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環境DNAを用いた沖合漁場における魚類相の把握 
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 水産資源増殖を目指した沖合漁場整備の効果を評価する上で、漁場における魚類相を把握す

ることは不可欠である。しかし、従来の漁獲による調査には大きな労力を要し、特に小型船舶

での調査の場合、漁場整備に必要となる魚類相等の漁場環境データの取得と蓄積は困難である。

本稿では、沖合漁場においてより簡易的に魚類相を把握するための環境DNAによる手法を紹介す

るとともに、本手法を用いた調査結果について報告する。 
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1.  まえがき 

日本の漁業生産量はピーク時の 1980 年代から減少傾

向にあり 1)、特に国内の漁獲量の約 5 割を占める沖合漁

業のための水産資源増殖は喫緊の課題である 2)。水産庁

では漁業生産量の回復を目指して、概ね水深 200m まで

の陸棚域に相当する排他的経済水域(Exclusive Economic 

Zone:EEZ)3)において国の直轄事業により漁場整備を行う

施策(フロンティア漁場整備事業)を推進している 4)。こ

のような背景から水産土木チームでは、北海道の沖合域

に設置された人工魚礁の周辺において、漁場整備に資す

る漁場環境の評価手法 5)やモニタリング手法 6)の研究を

進めている。しかし、陸域から離れた水深の深い沖合域

での調査は費用的、労力的な負担が大きく、小型船舶で

の調査の場合では天候や波浪等による制約が大きく、適

切な時期や場所での調査が難しいことが多い。特に、漁

場における魚類相の把握は漁場整備を進めていくうえで

必要不可欠であり、限られた調査の機会で、より効率的

な手法が求められている。 

近年、自然環境中の生物に由来する DNA(deoxyribonucleic 

acid：生物の遺伝子情報が塩基配列で記録された核酸分

子)である環境 DNA が、その環境中に存在したであろう

生物の痕跡や履歴あるいは現存量までをも反映する指標

として利用可能であることが明らかになってきている 7)。

環境 DNAとは、生物由来の組織や排泄物を含む土壌、水、

空気等に存在する DNA の断片を指し、広義には｢対象分

類群や DNA の状態(細胞内外)によらず､環境媒体から得

られる DNAの総体｣7)と定義される。よって DNAの塩基配

列が解析できる状態で試料を採取できれば、環境中に存

在する生物種を推定または特定することが可能となる。 

魚類相の把握において、従来の漁獲調査と比較した環

境 DNAの手法的な利点としては、漁場環境中に存在する

DNA 断片を十分量採取することができれば、魚類の痕跡

を高い分類解像度で検出できるため、現地作業が海水や 

 
図-1 環境DNAを用いた漁場における魚類相の把握の概念 

 

堆積物等の試料を採取するのみで省力化が可能なこと、

また、魚体の捕獲を伴わないため希少種の損失や環境負

荷を低減可能なこと等が挙げられる 7)。実際、海洋にお

いては、多種の魚類相を 1回の解析で網羅的に把握でき

るメタバーコーディング解析(図-1)8)の技術の確立によ

り、漁場における魚類相調査への環境 DNAの適用事例も

増えてきている 9)10)。さらに、試料中の特定の魚種のDNA

だけを特異的に検出し定量化する定量 PCR 解析(図-1)11)

も普及してきている。こうした環境 DNAの手法と漁獲や

魚群探知機等の従来の手法を併用することで、漁場にお

ける魚類の現存量を推定する試みも行われている 11)12)。

しかし、沖合域の人工魚礁漁場における魚類相調査への

環境 DNAの適用については未だ研究事例が少なく 13)、知

見が乏しいのが現状である。本稿では、北海道利尻島沖

の人工魚礁漁場における環境 DNAを用いた魚類相把握の

手法および調査結果について報告する。 

 

２.  材料と方法 

(1) 試料採取 

 対象海域の人工魚礁漁場の位置、平面配置、調査地点

を図-2に示す。調査は、北海道利尻島の南西約10kmの沖 
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図-2 対象海域と人工魚礁漁場の位置､平面配置､調査地点 

 

合に位置する人工魚礁漁場(2014～2015年整備)において

行った。当該海域の海底(水深約90m)には、3基の高層鋼

製魚礁(高さ20m)を取り囲むように156基のコンクリート

製魚礁ブロック(1辺3m)が幅55mの範囲に設置されている。

調査地点は、人工魚礁群体の中心からA0、A1、A2、A5、

A6とした。 

 漁場環境中から環境DNAを得るための試料採取は、

2018年7月25〜29日および2019年10月20日に実施した。

2018年は、A0、A1、A2、A5において行い、A0、A5ではバ

ンドーン採水器により表層(海面下1m)と底層(海底上1m)

から、A1、A2ではホースを取り付けたROV(遠隔操作型無

人探査機)により魚礁ブロックの上面(海底上3m)からポ

ンプにより採水した。2019年は、A1、A2、A5、A6におい

て行い、全点においてバンドーン採水器により表層(海

面下1m)と底層(海底上1m)から採水した。採取した海水

はそれぞれ3Lポリエチレン製遮光容器に収容し、DNA分

解防止剤として10%塩化ベンザルコニウム溶液を終濃度

0.01%14)となるように添加後、冷温条件下(10℃以下)で分

析施設に輸送した。なお、試料以外のDNAの混入を防ぐ

ため、試料採取に用いた容器は新品または次亜塩素酸ナ

トリウム溶液により除染したものを用いた14)。 

また、採水と併せてCTD(水質計)による水理環境(水温､

塩分)の鉛直分布の把握を行った。 

 (2) 環境 DNAの解析 

 2018年に採取した海水試料については、以下の手法に

てメタバーコーディング解析を実施した。海水試料は分

析施設に輸送後、直ちにステリべクスフィルターユニッ

ト(メルクミリポア､フィルター孔径0.22㎛､図-3(a))を

通してポンプにより吸引濾過し(図-3(b))、DNAを捕集し

た。DNA抽出(図-3(c))はMiya et al.15)の手法に従い、

MPure Bacterial DNA Extraction Kit(MP Bio､図-3(d))によ

り精製した。精製後のDNAをMiFishプライマー8)により

two-step tailed PCR法を用いてライブラリーを作製後、

MiSeqシーケンサー(Illumina､図-4(左))を用いて2×

300bpの条件でシーケンシングを行った。MiFishは多種

の魚類に対応したユニバーサルプライマーであり、我が

国でも現在に至るまで河川や海洋の魚類相の把握のため

に広く用いられている16)17)。得られた塩基配列は、先ず、

Fastx toolkitの FASTX Barcode Splitter18)を用いて配列

の読み始めがMiFishプライマーと完全一致する配列のみ

を抽出し、抽出後の塩基配列は解析ツールQiime219)を用

いてノイズ除去後、配列長180塩基を基準としてOTU

（Operational Taxonomic Unit)を作製した。得られたOTU

は、魚類ミトコンドリアゲノムデータベースMitoFish20）

のMiFish用リファレンスの塩基配列を参照し、同データ

ベースのBLAST(配列相同性検索プログラム)を用いて魚

種の系統推定を行い、魚種毎にリード数(MiSeqの読み取

り配列数)として一覧表で出力した。OTU一覧表から漁獲

統計資料(北海道庁)21)および魚類の参考図書22)23)により 

 

図-3 環境DNAの濾過､抽出､精製の手順 (a)ステリべクスフィルタ
ーユニット (b)ポンプによる環境DNAの濾過、捕集 (c)DNA抽出 
(d)MPureによるDNA精製 

図-4 (左)MiSeqシーケンサー (右)リアルタイムPCRシステムStepOnePlus 
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利尻島周辺海域または北海道周辺海域で生息する魚種を

確認し、配列相同性97%以上を基準として科～種レベル

で魚種を選定、分類した。 

2019年に採取した海水試料については、メタバーコー

ディング解析に加えて、定量PCR解析を行った。対象魚

種は利尻島周辺海域で最大漁獲量を誇るホッケ21)とした。

ホッケの種特異的プライマーの設計については、ホッケ

とその近縁種の塩基配列情報を核酸配列データベース

NCBI24)より収集し、種特異的な変異箇所を探し設計した。

対象種(ホッケ)の種特異性はPrimer-BLAST25)により確認

した。精製後のDNAをProbe qPCR Mix(TaKaRa)により調製

した後で、設計したホッケ種特異的プライマーとリアル

タイムPCRシステムStep One Plus(Thermo Fisher Scientific、図

-4(右))により初期変性95℃30秒1サイクルに続き95℃5秒

と60℃30秒を計55サイクルでPCR反応させてDNA増幅を蛍

光強度で確認し、PCR反応は4回反復した。ホッケDNA量

の基礎となるコピー数の算出は、ホッケ塩基配列に基づ

く既知コピー数の人工遺伝子によりサイクル数とコピー

数の検量線を作成し、PCR反応で増幅が確認された蛍光

強度のサイクル数を検量線に当てはめることで算出した。 

 

３．結果と考察 

(1) 沖合域の人工魚礁漁場における魚類相 (2018年) 

表-1に 2018年 7月 25～27日の測点 A0、A1、A2、A5に

おけるメタバーコーディング解析によるリード数に基づ

く魚類の組成比を示す。検出された魚種は科～種レベル

の分類群では全測点で計 26 種であった。このうち、当

漁場周辺で生息している可能性のある魚種については、

左記の資料 21)22)23)に加え、北海道庁による利尻島鬼脇沖

の刺し網調査(2018年 7月 11～12日､未公表)の情報に基

づいて判断すると、利尻島、礼文島、宗谷の周辺海域で

限定した場合は 18種(69.2%)、北海道周辺海域では22種

(84.6%)が該当した。また、2018 年の利尻島(利尻富士町､

利尻町)で漁獲された魚種 21)の中でも特に漁獲量の多か

ったホッケ、サケ、ヒラメ、マガレイ、ニシン、マダラ、 

 

図-5 水温と塩分の鉛直分布(A2､ 2018年 7月 29日) 
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 表-1 メタバーコーディング解析による魚類の組成比(2018年7月 25日～29日) 

A1 A2

表層 底層 表層 底層

フグ目 フグ科 マフグ 100 ー 5.2 ー 8.4 6.1

ボラ目 ボラ科 ボラ ー ー ー 0.005 ー ー

コイ目 ドジョウ科 不明種 ー ー ー 1.4 ー ー

ニシン ー 3.2 16.2 8.1 91.4 15.8

マイワシ ー 1.8 ー 2.8 ー 11.1

スケトウダラ ー ー 0.07 0.03 ー 0.02

マダラ ー ー 16.2 7.9 ー 2.8

サクラマス ー ー ー 0.66 ー ー

サケ ー 17.2 ー ー ー ー

アイナメ科 ホッケ ー 19.3 48.1 32.4 ー 26.6

トクビレ科 トクビレ ー ー 1.0 6.1 ー ー

ヒラメ科 ヒラメ ー ー ー ー ー 0.71

アサバガレイ ー ー ー 0.31 ー ー

ソウハチ ー 0.15 ー 0.20 ー 0.004

マガレイ ー ー ー 6.9 ー 8.6

ヒレグロ ー 58.4 ー 13.9 ー 1.2

サバ科 マサバ ー ー 0.001 ー 0.16 ー

アジ科 マアジ ー ー ー ー 0.07 ー

ハダカオオカミウオ科 ハダカオオカミウオ ー ー ー ー ー 0.004

アカガヤ ー ー 2.3 ー ー 5.6

不明種 ー ー 2.6 ー ー 6.0

ニセメダマギンポ ー ー ー ー ー 6.9

不明種 ー ー ー 4.9 ー ー

ツマグロカジカ ー ー ー 1.3 ー ー

カラフトカジカ ー ー 8.3 1.7 ー 8.6

カジカ属不明種 ー ー ー 11.4 ー ー

分類群名
A0

スズキ目

メバル科

タウエガジ科

カジカ科

カレイ目
カレイ科

A5

サケ目 サケ科

カサゴ目

ニシン目 ニシン科

タラ目 タラ科

魚礁ブロック上面
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マサバ、ソウハチ、ヒレグロの環境 DNAが検出された。 

水深帯に着目すると、表層(海面下 1m)と底層(海底上

1m､魚礁ブロック上面は海底上 3m)では種数の傾向が異な

り、表層 4 種に対して底層は 24 種と多かった。表層の

魚種は浮魚(ニシン､マサバ､マアジ)と温帯性のマフグで

あり、底層の魚種は底魚(ホッケ､トクビレ､タラ科､カレ

イ科､カジカ科､メバル科等)や冷水性のサケ科が殆どを

占めた。観測時の水塊構造(図-5)としては弱い成層化が

見られ、水温分布は表層が高水温で底層が低水温であっ

た。成層化した海域での環境 DNAの鉛直分布が魚類の生

態に基づく生息実態を反映するという調査事例 26)もあり、

成層化により環境 DNAの鉛直移動が少ないと仮定すれば、

観測時に検出された魚種は水深帯毎の生息実態を反映し

ている可能性があり、浮魚と底魚という生態や適水温が

関係していることが推察された。 

 今回検出された底魚のうち利尻島周辺海域で最大漁獲

量を誇るホッケの環境 DNAは、底層のみから検出され、

組成比に占める割合も A0 を除いた全ての測点で最も高

かった。メタバーコーディング解析から推定された魚類

の相対存在量がトロール漁獲による現存量と有意に相関

する調査事例 27)に照らせば、A0以外の測点において観測

時の底層付近でホッケが高い現存量であった可能性が考

えられる。 

 ニシンは利尻島周辺での漁獲量が多く 21)当該人工魚礁

漁場での刺し網漁でもホッケに次いで多く漁獲されてい

る(利尻漁協漁獲記録､未公表)。本調査においても、A0

の表層を除いてニシンの環境 DNAが検出され、A5表層で

は 91.4%を占めた。入江ら 28)によれば、オホーツク海や

ベーリング海の夏季から秋期にかけてはニシンが日周鉛

直移動を行う傾向があることが指摘されている。こうし

たニシンの生態がホッケとは異なり表層と底層の両方で

ニシンが検出された一因であると推察された。 

 (2) 魚類相とホッケ環境 DNAの定量評価(2019年) 

 表-2に 2019年 10月 20日の測点 A1、A6におけるメタ

バーコーディング解析によるリード数に基づく魚類の組

成比を示す。検出された魚種は 2測点で計 9種であり、

検出された全魚種が利尻島または北海道の周辺海域に生

息する魚種に該当した 21)22)23)。 

水深毎の優占魚種の組成比については、表層(海面下

1m)は浮魚であるカタクチイワシが A1 で 43.0%、A6 で

100%と最も優占し、底層(海底上 1m)は底魚であるホッケ

が A1で 50.5%、A6で 75.6%と最も優占した。ホッケにつ

いては、春から初夏に表層近くで柱状の群れ(通称ホッ

ケ柱)を形成することがあるが 29)、夏季から冬季には水

深 100m 前後の陸棚域に生息するとされる 23)。北海道奥

尻島の 10 月における調査事例 30)でもホッケが水温躍層

より下層の水温 8℃前後の海底直上で多く釣獲されてい

る。ホッケの環境 DNAが底層のみから検出され、観測時

の水塊構造(図-6)としては成層化していてかつ水深 50m

付近の躍層より上層ではホッケの適水温(3～13℃)31)よ

り高水温であったことから、観測時にホッケは主に底層

に分布していたことが示唆された。 

底魚のうち利尻島周辺でも多く漁獲されるソウハチ 21)

はカレイ科の一種であるが、A1 表層のみで組成比 18.3%

で検出され、底層では未検出であった。北部日本海域に

おける調査事例 32)によれば、ソウハチは成魚が 7～8 月

に水深 20m 程度の水深帯に浮上して産卵し、9 月頃に仔

魚がふ化して水温15～20℃に分布することが報告されて

いる。2019 年の観測時期は 10 月であったことや観測時

の表層水温は 16.6℃であったことから A1 の表層付近で

ソウハチの仔魚が回遊していた可能性があり、その環境

DNAが検出されたことが推察された。 

図-7に 2019年 10月 20日の測点 A1、A2、A5、A6にお

ける定量 PCR解析によるコピー数に基づくホッケの環境 

 

図-6 水温と塩分の鉛直分布(A2､2019年 10月 20日) 
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表-2 メタバーコーディング解析による魚類の組成比(2019年10月20日) 

表層 底層 表層 底層

ニシン目 カタクチイワシ科 カタクチイワシ 43.0 10.7 100 ー

カレイ目 カレイ科 ソウハチ 18.3 ー ー ー

トビエイ目 アカエイ科 不明種 1.7 ー ー ー

スケトウダラ ー 38.2 ー ー

マダラ ー 0.6 ー ー

アイナメ科 ホッケ ー 50.5 ー 75.6

トクビレ科 トクビレ ー ー ー 11.5

ケムシカジカ科 ケムシカジカ ー ー ー 12.9

メバル科 クロソイ 37.0 ー ー ー
スズキ目

分類群名
A1 A6

タラ目 タラ科

カサゴ目
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図-7 定量PCR解析によるホッケ環境DNA量(2019年10月20日) 

誤差棒はPCR反復4回における標準偏差を表す 

 

DNA 量を示す。メタバーコーディング解析の結果(表-2)

と同様に、ホッケは底層のみから検出され、表層は定量

下限値未満であった。各測点の底層の海水 1mL当たりの

ホッケ環境 DNA 量は、PCR反復 4 回におけるコピー数の

平均値±標準偏差(copies/mL)として表すと、A1 で 1.95

±0.82、A2 で 1.70±0.40、A5 で 1.08±0.09、A6 で 1.49

±0.45 であり、人工魚礁の群体内の測点(A1､A2)で群体

外の測点(A5､A6)よりも高い傾向が見られた。 

定量 PCR解析による環境 DNA量と魚類の現存量の関連

性については、舞鶴湾のマアジについて魚群探知機の超

音波反射強度により比較検証した事例 12)やバルト海の各

種魚類についてトロール漁獲により比較検証した事例 11)

があり、環境 DNA量が魚類の現存量や分布を反映してい

る可能性を示唆する結果が報告されている。これらに照

らせば、今回の定量 PCR解析の結果は当漁場周辺のホッ

ケの分布を反映している可能性があり、人工魚礁へのホ

ッケの蝟集が推察された。ただし、人工魚礁における環

境 DNA量については、魚礁ブロックによる流速低減域の

粒子状物質集積効果 33)により周辺から移流した環境 DNA

が構造物近傍に集積した可能性も考えられる。 

 

４．結論と展望 

(1) 環境DNAの調査結果からの結論 

今回の沖合漁場における魚類の環境DNAの調査結果か

ら、主な結論を以下に示す。 

① メタバーコーディング解析により検出された魚種と

組成比は測点、水深帯(表層､低層)、観測時期により異

なる傾向が見られたが、観測時に当漁場周辺に分布して

いたと思われる魚種を概ね検出していたと推察された。

魚種と組成比の違いの要因としては、魚種毎の生態や水

塊構造(水温､成層化)の影響が示唆された。 

② 利尻島周辺で最大漁獲量を誇るホッケは2018年7月と

2019年10月のメタバーコーディング解析で全測点の底層

のみで検出され、殆どの測点で組成比が最大であった。

これはホッケが当該海域の底層付近で回遊し、かつ高い

現存量であった可能性を示しており、定量PCR解析によ

るホッケの環境DNA量の結果から、人工魚礁へのホッケ

の蝟集の可能性が示唆された。 

(2) 沖合漁場での環境DNAの利点と今後の展望 

本調査の結果および既往調査事例 7)～13)17)26)27)を併せる

と、沖合漁場において環境 DNAを用いることで期待され

る利点としては、採水のみで魚類相の把握ができるため

省力化、多地点、高頻度の観測が可能となること、採捕

が不要なため漁場環境への負荷を低減できることが考え

られる。これにより、季節や地点間の比較による網羅的

かつ系統的な漁場環境データの取得に繋がり、沖合漁場

整備効果の評価手法としての活用が期待できる。今後は

本稿で紹介した環境 DNAの手法や魚体長を解析できる魚

群探知機 34)等を活用し、沖合域における魚種と現存量を

空間的かつ時系列的に効率良く把握できるようになれば、

沖合漁場整備効果の評価に資するモニタリング手法の構

築に繋がると考えられる。 
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