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研究の背景と目的

 河川行政においては、「流域治水」に関連する法律が施行され、流域単位での
環境情報が今後必要となる。例えば、流域内での魚類の分布は環境管理上重要
な情報となる。

 しかし、直轄河川における魚類の分布情報は、河川水辺の国勢調査の調査地点
（直轄管理区間の数地点）の情報が主なものとなる。これでは流域全域をカ
バー出来ない。

 そこで、本研究では「環境DNA分析」を活用する。環境DNA分析の、従来の捕
獲調査と比較したときの特徴として、1地点あたりの調査コストが「低コスト」
であることが挙げられる。すなわち、環境DNA分析は、従来調査と比較して低
コストであるため、同じコストでも多地点での調査データ取得が可能である。

 多地点での魚類分布データがあれば、このデータにより種の生息ポテンシャル
マップの作成も可能である。

 本研究では、環境DNA分析で確認された魚類について全種の流域における生息
ポテンシャルマップを作成する。
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研究内容の概要

 筑後川水系を対象として、88地点における環境DNAメタバーコーディング（ユ
ニバーサルプライマーMiFish）調査結果を用いて水系における魚類の生息状況を
概括的に把握した。

 標高や河床勾配、地質条件など魚類の生息分布に影響を及ぼす可能性のある河
川の環境条件（15要素）を河川縦断方向に200mピッチで整理した。

 筑後川水系で確認された魚類（75種）を対象として各環境条件における在不在
情報をもとに一般化線形モデル及びMaxentを用いて生息適地モデルを構築した。

 種毎に、生息適地モデルを環境データに適用し、流域各区間（200m区間）にお
けるその種の出現可能性をマップ化し、ポテンシャルマップを作成した。

・対象範囲：筑後川流域
・魚類の確認データ（環境DNAによる確認）：

採水地点：88地点
採水日：2017年10月26-27日、11月1日

2019年11月

河川の環境条件（15要素）

● 調査地点

88地点における
魚類の生息種

リスト

◇河川の環境条件（標高）

◇河川の環境条件（地質）

環境DNAを用いた魚類の生息状況調査
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方法
調査地点

・対象範囲：筑後川流域
・魚類の確認データ（環境DNAによる確認）

採水地点：88地点
採水日：2017年10月26-27日、11月1日

2019年11月

対象の範囲 環境DNAを活用した環境情報の高度化に関する共同研究
研究項目2 環境DNAの活用による環境調査の高度化
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・環境DNA分析：ユニバーサルプライマーMiFish使用
・生物生息適地モデル
・対象種：全75種
・使用モデル：①一般化線形モデルGLM

②Maxent
・目的変数：種の確認の有無（Maxentの場合は有のみ）
・説明変数（環境データ）の候補：次のスライド参照
・判別性能の評価：AUC （Area Under Curve）

・ポテンシャルマップ作成
・種毎に、生息適地モデルを環境データに適用
・流域各区間（200m区間）におけるその種の出現可能性
をマップ化

研究の方法 環境DNAを活用した環境情報の高度化に関する共同研究
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研究の方法 環境DNAを活用した環境情報の高度化に関する共同研究
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説明変数の候補 属性 備考
標高
河床勾配 200ｍ区間で集計
地質
日射量 標高から算出
人工構造物 200m半径内

格子数水田
畑
水面
裸地
草地
落葉広葉樹
常緑広葉樹
常緑針葉樹
筑後川大堰 大堰の上流域か下流域か
ダム ダムの上流域か下流域か
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標高
分析の結果
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分析の結果
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地質
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分析の結果
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河床勾配



10© 2025 kensetsukankyo.co.jp

分析の結果
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水域
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分析の結果
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裸地
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分析の結果
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水田
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研究のアウトプット
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推定種数： GLMによる推定結果より
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推定種数： Maxentによる推定結果より
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種別のモデルのAUCの頻度分布
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全種（75種） 確認地点数75以上の種（9種）



研究結果のまとめ

 筑後川水系における環境DNA調査結果と関連する環境データセットをもとに、
確認された魚類75種の生物生息適地モデルを構築した。

 種毎のモデルの予測結果は、GLMとMaxentで多くの種で同様の傾向を示した。
一方で確認地点が多い種（88地点中75地点以上で確認された9種）でGLMは流域
全域で高いポテンシャルを示す結果を示し、Maxentは採水地点より上流側では
低いポテンシャルを示した。

 R言語のプログラムによりGLMとMaxentの2つの手法により全75種のポテンシャ
ルマップを自動的に作成することを可能にした。

推定種数： GLMによる推定結果確認された魚種毎の生息適地モデル（コイ科ヌマムツ）

◇一般化線形モデル（GLM）

◇Maxent.  

◇環境DNAによる確認箇所  
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