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研究成果の概要（和文）：野生生物のモニタリングや生物資源の正確な把握は生物資源保全学上の急務となって
いるが、実証的な研究には様々な制限が伴う。殊に水圏に生息する生物はその捕獲が困難で、これまでごく限ら
れた情報を基にその資源量推定を行ってきた。
本研究では水から周辺生物のDNAを検出する環境DNAと呼ばれる技術を用いて、サケ科魚類を対象に、野外で捕獲
に頼らず資源量を推定する新しい手法の開発に取り組んだ。その結果、管理環境下では検出された環境DNA量が
生物量を反映しており、野外においても河川・海洋を問わず、回遊魚であるサケの季節消長や空間分布をある程
度正確に検出できることが明らかになった。

研究成果の概要（英文）：Monitoring and biomass estimation of wild organisms are of central 
importance in conservation biology. However, aquatic organisms are difficult to monitor because of 
their difficulties in catch and visual observations in the wild.
In this study, we aimed to establish a new molecular method for monitoring and biomass estimation of
 salmonid species in the wild. We use environmental DNA, which is defined as DNA from environmental 
media (e.g., water for fish), in order to identify and estimate the amount of wild organisms nearby.
 Results from our rearing experiments, together with our trials in rivers and the ocean, suggest 
that environmental DNA we detected indeed reflects the presence/absence and spatio-temporal 
variation in salmonid species.

研究分野： 生物資源保全学

キーワード： 環境DNA　サケ科魚類　モニタリング
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様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
（１）世界的規模での人為的環境改変は史上
稀に見る速度で生物の大量絶滅をもたらし、
第六次大量絶滅期の到来が現実となってい
る。このため、野生生物の個体群動態把握は
生物資源保全学上の急務となっているが、実
証的な研究には様々な制限が伴う。殊に水圏
に生息する生物はその捕獲が困難で、これま
でごく限られた時空間からの情報を基に資
源量の推定を行ってきた。 
 
（２）近年、環境中に存在する生物由来の
DNA（環境 DNA）から対象種を検出する手
法が開発された。この方法であれば環境水を
採集・解析するだけなので個体を捕獲する必
要がなく、また安価で非侵襲的なので対象種
の生息域を広範囲かつ継続的にモニタリン
グできる。分担者らの先行研究では湖水など
の環境水から魚類の DNA が検出され、実験
系ではその検出量とバイオマスの間に一定
の相関がみられることを確認している。 
 
（３）サケ科魚類は日本の主要漁業資源だが、
その回遊性・季節性の高さから安定的資源保
全や管理が難しい。もし環境 DNA を用いて
サケ科魚類の稚魚・親魚の資源量推定が可能
となれば、簡便で広範囲、且つ非侵襲的なサ
ケ科魚類のモニタリングと管理が可能とな
る。 
 
２．研究の目的 
本研究の目的は回遊性サケ科魚類から水中
に放出された環境 DNA を非侵襲的に検出・
定量化することで生物資源量を大規模且つ
継続的に把握する全く新しい技術を確立す
ることにある。この手法は個体捕獲によらな
いため安価で汎用性が高く、野生動物保全モ
ニタリングに革命的変化をもたらす。具体的
目標は、１）サケの成長段階ごとの環境 DNA
量を測定し成長に伴うバイオマス推定技術
の開発、２）サケ科魚類に特異的な環境 DNA
を同時に検出、定量化する技術の開発、３）
上記複数種が混在する河川、海域において実
際にバイオマスを推定、捕獲量等のバイオマ
ス推定値との比較検証、の３つである。 
 
３．研究の方法 
（１）サケのバイオマス推定技術の開発：国
立研究開発法人・水産研究・教育機構・千歳
さけます事業所の協力の下、サケ仔稚魚の飼
育実験を行う。管理条件下で受精卵から魚の
成長とともに変化する環境 DNA 量を測定す
ることで、生物量相関や補正の必然性を検討
する。 
 
（２）環境 DNA の由来の解明：上記飼育実
験では発生初期のサケを用いる。彼らはまだ
消化器官が整っておらず、糞をしない。これ
により、糞以外の由来の環境 DNA が検出さ
れ得るのかを解明する。 

 
（３）自然環境下での環境 DNA：申請者ら
が所属する北海道大学のキャンパス周辺に
は、多くのサケマス遡上河川が存在する。こ
れらの河川や海での採水を行い、サケマスの
季節変動や分布変化をこの技術で捉えられ
るか、検証する。 
 
４．研究成果 
 
（１）サケのバイオマス推定技術の開発 
 
 環境 DNA 量定量のためのサケ受精卵は

国立研究開発法人・水産研究・教育機構・千
歳さけます事業所にご提供いただいた。これ
らの供試魚は千歳川遡上サケ親魚由来で、死
骸は同事務所職員により適宜カウント後除
去された。供試魚は 4 月時点で 9 割以上が生
残していたため、生存個体は実験終了後、全
て千歳川に放流された。 
飼育実験は 2014年 11月から 2015年 4月、

2015 年 11 月から 2016 年 4 月にかけての 2
期にわたり、同事業所の一角に長さ 3.5m、
幅 35cm、高さ 30cm の増収型アトキンス 2
間槽 3 機、計 6 レーンを設置して行った（図
１）。 
 

図１．サケ仔稚魚飼育実験 
 
各レーンで飼育するサケ受精卵は 2500 粒

が 3 レーン、850 粒が 3 レーンとしたが、今
回は 2500 粒の 3 レーンの解析結果について
報告する。なお、注水量は 100-105 リットル
/分とし、水位は最終的に 21.5cm となるよう
調整した。初年度は水深 11cm から魚の成長
に合わせて水位上昇などの調整を行ったた
め、環境 DNA 濃度を推定する際には水の体
積に比例した補正を行った。 
 飼育水は供試魚生育槽の下流側から毎回 2
リットルを未使用の使い捨てビーカーを用
いて採取し、入水部の水１リットルと併せて
採水直後に現場でワットマン GF/F フィルタ
ーを用いてろ過した。飼育水はフィルター1
枚当たり 1リットルをろ過し、１回 1レーン
当たりのサンプル数を３（２レプリケート＋
１ネガティブコントロール）とした。飼育水
の水源は同施設そばの湧水で、飼育実験前に



この水にサケ DNA の混入がないことを確認
している。 
 サケ仔稚魚の生育は水温と生育時間によ
ってコントロールされる。千歳川由来のサケ
の場合、受精からの積算水温が 250 度前後で
発眼し、500 度前後でふ化する（図２）。この
ため、採水は受精卵導入前、積算水温 51 度、
476 度、510 度、646 度、740 度、918 度、
1012度（2014年度は 1020度）、1105度（2014
年度は 1097 度）、1190 度（2014 年度は 1182
度）、1292 度（2014 年度は 1275 度）の 1 期
計 11 回行った。 
 

図２．積算水温 510 度でふ化したサケ仔魚 
 
 これらのフィルターサンプルは冷凍保存
後、北大農学部の動物生態学研究室（荒木研）
で研究室スタッフにより DNA 抽出に供され、
サケ環境 DNA 検出用に独自に開発したサケ
特異的プライマーとプローブを用いて同研
究室所有の定量 PCR 装置（アジレント・テ
クノロジー社 Mx3000P）による DNA 量測
定に用いられた。測定は抽出 DNA 1 サンプ
ル当たり 3 回実施し、同時に測定した DNA
量が既知のスタンダードによる検量線を用
いて DNA コピー数への換算を行った。 
 その結果、発眼卵からの環境 DNA 放出は
あるとしても微量で限定的な一方、ふ化後は
数週間のうちに指数関数的な増加を見せ、そ
の後卵嚢を吸収し、浮上して採餌を始めた後
は放出量の増加が抑えられる傾向があるこ
とが明らかとなった（Araki et al. in prep. 
図３）。 
 

 
図３．サケ環境 DNA と積算水温の関係 

 
この期間のサケ生物量の変化は主に体サ

イズの増加によるものであることから、この
結果は環境 DNA 量がサケの体サイズに比例
して増加していることを示している。 
 
（２）環境 DNA の由来の解明 
 
 上記サケ仔稚魚飼育実験の二つ目の目的
は、環境 DNA の由来を解明することにある。
消化器官が未発達なサケ仔魚（積算水温 900
前後まで）の間に環境 DNA 量の顕著な増加
が見られたことは、少なくとも糞のみに依存
して環境 DNA の検出がされているわけでは
ないことを示している。同時に卵嚢を吸収し
て浮上・採餌を開始したサケ稚魚では環境
DNA量の顕著な増加が見られないことから、
卵嚢期においては体表の粘液細胞の活動が
活発で、表面積依存的な環境 DNA 量増加が
認められる一方、浮上して採餌するようにな
ると、絶対値としての環境 DNA 量は多いも
のの表面積依存的ではない生物量を反映し
ていることが示唆された。 
 
（３）自然河川内での環境 DNA 
 
 上述のように飼育実験下ではサケの生物
量と環境 DNA 量の間に明確な正の相関が見
られたが、自然環境にはこの相関に影響しう
る様々な要因が存在している。そこで、本研
究ではサケ遡上河川である千歳川でのサケ
環境 DNA の季節消長と空間分布を推定した。 
千歳川においては産卵床の存在する上流

部から本流 5 地点、同じく産卵床が存在し目
視も可能な支流 2 地点を定点とした。このう
ち本流 5 地点では、野生サケ親魚遡上が目視
された冬季およびサケ稚魚が河川内に存在
する可能性の高い春季にはサケ環境 DNA 量
の上昇がみられる一方、サケ稚魚が降河し終
わった夏季には河川内の環境 DNA は非検出
となり、飼育実験結果から予想されるパター
ンと一致することが明らかとなった（Araki 
et al. in prep. 図４）。 
 

図４．千歳川サケ環境 DNA 量の季節変化  
 
 また、サケ親魚遡上期に定点間での環境
DNA 量比較を行ったところ、産卵床そばの
最上流部で高い値が検出される一方、そこか
ら 12km 離れた中流部では低い値が、そこか



ら更に 8km 下流では中程度の値が検出され
たが、最下流部では検出がされなかった。こ
のようなパターンは河川内での環境 DNA 検
出に強い空間的制約が働いていることを示
している。 
 この検出範囲をより正確に評価するため、
札幌市豊平川さけ科学館にご協力いただき、
同じサケ科魚類で同科学館内で飼育してい
るイトウ由来の環境 DNA が、河川排水を起
源として隣接する真駒内川においてどこま
で検出可能か調べた。 
 この施設には 1 歳、3 歳、10 歳および 15+
歳のイトウが飼育されているが、このうち 10
歳のイトウ飼育水槽からは 1 尾あたり 351.5
コピーの環境 DNA が検出された。これら施
設内の飼育水はろ過水槽などを介して最終
的に真駒内川に流入しており、飼育水が河川
に合流する直前には174-272コピーのイトウ
環境 DNA が検出された。初期値としては当
初予想より低い結果だったが、河川内のイト
ウ環境 DNA は河川接続点より 40m-80m 下
流でも検出された。これらの値から環境DNA
の指数減衰を仮定すると、DNA 発生源（自
然状態では魚の位置）からの距離と環境DNA
検出の相対量期待値が算出できる。例えば、
10 歳のイトウが河川内に 1 尾いたとすると、
その検出限界は 80-190m の範囲になること
が予想される。 
 より小規模河川での環境 DNA 量と対象生
物の位置の関係をみるため、千歳川支流にお
ける環境 DNA の定量も実施した。その結果、
目視したサケの河川内位置関係と環境 DNA
の測定点に強い関連は見られなかったもの
の、河川内に目視確認したサケ親魚数の週平
均をとると、週最終日の環境 DNA 量との有
意な相関が見られた（r = 0.82, p < 0.01, 図
５）。 
 

図５．千歳川支流サケ環境 DNA 量と目視数相関 
 
 
（４）海洋沿岸環境 DNA アプリケーション 
 
 サケは回遊性であり、その生活史の多くの
割合を海で過ごす。そのため、多角的なサケ
の資源管理を行う上で、海洋における環境
DNA の検出技術を確立する必要がある。 

 このため、国立研究開発法人・水産研究・
教育機構が毎年夏季に行う定期ベーリング
航海調査において、9 定点での環境 DNA 採
集と解析を行ったところ、各定点で大きくコ
ピー数の異なる良好なサケ環境 DNA 検出が
確認された（Araki et al. in prep. 図６）。 
 

図６．ベーリング海 9 定点におけるサケ環境 DNA 
 
 ただし同定点におけるトロール調査で捕
獲されたサケ稚魚数との環境 DNA 量相関は
みられず、やはり海洋においても検出される
環境 DNA 量は比較的狭い範囲の生物量を反
映していることが示唆された。 
 海洋域での環境 DNA 検出量と生物量の関
係を解明するため、申請者らも参画している
CREST の環境 DNA グループとの共同研究
において、京都・舞鶴湾におけるマアジの資
源量推定を行った。本研究では魚群探知機を
用いて舞鶴湾西部でのマアジ魚影を定量化
しつつ、同日に 47 地点に及ぶ環境 DNA 採集
を船上で行うことで、両者の整合性を評価し
た。その結果、環境 DNA は海洋域において
も対象魚の資源量を反映する正の相関が見
られる一方、湾奥に存在する魚市場の影響を
最も強く受けていること、環境 DNA が反映
している資源量の範囲は周辺数百メートル
であることが示された（Yamamoto et al. 
2016, 2017）。また、サケを含む魚類全般を
対象種を絞らずに環境 DNA から検出する新
しい手法も、大きな本研究成果の一つといえ
る（Miya et al. 2015）。 
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