
（参考４） 

遺伝子組換えワタ種子の混入の確認に用いた 

検査法について 

 

１．遺伝子組換えワタ種子の混入の確認には、遺伝子組換え
ワタだけが持つタンパク質（組換えタンパク質）を検出で
きるラテラルフロー法と、遺伝子組換えワタだけが持つ遺
伝子（組換え遺伝子）を検出できる、以下の３種類のリア
ルタイム PCR 法を使用。 

  ① 農林水産省が現在開発中の検査法 

  ② 独立行政法人農業・食品産業技術総合研究機構（農研
機構）食品総合研究所が妥当性を確認した検査法 1,2) 

  ③ 欧州の公的機関が妥当性を確認した検査法 3,4) 

 

２．①及び②では、組換え遺伝子が検出されるか否かにより、
ワタ種子が遺伝子組換えワタ種子を含むか否かを確認。 

③では、組換え遺伝子とワタの DNA とのつなぎ目の DNA
配列が検出されるか否かにより、ワタ種子が特定の遺伝子
組換えワタ種子を含むか否かを確認。 

組換え遺伝子が組み込まれた場所には組換え遺伝子とワ
タの DNA とのつなぎ目が生じる。また、組換え遺伝子が組
み込まれる場所は遺伝子組換えワタの種類毎に異なる。 
 

非遺伝子組換えワタ 遺伝子組換えワタ A 遺伝子組換えワタ B 

 
 
 

 

組換え遺伝子 

：①と②で検出できる DNA 領域。遺伝子組換えワタ A、B とも検出、非遺伝子組換えワ

タ不検出 

：③で検出できる DNA領域。遺伝子組換えワタ Aのみ検出 

図 リアルタイム PCR法による検出イメージ 

出典(図)：バイテク情報普及会(一部改変)
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３．今回の検査では、ワタ種子から531 又は 1445が作る組換
えタンパク質、そのタンパク質の産生に必要な遺伝子並び
に 531 又は 1445 に特異的な DNA配列が検出された。 
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