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 湯沢砂防事務所では，環境調査の一項目として，以前より管内の河川において魚類調査等を

実施している．魚類調査等は広い管内で実施しており，調査箇所が非常に多く，また，急流河

川であるため安全面から調査実施に制約を伴う箇所も多い．現在，管内の魚類調査方法は，捕

獲による作業を主として行っているが，現地での作業が採水のみである環境DNA分析を行う事

により，生息状況の把握が可能となる新技術の研究が進められている．本論文では，砂防事業

の対象となる山地河川の魚類調査において環境DNA分析が従来の魚類調査の代替として有効な

調査手法になる可能性があるのか，調査精度と経済性の観点で検討した結果を報告する． 
 

キーワード 魚類調査，効率化，経済性，環境DNA分析 

 
 

1.  はじめに 

 
湯沢砂防事務所管内の環境調査のうち，特に魚類調査

は，広範囲で実施されるため調査地区数は多く点在して

おり，急峻地形のため危険箇所も多い．また，作業が規

制される自然公園内で実施する頻度も高いため，現場作

業が採水のみと簡便な環境DNA分析は，砂防管内の有

効な調査手法となる可能性がある． 
 本検討は，水中の魚類由来の環境DNAを対象に，環

境DNA分析を実施し，調査精度と経済性の観点から，

現在の魚類調査の代替となる可能性があるのか比較した

ため，検討結果を報告する． 
 

2.  調査・検討内容 

 
 環境DNA分析による砂防管内における環境調査の効

率化の検討は，管内の対象渓流において，実際に魚類の

環境DNA分析（メタバーコーディング法）を行い，分

析による検出結果，労力及び費用について，過年度に管

内で実施された魚類調査との比較から，砂防事業の対象

となる山地河川の魚類調査において，環境DNA分析が

魚類調査の代替となる可能性について検討を行った． 
 

3．  環境DNA分析とは 

 環境DNAとは，環境中に放出された生物由来のDNA

の総称であり，排泄物や体表からはがれた表皮（粘膜）

等に由来するものと考えられている1)． 
上記由来の水の中に浮遊・存在するDNAを分析する

ことで，ある種の生物がいるのかいないのか，どのよう

な種類の生物がいるのかを推定する技術を環境DNA分
析という1)． 
 

4．  環境DNA分析の実施 

(1)採水 
 分析に使用する検体の採水は，湯沢砂防事務所管内に

おいて過年度に魚類調査が実施されている50地区から，

水系・渓流環境・標高及び確認種数の状況から抽出した

15地区（図-2）において実施した． 
 現地での採水は，令和元年9月2日～4日に実施した

（図-1）．各地区内1地点における，河川流心の表層か

ら2L（分析用1L，予備用1L）を採水し，DNA保存液の

塩化ベンザルコニウム10w/v％水溶液を0.1％になるよう

に添加し，クーラーブランクと共に遮光・冷蔵状態で実

験室に運搬した． 

採水状況        保存液の添加 
図-1 採水状況 
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図-2 採水箇所（過去に魚類調査が実施された15地区） 
 
(2)分析 
 分析は，環境DNA学会の実験マニュアル2)を基に作業

を実施した． 
 実験室では，検体を濾過し，濾過に用いたフィルター

からDNAを抽出した．抽出したDNAを魚類のユニバー

サルプライマー3)により増幅し，次世代シーケンサーに

より分析した．分析で得られた大量のDNA配列は，解

析対象のDNA配列の整形，不良データの除去，魚類の

DNAデータベースとの照合による種の確定の各段階が

自動化されたMiFishパイプライン4)より解析した（図-3）． 

検体の濾過      分析・データ解析 
図-3 室内分析の状況 

 
(3)環境DNA分析の結果 
 湯沢砂防事務所管内の15地区から採水した検体を分析

した結果，環境DNA分析により，5目12科35種の魚類が

検出された(表-1)． 
 検出結果は，アメマス類，カジカ属及びウグイ等，過

去の採捕調査において確認された渓流に生息する魚類が

ほぼ全ての地区で検出された． 

 また，過去の採捕調査では確認されていない魚類（ス

ナゴカマツカ，キタドジョウ，フクドジョウ属，オヤニ

ラミ，カワヨシノボリ）は，これらの種の分布に関する

文献等から，管内における分布が妥当であるのかを確認

した上で，分析の結果に含めることとした． 
 

表-1 環境DNA分析の結果 

 
 
 
5．  環境DNA分析による調査結果と採捕調査によ

る結果の比較 
 
(1)比較に用いた調査結果 
 環境DNA分析の検出力，精度を検討するために，環

境DNA分析に基づいて作成した魚類の確認種の一覧表

を，平成21年度から平成29年度に複数回，実施された捕

獲による魚類調査（以下，過去の採捕調査とする）の結

果と比較した． 
 
(2)調査精度の評価 
 環境DNA分析を実施した15地区と，そこで実施され

た過去の採捕調査を合わせると7目15科42種の魚類が確

認された．確認種数を比較すると，環境DNA分析が5目
12科35種，過去の採捕調査では6目13科27種と環境DNA
分析がより多くの種を検出した． 
 表-2のとおり，環境DNA分析及び過去の採捕調査の両

方での確認種は20種，環境DNA分析の確認種は15種，過

No. 目 科 種
検出
箇所数

1 コイ目 コイ科 コイ（型不明） 8
2 コイ目 コイ科 ゲンゴロウブナ 2
3 コイ目 コイ科 フナ類 5
4 コイ目 コイ科 オイカワ 4
5 コイ目 コイ科 カワムツ 2
6 コイ目 コイ科 アブラハヤ 8
7 コイ目 コイ科 タカハヤ 1
8 コイ目 コイ科 エゾウグイ 6
9 コイ目 コイ科 ウグイ 13
10 コイ目 コイ科 モツゴ 7
11 コイ目 コイ科 シナイモツゴ 1
12 コイ目 コイ科 タモロコ属 3
13 コイ目 コイ科 カマツカ 2
14 コイ目 コイ科 スナゴカマツカ 1
15 コイ目 コイ科 ツチフキ 1
16 コイ目 コイ科 ニゴイ属 1
17 コイ目 ドジョウ科 ドジョウ 7
18 コイ目 ドジョウ科 キタドジョウ 1
19 コイ目 ドジョウ科 シマドジョウ種群 2
20 コイ目 フクドジョウ科 フクドジョウ属 2
21 ナマズ目 アカザ科 アカザ 2
22 サケ目 キュウリウオ科 ワカサギ属 2
23 サケ目 アユ科 アユ 4
24 サケ目 サケ科 アメマス類 14
25 サケ目 サケ科 ニジマス 3
26 サケ目 サケ科 サクラマス類 8
27 トゲウオ目 トゲウオ科 トミヨ属 4
28 スズキ目 ケツギョ科 オヤニラミ 1
29 スズキ目 サンフィッシュ科 ブルーギル 2
30 スズキ目 サンフィッシュ科 オオクチバス 2
31 スズキ目 サンフィッシュ科 コクチバス 1
32 スズキ目 カジカ科 カジカ属 14
33 スズキ目 ハゼ科 チチブ属 3
34 スズキ目 ハゼ科 カワヨシノボリ 3
35 スズキ目 ハゼ科 ヨシノボリ属 5

5目 12科 35種

松川川 

芋川 

守門川 

相川川 

コンベア沢 

清津川 

釜川 

中津川 

雑魚川 

浅貝川 
魚野川 

大源太川 

野中沢 

水無川 

佐梨川 
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去の採捕調査の確認種は7種であった． 
 また，過去の採捕調査で確認された27種（複数季での

調査）のうち，環境DNA分析（1季1回）においても検

出された種数は20種（74％）であった． 
 したがって，1回の環境DNA分析により，過去の採捕

調査（魚類の採捕を複数回実施した調査）の７割以上の

種を確認出来ると考えられた．本調査結果は，先行研究

（約7割の検出）5), 6)と比較して検出力は遜色ないもので

あると考えられる(表-2)． 
 
a) 環境DNA分析と過去の採捕調査の確認状況 
 調査手法ごとの検出・確認種数をみると，環境DNA
分析及び過去の採捕調査の両手法で確認された種は，0
～70％とばらつきが確認された（図-5）． 
平成18年度に設定された渓流環境区分で「中流河川域」

に分類された地区では，環境DNAによる検出種数，過

去の採捕調査による確認種数がともに多い傾向があった． 
両手法で確認された割合は40～60％と高く(図-5)，さら

に，過去の採捕調査で確認された種の63～83％が環境

DNA分析で検出されている(図-6)． 
 
b) 地点別の検出・確認種数の比較 
 図-4のとおり，調査箇所の15箇所において環境DNA分 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

表-2 環境DNA分析と魚類調査の種の確認状況 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

1 ヤツメウナギ科 スナヤツメ類 ● ◎
2 コイ科 コイ（型不明） ● ● ◎
3 コイ科 ゲンゴロウブナ ● ◎
4 コイ科 フナ類 ● ● ◎
5 コイ科 ヤリタナゴ ● ◎
6 コイ科 タイリクバラタナゴ ● ◎
7 コイ科 オイカワ ● ● ◎
8 コイ科 カワムツ ● ● ◎
9 コイ科 アブラハヤ ● ● ◎
10 コイ科 タカハヤ ● ◎
11 コイ科 エゾウグイ ● ◎
12 コイ科 ウグイ ● ● ◎
13 コイ科 モツゴ ● ● ◎
14 コイ科 シナイモツゴ ● ◎
15 コイ科 ビワヒガイ ● ◎
16 コイ科 タモロコ属 ● ◎
17 コイ科 カマツカ ● ● ◎
18 コイ科 スナゴカマツカ ● ◎
19 コイ科 ツチフキ ● ◎
20 コイ科 ニゴイ属 ● ● ◎
21 ドジョウ科 ドジョウ ● ● ◎
22 ドジョウ科 キタドジョウ ● ◎
23 ドジョウ科 シマドジョウ種群 ● ● ◎
24 フクドジョウ科 フクドジョウ属 ● ◎
25 フクドジョウ科 ホトケドジョウ ● ◎
26 ギギ科 ギギ ● ◎
27 アカザ科 アカザ ● ● ◎
28 キュウリウオ科 ワカサギ属 ● ● ◎
29 アユ科 アユ ● ● ◎
30 サケ科 アメマス類 ● ● ◎
31 サケ科 ニジマス ● ● ◎
32 サケ科 サクラマス類 ● ● ◎
33 トゲウオ科 トミヨ属 ● ◎
34 メダカ科 キタノメダカ ● ◎
35 ケツギョ科 オヤニラミ ● ◎
36 サンフィッシュ科 ブルーギル ● ● ◎
37 サンフィッシュ科 オオクチバス ● ◎
38 サンフィッシュ科 コクチバス ● ◎
39 カジカ科 カジカ属 ● ● ◎
40 ハゼ科 チチブ属 ● ◎
41 ハゼ科 カワヨシノボリ ● ◎
42 ハゼ科 ヨシノボリ属 ● ● ◎

15科 42種 35種 27種 20種 15種 7種

85.4% 65.9% 48.8% 36.6% 17.1%

両方
調査
で確認

環境
DNA
のみ

魚類
調査
のみ

全確認種数41種に対する割合

No. 科 種
環境
DNA
（R1）

魚類
調査

（H21-29）

0%

20%

40%

60%

80%

100%

全体 芋川 清津川 中津川 大源太川 魚野川 相川川 毛の又沢川 佐梨川 野中沢 守門川 釜川 雑魚川 浅貝川 水無川 コンベア沢

中流河川域 中流河川-渓流移行域 渓流域

(上流部
自然植生)

源流域

（最上流部自然植生）

種
数
割
合
（
％
）

両手法で確認 環境DNAのみで確認 魚類調査のみで確認

図-5 調査手法ごとの確認種数割合 
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図-4 調査地区別の確認種数 

図-6 採捕で確認された種が環境DNA分析において検出された割合 
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析の検出種数は，3種～23種であった．また，過去の採 
捕調査の確認種数は，1種～21種であり，検出・確認種

数を比較すると，15地点中14地点で環境DNA分析による 
検出種数が多かった．平成18年度に設定された管内の渓

流環境区分と調査地区の関係をみると，「中流河川渓流

移行帯（中流河川から渓流に移行する地域）」及び「源

流域（渓流最上流の源流域）」の調査地区では，環境

DNA分析による検出種数が過去の魚類相調査の確認種

数を上回っていた． 
 
(3)  有効性の評価 
 魚類の環境DNA分析を用いた手法は，一定程度検出

することが可能である，採捕調査で確認出来なかった魚

類の確認もされるなど有効性が確認された（表-3）． 
 また，「中流河川」よりも魚類種数の少ないと考えら

れる「源流域」から「中流河川-渓流移行域」の方が確

認割合が高いことが確認された． 
 

表-3 有効性の評価 
項目 まとめ 

検出力 
・環境 DNA分析（1季 1回）では，過去の
採捕調査（複数季）で得られた魚類の 7
割以上を検出できた． 

・魚類調査で確認できない種も検出され，
その種数も多い． 

特徴 ・いくつかの種については，種に分類する
のが困難な場合がある点に注意が必要で
ある(アメマス類，ヨシノボリ属等)． 

・一方で，魚類調査では識別困難な種を識
別できる例もみられた(スナゴカマツカ，
キタドジョウは形態での識別が困難)． 

魚類相の把握 ・環境 DNA分析の結果から，採捕・目視調
査と同様に，渓流環境の違いによる魚類
相の違いを反映した結果が得られた． 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

6．  環境DNA分析と魚類調査の費用の比較 

(1) 調査ごとの工数 
 環境DNA分析と採捕調査の労力・費用の比較のため，

両手法を比較する条件として，表-4のとおり工数を整理

した． 
 
(2) 試算の条件 
環境DNA分析の採水作業は，1地区あたり1検体，採

水は2名で行い，1日に最大4箇所とした．また，分析は，

1地区（検体）あたり6人日とした．過去の採捕調査の積

算は，河川水辺の国勢調査（魚類）における積算の考え

方に基づいて試算を行った．なお，試算における直接人

件費は，すべて「技師B」で計算した． 
 
(3) 試算の結果と評価 
 図-7及び図-8より，環境DNA分析は，対応地区数が1 

 
表-4 各調査の工数 

工程 
採捕調査 環境DNA分析 

要否 工数 要否 工数 

計画準備  ①計画準備 ○ 必要 ○ 必要 

②事前調査 ○ 必要 ○ 必要 

      ③許可申請 ○ 必要 × 不要 

      ④関連機関説明 ○ 必要 × 不要 

現地調査  ⑤機材準備 ○ 多 ○ 少 

      ⑥現地調査 ○ 多 ○ 少 

とりまとめ ⑦データ解析 ○ 中 ○ 多 

      ⑧データ整理 ○ 中 ○ 中 

      ⑨リスト作成 ○ 中 ○ 中 

      ⑩精度管理 ○ 中 ○ 中 

直接経費  ⑪交通費 ○ 多 ○ 少 

      ⑫機材・消耗品 ○ 多 ○ 少 

分析費   ⑬分析費 × － ○ 多 
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～2地区のときは採捕調査の概算金額に対して104～95％
となり効率化はできない状況であったが，3～6地区とな

った場合は，82～76％となることが示された． 
 特に，7地区以上となった場合は，採捕調査の概算金

額の70％程度となり，10地区以上の場合は，64～60％と

多数の地区の調査を実施する場合に，環境DNA分析が

効率的となる可能性が確認された． 
 以上より，環境DNA分析による調査手法は，調査地

区数が増えるほど1箇所当たりの調査費用が安価になる

ことが確認された． 
 

7．  山地河川における採捕調査の代替の可能性 

(1) 検討結果から得られた各調査手法における特徴 
 これまでの検討を踏まえ，採捕調査と環境DNA分析

の特徴を表-5のとおり整理し下記のとおりとりまとめた． 
 

(2)砂防管内の調査体系を踏まえた活用の検討 
 環境DNA分析の特徴と，湯沢砂防事務所管内におけ

る環境調査の体系を踏まえた活用の可能性を検討した． 
a) 個別の事業箇所（事前調査） 
 個別の事業箇所における魚類調査は，事業箇所と周辺

における保全対象種の生息の有無，生息場所の把握が目

的である． 
 環境DNA分析は，生息場所の特定は困難であるため，

通常の個別の事業箇所では，調査の代替として効果的な

状況は少ない． 
 許認可等の取得が困難な地区，被災による危険箇所で

従来の魚類調査の実施が困難な地区では，作業が採水の

みの環境DNA分析は有効であるが，結果を得るまでに

時間がかかるため，直ぐに調査結果が必要となる調査に

は適さない． 
b) その他（個別の課題） 
 広範囲における生物相の把握（水と緑の渓流づくり調

査）など地区数が多い場合や，長期間継続してモニタリ

ングを実施する際には，経費・労力の観点から環境

DNA分析は有効であると考えられる． 
 広範囲で数多くの地区のデータを短時間で入手でき，

15地区あれば，試算した採捕調査の6割程度の経費・労

力で実施が可能となる可能性があり，また，採捕調査で

確認される種の7割程度を確認できることが期待できる

ため，広範囲のモニタリング調査として活用できる． 
 環境DNA分析が有効に活用できる広範囲のモニタリ

ングとしては，集中して事業を開始する場合，災害後等

に管内で広域のモニタリングを行う場合などが想定され

る．また，気候変動や災害激甚化等，管内環境の長期的

変化に対する生物の生息状況を定期的・長期的モニタリ

ングでの適用が想定される． 
 
 

表-5 採捕調査と環境DNA分析の特徴 
調査 
手法 調査精度 経費・労力 その他留意事項 

採捕 
調査 

・捕獲により，

確実な情報が

得られる． 
 

・調査対象施設

数に応じて増

加する． 

・調査結果は調

査後すぐに得

られる． 

環境 
DNA 
分析 

・地区ごとにみ

ると，採捕調

査で確認され

た種の約7割の

確認が可能． 

・１～2地区では

採捕調査の方

が経費・労力

が低い． 
・3～15地区では

採捕調査の6～8
割 程 度 の 経

費・労力で実

施が可能な可

能性がある． 
 

・検体の分析と

データの精査

が 必 要 で あ

り，結果を得

るために4週間

程度要する． 
・緊急性の高い

調査では用途

が限られる． 
 

 
 

8．まとめ 

 以上の検討から，管内で実施する環境調査（魚類調査）

における，環境DNA分析の有効性及び効率化に関して，

表-6のとおり整理した． 
 環境DNA分析を用いる事で，広範囲の多数の地区の

データを入手する事ができ，15地区以上であれば，試算

した採捕調査の6割程度の経費・労力で実施が可能とな

る事が期待できるため，広範囲のモニタリング調査とし

て活用可能であると考える． 
 本検討では，各地区1地点での採水で採捕調査結果と

の比較を行ったが，今後，採水箇所数を増やすことによ

る調査成果の変化等について引き続き調査を行い，砂防

事業の対象となる山地河川における環境DNA分析によ

る魚類調査手法についてとりまとめを行う予定である． 
 
表-6 管内の魚類調査おける環境DNA分析の有効性 

項目 内容 
精度 ○環境DNA分析は1回の調査で，過去の

採捕調査（複数回実施）で確認され

た種の約7割を確認． 
効率化 ○多数の調査地区（施設）での生物相

調査に適する． 
・7地区以上を対象にすると，採捕調査

の約7割のコスト． 
・10地区以上を対象にすると，採捕調

査の約6割のコストで対応できる可能

性がある． 
その他の特徴 ○許認可等の取得が困難な施設，危険

箇所等で採捕調査が困難な施設での

調査に適する． 
○多数の地区での調査，長期間継続の

調査に適する． 
適用時の注意点 ○結果を得るまでに時間を要する（通

常4週間程度）ため，緊急性の高い調

査には適さない． 
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