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1．はじめに 

水や土壌，空気などの環境中から抽出されるDNAのこと

を環境DNAと呼ぶ1)。その実態は，様々な生物に由来する，

多様な状態で存在するDNAが混ざったものである。環境中

に生息する微生物そのものや，マクロ生物の体から環境

中に遊離した組織の一部や細胞など，または細胞から遊

離した状態で存在するDNA分子などが含まれる。環境DNA

分析は，こうした環境DNAを集めて分析することで，生物

の分布や遺伝情報，生理状態などの手がかりを得るため

の手法である。環境DNA分析はもともと，環境中の微生物

や，安定環境下で長期保存された古生物のDNAを対象に行

われていたが，近年は現生のマクロ生物への応用が大き

く発展した。フランスのウシガエル個体群を対象に環境

DNA分析の適用可能性を示した研究2)が発表されて以降，

魚類や哺乳類，昆虫などの無脊椎動物，植物などを含む

幅広い分類群に環境DNA分析が応用されている3‒4)。マク

ロ生物の環境DNA分析は，対象種の目視や捕獲などによっ

て行われてきた従来の生物調査に比べて，簡便で感度の

高い，また生態系への影響が少ない新たな調査方法とし

て，その利用が急速に拡大している。ここでは，現生の

マクロ生物を対象とした，主に水域での環境DNA分析の応

用に焦点を当て，その現状と課題を述べる。環境DNA分析

の技術的な詳細については他の解説やマニュアルなど

（例えば文献 5-6））を参照してほしい。 

 

2．環境DNA分析の手順とアプローチ 

環境DNA分析を行うためには，まず水などの環境試料を

収集し，試料に含まれるDNAを抽出して分析用のサンプル

を生成する必要がある。手順の詳細は試料の種類などに

よって異なるが，例えば河川水を対象とする場合は，1L

程度の水をフィルターでろ過した後，フィルターからDNA

を抽出して精製する。こうして得られるサンプルの中に

は，河川水に含まれていた環境DNAが濃縮され，純度が高

められた状態で存在するため，遺伝子実験によるDNA分析

に供することができる。 

サンプル中のDNAの分析方法として，PCRを用いて短い

DNA配列を増幅するアプローチが広く用いられている。増

幅の標的となるDNA配列はミトコンドリアDNAや葉緑体

DNAの特定の遺伝子領域（例えばミトコンドリアの場合は，

COIやcytb，12S rRNAなど）に含まれる100〜400bp程度で

あることが多いが，核DNAの配列を標的とする場合もある。

PCRを用いた環境DNAの分析手法は，単一の種のDNA配列の

みを増幅して検出する種特異的手法と，多数の種のDNA

配列を同時に増幅してその配列を決定する網羅的手法の

2つに大別される。 

種特異的手法では，対象種のDNA配列のみを選択的に増

幅するように設計された種特異的プライマーを用いて

PCRを行うことで，サンプルに含まれる対象種のDNA配列

を検出する。リアルタイムPCRやデジタルPCRなどの定量

性の高いPCR法が利用されることが多く，しばしば対象種

のDNA配列の濃度（単位試料体積当たりの配列コピー数な

ど）が定量的に計測される。 

網羅的手法では，対象の分類群のDNA配列をまとめて増

幅するように設計されたユニバーサルプライマーを用い

てPCRを行う。増幅されたDNAの配列を次世代シーケンサ

ーを用いて決定し，データベースに登録された既知の種

のDNA配列と照合することで，DNA配列がサンプルに含ま

れる種を特定する。環境DNAとして存在する特定の遺伝子

領域のDNA配列（DNAバーコード）を一度に多数読み取る

ことから，このアプローチは環境DNAメタバーコーディン

グと呼ばれている7)。ただしこの方法では，データベース

に配列が登録されていないなどの理由により，検出され

たDNA配列を種に割り当てられない場合も生じうる。 

2つの手法は一般に，目的などに応じて使い分けられる。

種特異的手法は，簡便かつ迅速な分析手順によって対象

種のDNAを感度良く検出・定量でき，少数の種に着目した

個体群レベルの研究やモニタリングに適している。一方，

網羅的手法は，少ない労力で生息種の一覧を作成でき，

群集レベルの研究やモニタリングに適している。 
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3．環境DNA分析の応用 

3.1 種の分布と多様性の評価 

環境DNA分析は，周辺環境における種の生息（在・不在）

を確認する目的で広く利用されている。環境DNA分析は種

を高い感度で検出できることから，特に個体密度の低い

種の調査において従来手法より有効である。この特徴は

希少種の生息地の把握や外来生物の分布拡大の監視など

において重要であり，生物多様性保全や生態系管理の取

り組みを効率化できる8‒9)。また環境DNA分析は，生息環

境へのアクセスが困難であるなどの理由により発見や観

察が難しい種の調査においても高い効果を発揮し，研究

の進んでいない種の生態の解明にも役立つと考えられる
10‒11)。さらに環境DNA分析は，野外で求められる作業が簡

便で広域・多地点での調査も比較的容易に実施できるこ

とから，種の分布評価や生物多様性モニタリングの規模

や密度を向上できる。 

環境DNA分析によって示唆される種の分布や多様性は，

一般に，捕獲などの従来手法による調査の結果と大きく

は矛盾しないと考えられ（例えば文献 12)），環境DNA分

析による種検出の有効性や妥当性は現在では広く受け入

れられている。しかし，環境DNA分析では，種の生息につ

いて誤った認識につながる可能性のある検出誤差が生じ

うることに注意が必要である。種の検出誤差には，生息

する種（の環境DNA）が検出されない偽陰性と，生息しな

い種（の環境DNA）が検出される偽陽性がある。偽陰性と

偽陽性は環境DNA分析の様々な段階で生じる可能性があ

る13‒14)。例えば，野外での試料収集の段階では，DNA濃度

の不均一性が原因で偽陰性が生じることや，上流からの

DNAの輸送や生活排水などによるDNAの流入が原因で偽陽

性が生じることなどが考えられる。遺伝子実験の段階で

は，サンプルにPCR阻害物質が含まれることが原因で偽陰

性が生じることや，サンプル処理の過程におけるコンタ

ミネーションが原因で偽陽性が生じることなどが考えら

れる。次世代シーケンサーによる配列決定を行う網羅的

手法では，PCR増幅効率の種間不均一性や，シーケンスエ

ラー，不十分なシーケンス深度，塩基配列データベース

の不完全性などが検出誤差の要因となりうる。 

検出誤差は必ずしも環境DNA分析に固有の問題ではな

いが，対象種の生息を直接確認しない環境DNA分析では，

検出誤差の発生を最小限に抑えることに加えて，データ

に誤差が含まれる可能性を考慮して注意深く結果を解釈

することが重要である。検出誤差の発生を最小化するた

めの取り組みとして，環境DNA分析の手順やバイオインフ

ォマティクス解析の高度化と最適化が進められている15‒

16)。検出誤差を含むデータから種の分布を確実に評価す

るための方法として，検出誤差を考慮した統計解析手法

が提案されている17‒18)。 

 

3.2 種の個体群サイズの評価 

種の個体数や個体密度，または生物量（これらは種個

体群の異なる特性であるが，以下ではまとめて個体群サ

イズと呼ぶ）の評価に環境DNA分析を利用する試みも進め

られている。種特異的手法を用いた研究では，環境DNA

の濃度と種の個体群サイズの間に正の相関関係が広く見

出されており19‒20)，環境DNAの濃度は周辺環境に生息する

種の個体群サイズを大まかには反映するものと考えられ

る。しかし，この相関関係は，制御された実験環境に比

べて，自然環境ではより不明瞭である19)。これは，環境

DNAの放出や分解，輸送の過程が野外では様々に異なり，

環境DNA濃度と個体群サイズの関係がより複雑であるた

めと考えられる19‒20)。そのため，自然環境で種の個体群

サイズを確実に評価するためには，環境DNAの濃度を規定

する要因として，水の流れ，種の空間分布や体サイズ分

布，温度などの環境因子の影響を（それが重要な場合に

は）明示的に考慮したサンプリングと解析を行う必要が

ある21)。これらの要因を考慮せず，計測された環境DNA

濃度を単純に個体群サイズの指標とみなすと，誤った結

論に至る可能性がある。 

一部の先行研究では，種特異的手法によって定量され

た環境DNA濃度から魚類の個体群サイズが推定されてい

る。文献 22)は，個体群サイズと環境DNA濃度の相関関係

（ただし体サイズの違いによる個体のDNA放出率の不均

一性を考慮したもの）に基づき，カナダにある12 haほど

の広さの湖に生息するカワマス（Salvelinus fontinalis）の

個体数を3,286匹，その全体の生物量を143kgとそれぞれ

推定した。文献 23)は，水の流れ，DNAの個体当たり放出

率，分解率などを考慮した統計モデルを用いて，舞鶴湾

に生息するマアジ（Trachurus japonicus）の個体数を2,230

万匹と推定した。これらの応用では，環境DNA濃度のデー

タに加えて，体サイズ分布や，対象水域における水の流

れ，放出率，分解率などに関する情報が推定のために追

加で取得されている。少なくとも現在のところ，個体群

サイズの絶対的な定量を目的とした用途では，環境DNA

分析は従来の資源評価手法と比較して必ずしも性能や利

便性が高いわけではない。 

網羅的手法では，次世代シーケンサーで読み取られた

種ごとのDNA配列の数（リード数と呼ばれる）がデータと

して得られる。リード数は環境DNA分子の濃度を定量する

ものではない。また，ユニバーサルプライマーによるPCR

の増幅効率は一般に種によって異なるため，各種のリー

ド数の多寡をもって種の個体群サイズの大小を比較でき

るとも限らない。しかし経験的には，種の配列のリード

数は群集における種の相対個体群サイズと相関すること

が多いようである20)。また，最近では網羅的手法におい
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てもDNA配列の濃度を定量可能な新しい技術がいくつか

提案されている24‒25)。こうした技術は同時に多数の種の

環境DNAを定量できるため，種の個体群サイズを評価する

ための効果的で新しいアプローチとなるかもしれない。

しかし，上で述べたように，環境DNAの濃度計測に基づき

種の個体群サイズを確実に推定するためには，野外にお

ける様々な生物的・非生物的要因を考慮することが重要

であり，これは多くの種が関係する場合には一層難しい

問題となることが予想される。網羅的手法による種の個

体群サイズの評価は今後の課題である。 

 

4．関連する技術発展と応用の広がり 

4.1 水以外の環境試料の分析 

水環境中の堆積物からは，水中の環境DNAの一部が沈降

したものと考えられるDNAが検出される。堆積物中の環境

DNAは，水中の環境DNAに比べて高濃度で存在し，また分

解が制限されることで長期間に渡り検出可能な状態で残

存する26‒27)。堆積物コアの環境DNA分析では，異なる年代

の試料を連続的に分析することで過去の個体群動態や生

物相の変化を復元できる。例えば，別府湾の海底堆積物

コアを分析した研究では，カタクチイワシ（Engraulis 
japonicus），マイワシ（Sardinops melanostictus），マア

ジの各種について，過去300年間におよぶ資源量の変化が

推定されている28)。古生物学の研究では，極地で収集さ

れた湖底堆積物コアの環境DNA分析により，過去数万年に

およぶ生態系の変化が推測されている29)。 

空気中の環境DNAを分析した研究では，脊椎動物30‒31)，

昆虫32)，植物33)などが検出されている。現在のところ空

気中の環境DNAを分析した事例は限られているが，今後，

手法の最適化が進むことで陸域での環境DNA分析の活用

が広がるかもしれない。花や葉の食痕に付着した節足動

物の環境DNAを分析することで，送粉や植食など，植物と

昆虫の相互作用の手がかりが得られる34‒35)。 

 

4.2 遺伝的多様性の評価 

環境DNA分析で種内の遺伝的変異を検出することもで

きる。例えば，日本のコイ（Cyprinus carpio）の個体群で

は，在来集団とユーラシア大陸産外来集団それぞれの遺

伝子型の存在比を定量する手法が開発され，外来集団の

侵入状況の広域評価や集団ごとの季節移動パターンの解

明に利用されている36‒37)。また，次世代シーケンサーを

用いた集団のハプロタイプ多様性の評価も行われている
38‒40)。正確な評価のためにはPCRエラーやシーケンスエラ

ーにより生じる偽陽性ハプロタイプを除去することが重

要であるが，陽性対照の設定，デノイジング手法の適用，

分子バーコードの利用など，いくつかの対処法が提案さ

れている38,41‒42)。解決すべき技術的課題も多いが43‒44)，組

織サンプルの取得を必要としない簡便さは環境DNA分析

の大きな利点と考えられる。将来的に，系統地理学研究

や野生生物集団の遺伝的多様性モニタリングなどにおい

て環境DNA分析が活用されるかもしれない。 

 

4.3 環境RNA分析 

マクロ生物の体からは，DNA分子に加えて，メッセンジ

ャーRNAなどのRNA分子も周辺環境に放出されていると考

えられる45)。環境DNAと同様に，環境中に遊離したRNA分

子（環境RNA）を対象とした分析も行うことができる。死

んだ個体から放出される可能性があるDNAとは対照的に，

RNAは代謝活性の高い生きた個体からのみ放出され，また

環境中では速やかに分解されると考えられる。そのため，

環境RNA分析を用いることで，環境DNA分析よりも種の検

出を正確に行えるようになることが期待される45)。河川

における魚類のメタバーコーディングの事例では，調査

地に生息しないはずの海水魚や汽水魚の検出が，環境RNA

分析を用いることで効果的に抑制されることが示されて

いる46)。また，環境RNAは周辺環境に生息する個体の遺伝

子発現に関する情報を与えうることから，環境試料に基

づき生物の代謝や生理を非侵襲的に評価する新しい手法

の開発も期待される45,47‒48)。環境DNAと環境RNAを総称して

環境核酸と呼ぶ。 

 

4.4 環境DNA分析を活用した生態系モニタリング 

環境DNA分析の簡便さや感度の高さは，大きな費用や労

力が必要な，広域または長期の生態系モニタリングの可

能性を大きく広げている。日本では環境DNA分析を用いた

生物多様性観測ネットワークであるANEMONEが組織され，

研究者だけでなく企業や市民ボランティアも参加して全

国規模での観測が行われている49)。専門家でなくとも比

較的容易にサンプリングを行えることは環境DNA分析の

大きな利点である。ANEMONEではこの利点を活かして非常

に多くの地点（文献 49)によれば，2022年10月時点で1000

地点以上）での観測を実現している。収集されたデータ

はオープンデータとして公開されており，生態系保全や

自然教育などへの活用が期待される。国土交通省では，

全国で行われている河川・ダムの生物調査（河川水辺の

国勢調査）における環境DNAメタバーコーディングの適用

可能性が検討されている50)。今後，国や自治体による生

態系モニタリングにおいても環境DNA分析の活用が進み，

従来の生物調査手法による評価を補うことが期待される。

また，環境DNAの収集や分析を遠隔・自動で行うための機

器の開発が進められており51‒52)，環境DNA分析による自動

化された生態系モニタリングも近い将来に実現するかも
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しれない。 

 

5．今後の課題 

現生のマクロ生物を対象とした近年の環境DNA分析の

発展は目覚ましく，生態系の研究やモニタリングのため

の有望な手法の1つとなっている。しかし，環境DNA分析

は依然として発展途上の技術であり，その応用の可能性

を最大限に引き出すためには一層の研究や基盤整備が不

可欠である。最後に，今後のさらなる取り組みが望まれ

る3つの課題を強調する。 

第一に，自然環境下での環境DNAの動態について基礎的

な理解を深めることが重要である。具体的には，環境DNA

の生成や分解，輸送，状態について，関連する要因やメ

カニズムを明らかにすることが求められる53‒54)。環境DNA

の性質や振る舞いがよく分からないために，環境DNA分析

の結果の解釈に大きな不確実性が残ることは少なくない。

環境DNAそのものに対する基礎知識は，環境DNA分析の結

果を背景にある生態学的過程と適切に関連付け，信頼性

の高い生物多様性評価を実現する上で不可欠である。環

境DNAの性質を深く理解することはまた，環境DNA分析の

新しい応用にもつながるだろう。しかし，関連する研究

事例は比較的少ないのが現状である54)。 

第二に，環境DNAの動態や，環境DNA分析に固有の誤差

要因などを考慮した，環境DNA分析のためのデータ解析手

法の開発が求められる14,55)。例えば，環境DNAの濃度分布

に水の流れが強く影響する河川や海では，種の分布や個

体群サイズを評価するためにDNAの輸送過程を組み込ん

だ解析が必要になるかもしれない23,56)。種の分布や多様

性の評価において偽陰性や偽陽性の影響が無視できない

場合には，環境DNA分析の異なる段階で生じる検出誤差を

説明する統計モデルが必要だろう17‒18)。こうしたモデル

は，種を効率的に検出できる研究デザインの特定にも役

立てられる18)。また，環境DNA分析と従来の調査手法の欠

点を互いに補うために，両者のデータを組み合わせて解

析することも有効だろう。これら2種類のデータを組み合

わせた解析は，複数の異なるデータセットを同時にモデ

ル化する枠組みを用いることで効果的に実現できる可能

性がある9)。 

最後に，環境DNA分析の基盤となる配列データの充実化

が必要である。塩基配列データベースに登録された配列

データの豊富さは，地域や分類群，バーコード領域によ

って大きく異なり57)，配列データの登録が限られた地域

や分類群では環境DNA分析の可能性を十分に活かせない

可能性がある。例えば，次世代シーケンサーで決定され

た環境DNAの配列を既知のDNA配列と照合する環境DNAメ

タバーコーディングでは，既知の配列情報の利用可能性

が結果に大きく影響する。実際，日本の水生昆虫では，

公共のデータベースにおけるバーコード配列データの不

足によって，環境DNAメタバーコーディングの性能が著し

く制限されている58)。また，環境RNA分析では，マクロ生

物のメッセンジャーRNA配列やトランスクリプトームデ

ータが不足していることが，手法の開発と応用における

重大な制約となっている47)。生態系モニタリングなどで

環境DNA分析を活用するためには，適用を目指す地域や分

類群ごとに配列データの不足を戦略的に解消していくこ

とが重要だろう。 
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