
 

琵琶湖周辺河川の魚が丸わかり！ 

―環境DNA分析で 40種の魚の生息場所が明らかに― 

 

概要 

京都大学フィールド科学教育研究センターの中川 光特定助教とその共同研究者らは、魚の体表や糞などと

共に水中に放出された DNA (環境 DNA) を分析する新技術を用いることで、これまでに何年もかけて採集や

目視観察によって確認されてきた琵琶湖周辺地域の河川の魚類の 86.4%を、たった一人の調査者による 10 日

間のサンプリングで検出することに成功しました。 

水中に漂う環境 DNA を用いた生物の生息確認技術は、従来多大な労力と費用をかけて行われていたモニタ

リングの手間を劇的に軽減させうるものとして、近年注目が集まっています。中でも、次世代シーケンサーと

いう機械を用いて行う DNA メタバーコーディングという方法では、多種の生物分類群を一度に調べることが

できます。本研究では、魚類の環境 DNA を対象としたメタバーコーディング法について、これまで検証が行

われていなかった河川での適用可能性を検討しました。 

 

 

 

写真：環境 DNA メタバーコーディングで検出した魚類の一部。本研究は、環境 DNA メタバーコー

ディングが水生生物のモニタリングに非常に有効な手法であることを示した。 



2 

 

日本で最も河川魚類の種多様性が高く、分布がよく調べられている地域の一つである琵琶湖周辺地域におい

て、2014 年 8 月から 10 月に、10 日間かけて、51 河川 102 地点で水サンプルを採集し、河川水に含まれる

環境 DNA から生息魚種の推定を行いました。結果の妥当性は、採集や目視観察といった従来の調査方法から

得られた複数の文献データに含まれる、1700 地点以上の魚類の分布記録との比較によって精査しました。そ

の結果、環境 DNA から、文献から予想された 44 種のうちの 38 種とこれまで報告がなかった 2 種の合計 40

種の魚類の DNA を検出できました。この結果は、これまで多大な労力を要した、網羅的な継続モニタリング

や、外来種の侵入状況といった速報性の要求される情報の収集における本手法の有効性を示しています。 

本研究は、2018 年 2 月 28 日に米国の科学誌「Freshwater Biology」にオンライン掲載されました。 

 

１．背景 

地球上には、様々な生物が森や川、海など多様な生態系を形成しています。こうした多様な生態系は、水や

食料の供給や災害の防止、さらには地域の自然とともに発展してきた文化の基盤となるなど、人が生活する上

でなくてはならないものです。こうした”生物多様性の恵み”を国全体として将来に残していくため、2008 年

に「生物多様性基本法」が制定され、その成立を受けて 2010 年には「生物多様性国家戦略 2010」が閣議決

定されました。この施策を推進する基盤となる技術の一つが生物多様性のモニタリングです。ところが、海や

川や湖沼で魚の多様性をモニタリングするには、潜水観察や漁具による採捕など、大きな労力と費用をかけた

長期間の調査が必要でした。さらに、魚の種類を同定するためには、専門的な知識と経験が必要でした。 

魚を含む水生生物の体表の粘液や糞に含まれる DNA が、池や湖、川などの水中をただよっていることが最

近になって明らかになり、「環境 DNA」と呼ばれて注目を集めています。環境 DNA を調べることで、水中に

どのような生き物が棲んでいるのかを知ることができます。環境 DNA は種に関係なく、全ての魚から放出さ

れるため、環境中の DNA をまとめて分析して生物の種類を判定する「環境 DNA メタバーコーディング」と

いう技術をつかって、水中にいる多様な魚の種を一度に特定できるようになりました。この技術は、生物多様

性のモニタリングにかかる費用と労力を劇的に小さくする可能性を秘めていますが、こうした新技術を現場で

の応用に繋げるためには従来の方法と比較した性能の検証が必須です。 

研究グループではこれまで沖縄美ら海水族館の大型水槽や、舞鶴湾の魚類を対象に環境 DNA メタバーコー

ディング技術の性能検証を行い、非常に高い精度で魚類の多様性を検出できることを示してきました。一方こ

れまで河川での適用例はなく、検証が必要でした。そこで、日本で最も河川魚類の種多様性が高い地域の一つ

である琵琶湖周辺において、従来の観察に基づく文献による魚類分布データと環境 DNA による検出データの

比較を行い、魚類環境 DNA メタバーコーディング技術の有効性について検討しました。 

 

２．研究手法・成果 

2014 年 8 月から 10 月に、10 日間かけて、琵琶湖周辺（滋賀県全域と京都府、福井県、岐阜県、三重県の

一部、約 4,000 km2）の 51 河川 102 地点を車で回って水サンプルを採集し、河川水に含まれる環境 DNA か

ら生息魚種の推定を行いました。さらに、環境 DNA 手法との比較対象として、滋賀県立琵琶湖博物館が中心

となって 5 年間かけて収集した 1700 地点以上におよぶ魚類の採集記録などの文献データを取りまとめ、地理

情報システム（GIS）を用いた解析を行いました。 
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河川は、湖沼や海洋などと大きく異なり、上流から下流に常に水が流れているという特徴があります。その

ため、環境 DNA で検出された魚類の種組成のパターンは、各調査地点から 6km 上流までの範囲に存在する

文献の記録と比較した時にもっともよく対応しました。そのデータの比較において、調査地点周辺で過去に報

告されていた 44 種のうちの 38 種と、調査地周辺ではこれまで報告がなかった 2 種の合計 40 種の魚類の

DNA が検出されました。これらのうちいくつかの魚種では文献情報による記録よりも多くの地点で環境 DNA

の検出があり、特に大きな川の深いところを好む種など、網などによる捕獲が難しい種では、環境 DNA によ

る調査の有効性が高いことが示唆されました。さらに、近縁な魚種間（カジカとウツセミカジカ）での川の上

流下流といった大きなスケールでの生息場所の違いなど、これまで知られていた個々の種の生態や種間の関係

の理解に役立つような知見と一致する傾向を検出することもできました。これらの結果は、今回検討した魚類

環境 DNA メタバーコーディングの技術が、河川の生物多様性モニタリングにおいても費用対効果において非

常に有用なツールとなりうることを示しています。 

 

３．波及効果、今後の予定 

本研究では、魚類の生息の有無について魚類環境 DNA メタバーコーディングが河川でのモニタリングにお

いても有用なツールであることを示しました。一方で、魚がそれぞれの地点にどのくらいたくさんいるのかと

いった量的な情報については、十分な検証はできていません。環境 DNA による魚類の生息量の推定は、現在

いくつかの研究グループが取り組んでいる重要課題の１つです。 

現在、環境 DNA メタバーコーディングは魚類のみならず、様々な分類群（昆虫やエビ・カニなど）で試行・

開発が進んでいます。この技術の確立は、労力や専門知識がネックとなって進んでいなかった、様々な生物か

ら成り立つ生態系全体を俯瞰するような生物多様性のモニタリングや日本全国や世界中で同時に行う超広域

モニタリング、生き物の移動や増減を 1 日または数時間単位で観測する高頻度モニタリングも可能にするか

もしれません。さらに、今年の春には一般社団法人「環境 DNA 学会」の発足も予定されています。この学会

での研究者間の情報交換や相互協力を介して、現場レベルでの簡便かつ確実性の高いモニタリング手法が構築

されることで、企業や行政が行うアセスメントや環境保全活動を行う非営利団体などに利用が広がることが期

待されます。一方で、この技術は希少種や絶滅危惧種の発見も容易にするため、それらの密猟や水産有用種の

過剰捕獲にもつながる可能性があります。こうした技術の悪用に繋げないためにも、この技術を念頭に置いた

法令的な対応も今後の課題と言えます。 

 

４．研究プロジェクトについて 

JST CREST (no. JPMJCR13A2) 

科研費 (no. 14444453) 

笹川科学研究助成 (no. 26-443) 
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