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研究成果の概要（和文）：環境DNAメタバーコーディングは、多数の種の分布データを効率的に収集できる環境
DNA分析の技術である。しかし、本手法の応用において生じる種検出の誤差（偽陰性と偽陽性）は得られるデー
タの解釈を困難にしており、信頼性の高い調査を実現するためには種検出の誤差に対処するための手法開発が求
められる。本研究では環境DNAメタバーコーディングにおける偽陰性の種検出誤差に着目し、これに適切に対処
し、正確かつ効率的に種多様性の評価・予測を行うための統計的手法を構築した。また、それを簡便に利用する
ためのソフトウェアを開発した。

研究成果の概要（英文）：Environmental DNA metabarcoding is an environmental DNA analysis technique 
that efficiently collects occurrence data for many species. However, the species detection errors 
(i.e., false negatives and false positives) that can occur in the application of this approach make 
interpreting the resulting data challenging, and the development of methods to deal with species 
detection errors is required to achieve a reliable survey. This study focused on false-negative 
errors in environmental DNA metabarcoding and developed a statistical method to appropriately 
address these errors for accurate and efficient assessment and prediction of species diversity. The 
proposed method was implemented in a software package to make it easier to use.

研究分野： 統計生態学

キーワード： 環境DNAメタバーコーディング　サイト占有モデル　調査設計　魚類群集

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
生物多様性の保全において、野外の種多様性を定量的に把握・監視することは重要である。しかし、そのための
生態調査は高価かつ侵襲的であることが多く、効率的な保全計画の実現を困難なものにしている。環境DNAメタ
バーコーディングはこの問題に対する解決策として大きな可能性を秘めているが、解決すべき技術的課題も残さ
れており、種の検出誤差の問題はその1つである。偽陰性を踏まえた種多様性評価のためのデータ解析手法を提
供する本研究は、環境DNAメタバーコーディングを検出誤差に対して頑健な手法に変えることで、その費用対効
果と信頼性の向上に貢献する。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９（共通） 
 

１．研究開始当初の背景 

 

生物多様性の保全においては、野外の種多様性を定量的に把握・監視することがまずもって重
要である。しかし、そのための生態調査が一般的に高価かつ侵襲的であることは、効率的な保全
計画の実現を困難なものにしている。ところが近年、水や土壌、空気などの環境中に含まれる
DNA（環境 DNA）を分析することにより、魚や鳥、哺乳類などのマクロな野生生物の分布を把
握できることが分かってきた。目視や捕獲による従来手法に比べると、野外での環境試料の収集
にかかる労力は極めて小さく、また非侵襲的であることから、環境 DNA 分析は野外生態調査の
在り方を変革する新技術として大きな注目を集めている。特に、ユニバーサルプライマーと次世
代シーケンサーを用いて生息種を網羅的に検出するアプローチは「環境 DNA メタバーコーディ
ング」と呼ばれており、多数の種の分布データを一度に収集・蓄積できるという利点がある。こ
れにより、従来は見込めなかった規模での種多様性調査も可能となりつつある。実際、環境 DNA

メタバーコーディングは多くの学術研究で用いられているだけでなく、企業や省庁、自治体等の
事業においても、生物多様性評価や生態系モニタリングへの活用が検討されている。 

一方で、環境DNAメタバーコーディングによるマクロ生物の生態調査法は新しい技術であり、
未だ多くの課題が残されている。特に、野外における DNA 濃度の低さや PCR の増幅誤差など
に由来する種検出誤差（偽陰性と偽陽性）は、本手法の適用における懸念事項の 1 つである。す
なわち、そこに生息している種の DNA が不検出となる場合や、逆に、本来は存在しない種の
DNA が検出されてしまうことが生じうるため、生物の捕獲や視認を伴わない環境 DNA メタバ
ーコーディングデータの解釈は容易でない。環境 DNA 分析による生態調査の信頼性をより高い
ものとするために、環境 DNA メタバーコーディングにおける種検出の誤差に対処するための手
法開発が求められる。 

 

２．研究の目的 

 

本研究では環境 DNA メタバーコーディングにおける偽陰性の種検出誤差に着目し、これに適
切に対処し、正確かつ効率的に種多様性の評価・予測を行うための統計的手法を構築すること、
およびそれを簡便に利用するためのソフトウェアを開発することを目的とした。 

 

３．研究の方法 

 

（1）環境 DNA メタバーコーディングに固有のデータ形式である配列リード計数を説明する統
計モデルの新しいクラスを定式化する。生態学では、逐次的なデータ生成過程において生じる偽
陰性を説明する統計モデルとしてサイト占有モデルが知られており、検出誤差を踏まえて野生
生物の生息確率を評価するためのツールとして広く利用されている。そこで、本研究ではまず、
配列リード計数データに適合するようなサイト占有モデルの拡張を提案する。さらに、サイト占
有モデルを演繹的な確率モデルとみなせば任意の研究デザインの下での期待検出種数を評価で
きることから、提案モデルに基づき最適な研究デザインを導く手法を構築する。 

 

（2）淡水魚類を対象とした環境 DNA メタバーコーディングをモデルケースとして、本研究で
構築する手法の有効性を確認する。具体的には、環境条件や種構成が異なる霞ヶ浦水系の 50 定
点で採水を行い、魚類に対して有効なユニバーサルプライマーMiFish を用いて環境 DNA メタバ
ーコーディングによる種検出を行う。得られたデータにサイト占有モデルを当てはめることで、
各魚種の地理分布と局所・地域種多様性を評価する。また、種の検出に関連するパラメータの変
動を評価することで環境DNAメタバーコーディングにおける種検出の潜在的なボトルネックを
特定し、研究デザインにおいて効果的な種検出につながる要因を特定する。 

 

（3）本研究で構築する手法を利用しやすい形で一般に提供することで、検出誤差に頑健な環境
DNA メタバーコーディングの普及を目指す。具体的には、（a）サイト占有モデルの構築と当て
はめ、（b）その結果に基づく種多様性評価、（c）種検出効率の観点からの研究デザインの評価と
最適化を容易に行うためのプログラム群を、統計解析に特化したフリーソフトウェアである R

の拡張パッケージとして実装して公開する。 

 

４．研究成果 

 

（1）多種サイト占有モデルと呼ばれる不完全な検出を群集レベルで説明する統計モデルを拡張
することで、環境 DNA メタバーコーディングに固有の種検出過程を表す統計モデルを定式化し
た（図 1）。多地点で収集された環境 DNA メタバーコーディングデータにこのモデルを当てはめ
ることにより、環境 DNA メタバーコーディングによる個々の種の検出可能性と、偽陰性を考慮
した種の生息確率を定量的に評価できるようになった。また、このモデルの下で予測される検出 



図 1. 環境 DNA メタバーコーディングのデータ生成過程を表す統計モデルの概要（Fukaya et al. 

2022）。種固有パラメータ(𝜓𝑖 , 𝜃𝑖 , 𝜙𝑖)の推定値に基づき異なる段階での偽陰性の生じやすさが、潜
在変数𝑧𝑖𝑗の推定値に基づき偽陰性を考慮した種の在・不在が、それぞれ評価される。 

 

 

種数の値に基づき、対象の系について最適な反復数や配列リード総数を特定するための一般的
な手続きを構築した。 

 

（2）上記の提案手法を、霞ヶ浦水系に生息する淡水魚類を対象とした環境 DNA メタバーコー
ディングのデータに適用した。DNA 配列が検出された 50 分類群のそれぞれについて環境 DNA

メタバーコーディングによる検出可能性が推定された結果、環境 DNA による生息種の検出しや
すさには大きな不均一性があり、生息種の不検出（偽陰性）を防ぐ上で同一地点から反復して採
水を行うことが有効であることなどが明らかとなった。 

 

（3）提案手法を簡便に扱うことのできるフリーの解析ソフトウェアを統計解析向けのプログラ
ム 言 語 R の 拡 張 パ ッ ケ ー ジ と し て 開 発 し 、 そ の ア ル フ ァ 版 を 公 開 し た
（https://github.com/fukayak/occumb）。計画している主要な機能の大部分は実装済みであるが、今
後、ドキュメントの整備や既知のバグ修正などをさらに進めて正式版をリリースする予定であ
る。 

 

（4）本研究で構築した手法とソフトウェアは、令和 2〜4 年度に実施された環境省の環境 DNA

技術標準化・一般化業務の重点調査データの解析に利用され、二次的自然環境に生息する淡水魚
類を対象とした環境 DNA 調査のためのマニュアル「環境 DNA 分析技術を用いた淡水魚類調査
手法の手引き」の改定に貢献した。 

 

（5）提案手法の有効性を示す追加的な事例研究として、魚類に比べて環境 DNA メタバーコー
ディング手法の最適化が進んでいない水生昆虫の環境DNAメタバーコーディングデータに提案
手法を適用することで、水生昆虫種の効果的な検出方法に関する検討を行った。環境 DNA メタ
バーコーディングによる種の検出しやすさは、水生昆虫においても大きなばらつきがあること
が明らかとなり、偽陰性のリスクを減少させる上で効果的な研究デザインについての示唆が得
られた。 
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