発した MiFish 法は日本産沿岸魚類の多様性と分布に一定の規

則性（パターン）があることを示しました。もちろん、このパターンは 2017 年夏のスナッ

プショットにすぎません。今後、このような多地点におけるサンプリングを高頻度かつ長

期間続けることによって、時々刻々と変化する魚類群集の変化をモニタリングできるはず

です。このようなモニタリングが実施され、魚類群集構造の動態に規則性が見出されれば、

それは魚類群集の短期予測につながるかもしれません。これが実現すれば、天気予報のよ

うに「明日のサンマ予報」や「週間マグロ予報」が可能になる日が来るかもしれません。	

	

（参考文献）	

1.	Minamoto	T	et	al.	(2012)	Limnology	13:	193–197	

2.	Miya	M	et	al.	(2015)	Royal	Society	Open	Science	2:	150088	

3.	Yamamoto	S	et	al.	(2017)	PLoS	ONE	11:	e0149786	

4.	Nakagawa	H	et	al.	(2018)	Freshwater	Biology	63:	569–580	

5.	Miya	M	et	al.	(2016)	Journal	of	Visualized	Experiments	(117):	e54741
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環境 DNA の水平分布と経時変化から読み解く魚類の生態 

益田	玲爾	 京都大学	舞鶴水産実験所	 准教授	

 

１．はじめに	

環境 DNA技術は魚の生態を調べる上でどれくらい有用なのでしょうか？	 そんな疑問に

答えるべく、海辺にある水産実験所の地の利を活かして行ってきた水槽実験やフィールド

調査の成果を紹介します。最初に研究対象としたマアジは、日本人なら誰もが食べたこと

のある水産重要種にして、舞鶴湾での潜水調査中に最も数が多く見られる魚です。	

	

２．水槽実験で答える素朴な疑問	

そもそも環境 DNAは魚の量の指標になりうるのでしょうか？	 まずはこの疑問に答える

ために、水槽に収容するマアジの数を 1、3、10 または 30 尾として飼育し、排水を採取し

て分析しました。その結果、環境 DNA の放出量は魚の個体数に応じてほぼ直線的に増える

ことが確認できました 1。	 	

次に、環境 DNA の放出が 1日のうちで変化するかを調べました。夜中の 0時から始めて

6 時間ごとに 4 日間採水してみると、水槽の排水から検出される環境 DNA の量は 1 日の時

間帯で変わりません。しかし、同じタイミングで実験所の桟橋から採水すると、検出され

るマアジの環境 DNA の量は早朝 6 時と夕方 6時に昼間よりも多いことがわかりました。		

異なる魚種の放出する環境 DNA 同士が干渉することはあるのでしょうか？	 マアジとシ

マアジを同じ水槽に入れて排水を分析したところ、単独の魚種で収容した場合と比較して、

個体あたりの環境 DNA の放出量には違いがありませんでした。	

	

３．生簀のシマアジから放たれる環境 DNA を追って	

環境 DNA が海でどれくらい分散するのかを調べるため、生簀を用いたフィールド実験を

行いました 2。実験所の桟橋に、舞鶴湾には生息しないはずのシマアジの入った生簀を設置

し、ここから最大 1000m までの範囲で段階的に距離を変え、かつ 2日間にわたり採水しま

した。続いて生簀を除去し同様に採水します。採水試料を分析すると、環境 DNA が検出さ

れた地点のうち 80%は生簀から 30m 以内でした。また生簀をとりのぞいて 1 時間までは環

境 DNA が検出されますが、2 時間後以降はまったく検出されません。このことから、海で

検出される環境 DNA は、対象生物が 1時間以内の範囲でその場所から 30m 以内にいたこと

を主に反映すると考えられます。	

	

４．クロダイの分布範囲を環境 DNA で解明	

クロダイは沿岸や河口域に生息する魚と言われています。では、どれくらい沖合にまで

分布するのか、また河川には侵入するのか、といった生態上の疑問を、環境 DNA を用いて

調べました。京都府の由良川の河口近くから沖合にかけての定点で毎月採水し分析したと

ころ、	5 月と 6月の調査でだけ 35km 沖合でも環境 DNA が検出され、他の時季は岸から 3km

の範囲にとどまりました。クロダイの産卵のピークが 6月初旬であることを踏まえると、

沖合で検出されたのは卵か仔魚由来の環境 DNA であり、通常本種は沿岸 3km 以内の範囲に

分布すると判断できます。一方、舞鶴市の伊佐津川でも毎月採水し分析した結果、クロダ
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イは夏にだけ河口から 1.5km 上流のほぼ淡水域にまで進入することもわかりました。	

	

５．舞鶴湾広域調査×2	

2014 年と 2016 年の 2 回にわたり、舞鶴湾を実験海域として環境 DNA の広域調査を行い

ました。2014 年に西湾の 50 地点で行った調査からは、魚群探知機でマアジの群れが多く

検知された場所では環境 DNA も多く検出されること、また半日の調査で同じ海域の長期の

潜水調査で記録された魚種の大半が見つかることがわかりました 3。2016 年の調査では、

沖合から加入して間もない頃のマアジは湾の入り口に近い西湾に多く、カタクチイワシは

湾全体の表層に多いなど、両魚種の生態を反映する結果が得られました。	

	

６．堆積物の環境 DNA に刻まれた歴史	

海底の堆積物から対象生物の DNA が検出できれば、過去の生物群集についての情報も得

られます。マアジを 2週間飼育した水槽の堆積物からは、マアジを除去して 1 年後でも環

境 DNA が検出できました。続いて、津波で生態系の撹乱を受けた気仙沼の舞根湾で海底の

泥を柱状に採取し、DNA を抽出してみました。潜水調査では津波から 2 年目までにミズク

ラゲの大発生が観察されていますが 4、ちょうどその頃の堆積物層からミズクラゲの DNAも

多量に検出され、海底堆積物に過去の環境 DNA が記録されていることがわかりました。	

	

７．潜っても見えない魚を水で観る	

	 潜水中に見られる魚を、舞鶴湾 5、福井県高浜町音海、宮城県気仙沼舞根湾 4の 3 海域で

記録しています。それぞれの海域で採水し、試料を環境 DNA メタバーコーディング分析に

かけてみると、その日に目視で記録された魚種のおよそ 2倍程度の魚種が検出できます。

環境 DNA 分析は、目視調査よりも時空間的に広い範囲をカバーするため、その地点での過

去数年の調査を累積した結果に近い情報をもたらします。環境 DNA、恐るべきパワーです。	

	

（参考文献）	
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北海道における環境 DNA 調査研究と生態分野への今後の展開 

荒木	仁志	 北海道大学大学院	 農学研究院	 教授	

 

１．はじめに	

私が所属する北海道大学農学研究院の動物生態学研究室では、主に北海道内の河川や沿

岸といった水圏生態系を舞台に、野生生物たちの在り様や生物間相互作用、環境変動や人

為改変の影響などに関する研究を行っています。しかし、私がこの研究室に教授として着

任した 2013 年当時、広大な北海道で個性豊かな野生生物たちの在り様を網羅的かつ客観

的に評価することは殆ど不可能とされていました。そのようなことを可能にする道具が存

在するとは、当時北方圏の生態系を対象としていた研究者たちは誰も知らなかったのです。	

	

２．北海道環境 DNA プロジェクト始動	

	 私自身は元々、DNA 解析を用いた分子進化や種内の遺伝的多様性を解明する集団遺伝学

分野の研究をしていました。北海道大学に着任した当初は道内の川や海、湖沼などに足を

運び、生態学者の真似事をしながら研究室の主軸となる研究テーマを模索していました。

そこで目にする生物たちが自分の知っている日本の水圏生態系とは似て非なるものである

ことに大変驚かされたことを今でもよく覚えています。ブラキストン線に代表される陸圏

の生物相はもちろんのこと、北海道における水圏、殊に河川・沿岸域の魚類相はそれ以上

に本州以南とは違っているという印象だったのです。	 	

	 これら北海道のユニークな生物相を客観的に評価し、その特徴を定量的に比較できない

か。またそのような指標をもとに、生物資源量推定や広範囲な生態系モニタリングを実現

できないか。これらが、私が当時萌芽期にあった環境 DNA を用いた研究プロジェクトを北

海道でスタートさせるモチベーションとなりました。	

	 	

３．サケ資源量推定	

	 最初に着目したのはサケ稚魚の環境 DNA 定量でした。サケ（Oncorhynchus	keta）は北海

道を代表する魚ということもありますが、私自身がそれまで海外でサケ科魚類を対象とす

る研究を行っていたことと、道内には多くのサケマスふ化場が存在し、飼育実験等を実施

する準備が整っていたことが大きな理由でした。早速知り合いのサケマス研究者にお願い

し、ふ化場を管理する水産研究・教育機構	 北海道区水産研究所の千歳事業所責任者の方々

と相談したのですが、意外にも「水だけならご自由に」と二つ返事をいただきました。お

かげで翌年からは施設の一画に特設の飼育槽を設置してのサケ稚魚飼育実験を行うことが

出来、サケが発眼卵から仔魚・稚魚期を経て成長していく過程で飼育槽内の環境 DNA 濃度

がどのように変化するのか、詳細なデータを得ることが出来ました。その結果は明らかで、

サケは発眼卵からは殆ど環境 DNA 濃度に貢献しないものの、仔魚期を経て稚魚期を向かえ

る過程で高濃度の環境 DNA を供出しているというものでした。	

	 この結果には二つの意味があります。それは「成長」と「発生」です。前者は言うまで

もなく、生き物が大きくなる過程で環境 DNA の放出量を増大させている、という意味で、

これ自体は共同研究者でもある高原輝彦博士らがコイを使った溜池実験で既に示していた

「生物量が増えれば環境 DNA 濃度も上昇する 1)」という結論と合致するものです。問題は
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２つ目の「発生」についてで、特に注目したのはサケの実験が発生初期、消化管が未発達

で糞をしない時期の実験であった点でした。環境 DNA の生体内の由来については未だ未解

明の部分が多く残されていますが、この実験結果は糞をしない時期の魚においても検出可

能な環境 DNA の放出があり、しかもその量が個体の大きさと相関する、ということを示唆

しています。更に、流水系でのみ生存可能なサケ稚魚において環境 DNA の定量性が見られ

たことは、河川・沿岸調査への道が開けたことも意味していました。	

	

４．北方圏魚類への展開	

このサケ稚魚飼育実験の結果を受けて、当研究室ではサケを含む道内の様々な生物への

研究展開を進めてきました。例えば当時博士後期課程にいた水本寛基さんとは「幻の魚・

イトウ」の分布調査のため道内を駆け回り数百もの環境水サンプルを集めると共に、北海

道立総合研究機構	さけます・内水面水産試験場の協力の下、今度は 3 センチ前後の当歳魚

から 80 センチを超える成魚までの飼育実験を行い、飼育実験下では等重量換算であれば

年齢や体サイズに依らず環境 DNA 濃度がほぼ一定になる事を示しました 2)。また宮正樹博

士らと共同研究を行い環境 DNA メタバーコーディング用の魚類ユニバーサルプライマーを

開発 3)、その有用性を検証すると共に 4)、これを使って北海道内の河川や沿岸、深層水に

至るまでの環境 DNA メタバーコーディングも実施しています。これらはまさに、当初環境

DNA に注目してプロジェクトをスタートさせる動機となった「客観的で広範囲な生態系モ

ニタリング」への展開です。当研究室では更に環境 DNA を用いた道内哺乳類相調査のほか、

ベーリング海魚類相調査や西表島の生物相調査にも着手しており、今後より一層の環境

DNA 技術の発展と、より広範で多様な系統群への研究展開が望めるものと期待しています。	

	

５．種内多型解析への展開	

次に環境 DNA 技術の目指すべき場所は「種内多型の解明」だと考えています。これまで

この分野における野外集団の研究は各集団から数十、時に数百もの個体を捕獲して DNA 組

織標本を得ることからスタートせねばなりませんでした。その労力と時間的・経済的コス

トは希少生物を対象とした生態学研究に匹敵します。これがもし、水を汲むだけで代用で

きるとしたら！？環境 DNA が予想外に野生生物の在不在を的確に言い当てることが出来る、

ということが社会に認知され始めたここ数年に至るまで、このような種内多型解析の手法

は絵空事としか考えられていませんでした。しかし、我々が現在実施している環境 DNA を

用いた種内多型解析の結果はこの常識を打ち破るものです。我々自身、この手法がどのよ

うな条件下であれば有用で、どのような要因が変化すると解析が困難になるのか、まだよ

く理解できていません。これらの問いに一つずつ答えを見つけ出し、様々な種や系統群へ

と展開していくことが、我々の現在の主要な挑戦課題の一つとなっています。	

	

（参考文献）	
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環境 DNA 技術の沿岸生態系管理での活用  

− 対馬暖流域の海洋保護区設計の事例 

	 清野	聡子	 九州大学大学院工学研究院	 准教授	

 

１．津々浦々の高速高解像度調査の必要性	

海洋の生物多様性の基礎調査、特に地域の生物相の記録は、本来は学術機関が担うべきです。

ところが、これらの地味な調査は予算も人も退縮し、近年廃れてきています。また、自然環境が

残存している地域ではかえって行われにくい構造問題があります。大規模な生物相調査が行われ

るのは環境アセスメントです。開発を前提とした調査であるため、記録として残っても、生息地

自体が大きく改変されてしまい、調査当時の状態が残らないという逆説的な状況にあります。	

一方で、持続可能な社会形成が急務とされるなか、野生生物を対象とした漁業でも水産資源管

理の徹底が求められています。そもそも生物量が減ってしまい、漁業が成立しなくなっている状

況もあります。さらに、水温上昇などの気候変動により、従来の漁業対象種が消えてしまうとい

う漁場の変化もあります。	

	 すると、漁業や観光という地域産業が自然環境に依存している沿岸地域では、生態系の状態を

高速に、さらに「津々浦々」というレベルでの生物相調査が必要になっています。従来の調査手

法では、生物相データが出揃った段階では、すでに現地の生物相が変化しているという状況にあ

るのです。本研究の対象地の対馬では、まさに高速で高解像度の魚類相調査を必要としていまし

た。	

	

２．対馬の生態系変化と地域の状況	

長崎県対馬は、対馬暖流が対馬海峡を北上し、大陸に近接する海洋生物地理学的に重要な地域・

海域です。沿岸は、自然海岸や河口域が残存する良好な漁場となっています。島嶼地域は人口減

やそれに伴う過疎化と漁業衰退に直面することが多いのですが、対馬市は人口の約 3 分の 1 の約

3000 人が漁業に従事しているのです。そのため、海洋の生物多様性の状況は地域の暮らしを左右

する重要事項です。また、対馬沿岸の水産資源の動向は西日本の水産流通や消費にも大きな影響

力を持っています。	

	 対馬では 2016 年に「磯焼け災害」とも言うべき状況に直面しました。対馬北部のヒジキ採藻に

依存していた漁村では、ヒジキ資源が急激に壊滅的な状態となり、集落全体で 2000 万円の経済的

損失を被ったのです。これは一昨年の 4 分の 1 の減収であり、沿岸水産資源の枯渇は集落の崩壊

を招き、人口減を加速してしまいました。その年のヒジキのみならず、海藻類を餌とするウニ・

アワビ・サザエなども徐々に消滅し、近い将来に漁場崩壊による漁業の消滅やそれに伴う集落衰

退が始まっています。これは自然条件に起因する漁業被害であり、静かに進行する自然災害の一

種といっていい状態なのです。	

	 こうした深刻な環境変化に速やかに対応できるのは、環境 DNA を用いた調査以外に考えられま

せんでした。	

	

３．海洋保護区の地域行政からの提案	

	 「海洋保護区	MPA(Marine	Protected	Area)」は、国際的には 1990 年代には議論や指定が始ま

り、21 世紀に入って個別の MPA の努力だけでは保護が有効でないため、生物の移動や海流でつな

がる MPA がネットワーク化する必要性が国際的にも検討されるようになったのです。ところが、

日本では MPA の議論が進まず、2008 年の海洋基本計画で初登場した政策として扱われています。
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2010 年に愛知県で第 10 回生物多様性条約締約国会議が開催され、「愛知目標」として世界の海洋

の 10％を 2020 年までに MPA とすべしとなりました。2011 年には環境省により海洋生物多様性戦

略が策定され、生物多様性国家戦略の海洋部分の強化に至りました。しかし、実効性のある政策

展開は、沿岸域を担う地方行政に、立案、調査、合意形成、指定、管理が一括して委ねられる状況

となったのでした。	

	 長崎県対馬市は、日本の自治体のなかでは海洋保護区政策も進んでいます。しかし、対馬の水

生生物についての地域誌という基礎情報がない状態でした。水産資源が減少する状況にあって、

漁業、教育、観光などでも海洋生態系の状況把握ができないという不便な状態でした。2010年か
ら市として海洋保護区の検討をはじめました 
 
４．対馬での魚類層調査への環境 DNAメタバーコーディングの投入 

1948 年からの既往文献と 2014年の九州大学と対馬の漁業者との調査によって、計 141 科 379 
種が判明しました。このうち、海水魚 359 種でした。対馬では、上記のような海洋生態系の変化
に見舞われていたため、「環境 DNAメタバーコーディング」を CRESTのプロジェクトへの参加
で投入することが出来ました。2016年から年４回の調査を実施し、現在、計 250種を超える魚類
の DNAを検出しています。また、CRESTの全国一斉調査からも対馬の魚類相が、全国的にも生
物多様性が高いことがわかりました。 
この結果は、対馬市がふるさと納税をもとに九州大学と企画制作を行っていた「対馬魚類図鑑」

に大きな力となりました。環境 DNA の知見を地域の図鑑に盛り込むとともに、章立てを将来的
には対馬市民や研究者などの参加型にて拡張可能な形を検討しています。 
将来的には、対馬が魚類学や海洋生態学の教育や研究の中心地になるような社会的な流れになる

ことが期待されています。 
	 実は、対馬市役所は南北に 70km南北に長い島での調査において、採水した試料のろ過作業の
ステーションとして協力をいただいていました。環境 DNA 技術の現場を、市役所や地域の方々
に見ていただいたことが、結果的には、地域の魚類相のとりまとめから、住民参加の海洋生物の

アーカイブづくりまで進展したと思われます。 
	

５．気候変動への適応モニタリングと対馬暖流海洋保護区ネットワークをめざして	

CREST 調査の期間内でも、対馬では海藻が消える磯焼けが急速に進んでしまいました。そのた

め磯焼けの原因のひとつである草食魚の把握が必要です。実際に、現場で草食魚の DNA が増えて

いたのも事実です。	

また、対馬暖流の源流に近いより西南部にある五島列島や、対馬海峡の東水道の玄界灘の福岡

沿岸でも環境 DNA モニタリングを行っています。今後、この手法を活用しながら、変化の激しい

対馬暖流とともに生きていく長崎の五島から青森の津軽海峡、太平洋岸の三陸までも至るような

海洋保護区ネットワークを目指しています。	
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「海洋生物多様性および生態系の保全・再生に資する基盤技術の創出」研究領域 
 
研究領域ホームページ： 
https://www.jst.go.jp/kisoken/crest/research_area/ongoing/bunyah23-3.html 

 

JST では、シンクタンク機能、研究開発、産学連携、次世代人材育成、科学コミュニケーション等 

多岐に亘る機能を活かしつつ、日本における SDGs の活動に積極的に貢献していきます。 


