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1．はじめに 

DNA 情報を用いた調査手法は，水域における新しい

生態系モニタリングとして注目を集めている．特に生

物を直接採捕する必要のない“環境 DNA”1) への期待は

高く，北米においては Biomonitoring 2.0 2),ヨーロッパに

おいてはWFD 3) のなかに積極的に取り入れられようと

している．日本においても例外ではなく，令和 2 年 1 月

には，国土交通省が推進する多自然川づくりにおいて

環境 DNA 調査活用の検討開始が告知された 4)．魚類環

境 DNA については，研究成果・知見が多く蓄積されて

おり，その検出性能の高さが認められている 5)．他方，

底生動物に関して環境DNAがもたらす情報についての

知見は限られている．結果，上記のような環境 DNA の

実用化において，魚類相への適用が検討されているが，

底生動物はその限りではない．その背景として，保全の

観点において重要性が高いこと，かつ従来調査（主に採

捕）労力が大きいことが考えられる．しかし，底生動物

の採捕調査は比較的容易に実施できるものの，詳細な

分類同定のために多くの時間と専門知識が必要であっ

た．底生動物の多様性は環境負荷の指標として，さらに

群集組成の時空間的変化は，環境変化に対する生物群

集の応答パターンを知るのに有用である 6)．そのため，

特定の種に着目するだけではなく，群集全体を把握す

る手法として環境 DNA が利用できると考えられる．以

上の背景より，本研究は，環境 DNA メタバーコーディ

ングを用いて，河川生物群集の時空間的特性の解明を

試みた． 

 

2．手法 

2. 1 環境 DNA の採集とメタバーコーディング 

宮城県名取川水系の上・中・下流に位置する 6 地点に

おいて 2016 年 5 月から 12 月にかけ，約毎月 1 回の頻

度でサンプリングを行った．環境 DNA 分析用に各地点

の瀬尻にて河川表面水を 1 L 採水し，実験室にて吸引濾

過（ろ紙：GF/F（Whatman），孔径 0.7 µm，直径 45 mm）

を行った．以降の DNA 抽出，メタバーコーディングラ

イブラリ調整，バイオインフォマティクスは内田ら 7)の

とおりである．概略すると，Folmer ら 8)が開発したミト

コンドリア DNA の CO1 領域（658bp）ユニバーサルプ

ライマーを用い，MiSeq 3.0（Illumina）により塩基配列

を解読した．また以下の解析には Forward 側の解読結果

のみを使用した．塩基配列が 97%以上の一致度を持つ

場合，同一の系統由来を持つとみなして操作上分類群

単位（Operational Taxonomic Unit，OTU）としてまとめ

た．各OTUの最頻出配列を代表配列とし，BLAST（NCBI）

による分類名同定を行った．BLAST の結果，主要な水

生昆虫 8 目（カゲロウ目，カワゲラ目，トビケラ目，ハ

エ目，トンボ目，コウチュウ目，カメムシ目，ヘビトン

ボ目）に属し，かつ NCBI データベース上の塩基配列と

85%以上の一致率を示すものを取り出した． 

 

2. 2 河川における水生昆虫群集の採集 

環境 DNA のサンプリングと同時に，コドラート付き

サーバーネット（目合 250 µm）を用いて瀬と淵にて 1

か所ずつ水生昆虫を採集し（採集面積 0.18 m2），その場

で 100%エタノールを封入して固定した．水生昆虫の採

集と同時に，環境因子（水温，EC，pH，TN，TP）の測

定を実施した．虫サンプルは実験室に持ち帰り，電子顕

微鏡を用いて可能な限り細かい分類群まで形態同定を

行った．このとき，特にユスリカ科は個体サイズが小さ

く，また同定が困難であるため，科レベルにおける同定

に留めた． 

 

2. 3 群集構造解析 

得られた水生昆虫群集について，調査手法ごと（環境

DNA と採捕調査）に群集間の類似度を計算した．環境

DNA から得られたデータは，OTU 種数として換算し，

在／不在データとして取り扱い，群集間非類似度は

Sorensen 指数により計算した(式 1). 

𝑆𝑜𝑟𝑒𝑛𝑠𝑒𝑛 𝑖𝑛𝑑𝑒𝑥 =
2𝑆𝐴𝐵

𝑆𝐴+𝑆𝐵
        （式 1） 

SA: 群集 A に出現した種数 

SB: 群集 B に出現した種数 

SAB:群集 A および B に共通して出現した種数 
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3．結果とまとめ 

 メタバーコーディングの結果，参照塩基配列との一

致度 85%以上において水生昆虫として同定された塩基

配列は 529,682 個であり，これは得られた塩基配列全体

の 5.86%であった．全 71 サンプルから水生昆虫に属す

るOTUは計 9,777個であった．内訳として，ハエ目 7,732 

OTUs，カゲロウ目 1,044 OTUs，トビケラ目 479 OTUs，

カメムシ目 223 OTUs，コウチュウ目 152 OTUs，カワゲ

ラ目 90 OTUs，トンボ目 50 OTUs，ヘビトンボ目 7 OTUs

であった．生物群集の違いは水温と相関し（環境 DNA; 

R2＝0.81，p＝0.001，採捕法;R2=0.58, p=0.013），さらに

環境 DNA により得られた群集は TN と相関する

（R2=0.51, p=0.046）ことが判明した．水温は季節的な違

い，TN は下流ほど高い濃度を示したことから，環境

DNA は群集の時間的および空間的な違いを評価できる

可能性を示した．環境 DNA は環境中におけるその性質

（放出・減衰，運搬，保存）のより詳細な理解が必要で

あるが，環境 DNA を用いた群集解析は水生昆虫におい

ても有用であることが示された． 
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図 1 環境因子と (a) 環境 DNAから得られた群集と (b) 採集法により得られた群集の関係． 

広瀬川上・中・下流地点（H1，H2，H3）および名取川上・中・下流地点（N1，N2，N3）の 7 月と 11 月について示す． 

季節異なる群集は異なる色で示し（7 月；明色，11 月；暗色），環境因子のベクトル長さは相対的な決定係数の大小を示す 
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