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研究成果の概要（和文）：本研究は，ヨーロッパアルプスの中で例外的に残された北東イタリアの自然流域を参照し，
自然再生で目指すべき種多様性の目標像を示すことを目的とする．DNA種分類に基づいて，未記載種も含む河川底生動
物群集の種多様性を評価し，生息場間の環境多様性や流倒木などの微笑生息場の生態学的な重要性が確認された．また
，自然氾濫原における洪水撹乱による生息場地形の更新（生息場寿命）が種多様性を維持する機構も解明した。

研究成果の概要（英文）：The purpose of this project is to indicate the target image of biodiversity and 
its formation mechanism for suitable river restoration in the European Alps through an intensive 
investigations of reference semi-natural basins remained in northeast Italy. We clarified the true 
species richness of stream invertebrate communities in the basins by addressing the potential problem of 
poor morphological taxonomy (e.g., many undescribed species) applying an new technique of DNA sequence 
based taxonomy. We found the ecological importance of spatial environmental heterogeneity among habitats 
and microhabitats (e.g. large woody debris) in sustaining the high biodiversity in the natural river 
system. In addition, satellite and mountain camera image analyses for tracing the temporal change of 
river geomorphology at reach scale allow us to understand significant role of large and frequent flood 
disturbances in sustaining the high species diversity in the natural floodplain system.

研究分野：環境水質工学
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１．研究開始当初の背景 
近年ヨーロッパアルプスを水源とする流
域の多くは治水・利水を目的とするダムや灌
漑取水等の開発が進み，淡水生物の種多様性
低下，そして，それに伴う物質循環等の生態
系機能の劣化が懸念されている。アルプスの
中で，例外的に北東イタリアには原生的な流
域が局所的に残されており，自然再生の目標
となるモデル流域として注目されている。そ
こで広がる洪水氾濫原では，自然河川が本来
有する激しい流量・河床変動が複雑な生息場
地形を生みだし，生息場間の種間の棲み分け
により高い種多様性が維持されている。 
 開発が進むアルプス流域の種多様性の解
明は急務であるが，小動物群の種分類の整備
が遅れており，種を同定できない生物群（属，
科レベルで記載する分類群）が多く残されて
いる。また，従来の種多様性評価で行われる
顕微鏡を使った形態種同定は，作業時間の長
さや不正確性などの技術的問題を抱える。こ
れら問題を解決するために DNA 塩基配列に
基づく種多様性評価が有効と考えられる。こ
れは塩基配列に基づいて系統間の進化関係
を再現し，進化・絶滅モデルを適用して種の
境界を決める手法である。 
 
２．研究の目的 
本研究の第一の目的は，アルプス自然流域
を参照し，自然再生で目指す種多様性の目標
像を示すことである。種数を未記載種も含め
て迅速かつ正確に評価するために，従来の形
態種同定に代わって DNA 分析を活用する。
第二の目的は，自然流域の洪水撹乱による生
息場地形の更新が種多様性を維持する機構
を解明することである。河川地形画像から各
種生息場の存続時間を数値化し，種多様性と
の定量関係を評価する。 
 
３．研究の方法 
本研究は5つの課題から構成される（図１）．
課題１は広域環境情報と現地調査から各流
域の環境特性と物質循環に関わる生態系機
能を評価した。課題２で種多様性の遺伝的評
価の精度を高める手法を開発し，この手法を
適用して課題３で流域の種多様性を評価し
た。課題４は，自然洪水氾濫原における出水
による河道変動と生物相の関係を調べた。課
題５は，上記研究成果を統合し，アルプス自
然流域をモデルとした種多様性再生目標を

提案した。 
 
４．研究成果 
 
課題１「流域環境と生態系機能の調査」 
イタリアアルプスの 4流域において，流木
と河川底生動物群集の種多様性の関係を調
査した．調査した 41 リーチのうち，流木の
出現頻度割合（＝0－83％）は標高（＝4－1704 
m）が低いリーチほど高まった（図２）．また，
流木と流木が影響しない河床から別々に採
取した水生昆虫ユスリカ群集の種数を比較
した結果，流域内に出現した全225種のうち，
41 種は流木のみに特異的に出現した．また，
種数と種の環境特異性に基づいて定量的に
推定した流域全体の種多様性に対する流木
の貢献度は 29.7％に達した．さらに，流木の
出現頻度が高いリーチやハビタットほど，流
木の貢献度が高まった。 
タリアメント川の止水域 13 地点を対象と
して，堆積物脂肪酸組成における Pielou の
均等度と出現種数の関係を調べた（図３）．
そして，堆積物中に含まれる脂肪酸が多様で
あるほど栄養要求が異なる様々な底生動物
が共存可能になり出現種数が増加すると仮
説を検証した．その結果，両者には有意な正
の相関が見られ，堆積物脂肪酸の多様度の高
い地点ほど出現種数が多くなることが示さ



れた．堆積物の脂肪酸多様度が高かった地点
は高水敷たまりであり，他の地点と比較して
陸上植物由来の脂肪酸の含有率が高かった．
陸上植物の供給があることで，餌のバリエー
ションが増え，底生動物種数が増加した可能
性が考えられた．  
 
課題２「DNA 型コピー数平準化法の開発」 
水生生物群集サンプルの次世代DNAシーク
エンシング解析（Roche 454 Sequencer）を
使ったアンプリコン解析を行い，当初の予想
通り，DNA 配列間でコピー数が最大１万倍以
上異なる事実を確認した。このことは，希少
種や体サイズが小さい分類群を含めて種数
を正確に実施するには，次世代 DNA シークエ
ンシング解析の前に，群集 PCR 産物（アンプ
リコン）の DNA 配列のコピー数の平準化が必
要であること意味する。PCR 産物を熱変性し
て一本鎖に乖離させた後，徐冷して一部を再
会合させるDNA型コピー数の平準化に必要な
「再会合温度」，「再会合時間」，「PCR 産物濃
度」の各条件の最適条件を実験的に見出すこ
とに成功した（データ未発表）（図４）。 
 
課題３「大規模ゲノム解析による種多様性の
解明」 
イタリア・タリアメント川流域の２０地点
の8つの生息場タイプから別々に定性的に採
取した底生動物群集（ユスリカ科，カワゲラ
目，トビケラ目）を使って，DNA シークエン
サーによるアンプリコン解析（ミトコンドリ
ア DNA COI）を行った．得られた大規模ＤＮ
Ａ塩基配列データベースに，ＧＭＹＣモデル
を活用したＤＮＡ種分類解析を適用し，種数
を定量化した．その結果，ユスリカ科は解析
した 1852 個体から 1124 ハプロタイプが検出

され，225 種の生息が明らかになった（図５）．
同様に，カワゲラ目 450 個体からは 184 ハプ
ロタイプ・39種，トビケラ目 597 個体からは
236 ハプロタイプ・82 種がそれぞれ確認され
た．自然状態が維持されたアルプス流域には
極めて高い種多様性が形成されていること
が明らかになった． 
また，ユスリカ科，カワゲラ目，トビケラ
目共に，DNA 種分類と DNA バーコーディング
で得られた種数を比較すると，約 2倍差が見
られた．これは，DNA データベースの情報が
不足し，分類群を正しく同定できなかったた
めである．一方で DNA 種分類法では登録され
ていないDNA種も明らかにできたために，DNA
バーコーディングと比べて多数の種を検出
できたと考えられる．また，DNA 種分類と形
態分類群数を比較すると，約 4-8 倍差が見ら
れた．DNA 種分類と DNA バーコーディングは
形態同定できない分類群も種分類できたが，
DNA 種分類の方が未記載種の種数の推定に有
効であることが確認された． 
 
課題４「河川地形履歴に基づく種多様性と生
態系機能の評価」 
タリアメント川中流域の時空間的な生息
場構造の変遷を，高解像度衛星画像を用いて
既存の手法および手法の開発により，明らか
にした．各生息場構造の推定には，2010，2011，
2012 年の 9 月に撮影された空間解像度 5m の
Rapideye 衛星画像を用いた．生息場構造とし
ては，氾濫原内における地表面タイプ・水
深・生息場タイプに着目した． 
その結果，地表面タイプに関しては，既存
の画像分類法に改良を加える事により簡易
かつ精度の高い画像分類手法を提案できた
（図６）．これまでの教師付き画像分類では
経験的に教師データを設定する必要 があっ
たが，提案手法により教師データを設定せず
とも 90%以上の精度で地表面タイプを推定で
きる事が分かった．また，水深に関しては光
学モデルの適用により，標準誤差約 15cm 内



で推定できた．これらの結果は他の類似研究
と比較しても十分な精度であり，タリアメン
ト川における浮遊性土砂濃度が平均 1 mg/L 
以下で透明度が高い事が要因の一つである
と考えられる．さらに，地表面タイプの推定
結果をもとに，中流域約 30km 内に位置する 3
つのリーチにおいて氾濫原内における生息
場タイプを陸生 2種，水生 3種の計 5種類に
分類しその3年間の変遷を追った．その結果，
どのリーチでも毎年約 15%～100%の割合で各
生息場タイプが空間的な変化を遂げており，
時には河畔林を大きく削る程の攪乱がある
ことが示された．また，空間的な変化が激し
い一方で氾濫原内に占める面積比の変化は
10%未満に留まりその構成は大きく変化しな
いことも明らかになった． 
これらの成果から，高解像度衛星画像を用
いる事により，タリアメント川の様に透明度
が高い河川では精度良く生息場構造を推定
できる事，そしてその時空間的な変遷の特徴
を把握できることが示された． 

 
課題５「アルプス自然流域を参照した生物多
様性および生態系機能の目標像の提案」 
以上の研究課題の成果をまとめて，自然流
域で生態学的に機能している流倒木や止水
性生息場（ワンド，タマリ）の重要性を見出
した。また，河川の生物多様性を高めるには，
様々な齢期の生息場がパッチ上に混在する
地形を目標とすることが効果的であると考
察された。さらに，全球気候モデルにより，
気候変動下の底生動物個体数密度の減少率
を水温選好性に基づいて推定することにも
成功した。 
研究代表者・分担者らが発表と議論を通じ
て各研究課題の成果を集約し，さらに研究成
果を社会に向けて発信することを目的とし
て，以下の3つのワークショップを開催した． 
（１） 2014 年１月 31 日「流域と生態系ワ
ークショップ 2014- 水文生態学，生息場
学，分子生物学の新しい研究アプローチ-」，
愛媛大学，9件の発表，参加者 48 名 
（２） 2014 年 10 月 31 日「International 
Workshop on River Ecology and 
Environment」，愛媛大学，6件の発表，参
加者 38 名 

（３） 2015 年 3月 27 日「流域生態系評価
手法の最近の動向」，東北大学，7 件の発
表，参加者 22 名 
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