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新たな技術による海洋生物群集の調査観測と環境影響評価

山本啓之*

要　旨

人間社会は様々な産業において海洋を利用してきたが，顕著な環境変動が広がり，海洋生態系がもつ

復元力の許容限界を越えようとしている。海洋環境を持続的に利用するためには，現状を知るための調

査観測と人間活動による環境への影響を的確に評価し，適切に管理するための計画と運用体制が必要で

ある。環境影響評価および環境モニタリングはその要となる技術である。生物群集と生態系は，構成要

素が多様かつ複雑に連携しながら環境条件に応じた地域特性を維持している。格段に進歩した分子遺伝

学の知識，進歩したシークエンス技術やメタゲノム解析の手法，また，カメラのデジタル化と解像度の

向上および小型化などは，それまで試料採取と観察記載に重きをおいてきた生物・微生物の調査とモニ

タリングの様相を大きく転換した。より優れた機器と手法の導入は，適切な環境管理の運用と持続的な

海洋環境と資源の利用を牽引する。同時に，導入する手法の基礎となる原理と技術を理解し，過去に収

集したデータおよび評価基準との整合性を取ることが，一貫した環境管理と持続性の維持には不可欠で

ある。

キーワード：環境影響評価・環境モニタリング・イメージングデータ・メタゲノム解析・ハビタットマッ

プ

1.　はじめに

人間社会は漁業，海運，廃棄物処理，エネルギー資源，

鉱物資源など様々な産業において海洋を利用し続けてい

る。海洋は大気中に排出された二酸化炭素を吸収して温

暖化影響を緩和してきたが，すでに酸性化や温暖化の影

響が顕著に検知される状況にある。また，人口増加は資

源採取を促し，その傍らで汚染を広めている。海洋プラ

スチックの分布などに代表される人間活動の現状は，海

洋の許容限界を越える勢いである。海洋環境を持続的に

利用するためには，現状を知るための調査観測，その中

での人間活動による環境への影響を的確に評価し，適切

な管理をするためのシステムが必要である。

環境影響評価は，顕著な環境改変を伴う開発行為に際

して実施が義務付けられている事業である。人間の活動

が環境と生物群集に影響を与えると想定される場合，結

果として生態系の機能は維持されるのかあるいは回復す
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るのかを適正に判断するのに必要なデータの収集と解析

をして，開発と保全の最適化を検討するための情報をス

テークホルダに開示することが，環境影響評価に課せら

れた役割である（片谷，2016）。現在では，事業の実施

前から環境調査を始めて，地域特性に応じた環境配慮を

検討した複数の計画を提示し，最適な計画案を選択する

ことができる戦略的環境アセスメントの仕組みが採用さ

れている（田中，2013）。影響評価の透明性を担保する

ためには，第三者による評価の確認，事前と事後の比較

検証，地域間の比較などにおいて科学データに裏付けら

れた標準手法が確立されている必要がある。

海洋の物理化学環境を調査観測する手法には国際標準

として認知されている指針や技術規格が普及しており，

確立された実用的な手法としても商業ベースで広く使わ

れている。一方，生物群集と生態系については，構成要

素が多様かつ複雑に連携しており，環境条件と自然周期

に応じた地域特性が存在している。かつてはこの複雑系

を解析するのは容易ではないため，評価に際してはブ
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ラックボックスとして処理されていた。

生物調査の原理と手法が大きく変わる転機は，1990

年代である。分析技術の革新により進歩した分子遺伝学

がその役割を果たした。次の転機は，カメラのデジタ

ル化と解像度の向上および小型化である。海洋ではダイ

バーから深海探査機まで，多くの海洋現場において高品

質なイメージングデータが大量に収集され始めると，専

用のデータベースが作られた。これらは，試料採取と記

載に重きをおいてきた生物調査とモニタリングの様相を

大きく転換してきた。

本稿では，海洋での生物調査とデータ解析に転換をも

たらした手法について，その原理と技術の背景および今

後の展開について解説をする。

2　生物分布の調査

2.1 ハビタットマップの作成

生物群集の分布と生息環境の物理化学条件を GIS マッ

プで示したものをハビタットマップと呼ぶ。ハビタット

マップは，生息分布を視覚的に理解するだけでなく，環

境の物理化学データと生物分布データを重ね合わせて

生態系の状況を理解するためのツールである。その基

礎になるデータは地形である。陸域では，環境アセスメ

ントベースマップが環境調査により収集したベースライ

ンデータを一元的に表示するために使われている（増

澤，2005）。環境省はこのマップ作成の整備マニュアル

を公表したが，対応している範囲は海岸までである。海

洋については，音響測深機器の発達により地形データが

収集されている。地球上の海底地形データは，General 

Bathymetric Chart of the Oceans (GEBCO, https://www.gebco.

net）が 2030 年までに海洋全体でのデータ収集を目指し

て活動を続けている（Mayer et al., 2018）。日本周辺の海

底地形については，海上保安庁の海洋情報部より基本

データを公開している（https://www1.kaiho.mlit.go.jp/umi.

html）。

海底ハビタットマップの作成で留意するべき点は，海

底地形は単なる生物分布の目印ではなく，地形が生み出

す流れ，堆積物の様相，底質，傾斜面などの条件が生息

環境を作り出す構成要素として捉えることである（Cogan 

et al., 2009; Brown et al., 2011; Boswarva et al., 2018 ）。従って，

解像度が精細になればより精確に生息環境と生物分布の

関係を解析することができる。例えば，海底地形を大き

く改変する鉱物資源開発を想定すると，採掘作業の事前

と事後の比較において高解像度の地形データを利用すれ

ば，採掘操業の管理だけでなく環境保全の管理にも有用

な情報になる。

高解像度の地形図を作成では，海底に近い距離から測

深することができる曳航式海底測量システム，自律型

無人探査機（Autonomonous Underwater Vehicle: AUV）に

音響探査やレーザー測量の装置を搭載する技術などが

確立している（Minami and Ohara, 2017; Lecours et al., 2016; 

Kumagai et al., 2010; Thornton et al., 2016）。深海での AUV

による海底地形調査の技術水準と有用性は，2019 年に

決戦を迎えた海底広域３D マップの調査技術を競う大会

（Ocean Discovery XPRIZE）での成果にも示されている。

2.2 イメージングデータによる生物調査

海底の生物群集と生態系は，環境の物理化学条件とエ

ネルギー供給の違いを反映しており，その構成と変動周

期に大きな違いを生み出している。その状況の一端は，

映像や画像などのイメージングデータから読み取ること

ができる。例えば，熱水活動域やメタン湧水域など海底

下から化学合成微生物群集にエネルギー源が供給される

地点では，海底の地形および色彩に特徴があり，加えて

大型の底生動物が濃密な群集を形成している。一方，深

海平原のように表層から沈降する光合成産物に依存する

海底には，大型個体は濃密な群集ではなく散在した分布

をしている。

潜水探査機による映像記録から底生生物の分布を調べ

ることは，深海探査の初期から実施されている。探査機

のビデオ映像から定量的に生物分布を調べるため，撮影

された画面の面積をカメラの焦点や撮影角度などから算

出する計算式が考案された（Nakajima et al., 2014）。海底

での生物分布の定量調査を自動化するため，レーザー測

量による地形データの上に同時記録した画像を貼り付け

てハビタットマップを作成する装置が開発されている

（Thornton et al., 2016）。Fig. 1 に示したように，対象とす

る生物のサイズに応じた撮影装置を使用し，大型生物は

現場観測，微生物は採取した試料の観察によりデータを

収集している。

カメラの解像度と性能は，4K / 8K ビデオカメラに代

表されるように，飛躍的に向上している。これは単に画

素数が増えただけではない。再現できる色調をみると

4k / 8K では 10 億色を超えており，色彩からの情報量が

多い映像を記録できる。この精細なイメージデータを使

えば，従来のハイビジョンカメラでは識別できない生物

の存在と周辺環境の詳細な情報を画像から解析できる。

分析機能が付随したカメラの利用も進んでいる。現場

観察型のホログラフィックカメラは，撮影視野が限定

されるが，数マイクロメータの解像度で被写体の３D イ

メージを記録することができるため，マリンスノーやプ

ランクトンなどの調査に使われている（Bochdansky et al., 

2016）。分光分析ができるハイパースペクトラムカメラ

は，光学的に物性の違いを識別できることから資源探査

や環境調査に普及しており，海洋ではサンゴ礁における

被覆度と底質の調査および深海底ではマンガン団塊と生

物分布の調査に利用されている（Dumke et al., 2018）。

顕微鏡の視野を持つフローサイトメータは，装置内を
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Fig. 1. Framework of biological survey by imaging data.

 High resolution imaging data is a powerful tool for morphological classification of community composition, and for 

measurement of population size by individual counts. The flow-cytometer is a sophisticated tool to measure individual 

counts and images of microorganisms and meiofauna. The submersible platforms installed with high quality camera, 

e.g. video plankton recorder, holographic camera, 8K/4K video, provide various information on mid-water and benthic 

communities, and produce the distribution maps. The seafloor observatory with bite trap is a useful platform for survey 

of predators and scavengers in demersal community in deep-sea.  These image data were recorded on the research cruise, 

MR17-03C and KM18-07C, on the Okinawa Trough. 
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師データがまだ不足している。標本や水槽での撮影画像

を使用しても正答率は向上しないため，潜水調査におい

て記録されたビデオ映像のアーカイブスから教師データ

に適した画像を抽出し，生物の自動識別を実現するため

に必要なデータの蓄積が進められている（Langenkamper 

et al., 2017; Lindsay et al., 2017; Yamakita et al., 2018; Howell et 

al., 2019）。

3.　遺伝子データによる解析手法と原理

3.1 遺伝子における中立進化理論と分子時計の応用

遺伝子データを数理統計により解析する方法は，塩基

配列が内包する分子時計の原理に基づいて考案されてき

た。この分子時計の仮説は 1965 年に Linus Pauling が提

唱したが，これが基礎となり分子進化の理論，分子系統

学および集団遺伝学の形成へと結びついた（Zuckerkandl, 

1987）。

遺伝子の塩基配列データを比較すると，酵素活性など

の発現形質には差がないにも関わらず，同種の同じ遺伝

子において塩基配列の一部に塩基置換が生じていること

がある（Fig. 2）。遺伝子の塩基配列に生じた変異の全て

が生理生態に関わる機能の変化を伴うとはかぎらない。

このような分子レベルでの変異には，「自然選択」（Darwin 

and Wallace, 1858）による淘汰現象と無関係に発生する変

異がある，という意味から中立的変異による分子進化と

呼ばれている。この塩基置換の現象は遺伝子複製の過程

において一定の確率で発生し，その結果が中立的であれ

ば，何事もなく子孫に受け継がれ，世代を経るごとに同

通過する流体中の粒子を計測する装置である。医療検査

での細胞診断用として 1970 年代から広く使われてきた

機材であるが，環境調査では単細胞生物やウイルスなど

の個体数計測，サイズ測定，生理状態の判定に使われて

いる（Winson and Davey 2000; De Corte et al., 2012）。同様

の原理で画像を記録するイメージングフローサイトで

は，検出部にカメラを装備し，視野を通過した個体の画

像を個々に記録する。Fig. 1 に示したように，体長 1 mm

以下のメイオファウナや植物プランクトンなど形態に特

徴がある生物の調査に普及している。前処理を改良して

堆積物試料に対応する手法が開発されたことで，利用で

きる試料の種類が拡大された（Kitahashi et al., 2018）。

2.3 深層学習による自動判別

カメラによる調査観測では，イメージングデータが自

動的に記録される。この膨大なデータから生物の画像だ

けを抽出し，形態を識別して分類，各個体の数とサイズ

測定などを自動化するための分析用プログラムが開発

されてきた。2015 年以降になると，支障なく深層学習

（deep-learning）ができるニューラルネットワーク型の人

工知能が登場し，生物同定用にも使える実用的な解析プ

ログラムが構築されてきた。海洋生物を対象とした事

例では，サンゴ礁に生息する魚類の自動判別（Salman et 

al., 2019），イメージングフローサイトでの植物プランク

トンの種類と生活史段階の自動判別（Dunker et al., 2018; 

Göröcs et al., 2018）などが実用化されている。また，リモー

トセンシングの画像から沿岸域の藻場の範囲を自動抽出

する手法が開発されている（Yamakita et al., 2019）。

深海環境の生物群集に対しては，深層学習に必要な教

2
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Fig. 2. Principal of neutral mutation and natural selection.

 The neutral mutation by DNA substitution occurs with a certain 

frequency, some of them are free from the natural selection, and 

accumulates from generation to generation.  These substitutions 

produce the taxon specific signature in the genomic sequences.   

In case of Progeny #2, the DNA substitution alters amino acid 

sequence at the position of negative effect of protein structure.  

The natural selection is capable of affecting the phenotypic 

function and decide the fate of progeny.
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FIGURE 7 | Principal Coordinate Analyses (PCoA) plot of the beta

diversity distances obtained from the unweighted UNIFRAC analyses

on 100 independent resampling of 4488 metazoan reads per province

(most abyssal samples did not reach this threshold and were

discarded from the analyses). Symbol color correspond to the

biogeographic regions, overlapping ellipses (most often masked by the

symbols) represent the interquartile range. Gray triangles, BY9 (Southern

Ocean with Lazarev Sea and Maud Rise); pink pentagon, BY1 (Arctic); petrol

blue triangles, BY4 (Mediterranea); green squares, BY11 (bathyal Andaman

Sea); salmon squares, BY11Z (upper bathyal Andaman Sea); yellow diamond,

BY9Z (upper bathyal Antarctic peninsula); blue hexagon, BY4b (NW Atlantic);

purple circle, AB13 (Abyssal NW Pacific).

important unknown genetic diversity exists within several deep-
sea metazoan phyla (Figure 4), our results tend to challenge
these ambitious predictions and support the view that a large
part of the planet’s biodiversity remains to be discovered in the
deep sea (e.g., Grassle and Maciolek, 1992; Poore and Wilson,
1993; Brandt et al., 2007; George et al., 2014). Many of these
OTUs could not be assigned to any taxonomic group and
some could therefore represent new higher taxa. Unfortunately,
no DNA information is available for much of the known
deep-sea metazoan diversity (Figure 1) and their novelty is
therefore impossible to confirm. These uncertainties should not
undermine the potential of metabarcoding to better understand
the diversity of poorly known communities. Indeed, the total
information obtained from a large number of taxa in parallel
provides a good estimator of environmental community diversity
that has many practical applications for ecosystem assessment
and monitoring (Chariton et al., 2010, 2014; Czernik et al.,
2013; Stephenson et al., 2013; Lallias et al., 2014; Pawlowski
et al., 2014; Willerslev et al., 2014; Guardiola et al., 2015;
Lejzerowicz et al., 2015; Pochon et al., 2015; Boschen et al.,
2016).

Almost all marine benthic phyla were found in the sediments
analyzed and even with a conservative OTU clustering threshold
of 97% and a limited number of samples, a wide diversity

of OTUs was identified within the dominant phyla (Figure 5,
Figure S2). The prevalence of nematodes and other meiofaunal
groups is immediately apparent and confirms that meiofauna are
an important component of the deep-sea benthic biodiversity.
Such community composition is consistent with the slower
rate of decline in the abundance and biomass of metazoan
meiofauna from bathyal to abyssal regions compared to that
of larger animals (macrofauna and megafauna) (e.g., Thiel,
1975; Rex et al., 2006; Rex and Etter, 2010). However, the
absence of some macrobenthic taxa (e.g., peracarid crustaceans)
and particularly of megabenthos such as decapod crustaceans,
sea cucumbers and fish, which are very common in the
deep sea, can be partially explained by the limited volume
of analyzed sediment samples (i.e., <10 ml per core). The
megafaunal (vertebrate) sequences found in our data clearly
originate from extracellular DNA and illustrate well the potential
of eDNA to inform not only on the organisms physically
present in the sample but also on DNA traces of large sized
species.

In comparison with previous studies, we retrieved a lower
proportion of metazoans than when the meiobenthos is isolated
by decantation and sieving (45–1000 µm size fraction) prior
to DNA extraction (Creer et al., 2010; Fonseca et al., 2010,
2014; Bik et al., 2012a,c). This finding is consistent with recent
comparisons between different sampling sizes (Brannock and
Halanych, 2015). However, in terms of metazoan diversity, our
approach of analysing theDNA extracted directly from sediments
does not appear to have retrieved significantly different patterns
of diversity, as the dominant phyla are similar using both
approaches. Brannock and Halanych (2015) recommend the
use of elutriated samples (with meiofauna extracted from the
sediments) to increase the amount of metazoan reads recovered.
However, such approach requires larger volumes of sediments,
which are not always available in deep-sea research. Extracting
DNA from raw sediments has the advantage of including
more extracellular DNA, but also the risk of including DNA
from non-benthic organisms. Another study based on abyssal
sedimentary DNA suggested that the DNA of planktonic species
might account for more than 30% of all eDNA preserved in
seafloor sediments (Pawlowski et al., 2011), although our new
results do not reflect these findings. The length of the amplified
fragment likely explains the higher proportion of benthic
diversity observed here. The DNA fragment sequenced in this
study was significantly longer (∼450 bp) than the 150-bp-long
V9 region used in Pawlowski et al. (2011). Comparison between
different genetic markers or data obtained with different primer
pairs should be considered with caution (Hadziavdic et al., 2014).
For example, different markers will likely have different evolution
rates that will additionally vary between taxonomic groups,
leading to confusing taxonomic interpretations of the results
obtained. However, overall, targeting larger DNA fragments will
favor the amplification of DNA from living organisms, or that
of recently dead individuals whose genomic content still persists
in good condition in the environment. Considering the logistic
difficulties to sample in the deep sea, and the additional bias
induced during the meiofaunal isolation process (Bik et al.,
2012c), sequencing the total sedimentary eDNA represents a
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Fig. 3. General procedure to determine genetic information.

 The microorganisms and meiofauna require the sample-

oriented procedure.  The environmental DNA extracted 

from water or sediment samples contains various genetic 

information of virus, bacteria, archaea, protista, meiofauna, 

and even clue of megafauna trajectory. The sequence data are 

used to reveal phylogenetic tree, network image of genetic 

connectivity, ecological relativity. Metagenomics is commonly 

used for multiple-taxa identification, and for classification of 

physiological and ecological functions in whole community 

members. 
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様の塩基置換が蓄積される。一方，アミノ酸配列の変異

がタンパク質の機能に及ぶと，多くの場合には環境への

適応に失敗して子孫を残せない系統が発生する確率が

高いと考えられている。この中立的変異による塩基配

列の相違をもとに系統間の近縁関係を数値として示し，

さらには系統進化の序列を推定する理論が考案された

（Kimura,1977;1991）。ただし，計算誤差が大きい遺伝子

の分子時計では系統分岐の年代を確定することが難し

いため，化石証拠に基づいた系統分岐の年代から補正す

る必要がある。

短い時間単位での集団の移動と定着にも中立的変異

の原理を応用して軌跡をたどることができる。これに

使われているのが集団遺伝学の研究において合祖理論

（coalescent theory）と呼ばれる解析手法である（Kimura, 

1969; Kingman, 1982）。この理論を応用すると，集団間で

の遺伝的交流（genetic connectivity）の関係から故郷から

移住先への経路を推定することができる。これについて

は後段にて解説する。

3.2 生物の分類と同定

生物群集の構成を比較するために使われている分類

学上の基本単位が「種」である。微生物から大型生物ま

で多種多様な種類が混在している群集の構成を「種」の

単位で同定する作業には，分類学の専門家による形態測

定と生理生態の観察と結果判定に多大な手間を必要と

していた。現在は，遺伝子情報を基準にした調査プロト

コルにより遺伝子系統，遺伝子交流，環境メタゲノムな

どの解析が目的に応じて実施される（Fig.3）。
1990 年代において遺伝子の DNA 塩基配列のシークエ

ンス技術が格段に進歩し，技術の普及とともに国際的な

データベースのネットワークが構築された。それまで形

態や生理生態を基礎データとしてきた分類体系は，遺伝

子の塩基配列を基礎データとする分子系統により記載

され，分子進化の原理に基づいた系統による体系へと大

きく再編された。生物全体を俯瞰した分子系統の分類体

系では，全ての生物群に存在して生存に不可欠な役割を

持つ遺伝子（housekeeping genes）が使われた。広く使わ

れているのがリボソーム RNA 遺伝子である。これらの

塩基配列を基礎データとして収集し，相同性を解析して

系統分岐を決定し，その分子系統をもとに進化序列に則

した分類体系が提案されてきた（Kimura and Ohta, 1973; 

Hori, 1976; Woose, 2000; Cavalier-Smith and Chao, 2003）。

遺伝子による分類体系が確立すると，種の同定には種

特異的な塩基配列が使われ，新たな同定法が開発され

た。この遺伝子による生物同定を簡便な手法にしたのが

遺伝子増幅法（polymerase chain reaction：PCR）である。

温泉に生息する好熱性バクテリアから抽出した耐熱性

DNA 合成酵素を利用する PCR 法が確立すると（Saiki et 

al, 1988），種に特異的な遺伝子の DNA 配列だけを増幅

検出して生物種を同定する手法が考案され，機器が普及

すると標準法として確立した。さらに，塩基配列を読み

出すシークエンス技術の改良により迅速かつ簡便・安価

にゲノムレベルでの遺伝子解析が実施できるようになる

と，分類体系の「種」だけでなく生理生態の「機能」に

基づく識別が可能になり，調査研究においても分類同定

と生理生態を解析する基礎情報が個体から遺伝子型の利

用へと移行している（Walter et al., 2017）。シークエンス

の技術は改良が続いており，携帯型シークエンサー（例

えば，NanoPore）が開発されたことで，調査現場におい

て遺伝子の解析が可能となり，迅速性と簡便性は一段と

進歩している。

次なる転換点は，環境メタゲノムの技術である。大型

生物では個々の細胞や個体から DNA を抽出して解析し

ている。微生物などでは個々の細胞や個体を分離するこ

とが難しい。そこで水や堆積物などに含まれる全生物

から抽出した環境 DNA あるいは環境 RNA の塩基配列

を分析する環境メタゲノムが開発された。この方法で

は，すべての塩基配列を読み出した後に混在する個々の

生物種の情報をそれぞれに識別して解析する（Xu 2006; 

Takami et al., 2016; Gojobori et al., 2019）。この環境メタゲ

ノムの手法が普及したことで，自然環境から特異的な塩

基配列だけで存在が確認される未記載の新種が数多く発

見され始めた。特に，微生物群集の構成を調べた事例か

らは，無名の微生物が普遍的に分布するという結果が

次々と報告された（DeLong et al., 2006; Labadie et al., 2015; 

Walter et al., 2017）。この新種候補の大量出現の状況に対

して，分類学の命名規約にもとづいた「種」の登録作業

は追いつかない状況にある。このため分類名を使用せず

に遺伝子の特異配列を識別子として生物群集の多様性を

比較する手法（reverse taxonomy）が原核生物および単細

胞の真核生物および体長 1 mm 以下の動物（meiofauna）

などで使われ始めた（Markmann and Tautz, 2005; Janssen et 

al., 2015）。海洋環境でのメタゲノムについては，試料採

取からデータ解析までの基本プロトコールが取りまとめ

られ，調査研究では標準法として普及している（Gojobori 

et al., 2019）。

遺伝子解析の試料では DNA と RNA が使われている

が，解析結果に違いが生じることに留意する必要がある。

これは技術上の問題ではなく，情報高分子としての役割

と寿命が違うことから生じる現象である。DNA は遺伝

子の基本設計図として保存性が高く，細胞が死んでも長

期に残存する。RNA は細胞内でのタンパク合成での情

報伝達に関わり，役割を終えると速やかに分解されてし

まう。この性質から，RNA で解析した場合には活発に

活動している細胞が優占し，DNA では不活発な細胞あ

るいは生息していた痕跡を含む結果が得られる。この原

理を理解したうえで分析結果を解析して評価しなければ

ならない。
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3.3 生物群集の遺伝的交流の解析

離れた生息地の同種の群集を比較して，どちらが祖先

であるかを判定するために遺伝子の塩基配列データを利

用することができる。この解析手法では，生物分散と定

着に関わる現象を調べる事ができる。

大型生物の遺伝的交流を調べる指標には母系遺伝をす

るミトコンドリアの遺伝子が広く採用されている。母系

からの家系だけを辿ることで地域集団がもつ遺伝的交流

の履歴を単純化して分析することができる。群集での変

異頻度は独特な図式（haplotype network）により可視化

している（Fig. 3）。日本周辺の深海生物群集での遺伝的

交流を調べた事例では，複数の熱水活動域に生息する甲

殻類や貝類の群集には遺伝的交流が認められ，その生息

分布には生息地間の距離と水深が影響している傾向が見

られたと報告されている（Watanabe et al., 2005; 2019）。

遺伝的交流の検証では，複数の解析パッケージ

（MIGRANT, BEAST 2 など）が既に普及しており（Beerli 

and Palczewski, 2010; Bouckaert et al., 2014），多くの研究事

例および環境保全の検討に使われている。ただし，モン

テカルロ法やベイツ理論による解析であり，あくまでも

群集間での遺伝的交流の頻度を推定したにすぎない。こ

の推定結果を裏付けるためには，生物分散と定着を駆動

する海洋の物理過程を調べる必要がある。これについて

は後段にて解説する。

4.　モデルとシミュレーションによる解析

4.1 生物分布の推定

深海における生物分布の調査は，海況と探査機の利用

時間に依存するため，広域での調査データを十分には収

集できないことが多い。調査航海の予算限界を超えるこ

とは難しいので，このデータ不足を補完するため，ハビ

タットマップ上にデータを重ね合わせて生息する可能性

がある地域の推定をしている。基本的な手法では，水深，

海底地形，底質などの広域で収集できる海底環境の物理

化学条件を代替指標（surrogate variables）にして，測線

あるいは代表点での生物分布データとの相関性をもとに

して潜在的な生息地を推定する。この方法は，サンゴ礁

から深海平原まで多くの調査研究において利用されてき

た（McArthur et al., 2010; Brown et al., 2011; Harris and Baker, 

2012）。

確率統計を利用する分布推定モデルでは，一般化線

形モデル，一般化加法モデル，階層ベイズモデルおよ

び Random Forest などの機械学習を含む複数のアルゴリ

ズムが使われている。モデルの特徴により推定の精度に

違いが現れることから，目的に応じた選択が必要である

（Vierod et al., 2014; Kenchington et al., 2019）。便利な方法で

はあるが，対象となる生物種の在 / 不在データの充足，

付随する環境データの精度などが推定の信頼度に影響す

ることを考慮して利用するべきである（石濱 , 2017）。

この分布推定モデルは，海洋の生物資源管理を目的と

した調査研究において使われている。深海の事例では，

冷水性サンゴの生息域を保全することを目指した調査研

究において利用されている（Leverette and Metaxas, 2005,  

Rooper et al., 2017; Lauria et al., 2017）。また深海熱水活動域

での生物分布推定にも応用できることが実証されている

（Takeuchi et al., 2019）。海底鉱物資源開発での環境影響評

価を想定した場合では，重点調査地の選択および保護区

設定を目的とした事前調査において有用な手法である。

4.2 生物の分散と定着の再現

分散と定着による遺伝的交流の蓋然性は，前段で示し

た集団遺伝学の手法により推定することができる。この

推定結果を確定するためには，生物の移動あるいは卵と

幼生が輸送される経路の確認，さらには生物が持つ移動

と生残での潜在的な能力などのデータが必要である。深

海でも孤立性が高い生息環境である海山や熱水活動域な

どの生物群集については，移動における生理生態と生残

能力が移住の成否を決める大きな要因になる（Yahagi et 

al., 2017; Watanabe et al., 2016）。しかし，実験室にて飼育

して生理機能を確認できた深海生物はまだわずかであ

り，深海での分散と定着の推定では，遺伝的交流と輸送

経路からの解析に大きく依存している状況である。

移動経路を作り出す深層での海水流動の速度と方向

は，アルゴフロートによる観測データからシミュレー

ションによりパターンを再現することができる。この流

れの中で深海熱水活動域の定点より粒子を流し，離れた

熱水域に分散して定着できる頻度を検証した研究では，

遺伝子交流での推定を裏付ける結果が確認されている

（Mitarai et al., 2016)。この分散と定着の蓋然性の検証か

ら，定着後の生物群集の復元力（resilience）を推定する

モデルを開発し，絶滅から回復に要する年数予測をする

シミュレーションの手法が開発されている（Suzuki et al., 

2018）。

生物分散のシミュレーションは，保全策の設計におい

て適正な保護区の範囲を決めるために不可欠な分散可能

な距離の情報を提供することができる。例えば，海底鉱

物資源の開発前に保護の候補区と採掘作業区の割り当て

を設計することができれば，事前調査において的確な環

境調査を実施して設計の適正を確認することができる。

さらに生物群集が回復に要する年数を予測することで，

効果的な影響緩和と環境保全を考量した採掘計画の立案

に有用な情報を提供できる。

5.　環境モニタリング

海洋の自然環境を構成する海水 (水質，流向流速など )，

海底（底質，地形），生物（種類，生息分布など），生態
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系（光合成生態系，化学合成生態系，海山生態系など）は，

環境変動のモニタリングに欠かせない項目である。これ

らのうち，幾つかは全球レベルで長期にモニタリングさ

れている。海洋表層は衛星リモートセンシング，海中で

はアルゴフロートのネットワークが自動観測を続けてい

る。これらにより，全海洋の光合成生産，水温，塩分，

海流などの状況がリアルタイムにモニタリングされてい

る。しかし，資源開発でのモニタリングでは，全球レベ

ルのモニタリングでは平均化されて見えない局所的な変

動の確認が必要になる。

鉱物資源採掘に伴う環境攪乱が発生している地点は狭

いが，そこから懸濁物が拡散することで影響が広がる。

この影響をモニタリングする機材として，様々なプラッ

トホームの使用が検討されている。例えば，データの即

時性を求める場合では，海底に敷設したケーブルを利用

して電力供給とデータ通信ができる観測システムが有用

である（Kawaguchi et al., 2015）。一方，電池駆動型のラ

ンダーや係留系は，自己記録式であるためデータの即時

性は失われるが，広域に複数のモニタリングサイトを展

開した多点観測が可能である。

日本では Fig. 1 に示すように，ガラス球に観測用カメ

ラを内蔵した海底観測プラットホーム「江戸っ子１号」

を深海鉱物資源開発に対応できるように改良し（Miwa 

et al., 2016），さらにその基本技術を応用し，機能の拡張

と長期観測を可能した新たなプラットホームを製作し

ている（Choi et al., 2018）。この海底観測プラットホーム

は，国内企業が製造販売しており，国内での海底鉱物資

源開発プロジェクトに採用された。さらに国際海底機構

（International Seabed Authority: ISA）では，海底鉱物資源

開発における海底モニタリングの推奨機材として展示さ

れている。

資源開発では，事故による汚染のモニタリングが不可

欠である。石油・天然ガスでは掘削井戸とパイプライン

などの破損に伴う漏洩が原因になるため設備の安全性を

重視している。海底鉱物資源では，溶出した金属成分に

よる生物への影響が懸念事項であるため，採掘母船への

揚鉱と排水処理に伴う漏洩が汚染の原因になると想定し

ている。深海底の条件では安定な状態であるが船上での

温度上昇と酸化的条件下では金属成分が溶出しやすくな

ることから，母船からの汚染モニタリングの手法が必要

と考えられた（Fuchida et al., 2018）。

特定の元素に特化する化学センサーあるいは化学分析

は高感度の検出に優れているが，複数の元素や化合物に

よる生物活動の阻害を検出することが難しい。これを解

決したのが，海洋の光合成活動を指標にした洋上バイオ

アッセイ法である（Yamagishi et al., 2018）。船上環境でも

簡便に検査ができる小型の機器を開発し，光合成を指標

にすることで最短で数時間の内に反応阻害を検知するこ

とができる。船上という環境で汚染事故を迅速に検知し

て適切な管理をするために判断をする，という目的に適

した手法である。さらに，船上での光合成活動の常時観

測と洋上バイオアッセイを組み合わせ，効率よく汚染モ

ニタリングができるシステムの開発が進められている

（河地ほか，2019）。

環境メタゲノムにより読み出した遺伝子情報を利用し

て環境ストレスに対する影響を評価する解析手法が沿岸

域での汚染調査に利用されている（Xie et al., 2017）。定

期的に試料を採取して環境メタゲノムにより群集の構成

と生理生態の機能をモニタリングすることは，シークエ

ンス機器の小型化と低コスト化により実現可能な段階に

ある。現在不足しているのは比較参照用のゲノム情報で

ある。遺伝子を同定するための参照用データベースに海

洋生物の遺伝子情報が蓄積されると，深海を含む海洋環

境全般へと応用は広がるものと考える。

海中音響を利用した生物調査は大型鯨類では広く普及

しているが，さらに生物多様性にまで応用することが考

えられている。海洋に広く分布する生物の存在を音響に

よりモニタリングできれば，カメラ観察よりも広域の

データ収集が可能になる。既に，海中で録音した音響の

スペクトラム分析から生物固有の波長を同定し，沿岸域

での生物多様性を解析する手法が開発されている（Harris 

et al., 2016）。生物音響の調査は，海底設置の観測プラッ

トホームに加えて自律型無人探査機などの移動体を活

用すれば，海洋全体のネットワークによる生物多様性モ

ニタリングが可能になると考えられている（Howe et al., 

2019）。その実現に向けては，生物音響を同定する参照

データの蓄積が課題である。

6.　おわりに

本稿では，新たな技術の導入が進んでいるイメージン

グデータおよび遺伝子データについて，背景にある技術

と原理を解説した。今後において重要な技術になる海洋

モニタリングでの可能性についても少し言及した。海洋

の調査観測およびデータ解析の手法は，持続的な海洋

環境の利用，環境管理，環境影響評価の適正な運用に

不可欠である。国際海底機構や BBNJ（marine Biological 

diversity Beyond areas of National Jurisdiction）会議などの国

連機関を中心に海洋環境の保全管理と影響評価の基準と

規則に関する法的拘束力のある文書の作成について議論

が続いている。これらの国際標準となる規則と整合した

環境管理計画を適切に運用するためには，国際標準とし

て認知された調査観測の技術と手法を導入するべきであ

る。すでに，いくつかの手法は国際規格として標準化も

進んでいる。その一方において，科学技術の進歩と新た

な知見の蓄積は，より優れた機器と手法を生み出してい

る。新たな技術と手法の導入は，より適切な環境管理の

運用と持続的な海洋環境と資源の利用を牽引する。同時
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にその原理と基本技術を理解し，過去に収集したデータ

との比較検証および評価における国際基準との整合性を

支障なく取ることが必要である。本稿での解説が海洋調

査観測における新たな技術展開の一助となれば幸いであ

る。
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Survey, monitoring and assessment of marine communities conducted  
by new technology

Hiroyuki Yamamoto*

ABSTRACT

The ocean has a large capacity for environmental changes. Recent anthropogenic effects overwhelming the marine 
ecosystems may exceed the capacity and ecological functions to maintain its resilience. To achieve the sustainable 
development goals on marine environments, the practical environmental management plan which consists of 
standardized protocols for monitoring and assessment will be necessary. The techniques of environmental impact 
assessment and monitoring for biota and ecosystems, which have complexity and locality caused by diversity of 
species and habitats, are indispensable elements to operate the management plan. The advanced techniques, based 
on the molecular genetics and metagenomics and the fine technology for imaging data, have made progress in the 
methods of biological/microbiological study and monitoring. The application of advanced techniques will strongly 
support the operation of management plan and sustainable use of marine resources. It must be indispensable in the 
consistent environmental management for sustainability to understand the fundamental principles and technologies 
of advanced methods and ensure the consistency of the existing data and the assessment criteria.

Keywords: Environmental impact assessment, environmental monitoring, imaging data, metagenomics, habitat 
mapping
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