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1. はじめに 

 流域に生物種が生息し続けるためには、生息に適した場が豊富で、かつよく繋がっていな

ければならない（Saura and Pascual-Hortal 2007）。実際に、生息地の分断化は生息地の喪失と

ならぶ生物多様性低下の主要因である（Ewers and Didham 2005）。分断化により生息地が孤

立していくと、それぞれの生物集団のサイズは小さくなり、偶然による出生率、性比の変動

や近親交配による適応度の低下などを介して、種は局所的絶滅に向かっていく（Fahrig 2003）。

特に河川に生息する生物（河川生物）は、移動経路が水系ネットワーク内に限られるため、

生息地の分断化に特に脆弱である（Herrera‐R et al. 2020）。そのため、国際目標でもあるネイ

チャーポジティブを河川において実現させていくためには、河川整備等において質の高い生

息地を創出すると同時に、生息地の連結性が横断工作物の設置や改善、気候変動などの環境

変化に伴いどの程度変化するのかを予測し、確保していく必要もある。 

 

 環境変化が生息地の連結性に与える影響を定量する方法として、グラフ理論が広く用いら

れてきた（Jumani et al. 2020）。グラフ理論を用いた方法では、河川ネットワークを生息地パ

ッチとそのつながりに単純化したグラフを考え（図 1）、連結性指数を求める。連結性指数に

はいくつかあるが、Integral index of connectivity（IIC）（Pascual-Hortal and Saura 2006）や

Probability of Connectivity（PC）（Saura and Pascual-Hortal 2007）は少ない事前情報で各生息地

の保全優先度を順位付けできる指標として特に高い評価を得ている（Jumani et al. 2020）。IIC

や PCは、生息地の「量」（面積や生息適地度）と「つながり」（地理的距離や堰の有無）を用

いて算出される景観全体の生息地ネットワークの強度を表す指標であり（Saura and Pascual-

Hortal 2007）、ある生息地や生息地を結ぶ経路が失われた場合にこれら値がどの程度低下する

かを比較することで、流域内で保全すべき箇所を優先順位付けすることができる。しかし、

連結性指数を用いた研究では通常、生息地の「つながり」は地理的距離や障壁（ダム・滝な

ど）の有無で代替されており、本来多様な要素によって変化する実際の「生物の移動しやす

さ」はほとんど考慮されてこなかった。 

 

 生物の移動・分散による集団間の遺伝子の交流である遺伝子流動は、実質的な生息地のつ

ながりである（Cayuela et al. 2018）。遺伝子流動の程度は、野外の複数集団の生物を採取し、

組織片などから遺伝情報（DNAなど）を調べることで、明らかにすることができる。そこで、

生息地の「つながり」として遺伝子流動に関する情報を組み込むことで、連結性指数の計算

をより高精度化できると考えられる。 

 

 近年、「水を汲むだけで生物情報を得られる手法」として広く知られるようになってきた環

境 DNA調査は、これまで広範囲の捕獲・目視による分布調査が不可欠であった生息地の把握

を効率化させ、実務にも急速に取り入れられている。さらに、この環境 DNA調査では、分析

段階で DNA配列を扱うため、生物の生息地の把握だけでなく、遺伝子流動の推定にも適用で

きる可能性が近年示されてきた（Nakajima and Tsuri 2024）。したがって、環境 DNA調査は生
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息地の「量」と「つながり」を同時に入手できるツールとなると考えられる。また、現地での

作業が簡便である環境 DNA 調査を活用することは、現在敷居が高く「研究・検討段階」（国

土交通省 2021）とされている生息地ネットワークの評価を実務展開していくためのステップ

にもなるだろう。 

 

 本研究では、環境 DNA調査を活用し、簡便な現地調査により生息地の「量」と「つながり」

の両面を組み込んだ生息地ネットワークの評価手法を検討し、気候変動による生息地の分断

化が特に危惧される冷水性魚類ハナカジカ（Cottus nozawae）を対象に試行することを目的と

した。さらに、積雪寒冷地での環境 DNA調査の適用拡大にあたり、このような魚類の生物デ

ータが積雪期や融雪出水期の環境 DNA調査によっても得られるかも併せて確認した。 

 

 本稿では、2025 年度に実施した以下 2項目の内容を報告する。 

項目①  積雪期（2月）から渇水期（7月）までの魚類環境 DNAの検出特性 

項目②  生息地の量とつながりの両面を組み込んだ生息地ネットワーク評価手法の検討 

 

 

図 1 グラフ理論を用いた流域内で保全すべき箇所の優先順位付けのイメージ。グラフとは

ノード（節点）とエッジ（線分）からなる数学的関係である。連結性指数は、生息地の利用可

能性（habitat availability）という観点から生息地ネットワークの強度を表現した値である。 
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2. 研究方法 

2-1. 調査地の概要 

 本研究では、石狩川水系空知川に注ぐパンケ幌内川流域（北海道芦別市）を対象とした。

パンケ幌内川流域は流域面積 131 km2のうち農地が 15%を占めており、一部区間では落差工、

治山ダムなどの人工的な横断工作物も多くみられる（北海道山地災害危険地区マップ，hkd-

tsn-kikenchiku.jp/）。また、流域の西側にはイルムケップ山の火山活動に由来する第四紀火山岩

層が分布し、この地質を集水域にもつ支流（以降「火山岩流域」という。）は地下水が豊富に

流出し、夏季水温が抑制されることが知られている（長坂・杉山 2010；Ishiyama et al. 2023）。

パンケ幌内川流域は、図 2に示す 6つの小流域（流域面積 6 km2～24 km2；以降「A～F流域」

という。）を包含している。季節変化の検討は A流域（吉田の沢川流域；図 3）のサンプルを

用いて行い、生息地ネットワークの評価ではパンケ幌内川流域全体を対象とした（表 1）。な

お、吉田の沢川流域では 2、4、5、7月に、それ以外では 7月に採水を行った。 

 

 

 

図 2 パンケ幌内川流域の概要と調査地点。パンケ幌内川流域は、図の緑色で示す 6 つの小

流域（A～F流域）を包含する。括弧内は代表的な土地利用を示す。なお、本研究では、河川

次数＝3 以上で注ぐ支流の集水域を小流域とみなし、生息地ネットワークの評価は小流域を

単位として行った。土地利用は JAXA高解像度土地利用土地被覆図に基づく。 

 

http://www.eorc.jaxa.jp/ALOS/jp/dataset/lulc_j.htm
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図 3 季節による流況の違い（上流部・p8の例） 

 

表 1 本研究で分析した環境 DNAサンプルの一覧 

採水日 季節の概況 調査流域 採水地点数 使用用途 

2月 17日～19日 積雪期 吉田の沢川流域 9 項目① 

4月 18日～19日 融雪出水ピーク 吉田の沢川流域 10 項目① 

5月 21日～22日 融雪出水末期 吉田の沢川流域 10 項目① 

7月 15日～16日 渇水期 吉田の沢川流域 

吉田の沢川流域以外 

10 

16 

項目①② 

項目② 

 

 

2-2. 現地調査と遺伝子分析 

 各地点において、孔径 0.45 μm のステリベクスフィルター（Merck KGaA 社）と 100 mLシ

リンジ（JMS社）を用いて 1地点あたり 0.8 Lの河川水を表層から採水・ろ過した。ただし、

出水期を中心に浮遊物質などによる目詰まりで 0.8 Lまでろ過できないこともあり、その場合

は可能な量までのろ過とした。また、各季節に調査地の概ね中央部でフィールドブランクと

して湧水または蒸留水を 0.8 L ろ過した。DNA 抽出は DNeasy Blood & Tissue Kit（QIAGEN

社）を用いて行った（溶出量：150 μL）。なお、抽出プロトコルは複数の文献情報を参照し一

部改変している。また、後の PCR が困難であった一部のサンプル（2 月の 5 サンプルおよび

4 月の 7 サンプル）については、抽出 DNA を DNeasy PowerClean Pro Cleanup Kit（QIAGEN

社）により精製した。 

 

 本研究では、2種類の遺伝子分析を行った（図 4）。いずれも環境 DNAの網羅的解析（メタ

バーコーディング解析）と呼ばれる、ある対象分類群のなかの種や遺伝的変異を網羅的に検
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出する手法である。一方は生息する魚類を明らかにするMiFish分析（Miya et al. 2015）であ

り、すべてのサンプルで行った。他方はハナカジカの遺伝的変異を調べるための分析（種内

変異分析）であり、7月に採水されたサンプル（地点 p8～p10 を除く）に対して行った。MiFish

分析については、硬骨魚類全般を対象としたMiFish-U（Miya et al. 2015）とヤツメウナギ類を

対象としたMiFish-L（環境省 2021）を 8:1 で混合したプライマーミックスを用いた。さらに、

PCR時に各サンプルに 3種の標準 DNA（Tsuji et al. 2022）を濃度を変えて添加することで、

各種に割り当てられたリード数（シーケンサーの出力）をコピー数（検体に含まれていた DNA

断片の数）へ換算できるようにした。エラー配列の除去などの生物情報学的処理の後、得ら

れた配列情報を国際塩基データベースと照合し、各配列をそれぞれの相同性が最も高い種に

割り当てた。種内変異分析については、ミトコンドリア DNA の D-loop 領域を増幅する

Nakajima & Tsuri（2024）のプライマーおよびプロトコルにより分析した。エラー配列の除去

などの処理後、遺伝子の型であるハプロタイプが各サンプルでどのような割合で検出された

かを整理した。なお、いずれも 1st PCRは KOD Plus Neo（東洋紡株式会社）を用いて行い、

PCR産物の精製、2nd PCR、ライブラリ調整、およびシーケンス（illumina NextSeq を使用）

は株式会社生物技研（神奈川県）に委託した。 

 

 

 

図 4 環境 DNA分析のイメージ図 
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2-3. 積雪期から渇水期までの魚類環境 DNAの検出特性 

 積雪期から渇水期までの魚類環境 DNA の検出特性について、吉田の沢川流域 10 地点（2

月のみ 9 地点）における分析結果から解析した。なお、吉田の沢川流域の各採水地点では、

環境 DNA サンプルを採水した日を含む 14 回の流量観測（水深 6 割における断面法）を行っ

ており、結果は流量と合わせて考察することとした。 

 

 まず、各サンプルにおいて、魚類に割り当てられたすべてのコピー数を合計し、採水量 [L] 

で除した値を「魚類環境 DNA 濃度」[copies/L] とした。魚類環境 DNA 濃度は、流量が大き

い場合には希釈されていると考えられる。そこで、ある時間単位に河川を流下する環境 DNA

の総量として、魚類環境 DNA濃度に採水時点での流量 [L/s] を乗した「魚類環境 DNAフラ

ックス」[copies/s] も算出した。さらに、検出結果のうち食品等に由来する可能性の高い種を

除外したうえで、各サンプルで検出された魚類の種数もカウントした。 

 

 

2-4. 生息地ネットワーク評価手法の検討 

 生息地ネットワークの評価にあたり、本研究では図 2の 6つの小流域（A～F流域）を 1 つ

の生息地パッチとみなすこととした。4 次以上の本流河川および 2 次以下で合流するごく小

さな流域は、まとまった生息地ではない（マトリックス）とみなした。解析の概要を図 5 に

示す。各小流域の生息適地延長を「生息地の量」、小流域間の遺伝的類似度を「生息地のつな

がり」としたうえで、パンケ幌内川流域全体の連結性指数を算出し、各小流域を除去した場

合に連結性指数がどの程度低下するかを計算した。 

 

 

図 5 連結性指数による生息地ネットワークに果たす各小流域の相対的重要性の評価方法（概

要） 
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 生息適地度の算出は河川合流点で区切られた河川区間を単位として実施した。7月の 23地

点（河川区間の上流側に位置する p8～p10 を除く）のハナカジカの環境 DNA濃度（0を含む

データを 𝑙𝑜𝑔(𝑥 + 1) 変換したもの）を応答変数、各地点が属する河川区間の景観要素を説明

変数とした線形モデルを作成し、AIC に基づくステップワイズ法で選択されたモデルを採用

した。使用した景観要素は、集水域の農地面積割合 [%]、集水域の森林面積割合 [%]、集水域

面積 [km2]、標高 [m]、夏季平均気温 [℃]、夏季平均水温 [℃]、平均勾配 [%] とした。ただ

し、集水域の森林面積割合と夏季平均気温は他の変数と相関が高かったため（|𝑟| > 0.75）、解

析からは除外した。また、夏季平均水温は、集水域の火山岩流域割合や夏季平均気温などで

説明される北海道内の水温推定モデル（Ishiyama et al. 2023 の修正版；石山 未発表）による

推定値を用いた。説明変数は標準化してモデルに組み込んだ。選択されたモデルから、流域

内においてハナカジカが生息する可能性の高い生息適地を特定した。ここで、推定結果は連

続値となるため、ある閾値以上を生息適地とみなす必要がある。閾値は Youden 指数（感度＋

特異度－1；Youden 1950）が最大となる値を採用した。最後に、モデルの精度である AUCを

算出した。 

 

 遺伝的類似度については、各ハプロタイプの各サンプルのなかでのリード数の割合をハプ

ロタイプ頻度（遺伝子頻度）とみなし、地点間の共有ハプロタイプの割合（PS；the proportion 

of shared alleles）（Bowcock et al. 1994）を算出した。 

PS =∑𝑚𝑖𝑛⁡(

𝑖

𝑝𝑖𝑝𝑜𝑝𝐴, 𝑝𝑖𝑝𝑜𝑝𝐵) 

ここで、pipopA、pipopBは集団 A、Bのハプロタイプ頻度を示す。1から PSを引くと、最近の遺

伝子流動の影響をより強く反映し、サンプル数（環境 DNAサンプルの場合はリード数）の地

点間の違いの影響を受けにくいことの知られている遺伝的分化の統計量になる（中島 2025）。

そのため、1－PSが低い、すなわち PSが高いことは、最近の遺伝子流動が豊富にみられる傾

向を示すと考えられる。 

 

 景観内の生息地パッチ i、jについて、各小流域の生息適地延長を ai、aj、小流域間の PS（平

均）を pijとし、以下の式により連結性指数（PC）を算出した。 

𝑃𝐶 =
∑ ∑ 𝑎𝑖𝑎𝑗𝑝𝑖𝑗

𝑛
𝑗

𝑛
𝑖

𝐴𝐿
2  

ここで、𝐴𝐿
2は定数のため dPCの計算には影響しない。生息地ネットワークへの各小流域の相

対的寄与度は、各小流域が失われた場合の PCの減少率（dPC）[%] により評価した。 

 

 以上の新しい考え方による相対的寄与度の評価結果を、遺伝情報を用いない従来手法によ

る評価結果と比較するため、生息地の「つながり」に地理的距離を用いた連結性指数も計算

した。地理的距離を用いた典型的な方法では、生息地間の地理的距離に「ある閾値」を定め、

閾値以下の生息地ペアはつながっており、閾値よりも離れたペアはつながっていないという

仮定をおいて連結性指数（IIC）を計算するというものである（例えば、Nagata et al. 2023）。

(式 1) 

(式 2) 
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IICは、遺伝情報を用いた PCの計算と同じ ai、ajを用いて、以下の式により計算した。 

𝐼𝐼𝐶 =

∑ ∑ 𝑎𝑖𝑎𝑗
1

1 + 𝑛𝑙𝑖𝑗
𝑛
𝑗

𝑛
𝑖

𝐴𝐿
2  

ただし、𝑛𝑙𝑖𝑗は生息地 i と j の移動においてつながっているリンクを何個経由するかを示す。

今回の場合、𝑛𝑙𝑖𝑗は 1（閾値以下）と∞（閾値を超える）の 2値である。なお、閾値について

は、既往研究で遺伝子流動が特にみられる空間スケールとされている 15 km（Nakajima et al. 

2021）とした。また、IICの計算では生息地間に分断させていることが明らかな障壁（ダムや

滝）がある場合には𝑛𝑙𝑖𝑗→∞とすることが通常であるため（Segurado et al. 2015；Jumani et al. 

2020）、下流側に滝をもつ F 流域はどのペアとも繋がっていないものとした。生息地ネット

ワークへの各小流域の相対的寄与度は、各小流域が失われた場合の IIC の減少率（dIIC）[%] 

により評価した。 

 

  

(式 3) 
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3. 積雪期から渇水期までの魚類環境 DNA の検出特性 

3-1. 結果 

 吉田の沢川流域の 1 月から 7 月までの流量変動は図 6 のようであった。標高が高い最上流

部の 2地点（p9、p10）を除き、流量が最大となったのは 4月中旬であった。最上流部の 2 地

点では、5月上旬に流量のピークがみられた。また、7月が最も流量が少なく、積雪期である

2月や出水末期である 5月下旬の半分程度の流量であった。 

 

 

図 6 吉田の沢川流域 10地点における積雪期から渇水期の流量変動（流量観測による結果）。

最上流部の 2地点（p9、p10）を除き、4月中旬が融雪出水のピークであることが分かる。な

お、3月下旬における流量増加は、一時的な強雨によるものである。 

 

 

 環境 DNA の MiFish 分析の結果から、魚類環境 DNA 濃度を季節ごとに比較した結果、5

月・7月の濃度が 2月・4月よりも 1桁程度高かった（図 7；p < 0.05）。一方、単位時間あた

りに河川を流下する環境 DNA 量と考えられる魚類環境 DNA フラックスで見ると、4 月、5

月、7月の順で大きい値をとり、2月は有意に少なかった（p < 0.05）。ただし、4月と 5月の

大小関係には有意性はみられなかった。魚類の検出種数は、時期によらず概ね同程度であっ

たものの、5月に最下流部（p1、p2）で種数が増加しているのが目立つ。種組成を整理した結

果、基本的に上流－下流という流程に沿った魚類相の違いがみられ、季節による差は小さい

傾向がみられた（図 8）。ただし、一部の種には若干の季節変化が見られ、例えばアメマス

（Salvelinus leucomaenis leucomaenis）は 4月と 7月に上流域で割合が増加していた。また、5

月はヤツメウナギ類が増加しており、最下流部（p1周辺）で複数種が検出されたほか、ウチ
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ワスナヤツメ（Lethenteron satoi）が上流域である p9を含め広範囲に検出された。 

 

 

図 7 積雪期から渇水期における魚類の環境 DNA 濃度、環境 DNA フラックスおよび検出種

数の変化。環境 DNA濃度と環境 DNAフラックスの折れ線グラフでは縦軸を対数表示してい

る。箱ひげ図における異なるアルファベットは、有意に大小関係がみられることを示す

（p<0.05、Wilcoxon signed-rank test、Bonferroni 補正後）。 

 

 

図 8 4 回の環境 DNA 調査で検出された各地点における魚類の種組成。ラベルは「月-地点」

として表示している。例えば、「2-p5」は 2月に p5 で採水されたサンプルの分析結果である。 
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3-2. 考察 

 積雪寒冷地の河川環境を考えるうえで積雪や融雪出水は重要な要素である。積雪や融雪出

水に伴う生物の応答を調べる目的であればもちろん、通常の生物相調査においても季節の 1

つとして、積雪期・融雪出水期の調査を検討する場合はあるだろう。 

 

 2月と 4月のサンプルから得られた環境 DNA濃度は、5月と 7月と比較して 1/10 にも満た

ない地点が多かった。ただし、環境 DNA濃度を流量と掛け合わせた環境 DNAフラックスで

みると、4月は最も高い値となったことから、4月に濃度が低かったのは単に流量が大きく希

釈されてたことが理由と考えられる。一方、積雪期である 2 月は流量が安定しているのにも

かかわらず、環境 DNA濃度と環境 DNAフラックスは著しく小さい値をとった。国内を含む

ダム湖や池を対象とした既往研究では、積雪期は魚類や両生類の検出種数が大きく減少した

という報告がみられる（Turner et al. 2014；Buxton et al. 2018；Hayami et al. 2020）。一方で、

河川では冬季に環境 DNAの検出確率が向上したという事例もみられる（Suzuki et al. 2022；

Griffiths et al. 2025）。冬季の検出種数の減少を報告した研究では、冬季は魚類の活性が低く、

粘膜等の組織片が流れ出しにくいことが理由として挙げられている。活性の低さは理由の一

つとしては考えられるだろう。とはいえ、2 月の環境 DNA フラックスの 4 月以降との差は 1

桁を超えており、また、DNA を精製しなければ PCR 増幅できなかったサンプルが半数程度

みられたことからも、必ずしもすべてが魚類の活性によるものではなく、PCR 阻害も含めた

他のなんらかの要因もあると考えられる。ただし、代表的な PCR阻害物質であるフミン酸等

を含む溶存有機炭素の流出は積雪期には小さいことも知られており（Haei et al. 2010；長坂ほ

か 2015）、PCR阻害の有無を確かめるには内部標準 DNAを用いた定量的な分析が別途必要

であることからも、本研究から検出の少ない理由を断定することはできず、積雪期に環境

DNAを検出しにくい理由については今後検討する必要がある。 

 

 以上のように季節的な検出特性の差が顕著であることから、積雪期・融雪出水を含めた魚

類相の季節変化について、環境 DNA濃度（コピー数）を用いた量的な議論は困難と考えられ

た。しかし、種数の季節変化は小さく、生息すると考えられる種は毎回の調査で概ね検出さ

れていると考えられるため、各サンプルにおける種の相対的な検出割合に着目することで季

節変化はある程度捉えられるだろう。本研究でも一部の種に若干の季節変化がみられていた

（図 8）。アメマスが 4、7月に上流で増加した理由は不明であるが、4月は出水に伴う避難行

動を反映している可能性もある。ヤツメウナギ類が下流部を中心に 5月に増加しているのは、

産卵期にあたるためと考えられる。また、ウチワスナヤツメは 2024 年 12 月にはじめて記載

された新種であり（Sakai et al. 2025）、個別の生態については現状一切解明されていない。本

種は 5 月に他のヤツメウナギ類よりも明らかに上流まで検出されており、環境 DNA 調査が

既存の知見が乏しい種の生息域や生態を探る足がかりとしても有用と考えられた。 

 

 もう 1つの知見として、環境 DNAフラックスは、2月を除き、流量の豊富な季節で大きく、

流量の少ない季節で小さくなっていた。実験系を用いた既往研究でも、流量増加に伴い一時
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的に環境 DNA濃度が増加することは示されていたが（Dercksen et al. 2025）、本研究では実

際の野外でのパターンを示したものである。また、現在の環境 DNA調査・分析マニュアルで

は、「降雨時・降雨直後の調査は希釈等のため非推奨」と記されていることが多い（Curtis et al. 

2021；環境省 2024）。流下する環境 DNA の総量が減少するわけではないことから、今後出

水中の魚類相を取得したい場合は、流量増加により希釈されていることを踏まえつつ、安全

対策やPCR阻害物質の精製など適切な対応をすれば出水期に採水することも十分有効な選択

肢となりうるだろう。 
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4. 生息地ネットワーク評価手法の検討 

4-1. 結果 

 生息地ネットワークの解析に用いた 7 月の 23 サンプルのうち、MiFish 分析の結果ハナカ

ジカは 17地点から検出され（環境 DNA濃度：4.9～308.6）、6地点では検出されなかった（環

境 DNA濃度：0）。ハナカジカの環境 DNA濃度を応答変数とした生息適地モデルを作成した

結果、夏季平均水温と集水域の農地面積割合を説明変数とするモデルが選択された（表 2）。

Youden 指数より生息適地の閾値は 11.36 が最適とされ、この閾値を用いた場合の AUC（モデ

ル精度の指標）は 0.93と高い値を示した。種内変異分析では、MiFish分析と検出できた地点

に若干のずれがあるものの、17地点でデータを得ることができた。小流域間のペアで平均し

た遺伝的類似度 PSは 0～0.26の値をとった（表 3）。 

 

 遺伝情報を加味した連結性指数により計算した各小流域の相対的寄与度（dPC）は F、C、

A、B、D、E 流域の順に大きく、上位 4 流域（A～C、F 流域）の寄与度は拮抗していた（図

9）。 

 

 

表 2 生息適地モデルの結果 

 推定値 p 

（切片） 3.06 <0.001 

集水域の農地面積割合 -1.14 <0.01 
夏季平均水温 -1.10 <0.01 

 

表 3 各小流域の生息適地延長と小流域間の遺伝的類似度 

小流域名  
流路延長 

[km] 

生息適地 

延長 [km]  

小流域間の共有ハプロタイプ割合 (PS) 

A B C D E 

A 27.11 24.41           

B 31.46 18.66 0.003 
    

C 24.27 24.22 0 0.070 
   

D 11.34 7.00 0 0.202 0.257 
  

E 22.51 7.80 0.169 0 0 0  

F 26.33 26.33 0 0.163 0 0.026 0 
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図 9 連結性指数を用いた流域の生息適地ネットワークに果たす各小流域の相対的寄与度の

評価結果。（A）生息適地度と遺伝情報を用いた場合、（B）生息適地度と地理的距離を用いた

場合（従来法）。全体に占める dPCまたは dIICの割合で表記している。 

 

 

4-2. 考察 

 本研究では、環境 DNA調査を活用し、簡便な現地調査により流域全体の生息地ネットワー

クに果たす各生息地（小流域）の相対的寄与度を比較することに成功した。従来手法では地

理的距離がどの程度離れていれば生息地間をつながっているとみなすか（閾値）が重要な役

割を担うが（Pascual-Hortal and Saura 2006）、本研究で導入した遺伝的類似度は実際の移動分

散を反映した 0から 1の連続量であり、PCの式で使用する接続確率（pij）の考え方に合致し

たものである。遺伝的類似度を計算するためには、十分多型性のある、または対象流域内で

遺伝的分化を検出しやすい遺伝マーカーである必要がある。しかし、使用する遺伝マーカー

によって情報量や遺伝的類似度の変域が異なることにも留意が必要である。本研究では、試

行として環境 DNAを分析するにあたり確実性の高いミトコンドリア DNAの単一領域を用い

たが、精度向上のためには核 DNAを含む複数の遺伝子領域を用いることが望ましい。 

 

 それでも、遺伝情報を用いた結果は地理的距離を用いた解析では得られなかった示唆に富

むものであった。対象種としたハナカジカの生息適地は、火山岩流域などの夏季水温の低い

区間で豊富であることは既往研究から示されており（Ishiyama et al. 2023）、火山岩流域であ

る A、C 流域は相対的寄与度も高い傾向が読み取れる（図 9）。これらに加えて、遺伝情報を

用いた連結性指数の計算により以下のような示唆が得られた。 

 

○ B 流域は地理的距離を用いた従来法では A、C 流域より相対的寄与度が低いとされたが、

遺伝情報を用いた評価の結果、これら流域に匹敵する保全優先度をもつと考えられた。 

○ D、E流域は生息地の「量」としてはいずれも小さいが（表 3）、生息地ネットワークへの

相対的寄与度としては D流域の方が高い。 
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○ F流域は滝があることから事前情報がなければ生息地の「つながり」はゼロだと考えがち

であるが、実際にはある程度みられ、生息地ネットワークへの寄与度も大きい。 

 

 B 流域は生息適地延長としては A、C 流域に劣るものの、他の小流域と個体の授受が豊富

であることが、生息地ネットワークに貢献していると考えられる。D 流域と E 流域の比較で

は、D 流域では農地・草地に面する区間でも河床と河畔が保全されていることが多い一方で

（図 10）、E流域は河床や河畔が人工的であり、さらに水田の取水等が原因と思われる渇水に

より河床が露出している箇所もみられた。E 流域では、下流側に流された移動中の個体が死

滅するリスクが高く、生息適地延長だけでなく遺伝子流動も小さくなったことで、D 流域よ

りも生息地の「つながり」が低い水準になったものと考えられる。また、ハナカジカを含む

淡水性カジカは、出水等により堰や大ダムを挟んだ下流方向への長距離の移動（受動的な輸

送、幼生期の移動も含む）がみられることも報告されている（Junker et al. 2012；Nakajima et 

al. 2021）。生息適地である F流域は、滝を超えた下流方向へ個体を供給することで流域に貢

献しているものと考えられる。 

 

 

図 10 D流域と E 流域の河川の例（2025 年 7月）。いずれも手前側が上流である。 

 

 

 本研究では、遺伝情報の精度から小流域を単位に生息地ネットワークへの相対的寄与度を

計算したが、例えばこれら相対的寄与度を各小流域の流路延長で割ることで、単位距離で事

業を行ったときの効果と考えることもできるだろう。ただし、小流域単位の計算では、実際

にはあるはずの小流域内の景観・環境のばらつきは考慮していないことに留意する必要があ

る。 

 

 本手法については、今後の実務展開を見据えたときに 2 つの大きな課題がある。1 つは前

述した遺伝情報の精度であり、現在開発が進んでいる環境 DNA で核 DNA を分析する手法

（Manel et al. 2025 など）を取り入れ、精度向上を図ることが重要である。精度を向上するこ

とは、小流域単位のみならず、流路単位など、より空間解像度を上げた解析の実施にも資す

る。2 点目は、連結性指数の考え方や計算手順が直感的ではないことであり、本手法を実際に

展開していく際には、その概念と手順をわかりやすく示す方法について検討が必要である。
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これらが達成されることで、治山・砂防施設の改良（魚道設置、切り下げなど）や自然再生

（河道拡幅、小規模水制工の設置など）を流域内のどこで優先的に行うのが効果的かなど事

業計画立案に活用できるツールになると考えられる。 
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5. まとめ 

 本研究より、以下の成果を得た。 

 

○ 環境 DNA分析により、魚類の生息地の「量」と「つながり」の情報を同時に得ることが

できた。 

○ 積雪寒冷地における積雪期・融雪出水期は、同じ採水量から検出できる魚類の環境 DNA

は少ない。ただし、融雪出水期は河川を流れる環境 DNAとしては多い。 

○ 小流域の生息適地延長を生息地の「量」、小流域間の遺伝的類似度を生息地の「つながり」

として算出した連結性指数を、環境 DNA調査により計算することができた。 

○ 上述の連結性指数により、冷水性魚類ハナカジカの生息地ネットワークに対する各小流域

の相対的寄与度を把握することができた。得られた結果は生息地の「つながり」を地理的

距離等で代替した従来手法とは異なっていた。 

○ 課題はあるものの、この手法は治山/砂防/河川事業計画の作成に資する可能性がある。 

 

 環境 DNA の分析が現状普通に行われている遺伝子領域では遺伝情報の精度・解像度が低

いことや、連結性指数の考え方と計算手順が国内向け・現場向けに整理されていないことが、

研究面・普及面での課題である。今後、核 DNAを含むより精度の高いマーカーを用いて本手

法の発展および事例の蓄積を進めていくとともに、本研究で試行した手法を現場で使えるも

のとするよう考え方を整理することが重要と考えられる。 

 

 今後、ネイチャーポジティブ実現のため生物の生息・生育・繁殖環境を保全・創出する河 

川整備等が各地で加速していくが（林 2024）、その際、質の高い生息地の量だけでなくつな

がりにも着目し、治山事業とも連携し流域全体の生息地ネットワークを向上させる方法を探

っていくことでより効果が発揮されるだろう。 
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