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希少種ミナミアカヒレタビラの環境DNAによる検出方法の検討と 

生息分布推定 

【水環境室】 

 

盛山哲郎、羽田智栄＊1、安田優＊2、成岡朋弘＊3 

 

1 はじめに 

鳥取県希少野生動植物の保護に関する条例(以下「条

例」という)で、特に保護を図る必要がある特定希少野

生動植物に指定されている生物種にミナミアカヒレタ

ビラ(環境省：絶滅危惧ⅠA類(CR)、鳥取県：絶滅危惧

Ⅰ類(CR＋EN))がある。本種はコイ科に分類されている

淡水魚である。最新のレッドデータブックとっとりでは、

鳥取県内の本種の分布域は県西部のみであり(1)、県内に

おいて本種の生息状況は危機的である。その要因として

は、用水路等のコンクリート化や河川改修により本種及

び産卵床の二枚貝類の生息環境の悪化などが挙げられ

る(2)。現在、県内のNPO法人により本種の保全活動が行

われており、その活動の一環として生息状況調査が行わ

れている。この調査は捕獲調査による手法がとられてき

たが、捕獲調査には短所があり、相当な時間と労力がか

かることと、捕獲後の種同定の際に本種に関する専門的

な知識が必要であることである。そこで、本種の生息状

況調査に関して、従来の調査法である捕獲調査を補完す

る手法として環境DNA分析に着目した。環境DNA分析は

近年注目されている新たな生物分布調査手法である(3)。

環境 DNA とは、水などの環境中に存在する生物由来の

DNA のことである(3)。この環境 DNA を水環境中から採

取・分析することで、その水環境中にどのような生物種

が存在するかを推定することができる(4)。環境DNA分析

は、調査地での作業が採水だけと簡便であることから、

調査の効率化が可能となり(3)、従来の調査法(捕獲調査)

の短所の改善が期待される。 

そこで、本研究では、ミナミアカヒレタビラの保全に

資するため、本種の環境DNAの検出方法を検討し、調査

対象水系において環境 DNA により本種の生息分布を推

定することを目的とした。 

 

2 方法 

2.1 ミナミアカヒレタビラの環境DNAの検出方法の確立 

2.1.1 プライマー及びプローブの作製 

 ミナミアカヒレタビラのDNAのみ特異的に検出し、本

種の近縁種の DNA を誤って検出しない検出方法を確立

する必要がある。そこで県内での本種の生息河川を調査

対象とし、この河川に生息することが知られているコイ

科のヤリタナゴ、タイリクバラタナゴ、オイカワ、ギン

ブナ、タモロコ、モツゴの6種を本種の近縁種（コイ科）

として選定した。本種と6種の近縁種の計7種の魚のミ

トコンドリアのチトクローム b（CyB）遺伝子の情報を

DNA データーベース(5)から入手し、7 種の魚の遺伝子情

報を比較して、専用ツール(ThermoFisher Scientific

社製:PrimerExpress3.0)を用いて本種に特異的な「プラ

イマー及びプローブ」(以下「検出系」という)を作製し

た（表1）。 

2.1.2 ミナミアカヒレタビラでの検出系の確認実験 

 本検出系の有効性を確認するためには、現地に生息し

ているミナミアカヒレタビラの組織サンプルを入手す

る必要があるため、本種の生息河川において本種を 1

尾捕獲した（図1）。なお、捕獲調査は条例上の手続き

を行って実施した。捕獲した本種の体表を滅菌綿棒でぬ

ぐうことによって粘液を採取した。この綿棒から DNA

抽出キット(キアゲン社製:DNeasy Blood ＆Tissue Kit)

を用いてDNAを抽出した(6)。その抽出したDNAサンプル

について、作成した本検出系により、モバイルリアルタ

イム PCR 装置(日本板硝子社製:PicoGenePCR1100)を用

いてPCRを行った。その後、DNAシーケンスを行った。 

2.1.3 近縁種での検出系の確認実験 

 2.1.1で選定した近縁種6種を対象河川において捕獲

した。その後、当所において、捕獲した近縁種6種をイ

オン交換水を入れた別々の水槽（１個当たりの水量は約

13L～56L程度）に入れて、約20日間飼育した。各水槽

の水をそれぞれ 1L ずつ採水し(6)、ガラス繊維ろ紙

(GF/F)を用いて 1L 全量ろ過した(6)。ろ過後の同ろ紙を

マイクロチューブに入れた後は、2.1.2と同様の条件で

DNA抽出(6)、PCRを行った。 

2.2 ミナミアカヒレタビラの環境DNA 調査 

 対象河川において、2.1で検討した環境DNAの検出方

法(採水、ろ過、DNA 抽出、PCR)を用いて、ミナミアカ

ヒレタビラの環境DNA調査を令和2年度に行った。環境

DNA調査は表2に示すとおり、A川の5地点(A1,A2,A3, 

＊1 現 鳥取県食肉衛生検査所 

＊2 現 鳥取県生活環境部水環境保全課 

＊3 現 鳥取県生活環境部循環型社会推進課 
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A4,A5)、B川の4地点(B1,B2,B3,B4)、C川の3地点(C1, 

C2,C3)で四半期毎(7月､9月､12月､2月)に実施した。な

お、採水は各1地点当たり表層水を1L採水し、採水し

た水試料を当所に持ち帰って、ろ過、DNA抽出、PCRを

行った。 

2.3 ミナミアカヒレタビラの捕獲調査 

環境DNAの検出方法の有効性を確認する場合、一般的

に、環境 DNA による検出確認と捕獲調査による個体確

認の両方による確認がよく取られている。(4)(7)そこで、

2.1 で検討した環境 DNA の検出方法(採水、ろ過、DNA

抽出、PCR)の有効性を確認するため、表2のとおり、条

例上の手続きを行って本種の捕獲調査を令和2年11月

25日に行った。 

上記の日に捕獲調査を行なった理由は、ミナミアカヒ

レタビラの保護の観点から繁殖期（4月から7月頃）を

避けるためと、冬場は一般的に魚類の活性が低下するた

めである。 

表2に示すとおりB2、B3、C1の3地点で捕獲調査を

行った理由は、当該3地点は本種の生息が既知であり、

7 月､9 月の環境DNA 調査で当該3 地点から本種の環境

DNAが検出されたからである（表2）。 

捕獲調査はセルビンを用いて実施した。餌付きのセル

ビン（サイズ約15cm(直径)×26cm）を 1 地点につき１

箇所設置後、5時間程度放置してから、捕獲魚を同定及

び計数した。なお、捕獲魚は計数後、速やかに放流した。 

 

3 結果及び考察 

3.1 ミナミアカヒレタビラの環境DNA の検出方法の確立 

3.1.1 ミナミアカヒレタビラでの検出系の確認実験 

 今回、作製した検出系を用いてミナミアカヒレタビラ

の組織より抽出されたDNAサンプルからDNAの増幅が確

認された。その増幅されたDNAをシーケンスした結果、

DNAデーターベース(5)に登録されている鳥取県産の本種

の遺伝子配列と完全に一致していた（図 2）。よって、

本検出系によりミナミアカヒレタビラの DNA を検出で

きることが確認された。 

3.1.2 近縁種での検出系の確認実験 

 近縁種6種を入れた水槽の水試料に由来する環境DNA

サンプルと本検出系は反応せず、近縁種6種のDNAの増

幅はいずれも確認されなかった。以上の結果と 3.1.1

の結果を照らし合わせると、本種と近縁種において、作

製した本検出系がミナミアカヒレタビラに特異的であ

ることが確認され、本検出系の有効性が示唆された。 

3.2 ミナミアカヒレタビラの環境DNA 調査 

 対象河川でのミナミアカヒレタビラの環境DNAの検出

結果及び検出割合は表2のとおりであった。B川は他の対

象河川と比較して本種の環境DNAの検出割合が最も高く、

A川が当該検出割合が最も低かった。特に、B川ではB1、

B2、B3で、またC川ではC1、C2で概ね通年、本種の環境

DNAが検出されたことから、これらの調査地点周辺又は

その上流域で本種が安定的に生息していることが示唆

された。 

調査対象区間において、本種の環境DNAの検出頻度が

高い区域（B1周辺からB3周辺までの区域と、C1周辺から

C2周辺までの区域）を概ね特定することができ、本種の

生息分布を概ね推定することができた。 

3.3 ミナミアカヒレタビラの捕獲調査 

B2、B3、C1 の 3 地点全てにおいてミナミアカヒレタ

ビラを捕獲することができなかった。当該3地点では、

前述のとおり本種の環境 DNA が概ね通年検出されたこ

とから、本種を捕獲できなかった要因としては、本種が

県内でも希少であり、生息密度が非常に小さいためであ

ると推察される。 

今回、過去において本種の生息が未知の場所8地点で

も環境DNA調査を行った結果、本種の環境DNAを4地点

で検出することができた（表2）。今回、これらの場所

では本種の個体を確認していないが、新規の生息地であ

る可能性が考えられ、環境DNAを用いる方法が本種の生

息地を発見する手段として有効であることが示唆され

た。 

 

4 まとめ 

 ミナミアカヒレタビラの環境 DNA の検出方法を検討

した。この方法を用いて本種の環境DNA調査を行った結

果、調査対象区間において、本種の環境DNAの検出頻度

が高い区域を概ね特定することができ、本種の生息分布

を推定することができた。 

本研究の成果は、ミナミアカヒレタビラの保全の第一

歩につながるものと考えられ、以下に述べるような本種

の保全活動に役立つものと期待される。 
(1) ミナミアカヒレタビラのような希少種では、生息域

が小さく、個体数が少ないため、捕獲自体が困難であ

るが、環境DNA分析を用いれば、そのような希少種の

存否を推定することができる。また環境DNA分析は、

希少種の個体群や生息地を攪乱することのない非侵襲

的な調査法である(8)という利点がある。以上のことか

ら、環境DNA分析は捕獲調査を補完する方法として本

種の生息状況調査に利用できる可能性が示唆された。 

(2)ミナミアカヒレタビラは、河川では流れが緩いか、

ほとんどない場所に生息している(9)。本種の生息河川
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では、本種の保全のために水が流れにくい区域である

ワンドを人工的に整備して、本種が生息しやすい環境

が整えられている場所がある(10)。また、本種の生息河

川において河川改修が行われると、本種の生息環境が

失われる可能性がある。以上のことから、本種の環境

DNA 検出地点マップは、ワンドの整備場所を選定する

際や、本種の生息地に配慮して河川改修を行う際の参

考材料になることが期待される。 

(3)モバイルリアルタイムPCR装置は現場でPCRを行う

ことができる。本装置と簡易DNA抽出法を用いると、

採水・ろ過・DNA抽出・PCR操作を含めて、約30分と

短時間で環境DNA分析が現場で行えるので、調査の効

率化に役立つものと考えられる。 
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（増幅領域長135bp） 

フォワードプライマー 5’-CCAATGGCGCATCATTCTT-3’ 

リバースプライマー 5’-CGAAGGCAGTTATCATTACGAGAAG-3’ 

TaqManプローブ  5’-ATACACATCGCCCGCGGACTCTATTATGG-3’ 

表1 設計したミナミアカヒレタビラのプライマー・プローブ 

図1 現地で捕獲したミナミアカヒレタビラ 
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図2 ミナミアカヒレタビラの細胞組織より増幅されたDNAの遺伝子配列 

（増幅領域長135bp） 

CCAATGGCGCATCATTCTTCTTTATTTGTATTTATATACACATCGCCCGCGGACTCTATTATGGATCA

TACCTCTACAAAGAAACCTGAAACATCGGTGTAATTCTTCTTCTTCTCGTAATGATAACTGCCTTCG 

表2 対象河川でのミナミアカヒレタビラの環境DNAの検出結果及び捕獲調査結果 

対象

河川 

調査対 

象区間 

の距離※1 

調査 

地点※2 

ミナミアカヒ

レタビラの過

去の生息状

況※3 

ミナミアカヒレタビラの 

環境DNA の検出結果※4 

ミナミアカヒレタビラの 

 環境DNA の検出割合(％)※7 

捕獲 

調査 

結果※8 

R2. 

7.3 

 

9.24※5 

 

12.9※6 

R3. 

2.25 

R2. 

7.3 

 

9.24※5 

 

12.9※6 

R3. 

2.25 

R2. 

11.25 

A 川 5.6km 

A1 未知 － － 〇 × 

0 0 40 20 

－ 

A2 既知 × × 〇 × － 

A3 未知 × × × × － 

A4 未知 × × × × － 

A5 未知 × × × 〇 － 

B 川 2.4km 

B1 未知 〇 × 〇 〇 

75 50 75 50 

－ 

B2 既知 〇 〇 〇 〇 × 

B3 既知 〇 〇 〇 × × 

B4 未知 × × × × － 

C 川 1.2km 

C1 既知 〇 〇 〇 〇 

67 67 33 33 

× 

C2 未知 〇 〇 × × － 

C3 未知 × × × × － 

※1 最も上流の調査地点から最も下流の調査地点までの距離。 

※2 調査地点名の番号は、調査地点の位置が下流側になるほど大きくなるように付番した。 

※3 本種の生息が既知の情報については、聞き取りによるものである。 

※4 「〇」は環境DNAが検出された地点、「×」は環境DNAが検出されなかった地点、「－」は環境DNA調査が未実

施の地点を表す。 

※5 C3のみ令和2年9月29日に実施。 

※6 C1、C2、C3の3地点は12月8日に実施。 

※7 各河川の調査地点数に対して、本種の環境DNAが検出された地点数の割合（％）を表す。 

※8 「×」は本種が捕獲できなかった地点、「－」は捕獲調査が未実施の地点を表す。 

  


