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１．はじめに

環境中に存在するDNAを利用した生物調査手法で
ある環境DNA分析が、現世のマクロ生物の分布調査
に利用可能であることが初めて報告されてからまも
なく15年になろうとしている（Ficetola et al. 2008）。
環境DNAの定義には様々あるが、ここでは、環境
媒体中に存在するすべてのDNA（広義の環境DNA：
environmental DNA sensu lato ［Pawloski et al. 
2019］）とすることにしよう。川や湖から採取した水
の中には、細菌などの肉眼では見えないサイズの生物
や、ミジンコなどの目に見えるサイズの小型生物など
が含まれる場合があり、それらの体内には当然DNA
がある。また、狭義の環境DNAとも呼ばれる、生体
外に放出されたDNAもあるが、本稿ではこれらをま
とめて環境DNAと呼ぶ。環境DNA分析が対象とする
生物群には目に見えないサイズの微生物（ミクロ生物）

も目に見えるサイズのマクロ生物も含まれるが、ここ
ではマクロ生物、特に魚類を対象にした環境DNA分
析について述べる。

この15年の間に、環境DNA分析は著しく発展し、
今では特に水中の生物の調査手法としては一定の地
位を得たといっていいだろう。一方で、マクロ生物
の環境DNA分析は、河川やため池などにおける研究
事例が先行していたものの、ダム湖における研究事
例は限られていた。日本には2700以上のダムがある
とされており（ダム便覧2021: http://damnet.or.jp/
Dambinran/binran/TopIndex.html）、ダムが河川を
せき止めて作った人工的な湖であるダム湖も河川生態
系の一つの類型として捉える必要がある。ダム湖の河
川生態系に与える影響としては、生息地の分断化や富
栄養化による水質の劣化などネガティブなものが多く
挙げられ、河川生態系の現状を正確に捉えるためにも
ダム湖における生物モニタリングは重要である。そこ
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で、水源地生態研究会においては、2014年度から環
境DNA分析を用いたダム湖の生物モニタリング手法
の研究を続けている。本稿では、水源地生態研究会に
よる研究によってこれまでに明らかにすることがで
きた、ダム湖において環境DNA分析を適用する際に
注意するべき点などをまとめるとともに、ダム湖を
フィールドとして行われた環境DNA研究の先端を紹
介したい。

2．ダム湖における魚類 DNA の種特異的な検出

ダム湖において、魚類の環境DNAを適切に検出す
るため検討すべき要素は何であろうか。これまでに多
く研究が実施されてきた河川やため池と比べた特徴と
しては、深さがあり面積も広い止水であることであろ
う。特に大きな止水であることからは、水の循環状況
によっては、季節や採水地点によって結果が左右され
る可能性が考えられる。そこで著者らは環境DNAの
分析の基礎的な手法である種特異的な検出系を用いた

場合に、採水の季節と採水地点（岸か沖か）によって、
環境DNAの検出頻度がどのように異なるかを調べる
こととした。なお、本項で以下に述べるのはJo et al. 

（2021）の内容の抜粋である。
調査は2015年から2016年にかけて、福島県の三春

ダム、大川ダム、兵庫県の菅生ダムによって作られた
3つのダム湖で行った。三春ダムで15地点（岸際10地
点、沖帯5地点）、大川ダムで9地点（岸際6地点、沖
帯3地点）、菅生ダムで5（岸際2地点、沖帯3地点）を
設定し（図-1）、三春ダムと菅生ダムでは月に1回、大
川ダムでは2 ヶ月に1回、各地点で2リットルの採水
を行い、環境DNAを抽出した。対象としたのは、ブルー
ギル、オオクチバス、コクチバスの3種であり、種特
異的なプライマー等を混ぜて3種のマルチプレックス
リアルタイムPCRによって、対象種のDNA検出を試
みた。

三春ダムにおけるブルーギルとオオクチバスの結果
を図-2に示す。全体的な傾向として、PCR陽性率が
夏に高くなり、冬に低くなった。最も陽性率が高くなっ
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図-1 （a）三春ダム、（b）大川ダム、（c）菅生ダムにおける調査地点の詳細。Hayami et al. （2020）のFigure 1を改変した。
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たのは両魚種とも5月であった。また、オオクチバス
については岸際のサンプルにおけるPCR陽性率が沖帯
のサンプルにおける陽性率よりも有意に高く、ブルー
ギルについても統計的には有意でないものの、同様の
傾向が観察された。他のダムの結果も考え合わせる
と、春から夏にかけて、岸際で採水を行うことで、オ
オクチバスとブルーギルの検出感度が高まることが見
いだされた。コクチバスについては全体的に検出率が
低かったため、ここでは検討から除外した。

次に、調査シーズンを夏に固定した上で、全国の
30のダム湖において、それぞれ岸際2地点、沖帯1地
点の合計3地点のサンプリングを行い、同様の手法に
よって3種の環境DNA検出を試みた。その結果、ブルー
ギル、オオクチバス、コクチバスのDNAがそれぞれ9, 
13, 4のダム湖から検出された（表-1）。それぞれのダ
ム湖における通常の採捕による3種の分布情報と比較
すると、いずれの種についても在、不在を含む結果の
一致率は83-90%と比較的高く、採捕による在/不在情
報と環境DNAの検出/非検出情報の間には統計的に有
意な差は観測されなかった。また、ある種が不在とさ

れるダム湖から当該の種のDNAが検出されることは
なかった。

これらの結果をまとめると、少なくともここで対象
としたブルーギル、オオクチバス、コクチバスの3種
を対象とする場合、春から夏にかけての水温の高い時
期に、岸際で採水を行うことで検出確率が高まること、
30のダム湖に適用した3箇所での採水を採用すると、
高い確率でダム湖における特定の種の在不在を知るこ
とができるということになる。暖かい時期に検出率が
高まることは、対象魚種の活性が高まる季節であるこ
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図-2 三春ダムにおけるブルーギルとオオクチバスの環境DNA検出率の時間変化。岸際のサンプルと沖帯のサンプルそれぞれについ

て、サンプルあたりの検出率を示した。Jo et al. (2021) のデータを再掲。

)%(率致一種 P 値*
陽性 陰性

052.00.0939在ルギールブ
不在 0 18

526.03.38531在スバチクオオ
不在 0 12

052.00.0934在スバチクコ
不在 0 23

*マクネマー検定におけるP 値
Jo et al. (2021)のTable 3を改変した。

採捕調査による
在/不在

環境DNA検出の結果

表-1 全国の30のダム湖におけるサンフィッシュ科外来魚3種
の採捕調査と環境DNA調査の結果の比較



8786

と、5月にピークを迎えるのは対象種の産卵期に近い
季節であることなどが原因であると考えられる。また、
岸際で検出感度が高まる傾向があるのは対象種の生態
によるところが大きいことなどが想定された。

3．ダム湖における 魚類 DNA の網羅的な検出

前項で明らかになった検出率の季節的な変動や、採
水位置による検出率の変化は、ブルーギルなどの対象
種に特異的なことなのか、それとも他の魚種でも共通
することなのか。この疑問に答えるために、前項と同
じサンプルを用いて魚類の網羅的検出（環境DNAメ
タバーコーディング）を実施した。ここで明らかにし
たいのは、ダム湖の調査に魚類の網羅的検出法を用い
る際にサンプリングの季節や場所をどのように設定す
ると効率的な調査が可能になるかということである。
本項で紹介する内容は、Hayami et al. （2020）からの
抜粋である。

用いたサンプルは前項で紹介した、三春ダム、大川
ダム、菅生ダムの1年間のサンプルである。これらの
サンプルを魚類の網羅的検出用のプライマーセット
であるMiFish-U（Miya et al., 2015）で増幅し、次世代
シーケンスによってサンプルに含まれる魚類由来の
塩基配列を調べた。環境DNAメタバーコーディング
を行う際には、コンタミネーションの防止が重要と
なるが、ここでは環境DNA学会発行のマニュアルに
則ってコンタミネーションを予防した（環境DNA学
会, 2020）。環境DNAメタバーコーディングの有効性
を評価するため、三春ダムおよび大川ダムについて
は河川水辺の国勢調査の結果と比較した。河川水辺
の国勢調査は概ね5年に一度行われており、三春ダム
については1999, 2004, 2009, 2014年のデータ、大川ダ
ムについては1999, 2006, 2011, 2015年のデータを河川
環境データベース（http://www.nilim.go.jp/lab/fbg/
ksnkankyo/）より取得した。菅生ダムは河川水辺の
国勢調査の対象となっていないので、結果の比較は実
施しなかった。

三春ダムおよび大川ダムにおける検出魚種は合計
で27種と28種であった。そのうち三春ダムにおいて
は14種、大川ダムにおいては22種が約15年にわた
る4回分の河川水辺の国勢調査で報告されている魚種
と一致した。河川水辺の国勢調査で報告されている
が、環境DNAメタバーコーディングでは検出されな
い魚種が三春ダムで6種、大川ダムで4種あり、逆に
河川水辺の国勢調査で報告されていないが環境DNA
メタバーコーディングで検出された魚種は三春ダムで

7種、大川ダムで2種であった（図-3）。環境DNAで検
出されなかった種を詳細に検討すると、例えば三春ダ
ムにおけるタイリクバラタナゴのように本研究で調査
を行った本貯水池ではなく、前貯水池のみで僅かな個
体数が報告された種や、大川ダムにおけるハスのよう
に10年ほど前の調査で一度だけ報告されている種な
ど、今回の採水地点付近には生息しない可能性がある
種や、個体数がごく少ないことが想定される種がほと
んどであった。逆に、環境DNAメタバーコーディン
グでのみ検出された魚種には、三春ダムにおけるソウ
ギョやカムルチーのように、河川水辺の国勢調査では
報告がないものの、それ以外の調査や観察によって生
息することが確認されている種が含まれていた。ただ
し、三春ダムにおけるコクチバスやサケのように、そ
れぞれの種の生態やこれまでの調査の実施状況から生
息する可能性が極めて低く、コンタミネーションが疑
われる種も検出されている。このように、環境DNA
メタバーコーディングで得られるデータは概ね妥当で
あるが、一方で偽陽性や偽陰性が疑われるデータが含
まれることには注意が必要である。

次に、環境DNAメタバーコーディングで検出され
る魚種の季節性について検討した。検出される魚種の
数には明瞭な季節性があり、調査を行った3つのダム
のいずれにおいても、3-6月頃の春から初夏にかけて
検出される種数が最大となり、10月から11月頃の秋
にも小さなピークが観測された（図-4）。春から初夏
はコイ目の種の多くの魚種が産卵期を迎える季節であ
り、秋はサケ目の種の多くが産卵期を迎えることから、
前項でブルーギルやオオクチバスで観測されたことと
同様に、それぞれの種の産卵期に検出頻度が高まるこ
とがうかがえる。

さらに、サンプリングの場所（岸際か沖帯か）が検
出魚種数に与える影響を検討した。三春ダムにおいて
は岸際の方が沖帯よりも有意に多くの魚種を検出でき

6 14 7

三春ダム 大川ダム

2

採捕調査 環境DNA調査

4 22 2

共通

図-3 三春ダムと大川ダムにおける河川水辺の国勢調査（約15
年分）と環境DNA調査（1年分）の結果の比較。多くの魚
種が共通して検出された。Hayami et al. （2020）のFigure 
2を改変した。
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た。大川ダムと菅生ダムでは統計的な有意差はないも
のの、岸際で多くの魚種が検出される傾向にあった（図
-5）。このことには、ダム湖が河川をせき止めて人為
的に作られた湖であるため、そこに生息する魚種のほ
とんどが本来河川性の魚であることが影響しているの
かもしれない。

これらのことから、ダム湖において環境DNAメタ
バーコーディングによって魚類相を推定しようとする
場合、春から初夏にかけて、岸際での採水を行うこと

で効率的な調査が可能であると考えられる。秋産卵の
魚種が多い地域では秋にも補助的な採水を行うことで
網羅率を高めることにつながるだろう。
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図-4 （a）三春ダム、（b）大川ダム、（c）菅生ダムにおける、

MiFishを用いた環境DNAメタバーコーディングで検出さ
れた種数の変動。実線が平滑化した曲線で、灰色の影は
95% 信頼区間を示す。Hayami et al. （2020）のFigure 3
を改変した。

(a) 三春ダム

検
出
種
数
の
平
均
値

(b) 大川ダム

検
出
種
数
の
平
均
値

(c) 菅生ダム

検
出
種
数
の
平
均
値

岸際
(N = 140)

沖帯
(N = 70)

岸際
(N = 36)

沖帯
(N = 18)

岸際
(N = 24)

沖帯
(N = 36)

10

8

6

4

2

0

12

10

8

6

4

2

0

12

10

8

6

4

2

0

図-5 （a）三春ダム、（b）大川ダム、（c）菅生ダムにおける、サ
ンプリングサイト（岸際か沖帯か）と検出種数の関係。三
春ダムにおいては、岸際のサンプルから有意に多くの種
が検出された。Hayami et al. （2020）のFigure 5を改変し
た。
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4．現時点での課題

ここまで紹介してきたように、水源地生態研究会
による調査研究によって、ダム湖の魚類調査に環境
DNA分析を導入するための重要な基礎的知見が収集
できた。一方で、まだ明らかになっていない課題も残
る。ここでは2つの課題について述べよう。

第一に、ダム湖の多くは深く、魚類分布に鉛直構造
があることが想定されるが、鉛直方向のサンプリン
グの重要性についての知見はほとんどない。例えば
琵琶湖で実施した環境DNA分析の結果では、底層の
水サンプルから底生の動物種のDNAが検出されるな
ど、生物の鉛直分布と対応した環境DNAのデータが
得られることなどがわかっている。特に、夏場に成層
するようなダム湖において、表層水と深層水から検出
される環境DNAは異なることが想定され、現在の調
査研究で主に行われている表層水の採水のみでは底生
の種を見落とすことがあるかもしれない。今後、環境
DNAの鉛直分布に関する研究も進める必要があるだ
ろう。その際には、近年急速に発展しているバイオロ
ギングの技術と組み合わせることでより効果的な調査
が可能となると思われる。

第二の課題としては、魚類相を網羅するためには、
調査・実験のどのステップにどの程度の努力をかける
のが良いかが明確でない点が挙げられる。例えば、1
年間の調査回数、1回の調査におけるサンプル数、解
析におけるPCRの繰り返し数、サンプルあたりの解析
リード数など、努力量（予算）をどこに振り分けるの
が効率的かという情報はまだ少ない。このような解析
には多種サイト占有モデルを用いることが有効と考え
られ（Fukaya et al., 2022）、今後このような情報が蓄
積されることで、より効率的な調査が可能になるだろ
う。

5．終わりにかえて

このように、2014年度から進めてきたダム湖にお
ける環境DNA研究の結果から、河川水辺の国勢調査
に代表される生物モニタリングの実施に向けた基礎的
な情報を得ることができた。しかし、これまでに実施
されてきた採捕を伴う通常のモニタリング手法と比
べると、環境DNA分析による生物モニタリングには、
生物の生育段階が把握できないなどの欠点がある。近
年では、このような欠点を補うための技術開発も進め
られており、例えば環境DNA分析によって生息する
生物種の繁殖期や繁殖地を知ることが出来る可能性が

示されている。ここでは、ダム湖で実施されたそのよ
うな取り組みを紹介し、環境DNA分析手法の将来を
展望したい。

魚類の多くは体外受精を行うため、繁殖行動の際に
大量の精子を環境中に放出する。精子の中にもDNA
が含まれているため、一度繁殖行動が起きると、環境
DNA濃度が急上昇する。さらに、一般に精子には通
常の体細胞と比べるとミトコンドリアが少ないという
特徴がある。そのため、体外受精によって精子が大量
に放出されると、環境DNA中における核DNAとミト
コンドリアDNAの比率（核・ミトコンドリア比）が上
昇すると考えられ、そのような分析手法の可能性が
オーストラリアの研究チームによって指摘されていた

（Bylemans et al., 2017）。そこで、著者らの研究グルー
プでは、三春ダムの前貯水池において2年間にわたる
継続的な調査を行い、環境DNAの分析データから特
定の魚種の産卵行動を把握する手法の開発を試みた。
なお、本項で紹介する内容はWu et al. （印刷中）から
の抜粋である。

この研究では、三春ダムの前貯水池の一つである蛇
沢川前貯水池において、2019年と2020年にそれぞれ
春から夏にかけて毎週の採水調査を実施した。これ
に加えて、2020年の6月から7月にかけて11日間の毎
日の採水調査も実施した。この環境DNAサンプルを
用いて、コイ、オオクチバス、ブルーギルの3種を対
象に環境DNAサンプル中の核DNA濃度およびミトコ
ンドリアDNA濃度を測定した。この測定データを水
質などの環境データとともに繁殖期の推定モデルを作
成したところ、推定された繁殖期は既知の繁殖期と概
ね一致したが、高精度の推定については改善の余地が
あった。つまり、この研究によって、水サンプルの定
期的な採取によって魚類の繁殖期や繁殖地をラフに推
定することが可能であることが示された。時空間的な
解像度を高めるにはもう少し情報が必要であるが、こ
のような手法を網羅的解析に応用することで、生息す
るすべての魚種の繁殖期と繁殖地をまとめて把握する
ことも今後は可能になるかもしれない。

このような、環境DNA分析によって、単にある生
物がいるかいないかだけでなく、生理的な状態や行動
を把握しようとする取り組みはこれからの数年の間に
大きく前進することが予想される（Minamoto, 2022）。
そのような環境DNAの分析技術の発展やバイオロギ
ングに代表される新技術、そして従来の採捕に基づく
情報を組み合わせることで、生物の生態に関わるより
詳細な情報を手に入れることが可能になるだろう。ダ
ム湖は自然湖沼より管理が行き届いているため、この
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ような研究をすすめる上ではフィールドとして有用で
ある可能性もある。ダム湖を積極的にフィールドとし
て利用することで、環境DNAに限らず、様々な新技
術が発展し、魚類を中心とした水生生物の生態がより
良く理解されることにつながるかもしれない。
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