
 

希少哺乳類の⽣息地を環境 DNA で特定 
―希少動物の分布調査に新たな戦略― 

 
概要 
 野⽣動物の⽣息地を把握することは、効果的な保全を⾏う上でとても重要です。しかし、対象動物が希少で
ある場合、その⽣息地を的確に把握することは容易ではありません。今回、京都⼤学⼤学院農学研究科 ⽶澤
悟 修⼠課程⼤学院⽣（研究当時）、井鷺裕司 同教授、⽩眉センター 潮雅之 特定准教授らの研究グループは、
環境 DNA 分析と呼ばれる研究⼿法を利⽤し、希少な哺乳類カワネズミの新たな⽣息地候補を効率的にリスト
アップすることに成功しました。さらに、リストアップされた⽣息地候補に⾃動撮影カメラを仕掛け、実際に
カワネズミが⽣息していることも確認されました。カワネズミは、個体数が少ない上、⼩型で夜⾏性であるた
め、これまで⽣息地の把握が困難でしたが、「環境 DNA による効率的探索＋⾃動撮影カメラによる⽣息の確
認」という戦略が、このような希少動物の⽣息地探索において有効であることが⽰されました。 
 本研究で⽤いた研究枠組みは、他の希少動物の⽣息地の探索にも容易に応⽤できます。環境 DNA 分析と既
存技術を組み合わせることでより効果的な⽣物多様性の保全・管理が可能になると期待されます。 
 本成果は 2020 年９⽉４⽇にオランダの国際学術誌「Conservation Genetics」にオンライン掲載されまし
た。 
 

  
 



 
 

１．背景 
 野⽣動物の⽣息地を把握することは、効果的な保全管理を⾏う上でとても重要です。しかし、個体数が少な
く、そもそも発⾒することが難しい希少動物の場合、その⽣息地を的確に把握することは容易ではありません。 
カワネズミ（Chimarrogale platycephala）は、⽔⽣昆⾍や⿂などを捕⾷する半⽔⽣の哺乳類で、47都道府県
中 39 県でレッドリストに記載されている⽇本の固有種です。カワネズミの保全には、的確な⽣息地の把握が
重要ですが、カワネズミは個体数が少ない上に⼩型で夜⾏性の傾向が強く、そもそも発⾒が困難な動物です。 
 近年、環境 DNA（注１）と呼ばれる環境中に残存する⽣物由来の DNA を調べ、野外⽣物の在不在を検出す
る⼿法が注⽬を集めています。特に、環境 DNA メタバーコーディング（多種同時並列検出）（注２）と呼ばれ
る⽅法を⽤いることで、環境中に残存する対象分類群の⽣物（例えば、哺乳類）の DNA を網羅的に調べるこ
とができます。さらに、環境 DNA 分析は、現場でのサンプリングの⼿間や⽣息環境に与える影響が⼩さいこ
とから、希少な⽣物の分布調査や新しい⽣息地の発⾒に応⽤できるのではと期待が⾼まっています。 
 そこで、本研究では発⾒の難しいカワネズミの分布調査において、環境 DNA メタバーコーディングを取り
⼊れることにしました。まず、過去にカワネズミの⽣息が⽰唆されていた京都府の京都⼤学芦⽣研究林内の渓
流において、広範囲での環境 DNA 分析法による分布可能性の調査を⾏いました。その後、カワネズミの DNA
が検出された地点において、⾃動撮影カメラを⽤い、カワネズミの⽣息を実際に確認することに挑戦しました。 
 
２．研究⼿法・成果 
 環境 DNA を分析する対象として、カワネズミが⽣息しうる環境である芦⽣研究林内の渓流の⽔を 2016 年
6⽉から 10 ⽉にかけて合計 16地点から採取しました。渓流から採取した 1 Lの⽔は実験室に持ち帰り、ろ過
し、フィルターから DNA を抽出しました。抽出した DNA から哺乳類の解析対象となる領域を増幅し、イル
ミナ社のMiSeq（注３）と呼ばれる DNAシーケンサーにより DNA配列を解読しました。 
 渓流⽔の環境 DNA を分析した結果、合計２地点からカワネズミの DNA が検出されました。そこで、カワ
ネズミの DNA が検出された２地点に⾃動撮影カメラを仕掛け、カワネズミの⽣息を実際に確認することにし
ました。2017年 6-7⽉に 5台のカメラを仕掛け、2 地点で合計 1790 時間の撮影を⾏いました。その結果、環
境 DNA が検出された渓流において、実際にカワネズミの姿を捉えることに成功しました。 
 
３．波及効果、今後の予定 
 本研究では、「環境 DNA メタバーコーディングによる広範囲の効率的な⽣息地調査」と「⾃動撮影カメラに
よる重点的な調査」を組み合わせることで、従来発⾒が難しかったカワネズミの⽣息地を効率的に突き⽌める
ことに成功しました。環境 DNA メタバーコーディングによる広範囲の⽣息地スクリーニングは、現場での作
業は⽔を汲むだけであるため、捕獲調査などの従来法に⽐べて作業量が少なく、さらに、希少な動物・その⽣
息環境への負担が少ない⽅法です。従って、調査をする⼈・される動物・その環境への負荷を抑えつつ、⼤規
模な⽣息地調査が可能になると考えられ、今後、カワネズミのより詳細な分布情報を得るための⼤きな助けと
なる可能性があります。 
 さらに、本研究で採⽤した「環境 DNA によるスクリーニング＋従来法による詳細な調査」という⽣息地調
査法は、他の希少動物にも容易に応⽤が可能です。今後、環境 DNA 分析と既存技術を組み合わせることで、
より効果的な⽣物多様性の保全・管理のために必要な基礎情報の収集が加速すると期待されます。 
 
 



 
 

４．研究プロジェクトについて 
本プロジェクトは下記の研究機関が共同で⾏いました：京都⼤学農学研究科・京都⼤学⽩眉センター・⿓⾕⼤
学理⼯学部・⿓⾕⼤学⾥⼭学研究センター・⿓⾕⼤学⽣物多様性科学研究センター・千葉県⽴中央博物館。 
 
＜⽤語解説＞ 
注１）環境 DNA 
環境中、たとえば⽔や⼟の中に残存する⽣物由来の DNA の総称。環境 DNA の配列を分析することで、⽣物
⾃体を捕獲しなくても、その環境中に⽣息している⽣物を検出できるため、近年、⿂類など⽔⽣⽣物の分布調
査への利⽤が急速に拡⼤している。 
 
注２）メタバーコーディング（多種同時並列検出） 
解析対象の⽣物分類群（例えば、哺乳類）が共通して持っている DNA領域を増幅し、網羅的に配列を解読す
ることで、多種検出を同時に⾏う DNA解析技術。 
 
注３）MiSeq 
イルミナ社が開発した DNA配列を⼀度に⼤量に解読できる DNAシーケンサー。環境 DNA 分析では⾮常によ
く使⽤されるシーケンサーの⼀つ。 
 
＜研究者のコメント＞ 
 現在、世界中で⽣物多様性の減少が深刻な問題となっています。これから次々と⽣物多様性の減少が⼈間社
会に与える影響が顕在化してくるかもしれません。このような状況に⻭⽌めをかけるためには、まず、さまざ
まな⽣物の⽣息地情報を的確に把握することが必要です。本研究の枠組み「環境 DNA＋既存⼿法」が、様々な
⽣物の⽣息地調査の助けとなることを願っています。 
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早い夜⾏性哺乳類カワネズミの渓流における⽣息） 
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＜参考図表＞ 

アクア・トトぎふで飼育されていたカワネズミの個体（アクア・トトぎふの許可を得て掲載。撮影 ⽶澤悟） 
 

カメラトラップと採⽔地点の様⼦（撮影 ⽶澤悟） 


