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１ はじめに 

近年,開発や外来種の侵入,気候変動等の要因に

より世界的に生物多様性の劣化が懸念されてお

り，「生物多様性及び生態系サービスに関する政

府間科学-政策プラットフォーム(IPBES)」の 2020

年 3 月の報告では 800 万の動植物種のうち 100 万

種が絶滅の可能性があるなど,生物多様性の危機

的な状況が明らかとされた 1)。 

本県においても, 2024 年 3 月に「かながわ生物

多様性計画」を「かながわ生物多様性計画 2024-

2030」として改訂し 2),前計画から引き続き多様な

自然を有する本県の特性に応じた様々な生物多

様性保全活動を継続するとともに，自然共生サイ

ト*といった新たな補完的な仕組みも取り入れな

がら，県内の生物多様性保全を推進している。 

ただし，河川等の水圏における生物モニタリン

グについては，既報 3)でも言及したとおり調査の

難しさや人手の不足といった様々な制限要因か

ら, 県内の河川での生物相の把握は十分とは言え

ない状況にある。 

このような状況の中，近年では生物の調査に新

たな手法が提案されている。それが環境中を漂う

細胞片等に由来する DNA，いわゆる「環境 DNA」

を用いた生物調査である。河川や湖沼等に生息す

る生物からは糞や粘液等に由来すると考えられ

る DNA が環境中に放出されていることが明らか

となり 4），その中には当該生物における細胞由来

の DNA が含まれている。環境 DNA 調査は，河

川・湖沼等の水を採取し，その中に含まれる DNA

を適切な手法で分析することにより，間接的に当

該生物の存在を把握する手法であり，特定の生物
5-8)や魚類を始めとした様々な生物群集 9-14)を調査

可能な非常に強力な生物調査ツールとなりつつ

ある。また，従来の捕獲による調査に比べても，

現場での作業時間やコストの軽減，生息環境の撹

乱の防止,人が立ち入ることが困難な場所での調

査が可能となる等の点で多くのメリットがある

と報告されている 15)。 

環境 DNA 調査は上記のメリットにも挙げられ

ている現場調査の簡便さと調査精度の高さから

市民参加による調査ツールとしても注目されて

いる 16)。 

 海外での事例でも希少種の保全 17)，外来種の侵

入の検知 18), 特定の地域の生物群集調査 19)といっ

た事例の他，市民が環境 DNA の分析を実施する

ような事例まで報告されている 20)。また，日本に

おいても市民参加による環境 DNA 調査の事例が

いくつも報告されている 21-23)。更に市民参加によ

る環境 DNA 調査は，研究者の作業量の低減とい

う面だけでなく，参加者への環境教育の面での効

果も確認されており 24)，地域の生物多様性の保全

にとって重要な価値を持った活動と言える。県が

実施した県民ニーズ調査第 2 回課題調査において

も，回答者の 3 割は身近な自然環境が劣化したと

考えているとの回答があり 25)，県民参加により河

川の生物多様性を知り，結果や課題を共有するこ

とは県にとっても重要な活動であると考えられ

る。 

そこで本調査では，県民参加により神奈川県の

全県河川を対象に魚類の環境DNA調査を実施し，

河川ごとの魚類の生息状況に関する基礎的なデ

ータを収集するとともに，過去の捕獲調査の結果

＊: 「民間の取組等によって生物多様性の保全

が図られている区域」であって国が認定し

た区域 
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と比較等をすることで，県民参加で十分な精度の

調査が可能となるか検証するとともに調査結果

を共有し，参加者に生物多様性について関心を持

ってもらうことを目的に実施した。 

なお，本調査は共創の場形成支援プログラム

「ネイチャーポジティブ成長社会実現拠点」の取

組として実施しており，当センターも上記プログ

ラムに参画している。 

 

２ 方法 

２．１ 調査地点と調査時期 

調査にあたっては県内の高校と水源環境保全

事業に基づく河川モニタリング調査 26)において

県民調査員登録をしている個人及び団体に募集

を行い，合計で 16 の高校と 17 の調査員が参加し

て実施した。調査実施前にはオンラインでの説明

会を開催してマニュアルの説明を行った。調査場

所については参加者が神奈川県内の全河川の任

意の地点を設定することとし，各参加者 1 地点で，

県内 9 河川 33 地点で調査が実施された(図１，表

1 のとおり)。調査日は 2023 年 7 月 29 日を基準日

としておおむね前後 1 週間以内で実施した。 

 

２．２ 採水・ろ過 

現地での採水作業とろ過作業については，調査

員が県で作成した環境 DNA 調査マニュアルに従

い，図 2 の調査票を用いて調査フローに従い，実

施した。具体的な作業内容は次のとおり。 

各調査員は調査地点に到着後，調査票に調査地

点の情報，緯度経度，時刻等を記入した。その後，

調査キット(図 3)に入っているゴム手袋を装着し，

おもり・ロープ付きのカップを用いて採水を実施

した(図 4)。採水作業は安全を優先し，橋の上から

の採水を原則とした。なお，親水設備等水際まで

安全に近づける場合については川岸に接近して

の採水も可能とした。 

ろ過作業には 50ml ロックタイプシリンジ（SS-

50LZ，テルモ社）とカートリッジ型のステリベク

スフィルター(Merck & Co., Inc., 孔径 0.45μm)を

使用した。ひも付きカップで採水した河川水をシ

リンジで 50mL 採取し，フィルターでろ過を行う

作業を 2 回実施した後，残った水は下流側に捨て

た。この作業を計 5 回実施し，合計で 500mL の河

川水をろ過した。この際，フィルターの目詰まり

により 500mL のろ過ができなかった場合は，調査

票にろ過水量を記入の上，ろ過作業を中断し，次

の作業に移った。ろ過作業後はステリベクスフィ

ルターの排出口にキャップをはめ，内部に

RNAlater(Thermo Fisher Scientific, Inc.)を約 2mL 充

填し，注入口にもキャップをしたうえで，ステリ

ベクスフィルター側面に調査日・調査場所を記入

調査ID 水系 調査河川 水系別調査地点数

TAM-01 多摩川 二ヶ領本川

TAM-02 多摩川 平瀬川

TAM-03 多摩川 平瀬川

TAM-04 多摩川 二ヶ領本川

TRM-01 鶴見川 鶴見川

TRM-02 鶴見川 奈良川

TRM-03 鶴見川 鶴見川

TRM-04 鶴見川 鶴見川

TRM-05 鶴見川 鶴見川

OOK-01 大岡川 掘割川

OOK-02 大岡川 大岡川

HSK-01 平作川 平作川 1

SKI-01 境川 境川

SKI-02 境川 境川

SKI-03 境川 和泉川

SGM-01 相模川 道志川

SGM-02 相模川 姥川

SGM-03 相模川 玉川

SGM-04 相模川 鳩川

SGM-05 相模川 中津川

SGM-06 相模川 恩曽川

SGM-07 相模川 相模川

KNM-01 金目川 金目川

KNM-02 金目川 鈴川

KNM-03 金目川 渋田川

KNM-04 金目川 三沢川

SKW-01 酒匂川 四十八瀬川

SKW-02 酒匂川 河内川

SKW-03 酒匂川 酒匂川

SKW-04 酒匂川 狩川

SKW-05 酒匂川 酒匂川

SKW-06 酒匂川 仙了川

HYK-01 早川 早川 1

注:各水系で標高の高い順に番号を振っている

6

4

5

2

3

7

4

表 1 調査地点一覧 

図１ 調査地点一覧 
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した。その後，ビニールパックに封入し，保冷剤

入りの保冷袋に入れた。これらのサンプルは各調

査員が冷凍便で神奈川県環境科学センター(以下

「センター」)に送付した。当日冷凍便で発送でき

ない場合は自宅に持ち帰り冷凍庫に保存の上，調

査員の都合のつく日にセンターに冷凍便で送付

した。センターに送付されたステリベクスフィル

ターは DNA 抽出作業を行うまで-20℃以下で保存

した。 

なお，コンタミネーション防止のために河川水

に直接触れる部分はすべて使い捨てタイプの器

具を使用した。 

 

２．３ DNA 抽出 

DNA の抽出は，一般社団法人環境 DNA 学会の

方法に準拠し，一部の工程は変更して実施した 27）。 

具体的には冷凍していたステリべクスフィル

ターを解凍し，50mL ロックタイプシリンジを注

入口に接続し，空気を押し出して，排出口から

RNAlater を排出した。 

次に，ステリべクスフィルターの注入口側から

440μL の溶解バッファミックス(PBS 220μL, 

Buffer AL 200μL, Proteinase K 20μL))を注入し，

56℃30 分で回転させながら，インキュベートした。 

インキュベート後，ステリベクスフィルターの

注入口の蓋を外し，5mL スクリュー式チューブ

(65-8749-11，エッペンドルフ)に注入口を下にして

接続し，遠心分離機 (Model4200+St-2504MS，

KUBOTA)で，4800rpm で 1 分間遠心し，チューブ

に溶解バッファミックスを回収した。その後，溶

解バッファミックスに 200μL の分子グレードエ

図４ 調査実施風景 

図２ 環境 DNA調査フロー及び調査票 

現地調査(採水・ろ過・保存液封入) 

図３ 調査キット 
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タノール(99.5%, 富士フィルム)を添加した。溶解

バッファミックスとエタノールの混合物を真空

マニホールドに取り付けられた DNeasy Blood and 

Tissue Kit(QIAGEN)のシリカメンブレンカラムに

ロードし，DNA を吸着した。その後，500 μL の 

AW1 バッファーと 500 μL の AW2 バッファーで

カラムを順次洗浄した後，DNeasy カラムを

20,000g で 2 分間遠心分離して乾燥させた。カラ

ムに 200 μL の AE バッファーを入れ，1 分間室

温でインキュベートした後，6000g で遠心し，DNA

を溶出し，DNA 抽出液を得た。 

環境 DNA 学会の方法との違いは，RNAlater の

除去工程と溶解バッファミックスの回収工程で

あり，DNA 抽出工程全体への影響は少ないと考え

られる。 

 また，DNA 抽出時に新品のステリベクスフィル

ターに RNAlater2mL を注入したものを用意し，上

記の DNA 抽出作業を行うことで，この後の分析

のネガティブコントロールとした。 

DNA 抽出液は次の工程に使用するまで-20℃以

下で保存した。 

 

２．４ ライブラリー調整 

得られた DNA 抽出液に対してミトコンドリア

DNA の 12SrRNA 領域を対象にした MiFish プラ

イマー9)を用いて魚類網羅解析用のライブラリー

調整を行った。 

ライブラリー調整は環境 DNA 学会の分析マニュ

アルを参考に 2 段階の Tailed PCR で実施した 27)。

1stPCR でプライマーによるターゲットアンプリ

コンの増幅と 2ndPCR 用のアダプター領域の付与

を行い，2ndPCR で個別のサンプルを識別するた

めの 8 塩基からなる固有のインデックス配列と次

世代シーケンサーのフローセルに結合するため

の配列の付与を行った。この際，1st PCR のプライ

マーは，MiFish-U，キュウリウオ科用改変プライ

マー(以下，「Mifish-O」という)，及びスナヤツメ

用改変プライマー（以下，「Mifish-L」という）を

それぞれ 4：1：1 のモル比率で混合したものを用

いた。それぞれのプライマーの配列は表 2 のとお

りであり，改変プライマーの下線太字は MiFish-U

プライマーからの改変部分を示している。なお，

Mifish-O-R については MiFish-U-R と同配列を使

用した。 

また，MiFish-U プライマー及び Mifish-O プライ

マーについては次世代シーケンサーによる分析

の際の塩基多様度を高め，シーケンス精度を向上

させることを目的に，プライマー配列と次世代シ

ーケンサー分析用のアダプター配列の間に N を

0~5 個挿入した 6 種類のプライマーを等モル混合

したものを用いていた。スナヤツメ類については

河川において優占種となるほどの生息密度とな

ることが想定されないことから，N は挿入しなか

った。 

ライブラリー調整の具体的な手順は以下の通

り。1stPCR は，10μM プライマーミックス 0.45μ

L，DNA テンプレート DNA 2 μL 及び 7.5μL の

KOD One PCR Master Mix(TOYOBO, Osaka ,Japan)

で構成される最終容量 15μL で実行した。PCR 時

の取りこぼしを最小限にするため，サンプルごと

に 8 つの複製を作成し，PCR を実施した。PCR に

よる増幅は，SimpliAmp サーマルサイクラー

(Thermo Fisher Scientific, Inc.)を使用して，サンプ

ル間のコンタミネーション防止のため個別に蓋

の可能な 8 連チューブを使い，98℃10 秒，65℃5

秒，68℃5 秒の 35 サイクルで実施した。8 複製の

PCR 産物をプールし，それらのうちから 40μL を

SPRI セレクトにより 0.7×-0.7×の Right side size 

selection を行い，精製と非対象の増幅の除去を行

った。精製したサンプルは，4150 TapeStation 

system(Agilent)で対象領域の DNA 濃度を確認し，

それぞれ 100pg/μL となるように希釈し，2ndPCR

に用いた。ネガティブコントロールについては各

サンプルの平均希釈率で希釈を行った。 

2ndPCR は 5μM プライマー1.8μL，精製希釈済

み 1stPCR 産物 2 μL 及び 15 μL の KOD One 

PCR Master Mix (TOYOBO, Osaka ,Japan)で構成さ

れる最終容量 30μL で実行した。PCR による増

表２ プライマー配列 
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幅はサーマルサイクラーを使用して，サンプル間

のコンタミネーション防止のため個別に蓋の可

能な 8 連チューブを使い，98℃10 秒，60℃5 秒，

68℃5 秒の 10 サイクルで実施した。この際フォワ

ードプライマーとリバースプライマーに使用し

たインデックス配列については環境 DNA 学会マ

ニュアルとは異なり，インデックスホッピングの

影響を除外するため，ユニークデュアルインデッ

クスとした 28)。2ndPCR 産物は各サンプル 10μL

ずつプール・混合した後，それらのうちから 40μ

L を SPRI セレクトにより 0.75×-0.75×の Right 

side size selection を行い，精製と非対象の増幅の

除去を行った。 

精 製 し た ラ イ ブ ラ リ ー の 濃 度 を 4150 

TapeStation system で測定し，50pM に希釈し，PhiX 

Control v3 を 20%混合し，iSeq 100 Reagent(Illumina, 

CA, USA)を用いて，iseq100 プラットフォームで

シーケンスを行った。この時，OOK-02 と TAM-02

の 2 サンプルについては，他のサンプルの分析の

都合上，300bp のシングルエンドでのシーケンス

とし，それ以外のネガティブコントロールを含め

たサンプルは 150bp×2 のペアエンドでのシーケ

ンスとした。 

すべての配列データは，日本 DNA データバン

ク（DDBJ）の Sequence Read Archive（DRA，アク

セッション番号：PRJDB19173）に登録した。 

 

２．５ データ処理及び種の割り当て 

iseq100 プラットフォームから出力された生の

シーケンスリードは，bcl2fastq v2.20 (Illumina, CA, 

USA)を用いて各サンプルにデマルチプレックス

された。150bp×2 のペアエンドリードは，

USEARCH v11.0.66729,30）を用いてマージした。

Phred Quality Score が 2 の塩基以降の配列と，アラ

イメント領域にミスマッチが多すぎるペアリー

ド（> 5 bp または同一性 90%未満）は，デフォル

ト設定で破棄した。300bp のシングルエンドリー

ドについては trimmomatic v0.3931)を用いてTrueseq

のアダプタートリミングを実施し，以降の処理に

ついては全てのサンプルとも同じ処理を行った。

次に，USEARCH の "fastq_filter "コマンドを用い

て，塩基の長さが 140bp 未満のリードを除去し，

残ったリードについて，全塩基での予測エラー率

の合計の閾値を<1.0 として，各リードの品質フィ

ルタリングを行った。その後，cutPrimers.py v2.032)

を用いてプライマー配列を除去し，Usearch の 

"fastx_uniques "コマンドを用いて各ユニーク塩基

配列について合計リード数を算出した。その後，

Usearch の "unoise3 "コマンドを用いて PCR エラ

ーとキメラリードをデフォルト設定でチェック

し，エラー補正を行った。また，最小リード数に

ついては 7 以下の配列を削除した。その結果，

ZOTU（zero-radius operational taxonomic units）と呼

ばれる予測された生物学的配列セットが得られ

た。最後に，USEARCH を使用して，各サンプル

のクオリティフィルターされたリードを，生成さ

れた ZOTUs データセットに 97%以上の類似度で

マッピングし，保持されるリード数を最大化した。  

上記の解析結果から得られたZOTUについてオ

ンラインでの megablast33)により，DNA データベ

ースとの相同性解析を実施した。得られた結果か

ら最も相同性の高く，配列一致率 98.5%以上，配

列カバー率 99%以上の ZOTU のみを有効データ

とし，アクセッション番号をリスト化した。それ

ぞれのZOTUについてアクセッション番号から生

物種の紐づけ作業を実施したが，この際，別種で

あるが，MiFish プライマーの領域では区別できな

い種が存在するため，結果の精査を行った。精査

には環境省が公開している「MiFish に係る誤同定

チェックシート ver1.1」を利用した 34)。このシー

トによるチェックの結果，複数の種に該当した場

合は種名を併記したが，県内に生息の記録がない

種については必要に応じて表記を修正した(例：チ

ェックシートの表記→ナマズ / イワトコナマズ 

/ タニガワナマズ / ナマズ属の一種[海外]，本報

告での表記→ナマズ)。この時，魚類以外の種につ

いては無効データとして扱い，この後の解析には

使用しなかった。上記作業によりそれぞれの

ZOTU について魚種の情報の紐づけを行った後，

魚種ごとにリード数を合算した。ここで得られた

魚種リストには人為的な排水等に由来する DNA

を検出した可能性があるため，さらに結果を手動

で精査した。人為的な排水等に由来する DNA を

一律に削除することは難しいが，調査地点の標高

と生息範囲を考慮し，人為的な影響により DNA

が検出されたと考えられる種についてはその後

の解析からは除外した。 

上記の作業により得られた調査地点ごとの魚

種リストと河川ごとにまとめられた魚種リスト

を，この後の解析に使用した。 
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２．６ 調査地点ごとの生物群集解析 

 得られた調査地点ごとの魚類リストを用いて，

群集解析を実施した。各地点の Horn 指数による

非類似度を R ソフトウエアの Vegan パッケージ

v2.6-235)により計算し，Cluster パッケージ v2.1.636)

の k-medoid 法により複数のグループにクラスタ

リングを行った。クラスタリングの適切なグルー

プ数については pam 関数により計算した平均シ

ルエット値が最大となるグループ数を採用した。

シルエット値はクラスタリングの品質を示す値

であり，より高い方が適切なクラスタリングが実

施されていると判断される。ここでは最も適切な

グループ数を設定するため地点間の類似度から

シルエット値を算出している。 

次に分類されたグループの指標種を特定する

ため，labdsv パッケージ v2.1-037)を用いて IndVal

法 38)による指標種分析(p<0.05)を実施した。 

更に上記で計算した Horn 指数による非類似度

から Vegan パッケージを用いて nMDS(非計量多

次元尺度構成法)により 2 次元平面上に配置し，グ

ループごとの類似度を可視化した。 

 上記の解析には R ver.4.4.139)を使用した。 

 

２．７ 過去の捕獲調査結果との比較 

河川ごとにまとめられた魚種リストを基に過

去の捕獲調査で確認された魚種と比較を行った。

その際，調査方法の特性から種まで同定できない

場合もあったことから比較の際にはその点を考

慮した。 

 比較にあたっては，多摩川，平作川，金目川及

び早川については神奈川県内河川の魚類（平成 26

年 3 月）40) ，鶴見川，大岡川及び境川については

表３ 各調査地点のクラスタリング結果と指標種 
グループ

1 2 3 4 5 6 7 8 9

SKW-01 387.8 9

HYK-01 254 13

SGM-01 198.5 13

SKW-02 178 11

KNM-01 124.1 15

SKI-01 95.3 14

SGM-02 91.2 4

TAM-01 78.1 18

SGM-03 77.9 14

SGM-04 75.9 12

TAM-02 69.9 15

SKW-03 53.6 19

TRM-01 51.9 17

TRM-02 43.4 15

KNM-02 41.2 14

SKI-02 41 18

TAM-03 35.6 8

SGM-05 35.5 22

SGM-06 34.8 21

SKW-04 34.1 25

SKW-05 32.7 19

SKI-03 24.3 11

TRM-03 22.7 33

SGM-07 19.1 30

SKW-06 18.4 16

KNM-03 8.6 22

OOK-01 6.9 16

TAM-04 6.3 14

KNM-04 4.2 12

HSK-01 3.3 30

TRM-04 3.1 20

OOK-02 3 29

TRM-05 1.9 12

オイカワ ミナミメダカ カワヨシノボリ ウグイ ー コノシロ アユ ホトケドジョウ
ドジョウ

(在来系統)

タモロコ

/ホンモロコ
クロダイ

ドジョウ

(大陸系統)

コイ

種数標高調査地点

グループ指標種

注：緑の塗りつぶしは各グループに属する調査地点を示している。 
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横浜の川と海の生物（第 15 報・河川編）41），相模

川については相模川水系の魚類相 42)，酒匂川につ

いては酒匂川水系の魚類相 43)の調査結果を用い

た。 

 

３ 結果 

ベースコールファイルから出力された生のリ

ードはネガティブコントロールを除き 79,222-

148,946 リード/サンプルとなった。データ処理を

行った結果，得られた ZOTU 数は 18-131 個/サン

プルであり，魚類の種数とリード数はそれぞれ 4-

33 種/サンプル，17,526-130,000 リード/サンプルと

なった。全地点合計で 85 種(属あるいは系統含む。

以降同じ)の魚類を検出し，その他の生物群(哺乳

類，鳥類，爬虫類)を 9 種検出した。 

ネガティブコントロールからは 7つの ZOTUが

検出された。これらのうち，サンプルからも検出

されたのはウシのDNAのみであり，それらはPCR

試薬の中に意図せず含まれていたことがメーカ

ーから示されている。今回は魚類を対象に解析を

実施したため，ネガティブコントロールの結果は

サンプルの解析には影響しないことを確認した。 

 

３．１ 調査地点ごとの生物群集解析 

pam 関数により計算した結果は図 5 のとおりで

あり，最もシルエット値の高かったのはグループ

数が 9 の時であった。そのためグループ数 9 でク

ラスタリングを実施し，それぞれのグループの指

標種を特定した結果を表 3 のとおりまとめた。こ

こではすべての調査地点を標高順に並べている。

なお，グループ 5 については，指標種は選定され

なかった。 

また，nMDS の結果は図 6 の通りであった。こ

こでは k-medoid 法により分けられたグループに

より，色分けを行っている。nMDS の結果は各軸

の数値には意味をもたず，各地点やグループ間の

位置関係からその関係性や類似性を視覚的に把

握することが可能である。 

  

３．２ 過去の捕獲調査結果との比較 

 過去の捕獲調査結果との比較を行った結果を

表 4 に示す。環境 DNA 調査ではヨシノボリ属等

で種の判別できないものがいくつかあり，捕獲調

査との間で整合を取った。また，同様に捕獲調査

では系統判別できないコイやドジョウについて

は，環境 DNA 調査との間で整合を取った。 

 

３．３ 参加者との調査結果の共有 

 それぞれの参加者には自ら調査した地点の調

査結果を個別に知らせるとともに，全地点の調査

結果に関する報告会を 2023 年 12 月 24 日にオン

ラインで開催し，結果の共有を図った。 

 その後，参加者へのアンケートを実施し，調査

に関する課題や今後の調査に関する希望等の意

見をもらった。 

 

４ 考察 

調査地点のグループ分けについては，指標種等

からそれぞれ次のような特徴を持ったグループ

であることが考えられた。 

グループ 1 は最もグループ内の地点数が多く，

指標種が県内河川での普通種であるオイカワで

あったことから，一般的な中流河川の生物相を持

った調査地点であることが考えられた。 

グループ 2 に属するのは 1 地点のみであり，指 

図５ グループ数とシルエット値の関係 

:グループ１ 

:グループ２ 

:グループ３ 

:グループ４ 

:グループ５ 

:グループ６ 

:グループ７ 

:グループ８ 

:グループ 9 

図６ nMDSの結果 
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表４ 河川別の環境 DNAと捕獲調査結果の比較 
水系 多摩川 鶴見川 大岡川 平作川 境川 相模川 金目川 酒匂川 早川

調査地点数 2 4 12 5 7 2 2 1 13 3 40 7 15 4 40 6 7 1

生態情報 捕獲 eDNA 捕獲 eDNA 捕獲 eDNA 捕獲 eDNA 捕獲 eDNA 捕獲 eDNA 捕獲 eDNA 捕獲 eDNA 捕獲 eDNA

ヤツメウナギ目ヤツメウナギ科 スナヤツメ北方種 G △ △ 〇

ウナギ目 ウナギ科 ニホンウナギ D 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

ニシン目 カタクチイワシ科 カタクチイワシ P 〇 〇

ニシン目 ニシン科 コノシロ P 〇 〇 〇

ニシン目 ニシン科 カタボイワシ P 〇

ニシン目 ニシン科 サッパ P 〇

コイ目 コイ科 ヌマムツ N 〇 〇 〇

コイ目 コイ科 ゲンゴロウブナ N 〇 〇 〇 〇

コイ目 コイ科 ギンブナ U 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

コイ目 コイ科 キンブナ G 〇

コイ目 コイ科 ソウギョ A 〇

コイ目 コイ科 コイ（飼育型） N 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

コイ目 コイ科 コイ（野生型） U 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

コイ目 コイ科 タモロコ N 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

コイ目 コイ科 ホンモロコ N

コイ目 コイ科 ニゴイ G 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

コイ目 コイ科 カワムツ N 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

コイ目 コイ科 オイカワ N 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

コイ目 コイ科 マルタ D 〇 〇 〇 〇 〇

コイ目 コイ科 ウグイ G 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

コイ目 コイ科 カマツカ N 〇 〇 〇 〇 〇 〇

コイ目 コイ科 スナゴカマツカ G 〇 〇 〇

コイ目 コイ科 モツゴ G 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

コイ目 コイ科 ビワヒガイ N 〇

コイ目 コイ科 ムギツク N 〇 〇 〇 〇 〇 〇

コイ目 コイ科 アブラハヤ G 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

コイ目 コイ科 タカハヤ G/N 〇 〇 〇

コイ目 コイ科 スゴモロコ N 〇 △ △ △ 〇

コイ目 コイ科 コウライモロコ N 〇

コイ目 コイ科 イトモロコ N 〇 〇 〇 〇

コイ目 ドジョウ科 ヒガシシマドジョウ G 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

コイ目 ドジョウ科 ドジョウ（大陸系統） A 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

コイ目 ドジョウ科 ドジョウ（在来系統） G 〇 〇 〇 〇 〇 〇

コイ目 ドジョウ科 カラドジョウ A 〇

コイ目 ドジョウ科 ドジョウ属の一種 U 〇 〇 〇 〇

コイ目 ドジョウ科 キタドジョウ G 〇 〇 〇

コイ目 フクドジョウ科 ホトケドジョウ G 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

ナマズ目 ナマズ科 ナマズ N 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

ナマズ目 アカザ科 アカザ G 〇

サケ目 アユ科 アユ D 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

サケ目 サケ科 サクラマス類 N 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

サケ目 サケ科 アメマス類 N 〇 〇 〇

サケ目 サケ科 ニジマス A 〇 〇 〇 〇 〇 〇

ボラ目 ボラ科 ボラ P 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

トウゴロウイワシ目トウゴロウイワシ科 トウゴロウイワシ P 〇 〇

カダヤシ目 カダヤシ科 カダヤシ A 〇 〇 〇

カダヤシ目 カダヤシ科 グッピー A 〇

ダツ目 サヨリ科 サヨリ P 〇

ダツ目 メダカ科 ミナミメダカ U 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

スズキ目 アジ科 マアジ P 〇

スズキ目 イソギンポ科 トサカギンポ P 〇 〇 〇

スズキ目 イソギンポ科 イダテンギンポ P 〇

スズキ目 カジカ科 カジカ G 〇 〇 〇 〇 〇 〇

スズキ目 カジカ科 カマキリ G 〇 〇

スズキ目 カワアナゴ科 カワアナゴ D 〇 〇

スズキ目 ケツギョ科 オヤニラミ N 〇

スズキ目 コチ科 マゴチ P 〇

スズキ目 サバ科 カツオ P 〇

スズキ目 サンフィッシュ科 ブルーギル A 〇 〇 〇 〇

スズキ目 サンフィッシュ科 コクチバス A 〇 〇 〇

スズキ目 サンフィッシュ科 オオクチバス A 〇 〇 〇 〇

スズキ目 シマイサキ科 シマイサキ P 〇 〇

スズキ目 ユゴイ科 ユゴイ P 〇 〇

スズキ目 スズキ科 スズキ P 〇 〇 〇 〇

スズキ目 スズキ科 ヒラスズキ P 〇

スズキ目 タイワンドジョウ科 カムルチー A 〇 〇 〇

スズキ目 タイ科 キチヌ P 〇 〇 〇

スズキ目 タイ科 クロダイ P 〇 △ 〇 〇 〇

スズキ目 ドンコ科 ドンコ N 〇 〇 〇

スズキ目 ニベ科 シログチ P 〇

スズキ目 ハゼ科 マハゼ P 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

スズキ目 ハゼ科 アシシロハゼ P 〇 〇

スズキ目 ハゼ科 モヨウハゼ / ツマグロスジハゼ P 〇

スズキ目 ハゼ科 スジハゼ P 〇 〇

スズキ目 ハゼ科 タネハゼ P 〇

スズキ目 ハゼ科 ウロハゼ P 〇 〇 〇

スズキ目 ハゼ科 ビリンゴ D 〇 〇 〇 〇

スズキ目 ハゼ科 ニクハゼ P 〇 〇

スズキ目 ハゼ科 スミウキゴリ D 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

スズキ目 ハゼ科 ウキゴリ D 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

スズキ目 ハゼ科 ドロメ P 〇

スズキ目 ハゼ科 ミミズハゼ D 〇 〇

スズキ目 ハゼ科 アベハゼ P 〇 〇 〇 〇 〇 〇

スズキ目 ハゼ科 サツキハゼ P 〇

スズキ目 ハゼ科 ヒナハゼ D 〇 〇 〇 〇 〇 〇

スズキ目 ハゼ科 カワヨシノボリ N 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

スズキ目 ハゼ科 シマヨシノボリ D 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

スズキ目 ハゼ科 ゴクラクハゼ D 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

スズキ目 ハゼ科 トウヨシノボリ D △ △ △ 〇 〇 〇

スズキ目 ハゼ科 クロヨシノボリ D

スズキ目 ハゼ科 オオヨシノボリ D 〇 〇 〇 〇 〇

スズキ目 ハゼ科 ルリヨシノボリ D 〇 〇 〇

スズキ目 ハゼ科 クロダハゼ D 〇 〇

スズキ目 ハゼ科 ボウズハゼ D 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

スズキ目 ハゼ科 シモフリシマハゼ D 〇 〇

スズキ目 ハゼ科 ヌマチチブ D 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇 〇

スズキ目 ハゼ科 チチブ D 〇 〇 〇 〇

スズキ目 ハゼ科 アカオビシマハゼ P 〇 〇 〇

スズキ目 ハタ科 アカハタ P 〇

スズキ目 メジナ科 メジナ P 〇 〇

カレイ目 カレイ科 マコガレイ P 〇

フグ目 フグ科 クサフグ P 〇

確認種数 20 29 38 55 27 36 11 30 33 20 41 37 32 34 33 30 17 13

生態情報Ｇ；純淡水魚・在来種，Ｎ；純淡水魚・国内外来種，Ａ；純淡水魚・国外外来種，Ｕ；純淡水魚・不明種，Ｄ；通し回遊魚， Ｐ；周縁魚

注：△については、属止めの場合や2種の区別がつかない場合など、単一の種と同定できなかったことを示している。

△

△

△

△

△

△

△

△△△

△

△

△

△△ △

△ △

△

△

△

△

△

△

△

△

△

△

△

△ △

△

△

△

目名

△

△ △ △

種和名科名

△

△

△

△

△

△

△

△

△
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標種として比較的田んぼや用水路等に関連する

種が多く，そういった環境の影響を大きく受けた

調査地点であると考えられた。 

グループ 3 は純淡水魚の移入種であるカワヨシ

ノボリが指標種となっており，その他のヨシノボ

リ属よりも優先している点等から河川の連続性

が確保されていない調査地点の可能性が考えら

れた。 

グループ 4 は指標種が在来種のウグイであり，

調査結果を見ても在来種が多い点から，比較的人

為的な生物相の改変の影響が少ない地点である

ことが考えられた。 

グループ 5 については指標種も選定されず，

nMDS の結果からはグループ 4 とも近い関係にあ

るが，明確な傾向を読み取ることは難しかった。 

グループ 6 は指標種がコノシロとクロダイであ

り，河口域あるいは感潮域で調査した地点と考え

られた。nMDS の結果からもこのグループは他の

調査地点と比べて距離が離れており，感潮域の生

物相を反映した結果であることが確認された。 

グループ 7 は指標種がアユであり，グループに

属する河川も相模川と酒匂川であることからア

ユの放流により影響を受けている地点と考えら

れた。 

グループ 8 は指標種がホトケドジョウであり，

調査地点は湧水環境からの流れ込み等の影響が

ある調査地点と考えられた。 

グループ 9 に属するのは 1 地点のみであり，金

目川の本流ではなく，金目川の河口近くに流れ込

む小河川で採取されたものであった。この地点で

は全県的に非常に少なくなっていると考えられ

る在来系統のドジョウが指標種となっており，希

少な生物相が残されていると考えられた。nMDS

の結果からもグループ 6 に近い場所に位置してお

り，軽微ながら感潮域の影響を受けた生物相とな

っていることも確認された。 

 河川ごとにまとめた結果をみると，環境 DNA 

調査で最も種数が多かったのは鶴見川の 55 種で

あり，次いで相模川 37 種，大岡川 36 種と続いた。 

鶴見川では調査地点数が 5 地点と相模川の調査地

点数 7 地点に比べて多くはなかったが，グループ

6 に属する感潮域での調査地点が 2 地点あったこ

とから，河口域や海域に生息する魚の DNA も検

出したことで種数の増加につながったものと考

えられた。河口域での捕獲調査は河川の構造によ

っては船での調査が必要となる等比較的費用や

手間がかかることが想定されるが，環境 DNA 調

査であれば橋の上から採水カップを下ろして採

水すればよいという点からこういった水域での

調査には非常に有用であることが明らかとなっ

た。 

個別の種について着目すると，スナヤツメ北方

種は在来種と考えられているが，別種とされるス

ナヤツメ南方種と酷似しており，形態からの同定

が困難である。神奈川県の希少淡水魚生息状況-Ⅳ

(平成 17～26年度)44)の報告では琵琶湖水系由来の

移入種であるスナヤツメ南方種の侵入とスナヤ

ツメ北方種の生息域の減少が報告されている。今

回酒匂川水系でスナヤツメ北方種が検出された

ことは希少種保全の観点から非常に重要な発見

であり，今後は県のレッドデータへの反映等を進

めていく必要がある。また，外来種については，

酒匂川でオヤニラミの DNA が検出された点に着

目した。オヤニラミは京都府以西の西日本に広く

分布するケツギョ科の淡水魚で，在来分布におい

ては生息数が減っており，環境省のレッドリスト

絶滅危惧種 IB 類に選定されているが，中部地方

や関東地方の一部に導入され，これらの地域では

環境省の「生態系被害防止外来種リスト 45)」の総

合的に対策が必要な外来種に指定されている。過

去にセンターが実施した魚類の捕獲調査 26)では

記録のなかった魚種であるが，2021 年 10 月に県

の博物館の瀬能氏が酒匂川水系狩川支流の分沢

川においてオヤニラミの幼魚を捕獲しており 46)，

センターが現在実施している令和 6 年度の酒匂川

水系調査でも同様に分沢川の森と水の公園上流

でオヤニラミを捕獲している。瀬能氏によれば

「生息適地を考慮した導入であることが明白で，

一定以上の飼育経験や知識がある者による仕業

であることが強く疑われる事例」46)とされ，生物

多様性の問題に対する正しい理解と周知の重要

性を示している事例と言える。更に今回オヤニラ

ミの DNA が検出されたのは同じ狩川水系である

が分沢川よりも上流の地点であり，分沢川に生息

していたオヤニラミが生息域を拡大したのか，あ

るいは分沢川以外にも意図的な放流が行われた

のかは不明であるが，追加的な調査を行い，生息

範囲の把握と拡大防止のための対策を行う必要

があると考えられた。 

捕獲調査結果との比較については，両手法で検

出された種，片方の手法で検出された種等様々で

あったが，全体的には河川に生息する普通種につ
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いてはおおむね両手法とも同じ結果が得られた。

これは市民参加型の調査でも環境 DNA 調査であ

れば非常に精度よく調査地点周辺の生物相を把

握できることを示している。今後は捕獲調査だけ

でなく環境 DNA 調査も補完的に活用していくこ

とで，県内河川の生物相が明らかになり，河川生

態系の変化などについても把握することが可能

となると期待される。 

今回調査してもらったサンプルは微量ながら

コンタミネーションが疑われる配列が含まれて

いたものの，これらは河川での調査では一般的に

検出される範囲内のものであった。上記の通り捕

獲調査と比較しても精度に関しては非常に高い

ものであると考えられた。一般的に市民調査につ

いては調査精度を担保するうえで標準化やデー

タの検証が必要であるという指摘 47)にしばしば

直面する。センターで実施している県民参加型の

生物捕獲調査でも年に何度も講習会を開催し，調

査精度の向上に努めている 26)。今回の環境 DNA

調査では調査マニュアルを作成し，オンラインで

の調査説明会を開催して調査方法を説明したの

みで，それぞれの参加者に現地での講習会までは

実施しなかった。これは市民調査として考えた場

合，標準化にかけたコストは非常に低いといえる。

またデータ検証についても環境省作成のチェッ

クシート 34)を活用することで比較的労力をかけ

ずに検証を行うことができた。それでも今回のよ

うに高い精度での調査を実現することができた

点は環境 DNA 調査と市民調査の親和性の良さを

示していると考えられる。 

一方で課題としては陸水環境の生物多様性保

全を考えた場合，魚類のみを調査対象とするだけ

で十分に保全可能なのかという点について懸念

がある。実際に，調査後に参加者からどのような

生物群に興味があるかアンケートを実施したと

ころ，魚類の他，両生類，哺乳類，水生昆虫類，

特定外来生物等様々な生物調査に関心があるこ

とが示されていた。この点については今後環境

DNA 技術をさらに発展させることで様々な生物

群に対して調査可能な技術が開発されることが

期待される。また，今回の調査では共創の場形成

支援プログラムの一環として実施したが，環境

DNA 調査については一定の調査費用が必要なた

め，継続的に調査をするための財源の確保も課題

となる。近年では生物多様性も含めた自然資本の

劣化が経済的なリスクと認識され始めており 48)，

TNFD*を始めとしたネイチャーポジティブのた

めの取組を企業が求められている状況である。こ

のような流れをうまく活用し，県内の企業とも連

携して環境 DNA の調査と生物多様性保全の取組

みを進めることが今後重要となっていくと考え

られる。環境 DNA 技術はまだまだ発展途上の技

術であり，得られた結果を解析し，生物多様性保

全の現場で活用可能なデータにしていくといっ

た点についてもまだまだ多くの課題が残されて

いる状況である。 

ただ，いくつもの課題がありつつも，今後生物

多様性の問題はさらに重要性を増していくこと

は明らかであり，その中で市民参加による環境

DNA 調査は大きな役割を果たしていくことが期

待される。今後は今回のような取り組みを継続・

発展させていくことで県内の生物多様性を明ら

かにし，地域の希少な生物多様性の保全につなげ

ていくことが期待される。 
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