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環境 DNAによる昆虫相の網羅的評価手法（メタバーコーディング法）を確立 

〜採水するだけで生息する昆虫類を網羅的に評価することが可能に〜 

 

【研究成果のポイント】 

 産官学の連携により、種多様性の高さ故に重要でありながらも世界的課題となってきた昆虫類の

環境 DNA※1解析手法を確立しました。 

 

 河川や池の水を汲むだけで、その環境中に生息する昆虫群集を網羅的に把握可能な強力な生物モ

ニタリング・ツールとして環境 DNA解析手法を確立しました（図 1）。 

＊ただし、本解析手法は水中だけでなく陸域の昆虫類にも適用可能です。 

 

 従来のミトコンドリア遺伝子（mtDNA）COI領域を対象とした昆虫類の環境 DNA解析手法と比較し

て、本研究で新規開発した環境 DNA 解析手法の高い検出感度や優れた実用性が実証されました。 

 

 産官学の連携により、世界的にも類を見ない充実した DNAデータベースを構築しました。 

 

  

報道発表 Press Release 



【研究成果の具体的ポイント】 

 

① 昆虫類の DNAバーコーディング領域として汎用されてきた COI領域内に設計された既存の環

境 DNAマーカー（PCR※3プライマー※4）と、本研究において新規に提案した 16S rRNA領域内

に設計したマーカーを用いて、環境 DNA 解析における精度と検出力を比較した結果、新規マ

ーカーの高い検出感度や優れた実用性が実証された。 

 

従来、昆虫類の DNAバーコーディングとして使用されてきた mtDNA COI領域内に設計されたプラ

イマーに対し、mtDNA 16S rRNA領域内に設計されたプライマーを同一の採水サンプルに対して比

較解析した。この際、環境 DNA解析に加えて実際の調査地における採集調査も実施した（河川水辺

の国勢調査の調査法に準拠）。この結果、従来の COIプライマーでは採集された種の半分以下の検

出にとどまったのに対し、16Sプライマーでは約 75%の種を検出するとともに、採集された種数の

倍以上にわたる種を検出した（労力の大きな採集よりも高い効率での検出力が実証された）。 

＊約２割の未検出種については、現存量（バイオマス）が小さな種群である可能性が示唆され、こ

うした種を検出する改善策についても提唱した。 

 

② 地球上で最も種多様性の高い昆虫類において、参照可能な DNAデータベースの充実化が遅延

しているが、自治体や民間の環境コンサルタント業者との連携により、対象地域内の水生昆虫

種をほぼ網羅的に登録した DNAデータベースを構築した。 

 

精度の高い環境 DNA 解析を実施するために必要な DNA データベースを構築した結果、公共のデー

タベースと合わせて、対象地域に生息するカゲロウ・カワゲラ・トビケラ（河川の優占種）のうち、

83%（COI）、77%（16S）を登録した（特異なハビタットに生息するような種を除き、一般的な河川

調査において検出されるような種群については、ほぼ網羅的に登録された）。 

 

【研究の背景と研究手法】 

水資源の保全と管理は、人々が快適で豊かな生活を維持するために重要かつ不可欠ですが、人間活

動により淡水の半分以上が利用されています。その結果として、生物多様性が最も急速に減少してい

るのが淡水生態系であると言われています。 

水質の変化や環境の健康状態に敏感である水生昆虫類は、水質の指標として利用され（Cain et al.,  

1992; Susmita et al., 2013）、その長期的な種多様性や遺伝的多様性のモニタリングは、河川生態系

の保全だけでなく、水質の管理にも有用です（Costanza & Mageau, 1999; Sakata et al.,  2022）。

従来の捕獲を伴う調査には多大な労力と時間や費用を要するのに対し、近年では、多くの生態系にお

ける水生生物の生物多様性を簡単かつ効果的なモニタリングを可能とする環境 DNA（eDNA）に焦点を

当てた調査研究が注目を集めています（Bohmann et al., 2014; Miya et al., 2015; Deiner et al., 

2017）。さらに、環境 DNA解析は、生物の種多様性の評価に加えて、絶滅危惧種の遺伝的多様性を非侵

襲的に評価することができるのが特長です（Ahn et al., 2020; Sekiya et al., 2017）。 

 

環境 DNAとは、環境中（河川や湖、海、土壌、空気など）に浮遊している DNAを指します。これら

の環境 DNA を捕捉し、DNA バーコーディング法に基づく分子種同定を網羅的に実施することで、環境

中に生息している生物群集を把握するのがメタバーコーディング法であり、近年注目を集めている画

期的な手法です。 

しかし昆虫類においては、環境 DNA解析の効果的手法が確立されていないのが現状であり、急務の

課題でした。特に、世界的に汎用されている mtDNA COI領域を用いた環境 DNA解析では、網羅的な種

の検出が困難でること、解析の対象ではない分類群（珪藻や藻類など）の DNAが増幅されてしまうな

どの問題がありました。そうしたなか、我々は先行研究（Takenaka et al., 2023）において、環境

DNA 解析における技術面で先行する魚類や両生類などの研究事例を参考に、新規 DNA バーコーディン

グ領域を mtDNA 16S rRNA領域内に設計することを提案し、新規 PCRプライマー「MtInsects-16S」を

開発しました。このプライマーは、昆虫類において高い汎用性、つまりほぼ全ての昆虫種の DNAを増

幅することのできるプライマーである可能性を示唆しました。 



こうした背景下、本研究では、この新規開発した環境 DNAのメタバーコーディング・マーカーを実

際に野外で利用することで、その有用性を検証しました。この際、世界的によく使われているミトコ

ンドリア遺伝子 COI領域のマーカーと、我々が開発した MtInsects-16Sの両方のマーカーを用いて、

環境 DNA解析を実施しました。また同時に、同一地点において実際に採集調査も実施することで、３

つの方法による解析結果を比較しました。 

昆虫類において網羅的な分子種同定（DNAメタバーコーディング）を実施する際には、DNAデータベ

ースの情報不足による解析バイアスの問題も懸念されていますが、調査に先駆けて、調査対象地域の

水生昆虫（特にカゲロウ類・カワゲラ類・トビケラ類）に関する DNAデータベースを独自に構築しま

した（公共データベースへの登録も済み）。DNA

データベースの構築については、神奈川県環

境科学センターが中心となり、株式会社プラ

ントビオと株式会社生物技研の協力のもとに

実施されました。 

実際の調査に関しては、神奈川県内の相模

川水系および酒匂川水系内に 6 つの調査地点

を設定し、各地点で 3回ずつ 1Lの採水を実施

し、同時に水生昆虫の採集（定量調査+定性調

査）も実施しました。採水したサンプルは、

mtDNA COIおよび 16S rRNA領域に基づく環境

DNA分析を実施しました。 

これらの結果を、同じサイトでの物理的捕

獲調査と比較し、確立されたデータベースを

使用して昆虫目の検出能力を検証しました。 

 

【結果・考察】 

環境 DNA解析に先駆けて、神奈川県の水生昆虫の DNAデータベースを構築した結果、公共のデータ

ベースである NCBIと組み合わせると、神奈川県内に記録されている種の中で、mtDNA 16S rRNA領域

で 77%、ミトコンドリア DNA COI 領域で 83%の種を登録することができました。特異的なハビタット

に生息するような種などが未登録の状況にはあるなど完全なではないものの、世界的にもここまで充

実した DNAデータベースはなく、データベースの情報不足による評価バイアスは最小限に抑えられま

した。 

環境 DNA解析の結果、我々が開発した mtDNA 16S rRNA領域内に設計された MtInsects-16Sプライ

マーを用いた場合に最も多くの種が検出され

ました。採集調査で実際に採集した種の 74.9%

が MtInsects-16S マーカーにより検出され

（mtDNA COI 領域のプライマーセットでは

40.1%のみの検出）、採集調査（178種）では確

認できなかった 146 種を含む 286 種が検出さ

れました（採集調査の 1.6 倍）。また、COI 領

域のマーカーでのみ検出された種は、河川内で

のバイオマスが小さい可能性が示唆され、

MtInsects-16SマーカーによるDNA解析の精度

と検出力の高さを実証しました。 

本研究では、産官学連携により、調査対象と

した地域特有の DNA バーコーディング※2 用デ

ータベースを整備したことも特筆するべき成

果と言えます。このデータベースは世界的にも

類を見ない整備レベルであり、結果として、よ

り高い精度での群集構造が評価できました。 

 



【波及効果、今後の課題】 

環境 DNA解析は、水を汲み、濾過しただけの試料から、その環境に生息している対象とする生物相

を把握することができる強力な生物モニタリング・ツールです。特定の環境における生物多様性の評

価や、絶滅危惧種の生息の有無、その遺伝的多様性を評価する際にも有効です。水を汲むだけの非侵

襲的サンプリングであり、生態系への影響も最小限です。 

また、我々が開発したマーカーは、採水サンプルからの環境 DNA解析（メタバーコーディング）に

よる生物相の評価だけでなく、例えば、魚類の胃内容物や哺乳類の糞便試料から対象とする魚類や哺

乳類の食性を網羅的に把握するようなメタバーコーディング解析にも応用可能であり、既に、こうし

た調査研究においても用いられ、強力なツールとして効果を発揮しています。本研究でも、陸生昆虫

が多く検出されており、水生昆虫だけでなく、陸生昆虫を含めた昆虫類全般を対象とした網羅的解析

も可能です。こうしたことから、近い将来におけるメタバーコーディング手法として汎用されること

が期待されます。 

 

【関連する論文】 

 本研究成果の筆頭著者・責任著者らによる先行研究（Takenaka M, Yano K, Suzuki T, Tojo K, 

2023, Development of novel PCR primer sets for DNA barcoding of aquatic insects, and 

the discovery of some cryptic species, Limnology, 24: 121–136）において、昆虫類に汎用

可能であるメタバーコーディング・マーカーを新規開発しており、本研究ではそのマーカーを実

践的研究に用いることで、実用性の高さを実証した関係にある。Takenaka et al. (2023) は、

論文公表以来、2000 ダウンロードを超える多くのアクセスや引用（現時点で 10論文に引用）が

あり、これらの反響の大きかさら、2024年 10月に Limnology 誌の論文賞（Limnology Excellent 

Paper Award）を受賞しました。 

 

 

【用語解説】 

※1. 環境 DNA 河川や湖沼などの環境中に浮遊する生物由来の DNAをさす。こうした環境中の DNAを

解析することで、その環境中に生息している生物相を把握することができる。特定の種を対象に、

対象種の生息の有無を評価する方法や、今回のように対象分類群（群集）を網羅的に解析する方

法などが挙げられる。 

 

※2. DNAバーコーディング 「標準化」された遺伝子領域（DNA断片）を対象に、データベースの登録

配列を参照することで、迅速、正確、そして自動的に種を同定する概念。スーパーマーケットの

製品コードである黒い縞模様（バーコード）をスキャナーで読み取る方法と似ていることから名

付けられたもので、高い専門知識がなくても種同定が可能になるだけでなく、昆虫類の場合、幼

虫や卵、不完全な標本（体の一部分など）からも種同定することができる。しかし、高い精度の

分類学的根拠に基づく DNAデータベースの構築が必須。 

 

※3. PCR ポリメラーゼ連鎖反応（Polymerase Chain Reaction）の略称で、対象とする遺伝子配列を

増幅する手法。わずかな DNA量のサンプルであっても、特定の配列だけを様々な解析に使用でき

るように増幅させる。新型コロナウイルスの感染の有無を判定する際にも同じメカニズムを用い

て、PCRによりウィルス特定の配列が増幅されるかどうかが検査された。 

 

※4. PCR プライマー PCR により特定の DNA 配列を増幅させる際に、増幅させる遺伝子配列の両端に

結合させて、DNAの増幅の開始点として機能させる 20塩基程度の短い遺伝子断片。DNAに結合し

た 2つのプライマーが、結合した箇所から互いに DNAの複製が進むことで、2つのプライマーの

内側の配列が増幅される。新型コロナウイルスの感染の有無を検査する PCRにおいては、このウ

イルスに特異的なプライマーを設計することで、体内にウイルスが存在している時にのみその特

定遺伝子配列が増幅される仕組みが利用された。 

 

 

https://idp.springer.com/authorize/casa?redirect_uri=https://link.springer.com/article/10.1007/s10201-022-00710-5&casa_token=cALzmF1Knb4AAAAA:hyKLAJPpPqkt71FqGjJMJPj2PcaW8jvWBctErAodwktRFBCufu0EVTMQNBT3vS-3_g80Jbrzrohb5h4
https://idp.springer.com/authorize/casa?redirect_uri=https://link.springer.com/article/10.1007/s10201-022-00710-5&casa_token=cALzmF1Knb4AAAAA:hyKLAJPpPqkt71FqGjJMJPj2PcaW8jvWBctErAodwktRFBCufu0EVTMQNBT3vS-3_g80Jbrzrohb5h4
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