
1．はじめに

地球上に生息する昆虫やクモなどを含む節足動物
門の多様性は卓越しており，全生物種の半数以上を
占める．地球上の生物のさまざまな営みは節足動物
とのつながりを通じて支えられているといっても過
言ではない．例えば，自ら移動できない植物におい
ては，多くの昆虫がそれらの繁殖を助けている．ま
た，昆虫を餌とする哺乳動物・鳥類も多く，食物網
の根幹をなす．このように生態系の基盤をなす昆虫
であるが，それらが関係する種間関係についてはわ
かっていないことが多い．昨今生態学の分野では，
対象とする生物に残された他の生物の DNA の痕跡
から種間関係や食物網の解明を目指した研究が急速
に増えている．本解説では，主に昆虫やクモなど節
足動物が関わる種間関係を紐解くツールとしての
DNA バーコーディング（メタバーコーディング）
について，筆者の研究活動を含めて，紹介する．

2．DNA バーコーディング

DNA バーコーディングは，2003年に Hebert 博
士らによって提唱された生物の同定支援手法である
（Hebert et al. 2003）．商品についたバーコードデー
タを読み込んで情報を得るように，DNA の特定の

塩基配列からその持ち主の種名を特定する手法であ
る．バーコードは，種を識別する程度の変異を持つ
特定部位の短い塩基配列を指し，生物群によって領
域は異なる．昆虫はミトコンドリア COI の前半部
分 600 bp 程度の領域を標準バーコードとする．身
元不明のサンプルから DNA バーコード領域を決定
し，既知種の DNA バーコード情報が登録された参
照用データベース（ライブラリと呼ばれる）の情報
と照合することで，種名がわかる（図 1）．ライブ
ラリに当該種のバーコード情報が登録されていなけ
れば，類似性の高い塩基配列をもつ近縁の種やグ
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ループ（科や目）が種候補として導き出される．
さて，生物の名前を調べるとき，皆さんはどのよ
うに行うだろうか．市販の図鑑の写真と見比べて種
名を決める方法が最も慣れ親しんだ方法であろう．
今はインターネットでも専門家や専門機関が掲載し
ている写真図鑑があるので，それらを利用すること
もできる．私が担当する実習では，より専門的な図
鑑・資料を使って受講生が龍谷の森などキャンパス
付近で採集してきた昆虫を自分で同定する学習項目
がある．同定とは種名を決める行為のことである．
受講生は顕微鏡下で昆虫の外部形態の特徴，例え
ば，触覚の節の数や上翅の毛の密度などを調べ，図
鑑の情報と見比べながら同定する．外部形態の特徴
は相対的な情報をもとに書かれていることが多く，
例えば，“より小さい”とか，“より毛の密度が濃
い”など，これまでたくさんの個体を見てきた者に
しかわからない表現も多い．経験と知識のない者に
とって，昆虫の同定は一筋縄ではいかない難しい行
為である．さらに厄介なのは，昆虫の成長段階で形
態的特徴が異なることである．日本に生息する昆虫
は約 4万種，それらの記載は成虫をもとにされるの
が基本で，卵や幼虫，蛹など成虫以外の成長段階は
把握されていないことも多い．また，外部形態の異
なる雌雄も存在し，同種であることの対応づけがで
きていない種もいる．チョウやガの幼虫のように
“イモムシ”として広く一般に愛されるグループや，
幼虫が農業害虫として重要視されるグループなどを
除いて，成虫以外の段階の外部形態をもとに同定が
できる図鑑や資料はほとんどない．
そうした状況で，理論的には，非専門家でも基本
的な DNA 解析技術さえあれば DNA バーコーディ
ングによって同定ができるのである．また，同定だ
けでなく，各成長段階や雌雄の対応づけ，隠蔽種の
発見にもつながっている．しかし，この手法が提唱
されてから約 20年が経過している現在においても，
日本では昆虫のライブラリが充実していないため
（4を参照），DNA バーコーディングによる精度の
高い同定は実用的でないのが現実である．

3．DNA メタバーコーディングによる種間
関係の解明

DNA バーコーディングの考え方を基軸に，昨今
は大量の DNA 配列を高速で解読する次世代シーケ
ンサーを用いて，複数の生物種の DNA が混じって
いるサンプルから生物種を同時に同定することが可
能になった．その手法は DNA メタバーコーディン
グと呼ばれ，食物網解析や群集解析に用いられる．
例えば，昆虫を食べる鳥類は一般的には一度に複数
の昆虫を採食し，餌となった昆虫類は鳥類の体内で
消化され，糞として排出される（図 2）．糞の中に
は複数の餌生物由来の DNA 断片が残されるため，
糞サンプルからそれらの DNA を抽出する（図 2）．
同定に使うバーコード領域は，昆虫を含む広範囲の
無脊椎動物で増幅可能なユニバーサルプライマーを
用いて，COI 領域の 150～300 bp 程度の短い配列を
解読することが多い（Ando et al. 2019）．それら餌
生物のバーコード配列と，ライブラリのデータとを
照合し，高い類似性の配列をもつ餌候補生物を絞り
込む（図 2）．鳥類や哺乳動物の食性解析は従来採
餌行動の観察や，糞や胃の中に残った消化中の昆虫
破片をもとに行われていたが，ここ数年で糞サンプ
ルを使った DNA メタバーコーディングによる研究
が飛躍的に増えている（Ando et al. 2019）．DNA メ
タバーコーディングによる調査が，従来の調査方法
に比べて特に有利性があるのは，1）希少な生物や，
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2）直接観察が難しい系，3）特殊な消化方法をもつ
生物など，これらを対象とする研究においてである
（岸本・伊藤 2015）．
希少な生物とは，ここでは絶滅危惧種など保全の
対象となる生物を指す．これらの餌生物の情報は，
保全計画を立てる上で必須である．こうした種はす
でに個体群サイズが小さくなっていることが予想さ
れ，直接観察によって十分なデータを得るのが難し
い．また，調査者が対象動物を追跡する行為が，そ
れらの採餌行動にストレスなど負の影響を与える可
能性も予想される．かつて野生絶滅した鳥類のトキ
は，種の保存法の国内希少野生動植物種に指定さ
れ，環境省主導の野生復帰事業が進められている．
それらの餌生物はこれまで，採餌行動の直接観察
（Endo et al. 2003）や死亡個体の胃内容の直接観察
（大脇ら 2015，岸本 2019）によって明らかにされて
いる．前者はトキの採餌行動に影響を与えないよう
に，100 m 以上離れた位置からフィールドスコープ
を用いて観察した．その結果，トキは特定の季節に
昆虫を含む小型の動物を高頻度で採食することが解
明されたものの，望遠レンズを使っても小型の動物
の種類まで特定できたケースは限られた（Endo et
al. 2003）．後者の胃内容の直接観察は，前者より多
くの小型の動物，特に昆虫類の利用が明らかにされ
たが（大脇ら 2015），死亡個体が回収されたときの
み調査が実行可能なのでそもそもサンプル数が限ら
れている．最近では，DNA メタバーコーディング
によるトキの食性調査が行われ，トキにストレスを
与えることなく，約 500の糞サンプルを回収し，従
来の方法よりはるかに多種多様な餌生物の利用を明
らかにした（向井・関島ら 未発表）．生物に影響
を与えることなく大量のサンプルを確保できること
や，従来の方法より迅速に行うことができるため，
今後さまざまな保全の現場で本手法による調査が増
えることが期待される．
地面の下の土壌中や熱帯雨林の林冠部（地上から

30～60 m 部分を指す）など，直接観察するのが難
しい生態系に生息する生物群を対象にした研究にお

いても，DNA メタバーコーディングは有効である
と考えられる．これらの生態系は，深海と合わせ
て，生物多様性解明への最後のフロンティアと表さ
れるように（Lowman & Wittman 1995など），未知
な種が存在するだけでなく，種間関係についてもわ
かっていないことが多い．筆者らはかつて，東南ア
ジア熱帯雨林の林冠部に生息する植食性昆虫と植物
との相互作用網について研究を行った（Kishimoto-
Yamada et al. 2013）．熱帯では古くから植食者は寄
主植物に特異的であるとの通説があり，1種の昆虫
が利用する植物種は 1～数種の限られた植物しか利
用しないと考えられていた．しかし，実際にはアク
セスが難しい林冠部での調査はほとんど行われてこ
なかった．筆者らの研究サイトにも，林冠部の調査
のために，はしごや吊り橋，研究用クレーンが設備
されていたが，前者ではアクセス可能な樹種が限ら
れていた．後者の研究用クレーンは，アクセス可能
な樹種は増えるが安全上の観点から，対象昆虫が採
餌を行う夜間の調査ができなかった．そうした理由
から，林冠部の植食性昆虫の寄主植物を調べるため
には労力と時間がかかっていた．そうした困難を打
破するため，筆者らは対象昆虫が灯火に集まる性質
を利用して，灯火による定量的な採集を行い，それ
らの胃内容に残された植物 DNA 断片から寄主植物
を科レベルで同定した（Kishimoto-Yamada et al.
2013）＊．その結果，対象種の多くで複数の科を餌と
して利用する広食性であることが示唆され，従来熱
帯で広く信じられてきた植食性昆虫の高い寄主特異
性に関する仮説を覆すものとなった．また，本結果
では多数の種類を利用しているだけでなく，利用植
物の生育場所は広範囲に渡っていることも明らかに
された．このことから対象昆虫は比較的高い移動能
力をもち，広範囲で採餌をしていると推測された．
移動性の高い昆虫の採餌行動の追跡は本来難しく，
対象生物の移動範囲の広さも直接観察が難しい系に
当てはまるだろう．こうした有利性を鑑みて，筆者
らはここ数年，移動範囲の広い哺乳動物の糞を餌と
して利用する糞虫類の胃内容分析に挑戦している．
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また，節足動物の中には，消化液を口から出し溶
かして，その液を吸い取る“体外消化”を行うもの
がいる．クモも体外消化を行う．体外消化をする動
物の食性は，胃内容の餌生物の断片を直接調べるこ
とはできないので，採餌行動の観察が主である．一
般にクモは広く何でも食べるジェネラリストと考え
られてきたが，実際にはクモの餌生物についてはわ
かっていないことも多い（Kennedy et al. 2020）．ク
モは昆虫や他個体のクモなどを餌とする捕食者で，
農耕地では害虫の天敵としても知られている．それ
らの餌内容を明らかにすることは生物多様性を活か
した農法の確立や，多様性を表す環境指標としても
重要であり，クモを対象にした DNA メタバーコー
ディングによる食性解析が注目されている．これま
での研究では，DNA メタバーコーディングによっ
て，クモの生活型（造網性や自由生活者など）や微
小な行動場所の違いで餌生物が異なるといった傾向
が明らかになっている（Kennedy et al. 2020な
ど）．一方で，クモのように同種を含め同じ節足動
物門の動物を餌としている捕食者の場合は，これら
節足動物群の広範囲で増幅可能なユニバーサルプラ
イマーを使うと，相対的に多く消化の影響も受けて
いない捕食者自身の DNA が被食者より増幅されや
すくなるといった問題も知られている．そのため，
捕食者自身の DNA を増やさないためのブロッキン
グプライマーを使うなどの工夫がされている（Or-
tiz et al. 2022など）．ブロッキングプライマーを使
うことで同種他個体や近縁種の利用は検出されなく
なるため，クモの場合は最終的には観察結果と合わ
せた評価が必要かもしれない．また，体外消化だけ
でなく，鳥類で見られる，砂嚢（消化器官の一種）
で餌を粉砕するような場合にも，DNA メタバー
コーディングが有効であることが示されている（安
藤 2019）．

4．日本産昆虫ライブラリの充実に向けて

これまで紹介してきた DNA メタバーコーディン
グによる研究は極端に言えば，ライブラリが整備さ

れていなくても十分な成果が得られる場合が多い．
国際的には，様々な生物を対象とした網羅的な
DNA バーコードライブラリを構築するためのバー
コードオブライフプロジェクトが立ち上げられ，巨
大なライブラリが構築されつつある．そのため，日
本産昆虫のライブラリが整備されていなくても，国
外の種のバーコード情報が登録されていれば，目や
科レベルの同定は可能である．一方で，昆虫の中に
は，同じ科内や属内でも種間で生態的特性が異なる
場合がある．また，環境に対する反応が種間で異な
る場合も知られ，保全の現場では種レベルの同定が
より詳細な保全計画や順応的管理の構築につながる
と考えられる．さらに，筆者らが関わっている地域
が中心となって進めている保全の現場では，種名
（特に和名）を伝えることで初めて生きた情報にな
ることも実感している．そのためにはライブラリを
充実させ，同定の精度を高める必要がある．例え
ば，DNA バーコード登録のためのデータベース
Barcode of Life Data Systems（BOLD）に は，日 本
産昆虫の既知種約 4万種のうち，バーコード配列が
登録されている種はわずか 10分の 1程度で，ほと
んどの分類群で登録カバー率 10％以下の低い値が
示されている（岸本ほか 2022）．そもそも，日本
産昆虫のライブラリ構築は，網羅的に昆虫を収集
し，分類学的知識を有する専門家が種の同定をした
個体（証拠標本）とその個体から決定されたバー
コード領域が収集される必要がある．そして，それ
らの情報が公開されたデータベースに登録されては
じめて利用者の実用性が高まる（図 1）．日本では，
バーコードオブライフのような，昆虫のバーコード
情報を包括的に集約する動きは停滞しており，個人
の研究者や個々の研究機関レベルでライブラリ作成
が進められている．筆者らはライブラリ充実のた
め，研究者間の情報共有のためのプラットフォーム
作りなどを進めているものの（岸本ほか 2022），
現状の進め方では，残り 3万 5千種程度のバーコー
ド情報が登録され，実用的な同定が可能になるまで
には相当な時間がかかるものと考えている．
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DNA メタバーコーディングによる種間関係の研
究で精度の高い同定を担保するためには，自作の参
照用ライブラリ（ローカルライブラリ）を作成する
のが一つの解決法である．ローカルライブラリは，
既存のライブラリを対象生物用にカスタマイズする
手法のほか（Vesterinen et al. 2013），対象となる地
域や分類群など範囲を限定して実際に生物を採集し
作成する方法がある．筆者らの研究では，コウチュ
ウ目オサムシ科のローカルライブラリを作成し，ト
キの糞から解読されオサムシ科と絞り込まれた配列
の 8割について，確からしい種推定を可能にした
（未発表）．本結果から，ローカルライブラリを作成
することが同定の精度を高めることに有効であると
考えられるものの，種数も生活様式も多様な昆虫を
対象にローカルライブラリを作成するのは極めて困
難で研究例はまだ限られている．

5．おわりに

筆者はトキの胃内容から直接餌生物の断片を観察
する手法も行っており，その断片からトキの巣の中
の新しい種間関係を発見した（岸本 2019）．実際
に目で断片を確認し，ジクソーパズルのように断片
をつなぎ合わせ分類・同定するのは時間のかかる大
変な作業だが，種を特定できたとき，特に意外な種
を発見した時は格別に嬉しい．一方，DNA メタ
バーディングによる調査では同じ興奮を味合うこと
はできない．しかし，直接観察では“あり得ない”
発見の連続で驚きの幅が広がった．例えば，熱帯で
植食性昆虫の広食性を示した研究では，同じ昆虫種
が被子植物内の複数の科を利用しているだけでな
く，系統的に離れた裸子植物やシダ植物までも採食
していることが示唆された（Kishimoto-Yamada et
al. 2013）．熱帯の植食性昆虫の採餌様式でここまで
広い食性を示した研究はなく，従来の方法であれば
ここまで系統的に離れた樹種を調査対象とすること
もない．こうした驚きを実感すると同時に，“あり
得ない”ことがありそうなことであることを検証す
る難しさにも直面している．サンプル採集から解析

まで様々な段階で無関係の DNA のコンタミネーシ
ョンが発生する恐れがあるため，得られた配列の妥
当性を決めるのは知識や経験，工夫が必要とされ
る．今後も従来の調査方法や実証実験などとうまく
組み合わせて，少しでも多くの昆虫の種間関係を紐
解いていきたい．

＊本研究を実施した時は次世代シーケンサーを使える環
境はほとんどなく，別の手法を用いて複数の被食者 DNA
を分離している．
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