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汲んだ⽔から⿂を数える 
－環境 DNA 分析による個体数の推定法を実証－ 

 

背景 

⾃然環境中の⽔や⼟、空気などには、動物や植物の体から遊離した細胞や組織の
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授、神⼾⼤学  源利⽂  准教授らの共同研究チームは、⽔中に含まれる⽣物由来の DNA（環

境 DNA）の分析に基づいて対象の⽣物の個体数を推定する新⼿法を開発しました。さら

に、京都府舞鶴湾全域に⽣息するマアジを対象に本⼿法を利⽤することで、海洋環境に

おいて環境 DNA の濃度計測から⽣物の個体数を推定できることを初めて実証しました。

⽬視や捕獲による調査を⾏うことなく、⽔試料の収集と分析のみによって⽔⽣⽣物の個

体数を正確に把握できる可能性が⽰されたことで、海や湖などの⽔域⽣態系を定量的に

モニタリングするための効率的な新技術の実現につながることが期待されます。

本研究の成果は、令和 2 年７⽉１⽇付で⽣態学分野の学術誌「Molecular Ecology」に

電⼦版が掲載されました。 
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断⽚が含まれています。近年の研究から、これら環境中の細胞・組織より DNA（環

境 DNA）を抽出・分析すれば、⽣物の⽣息状況を把握できることが分かってきまし

た。従来利⽤されてきた⽬視や捕獲による直接的な調査と⽐べて労⼒が少なくて済

むことなどから、環境 DNA 分析は、⽣態系を効率的に観測するための新しい⼿法

として注⽬を集めています。 

環境 DNA 分析を⽤いると、環境中の DNA の有無を⼿がかりとして対象の⽣物が

⽣息しているかどうかを判断できます。この⽅法は、対象の⽣物の分布（どこにい

るのか）を調べる上で役⽴ちます。⼀⽅、⽣物の個体数が多ければ環境 DNA も多

く放出されると予想されるため、環境 DNA の濃度を⼿がかりとすれば、⽣物の個

体数（どれだけいるのか）も把握できるのではないかと期待されてきました。しか

し、⾃然環境では、環境 DNA は⽔の流れなどによって移動し、さらに時間が経て

ば分解してしまいます。そのため、⼀般的に、環境 DNA の濃度と⽣物の個体数は

単純な⽐例関係にはならず、環境 DNA 分析による個体数の推定は未だ解決できな

い困難な問題として残されていました。 

 

内容 

本研究では、環境 DNA 分析データから個体数を推定する上で特に考慮すべき要

因として、（1）⽣物からの DNA の放出、（2）⽔中での DNA の移動、および（3）

DNA の分解に着⽬しました。環境 DNA の濃度が⾼いからといって必ずしも個体数

が多いとは⾔えないのは、これらの要因が複雑に作⽤するためです。環境 DNA 分

析によって個体数を⾒積もるためには、こうした要因に左右される環境 DNA の「⼀

⽣」を踏まえることが不可⽋だと考えられます。この考えに基づいて、私たちは「ト

レーサーモデル」と呼ばれる数理モデルを⽤いた、個体数推定の⽅法を開発しまし

た（図 1）。トレーサーモデルとは、対象の⽔域で物質（ここでは環境 DNA）がど

のように運ばれるかを表す物理モデルです。環境 DNA のトレーサーモデルは、海

洋⼒学シミュレーションなどから得られた流動場（※1）の情報と、⽣物の⽔槽飼

育実験などから得られた環境 DNA の放出率や分解率の値を組み合わせることで構

築されます。トレーサーモデルを⽤いることで、対象⽔域のどこにどれくらいの数

の⽣物が分布していれば、結果として、環境 DNA がどのように分布するかを予測

できます（図 1、⻘の⽮印）。しかし、私たちの⽬的は⽣物の分布から環境 DNA

の分布を予測することではなく、逆に環境 DNA の分布から⽣物の分布を推定する

ことです。そこで、私たちは、このモデルを「逆向きに解く（環境 DNA の分布を
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⼿がかりに個体数の分布を求める）」ための統計⼿法を開発しました（図 1、オレ

ンジの⽮印）。これによって初めて、対象の⽣物や⽔域に合わせたトレーサーモデ

ルと、環境 DNA 濃度の多地点計測から、⽣物の個体数を⾒積もることが可能とな

りました。この⼿法は、河川や湖沼、海洋などの⽔域環境⼀般に適⽤することがで

きます。 

 
図 1. 環境 DNA の濃度計測に基づく個体数推定法の概念図。 

 

私たちは、2016 年 6 ⽉に京都府北部の舞鶴湾で野外調査を⾏い、マアジを対象

に開発した⼿法を適⽤しました。この時期は体⻑ 3 cm 程のマアジの幼⿂（図 2）

が⾮常に多くの数を占める季節であることから、湾内のマアジの幼⿂を数えること

を⽬標としました。湾内の 100 地点を船で周り、表層・中層（海⾯から 5m 下）・

底層（海底から 1m 上）からそれぞれ 1 リットルの海⽔を採集しました（図 3 左）。

集めた海⽔を実験室に持ち帰り、環境 DNA 濃度を計測し、先に述べたモデルから

湾内のマアジの個体数を推定しました。開発した⼿法の信頼性を評価するため、こ

の野外調査では、計量⿂群探知機を⽤いた⾳響計測（図 3 右）も同時に⾏い、2 つ

の⼿法（環境 DNA 分析と⾳響計測）の間でマアジの個体数の推定値を⽐較しまし

た。 
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図 2. 個体数推定の対象としたマアジの幼⿂。写真提供︓益⽥玲爾。 

 
図 3. 舞鶴湾での調査の様⼦。左︓環境 DNA 分析のための採⽔。右︓⾳響計測。

写真提供︓益⽥玲爾。 

 

舞鶴湾内に⽣息するマアジの個体数は、⾳響計測を⽤いた⼿法では約 1570 万尾

（信⽤区間（※2）︓1510 万〜1640 万尾）、環境 DNA 分析を利⽤した⼿法では

約 3310 万尾（信⽤区間︓2320 万〜6320 万尾）と推定されました。環境 DNA 分

析による推定では、マアジの個体密度が極端に⾼い地点が⾒つかりました。この地

点は舞鶴周辺で⽔揚げされた⿂が多く集まる卸売市場のすぐ隣（湾の南⻄部）に位

置していたことから（図 4 左）、市場から流⼊する⼤量のマアジの DNA を捉えた

ものと考えられます。そこで、この市場由来の DNA について推定を補正したとこ

ろ、湾内のマアジの個体数は約 2230 万尾（信⽤区間︓770 万〜5290 万尾）と推

定されました。この値は、⾳響計測による推定値に⽐べて約 42%⼤きく、精度も

劣りますが、推定の誤差を踏まえれば 2 つの推定値は⽐較的良く⼀致しています。

⼀⽅、マアジの個体密度の空間分布についても⼤まかな傾向が明らかになったもの

の、個々の地点の推定値は誤差が⼤きく、⾳響計測で推定された個体密度との関連

も強くありませんでした（図 4）。環境 DNA 分析によって個体数の空間分布を詳

細に把握するためにはさらなる研究が必要と考えられます。 
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図 4. 推定された湾内のマアジの個体密度。左︓環境 DNA 分析の結果（市場の影響

が検出された地点（図の左下の部分）を⾚で⽰す）。右︓⾳響計測の結果（未計測

の地点を薄い灰⾊で表す）。 

 

本研究によって、環境 DNA 分析を⽤いて海洋環境に⽣息する⽣物の個体数を推

定できることが初めて実証されました。本研究の成功の鍵は、専⾨の異なる様々な

研究者が研究分野の枠を越えて協働し、異分野の⼿法や技術を集約したことにあり

ます。具体的には、調査船による舞鶴湾での野外調査とスキューバ潜⽔によるマア

ジ集団の観測（京都⼤ 益⽥）、分⼦⽣物学実験による環境 DNA 濃度の計測（京都

⼤ ⼭本、村上、神⼾⼤ 源）、舞鶴湾の流動場解析と環境 DNA トレーサーモデル

の構築（北海道⼤ 笠井、尹（現在は韓国・国⽴⽔産科学院）、計量⿂群探知機を

⽤いた⿂類の個体数推定（北海道⼤ 宮下、島根⼤ 南）、環境 DNA トレーサーモ

デルに基づく個体数の統計的推定法の構築（国⽴環境研 深⾕、東北⼤ ⻑⽥（現在

は⽔産研究・教育機構））など、極めて多様な⼿法・技術が 1 つの研究の中で組み

合わされています。環境 DNA 分析技術は、野外調査・実験室での分⼦⽣物学実験・

モデリング等を有効に組み合わせることで、単なる対象⽣物の在・不在の判断を越

えた、より広い応⽤的側⾯を持った技術に発展していくと期待されます。 

 

今後の展望 

 ⽔⽣⽣物の個体数を把握することは、⽔産資源の管理や希少種の保全を確実に⾏

う上で不可⽋です。しかし、⽔中で⽣活する⽣物を数えることはしばしば困難です。

環境 DNA 分析は、⽬視や捕獲による従来の調査法の⽋点を補い、⽔⽣⽣物の分布

や量を効率的に把握するための有⽤な観測技術として注⽬を集めていますが、個体
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数推定の具体的な⽅法は確⽴していませんでした。本研究は、環境 DNA の発⽣、

移動、分解の過程を明確にすることによって、環境 DNA 濃度の多地点計測から⽔

⽣⽣物の個体数を推定できることを⽰しました。この成果を嚆⽮として、環境 DNA

分析による⽔域⽣態系の定量モニタリング技術の確⽴に向けた研究が加速するこ

とが期待されます。 

 

注釈 

※1 流動場︓対象の⽔域における⽔の流れ（速度）の分布を表したもの。 

※2 信⽤区間︓推定値の精度を数値の区間で表現したもの。推定に⽤いた統計モデ

ルの下で、推定対象の値を 95%の確率で含むと考えられる区間を求めました。区

間が短いほど推定の精度が⾼いと⾔えます。 

 

研究助成 

本研究は、JST 戦略的創造研究推進事業 CREST「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（研究代表者︓近藤 倫⽣）」に

よる⽀援を受けて⾏われました。 
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