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第一種使用規程承認申請書 

 

平成 23 年 9 月 13 日 

農林水産大臣 鹿野 道彦 殿 

環境大臣  細野 豪志 殿 5 

 

 

 氏名 日本モンサント株式会社 

申請者 代表取締役社長 山根 精一郎 印 

 住所 東京都中央区銀座四丁目 10 番 10 号 10 

 

 

第一種使用規程について承認を受けたいので、遺伝子組換え生物等の使用等

の規制による生物の多様性の確保に関する法律第 4 条第 2 項の規定により、次

のとおり申請します。 15 
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遺伝子組換え生物等の

種類の名称 

除草剤ジカンバ及びグルホシネート耐性ワタ(改変
dmo, bar, Gossypium hirsutum L. )  

(MON88701, OECD UI : MON-887Ø1-3) 

遺伝子組換え生物等の

第一種使用等の内容 

隔離ほ場における栽培、保管、運搬及び廃棄並びに

これらに付随する行為 

遺伝子組換え生物等の

第一種使用等の方法 

所 在 地：茨城県稲敷郡河内町生板字小川 4717 番地 

名   称：日本モンサント株式会社隔離ほ場 

使用期間：承認日から平成 28 年 5 月 31 日まで 

1 隔離ほ場の施設 

 (1)  部外者の立入りを防止するため、隔離ほ場を

取り囲むようにフェンスを設置している。 

 (2)  隔離ほ場であること、部外者は立入禁止であ

ること及び管理責任者の氏名を明示した標識を

見やすい所に掲げている。 

 (3)  隔離ほ場で使用した機械、器具、靴等に付着

した土、本遺伝子組換えワタの種子等を洗浄に

よって除去するための洗い場を設置していると

ともに、当該ワタの隔離ほ場の外への流出を防

止するための設備を排水系統に設置している。 

(4)  隔離ほ場周辺には、花粉の飛散を減尐させる

ための防風網を設置している。また、播種時及

び成熟期には防鳥網などを用いた鳥害防止策を

講じる。 
 

2 隔離ほ場での作業要領 

 (1)  本遺伝子組換えワタ及び比較対照のワタ以外

の植物が、隔離ほ場内で生育することを最小限

に抑える。 

 (2)  本遺伝子組換えワタを隔離ほ場の外に運搬

し、又は保管する場合は、当該ワタが漏出しな

い構造の容器に入れる。 

 (3)  (2)により運搬又は保管する場合を除き、本遺

伝子組換えワタの栽培終了後は、当該ワタ及び

比較対照のワタを隔離ほ場内にすき込む等によ

り、確実に不活化する。 

 (4)  隔離ほ場で使用した機械、器具、靴等は、作

業終了後、隔離ほ場内で洗浄すること等によ

り、意図せずに本遺伝子組換えワタが隔離ほ場

の外に持ち出されることを防止する。 

 (5)  隔離ほ場が本来有する機能が十分に発揮され

るように、設備の維持及び管理を行う。 
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 (6)  (1)から(5)までに掲げる事項を第一種使用等を

行う者に遵守させる。 

 (7)  生物多様性影響が生ずるおそれがあると認め

られるに至った場合は、別に定める緊急措置計

画書に基づき、速やかに対処する。 
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生物多様性影響評価書 

 

第一 生物多様性影響の評価に当たり収集した情報 

 

1 宿主又は宿主の属する分類学上の種に関する情報 5 

 

(1) 分類学上の位置付け及び自然環境における分布状況 

 

①  和名、英名及び学名 

 10 

和名：ワタ (アオイ科 Gossypium 属) 

英名：cotton あるいは upland cotton 

学名：Gossypium hirsutum L. 

 

②  宿主の品種名又は系統名 15 

 

遺伝子導入に用いた宿主の品種名は Coker130 である。 

 

③  国内及び国外の自然環境における自生地域 

 20 

ワタ属の野生種は熱帯及び亜熱帯の乾燥地帯に分布しており、Fryxell は野生

の 2 倍体種をその地理的分布から、オーストラリア群 (11 種)、アフリカ・アラ

ビア群 (8 種) 及びアメリカ群 (12 種) の 3 群にさらに分けている (Fryxell, 1984)。

また、野生 2 倍体に加え、新大陸に自生する野生 4 倍体種には、G. tomentosum 

(ハワイ )、G. mustelinium (ブラジル北西部 )、G. darwinii (ガラパゴス )、G. 25 

lanceolatum (メキシコ)、G. barbadense (アンチル列島、中南米) 及び G. hirsutum 

(中米) がある (Fryxell, 1984; Lee, 1984)。G. hirsutum の自生個体が群生している

ことは稀で、多くの場合海岸沿い、ないしは小島に分散して生育している (Lee, 

1984) 。 

 30 

なお、わが国において G. hirsutum と交雑が可能な Gossypium 属の植物の自然

分布は報告されていない。 

 

(2) 使用等の歴史及び現状 

 35 
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①  国内及び国外における第一種使用等の歴史 

 

ワタ属のうち栽培種は 4 種に分けられ、旧大陸の「アジア綿」と総称される

2 倍体種 (2n=26) の G. herbaceum と G. arboreum、及び新大陸の複 2 倍体種 

(2n=52) で「陸地綿、アメリカ綿、メキシコ綿」として知られる G. hirsutum、5 

「ピマ綿、超長繊維 (ELS) 綿、海島綿、エジプト綿、クレオール綿、インド綿」

として知られる G. barbadense があり、個々に栽培品種化されてきた (Brubaker 

et al., 1999; Lee, 1984; OGTR, 2008; 原田, 1981) 。 

 

日本で古くから栽培されているワタはアジア綿の G. arboreum である。ワタ10 

の日本への伝来は、799 年にインド人によってもたらされたのが最初であると

されているが、このワタはすぐに消滅したようである。その後、文禄年間 

(1592~1595) にワタの種子が九州に再び伝えられ、ワタ作は関東以南に広がり、

明治 15~20 年頃には 10 万 ha、2 万 4 千トンの生産をみるにいたったが、その後、

外綿の輸入に押されて次第に衰微した (原田, 1981)。現在では、ワタの日本国内15 

における商業栽培はほとんど行われておらず、主に観賞用などの目的で栽培さ

れているのみである。 

 

②  主たる栽培地域、栽培方法、流通実態及び用途 

 20 

ワタ属のうち栽培種は 4 種に分けられ、旧大陸の「アジア綿」と総称される

2 倍体種 (2n=26) の G. herbaceum はアフリカ及びアジアの乾燥地帯で、また、

同じく 2 倍体種の G. arboreum は主にインドで栽培されている。 

また、新大陸の複 2 倍体種 (2n=52) である G. hirsutum 及び G. barbadense は、

主要な栽培ワタ種であり、世界的なワタの主要栽培地域であるアメリカ、ヨー25 

ロッパ、中国、アフリカ及びオーストラリアで栽培されている (Jenkins, 2003; 

Lee, 1984) 。  

 

米国農務省の統計情報に基づくと、2009/10 年の全世界におけるワタの栽培

面積は 3,015 万 ha であり、上位国を挙げるとインドが 1,026 万 ha、中国が 53030 

万 ha、米国が 305 万 ha、パキスタンが 300 万 ha となっている (USDA-FAS, 

2010)。 

 

摘採した実綿には種子がついており、これを繰綿機にかけて分離した綿毛 

(lint) を綿花あるいは原綿と呼んでいる。綿花は綿糸・綿織物などの製綿用、あ35 

るいは綿火薬や充填用などに用いられる。実綿から綿毛を分離した残りが種子 
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(綿実) で、その表面につく平均 3~5mm の短い繊維 (短毛又は地毛) を脱リンタ

ー機でかき取ったものをリンターと呼ぶ。リンターは搾油工場で副産物として

生産され、人造繊維や綿火薬の原料とされ、やや長いものは太糸の原料ともさ

れる。リンターをとった種子 (綿実) は 17~23%の油分を含み、これを圧搾する

か溶媒で抽出するかして種子油(綿実油)が得られる。種子 (綿実) 1t から約5 

130kg の種子油 (綿実油) が得られ、食用油のほかマーガリンや石鹸の原料など

として用いられる。搾油後の種子粕 (綿実粕) は精製して主に飼料や肥料として

用いられる (原田, 1981)。 

 

2010 年のわが国における種子 (綿実) の輸入量は 11 万 5,465 トンであり、そ10 

のうち約 64%がオーストラリア、約 35%が米国、約 0.6%がギリシャから輸入

されている (財務省, 2010) 。これら全ての綿実は搾油用として用いられている 

(農林水産省, 2011)。 

 

(3) 生理学的及び生態学的特性 15 

 

イ 基本的特性 

 

ワタは種子繁殖する多年生のアオイ科作物で、草丈は 1.0~2.0m に伸び、発育

枝と結果枝を生ずる (OECD, 2008)。葉は主茎あるいは枝の軸にらせん状に交互20 

につき、各結果枝は 6~8 個の花芽を付ける (OECD, 2008)。ワタは、基本的には

自家受粉であるが、虫媒(例：蜂)による他家受粉も可能であることが知られて

いる。ワタの花粉は比較的重く、粘性があることから風により飛散する可能性

は尐ない(OECD, 2008)。 

 25 

なお、栽培条件下では一年生農作物として栽培され、草丈に関しては 1~1.5m

程度に抑制される(OECD, 2008)。 

 

ロ 生息又は生育可能な環境の条件 

 30 

ワタに最適な気温は 30~35C である (OECD, 2008)。ワタは通常年降水量

1,000~1,500mm ぐらいのところでつくられるが、灌漑ができれば、降雤は尐な

いほうがよい (原田, 1981)。着蕾期及び開花期に多雤、日照不足、干ばつなどが

起こると落蕾や落さくが増加する (平野, 1987)。ワタの栽培は主にオーストラ

リアやアルゼンチン北部などの北緯 37 度から南緯 32 度の間で行われている35 

が、中央アジアや中国など北緯 43~45 度に至る地域でも栽培されている 
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(OECD, 2008)。ワタは様々な土壌で栽培されているが、生育に最適なのは有機

質が多くて水分保持力が高く、水はけの良い耕作地である (OECD, 2008)。 

 

ハ 捕食性又は寄生性 

 5 

－ 

 

ニ 繁殖又は増殖の様式 

 

① 種子の脱粒性、散布様式、休眠性及び寿命 10 

 

ワタのさくは 3~5 室で構成されている(OECD, 2008)。ワタの完熟したさくは

さく皮が裂けて開じょするが、種子は綿毛に覆われているために脱粒性は低い 

(Llewellyn and Fitt, 1996)。また、種子の休眠期間は 2~3 ヶ月である (OECD, 

2008) 15 

 

② 栄養繁殖の様式並びに自然条件において植物体を再生しうる組織又は器

官からの出芽特性 

 

ワタは塊茎や地下茎などによる栄養繁殖を行わず、種子繁殖する。自然条件20 

下において植物体を再生しうる組織又は器官からの出芽特性があるという報告

はこれまでのところない。 

 

③ 自殖性、他殖性の程度、自家不和合性の有無、近縁野生種との交雑性及

びアポミクシスを生じる特性を有する場合はその程度 25 

 

ワタの受粉様式に関しては、基本的には自家受粉である  (Niles and Feaster, 

1984)。虫媒による他家受粉も可能であることが知られており、その際の他家受

精率は 5~30%であったと報告されている (Kerkhoven and Mutsaers, 2003)。 

 なお、わが国においてワタと交雑可能な近縁野生種は知られていない。 30 

 

④ 花粉の生産量、稔性、形状、媒介方法、飛散距離及び寿命 

 

ワタ属の花粉の生産量は 1 花当たりおよそ 4 万 5,000 粒である (McGregor, 

1976)。花粉は直径 101 µm、刺状突起の長さは 12.1 µm、刺状突起の密度は35 

1 µm
2当たり 8.3 x 10

-3 本である (Kakani et al., 1999) 。 
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ホ 病原性 

 

― 

 5 

ヘ 有害物質の産生性 

 

ワタには、ゴシポールと呼ばれるテルペノイド物質が含まれており、種子を

含む全植物組織の分泌腺に存在する(OGTR, 2008)。ゴシポールは哺乳動物の腹

腔内臓器や肺に炎症を起こし、実験動物においては呼吸困難、麻痺を起こす毒10 

性物質として知られている (生化学辞典, 2007)。 

 

また、ワタにはジヒドロステルクリン酸、ステルクリン酸、マルバリン酸な

どのシクロプロペン脂肪酸 (CPFA) が含まれており、種子の総脂質中のおよそ

0.5~1.0%を占める (OECD, 2008)。本物質は鶏において卵黄の変色及びふ化率の15 

低下などの有害な影響を及ぼすとされているが、ゴシポール及びシクロプロペ

ン脂肪酸はともに搾油工程において著しく減尐する (OECD, 2009; OECD, 2008)。 

  

 なお、わが国において運搬の際にこぼれ落ちたワタが自生化したという報告

はされていない。 20 

 

ト その他の情報 

 

― 

 25 

2 遺伝子組換え生物等の調製等に関する情報 

 

(1) 供与核酸に関する情報 

 

モンサント・カンパニーは、除草剤ジカンバ及び除草剤グルホシネート30 

に対する耐性が付与された除草剤ジカンバ及びグルホシネート耐性ワタ(改

変 dmo, bar, Gossypium hirsutum L.) (MON88701, OECD UI : MON-887Ø1-3) (以

下、「本組換えワタ」という。) を作出した。 

 

イ 構成及び構成要素の由来 35 
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本組換えワタの作出に用いられた供与核酸の構成及び構成要素の由来は図 

1 (p10)及び表 1 (p11~13)に示した。 

 

本組換えワタには Stenotrophomonas maltophilia DI-6 株由来の dmo 遺伝子と

Streptomyces hygroscopicus 由来の bar 遺伝子が導入されている。 5 

 

本組換えワタに導入された dmo 遺伝子から発現するジカンバモノオキシゲ

ナーゼ (dicamba mono-oxygenase: 以下、「DMO」とする。) のアミノ酸配列は、

S. maltophilia DI-6 株由来の野生型 DMO 蛋白質のアミノ酸配列と比較して、

CTP2 の切断を容易にする目的で N 末端配列から a
1番目のメチオニンの直後に10 

ロイシンが挿入されている。よって、本組換えワタに導入された dmo 遺伝子を

「改変 dmo 遺伝子」とし、発現する蛋白質を「改変 MON88701 DMO 蛋白質」

とする。なお、改変 MON88701 DMO 蛋白質には N 末端側に葉緑体輸送ペプチ

ド (chloroplast transit peptide、CTP2) 蛋白質由来の 9 アミノ酸が結合している。 

 15 

本組換えワタに導入された bar 遺伝子から発現する PAT (phosphinothricin N-

acetyltransferase) 蛋白質のアミノ酸配列は、S. hygroscopicus 由来の野生型 PAT 

蛋白質 (以下、「PAT (bar) 蛋白質」とする。) と同一のものである。 

 

本組換えワタにおいて発現する改変 MON88701 DMO 蛋白質と PAT (bar) 蛋20 

白質の推定アミノ酸配列は別添資料 1 に示した。 

 

ロ 構成要素の機能 

 

① 目的遺伝子、発現調節領域、局在化シグナル、選抜マーカーその他の供25 

与核酸の構成要素それぞれの機能 

 

本組換えワタの作出に用いられた供与核酸の機能は表 1 (p11~13) に示した。 

 

  30 

                                                 
1
 社外秘につき非開示 
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図 1 PV-GHHT6997 のプラスミドマップ2
 

 

                                                 
2本図に記載された情報に係る権利及び内容の責任は日本モンサント株式会社に帰属する 

CS- 
改変 dmo 

9,379 bp 
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表 1 供与核酸の構成並びに構成要素の由来及び機能3
 

構成要素 由来及び機能  

T-DNA 

B 注 1
-Right Border 

Region 

Agrobacterium tumefaciens 由来の DNA 領域で、T-

DNA を伝達する際に利用される右側境界配列を含

む配列 (Depicker et al., 1982; Zambryski et al., 

1982) 。 

Intervening Sequence DNA クローニングの際に利用された配列。 

P 注 2
-PClSV 

Peanut chlorotic streak caulimovirus (PC1SV) の全ゲノ

ムの転写によって生じる完全長転写物 (Full-Length 

Transcript, FLt) の転写を誘導するプロモーターで、

植物細胞内での恒常的な転写を誘導する(Maiti and 

Shepherd, 1998)。 

Intervening Sequence DNA クローニングの際に利用された配列。 

L 注 3
-TEV 

Tobacco Etch virus (TEV) 由来の 5' 末端非翻訳領域 

(Niepel and Gallie, 1999) 。遺伝子発現の調節に関与

する。 

Intervening Sequence DNA クローニングの際に利用された配列。 

TS 注 4
-CTP2 

Arabidopsis thaliana (シロイヌナズナ) の 5-エノール

ピルビルシキミ酸-3-リン酸合成酵素  (EPSPS) 遺伝

子 (ShkG)の葉緑体輸送ペプチドをコードする配列

(Herrmann, 1995; Klee et al., 1987) 。改変 dmo 蛋白質

を葉緑体へと輸送する。 

CS 注 5
-改変 dmo 

ジカンバ耐性を付与する S. maltophilia 由来のジカ

ンバモノオキシゲナーゼ (DMO) のコード配列

(Herman et al., 2005; Wang et al., 1997)。 

Intervening Sequence DNA クローニングの際に利用された配列。 

T 注 6
-E6 

Gossypium barbadense (ピマワタ) の初期繊維形成に

関わる繊維蛋白質をコードする E6 遺伝子に由来す

る 3' 末端非翻訳領域 (John, 1996) 。mRNA のポリア

デニル化を誘導する。 

Intervening Sequence DNA クローニングの際に利用された配列。 

P-e35S 

2 重エンハンサーを持つ (Kay et al., 1987) 、カリフ

ラワーモザイクウイルス (CaMV) のプロモーター 

(Odell et al., 1985) 。植物細胞で恒常的に転写を誘導

する。  

  

                                                 
3本表に記載された情報に係る権利及び内容の責任は日本モンサント株式会社に帰属する 
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表 1 (つづき) 供与核酸の構成並びに構成要素の由来及び機能 

構成要素 由来及び機能  

T-DNA 

Intervening Sequence DNA クローニングの際に利用された配列。 

L-Hsp70 

Petunia hybrida (ペチュニア) の熱ショック蛋白質

70 (HSP70) をコードする DnaK 遺伝子に由来する 5' 

末端非翻訳領域 (Rensing and Maier, 1994; Winter et 

al., 1988) 。遺伝子発現の調節に関与する。 

Intervening Sequence DNA クローニングの際に利用された配列。 

CS-bar 

Streptomyces hygroscopicusに由来するホスフィノト

リシン・アセチルトランスフェラーゼ (PAT蛋白質) 

をコードする遺伝子 (Thompson et al., 1987) を含む

配列。除草剤グルホシネートへの耐性を付与す

る。 

Intervening Sequence DNA クローニングの際に利用された配列。 

T-nos 

Agrobacterium tumefaciens T-DNA 由来のノパリン合

成酵素 (nos) 遺伝子の 3' 末端非翻訳領域で、ポリア

デニル化を誘導する (Bevan et al., 1983; Fraley et al., 

1983) 。 

Intervening Sequence DNA クローニングの際に利用された配列。 

B-Left Border Region 

A. tumefaciens 由来の DNA 領域で、T-DNA を伝達

する際に利用される左側境界配列を含む (Barker et 

al., 1983) 。 

プラスミド外側骨格配列 (本組換えワタには存在しない) 

Intervening Sequence DNA クローニングの際に利用された配列。 

OR 注 7
-ori V 

広宿主域プラスミド RK2 に由来する複製開始領

域。Agrobacterium 中においてベクターに自律増殖

能を付与する (Stalker et al., 1981) 。 

Intervening Sequence DNA クローニングの際に利用された配列。 

CS-rop 

ColE1 プラスミドに由来するプライマー蛋白質のリ

プレッサーのコード配列。Escherichia coli 中におい

てプラスミドのコピー数を維持する (Giza and 

Huang, 1989) 。 

Intervening Sequence DNA クローニングの際に利用された配列。 

OR-ori-pBR322 
pBR322 由来の複製開始領域。E. coli 中においてベ

クターに自律増殖能を付与する (Sutcliffe, 1979) 。 
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表 1 (つづき) 供与核酸の構成並びに構成要素の由来及び機能 

構成要素 由来及び機能  

プラスミド外側骨格配列(本組換えワタには存在しない) 

Intervening Sequence DNA クローニングの際に利用された配列。 

aadA 

トランスポゾン Tn7 由来の 3′′ (9)-O-ヌクレオチジ

ルトランスフェラーゼ (アミノグリコシド改変酵

素) の細菌プロモーター及びコード配列並びに 3' 末

端非翻訳領域  (Fling et al., 1985) 。スペクチノマイ

シン及びストレプトマイシン耐性を付与する。 

Intervening Sequence DNA クローニングの際に利用された配列。 

注 1
B - Border (境界配列) 

注 2
P - Promoter (プロモーター) 

注 3
L - Leader (リーダー配列) 

注 4
TS - Targeting Sequence (ターゲティング配列) 

注 5
CS - Coding Sequence (コード配列) 

注 6
T - Transcription Termination Sequence (転写終結配列) 

注 7
OR -

 
Origin of Replication (複製開始領域) 
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② 目的遺伝子及び選抜マーカーの発現により産生される蛋白質の機能及び

当該蛋白質がアレルギー性を有することが明らかとなっている蛋白質と

相同性を有する場合はその旨 

 5 

【改変 MON88701 DMO 蛋白質】 

 

本組換えワタは、S. maltophilia 由来の改変dmo遺伝子が導入されており、

改変MON88701 DMO蛋白質を発現している。改変MON88701 DMO蛋白質は、

本組換えワタに除草剤ジカンバ (3,6-dichloro-2-methoxybenzoic acid: 3,6-ジク10 

ロロ-2-メトキシ安息香酸)耐性を付与している。S. maltophilia は湿潤環境や

土壌及び植物に偏在するグラム陰性細菌であり(Denton and Kerr, 1998)、DI-6

株は土壌より単離された (Krueger et al., 1989)。 

 

DMO はジカンバから除草活性のない DCSA (3, 6-dichlorosalicylic acid; 3,6-15 

ジクロロサリチル酸) とホルムアルデヒド (HCHO) への脱メチル反応を触媒

する酵素で (Chakraborty et al., 2005)、この働きにより植物にジカンバ耐性を

付与する (図 2, p15)。実際に、dmo 遺伝子の導入によりダイズ、トマト、シ

ロイヌナズナ並びにタバコに対し除草剤ジカンバ耐性が付与されたことが報

告されている (Behrens et al., 2007) 。 20 

 

DMO は Rieske 型非ヘム鉄オキシゲナーゼ  (Rieske-type non-heme iron 

oxygenase) の一種であり、還元酵素、フェレドキシンとともに三成分酸化還

元系を構成する。これら 3 つの蛋白質は他の多くのオキシゲナーゼと同様に

酸化還元系において共役的に働き、ニコチンアミド・アデニン・ジヌクレオ25 

チド (NADH) から酸素へ電子を運び、電子アクセプター基質 (この場合は除

草剤ジカンバ) の脱メチル反応を触媒する (Chakraborty et al., 2005) 。この酸

化還元系を図 2 (p15) に示した。 

 

  30 
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図 2 DMO の三成分酸化還元系4
 

図は NADH から DMO までの電子伝達系であり、ジカンバの脱メチル反応により DCSA が

生成される 5 

 

DMO の結晶構造は、C 末端側にヒスチジンタグが付加された DMO
5を用

いて解析されている (D'Ordine et al., 2009; Dumitru et al., 2009) 。DMO の結晶

構造は 3 つの DMO 単量体からなる三量体であることが明らかとなっている 

(図 3, p16) 。それぞれの単量体は Rieske [2Fe-2S]クラスターを含む Rieske 10 

[2Fe-2S] クラスタードメインと非ヘム鉄センターを含む非ヘム鉄センタード

メインを有している (D'Ordine et al., 2009; Dumitru et al., 2009) 。これらのドメ

インは全ての Rieske 型モノオキシゲナーゼに共通して存在し、電子伝達に関

与する主要なドメインであることが知られている (Ferraro et al., 2005) 。 

NADH から運ばれた電子は、内在性の還元酵素とフェレドキシンを介し15 

て末端 DMO へ伝達される (図 2, p15) 。この電子が酸素を還元的に活性化し、

ジカンバの脱メチル反応を触媒する。電子輸送は隣接する単量体の間で起こ

るため、DMO は単量体同士の間隔と配置が正しくなるよう三量体を形成す

る必要がある  (D'Ordine et al., 2009) 。単量体内では Rieske [2Fe-2S] クラスタ

ードメインと非ヘム鉄センタードメインの距離が離れているため、電子伝達20 

が起こらない (D'Ordine et al., 2009; Dumitru et al., 2009) 。  

                                                 
4本図に記載された情報に係る権利及び内容の責任は日本モンサント株式会社に帰属する 
5
 結晶構造解析に供試されたDMOは、C末端側にヒスチジンタグが付加されていること、及び
クローニングの過程で制限酵素切断部位を挿入したためにN末端側から2番目の位置にアラニン
が挿入されていることを除けば、野生型DMOと同じ配列である。 
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図 3 DMO の結晶構造6
 

 

DMO の結晶構造かつ活性型である三量体の模式図 (D'Ordine et al., 2009) 。非ヘム鉄センターを5 

含む非ヘム鉄センタードメイン、N 末端と C 末端、Rieske [2Fe-2S] クラスターを含む Rieske 

[2Fe-2S] クラスタードメインなどの特徴的な構造を単量体 A に記した。単量体 A と単量体 C が

形成する触媒部位は青い丸で囲っている。また、単量体 C の Rieske [2Fe-2S] クラスターも矢印

で記した。電子移動は隣接する単量体間で起こるため、単量体 C の Rieske [2Fe-2S] クラスター

ドメインと単量体 A の非ヘム鉄センタードメインとの間で電子移動が起こる。赤い点線は、隣10 

接している非ヘム鉄センタードメインと Rieske [2Fe-2S] クラスタードメインのサブユニット間

で電子移動が起こる接合部分を表しており、単量体同士の境界線上を示している。なお、結晶

構造解析に供試された DMO は、野生型 DMO や MON88701DMO 蛋白質ではなく、C 末端側に

ヒスチジンタグが付加されており、N 末端側から 2 番目の位置にアラニンが挿入されている (ア

ミノ酸配列の改変については図 4, p20 を参照)。 15 

 

  

                                                 
6本図に記載された情報に係る権利及び内容の責任は日本モンサント株式会社に帰属する 

単量体 A 

Rieske [2Fe-2S]クラスター 

非ヘム鉄センター 

C N 

触媒部位 

Rieske [2Fe-2S]クラスター 

単量体 C 

単量体 B 

Position 2 

(単量体の N 末端側) 
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前述 (p15) したように、本組換えワタが除草剤ジカンバに対して耐性を持

つためには、本組換えワタ内で発現する改変 MON88701 DMO 蛋白質が本組

換えワタ内で三量体を形成する必要がある。本組換えワタが除草剤ジカンバ

に対する耐性を持つこと、及び大腸菌から産生・精製された改変 MON 

88701 DMO 蛋白質にジカンバに対する脱メチル化酵素活性が確認されてい5 

ることから、本組換えワタ内においても DMO 三量体が形成され、機能して

いると考えられた。 

 

改変 MON88701 DMO 蛋白質が、既知のアレルゲンと機能上重要なアミノ

酸配列を共有するかどうか、アレルゲンデータベース(AD_2011
7
)を用いて10 

FASTA 型アルゴリズム及び 8 つの連続するアミノ酸による相同性検索を行

ったが、既知アレルゲンと構造的に類似性のある配列は認められなかった。 

 

【PAT(bar)蛋白質】 

 15 

本組換えワタには、Streptomyces hygroscopicus 由来の bar 遺伝子が導入さ

れており、ホスフィノトリシン N-アセチルトランスフェラーゼ (PAT) 蛋白

質を発現する。PAT (bar)蛋白質は除草剤グルホシネート  (2-amino-4-

(hydroxymethylphosphinyl) butanoic acid) への耐性を付与する (Thompson et al., 

1987) 。 20 

グルホシネートは、グルタミン合成酵素と結合することにより除草活性を

発揮する。グルタミン合成酵素は光呼吸により生成されたアンモニアを植物

に同化させる主要酵素である。グルホシネートがグルタミン合成酵素と結合

することにより、グルタミン合成酵素が阻害されて、植物体内にアンモニア

の毒性が蓄積し、枯死する  (Manderscheid and Wild, 1986; Wild and 25 

Manderscheid, 1984)。 

 

本組換えワタから産生される PAT (bar) 蛋白質はグルホシネートをアセチ

ル化するアセチルトランスフェラーゼである。グルホシネートは、この酵素

の働きでアセチル化されると、除草活性のない N-アセチルグルホシネート30 

となる。N-アセチルグルホシネートはグルタミン合成酵素と結合できないた

め、光呼吸を阻害せず、アンモニア蓄積が回避される。本組換えワタは、

PAT (bar) 蛋白質の産生により、除草剤グルホシネートが散布されても植物

                                                 
7
 FARRP (Food Allergy Research and Resource Program) Allergen Online database (FARRP, 2011) に
登録されている配列からなるデータベースで、2010年12月の時点で、1,491件のアミノ酸配列が
含まれる。 
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は枯死しない。 

 

PAT (bar) 蛋白質が、既知のアレルゲンと機能上重要なアミノ酸配列を共

有するかどうか、アレルゲンデータベース (AD_2011)
8を用いて FASTA 型ア

ルゴリズム及び 8 つの連続するアミノ酸による相同性検索を行ったが、既知5 

アレルゲンと構造的に類似性のある配列は認められなかった。 

 

③ 宿主の持つ代謝系を変化させる場合はその内容 

 

改変 MON88701 DMO 蛋白質及び PAT(bar)蛋白質が発現することにより宿主10 

の持つ代謝系が変化するかを検討した。 

 

【改変 MON88701 DMO 蛋白質】 

 

一般的に酵素の基質特異性は、酵素触媒反応に必要な構造の有無によって定15 

まる。DMO のジカンバへの特異性は触媒部位で起こる特定の相互作用による

ものである(D'Ordine et al., 2009; Dumitru et al., 2009)。DMO によるジカンバの代

謝の結晶構造解析の結果によると、ジカンバのカルボキシル基と塩素原子が

DMO の触媒部位に位置するアミノ酸と作用する (Dumitru et al., 2009)。カルボ

キシル基は DMO の触媒部位において、アミノ酸と 6 つの水素結合を形成して20 

いる。この水素結合は、酵素と基質の結合に重要な役割を果たしている。一方、

塩素原子は基質を正しい位置に安定させる役割を持つ。これらの相互作用は

DMO 結晶解析において DMO の触媒部位にジカンバが存在するときに確認され

ている。したがって、ジカンバのベンゼン環だけでなく、これらの化学基も、

触媒作用に必要な基質の正しい配置に非常に重要な役割を果たすことが示され25 

ている (D'Ordine et al., 2009; Dumitru et al., 2009)。なお、D'Ordine et al. (2009) 及

び Dumitru et al. (2009) によって解析された DMO は、野生型 DMO 蛋白質の N

末端側から 2 番目にアラニンが挿入され、C 末端側にヒスチジンタグが付加さ

れたものである (以下、「C 末端 his-DMO 蛋白質」とする。) (図 4, p20)。 

 30 

上述の DMO の触媒部位に関する研究から、構造的にジカンバに類似した化

合物 (メトキシ基を含むフェニルカルボン酸) は DMO の基質となる可能性があ

る。改変 MON88701 DMO 蛋白質の基質特異性の確認のため、米国において、

                                                 
8
 FARRP (Food Allergy Research and Resource Program) Allergen Online database (FARRP, 2011) に
登録されている配列からなるデータベースで、2010年12月の時点で、1,491件のアミノ酸配列が
含まれる。 
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1) 各種除草剤と DMO 蛋白質との基質反応性試験 (試験 A) 、及び 2) ワタ内在性

化合物と DMO 蛋白質との基質反応性試験 (試験 B) を行った。 

 

なお、試験ごとに供試材料が異なることから、まず以下の I で供試材料につ

いて記述した。次に II では試験結果の概要について記載し、 III では改変5 

MON88701 DMO 蛋白質の基質特異性、及び改変 MON88701 DMO 蛋白質が発

現することにより宿主の持つ代謝系が変化するかどうかについて考察した。 
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I. 供試材料について 

 

試験 A (in vivo) には本組換えワタと対照の非組換えワタ Coker130 を供試した。

試験 B (in vitro) に供試した DMO 蛋白質 (以下、「N 末端 his-野生型 DMO 蛋白

質」とする。) は、S. maltophilia DI-6 株由来の野生型 DMO 蛋白質 (図 4, p20) の5 

N 末端側にヒスチジンタグが付加されたものである (図 4, p20)。したがって、in 

vitro の試験に供試した DMO 蛋白質と、本組換えワタ中で発現している改変

DMO 蛋白質との違いは、ヒスチジンタグの有無と、アミノ酸配列の N 末端側

から a
9番目のロイシンの有無のみである (図 4, p20)。a

10番目のアミノ酸やヒス

チジンタグの位置は DMO の触媒部位から立体構造的に離れており、またヒス10 

チジンタグは一般的に蛋白質の構造には影響しないといわれていることから 

(Carson et al., 2007)、これらのアミノ酸配列の違いは DMO の基質特異性や in 

vitro での試験結果には影響しないと考えられた。なお、試験 B には、基質特異

性の解析に用いた DMO 蛋白質と同様の特異性を改変 MON88701 DMO 蛋白質

が持つかを評価するために、大腸菌で産生・精製した改変 MON88701 DMO 蛋15 

白質も供試した。 

 

 

【社外秘につき非開示】 

 20 

 

 

図 4 野生型 DMO 蛋白質、改変 MON88701 DMO 蛋白質、試験 A~B に供試

した DMO 蛋白質におけるアミノ酸配列の比較 

 25 

 

 

【社外秘につき非開示】 

 

 30 

  

                                                 
9社外秘につき非開示 

10社外秘につき非開示 
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II.  試験の結果 

II-1. 各種除草剤と DMO 蛋白質との基質反応性試験 (試験 A) 

A. 各種除草剤散布試験 (in vivo)  

本組換えワタ及び対照の非組換えワタ品種 Coker130 を供試し、作用機作の

異なる 8 グループ 10 種の除草剤の散布試験を行った (表 2，p23)。米国の温室5 

において栽培した発芽前又は 2 葉期~5 葉期のワタ各系統 10 個体に対し、各除

草剤を 2 段階の散布薬量で散布し、散布後 20 日目から 22 日目の間に除草剤に

よる傷害程度を調査して除草剤耐性を評価した。 

その結果、本組換えワタは供試した除草剤 10 種 のうち、除草剤ジカンバに

対し強い耐性を示した (別添資料 2 の Table 2, p6; 表 2, p23)。それ以外の除草剤10 

に対しては、本組換えワタと対照の非組換えワタとの間で除草剤による傷害程

度に差は認められなかった。 

 

なお、本組換えワタと同じく S. maltophilia に由来する改変 dmo 遺伝子を導入

した除草剤ジカンバ耐性ダイズ(MON87708 系統)は、ジカンバと同じ人工オー15 

キシン型除草剤である 2,4 ジクロロフェノキシ酢酸 (2,4-D)、2-メチル-4-クロロ

フェノキシ酢酸 (MCPA) 及び 2,4-ジクロロフェノキシ酪酸 (2,4-DB) (表 2, p23)に

対して弱い耐性を示したが、本組換えワタは 2,4-D、MCPA 及び 2,4-DB に対し

て耐性を示さなかった (別添資料 2 の Table 2, p6)。これは、ワタはダイズより

も 2,4-D の代謝能が低く、そのため 2,4-D に対する感受性が高い(Chkanikov et al., 20 

1975; Chkanikov et al., 1976; Staten, 1946) ことが理由であると考えられた。 

ジカンバ耐性ダイズ MON87708 系統が 2,4-D、MCPA 及び 2,4-DB に対して

弱い耐性を示した理由は、DMO 蛋白質がこれらの除草剤成分を代謝したから

ではなく、これらの除草剤成分の一部が DMO 蛋白質に結合することで植物体

に作用する除草剤の有効成分が減尐したためであると考えられた。本組換えワ25 

タ中で発現する改変 MON88701 DMO 蛋白質の触媒部位の構造及びアミノ酸配

列はジカンバ耐性ダイズ MON87708 系統中で発現する改変 DMO 蛋白質の触媒

部位のものと同一であることから、 2,4-D、MCPA 及び 2,4-DB は改変

MON88701 DMO 蛋白質にも結合すると考えられた。しかしながら、ワタはダ

イズよりも 2,4-D に対して感受性が高いため、植物体に作用する除草剤の有効30 

成分が DMO 蛋白質に結合することにより減尐しても傷害程度に差が見られな

かったと考えられた。 
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II-2. ワタ内在性化合物と DMO 蛋白質との基質反応性試験 (試験 B) 

B. ワタ内在性化合物の DMO による代謝試験 (in vitro) 

上述 (p18) したように、DMO の基質になり得る化合物は構造的にジカンバに

類似した化合物 (メトキシ基を含むフェニルカルボン酸) のみであると考えられ

た。よって、ワタ内在性化合物のうち構造的にジカンバに類似し、かつメトキ5 

シ及びフェニルカルボキシル部分を有する化合物として特定することができた

5 種 (o-アニス酸、バニリン酸、シリング酸、フェルラ酸及びシナピン酸) を供

試し、DMO 蛋白質による代謝試験を行った (別添資料 3 の Figure 1, p4;図 5, 

p22)。 

 10 

 

 

図 5 DMO を用いて in vitro で供試したジカンバ及び潜在的な内在性基質11
 

赤い矢印は DMO により取り除かれるメチル基を示す。 

 15 

上記の内在性化合物をそれぞれ N 末端 his-野生型 DMO 蛋白質を含む反応溶

液と N 末端 his-野生型 DMO 蛋白質を含まない反応溶液に添加してインキュベ

ートした後、反応溶液の LC/UV 分析及び LC/MS 分析を行い、DMO 蛋白質に

より、添加した化合物が減尐するか、又は添加した化合物から他の化合物が生

成されるかどうかを調査した。その結果、いずれの分析においてもジカンバは20 

減尐したが 5 種の内在性化合物の減尐は見られず、その他の化合物も検出され

なかった (別添資料 3 の Figure 3~5, p10~12)。 

なお、大腸菌から産生・精製した改変 MON88701DMO 蛋白質を、最もジカ

ンバと構造的類似性を有する内在性化合物である o-アニス酸と反応させた。そ

の結果、o-アニス酸は改変 MON88701 DMO 蛋白質により代謝されなかった (別25 

添資料 4 の Figure 3, p9)。また、供試された DMO 蛋白質におけるアミノ酸配列

のわずかな違いは、改変部位が DMO の触媒部位から離れているため、基質特

異性に影響しないと考えられた (図 3, p16) 。 

以上の結果から、改変 MON88701DMO 蛋白質がワタ内在性化合物を代謝し、

新たな代謝産物を産生することはないと考えられた。 30 

                                                 
11本図に記載された情報に係る権利及び内容の責任は日本モンサント株式会社に帰属する 
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III. 改変 MON88701 DMO 蛋白質の基質特異性及び改変 MON88701DMO 蛋白

質の宿主の持つ代謝系への影響の考察 

 

以上の各種除草剤と改変 MON88701 DMO 蛋白質との基質反応性試験 (試験5 

A)、及びワタ内在性化合物と DMO 蛋白質及び改変 MON88701 DMO 蛋白質と

の基質反応性試験 (試験 B) の結果から、改変 MON88701DMO 蛋白質が除草剤

ジカンバ以外の化合物を代謝し、宿主であるワタの代謝系に何らかの影響を及

ぼす可能性は極めて低いと考えられた。 

 10 

 

表 2 本組換えワタに対する各種除草剤散布試験に供試した除草剤12
 

除草剤活性成分 除草剤の種類 (作用機作)
1
 

ジカンバ フェノキシカルボン酸系 (人工オーキシン) 

2,4-D フェノキシカルボン酸系 (人工オーキシン) 

2,4-DB フェノキシカルボン酸系 (人工オーキシン) 

アセトクロール クロロアセトアミド系 (超長鎖脂肪酸合成阻害) 

アトラジン トリアジン系 (光化学系 II阻害) 

オキシフルオルフェン 
ジフェニルエーテル系  

(プロトポルフィリノーゲンオキシダーゼ阻害) 

ハロスルフロン スルホニルウレア系 (アセト乳酸合成酵素阻害) 

トリフルラリン ジニトロアニリン系 (紡錘体微小管形成阻害) 

パラコート ビピリジリウム系 (光化学系 I電子転換) 

グリホサート 

グリシン系  

(5-エノールピルビルシキミ酸-3-リン酸合成酵素阻害) 
1
(HRAC, 2009) 

http://www.hracglobal.com/Publications/ClassificationofHerbicideModeofAction/tabid/222/Default.aspx 

 15 

  

                                                 
12本表に記載された情報に係る権利及び内容の責任は日本モンサント株式会社に帰属する 

http://www.hracglobal.com/Publications/ClassificationofHerbicideModeofAction/tabid/222/Default.aspx
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【PAT (bar) 蛋白質】 

 

 PAT (bar) 蛋白質は、アセチル CoA 存在下において、グルホシネートに

高い特異性を示す。グルホシネートは L-アミノ酸に分類されるが、PAT 

(bar) 蛋白質が他の L-アミノ酸をアセチル化することはない。また、高濃度5 

の各種アミノ酸の存在下においても、PAT (bar) 蛋白質によるグルホシネー

トのアセチル化が阻害されないことが競合アッセイにおいて示された。さら

に、グルホシネートの類似体である L-グルタミン酸の存在下においても、

PAT (bar) 蛋白質によるグルホシネートのアセチル化が阻害されないことが

報告されている (Wehrmann et al., 1996) 。これらのことから PAT (bar) 蛋白質10 

はグルホシネートに対して高い基質特異性を有し、宿主の代謝系に影響を及

ぼすことはないと考えられる。 

 

【改変 MON88701 DMO 蛋白質＋PAT (bar) 蛋白質】 

 15 

本組換えワタには、改変 MON88701 DMO 蛋白質及び PAT (bar) 蛋白質が

存在する。上述したように、これら蛋白質に触媒される化学反応は大きく異

なる。さらに、それぞれの化学反応の基質及び代謝物は全く違うものである。

したがって、改変 MON88701 DMO 蛋白質と PAT (bar) 蛋白質が、植物体内

において相互に影響する可能性はないと考えられる (図 6, p25)。 20 
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＜ジカンバ不活性化＞ 

 

 

 

＜グルホシネート不活性化＞ 5 

 

 

 

図 6 改変 DMO 蛋白質及び PAT (bar) 蛋白質の基質と代謝物13
 

 10 

 

以上、それぞれの酵素反応が異なること、それぞれの基質の構造が全く異

なることから、本組換えワタで発現している改変 MON88701 DMO 蛋白質及

び PAT (bar) 蛋白質が植物体において相互に影響するとは考えにくい。 

 15 

(2) ベクターに関する情報 

 

イ 名称及び由来 

 

本組換えワタの作出に用いられたベクターPV-GHHT6997 は、E. coli 由来の20 

プラスミド pBR322 (Sutcliffe, 1979) などをもとに構築された。 

 

                                                 
13本図に記載された情報に係る権利及び内容の責任は日本モンサント株式会社に帰属する 
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ロ 特性 

 

① ベクターの塩基数及び塩基配列 

 

本組換えワタの作出に用いられた PV-GHHT6997 の全塩基数は 9,379bp で5 

ある。 

 

② 特定の機能を有する塩基配列がある場合は、その機能 

 

E. coli における構築ベクターの選抜マーカー遺伝子として、スペクチノマ10 

イシンやストレプトマイシンに対する耐性を付与する E. coli のトランスポゾ

ン Tn7 に由来する aadA 遺伝子が T-DNA 領域外に存在している。 

 

③ ベクターの感染性の有無及び感染性を有する場合はその宿主域に関する

情報 15 

 

本ベクターの感染性は知られていない。 

 

(3) 遺伝子組換え生物等の調製方法 

 20 

イ 宿主内に移入された核酸全体の構成 

 

宿主内に移入された本プラスミド・ベクターの構成要素は表 1 (p11~13)に

記載した。また、ベクター内での供与核酸の構成要素の位置と制限酵素によ

る切断部位に関しては、図 1(p10)に示した。 25 

 

ロ 宿主内に移入された核酸の移入方法 

 

プラスミド・ベクターPVGHHT6997 の T-DNA 領域をアグロバクテリウム

法によって、非組換えワタ品種 Coker 130 の胚軸に導入した。 30 

 

ハ 遺伝子組換え生物等の育成の経過 

 

① 核酸が移入された細胞の選抜の方法 

 35 

非組換えワタ品種 Coker130 の胚軸から採取した分裂組織とプラスミド・ベ
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クターPV-GHHT6997 を含む A. tumefaciens ABI 株を共置培養した後、除草剤

グルホシネートを含有する培地により形質転換された細胞の選抜を行った。 

 

② 核酸の移入方法がアグロバクテリウム法の場合はアグロバクテリウムの

菌体の残存の有無 5 

 

カルベニシリン及びセフォタキシムを添加した組織培養培地により、形質

転換に用いたアグロバクテリウム菌体は除去されている。なお、本組換えワ

タにアグロバクテリウムが残存していないことは、カルベニシリン及びセフ

ォタキシム無添加の培地に本組換えワタを移した後に、その培地上でアグロ10 

バクテリウムのコロニーが形成されていないことを観察することで確認した。 

 

③ 核酸が移入された細胞から、移入された核酸の複製物の存在状態を確認

した系統、隔離ほ場試験に供した系統その他の生物多様性影響評価に必

要な情報を収集するために用いられた系統までの育成の経過 15 

 

形質転換された再分化個体 (R0) に、除草剤ジカンバ (0.56 kg a.e./ha) 及び

除草剤グルホシネート散布 (0.59 kg a.e./ha) を行い、改変 dmo 遺伝子及び bar

遺伝子を有する個体を選別した。その後、枯死しなかった R0 個体を自殖し、

その後代である R1 世代において 1 コピーの T-DNA 領域 (改変 dmo 遺伝子発20 

現カセット及び bar 遺伝子発現カセット) をホモで有する個体を、TaqMan 

PCR 法を用いて選抜した。そして、優れた表現型と導入遺伝子の存在状態な

どを指標に最終的に本組換えワタを選抜した。 

本組換えワタの育成図を図 7 (p28) に示した。なお、本申請の対象は、R3

世代及び R3 世代から派生する全ての後代交配種である。 25 
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図 7 本組換えワタの育成図 

 

 

 25 

【社外秘につき非開示】 
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(4) 細胞内に移入した核酸の存在状態及び当該核酸による形質発現の安定性 

 

① 移入された核酸の複製物が存在する場所 

 

本組換えワタの T-DNA (改変 dmo 遺伝子発現カセット及び bar 遺伝子発現5 

カセット) が染色体上に存在し、メンデルの法則に従って遺伝しているかを

調べるため、本組換えワタの R1、BC1F1、BC1F2 世代において、T-DNA の

分離比をカイ二乗検定で分析した。 

試験に供試する 3 世代 (R1、BC1F1、BC1F2; 図 7, p28) を作出するために、

まず形質転換された再分化個体(R0)を自殖し、その後代である R1 世代にお10 

いて Real-Time TaqMan PCR 法により T-DNA の分離比を確認した。さらに

R3 世代から T-DNA をホモで有する本組換えワタ 8 個体を、T-DNA を持たな

いワタ系統 DP0949
14と交配して F1 世代を作出した。F1 世代から T-DNA を

ヘテロで有する 15 個体と DP0949 を交配して BC1F1 世代を作出した。

BC1F1 世代において除草剤グルホシネート散布をすることで、T-DNA をヘ15 

テロで有する個体を選抜し、End-Point TaqMan PCR 法により確認した。

BC1F1 世代から T-DNA をヘテロで有する 25 個体を自殖し、BC1F2 世代を作

出した。BC1F2 世代において除草剤グルホシネート散布、End-Point TaqMan 

PCR 法により T-DNA の有無を確認した分離比を用いて、カイ二乗検定を行

った。 20 

カイ二乗検定の結果、分析を行った 3 世代において実測値と期待値の間に

統計学的有意差は認められなかった (表 3~表 4, p30; 別添資料 5 の Table1~2, 

p7)。したがって本組換えワタの T-DNA は染色体上に存在していると考えら

れた。 

                                                 
14

 DP0949: 改変dmo遺伝子発現カセット及びbar遺伝子発現カセットを持たないワタ品種 (除草剤
グリホサート耐性及びチョウ目害虫抵抗性ワタMON 88913 x 15985系統) 
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表 3 本組換えワタの R1 及び BC1F2 世代における T-DNA の分離比15
 

  実測値 
1:2:1 の分離比の期待値 

世代 

供試 

個体数1 

陽性・ホモ 

個体数 

陽性・ヘテロ 

個体数 

陰性・ホモ 

個体数 

陽性・ホモ 

個体数 

陽性・ヘテロ 

個体数 

陰性・ホモ 

個体数 χ
 2
 p値4 

R1
2
 173 33 99 41 43.25 86.50 43.25 4.35 0.114 

BC1F2
3 

118 36 56 26 29.50 59.00 29.50 2.00 0.368 
1 
R1 世代の 173 個体は 1 個体の親世代、BC1F2 世代の 118 個体は 25 個体の親世代から得られた。 

2 実測値は Real-Time TaqMan PCR 法により、T-DNA (改変 dmo 遺伝子発現カセット及び bar 遺伝子発現カセット) の有無を確認。 

3 実測値は End-Point TaqMan PCR 法により、T-DNA (改変 dmo 遺伝子発現カセット及び bar 遺伝子発現カセット) の有無を確認。 

4 上記 2 世代から得られた分離比をカイ二乗検定で分析した (p≤0.05) 。 

 

表 4 本組換えワタの BC1F1 世代における T-DNA の分離比16
 

    

  

 実測値 
1:1 の分離比の期待値 

世代 

供試 

個体数 1 

陽性・ヘテロ 

個体数 

陰性・ホモ 

個体数 

陽性・ヘテロ 

個体数 

陰性・ホモ 

個体数 χ
 2
 p 値 3 

BC1F1
2
 261 123 138 130.50 130.50 0.86 0.353 

1 
BC1F1 世代の 261 個体は 15 個体の親世代から得られた。 

2実測値は除草剤グルホシネート散布 (0.59 kg a.e./ha) 及び End-Point TaqMan PCR 法により、T-DNA (改変 dmo 遺伝子発現カセット及び bar 遺伝子発

現カセット) の有無を確認。 

3 
BC1F1 世代から得られた分離比をカイ二乗検定で分析した (p≤0.05) 。 

                                                 
15本表に記載された情報に係る権利及び内容の責任は日本モンサント株式会社に帰属する 

16本表に記載された情報に係る権利及び内容の責任は日本モンサント株式会社に帰属する 
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② 移入された核酸の複製物のコピー数及び移入された核酸の複製物の複数

世代における伝達の安定性 

 

サザンブロット分析による導入遺伝子の解析の結果、本組換えワタのゲノ5 

ム中 1 ヵ所に 1 コピーの T-DNA 領域が組み込まれており(別添資料 6 の

Figure 4~6, p37~39)、複数世代(R2~R6 世代)にわたり安定して後代に遺伝して

いることが確認された(別添資料 7 の Figure 4, p24)。また、外側骨格は導入さ

れていないことが確認された(別添資料 6 の Figure 7, p40)。 

 10 

③ 染色体上に複数コピーが存在している場合は、それらが隣接しているか

離れているかの別 

 

1 コピーなので該当しない (別添資料 6 の Figure 4~6, p37~39) 

 15 

④ (6) の①において具体的に示される特性について、自然条件の下での個体

間及び世代間での発現の安定性 

 

ウエスタンブロット分析により、本組換えワタの複数世代(R2~R6 世代)に

わたり改変 MON88701 DMO 蛋白質及び PAT (bar) 蛋白質が安定して発現し20 

ていることが確認された(別添資料 7 の Figure 5~6, p25~26)。 

 

また、2010 年に米国の 3 ヵ所 (テキサス州ヘイル郡 1 ヵ所、ジョージア州

ティフト郡 1 ヵ所、サウスカロライナ州バーンウェル郡 1 ヵ所) のほ場にお

いて、4 反復で育成した本組換えワタの葉(over-season leaf: OSL2)及び種子で25 

の改変 MON88701 DMO 蛋白質及び PAT (bar) 蛋白質の発現量を ELISA 法に

より分析した(別添資料 8)。その結果、本組換えワタの葉及び種子において、

改変 MON88701 DMO 蛋白質及び PAT (bar) 蛋白質の発現が確認された(表 5~

表 6, p32; 別添資料 8 の Table 1~2, p12~13)。 

 30 
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表 5 本組換えワタの葉 (OSL2) 及び種子における改変 MON88701 DMO 蛋白

質の発現量 (2010 年、米国)
17

 

供試部位 平均値 (SD)
1
 
 

範囲 2 

(μg/g 新鮮重) 

平均値 (SD) 

範囲 

(μg/g 乾燥重)
 3
 

LOD/LOQ
4
 

(μg/g 新鮮重)
 

    

葉(OSL2)
5 44 (15) 260 (91) 0.168/0.313 

 19 – 65 110 – 380  

    

種子 20 (2.7) 22 (2.9) 0.059/0.313 

 17 – 26 19 – 28  
1平均値及び標準偏差 (SD) を算出した (n=12 (1サンプル/反復、4反復/ほ場で3ほ場)) 。蛋白

質発現量を新鮮重ベースで組織重量 (g) 当たりの蛋白質重量 (μg) で表した。 

2 最小値及び最大値は、各組織について算出した。 5 
3蛋白質発現量をμg/g 乾燥重 で表した。乾燥重はμg/g 新鮮重 を水分分析データから得た乾

燥重変換係数で割って算出した。  

4 
LOQ=定量限界; LOD=検出限界 

5 
4 葉期~6 葉期  

 10 

表 6 本組換えワタの葉(OSL2) 及び種子における PAT (bar) 蛋白質の発現量 

(2010 年、米国)
18

 

供試部位 平均値 (SD)
1
 
 

範囲 2 

(μg/g 新鮮重) 

平均値 (SD) 

範囲 

(μg/g 乾燥重)
 3
 

LOD/LOQ
4
 

(μg/g 新鮮重)
 

    

葉(OSL2)
5
 1.2 (0.32) 6.8 (1.9) 0.162/0.188 

 0.68 – 1.6 3.8 – 9.4  

    

種子 5.7 (0.61) 6.2 (0.67) 0.032/0.188 

 4.8 – 7.0 5.2 – 7.6  
1平均値及び標準偏差 (SD) を算出した (n=12 (1サンプル/反復、4反復/ほ場で3ほ場)) 。蛋白

質発現量を新鮮重ベースで組織重量 (g) 当たりの蛋白質重量 (μg) で表した。 

2 最小値及び最大値は、各組織について算出した。 15 
3 蛋白質発現量をμg/g 乾燥重 で表した。乾燥重はμg/g 新鮮重 を水分分析データから得た乾

燥重量変換係数で割って算出した。  

4 
LOQ=定量限界; LOD=検出限界 

5 
4 葉期~6 葉期

                                                 
17本表に記載された情報に係る権利及び内容の責任は日本モンサント株式会社に帰属する 

18本表に記載された情報に係る権利及び内容の責任は日本モンサント株式会社に帰属する 
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⑤ ウイルスの感染その他の経路を経由して移入された核酸が野生動植物等

に伝播されるおそれがある場合は、当該伝達性の有無及び程度 

 

移入された核酸の配列には伝達を可能とする機能はないため、ウイルスの5 

感染その他の経路を経由して野生動植物等に伝達されるおそれはない。 

 

(5) 遺伝子組換え生物等の検出及び識別の方法並びにそれらの感度及び信頼

性 

 10 

本組換えワタは、本組換えワタに特異的に結合可能なプライマーセットを

利用して、End-Point TaqMan PCR 法による検出及び識別が可能である(別添

資料 9)。検定に用いる DNA の濃度は、PCR の 1 反応当たり 5~10 ng である

ことが推奨されており、種子 1 粒を用いて検定できる。 

本法の再現精度については 90 粒の本組換えワタ及び 89 粒の非組換えワタ15 

を用いて確認試験を行った (別添資料 9)。 

 

(6) 宿主又は宿主の属する分類学上の種との相違 

 

① 移入された核酸の複製物の発現により付与された生理学的又は生態学的20 

特性の具体的な内容 

 

本組換えワタへ導入された改変 dmo 遺伝子及び bar 遺伝子は改変

MON88701 DMO 蛋白質及び PAT (bar) 蛋白質を発現することにより、除草

剤ジカンバ及び除草剤グルホシネートに対する耐性を付与する。 25 

 

従来のワタでは、除草剤ジカンバ及び除草剤グルホシネートの散布は播種

前における雑草茎葉処理に限られていた。しかし、本組換えワタは除草剤ジ

カンバ及び除草剤グルホシネートに対して抵抗性を持つため、ジカンバ及び

グルホシネートの散布適期幅が広がった。ジカンバにおいては播種後から発30 

芽までの雑草茎葉処理に加え、発芽後から収穫7日前までの生育期における処

理が可能となり、グルホシネートにおいては、播種後から発芽までの雑草茎

葉処理に加え、発芽後から開花初期までの生育期における処理が可能となる。

なお、本組換えワタが商品化された際に予定されている本組換えワタに対す

る除草剤ジカンバ及び除草剤グルホシネートの使用体系を表 7 (p34) に示した。 35 
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表 7 本組換えワタに対する除草剤ジカンバ及び除草剤グルホシネートの使用体系19
 

 散布時期 

  

発芽前処理 

茎葉処理 

4 節 

 

8 節 12 節 収穫 7 日前 

 

最大使用体系 1 

 

 

1.12 kg a.e./ha
3 

ジカンバ 

0.56 kg a.e./ha 

ジカンバ; 

0.89 kg a.e./ha 

グルホシネート 

0.56 kg a.e./ha 

ジカンバ; 

0.59 kg a.e./ha 

グルホシネート 

0.56 kg a.e./ha 

ジカンバ; 

0.59 kg a.e./ha 

グルホシネート 

 

0.56 kg a.e./ha 

ジカンバ 

通常の雑草種に

対する 

推奨使用体系 

 

0.56 kg a.e./ha 

ジカンバ 

 

0.56 kg a.e./ha 

ジカンバ 

 

0.59 kg a.e./ha 

グルホシネート 

 

散布しない 

 

散布しない 

 

難防除雑草種に

対する 

推奨使用体系 2
 

 

0.56 kg a.e./ha 

ジカンバ 

 

0.56 kg a.e./ha 

ジカンバ 

 

0.59 kg a.e./ha 

グルホシネート 

0.56 kg a.e./ha 

ジカンバ 

又は 

0.59 kg a.e./ha 

グルホシネート 

 

0.56 kg a.e./ha 

ジカンバ 

1生育段階ごとの最高使用薬量を示した。栽培期間中におけるジカンバの総使用量の上限は 2.24 kg a.e./ha、グルホシネートは 1.79 kg a.e./ha である。 

2雑草の発生時期が遅い場合を含む。 

3
 a.e.; acid equivalent (酸換算)。除草剤製剤は、有効成分を有効成分の塩の形か、有効成分そのものの形で含む。有効成分が塩の形で存在する場合、

活性成分は酸であり、塩基部分は製剤によって異なる。除草剤の散布量として製剤中の有効成分の塩の量を示した場合、塩基部分が異なる製剤の

間では正確な活性成分量の比較ができないため、活性成分としての酸換算量を記載単位として用いた。 

                                                 
19本表に記載された情報に係る権利及び内容の責任は日本モンサント株式会社に帰属する 
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除草剤ジカンバは 95 種以上の一年生及び二年生雑草を効果的に防除し、

100 種を超える多年生の広葉及び木本の植物種の生育を抑制する。除草剤グ

ルホシネートは、約 120 種の広葉及びイネ科雑草を防除する広域接触型非選

択的除草剤である。また、除草剤ジカンバ及び除草剤グルホシネートはブタ5 

クサ (Ambrosia artemisiifolia)、ヒメムカシヨモギ(Conyza canadensis) やオオホ

ナガアオゲイトウ(Amaranthus palmeri) など除草剤グリホサートに抵抗性を持

つ雑草も防除することができる。 

 

② 以下に掲げる生理学的又は生態学的特性について、遺伝子組換え農作物10 

と宿主の属する分類学上の種との間の相違の有無及び相違がある場合は

その程度 

 

本組換えワタの宿主は非組換えワタ品種 Coker130 であり、導入遺伝子は改変

dmo 遺伝子及び bar 遺伝子である。 15 

 

宿主であるワタについて、わが国に交雑可能な近縁野生種は存在しない。 

 

本組換えワタの導入遺伝子である改変 dmo 遺伝子及び bar 遺伝子は、改変

MON88701 DMO 蛋白質及び PAT (bar) 蛋白質をコードする遺伝子である。 20 

改変 MON88701 DMO 蛋白質はジカンバから除草活性のない DCSA とホルム

アルデヒド (HCHO) への脱メチル反応を触媒する酵素である (Chakraborty et al., 

2005) 。DMO のジカンバへの特異性は触媒部位で起こる特定の相互作用による

ものであると報告されている (D'Ordine et al., 2009; Dumitru et al., 2009) 。また、

第一-2-(1)-ロ-③ (p18~25) に記載したように、各種除草剤と改変 MON88701 25 

DMO 蛋白質との基質反応性試験 (試験 A)、及びワタ内在性化合物と DMO 蛋白

質及び改変 MON88701 DMO 蛋白質との基質反応性試験 (試験 B) の結果から、

改変 MON88701 DMO 蛋白質が除草剤ジカンバ以外の化合物を代謝する可能性

は極めて低いことが示された 。 

PAT (bar) 蛋白質は、グルホシネートをアセチル化して N-アセチルグルホシ30 

ネートとし、グルホシネートのグルタミン合成酵素に対する阻害作用を不活性

化する。第一-2-(1)-ロ-③ (p18~25) に記載したように、PAT (bar) 蛋白質は、グ

ルホシネートに高い親和性を示す。グルホシネートは L-アミノ酸に分類される

が、PAT (bar) 蛋白質が各種アミノ酸にアセチル基を転移することはない。ま

た、特に構造が似ている L-グルタミン酸にも親和性はほとんどなく、生体内に35 

おいて実質的に転移反応を生ずることはない (Thompson et al., 1987) 。さらに、



 36 

過剰の各種アミノ酸の存在下においても、PAT (bar) 蛋白質によるグルホシネ

ートへのアセチル基転移反応は阻害されることはないことが報告されている

(Wehrmann et al., 1996) 。なお、PAT (bar) 蛋白質と同様の作用機作を示す蛋白

質 (PAT 蛋白質、改変 PAT 蛋白質) を発現する遺伝子組換え作物についてカル

タヘナ法に基づき第一種使用規程が承認された系統 (スタック系統は除く) は現5 

在までに 4 作物 21 系統 (ワタでは 3 系統) があり、いずれの系統もそれぞれの

第一種使用等の内容で使用した場合、生物多様性に影響が生じるおそれはない

と考えられる。 

 

これらのことから、改変 MON88701 DMO 蛋白質及び PAT (bar) 蛋白質の基10 

質特異性は非常に高く、植物代謝系に影響を及ぼすことはないと考えられた。

また、第一-2-(1)-ロ-③ (p18~p25) に記載したように、それぞれの酵素反応が異

なること、それぞれの基質の構造が全く異なることから、本組換えワタで発現

している改変 MON88701 DMO 蛋白質及び PAT (bar) 蛋白質が植物体において

相互に影響するとは考えにくい。よって、導入遺伝子である改変 dmo 遺伝子及15 

び bar 遺伝子による影響が、目的とした宿主の生理学的特性であるジカンバ耐

性及びグルホシネート耐性以外に及ぶとは予想されない。 

 

したがって、本組換えワタの隔離ほ場試験を行うに当たっては、生理学的又

は生態学的特性についてのデータを用いずに生物多様性影響評価が可能である20 

と考えられた。 

 

なお、本組換えワタの隔離ほ場試験では、生理学的又は生態学的特性に関わ

る以下の項目を調査する予定である。 

 25 

①形態及び生育の特性 (播種日 (月日)、発芽率 (%)、草型、草丈、開花期 (月

日)、花色、葉形、有効花蕾数、結果枝数、開じょ期 (月日)、繊維の色 (綿毛の

色)、さく (ワタの果実) の形状、1 個体当たりのさく数、未収穫のさく数、さく

の室数、さく当たりの種子数、種子の色、収穫期 (月日) 、さくの新鮮重 (g))、

②生育初期の低温耐性、 ③成体の越冬性、④花粉の稔性及びサイズ、⑤種子30 

の生産量、脱粒性及び発芽率、⑥有害物質の産生性 (土壌微生物相試験、鋤込

み試験及び後作試験) 

 

 

3 遺伝子組換え生物等の使用等に関する情報 35 
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(1) 使用等の内容 

 

隔離ほ場における栽培、保管、運搬及び廃棄並びにこれらに付随する行

為。 

 5 

(2) 使用等の方法 

 

所在地：茨城県稲敷郡河内町生板字小川 4717 番地 

名称：日本モンサント株式会社隔離ほ場 

使用期間：承認日から平成 28 年 5 月 31 日まで 10 

 

 1.  隔離ほ場の施設 

(1) 部外者の立入りを防止するため、隔離ほ場を取り囲むようにフェン

スを設置している。 

(2) 隔離ほ場であること、部外者は立入禁止であること及び管理責任者15 

の氏名を明示した標識を見やすい所に掲げている。  

(3) 隔離ほ場で使用した機械、器具、靴等に付着した土、本組換えワタ

の種子等を洗浄によって除去するための洗い場を設置しているとと

もに、当該ワタの隔離ほ場の外への流出を防止するための設備を排

水系統に設置している。 20 

(4) 隔離ほ場周辺には、花粉の飛散を減尐させるための防風網を設置し

ている。播種時には防鳥網などを用いた鳥害防止策を講じる。 

 

2.  隔離ほ場での作業要領 

(1) 本組換えワタ及び比較対照のワタ以外の植物が、隔離ほ場内で生育25 

することを最小限に抑える。 

(2) 本組換えワタを隔離ほ場の外に運搬し、又は保管する場合は、当該

ワタが漏出しない構造の容器に入れる。 

(3) (2) により運搬又は保管する場合を除き、本組換えワタの栽培終了後

は、当該ワタ及び比較対照のワタを隔離ほ場内にすき込む等により、30 

確実に不活化する。 

(4) 隔離ほ場で使用した機械、器具、靴等は、作業終了後、隔離ほ場内

で洗浄すること等により、意図せずに本組換えワタが隔離ほ場の外

に持ち出されることを防止する。 

(5) 隔離ほ場が本来有する機能が十分に発揮されるように、設備の維持35 

及び管理を行う。 
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(6) (1) から (5) までに掲げる事項を第一種使用等を行う者に遵守させる。 

(7) 生物多様性影響が生ずるおそれがあると認められるに至った場合は、

別に定める緊急措置計画書に基づき、速やかに対処する。 

 

なお、日本モンサント株式会社河内研究農場の隔離ほ場地図を別添の試5 

験計画書の図 1(p8)に示した。 

 

(3) 承認を受けようとする者による第一種使用等の開始後における情報収集

の方法 

 10 

－ 

 

(4) 生物多様性影響が生ずるおそれのある場合における生物多様性影響を防

止するための措置 

 15 

申請書に添付した緊急措置計画書を参照。 

 

(5) 実験室等での使用等又は第一種使用等が予定されている環境と類似の環

境での使用等の結果 

 20 

－ 

 

(6) 国外における使用等に関する情報 

 

これまで本組換えワタについて 2007~2010 年の間に米国及びプエルト・リ25 

コにおいて延べ 116 ヵ所のほ場試験が行われているが(表 8, p39)、非組換え

ワタと比較して生物多様性影響を生じるおそれがあるような相違は報告され

ていない。 

 

なお、本組換えワタに関しては【以下社外秘】 30 

  



 39 

 

 

表 8 海外で本組換えワタのほ場試験を行ったほ場数及び国20
 

年 ほ場の数 国 

2007/2008 1 プエルト・リコ 

2008 8 米国 

2008/2009 1 プエルト・リコ 

2009 27 米国 

2009/2010 1 プエルト・リコ 

2010 77 米国 

2010/2011 1 プエルト・リコ 

 

 5 

表 9 本組換えワタの海外における申請予定 

  

 

 

【社外秘につき非開示】 10 

 

 

 

                                                 
20本表に記載された情報に係る権利及び内容の責任は日本モンサント株式会社に帰属する 
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第二 項目ごとの生物多様性影響の評価 

 

第一-2-(6)-②に記載したとおり、本組換えワタの宿主の特性と導入遺伝子の

特性を考慮し、本組換えワタを隔離ほ場試験で使用する場合の生物多様性影響5 

を生理学的又は生態学的特性データを用いずに評価した。 

 

1 競合における優位性 

 

(1) 影響を受ける可能性のある野生動植物等の特定 10 

 

現在、わが国では、ワタの商業栽培はほとんど行われておらず、主に観賞用

などの目的で栽培されているのみである。また、これまでにわが国に搾油用又

は飼料用として輸入されたワタの種子が、その輸送中にこぼれ落ちた後に、わ

が国の自然条件下で自生化したという報告はされていない。 15 

 

本組換えワタは改変 MON88701 DMO 蛋白質及び PAT (bar) 蛋白質の発現に

より除草剤ジカンバ及び除草剤グルホシネートに高い耐性を持つが、除草剤散

布が想定されにくい自然条件下において除草剤耐性であることが競合における

優位性を高めるとは考えにくい。 20 

 

以上のこと及び本組換えワタが限定された環境で一定の作業要領を備えた隔

離ほ場で使用されることから、競合における優位性に起因する影響を受ける可

能性のある野生動植物等は特定されなかった。 

 25 

(2) 影響の具体的内容の評価 

 

 ― 

 

(3) 影響の生じやすさの評価 30 

 

 ― 

 

(4) 生物多様性影響が生ずるおそれの有無等の判断 

 35 

以上のことから、本組換えワタは、限定された環境で一定の作業要領を備え
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た隔離ほ場における栽培、保管、運搬及び廃棄並びにこれらに付随する行為の

範囲内では、競合における優位性に起因する生物多様性影響を生ずるおそれは

ないと考えられた。 

 

 5 

2 有害物質の産生性 

 

(1) 影響を受ける可能性のある野生動植物等の特定 

 

本組換えワタには既存のワタと同様に、哺乳動物に対して毒性を示すゴシポ10 

ール及び鶏卵の変色及びふ化率の低下などを起こすシクロプロペン脂肪酸が含

まれている。しかし、現在、わが国ではワタの商業栽培はほとんど行われてお

らず、主に観賞用などの目的で栽培されているのみである。さらに、ワタがわ

が国で自生化したという報告はされていない。したがって、野生動物がワタを

食害する可能性は極めて低い。また、ワタが他感物質のように野生動植物等の15 

生息又は生育に支障を及ぼす有害物質の産生性は報告されていない。 

 

本組換えワタ中では除草剤ジカンバ耐性を付与する改変MON88701 DMO蛋

白質及び除草剤グルホシネート耐性を付与するPAT (bar) 蛋白質が発現してい

るが、DMO蛋白質及びPAT (bar) 蛋白質は有害物質としては知られていない。20 

また、両蛋白質は既知アレルゲンと構造的に類似性のある配列を有しないこと

が確認された (第一の2-(1)-ロ-②, p14~p18)。 

 

第一の2-(1)-ロ-③ (p18~25) に示したように、改変MON88701 DMO蛋白質は

ジカンバに対し基質特異性を有し、ジカンバと構造的に類似するワタ内在性物25 

質を基質とすることがないため、宿主の代謝系に作用して有害物質を産生する

ことはないと考えられた。同様に、PAT (bar) 蛋白質は高い基質特異性を有し

ており、基質であるグルホシネート以外の化合物にアセチル基を転移すること

は考え難く (Thompson et al., 1987)、宿主の代謝系に影響し、新たに有害物質を

産生することはないと考えられた。したがって、PAT (bar) 蛋白質及び改変30 

MON88701 DMO蛋白質が原因で、本組換えワタ中に有害物質が産生されること

はないと考えられた。 

 

本組換えワタに除草剤ジカンバを散布した際には、図 2 (p15) に示したよう

に改変 MON88701 DMO 蛋白質の作用によって除草剤ジカンバの脱メチル反応35 

が触媒され、3,6-DCSA とホルムアルデヒドと水が産生される。DCSA は EPA
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による除草剤ジカンバの RED
21

 (Reregistration Eligibility Decision、農薬再登録確

認書)  のリスク評価過程において安全性が既に評価されており(EPA, 2009)、ま

たその毒性はジカンバと同等かそれより低いことが FAO/WHO JMPR で認めら

れている (FAO/WHO, 2011)。ホルムアルデヒドは粘膜に対し刺激性のある有害

物質として知られている (IPCS, 1989) 。このため、本組換えワタに除草剤ジカ5 

ンバを散布した際に生じるホルムアルデヒドにより野生動植物等に影響が及ぶ

可能性を以下に考察した。 

 

ホルムアルデヒドは自然のプロセス及び人為的発生の結果として、環境中に

広く存在している。自然の発生源としては主として大気中における炭化水素の10 

酸化が挙げられる。人為的発生源としては、ホルムアルデヒドは工業的に大量

に生産・使用されているほか、自動車排気ガスや木材の燃焼が挙げられる。通

常人為的発生源から離れた大気中には 0.1~2.7µg/m
3、人間が活動している場所

では 7~12µg/m
3のホルムアルデヒドが含まれる(IPCS, 1989)。ホルムアルデヒド

は土壌若しくは水中では微生物によって迅速に分解され、大気中においては速15 

やかに拡散し、また酸化的光分解で分解されるため、環境中には蓄積しないと

考えられている(IPCS, 1989)。また、ホルムアルデヒドはほとんど全ての生物種

において 1 炭素化合物の代謝過程の中間体として生体内に存在している。実際

に、ホルムアルデヒドは多くの植物種で検出されており、その濃度は最大で数

千 mg/kg との報告もある(Adrian-Romero et al., 1999)。食品でも同様にホルムア20 

ルデヒド濃度の報告があり、果物や野菜といった生鮮食品では 1~98 mg/kg 程度

含まれていると報告されている(Trézl et al., 1997; IPCS, 1989)。 

以上をまとめると、ホルムアルデヒドは環境中に広く存在し、土壌若しくは

水中では微生物によって迅速に分解され、大気中においては酸化的光分解で分

解されるため、環境中には蓄積しないと考えられる。よって、隔離ほ場におけ25 

る本組換えワタの栽培時に、本組換えワタに対して除草剤ジカンバを散布し、

本組換えワタ中でホルムアルデヒドが仮に産生されたとしても、野生動植物が

影響を受けることはないと考えられた。 

 

以上のことから、有害物質の産生性に起因する生物多様性影響を受ける可能30 

性のある野生動植物等は特定されなかった。 

 

                                                 
21
 農薬再登録確認書：EPAは連邦殺虫剤殺菌剤殺鼠剤法 (FIFRA) のもと、1984年11月以前に登録された

農薬について安全性の再評価を続けている。再評価された後に農薬再登録確認書が発行される。 
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(2) 影響の具体的内容の評価 

 

－ 

 

(3) 影響の生じやすさの評価 5 

 

－ 

 

(4) 生物多様性影響が生ずるおそれの有無等の判断 

 10 

以上のことから、本組換えワタは、限定された環境で一定の作業要領を備え

た隔離ほ場における栽培、保管、運搬及び廃棄並びにこれらに付随する行為の

範囲内では、有害物質の産生性に起因する生物多様性影響を生ずるおそれはな

いと考えられた。 

 15 

 

3 交雑性 

(1) 影響を受ける可能性のある野生動植物等の特定 

 

わが国では本組換えワタが属する Gossypium hirsutum と交雑が可能な20 

Gossypium に属する近縁野生種は自生していない。よって、交雑性について、

影響を受ける可能性のある野生動植物等は特定されなかった。 

 

(2) 影響の具体的内容の評価 

 25 

－ 

 

(3) 影響の生じやすさの評価 

 

－ 30 

 

(4) 生物多様性影響が生ずるおそれの有無等の判断 

 

以上のことから、本組換えワタは、交雑性に起因する生物多様性影響が生ず

るおそれはないと判断された。 35 
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4 その他の性質 

 

－ 

 

  5 
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第三 生物多様性影響の総合的評価 

 

第一-2-(6)-②に記載したとおり、本組換えワタの宿主の特性と導入遺伝子の特

性を考慮し、本組換えワタを隔離ほ場試験で使用する場合の生物多様性影響を5 

生理学的又は生態学的特性データを用いずに評価した。 

 

競合における優位性： 

これまでにわが国に搾油用又は飼料用として輸入されたワタの種子が、その

輸送中にこぼれ落ちた後に、わが国の自然条件下で自生化したという報告はさ10 

れていない。本組換えワタは改変 MON88701 DMO 蛋白質及び PAT (bar) 蛋白

質の発現により除草剤ジカンバ及び除草剤グルホシネートに高い耐性を持つが、

除草剤散布が想定されにくい自然条件下において除草剤耐性であることが競合

における優位性を高めるとは考えにくい。 

したがって、本組換えワタは限定された環境で一定の作業要領を備えた隔離15 

ほ場における栽培、保管、運搬及び廃棄並びにこれらに付随する行為の範囲内

では、競合における優位性に起因する生物多様性を生じるおそれはないと判断

された。 

 

有害物質の産生性： 20 

これまでワタが野生動植物等の生息又は生育に支障を及ぼす他感物質のよう

な有害物質の産生性は報告されていない。本組換えワタ中では除草剤ジカンバ

耐性を付与する改変 MON88701 DMO 蛋白質及び PAT (bar) 蛋白質が発現して

いるが、DMO 蛋白質及び PAT (bar) 蛋白質は有害物質としては知られていない。

また、両蛋白質は既知アレルゲンと構造的に類似性のある配列を有しないこと25 

が確認された。 

改変 MON88701 DMO 蛋白質はジカンバに対し高い基質特異性を有し、PAT 

(bar) 蛋白質はグルホシネートに対して高い基質特異性を有しているため、改変

MON88701 DMO 蛋白質及び PAT (bar) 蛋白質が宿主の代謝系に作用して有害物

質を産生するとは考えにくい。 30 

本組換えワタに対し除草剤ジカンバを散布した際には、改変 MON88701 

DMO によって除草剤ジカンバが分解され、ホルムアルデヒドと DCSA が生じ

る。ホルムアルデヒドは植物において日常的に産生されている物質である。

DCSA は EPA による除草剤ジカンバの RED のリスク評価過程において安全性

が既に評価されており、またその毒性はジカンバと同等かそれより低いことが35 

FAO/WHO JMPR で認められている。よって、DMO と除草剤ジカンバの反応に
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より産生される DCSA とホルムアルデヒドのいずれも、野生動植物等に影響を

与えるとは考えにくい。 

以上のことから、本組換えワタは限定された環境で一定の作業要領を備えた

隔離ほ場における栽培、保管、運搬及び廃棄並びにこれらに付随する行為の範

囲内では、有害物質の産生性に起因する生物多様性を生じるおそれはないと判5 

断された。 

 

交雑性： 

わが国では本組換えワタが属する Gossypium hirsutum と交雑が可能な

Gossypium に属する近縁野生種は自生していない。 10 

以上のことから、本組換えワタは限定された環境で一定の作業要領を備えた

隔離ほ場における栽培、保管、運搬及び廃棄並びにこれらに付随する行為の範

囲内では、交雑性に起因する生物多様性を生じるおそれはないと判断された。 

 

よって、総合的評価として、本組換えワタは、限定された環境で一定の作業15 

要領を備えた隔離ほ場における栽培、保管、運搬及び廃棄並びにこれらに付随

する行為の範囲内では、わが国の生物多様性に影響を生ずるおそれはないと結

論された。 
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緊急措置計画書 

 

平成 23 年 9 月 13 日 

 

 

氏名 日本モンサント株式会社 

代表取締役社長 山根 精一郎 

住所 東京都中央区銀座四丁目 10 番 10 号 

  

第一種使用規程の承認を申請している除草剤ジカンバ及びグルホシネート

耐性ワタ(改変 dmo, bar, Gossypium hirsutum L.) (MON88701, OECD UI : MON-

887Ø1-3) (以下「本組換え体」という。)の第一種使用等において、生物多様

性影響が生ずるおそれがあると、科学的根拠に基づき立証された場合、以下

の措置を執ることとする。 

 

 

１ 第一種使用等における緊急措置を講ずるための実施体制及び責任者は以下

に示すとおりである。 

 

平成 23 年 9 月現在 

社内委員 

＊ 

日本モンサント株式会社 代表取締役社長 

東京都中央区銀座四丁目 10 番 10 号 

（電話番号  03-6226-6080） 

 日本モンサント株式会社 農薬規制・環境部 部長 

 日本モンサント株式会社 河内研究農場 農場長 

 日本モンサント株式会社 バイオ規制・環境部 部長 

 日本モンサント株式会社 バイオ規制・環境部 油糧作物担当課長 

 日本モンサント株式会社 バイオ規制・環境部 

 日本モンサント株式会社 バイオ規制・環境部 

 日本モンサント株式会社 バイオ規制・環境部 

 日本モンサント株式会社 バイオ規制・環境部 

＊： 管理責任者 
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２ 第一種使用等の状況の把握の方法 

 

第一種使用等の状況は、日本モンサント河内研究農場実験従事者から得ら

れた情報により把握する。 

 

３ 第一種使用等をしている者に緊急措置を講ずる必要があること及び緊急措

置の内容を周知するための方法 

 

実験従事者に直接口頭で伝える。 

 

４ 遺伝子組換え生物等を不活化し又は拡散防止措置を執ってその使用等を継

続するための具体的な措置の内容 

 

具体的措置として、本組換え体を隔離ほ場内で鋤き込むか焼却するなどし

て隔離ほ場外への本組換え体の放出が行われないようにすること、隔離ほ場

周辺をモニタリングすることにより本組換え体が隔離ほ場外へ放出されてい

ないことを確認すること等、必要な措置を実行する。 

 

５ 農林水産大臣及び環境大臣への連絡体制 

 

弊社は信憑性のある証拠及びデータにより生物多様性影響が生ずるおそれ

が示唆された場合、そのことを直ちに農林水産省消費･安全局農産安全管理

課及び環境省自然環境局野生生物課に報告する。 
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除草剤ジカンバ及びグルホシネート耐性ワタ MON88701 の 

隔離ほ場試験計画書 

 

第一部 隔離ほ場試験における受容環境  

 

I. 隔離ほ場の所在地等 

 

1. 名称 

 

日本モンサント株式会社河内研究農場の隔離ほ場 

 

2. 住所 

 

茨城県稲敷郡河内町生板 4717 番地 

 

3. 電話番号 

 

0297-60-4011 

 

4. 地図 

 

図 1 (p62)参照 

 

II. 責任者等 

 

1. 隔離ほ場試験の責任者 

 

【個人情報につき非開示】 (日本モンサント株式会社  バイオ規制・環境部) 

 

2. 隔離ほ場管理責任者 

 

【個人情報につき非開示】 (日本モンサント株式会社 代表取締役社長) 

 

III. 試験期間 

 

承認日から平成 28 年 5 月 31 日まで 
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IV. 施設概要 

 

部外者の立ち入りを禁止するためのフェンス(高さ 1.6 m)、立入禁止であること

及び管理責任者を明示するための標識、洗い場、焼却炉を設置している(図 2, 

p63)。 

 

V. 使用面積等 

 

1. 隔離ほ場全体の面積 

 

約 6,292 m
2 

 

2. 試験に使用する面積 

 

約 1,000 m
2 

 

3. 試験区の配置図 

 

図 3 (p64) 参照 

 

VI. 隔離ほ場の周辺環境 

 

1. 地形 

 

茨城県の最南端、常総平野に位置する (図 4, p65)。 

 

2. 周辺の土地利用状況 

 

隔離ほ場の周辺は、水田・畑・民家・道路・用水路 (隔離ほ場のフェンスから 

約 2.5 m の距離)として利用されている。 

 

3. 周辺の環境保護区の名称と隔離ほ場からの距離 

 

隔離ほ場境界より半径 1 km 圏内に環境省の定める自然保護地域（国立公園、

国定公園、原生自然環境保全地域、自然環境保全地域等）はない。なお、上記の
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自然保護地域のうち、隔離ほ場に最も近いのは水郷筑波国定公園であり、隔離ほ

場からの距離は約 15 km である。 

 

 

4. 気象条件 

 

隔離ほ場の最寄の気象情報観測地点である茨城県龍ヶ崎アメダス観測所（龍

ヶ崎市大徳町）における気象データの平年値を表 1 (p58) に示した(気象庁ホーム

ページ気象統計情報ページよりダウンロード、アクセス 2011 年 6 月 23 日： 

http://www.data.jma.go.jp/obd/stats/etrn/view/nml_amd_ym.php?prec_no=40&prec_c

h=%88%EF%8F%E9%8C%A7&block_no=1014&block_ch=%97%B4%83P%8D%E8&

year=&month=&day=&elm=normal&view= 

 

表 1  茨城県龍ヶ崎アメダス観測所（龍ヶ崎市大徳町）における気象データの平年値1
 

要素 
降水量 平均気温 最高気温 最低気温 平均風速 日照時間 

(mm) (℃) (℃) (℃) (m/s) (時間) 

統計期間 1981～2010 1981～2010 1981～2010 1981～2010 1981～2010 1988～2010 

資料年数 30 30 30 30 30 23 

1 月 
54.2 3.1 9.2 -2.4 2.2 183.9 

2 月 
54.9 4 9.9 -1.4 2.5 167.4 

3 月 
110.1 7.3 13.0 1.9 2.9 166.8 

4 月 
110.9 12.7 18.5 7.3 3.2 171.6 

5 月 
119.9 17.4 22.5 13.0 3.2 164.0 

6 月 
145.4 20.5 25.1 16.9 2.7 119.1 

7 月 
117.1 24.1 28.9 20.6 2.6 147.6 

8 月 
118.7 25.6 30.8 22.0 2.5 177.0 

9 月 
185.3 22.1 26.9 18.5 2.6 129.4 

10 月 
185.0 16.4 21.6 12.0 2.2 134.3 

11 月 
88.5 10.5 16.5 5.2 1.9 147.1 

12 月 
49.2 5.4 11.8 -0.3 2.0 175.5 

年 1343.9 14.1 19.6 9.5 2.5 1887.7 

 

5. 台風の襲来暦 

 

① 平年値 

気象庁ホームページ気象統計情報によると、隔離ほ場のある関東甲信越地方

への台風接近数注2の平年値は、3.1 回である（気象庁ホームページ気象統計情報

                                                           
1本表に記載された情報に係る権利及び内容の責任は日本モンサント株式会社に帰属する 

http://www.data.jma.go.jp/obd/stats/etrn/view/nml_amd_ym.php?prec_no=40&prec_ch=%88%EF%8F%E9%8C%A7&block_no=1014&block_ch=%97%B4%83P%8D%E8&year=&month=&day=&elm=normal&view
http://www.data.jma.go.jp/obd/stats/etrn/view/nml_amd_ym.php?prec_no=40&prec_ch=%88%EF%8F%E9%8C%A7&block_no=1014&block_ch=%97%B4%83P%8D%E8&year=&month=&day=&elm=normal&view
http://www.data.jma.go.jp/obd/stats/etrn/view/nml_amd_ym.php?prec_no=40&prec_ch=%88%EF%8F%E9%8C%A7&block_no=1014&block_ch=%97%B4%83P%8D%E8&year=&month=&day=&elm=normal&view
http://www.data.jma.go.jp/obd/stats/etrn/view/nml_amd_d.php?prec_no=40&prec_ch=%88%EF%8F%E9%8C%A7&block_no=1014&block_ch=%97%B4%83P%8D%E8&year=&month=1&day=&view=
http://www.data.jma.go.jp/obd/stats/etrn/view/nml_amd_d.php?prec_no=40&prec_ch=%88%EF%8F%E9%8C%A7&block_no=1014&block_ch=%97%B4%83P%8D%E8&year=&month=2&day=&view=
http://www.data.jma.go.jp/obd/stats/etrn/view/nml_amd_d.php?prec_no=40&prec_ch=%88%EF%8F%E9%8C%A7&block_no=1014&block_ch=%97%B4%83P%8D%E8&year=&month=3&day=&view=
http://www.data.jma.go.jp/obd/stats/etrn/view/nml_amd_d.php?prec_no=40&prec_ch=%88%EF%8F%E9%8C%A7&block_no=1014&block_ch=%97%B4%83P%8D%E8&year=&month=4&day=&view=
http://www.data.jma.go.jp/obd/stats/etrn/view/nml_amd_d.php?prec_no=40&prec_ch=%88%EF%8F%E9%8C%A7&block_no=1014&block_ch=%97%B4%83P%8D%E8&year=&month=5&day=&view=
http://www.data.jma.go.jp/obd/stats/etrn/view/nml_amd_d.php?prec_no=40&prec_ch=%88%EF%8F%E9%8C%A7&block_no=1014&block_ch=%97%B4%83P%8D%E8&year=&month=6&day=&view=
http://www.data.jma.go.jp/obd/stats/etrn/view/nml_amd_d.php?prec_no=40&prec_ch=%88%EF%8F%E9%8C%A7&block_no=1014&block_ch=%97%B4%83P%8D%E8&year=&month=7&day=&view=
http://www.data.jma.go.jp/obd/stats/etrn/view/nml_amd_d.php?prec_no=40&prec_ch=%88%EF%8F%E9%8C%A7&block_no=1014&block_ch=%97%B4%83P%8D%E8&year=&month=8&day=&view=
http://www.data.jma.go.jp/obd/stats/etrn/view/nml_amd_d.php?prec_no=40&prec_ch=%88%EF%8F%E9%8C%A7&block_no=1014&block_ch=%97%B4%83P%8D%E8&year=&month=9&day=&view=
http://www.data.jma.go.jp/obd/stats/etrn/view/nml_amd_d.php?prec_no=40&prec_ch=%88%EF%8F%E9%8C%A7&block_no=1014&block_ch=%97%B4%83P%8D%E8&year=&month=10&day=&view=
http://www.data.jma.go.jp/obd/stats/etrn/view/nml_amd_d.php?prec_no=40&prec_ch=%88%EF%8F%E9%8C%A7&block_no=1014&block_ch=%97%B4%83P%8D%E8&year=&month=11&day=&view=
http://www.data.jma.go.jp/obd/stats/etrn/view/nml_amd_d.php?prec_no=40&prec_ch=%88%EF%8F%E9%8C%A7&block_no=1014&block_ch=%97%B4%83P%8D%E8&year=&month=12&day=&view=


59 

 

ページ、アクセス 2011 年 6 月 23 日：

http://www.data.jma.go.jp/fcd/yoho/typhoon/statistics/average/average.html）。 

 

② 過去 10 年の隔離ほ場周辺への台風の接近回数 

 

関東甲信地方に台風が接近し注 1、かつ隔離ほ場最寄の観測地点(茨城県龍ヶ崎

アメダス観測所)において日ごとの最大風速が 15m/s を超えた回数注3を隔離ほ場

周辺への台風の接近回数とした。過去 10 年の隔離ほ場周辺への台風の接近回数

は、合計 7 回(2001 年 9 月、2004 年 5 月、2004 年 8 月、2004 年 10 月、2007 年 9

月、2009 年 10 月、2011 年 9 月)であった。 

 

台風の襲来が予想された場合には、以下の強風対策を行う。 

 強風時には、必要に応じて補助支柱を入れる。 

 補強支柱などの資材は常に準備しておき、気象情報により取り付ける。 

また、施設の周囲は、風による物の飛来を防止するため、周囲の片付け・清

掃を常に行い、隔離ほ場施設内の資材等が風により飛散することのないよう

留意する。 

 

6. 過去 10 年におけるほ場冠水の経験とその程度 

 

過去にほ場が冠水したことはない。 

 

7. 過去 10 年における強風の経験とその程度・頻度 

 

強風によって栽培中の作物が倒伏したことはない。 

 

8. 市町村が策定するハザードマップ上の位置付け（策定されている場合） 

 

隔離ほ場は、河内町の洪水ハザードマップによると、100 年～200 年に 1 回程

度起こる大雨により洪水が生じた場合に、水深 1.0~2.0 m となると想定されてい

る。 

  

9. 周辺地域における鳥獣害の発生状況 

                                                                                                                                                                                     
注2台風の中心が茨城県、栃木県、群馬県、埻玉県、千葉県、東京都（島しょ部を除く）、神奈川県、山梨県、長

野県のいずれかの気象官署から 300km以 内に入った場合を「関東甲信地方に接近した台風」としている。 

（台風の統計資料 (気象庁): http://www.data.jma.go.jp/fcd/yoho/typhoon/statistics/accession/index.html） 
注3 台風の強風域の定義が平均風速 15m/s であることによる。 

http://www.jma.go.jp/jma/kishou/know/yougo_hp/haichi2.html 

http://www.data.jma.go.jp/fcd/yoho/typhoon/statistics/average/average.html
http://www.data.jma.go.jp/fcd/yoho/typhoon/statistics/accession/index.html
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鳥獣害の被害報告はない。 

  

VII.  隔離ほ場周辺の生物相 

 

1. 遺伝子組換え農作物を隔離ほ場で栽培等を行うことによって、影響を受ける

可能性のある野生動植物等及びその中に希少種が含まれる場合はその名称等 

 

なし 

 

2. 交雑可能な近縁野生種及びその中に希少種が含まれる場合はその名称等 

 

わが国には交雑可能な野生種は存在しない。 

 

VIII. 栽培管理等 

 

1. 栽培履歴 

 

隔離ほ場における栽培履歴は図 5 (p66～12) に示したとおりである。 

 

2. 気象災害時の対応 

 

気象災害が起こった場合、まず試験区域における被害状況を確認し、必要と

判断した場合には緊急措置計画書に従って速やかに対策を講ずる。 

 

3. 栽培終了後の利用計画（ボランティア植物の監視を含む） 

 

ボランティア植物の発生を確認した場合、ただちに隔離ほ場内に鋤込む等の

適切な手段で処分する。なお、本組換えワタの栽培終了後も本隔離ほ場では遺

伝子組換え作物の隔離ほ場試験等を実施する予定である。 

 

4. 隔離ほ場試験における生物多様性影響の安全対策に関する措置 

 

隔離ほ場は下記(1)~(5)の設備を備えている。 

(1)   部外者の立入りを防止するために、隔離ほ場を取り囲むようにフェンス

を設置している。 
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 (2)  隔離ほ場であること、部外者は立入禁止であること及び管理責任者の氏

名を明示した標識を見やすい所に掲げている。 

 (3)   隔離ほ場で使用した機械、器具、靴などに付着した土、本組換えワタ

の種子等を洗浄によって除去するための洗い場を設置しているとともに、

本組換えワタの隔離ほ場の外への流出を防止するための設備を排水系統に

設置している。 

(4)   隔離ほ場周辺には、花粉の飛散を減少させるための防風網 (高さ 3 m) を

設置している。また、播種時及び成熟期には防鳥網などを用いた鳥害防止

策を講じる。 

 

5. 作業要領 

 

(1) 試験実施中の組換え作物及び比較対照の作物以外の植物が、隔離ほ場内で

生育することを最小限に抑える。 

(2) 組換え作物を隔離ほ場の外に運搬し、又は保管する場合は、当該作物が漏

出しない構造の容器に入れる。 

(3) (2)により運搬又は保管する場合を除き、組換え作物の栽培終了後は、当該

作物及び比較対照の作物を隔離ほ場内にすき込む等により、確実に不活化

する。 

(4) 隔離ほ場で使用した機械、器具、靴等は、作業終了後、隔離ほ場内で洗浄

すること等により、意図せずに組換え作物が隔離ほ場の外に持ち出される

ことを防止する。 

(5) 隔離ほ場が本来有する機能が十分に発揮されるように、設備の維持及び管

理を行う。 

(6) (1)から(5)までに掲げる事項を第一種使用等を行う者に遵守させる。 

(7) 生物多様性影響が生ずるおそれがあると認められるに至った場合は、別に

定める緊急措置計画書に基づき、速やかに対処する。 

 

 

以上 
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図 2 隔離ほ場の設備5
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

① 立入禁止であること及び管理責任者を明示するための標識 

② 焼却炉 

③ 洗い場 

                                                           
5本図に記載された情報に係る権利及び内容の責任は日本モンサント株式会社に帰属する 

  

 

① ② 

③ 
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図 3 試験区の配置図6
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

                                                           
6本図に記載された情報に係る権利及び内容の責任は日本モンサント株式会社に帰属する 

自社一般ほ場水田 

No.4 No.5 

隔離畑  (4,640  ㎡ ) No.2 No.3 

① 

② 

隔離畑   （ (1,652 m
2
)  ) ③ 

No.1 

水路 
道路 

入口 
① 洗場 

フェンス 
② 

防風網 
③ 

今回の試験場所 ※ 
前室 
焼却炉 

※上記試験場所のうち約 1,000 m 2 の面積において栽培予定。 

水 
路 

道 
路 

N 
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図 5  隔離ほ場における栽培履歴 8 
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遺伝子組換え テンサイ

非遺伝子組換え テンサイ

遺伝子組換え ダイズ

非遺伝子組換え ダイズ

遺伝子組換え トウモロコシ

非遺伝子組換え トウモロコシ

非遺伝子組換え エンバク

非遺伝子組換え ライムギ

非遺伝子組換え ライムギ

非遺伝子組換え カラシナ

非遺伝子組換え エンバク

非遺伝子組換え トウモロコシ

遺伝子組換え ダイズ

非遺伝子組換え ダイズ

非遺伝子組換え ライムギ
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No.2
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ほ場
No.
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栽培期間 (2009年)
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非遺伝子組換え ソルガム

遺伝子組換え トウモロコシ
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No.4 遺伝子組換え ダイズ

非遺伝子組換え ダイズ

非遺伝子組換え ライムギ

非遺伝子組換え ソルガム

遺伝子組換え トウモロコシ

非遺伝子組換え トウモロコシ
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No.3

No.2

No.5
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作物
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1月 2月 3月 4月 5月 12月6月 7月 8月 9月 10月
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図 5 隔離ほ場における栽培履歴(つづき)
8
 

 

非遺伝子組換え ライムギ
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遺伝子組換え トウモロコシ
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No.
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8
 図 5 (p11~12)に記載された情報に係る権利及び内容の責任は日本モンサント株式会社に帰

属する 
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第二部 隔離ほ場での試験計画 

 

 

 

【社外秘につき非開示】 
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