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在来希少種カワバタモロコの環境 DNAによる検出系の確立
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Establishment of detection system for native rare species, Hemigrammocypris rasborella, using environmental DNA
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要旨：生物多様性は近年著しく減少しており、特に淡水域では深刻である。希少種の保全においては、対象種が低密度
で棲息していたとしても分布を把握する必要がある。従来、分布域の調査法として直接捕獲や目視確認などが行われて
きたが、いずれも相当な時間や労力、専門性を必要とする。そこで近年、従来の手法を補完する方法として、生体外に
放出された DNAである環境 DNAを用いた手法が開発されている。本研究では、カワバタモロコ（Hemigrammocypris 
rasborella）を対象とし、環境 DNA分析を用いた手法によってその検出系を設計し、野外に適用した。はじめに、カワ
バタモロコの在・不在が既知のため池 11箇所で検出系の確認を行ったところ、既知の分布情報と完全に一致する結果
が得られた。次に、カワバタモロコの在・不在が未知のため池 81箇所でこの検出系を適用し、6箇所でカワバタモロコ
の環境 DNAを検出した。環境 DNAが検出された 6箇所において、もんどりを用いた捕獲調査を行った結果、5箇所で
カワバタモロコの棲息が確認された。これらの結果から、環境 DNA分析は、従来の調査手法では困難であった希少種
の生息確認に有用な生物モニタリング法であることが実証された。
キーワード：希少種モニタリング、魚類、ため池、リアルタイム PCR

Abstract: In recent years, the degradation of biodiversity has advanced significantly, especially in freshwater ecosystems. To 

conserve rare species, the distribution of the target species should be known, even if the density is very low. Traditional habitat 

surveys using direct catches or observations require much time, labor, and expertise. Over the last decade, environmental DNA 

(eDNA) analysis methods that complement traditional surveys have been developed. In the present study, we developed an eDNA-

based detection method for a Cyprinidae species, Hemigrammocypris rasborella, and applied it in natural habitats. First, we tested 

our method in 11 irrigation ponds for which information on the distribution of H. rasborella was available. The eDNA detection 

results matched completely with the known presence/absence data. Next, we applied this method to 81 irrigation ponds for which 

no distribution information was available, and detected the eDNA of H. rasborella in 6 ponds. Subsequently, we conducted capture 

surveys in the 6 eDNA-positive ponds and found the species in 5 ponds. These results suggest that eDNA analysis is useful for the 

monitoring of rare species.

特集 1 環境 DNA分析を利用した水中生物のモニタリング
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序　文

　近年、生物多様性の減少は進んでいく一方であり、特
に約 400種の魚類が棲息する日本の汽水・淡水域におけ
る生物多様性の減少は非常に深刻である。1991年の初版
レッドデータブック（第一次レッドリスト）では汽水・
淡水域の魚種が 41種掲載されていたが（環境庁）、1996

年の第二次リストでは 76種（環境省 http://www.env.go.jp/

press/press.php?serial=8648、2014 年 11 月 28 日 確 認 ）、
2007年の第三次リストでは 144種（環境省 http://www.

env.go.jp/press/press.php?serial=8648、2014年 11月 28日確
認）と顕著に増加しており、2013年の第四次リストでは
167 種（ 環 境 省 http://www.env.go.jp/press/press.

php?serial=16264、2014年 11月 28日確認）にまで達して
いる。生物多様性の保全にあたっては、基礎的な情報と
してそれぞれの生物種の生息域を正確に把握することが
重要である。特に絶滅危惧種などの希少種を保全するた
めには、対象種が低密度で棲息していてもその分布を把
握する必要がある。
　水域生態系において、どこにどのような魚種が生息し
ているかを把握するために、従来は釣り、網、罠などに
よって直接捕獲する手法や、目視観察によって確認する
などの手法がとられてきたが、いずれの手法も相当な時
間と労力を必要とする。また、これらの手法を用いる場
合には、捕獲後の種同定の際に、それぞれの種に関する
分類の知識が必要となる。このような制約から、従来の
方法のみを用いて水域生態系での種の分布域を広域で正
確に把握することは困難である。
　従来の手法を補完する手法として、近年、環境 DNAを
用いた生物相の調査法が開発されている（Ficetola et al. 

2008；Minamoto et al. 2012ほか）。環境 DNAとは、生体
外に放出されて水中に存在している DNAの総称であり、
配偶子、皮膚片、粘液や排泄物などに由来すると考えら
れている（Ficetola et al. 2008）。環境 DNAは紫外線など
の物理的要因、生体外の分解酵素などの生物学的要因に
よって分解されると考えられており、水環境中では最大
で一ヶ月程度残存するとされている（Dejean et al. 2011）。
つまり、サンプル水の中に含まれる DNAを調べることで
どのような種が調査対象地域に存在するかを把握するこ
とが可能である。このような手法を用いる場合、調査で
採取するのは水だけであるという簡便さから、従来の手
法と比べて時間や労力を削減できる可能性が指摘されて
いる（Jerde et al. 2011；Takahara et al. 2012；Thomsen et al. 

2012）。環境 DNAを用いた手法を使った研究は徐々に報

告が増えており、対象種は魚類だけでなく、両生類（Pilliod 

et al. 2013；Fukumoto et al. 2015）、ほ乳類（Foote et al. 

2012）、甲殻類（Tréguier et al. 2014）、軟体動物（Goldberg 

et al. 2013；Deiner and Altermatt 2014）などと多岐にわたり、
希少種（Jerde et al. 2011；Bronnenhuber and Wilson 2014）
や外来種を検出する目的の研究（Mahon et al. 2012；
Dejean et al. 2012；Takahara et al. 2013）でも環境 DNA分
析を用いた調査法の有効性が示されている。
　 本 研 究 で は 希 少 種 で あ る カ ワ バ タ モ ロ コ
（Hemigrammocypris rasborella）を対象として、その検出
法の開発、野外での分布調査への応用を試みた。カワバ
タモロコは、環境省レッドリストの絶滅危惧 IB類に分類
されているコイ科の魚で、平野部の浅い池沼や用水、泥
底の水草の多い浅所に棲息する（細谷 2013）。近年、オ
オクチバス、ブルーギルなどの魚食性の外来種による捕
食などによって、カワバタモロコの棲息箇所が激減して
いると考えられており、生息域の現状を正確に把握する
ことは保全上重要である。
　本研究では、第一にカワバタモロコの環境 DNA検出系
を作成し、その分布情報が既知であるため池のサンプル
を用いてテストを行い、検出系の有効性を確認した。第
二に、作成した検出系を用いて、カワバタモロコの在・
不在が確認されていない兵庫県内のため池 81箇所で採水
を行い、その環境サンプル中のカワバタモロコの DNAの
検出実験を行った。最後に、カワバタモロコの DNAが検
出された地点で捕獲調査を行い、実際にカワバタモロコ
が生息しているかどうかの確認を行った。

材料と方法

カワバタモロコに特異的なプライマー・プローブセット
の設計
　カワバタモロコの在・不在を調査するためには、他種
の DNAを誤って検出しないように、種特異的な検出系を
作成する必要がある。本研究では Taqmanプローブ法を
用いたリアルタイム PCRによる検出系の確立を試みた。
Taqmanプローブ法では、PCR産物の検出にプローブを用
いることで、通常の PCR法よりも検出の特異性を高める
ことができる（高原ほか 2016）。
　カワバタモロコと近縁な種と塩基配列を比べるため、
コイ目コイ科に属するハス（Opsariichthys uncirostris）、オ
イ カ ワ（Opsariichthys platypus）、 ワ タ カ（Ischikauia 

steenackeri）、カワムツ（Candidia temminckii）、ヌマムツ
（Candidia sieboldii）のミトコンドリアのチトクローム b
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（CyB）遺伝子の情報を遺伝子データベースから得た。リ
アルタイム PCRに用いるプライマーおよびプローブは
Primer Express 3.0（Life Technologies社）を用いて設計した。
近縁種を誤って検出する可能性をできる限り下げるため、
プライマーの 3’末端側の 5塩基以内の種特異的な塩基
数が多くなるようにプライマーを選択した。最終的に得
られたプライマー及びプローブは、増幅領域長 132bpの
プライマーセットおよびその増幅領域を認識するプロー
ブで、その配列情報は以下の通りである。Hra-CyB-F（5’- 
CACCCCAGCAAACCCCTTA-3’）、Hra-CyB-R（5’-ACTA

GAATAGAGAACAGTAACGCGAGAA-3’）、Hra-CyB-P（5’
- FA M - C C T G T T C G C T TA C G C C AT T C TA C G AT C A -

TAMRA-3’）（図 1）。

ビオトープからの採水、濾過、DNA抽出
　神戸大学発達科学部内の 2つのビオトープ（120cm×
880cm× 32cm〔3380 L〕、120cm× 400cm× 31cm〔744 L〕）
にはカワバタモロコが域外保全されている。我々の開発

した検出系が正しく機能することを確かめるため、ビオ
トープ中の水を用いた実験を行った。2つのビオトープ
からそれぞれ 500 mlのサンプル水を 3本ずつ採水した。
サンプル水は実験室に持ち帰り、ガラスフィルター（GF/

F；ワットマン社）を用いて各サンプル 250 mlを吸引濾
過した。濾過後のフィルターを－ 20℃で保存した。
　フィルターからの DNA抽出には QIAGEN社の DNeasy 

Blood & Tissue Kitを用いた。プロトコルは本研究のため
に若干改変した。24 μ lの Proteinase K（600 mAU/ml）、
240 μ lの水、240 μ lの BufferALをろ紙に加え、56℃の恒
温槽で 30分間インキュベートした。濾紙から濾液を搾り
出し、エタノールを 110 μ l添加後、DNeasyのカラムに入
れ、6000× gで 1分間遠心した。以降は最終的な溶出量
を 100 μ lとした事を除き、キット付属のプロトコル通り
とした。ここで得られた DNA溶液は－ 20℃で保存した。

分布既知のため池における採水、濾過、DNA抽出
　カワバタモロコの検出系が機能するかどうかを確認す

図 1．カワバタモロコのプライマー部分の塩基配列の近縁種との比較。灰色の網掛けはカワバタモロコの配列と
異なる塩基を示している。（a）本研究で作成したカワバタモロコに種特異的なフォワードプライマー（Hra-F）
に相当する部分の塩基配列および、（b）リバースプライマー（Hra-R）に相当する部分の塩基配列を示した。
リバース側のプライマー配列はここで示した配列の相補鎖配列である。矢印は各プライマーの 5’末端側から 3’
末端側の向きを示す。カワバタモロコと近縁種の配列間で 3’側の末端 5塩基以内に 2塩基以上の置換がある。
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るため、兵庫県立農業高等学校生物部らの調査によって、
既にカワバタモロコの在・不在が明らかな兵庫県神戸市
北区および西区のため池 11箇所で、2014年 1月に採水
調査を行った。分布情報の詳細については、当該種が希
少種であることから公開されていない。サンプルの汚染
（コンタミネーション）を防ぐための採水タンクの洗浄方
法は Fukumoto et al.（2015）に従った。水道水でよく洗っ
たポリタンクを調査地の水で 2度共洗いしてから、表層
水を約 2 L採水し、ガラスフィルター（GF/F）を用いて
吸引濾過をした。フィルターは合計 2枚を使い、1枚あ
たり 500 mlのサンプルを濾過した。二枚のフィルターを
1本のサリベット（ザルスタット社）に入れ、400 μ lの
BufferAL、40 μ lの Proteinase Kを添加し、56℃の恒温槽
で 30分間インキュベートした。その後 5000× gで 2分
間遠心し、サリベットの下部にたまった溶液約 1000 μ lを
2 mlチューブに移し替え、400 μ lのエタノールを添加し
て軽く振り混ぜた。DNeasyのカラムの中へ 700 μ l程度移
し、6000× gで 1分間遠心する操作を繰り返して DNeasy

カラムにサンプル DNAをトラップした。その後の操作は
ビオトープサンプルと同様に行った。

ため池の選定、採水、濾過、DNA抽出
　調査地であるため池は Google Earth（https://www.google.

co.jp/intl/ja/earth/）を用いて任意に選定した。2013年 10

月から 2014年 1月にかけて、兵庫県宝塚市の 12箇所、
三田市の 14箇所、神戸市北区の 18箇所、小野市の 16箇
所、三木市の 10箇所、加東市の 11箇所で採水を行った（図
2）。採水方法とその後の濾過方法、DNA抽出方法は分布
既知のため池における方法と同様である。陰性対照（ネ
ガティブコントロール）として水道水をガラスフィルタ
ーで濾過し、野外サンプルと同様に処理した。

リアルタイムPCRによるカワバタモロコのDNA検出
　PCR溶液には、それぞれ 900 nMのプライマー、125 

nMの TaqManプローブ、1× TaqMan Gene Expression 

Master Mix（Applied Biosystems社）、2 μ lのサンプル
DNAを加え、合計で 20 μ lとした。PCR増幅にはリアル
タイム PCR装置（StepOnePlus；Life Technologies社）を
用い、PCRの条件は、50℃で 2分、95℃で 10分の後、
95℃で 15秒、60℃で 60秒からなるサイクルを 55サイク
ル行った。
　ビオトープサンプルの実験においては、6つのビオト
ープの水サンプルに加え、ポジティブコントロールとし
てカワバタモロコの筋肉組織からDNeasy Blood and Tissue 

Kitを用いて抽出したトータル DNAを 1 ng、0.1 ng、0.01 

ng、0.001 ngとなるように薄めた DNAサンプルを用いて
検出実験を行った。全ての PCRを 3反復行い、3反復の
うちの一度でも DNA増幅が確認された場合、陽性である
と判断した。また、サンプル DNAの代わりに純水を用い
たネガティブコントロール実験も 3反復行った。
　分布情報既知のため池サンプルを用いた実験は、8反
復で行った。その際、8反復のうちの一度でも DNA増幅
が確認された場合、陽性であると判断した。また、各
PCRプレートにカワバタモロコの組織由来のポジティブ
コントロールと、鋳型の代わりに純水を入れたネガティ
ブコントロールを入れ、これらのコントロールも 8反復
行った。
　分布情報が未知の野外サンプルの実験は、分布情報既
知の池の実験と同様の手法で行った。ただし、サンプル
およびポジティブコントロール、ネガティブコントロー
ルとも、3反復で行った。対象種の DNAの在・不在の判
断基準は、ビオトープで行った場合と同様である。
　カワバタモロコのプライマーセットの特異性を確認す
るために、カワバタモロコの環境 DNAが検出された地点
の PCR産物をWizard® Gel and PCR Clean-Up System（プ
ロメガ社）を用いて精製したあと、ダイレクトシークエ
ンスを行って PCR産物のシーケンスを確認した（タカラ
バイオ社）。

カワバタモロコの捕獲調査
　採取した 81の野外サンプルの中でカワバタモロコの環

図 2．分布未知のため池調査における採水地点。宝塚市 12地点、
三田市 14地点、神戸市北区 18地点、小野市 16地点、三木
市 10地点、加東市 11地点の計 81地点で採水を行った。



カワバタモロコの環境 DNA検出

617

境 DNAが検出された 6箇所について、もんどりを用いた
捕獲調査を行った。網目が 3 mmの網もんどりを、1箇所
のため池につき 3個用い、誘因餌としてさなぎ粉とグル
テンを混合したゴルフボール大の練り餌を入れ、20分～
30分間放置した後に引き上げた。一回の調査でカワバタ
モロコが確認できなかった場合には、同じ作業を最大 3

回繰り返して行った。

結　果

カワバタモロコの筋肉由来のDNAおよびビオトープの水
由来のDNAからのカワバタモロコのDNA増幅
　カワバタモロコの筋肉に由来する DNAサンプル、およ
び棲息するビオトープの水サンプルに由来する環境 DNA

サンプルについて、カワバタモロコの DNAの増幅が確認
された。

分布既知のため池からのカワバタモロコのDNA検出
　カワバタモロコの在・不在が既知のため池 11箇所の水
サンプルを解析した結果、分布が確認されている 7箇所
の池全てからカワバタモロコの DNAを検出することがで

きた。また分布しないと考えられているため池 4箇所の
水サンプルからはカワバタモロコの DNAは検出されなか
った（表 1）。

PCRによる兵庫県内のため池からのカワバタモロコの
DNA検出
　宝塚市 12箇所のうち 1箇所、神戸市北区 18箇所のう
ち 2箇所、小野市 16箇所のうち 2箇所、三木市 10箇所
のうち 1箇所の計 6箇所でカワバタモロコの DNAが検出
された。三田市 14箇所と加東市 12箇所ではカワバタモ
ロコの DNAは検出されなかった（表 2）。また、PCR産
物のダイレクトシーケンスの結果、PCR産物は確かにカ
ワバタモロコのものであることが確認された。

カワバタモロコの捕獲調査
　カワバタモロコの環境 DNAが検出された上記の 6箇所
のうち、5箇所でカワバタモロコが捕獲された（表 2）。

考　察

　兵庫県内にはため池が 40,000面以上あり、そのうちカ

表 1．カワバタモロコの在・不在が既知の池での環境 DNAの検出結果。DNA検出では、PCRを 8反復行った
うちの DNAが検出された回数を示す。分布情報は、兵庫県立農業高等学校生物部らによる非公開データに
よる。◯は分布が確認されている地点、×は分布が確認されていない地点を示す。

調査地 分布 DNA検出結果
神戸市西区 X町 A池 ◯ ◯（6／ 8）

B池 ◯ ◯（7／ 8）
C池 × ×（0／ 8）
D池 × ×（0／ 8）

神戸市北区 Y町 E池 ◯ ◯（8／ 8）
F池 × ×（0／ 8）
G池 × ×（0／ 8）
H池 ◯ ◯（6／ 8）

神戸市北区 Z町 I池 ◯ ◯（8／ 8）
J池 ◯ ◯（1／ 8）
K池 ◯ ◯（8／ 8）

表 2．カワバタモロコの在・不在が未知の池での環境 DNAの検出地点数及びカワバタモロコの捕獲地点数。カワバ
タモロコ DNA検出地点数は調査を行った地点のうちカワバタモロコの DNAを検出した地点数を、捕獲地点数
はカワバタモロコの DNAを検出した地点のうち、実際にカワバタモロコを捕獲することができた地点数を表す。

調査地 調査地点数 カワバタモロコ DNA検出地点数 カワバタモロコ捕獲地点数
宝塚市 12 1 1
三田市 14 0 -
神戸市北区 18 2 1
小野市 16 2 2
三木市 10 1 1
加東市 11 0 -
合計 81 6 5
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ワバタモロコが発見されているため池はわずか 30面であ
ると報告されている（農林水産省：http://www.maff.go.jp/

j/nousin/bousai/bousai_saigai/b_tameike/、2014年 11月 28

日確認、神戸市：http://www.city.kobe.lg.jp/life/recycle/

environmental/tayosei/kawabatamoroko.html、2014年 11月
28日確認）。本研究ではカワバタモロコの環境 DNAを用
いた検出系を確立し、ため池 81箇所について検出実験を
行った結果、6箇所の環境水からカワバタモロコの DNA

が検出された。さらに、カワバタモロコの DNAが検出さ
れた 6箇所のうち、5箇所でカワバタモロコを捕獲する
ことができた。このことから、環境 DNAを用いた手法は
対象種を比較的精度良く検出できる可能性がある。
Takahara et al.（2013）では、目視で対象種が確認された
全ての地点で、環境 DNAを用いた手法で対象種の DNA

が検出されている。さらに、目視では対象種を確認でき
なかった地点においても、環境 DNAを用いた手法で対象
種の環境 DNAを検出している。Jerde et al.（2011）では、
電気ショッカーを用いた漁法と環境 DNAを用いた手法で
対象種の在・不在調査が行われ、環境 DNAを用いた手法
は広範囲での迅速な調査が可能であるという有用性が示
された。以上のような既存の研究からも、環境 DNAを用
いた手法の希少種の分布域調査に対する有効性は明らか
である。本研究においても、調査地での作業時間が 5分
程度の調査によって、新規生息地を 5箇所発見できたこ
とから、環境 DNAを用いた手法が希少種の生息地を発見
する手段として有効であることが示された。今後、この
検出系を用いて全国のため池などでカワバタモロコの環
境 DNA調査を続けることで、これまで未知であるカワバ
タモロコの棲息地を明らかにすることができるだろう。
　一方で、カワバタモロコの環境 DNAが検出されたが、
捕獲調査でカワバタモロコを捕獲することができなかっ
た地点が 1箇所あった。その理由として 3つの可能性が
考えられる。（1）カワバタモロコが非常に低密度で棲息
していたために、捕獲調査で捕獲することができなかっ
た。（2）カワバタモロコが外来種の導入などの原因で環
境 DNA調査日の直前もしくは環境 DNA調査と捕獲調査
の間に駆逐されてしまった。（3）この地点における検出
が偽陽性であった。どれが真の原因であるかは現時点で
は不明であるが、今後以下のような手法で検討すること
が可能である。（1）捕獲調査の手法や頻度を変える。（2）
カワバタモロコを駆逐していると考えられる魚種、例え
ばオオクチバス（Micropterus salmoides）やブルーギル
（Lepomis macrochirus）の環境 DNAの検出などを同時に
行う。あるいは（3）環境 DNAの調査を繰り返し行う。

　また、環境 DNA手法による調査結果には偽陰性の可能
性も残される。カワバタモロコは体長 5 cmと比較的小さ
い魚であるため、低密度で存在していた場合に一度のサ
ンプリングでは環境 DNAを検出できていない可能性もあ
る。実際に、分布既知のため池における調査では、PCR

を 8反復行ったうちの一度しか DNAが増幅されなかった
地点があった。サンプリングを繰り返すことで、低密度
種の検出が可能になることも考えられ（Eichmiller et al. 

2014）、偽陰性の可能性を低くすることができるだろう。
　水サンプルからの環境 DNA検出は、溶存酸素や pH、
温度、電気伝導度のような環境変数よりもサンプリング
や分析プロトコルにおける影響が大きいと言われている
（Dejean et al. 2011）。一方で、水温が下がると環境 DNA

の検出率が上がるとする報告もある（Moyer et al. 2014）。
本研究では、サンプリング調査を 10月～ 1月に 1回のみ
行ったため、水温による検出率への影響について判断す
ることができない。時期によって大幅に水温が異なり、
環境状況や魚の行動も大きく変わってくる可能性がある
ため、年間を通した調査を行うことなどによって、検出
率にどのような影響が出るかを議論できるだろう。
　従来の釣り、網、罠などを使った直接捕獲や水を抜く
ことによる目視確認などの手法では、限られた時間の中
で限られた地点でしか調査ができなかった。これまでの
著者らの経験では、捕獲を伴う調査では 1日あたり 5-6

箇所程度調査することが限界であったが、本研究では 5

日間で 81地点のサンプリングを行っており（16.4箇所 /

日）、従来の調査法に比べて多くの地点を迅速に調査する
ことができた。ただし、環境 DNAを用いた手法はサンプ
リングのあとに実験室での作業がある。1日で回収した
16地点の水サンプルを濾過するのに約 2時間、DNA抽出
に約 3時間、リアルタイム PCRに約 2時間 30分必要で
あり、合計で約 7時間 30分必要である。しかしながら、
これらの作業時間を考慮しても、対象種を絞った調査に
関しては、従来法より速くできると言える。一方で、捕
獲調査では複数の種を同時に調べることができるが、環
境 DNAを用いた手法の場合、それぞれの種について
PCRをかける必要があるなどの点で従来法には及ばない。
どちらの方法もメリットとデメリットがあるが、少なく
とも本研究で示されたような対象種を絞った在・不在の
調査に関しては環境 DNAを用いた手法の方がより少ない
努力量で、効率良く行うことができる可能性がある。また、
目視以外の従来の手法では、手法によって影響の大小は
あるが、捕獲などに際して対象種にある程度のインパク
トを与えてしまう。しかし、環境 DNAを用いた手法では、
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現場での作業は採水のみであるため、対象種に影響を与
えることはない。そのため、特に希少種を対象とする調
査においては、従来の手法に比べて有効であると言える。
　環境 DNAを用いた手法は、カワバタモロコ以外の絶滅
危惧種、希少種や地域個体群にも適用ができる（Jerde et 

al. 2011；Bronnenhuber and Wilson 2014）。カワバタモロコ
を含め、絶滅危惧種や希少種の中には今まで検出されて
いなかった地域で多く検出されることでレッドリストの
ランクが変わるといった可能性もある。さらに、検出さ
れた地点を詳しく分析することで、どのような環境を保
全するべきなのかという点について、これまで以上に詳
細な情報を得ることができるかもしれない。それぞれの
種の拡散経路が理解されるといった可能性もある。また
環境 DNAを用いた手法は、在来種の生息に負の影響を与
える外来種などの調査にも役立ち、そのような種の駆除
の手助けとなる（Takahara et al. 2013；Fukumoto et al. 

2015）。駆除対策を行った後に確かに駆除ができているか
を確認する手法としても利用できるだろう。さらに、複
数種の分布を広域多点で調査することで、それらの関係
性をより良く理解することができるかもしれない。
　環境 DNAを用いた手法は、従来の手法に比べて広域の
種の在・不在を迅速に把握でき、時間や労力も削減でき
る可能性を秘めている。環境 DNAを用いた手法の正確さ
を更に高めることができれば、この手法を対象種の在・
不在を把握する標準的な手法として扱うことができる可
能性が高まるだろう。魚類に限らず、様々な種への環境
DNA分析手法の適用によって、それらの種の生息域を正
確に把握でき、生物多様性の保全に貢献できるだろう。
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