
水に含まれる環境 DNA から「どんな魚」が「どれだけいるか」を同時に推定 

－定量的な魚類群集モニタリングを容易に実現－ 

 

研究成果のポイント 

⚫ 一般的に用いられる環境 DNA メタバーコーディング※1,2では、分析上の制限により、

種の存在を検出できるものの、それらの量を定量的に評価することは困難 

⚫ 既知濃度の内部標準 DNA を試料に添加することで、メタバーコーディングにおける

（半）定量評価を可能にする定量メタバーコーディング法（以下、qMiSeq 法）が Ushio 

et al. (2018)により開発された 

⚫ 魚類の環境 DNA メタバーコーディングに qMiSeq 法を適用し、推定された環境 DNA

濃度が、調査地に生息する各種の個体数や生物量を反映するか検証した 

⚫ 推定された各種の環境 DNA 濃度は、採水調査時に電気ショッカーを用いて捕獲された

各魚種の個体数および生物量を反映していることが示された 

⚫ 環境 DNA 定量メタバーコーディングは生物多様性の定量的なモニタリングを容易に

実現する有用性の高い手法といえる 

 

 

研究成果の概要 

 山口大学環境 DNA 研究センターの辻冴月（つじさつき）学術研究員（現・京都大学）と

赤松良久（あかまつよしひさ）教授、福岡工業大学の乾隆帝（いぬいりゅうてい）教授らの

研究グループは、九州・中国地方の複数河川における大規模な調査により，水に含まれる魚

類の環境 DNA を定量的環境 DNA メタバーコーディングにより定量的・網羅的に分析する

ことで、「どんな魚類」が「どれだけ生息しているか」を同時に推定できることを明らかに

しました。本成果は、2022 年 12 月 13 日に国際学術誌「Scientific Reports」に掲載されま

した。 
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研究成果の詳細 

（背景） 

 種の多様性や豊富さ、バランスを同時に監視し、管理・保全することは生物多様性の損失

を効果的に減らし、生態系の健康を維持するために重要です。水の中に含まれる生物由来の

DNA である環境 DNA を指標として、調査地に生息する対象分類群を網羅的に明らかにす

る環境 DNA メタバーコーディング（以下、環境 DNA メタバ）は、生物の群集組成を推定

する画期的な手法として近年注目を集めています。しかし、環境 DNA メタバは分析上の制

限により、種の存在（群集組成）を検出できるものの、それらが「どれだけいるか」という

量的な評価を行うことが困難でした。 

 そこで本研究では、近年 Ushio et al. (2018)により開発された qMiSeq 法と呼ばれる、既

知濃度の内部標準 DNA を試料に添加することにより、（半）定量的なメタバーコーディン

グ解析を可能にする手法を環境 DNA メタバに適用しました。そして、定量化された各魚種

の環境 DNA 濃度を、電気ショッカーを用いた捕獲調査で得られた個体数および生物量と比

較し、魚類群集の定量的モニタリング手法としての qMiSeq 法の有用性を検証しました。 

 

（研究手法） 

 本研究では、４つの河川（横道川、久兼川、福地川、猪野川）の合計 21 地点で環境 DNA

の回収のための採水と、それに続く電気ショッカーを用いた魚類の捕獲調査を行いました。

採水は各地点 1 L の表層水を汲み、フィルターで濾過をして DNA を集めました。捕獲調査

では、各地点３ライン上で電気ショックを与え、痺れた個体を網で回収して魚種ごとに個体

数と総重量を記録しました（図 1a）。 

 実験室にて、フィルター上に捕捉された環境 DNA を抽出し、魚類の DNA を網羅的に増

幅する MiFish-U プライマー（Miya et al. 2015）を用いた PCR を行いました。PCR の際に

は、3 段階の異なる濃度に調整した内部標準 DNA を試料に添加し、魚類の DNA と同時に

増幅しました。増幅した DNA の配列をハイスループットシーケンサー※3で決定し、試料ご

とに内部標準 DNA の各添加濃度と得られたリード数に基づく検量線を作成しました。得ら

れた検量線を用い、試料ごとに検出された各魚類 DNA のリード数を DNA 濃度に換算し、

捕獲調査の結果（各種の個体数と生物量）と比較しました（図 1b）。 

 

（研究成果） 

 qMiSeq 法によって定量化された各種の環境 DNA 濃度と、電気ショッカーを用いた捕獲
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調査の結果を地点ごとに比較したところ、個体数と生物量の両方で DNA 濃度と有意な正の

関係が見られました。さらに、地点間で検出頻度の高かった 11 種について、試料ごとに定

量された DNA 濃度と捕獲データを種ごとに集めて比較したところ、７種で個体数および生

物量、またはどちらか一方との間に有意な関係が見られました（図 2）。これらの結果は、

qMiSeq 法を環境 DNA メタバに適用することにより、これまでの「どんな魚がいるか」に

加え、それらが「どれだけいるか」という量的な情報を同時に得ることができることを示し

ています。 

 

 

（今後の展望） 

 本研究の成果は、qMiSeq 法を用いた環境 DNA メタバが、魚類群集の定量的モニタリン

グに適した有用な手法となることを示唆しています。環境 DNA 調査は現地での環境試料の

採取と一般的な DNA 分析技術のみを要するため、捕獲調査よりも省労力かつ短時間での調

査が可能です。この手法により、広域多地点での定量的な生物多様性モニタリングが可能と

なり、生物多様性の変化をより詳細に理解するための貴重な情報の収集と蓄積に貢献する

ことが期待されます。 

 

 

 

 

参考図表 
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図 1. (a) 野外調査の概略 (b) qMiSeq 法の分析手順 

 

 

図 2. 地点間で検出頻度の高かった 11 種について、定量化された各種 DNA 濃度と捕獲デ

ータ（個体数および生物量）との関係。負の二項分布に基づく一般化線形モデル（GLM）

の結果が有意（p<0.05）な種のみ、関係を実線で示した。 
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用語解説 

1．環境 DNA 

 生物が自身の生息環境中（水中や土壌中など）に放出した DNA 物質の総称。魚類の場合

は、排泄物や粘液、表皮、精子などに由来する。 

 

2．環境 DNA メタバーコーディング（環境 DNA メタバ） 

 収集した環境 DNA 試料に含まれる解析対象の生物分類群（本研究では魚類）の DNA を

増幅し、網羅的に配列を決定することで、調査地に生息していた対象分類群の種を網羅的に

明らかにする解析技術。 
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3．ハイスループットシーケンサー 

 数十万から数千万本の DNA の塩基配列を同時に決定できる分析機器の総称。本研究では

ハイスループットシーケンサーのひとつである iSeq(Illumina)を使用した。 
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