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第一種使用規程承認申請書

平成 27 年７月 17 日 
農林水産大臣  林  芳正殿

環境大臣    望月 義夫 殿

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 東京都中央区京橋二丁目５番 18 号 

 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。
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遺伝子組換え生物等

の種類の名称
チョウ目害虫抵抗性並びに除草剤ジカンバ、グルホシネート及びグリ

ホサート耐性ワタ (改変 vip3A, 改変 cry1Ac, 改変 cry2Ab2, 改変dmo, 

bar, 改変cp4 epsps, Gossypium hirsutum L.) (COT102 × 15985 × 

MON88701 × MON88913, OECD UI: SYN-IR1Ø2-7 × MON-15985-7 × 

MON-887Ø1-3 × MON-88913-8) 並びに当該ワタの分離系統に包含さ

れる組合せ (既に第一種使用規程の承認を受けたものを除く。)  
遺伝子組換え生物等

の第一種使用等の内

容

食用又は飼料用に供するための使用、加工、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

－

2



生物多様性影響評価書の概要

遺伝子組換え生物等の

種類の名称

チョウ目害虫抵抗性並びに除草剤ジカンバ、グルホシネート及び

グリホサート耐性ワタ (改変vip3A, 改変cry1Ac, 改変cry2Ab2, 改変

dmo, bar, 改変 cp4 epsps, Gossypium hirsutum L.) (COT102 × 
15985 × MON88701 × MON88913, OECD UI: SYN-IR1Ø2-7 
× MON-15985-7 × MON-887Ø1-3 × MON-88913-8) 並びに当該ワ

タの分離系統に包含される組合せ (既に第一種使用規程の承認を

受けたものを除く。)  
申請者 日本モンサント株式会社

チョウ目害虫抵抗性並びに除草剤ジカンバ、グルホシネート及びグリホサート耐性ワタ

(改変vip3A, 改変cry1Ac, 改変cry2Ab2, 改変dmo, bar, 改変cp4 epsps, Gossypium hirsutum L.) 
(COT102 × 15985 × MON88701 × MON88913, OECD UI: SYN-IR1Ø2-7 × MON-15985-7 × 
MON-887Ø1-3 × MON-88913-8) (以下、「本スタック系統ワタ」という。) は、既に承認され

ている 4 つの親系統間における組合せを前提として、交雑育種法により育成したスタック系

統である。

各親系統に導入されたそれぞれの形質が生体内で宿主の代謝系に影響を及ぼすことがな

く、かつ機能的な相互作用を起こさない場合、既に承認されている各親系統の生物多様性影

響評価 (日本版バイオセーフティクリアリングハウスホームページ等に掲載されている以下

の情報) に基づいて、本スタック系統ワタ及び当該ワタの分離系統に包含される組合せ (既
に第一種使用規程の承認を受けたものを除く。) の生物多様性影響評価を行うことができる。 
そこで、本スタック系ワタについて親系統由来の形質間における相互作用の有無を検討し、

その結果と各親系統の生物多様性影響評価に基づき、本スタック系統ワタ及び当該ワタの分

離系統に包含される組合せ (既に第一種使用規程の承認を受けたものを除く。) の生物多様

性影響について判断することとする

親系統名
遺伝子組換え生物等の種類の名称及び

参照した生物多様性影響評価書の概要

COT102 

15985 

MON88701 

MON88913 

チョウ目害虫抵抗性ワタ (改変 vip3A, Gossypium hirsutum L.) 
(COT102, OECD UI: SYN-IR1Ø2-7) 生物多様性影響評価書の概要 

チョウ目害虫抵抗性ワタ (cry1Ac, cry2Ab, Gossypium hirsutum L.) (15985, 
OECD UI: MON-15985-7) 生物多様性影響評価書の概要 

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) 生物多様性影響評価書

の概要

除草剤グリホサート耐性ワタ  (cp4 epsps, Gossypium hirsutum L.) 
(MON88913, OECD UI: MON-88913-8) 生物多様性影響評価書の概要 
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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 

(1) 分類学上の位置付け及び自然環境における分布状況 5 

① 和名、英名及び学名

和名 ワタ

英名 cotton 又は upland cotton 
学名 Gossypium hirsutum L. 

② 宿主の品種名又は系統名10 

親系統名 参照資料名

COT102 COT102 (生物多様性影響評価書の概要) 
15985 15985 (生物多様性影響評価書の概要) 
MON88701 MON88701 (生物多様性影響評価書の概要) 
MON88913 MON88913 (生物多様性影響評価書の概要) 

③ 国内及び国外の自然環境における自生地域

参照資料名

ワタの宿主情報

15 
(2) 使用等の歴史及び現状 

① 国内及び国外における第一種使用等の歴史

② 主たる栽培地域、栽培方法、流通実態及び用途

20 
参照資料名

ワタの宿主情報

4



(3) 生理学的及び生態学的特性 

イ 基本的特性

ロ 生息又は生育可能な環境の条件5 
ハ 捕食性又は寄生性

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

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10 
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

スを生ずる特性を有する場合はその程度

④ 花粉の生産量、稔性、形状、媒介方法、飛散距離及び寿命

ホ 病原性

ヘ 有害物質の産生性15 
ト その他の情報

参照資料名

ワタの宿主情報

2 遺伝子組換え生物等の調製等に関する情報 20 

(1) 供与核酸に関する情報 

イ 構成及び構成要素の由来

ロ 構成要素の機能25 

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与核酸の構成

要素それぞれの機能

親系統名 参照資料名

COT102 COT102 (生物多様性影響評価書の概要) 
15985 15985 (生物多様性影響評価書の概要) 
MON88701 MON88701 (生物多様性影響評価書の概要) 
MON88913 MON88913 (生物多様性影響評価書の概要) 

30 
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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

蛋白質名 親系統名 蛋白質の機能* 
既知アレルゲン

との相同性 1) 
参照資料名

改変 Vip3A 
蛋白質

COT102 
チョウ目害虫

抵抗性
☐有 無 

APH4 蛋白質 COT102 
抗生物質耐性

（選抜マーカ

ー）

☐有 無 

改変 Cry1Ac
蛋白質

15985 
チョウ目害虫

抵抗性
☐有 無 

改変 Cry2Ab2
蛋白質

15985 
チョウ目害虫

抵抗性
☐有 無 

改変

MON88701 
DMO 蛋白質 

MON88701 除草剤耐性 ☐有 無 

PAT 蛋白質 MON88701 除草剤耐性 ☐有 無 

改変 CP4 
EPSPS 蛋白質 

MON88913 除草剤耐性 ☐有 無 

1) 既知アレルゲンと相同性を有する蛋白質がある場合、その内容

－

*チョウ目害虫抵抗性、コウチュウ目害虫抵抗性、除草剤耐性、その他の機能名を記入5 
1 本項目の当該たん白質が既知アレルゲンと類似のアミノ酸配列を共有するかについて、親系

統 MON88913 の概要書に記載がないため、MON88701×15985×MON88913 の概要を参照。 

COT102 (生物多様性

影響評価書の概要) 

15985 (生物多様性影

響評価書の概要) 

15985 (生物多様性影

響評価書の概要) 

MON88701 (生物多様

性影響評価書の概要) 

MON88701 (生物多様

性影響評価書の概要) 

MON88913 (生物多様

性影響評価書の概要) 

MON88701× 15985×
MON88913 (生物多様

性影響評価書の概要)1 

COT102 (生物多様性

影響評価書の概要) 
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③ 宿主の持つ代謝系を変化させる場合はその内容

蛋白質名
宿主代謝系

への影響 * 
参照資料名

改変 Vip3A 蛋白質 ☐有 無 COT102 (生物多様性影響評価書の概要) 
APH4 蛋白質 ☐有 無 COT102 (生物多様性影響評価書の概要) 

改変 Cry1Ac 蛋白質 ☐有 無 

改変 Cry2Ab2 蛋白質 ☐有 無 

改変 MON88701 DMO
蛋白質

☐有 無 MON88701 (生物多様性影響評価書の概要) 

PAT 蛋白質 ☐有 無 MON88701 (生物多様性影響評価書の概要) 
改変 CP4 EPSPS 蛋白質 ☐有 無 MON88913 (生物多様性影響評価書の概要) 

* 特記事項がある場合、その内容

－

1 本項目について、親系統である 15985 の概要書には記載がないため、MON88701×15985
×MON88913 の概要を参照。 5 

MON88701×15985×MON88913 (生物

多様性影響評価書の概要 1) 

MON88701×15985×MON88913 (生物

多様性影響評価書の概要 1) 
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(2) ベクターに関する情報 

イ 名称及び由来

ロ 特性

① ベクターの塩基数及び塩基配列5 
② 特定の機能を有する塩基配列がある場合は、その機能

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

親系統名 参照資料名

COT102 COT102 (生物多様性影響評価書の概要) 
15985 15985 (生物多様性影響評価書の概要) 
MON88701 MON88701 (生物多様性影響評価書の概要) 
MON88913 MON88913 (生物多様性影響評価書の概要) 

(3) 遺伝子組換え生物等の調製方法 10 

イ 宿主内に移入された核酸全体の構成

ロ 宿主内に移入された核酸の移入方法

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方法15 
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

親系統名 参照資料名

COT102 COT102 (生物多様性影響評価書の概要) 
15985 15985 (生物多様性影響評価書の概要) 
MON88701 MON88701 (生物多様性影響評価書の概要) 
MON88913 MON88913 (生物多様性影響評価書の概要) 

20 
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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

○育成の経過5 
本スタック系統ワタの育成例を図 1 に記載した。 

図 1 (社外秘につき非開示) 

表 1 わが国における親系統及び本スタック系統ワタの申請及び承認状況 
2015 年 7 月現在 

1) 食品衛生法（昭和 22 年法律第 233 号）に基づく。10 
2) 飼料の安全性の確保及び品質の改善に関する法律（昭和 28 年法律第 35 号）に基づく。

3) 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（平成 15 年

法律第 97 号）に基づく。

(注：本表に記載された情報に関る権利及び内容の責任は申請者にある。) 

15 

系統名 食  品 1) 飼  料 2) 環  境 3) 

COT102 
☐申請

承認 
2012 年 7 月 

☐申請

承認 
2012 年 7 月 

☐申請

承認 
2012 年 9 月 

15985 
☐申請

承認 
2002 年 10 月 

☐申請

承認 
2003 年 3 月 

☐申請

承認 
2004 年 12 月 

MON88701 
☐申請

承認 
2014 年 12 月 

☐申請

承認 
2015 年 1 月 

☐申請

承認 
2015 年 1 月 

MON88913 
☐申請

承認 
2005 年 4 月 

☐申請

承認 
2006 年 2 月 

☐申請

承認 
2006 年 2 月 

本スタック

系統ワタ
－ －

申請 
☐承認

2015 年 7 月 
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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

5 
COT102、15985、MON88701 及び MON88913 の導入遺伝子はワタ核ゲノム上に

存在し、メンデルの分離法則に矛盾せずに遺伝していることが確認されている。

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

 各親系統における導入遺伝子のコピー数及び伝達の安定性については、サザンブ

ロット分析、PCR 分析及びシークエンス解析により確認されており、その結果は以

下のとおり。

親系統名 参照資料名

COT102 COT102 (生物多様性影響評価書の概要) 
15985 15985 (生物多様性影響評価書の概要) 
MON88701 MON88701 (生物多様性影響評価書の概要) 
MON88913 MON88913 (生物多様性影響評価書の概要) 

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。 

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15 
での発現の安定性

○本スタック系統ワタの親系統の発現安定性は、以下の方法で確認した。

親系統名 確認方法

COT102 ELISA 法。 

15985 
改変 Cry2Ab2 蛋白質：ウエスタンブロット分析。 
改変 Cry1Ac 蛋白質：ELISA 法。 

MON88701 ウエスタンブロット分析。

MON88913 ELISA 法、除草剤散布試験。 

20 
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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達され

るおそれのある場合は、当該伝達性の有無及び程度

移入された核酸は伝達を可能とする配列を含まないため、ウイルスの感染その他

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。

親系統名 参照資料名

COT102 COT102 (生物多様性影響評価書の概要) 
15985 15985 (生物多様性影響評価書の概要) 
MON88701 MON88701 (生物多様性影響評価書の概要) 
MON88913 MON88913 (生物多様性影響評価書の概要) 

5 

(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 

○親系統

親系統名
当該情報

の有無
参照資料名

COT102 有 ☐無 COT102 (生物多様性影響評価書の概要) 
15985 有 ☐無 15985 (生物多様性影響評価書の概要) 
MON88701 有 ☐無 MON88701 (生物多様性影響評価書の概要) 
MON88913 有 ☐無 MON88913 (生物多様性影響評価書の概要) 

10 
○本スタック系統

上記方法を組み合わせて適用する。
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(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特性の具体

的な内容5 

蛋白質名 親系統名 蛋白質の特性
その他の

機能

宿主代謝系

への影響
参考資料名

改変 Vip3A 
蛋白質

COT102 
チョウ目害虫

抵抗性
☐有 無 ☐有 無 

APH4 蛋白質 COT102 
抗生物質耐性

（選抜マーカ

ー）

☐有 無 ☐有 無 

改変 Cry1Ac
蛋白質

15985 
チョウ目害虫

抵抗性
☐有 無 ☐有 無 

改変 Cry2Ab2
蛋白質

15985 
チョウ目害虫

抵抗性
☐有 無 ☐有 無 

改変

MON88701 
DMO 蛋白質 

MON88701 除草剤耐性 ☐有 無 ☐有 無 

PAT 蛋白質 MON88701 除草剤耐性 ☐有 無 ☐有 無 

改変 CP4 
EPSPS 蛋白質 

MON88913 除草剤耐性 ☐有 無 ☐有 無 

○それぞれの親系統由来の発現蛋白質 (導入遺伝子) の機能的な相互作用の可能性について

蛋白質
相互作用

の可能性
考  察

害虫抵抗性

蛋白質間

☐有

無 

改変 Vip3A 蛋白質、改変 Cry1Ac 蛋白質及び改変 Cry2Ab2 蛋

白質は、チョウ目害虫に対して殺虫活性を示す。本スタック系

統ワタで発現するこれら害虫抵抗性蛋白質は、標的害虫に対し

COT102 (生物

多様性影響評

価書の概要) 

15985 (生物多

様性影響評価

書の概要) 

15985 (生物多

様性影響評価

書の概要) 

MON88701 (生
物多様性影響

評価書の概要) 

MON88701 (生
物多様性影響

評価書の概要) 

MON88913 (生
物多様性影響

評価書の概要) 

COT102 (生物

多様性影響評

価書の概要) 
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て特異的に作用し、独立して殺虫効果を示すと考えられる。ま

た、これら害虫抵抗性蛋白質の殺虫効果の特異性に関与する領

域の構造に変化が生じているとは考え難く、標的害虫に対する

効果に変化はないと考えられる。このことから、本スタック系

統ワタにおいて、各親系統が有する殺虫効果が相加的に高まる

ことはあり得るが、お互いの作用に影響を及ぼし合うことによ

る相乗効果や拮抗作用が生じることは考え難い。さらに、これ

らの Bt 蛋白質が酵素活性を持つという報告はないことから、宿

主の代謝系を変化させることはないと考えられる。

除草剤耐性

蛋白質及び選

抜マーカー蛋

白質間

☐有

無 

改変 MON88701 DMO 蛋白質、PAT 蛋白質、改変 CP4 EPSPS
蛋白質、及び APH4 蛋白質はいずれも酵素活性を有するものの、

基質特異性が高く、宿主の代謝系を変化させることはないと考

えられた。また、各蛋白質の基質は異なり、関与する代謝経路

も互いに独立している。したがって、これら蛋白質が相互に作

用して予期しない代謝物が生じることは考えにくい。

害虫抵抗性蛋

白質、除草剤耐

性蛋白質及び

選抜マーカー

蛋白質間

☐有

無 

上述のとおり、害虫抵抗性蛋白質、除草剤耐性蛋白質及び選

抜マーカー蛋白質はいずれも宿主の代謝系を変化させることは

ないと考えられた。また、それぞれ有する機能が異なることか

ら、機能的な相互作用を示す可能性は低いと考えられた。

親系統の範囲

を超えた新た

な特性が付与

される可能性

☐有

無 

考  察

移入されている核酸の発現により産生される蛋白質の相互作

用により、親系統の範囲を超えた新たな特性が付与される可能

性は考え難い。

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

5 

本スタック系統ワタにおいて、それぞれの親系統由来の発現蛋白質が相互作用を示す可

能性は低いと考えられたため、本スタック系統ワタと宿主の属する分類学上の種であるワ

タとの生理学的又は生態学的特性の相違については、親系統である COT102、15985、
MON88701 及び MON88913 を個別に調査した結果に基づき評価した。 

a. 形態及び生育の特性

b. 生育初期における低温耐性

c. 成体の越冬性
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d. 花粉の稔性及びサイズ

e. 種子の生産性、脱粒性、休眠性及び発芽率

f. 交雑性

g. 有害物質の産生性

5 

親系統名
当該情報

の有無
参照資料名

COT102 有 ☐無 COT102 (生物多様性影響評価書の概要) 
15985 有 ☐無 15985 (生物多様性影響評価書の概要) 
MON88701 有 ☐無 MON88701 (生物多様性影響評価書の概要) 
MON88913 有 ☐無 MON88913 (生物多様性影響評価書の概要) 

3 遺伝子組換え生物等の使用等に関する情報 

(1) 使用等の内容 
10 

該当内容

☐ 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

☐
食用又は飼料用に供するための使用、栽培、加工、保管、運搬及び廃棄並び

にこれらに付随する行為。

 
食用又は飼料用に供するための使用、加工、保管、運搬及び廃棄並びにこれ

らに付随する行為。

(2) 使用等の方法 

― 

(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 15 

― 

(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

20 
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

― 
25 

14



(6) 国外における使用等に関する情報 

表 2 国外における親系統及び本スタック系統ワタの申請及び承認状況 
2015 年 7 月現在 

申請先

系統名

米国農務省

(USDA) 
米国食品医薬品庁

(FDA) 

オーストラリア・

ニュージーランド

食品基準機関

(FSANZ) 
無規制栽培 食品、飼料 食品(輸入) 

COT102 ☐申請

承認 
2005 年 ☐申請

確認 
2005 年 

☐申請

承認 
2005 年 

15985 ☐申請

承認 
2002 年 ☐申請

確認 
2002 年 

☐申請

承認 
2002 年 

MON88701 ☐申請

承認 
2015 年 

☐申請

確認 
2013 年 

☐申請

承認 
2014 年 

MON88913 ☐申請

承認 
2004 年 

☐申請

確認 
2005 年 

☐申請

承認 
2006 年 

本スタック系統

ワタ
－ － －

申請先

系統名

カナダ保健省

(HC) 
カナダ食品検査庁

(CFIA) 

食品 環境、飼料

COT102 ☐申請

承認 
2011 年 

☐申請

承認 
2011 年 

15985 ☐申請

承認 
2003 年 

☐申請

承認 
2003 年 

MON88701 ☐申請

承認 
2014 年 

☐申請

承認 
2014 年 

MON88913 ☐申請

承認 
2005 年 

☐申請

承認 
2005 年 

本スタック系統

ワタ
－ 届出 2015 年 

－：承認済み系統から作出されたスタック系統については、新たな承認及び届出を必要としない。5 
(注：本表に記載された情報に関る権利及び内容の責任は申請者にある。) 
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第二 項目ごとの生物多様性影響の評価

本スタック系統ワタ及び当該ワタの分離系統に包含される組合せ (既に第一種使用規

程の承認を受けたものを除く。) は、COT102、15985、MON88701 及び MON88913 の 4
つの親系統間における組合せを前提として、交雑育種法により育成されたスタック系統で

ある。

本スタック系統ワタの親系統ではチョウ目害虫抵抗性蛋白質 (改変 Vip3A 蛋白質、改変

Cry1Ac 蛋白質及び改変 Cry2Ab2 蛋白質) が発現する。本スタック系統ワタで発現するこ

れら害虫抵抗性蛋白質は、標的害虫に対して特異的に作用し、独立して殺虫効果を示すと

考えられる。また、これら害虫抵抗性蛋白質の殺虫効果の特異性に関与する領域の構造に

変化が生じているとは考え難く、標的害虫に対する効果に変化はないと考えられる。この

ことから、相互作用が生じることも考え難い。さらに、Bt 蛋白質には酵素活性がないため、

宿主の代謝系に影響を及ぼすことは考え難い。

同じく本スタック系統ワタの親系統では除草剤耐性蛋白質 (改変MON88701 DMO蛋白

質、PAT 蛋白質及び改変 CP4 EPSPS 蛋白質) 及び選抜マーカー (APH4 蛋白質) が発現す

る。いずれも高い基質特異性を示し、関連する代謝経路も独立していることから、相互に

作用して予期しない代謝物が生じたり、宿主の代謝系に影響を及ぼすことは考え難い。

さらに、チョウ目害虫抵抗性蛋白質 (改変 Vip3A 蛋白質、改変 Cry1Ac 蛋白質及び改変

Cry2Ab2 蛋白質)、除草剤耐性蛋白質 (改変 MON88701 DMO 蛋白質、PAT 蛋白質及び改変

CP4 EPSPS 蛋白質) 及び選抜マーカー (APH4 蛋白質) はそれぞれ異なる作用機作をもち、

独立して作用していること、及びこれらの蛋白質が高い基質特異性を示す又は酵素活性を

持たないことから、相互に影響を及ぼすことは考え難い。

以上のことから、本スタック系統ワタ及び当該ワタの分離系統に包含される組合せ (既
に第一種使用規程の承認を受けたものを除く。) において、親系統の範囲を超えた新たな

特性が付与される可能性は考え難いため、親系統が有する形質を併せ持つこと以外に評価

すべき形質の変化は無いと考えられた。

そこで、本スタック系統ワタ及び当該ワタの分離系統に包含される組合せ (既に第一種

使用規程の承認を受けたものを除く。) の生物多様性影響の評価は各親系統の生物多様性

影響評価に基づいて評価できると判断し、実施した。

以下の「1 競合における優位性」、「2 有害物質の産生性」、「3 交雑性」及び「4 その他

の性質」の各項目について、添付の参照資料のとおり、各親系統において生物多様性影響

が生ずるおそれはないと結論されている。このため、本スタック系統ワタ及び当該ワタの

分離系統に包含される組合せ (既に第一種使用規程の承認を受けたものを除く。)において

も、競合における優位性、有害物質の産生性、交雑性及びその他の性質に起因する生物多

様性影響が生ずるおそれは無いと判断された。
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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 

(2) 影響の具体的内容の評価 5 

(3) 影響の生じやすさの評価 

(4) 生物多様性影響が生ずるおそれの有無等の判断 
10 

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 
15 

(2) 影響の具体的内容の評価 

(3) 影響の生じやすさの評価 

(4) 生物多様性影響が生ずるおそれの有無等の判断 20 

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 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 

4 その他の性質 
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第三 生物多様性影響の総合的評価

本スタック系統ワタ及び当該ワタの分離系統に包含される組合せ (既に第一種使用規

程の承認を受けたものを除く。) は、COT102、15985、MON88701 及び MON88913 の 4
つの親系統間における組合せを前提として、交雑育種法により育成されたスタック系統で

ある。

本スタック系統ワタの親系統で発現するチョウ目害虫抵抗性蛋白質 (改変 Vip3A 蛋白

質、改変 Cry1Ac 蛋白質及び改変 Cry2Ab2 蛋白質) は酵素活性がない。同じく本スタック

系統ワタの親系統で発現する除草剤耐性蛋白質 (改変 MON88701 DMO 蛋白質、PAT 蛋白

質、改変 CP4 EPSPS 蛋白質) 及び選抜マーカー (APH4 蛋白質) は酵素活性を有するが、

いずれも高い基質特異性を示す。したがって、これらの蛋白質が宿主の代謝系に影響を及

ぼすことは考え難い。さらに、チョウ目害虫抵抗性蛋白質 (改変 Vip3A 蛋白質、改変 Cry1Ac
蛋白質及び改変 Cry2Ab2 蛋白質)、除草剤耐性蛋白質 (改変 MON88701 DMO 蛋白質、PAT
蛋白質及び改変 CP4 EPSPS 蛋白質) 及び選抜マーカー (APH4 蛋白質) はそれぞれ異なる

作用機作をもち、独立して作用していることから、相互に影響を及ぼすことは考え難い。 

これらのことから、本スタック系統ワタにおいて、親系統の範囲を超えた新たな特性が

付与される可能性は考え難いため、親系統が有する形質を併せ持つこと以外に評価すべき

形質の変化は無いと考えられる。したがって、本スタック系統ワタ及び当該ワタの分離系

統に包含される組合せ (既に第一種使用規程の承認を受けたものを除く。) の生物多様性

影響は、各親系統の生物多様性影響評価に基づいて評価できると判断した。

各親系統において、競合における優位性、有害物質の産生性、交雑性及びその他の性質

に起因する生物多様性影響が生ずるおそれはないと評価されていることから、本スタック

系統ワタ及び当該ワタの分離系統に包含される組合せ (既に第一種使用規程の承認を受け

たものを除く。) を第一種使用規程に従って使用した場合に、わが国の生物多様性に影響

が生ずるおそれはないと総合的に判断した。
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添付資料リスト

緊急措置計画書

学識経験者の意見 COT102  (総合検討会における検討日：2008 年 8 月 21 日) 

15985 (総合検討会における検討日：2004 年 7 月 30 日) 5 

MON88701 (総合検討会における検討日：2013 年 8 月 6 日) 

MON88913 (総合検討会における検討日：2005 年 6 月 9 日) 
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生物多様性影響評価検討会での検討の結果


名称：チョウ目害虫抵抗性ワタ（改変 vip3A, Gossypium hirsutum L.）
（COT102, OECD UI: SYN-IR102-7）


第一種使用等の内容：食用又は飼料用に供するための使用、加工、保管、運搬及び廃


棄並びにこれらに付随する行為


申請者：シンジェンタシード株式会社


（１）生物多様性影響評価の結果について


ア 競合における優位性


宿主が属する生物種であるワタについては我が国における長期にわたる使用


等の実績があるが、我が国において自生化することは報告されていない。


本組換えワタには、移入された改変 vip3A 遺伝子によりチョウ目害虫抵抗性が付
与されているが、チョウ目害虫による食害は、ワタが我が国の自然環境下において生


育することを困難にさせる主な要因ではなく、抵抗性が付与されても競合における優


位性に影響はないと考えられる。よって、これらの形質の付与が栽培作物であるワタ


を自然条件下で自生させ、さらに競合における優位性を高めるとは考えにくい。


我が国の隔離ほ場試験における調査の結果、競合における優位性に関わる諸形質に


ついて、本組換えワタと対照の非組換えワタとの間で有意差は認められなかった。


また、移入された aph4 遺伝子により APH4 蛋白質を発現するため、一部の
アミノグリコシド系抗生物質耐性が付与されるが、これらの形質により競合に


おける優位性が高まることはないと考えられる。


以上より、影響を受ける可能性のある野生動植物等は特定されず、競合における


優位性に起因する生物多様性影響が生ずるおそれはないとの申請者による結論は妥当


であると判断した。


イ 有害物質の産生性


宿主が属する生物種であるワタについては他感作用物質のような野生動植物等に対


して影響を与える有害物質の産生性は知られていない。


本組換えワタは、チョウ目昆虫に殺虫活性を有する改変 Vip3A 蛋白質及び一部の
アミノグリコシド系抗生物質への耐性を付与する APH4 蛋白質を産生するが、いず
れの蛋白質についても既知のアレルゲンや毒素との間でアミノ酸配列に相同性はみら


れないことが確認されている。


改変 Vip3A 蛋白質は酵素活性を有するとは考えにくく、また、APH4 蛋白質は極
めて基質特異性が高く、植物体中では基質となり得る物質の存在は報告されていない。


したがって、これらの蛋白質が宿主の代謝系に影響を及ぼし、有害物質を産生する


おそれはないと考えられる。なお、本組換えワタの花粉による非標的チョウ目昆虫種
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への影響が懸念されるが、ワタの花粉は比較的重く、粘性があることから飛散する可


能性は少ないと考えられる。仮に飛散したとしても、その範囲は極めて限定されたも


のであると考えられ、輸入された種子がこぼれ落ちて、我が国の自然条件下でワタが


生育あるいは自生化したという報告はない。


さらに、隔離ほ場において、本組換えワタの有害物質（根から分泌されて他の植物


へ影響を与えるもの、植物体が内部に有し枯死した後に他の植物に影響を与えるもの、


根から分泌されて土壌生物に影響を与えるもの）の産生性に関する試験として、後作


試験、鋤込み試験及び土壌微生物相試験を行った結果、いずれについても、本組換え


ワタと対照の非組換えワタとの間で統計学的有意差は認められなかった。


以上より、影響を受ける可能性のある野生動植物等は特定されず、有害物質の産生


性に起因する生物多様性影響が生ずるおそれはないとの申請者による結論は妥当であ


ると判断した。


ウ 交雑性


我が国の自然環境中にはワタと交雑可能な野生植物は自生していないことか


ら、影響を受ける可能性のある野生植物は特定されず、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の申請者による結論は妥当であると判断し


た。


（２）生物多様性影響評価書を踏まえた結論


以上を踏まえ、本組換えワタを第一種使用規程に従って使用した場合に、生物多様


性影響が生ずるおそれはないとした生物多様性影響評価書の結論は妥当であると判断


した。








 


 


-1- 


生物多様性影響評価検討会での検討の結果 


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) 


第一種使用等の内容：食用又は飼料用に供するための使用、加工、保管、運搬及び


廃棄並びにこれらに付随する行為 


申請者：日本モンサント株式会社 


（１）生物多様性影響評価の結果について 


 本組換えワタは、大腸菌(Escherichia coli)由来のプラスミド pBR322をもとに構築さ


れた PV-GHHT6997をアグロバクテリウム法により導入し作出されている。 


本組換えワタには Stenotrophomonas maltophilia 由来の改変 DMO蛋白質をコード


する改変 dmo 遺伝子と Streptomyces hygroscopicus 由来の PAT 蛋白質をコードする


bar 遺伝子を含む T-DNA 領域が染色体上に 1 コピー組み込まれ、複数世代にわたり安


定して伝達されていることが遺伝子の分離様式及びサザンブロット分析により確認され


ている。また、目的の遺伝子が複数世代にわたり安定して発現していることがウエスタ


ンブロット分析により確認されている。 


 


（ア）競合における優位性 


 宿主が属する生物種であるワタは、我が国において長期にわたり使用実績があるが、


我が国の自然条件下で自生化したという報告はなされていない。 


 2012年に我が国の隔離ほ場において、本組換えワタの競合における諸形質について調


査が行われた。その結果、開花始めにおいて本組換えワタと対照の非組換えワタとの間


に違いがみられた。また、種子の生産量（100 粒重）において本組換えワタと対照の非


組換えワタとの間に統計学的有意差が認められた。しかしながら、いずれも差異はわず


かであり、これらの違いが本組換えワタの優位性を高めるものではないと考えられた。


その他の項目については、本組換えワタと対照の非組換えワタとの間に差は認められな


かった。 


一方、生育初期における低温耐性を 2010 年に米国において調査した結果、新鮮重及


び乾燥重において本組換えワタと対照の非組換えワタの間に統計学的有意差が認められ


たが、これらの差もわずかであり、これらの違いが本組換えワタの競合における優位性


を高めるものではないと考えられた。 


 本組換えワタには、改変 DMO蛋白質の産生による除草剤ジカンバ耐性及び PAT蛋白


質の産生によるグルホシネート耐性が付与されているが、これら除草剤が散布されるこ


とが想定しにくい自然条件下においては、これら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難い。  


 以上より、本組換えワタは、影響を受ける可能性のある野生動植物等は特定されず、


競合における優位性に起因する生物多様性影響が生ずるおそれはないとの申請者による


結論は妥当であると判断した。 







- 2 - 


 


（イ）有害物質の産生性 


 宿主が属する生物種であるワタには、哺乳動物に対して毒性を示すゴシポール及び鶏


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、我が国ではワタの商業栽培はほとんど行われておらず、ワタが我が国で自生化し


たという報告はされていない。したがって、野生動物等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生息又は生育に支障を来すよう


な有害物質を産生するという報告はない。 


 本組換えワタは、除草剤ジカンバに耐性を付与する改変 DMO 蛋白質及び除草剤グル


ホシネート耐性を付与する PAT蛋白質を産生するが、当該両蛋白質とも、既知アレルゲ


ンと類似のある配列を有していないことが確認されている。また、両蛋白質は高い基質


特異性を有しており、両蛋白質が原因で宿主の代謝系に影響し、新たに有害物質を産生


することはなく、ゴシポール及びシクロプロペン脂肪酸の含量にも影響を及ぼすことは


ないと考えられた。 


 本組換えワタの有害物質（根から分泌され他の植物及び土壌微生物に影響を与えるも


の、植物体が内部に有し枯死した後に他の植物に影響を与えるもの）の産生性の有無に


ついて、鋤込み試験及び後作試験により調査が行われた。その結果、本組換えワタと対


照の非組換えワタとの試験区の間で土壌微生物相試験の糸状菌数において統計学的有意


差が認められたが、その差はわずかであり、これをもって本組換えワタが有害物質を産


生するとは考えられなかった。それ以外の有害物質の産生性における項目で、本組換え


ワタ区と対照の非組換えワタ区との間に統計学的有意差は認められなかった。 


 以上より、本組換えワタは、有害物質の産生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ず、有害物質の産生性に起因する生物多様性影響が生ずるおそ


れはないとの申請者による結論は妥当であると判断した。 


 


（ウ）交雑性 


 我が国の自然環境中にはワタと交雑可能な野生動植物の特定はされず、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の申請者による結論は妥当であると判断し


た。 


 


（２）生物多様性影響評価を踏まえた結論 


 以上を踏まえ、本組換えワタを第一種使用規程に従って使用した場合に、我が国にお


ける生物多様性に影響が生ずるおそれはないとした生物多様性影響評価書の結論は妥当


であると判断した。 
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（ ）別添


学識経験者意見


専門の学識経験者により 「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」に基づき申請のあった下記の遺伝子組換え生物等に係る第一種使用


規程に従って使用した際の生物多様性影響について検討が行われ、別紙のとおり意見が


とりまとめられました。


, L. MON88913,○ 除草剤グリホサート耐性ワタ（ （cp4 epsps Gossypium hirsutum ）


）OECD UI:MON-88913-8
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（別紙）


, L. MON88913,○ 名称：除草剤グリホサート耐性ワタ（ （cp4 epsps Gossypium hirsutum ）


）OECD UI:MON-88913-8
第一種使用等の内容：食用又は飼料用に供するための使用、加工、保管、運搬及び


廃棄並びにこれらに付随する行為


申請者：日本モンサント（株）


( ) 生物多様性影響評価の結果について1


① 競合における優位性


宿主が属する生物種であるワタ（ ）の植物体は我が国の冬季Gossypium hirsutum .L
には低温により枯死し、その種子は休眠が極めて浅いこと等から、ワタが我が国に


おいて自生化することはないと考えられる。なお、ワタは長期にわたって我が国に


おいて綿実として流通しているが、我が国において自生化しているとの報告はされ


ていない。


本組換えワタについては、移入された改変型 遺伝子により除草剤であるcp4 epsps
グリホサートへの耐性が付与されているほか、我が国の隔離ほ場における調査の結


果、競合における優位性に関わる諸形質のうち、発芽率及び草丈において非組換え


ワタとの有意差が認められている。しかし、グリホサートが自然環境下で選択圧に


、 、なるとは考えにくく 発芽率及び草丈で認められた差異によって自然環境下で繁殖


生存する能力が向上し、本組換えワタが我が国において生育し自生化することは考


えられない。


これらのことから、影響を受ける可能性のある野生動植物等は特定されず、競合


における優位性に起因する生物多様性影響が生ずるおそれはないとの申請者による


結論は妥当であると判断した。


② 有害物質の産生性


宿主が属する分類学上の種であるワタについては、野生動植物等に影響を与える


有害物質を産生するとの報告はされていない。


本組換えワタは、除草剤グリホサートへの耐性を有する改変型 蛋白質CP4 EPSPS
EPSPSを産生するが 本蛋白質が有害物質であるとする報告はされていない また、 。 、


蛋白質は芳香族アミノ酸を合成するシキミ酸経路を触媒する酵素であるが、当該経


路の律速酵素ではないことが明らかになっており、 活性が増大しても本組換EPSPS
えワタにおいて芳香族アミノ酸が過剰に産生されることはないと考えられる。実際


これまでに 遺伝子を移入された他の遺伝子組換え作物（ワタを含む４種）cp4 epsps
では芳香族アミノ酸含量に変化がないことが確認されている。更に、 蛋白質EPSPS
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はホスホエノールピルビン酸及びシキミ酸－３－リン酸と特異的に反応する酵素で


あることから、 蛋白質が他の物質の反応を触媒して異なる物質が産生さCP4 EPSPS
れることはないと考えられる。


また、我が国の隔離ほ場試験において、本組換えワタの有害物質の産生性（根か


ら分泌され他の植物へ影響を与えるもの、根から分泌され土壌微生物に影響を与え


るもの、植物体が内部に有し枯死した後に他の植物に影響を与えるもの）の調査が


行われており、非組換えワタとの間で有意差は認められていない。


これらのことから、本組換えワタが、宿主であるワタを越えて野生動植物等に影


響を与えることは考えにくい。


従って、影響を受ける可能性のある野生動植物等は特定されず、有害物質の産生


性に起因する生物多様性影響が生ずるおそれはないとの申請者による結論は妥当で


あると判断した。


③ 交雑性


我が国の自然環境中にはワタと交雑可能な野生種は生育していないことから、影


響を受ける可能性のある野生動植物等は特定されず、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の申請者による結論は妥当であると判断した。


( ) 生物多様性影響評価書を踏まえた結論2


上記を踏まえ、本組換えワタを第一種使用規程に従って使用した場合に生物多様性


影響が生ずるおそれはないとした生物多様性影響評価書の結論は妥当であると判断し


た。







（参考）


生物多様性影響に関し意見を聴いた学識経験者の名簿
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井出 雄二 国立大学法人東京大学大学院農学生命科学研究科教授 森林遺伝・育種学
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近藤 矩朗 帝京科学大学理工学部教授 植物環境生理学
こんどう のりあき


佐藤 忍 国立大学法人筑波大学生命環境科学研究科教授 植物生理学
さとう しのぶ


嶋田 正和 国立大学法人東京大学大学院総合文化研究科教授 保全生態学
しまだ まさかず


髙木 正道 新潟薬科大学応用生命科学部学部長 微生物遺伝学
たかぎ まさみち


武田 和義 国立大学法人岡山大学資源生物科学研究所長 育種学
たけだ かずよし


中島 皐介 日本大学生物資源科学部教授 育種学
なかじま こうすけ


中西 友子 国立大学法人東京大学大学院農学生命科学研究科教授 植物栄養学
なかにし ともこ


林 健一 ＯＥＣＤバイオテクノロジー規制的監督調和作業部会 植物生理学
はやし けんいち


副議長
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はらだ ひろし


日比 忠明 玉川大学学術研究所特任教授 分子植物病理学
ひ び ただあき
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第一種使用規程承認申請書 
 平成 20 年 5 月 29 日   


    
 
 
農林水産大臣  若林 正俊 殿 
環境大臣    鴨下 一郎 殿 
        
 


氏名  シンジェンタシード株式会社 
 申請者      代表取締役社長 大伴 秀郎 


住所  千葉県香取郡多古町高津原向ノ台 401-2 
 
 
 
 
 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。 
 
 


遺伝子組換え生物等の


種類の名称 
チョウ目害虫抵抗性ワタ（改変 vip3A, Gossypium hirsutum 
L.）（COT102, OECD UI: SYN-IR102-7）  


遺伝子組換え生物等の


第一種使用等の内容 
食用又は飼料用に供するための使用、加工、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 － 







 2


生物多様性影響評価書の概要 


 


 


第 1 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 


 


(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 


和名：ワタ 


英名：cotton  


学名：Gossypium hirsutum L. 


 


② 宿主の品種又は系統名 


宿主はアオイ科ワタ属に属する 4 倍体栽培ワタ（G. hirsutum）の品種 Coker312 であ


る。 


 


③ 国内及び国外の自然環境における自生地域 


現在、ワタ属植物種は 2 倍体種と 4 倍体種から成り、およそ 50 種が知られている


が、栽培種は 2 倍体種（2n=26）の G. herbaceum と G. arboreum 並びに 4 倍体種（2n=52）


の G. hirsutum と G. barbadense の 4 種のみである。今日、栽培されているワタの約 91%


かそれ以上は G. hirsutum 種と考えられている（文献 1）。 


 


ワタ属植物種を自然環境における分布範囲で分類すると、2 倍体種はオーストラリ


ア群（主にオーストラリア北西部に分布）、アフリカ・アラビア群（主にアフリカか


らアラビア半島に分布）及びアメリカ群（主にメキシコ西部からペルー及びガラパゴ


ス諸島に分布）の 3 グループに分類される。また、4 倍体種は、G. hirsutum が中央ア


メリカ沿岸、G. barbadense がペルー及びエクアドル沿岸、G. tomentosum がハワイ諸


島、G. mustelinum がブラジル及び G. darwinii がガラパゴス諸島に主に分布している


（文献 2、文献 3、文献 4）。我が国におけるワタ属植物種の自生は報告されていな


い。 


 


(2) 使用等の歴史及び現状 
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① 国内及び国外における第一種使用等の歴史 


メキシコの紀元前 5800 年ごろの洞窟から、4 倍体の G. hirusutum のさく（果実）が


発掘されたといわれており、ワタの栽培利用の歴史は極めて古い。インドは紀元前数


百年ごろからワタの生産国として有名であった。ここで作出された G. arboreum は、


北インドから東は東南アジアに広がり、また、西はアラビアを経て西アフリカに及ん


だ。中国ではワタは 11 世紀以来主要畑作物の一つになっている。新大陸では紀元前


から 4 倍体の G. hirsutum 及び G. barbadense が栽培されていた。この当時のワタは永


年性の灌木であったが、永年性のG. barbadenseは各地に広がって 1年生の種類を生じ、


南カロライナの沿岸地帯と島嶼部では今日の世界最長繊維種の「海島綿」となり、さ


らにこれがエジプトに入って現地の改良種と交雑の結果、長繊維種の「エジプト綿」


を生じている。また、中南米で栽培された G. hirsutum は 1700 年頃アメリカ合衆国に


入り、内陸部で「陸地綿」と呼ばれる 1 年生の早生種が栽培されてアメリカ合衆国の


主要作物となったが、南北戦争のためその供給が絶たれたのを機に、世界の熱帯・亜


熱帯の諸国に広がった（文献 5）。 


 


日本に初めてワタ作が伝えられたのは 799 年（延暦 18 年）で、三河国に漂着した


インド人が、ワタを伝えたことが記録に残っているが、このワタはすぐに消滅したよ


うである。その後、文褖年間（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 年ごろには 10 万ヘクタール、2 万 4,000 トンの


生産をみるにいたったものの、輸入におされて次第に衰微した。第二次世界大戦中及


び戦後に再び盛んになったが、現在ではわずかに園芸的に観賞用として栽培されるの


みである（文献 5）。 


 


② 主たる栽培地域、栽培方法、流通実態及び用途 


2006 年におけるワタの世界総栽培面積は約 3,500 万ヘクタールで、インドが約 890


万ヘクタール(25%)、米国が約 560 万ヘクタール(16%)、中国が約 540 万ヘクタール


(15%)、パキスタンが約 310 万ヘクタール(9%)であった(文献 6)。ワタの生産量は 2,658


万トンで、世界生産の約 29％を中国が占めており、次いでインド、米国、パキスタン


である。ワタの輸出量については、アメリカ、インド、ウズベキスタン、オーストラ


リアの順である。一方、ワタの輸入量は、中国、トルコ、バングラデシュ、パキスタ


ンの順である（文献 7）。日本における 2007年の採油用のワタの輸入量は約 14万 4,000


トンであり､米国（約 10 万トン）やオーストラリア（約 4 万 1,000 トン）から輸入さ


れている（文献 8）。 


 


ワタの生産は国によって原始的農耕が行われているところもあるが、主要な生産国
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では高度に機械化されている。すなわち、開発途上国では人手による播種及び除草、


手摘みによる収穫が行われているのに対して、先進国では、機械による播種、除草剤


及び除草機による除草、摘み取り機による収穫が行われている（文献 9）。 


  


ワタの綿毛には約 94％のセルロースが含まれており、その大部分が紡織用（綿糸、


綿織物等）あるいは製綿用（ふとん綿、脱脂綿等）に利用される。地毛は短いため繊


維として利用されず、セルロースや紙の原料とされる。種子は 18～24%の油脂と 16


～20%の蛋白質を含んでおり、油脂から綿実油が生産される（文献 10、文献 11）。


綿実油は、食用油の他マーガリンや石鹸の原料等として用いられており、搾油後の綿


実粕は精製して飼料や肥料として用いられる（文献 5）。 


 


(3) 生理学的及び生態学的特性 


 


イ、基本的特性 


ワタは灌木状で高さ 1～2.5 m である。葉柄の先の葉身は、通常 3～5 裂に深裂した


掌状をしている。主茎からは結果枝と発育枝が生じ、発育枝からはさらに結果枝が生


じ、結果枝には花が形成される。花芽は 3 枚のほう葉に包まれている。開花は下位の


枝から始まり、1 個体の花が咲き終わるのに 1～2 ヶ月を要する。果実であるさくは、


直径数 cm であり、内部が 3～5 室に分かれ、各室に 6～9 個の種子ができる。さくの


色は緑～暗緑色であり、その後茶色く成熟すると縦に割れて開く（文献 11）。 


 


ロ、生息又は生育可能な環境の条件 


 ワタは熱帯原産であり、高温・多照で、開じょ期に乾燥するところが望ましい（文


献 10）。発芽の最低温度は 12℃であり、通常、年降雨量 1,000～1,500 mm 程度の場所


で栽培されるが、灌漑ができれば降雨は少ないほうがよい（文献 5）。ほぼ北緯 40 度


から南緯 35 度の間の熱帯から温帯にかけて栽培される（文献 11）。 


 


ワタは酸性に弱いが、アルカリに対する適応性が高い。塩分に対しては作物の中で


耐性が高く、塩分の多いアルカリ性土壌でも栽培できる（文献 11）。 


 


ハ、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 


ワタのさくは成熟するにつれて水分が減り、さく皮が裂けて開じょする（文献 10、


文献 11）。種子の表面は、種子の表皮細胞が外部に突出、伸長してできた綿毛に覆わ
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れていることから（文献 5）、脱粒性及び自然環境下で種子が散布される可能性は低


いと考えられる。休眠性は浅く、土壌中で温度や湿度等の条件が揃えば発芽する（文


献 12）。ワタの種子は湿度の影響を非常に受けやすく、高湿度条件下で保存されたワ


タの種子の寿命は短い（文献 13）。 


 


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 


ワタは種子によって繁殖し、栄養繁殖による植物体の再生は自然条件下ではおこら


ない（文献 12）。 


 


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


クシスを生ずる特性を有する場合はその程度 


ワタは基本的に自家受粉を行うが、マルハナバチやミツバチ等の花粉媒介昆虫によ


って他家受粉が生ずる場合もある（文献 14）。近縁種との交雑の可能性は、染色体数、


媒介昆虫の有無、開花期の同時性、植物間の距離等に依存する（文献 15）が、我が


国においては交雑可能な近縁野生種は報告されていない。また、アポミクシスについ


ての報告はない。 


 


④ 花粉の生産量、稔性、形状、媒介方法、飛散距離及び寿命 


ワタは一花当たり 45,000 を超える花粉粒を生産する（文献 16）。ワタの花粉は他の


花粉と比べて重く、粘性が高いので、自然条件下で風に運ばれることはほとんどない。


花粉の飛散距離に関してはこれまでにいくつかの報告があるものの、いずれの報告に


おいても 16 メートル以上離れた植物体間での交雑は認められていないことから（文


献 12、文献 15）、花粉の飛散距離は短いと考えられる。なお、マルハナバチやミツ


バチ等の昆虫によって花粉が媒介されることはある。ワタの花粉の寿命は約 12 時間


である（文献 17）。 


 


ニ、有害物質の産生性 


ワタにおいて、他感作用物質のような野生動植物等の生息又は生育に影響を及ぼす


有害物質の産生性は知られていない。 


 


ホ、その他の情報 


ワタにはゴシポールとシクロプロペン脂肪酸が含まれている（文献 18）。 
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ゴシポールは腺組織（ピグメントグランド）に存在するテルペノイドである。ゴシ


ポールには遊離型と結合型があるが、遊離型は非反芻動物に対する毒性及び雄の抗受


精特性を有する（文献 18）。綿実粕は、綿実中の遊離ゴシポールが搾油工程で蛋白質


と結合かつ不溶化して著しく減少し、無害な結合型に変化するために飼料として使用


できる。綿実油中の遊離ゴシポールは精製工程で結合型となり、各工程で取り除かれ


る（文献 19）。 


 


また、綿実油にはシクロプロペン環を有する脂肪酸（ステルクル酸やマルバリン酸）


が存在することが知られており、綿実原油中での含量は1%前後である（文献 19）。


シクロプロペン脂肪酸は、飽和脂肪酸の不飽和化を阻害するため、鶏卵の脱色や、ふ


化率の低下を引き起こす（文献 18）。シクロプロペン脂肪酸は綿実油の精製工程を経


るにしたがって著しく減少し、特に活性白土による脱色及び脱臭工程で取り除かれる。


また、水素添加反応によってもその特性を失う（文献 19）。 


 


ワタは種子が多量の綿毛に覆われているため、鳥類のような種子を捕食する動物は


好まず、哺乳類もゴシポールが含まれていることや種子の形態により、捕食すること


を避けると思われる。さらに、野生の哺乳動物が綿実を捕食するという例も知られて


いない。 


 


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 


 


イ、構成及び構成要素の由来 


チョウ目害虫抵抗性ワタ（改変vip3A, Gossypium hirsutum L.）（COT102, OECD UI: 


SYN-IR102-7）（以下、「本組換え体」と記す。）の作出に用いた供与核酸の構成及び構


成要素の由来は表1に示すとおりである。 


 


表 1 本組換え体作出に用いた供与核酸 pCOT1 の構成要素の由来及び機能 


構成要素 サイズ 
（bp） 


由来及び機能 


害虫抵抗性遺伝子カセット 


Act2 


プロモーター 


 


1,408 Arabidopsis thaliana 由来のアクチン遺伝子（actin-2 遺伝子）の


第 1 エクソン及びイントロンを含むプロモーター領域（文献 
20）。目的遺伝子（改変 vip3A 遺伝子）を恒常的に発現させる。 
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改変 vip3A 


遺伝子 


 


2,370 一般に土壌に生息するグラム陽性細菌である Bacillus 
thuringiensis strain AB88 由来の vip3A 遺伝子（文献 21）を、植


物における発現に適したコドン（文献 22）に改変した遺伝子。


チョウ目昆虫に殺虫活性を示す改変 Vip3A 蛋白質をコードす


る。改変 Vip3A 蛋白質では、そのアミノ酸配列の 284 番目の


アミノ酸がリシンからグルタミンに置換されている。 
NOS 


ターミネーター 


253 Agrobacterium tumefaciens 由来のノパリン合成酵素遺伝子のタ


ーミネーター配列。ポリアデニル化により、mRNA の転写を


終結させる（文献 23）。 
形質転換体選抜マーカー遺伝子カセット 


Ubq3 


プロモーター 


1,721 A. thaliana 由来のポリユビキチン遺伝子（ubi3）の第 1 イント


ロンを含むプロモーター領域（文献 24）。目的遺伝子（aph4）
を恒常的に発現させる。 


aph4 


遺伝子 


1,026 大腸菌（Escherichia coli）由来のリン酸基転移酵素（ハイグロ


マイシン B リン酸基転移酵素）遺伝子。ハイグロマイシンと


いくつかの類縁アミノグリコシドをリン酸化することから


（文献 25）、ハイグロマイシン耐性を付与する。本組換え体


作出の際の形質転換細胞の選抜マーカー。 
NOS 


ターミネーター 


253 A. tumefaciens 由来のノパリン合成酵素遺伝子のターミネータ


ー配列（文献 23）。ポリアデニル化により、mRNA の転写を


終結させる。 


その他の領域（＝外骨格領域） 


LB 25 
A. tumefaciens由来のノパリン Ti－プラスミドの T-DNAレフト


ボーダー領域（文献 26）。 


spec 789 


E. coli由来のトランスポゾンTn7のストレプトマイシンアデニ


ル酸転移酵素遺伝子（aadA）（文献 27）。エリスロマイシン、


ストレプトマイシン、スペクチノマイシン耐性を付与するた


め、ベクターの選抜マーカーとして用いた。 


repA 1,074 


Pseudomonas属細菌由来のプラスミド pVS1由来のレプリコン


（DNA の複製を制御する最小機能複製単位）領域。A. 
tumefaciens においてベクターの維持に必要な遺伝子（文献 
28）。 


VS1 ori 405 
Pseudomonas属細菌由来のプラスミド pVS1の複製起点共通配


列。A. tumefaciens における複製起点となる（文献 29）。 
ColE1 ori 807 E. coli 由来のプラスミドの複製起点（文献 30）。 
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RB 25 
A. tumefaciens 由来のノパリン Ti－プラスミドの T-DNA ライ


トボーダー領域（文献 31）。 


 


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、その他の供与核酸


の構成要素それぞれの機能 


本組換え体作出に用いられた供与核酸の構成要素の機能を表 1表 1に示した。 


 


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（食品としてのアレルギー性を除く。）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 


 


改変 Vip3A 蛋白質 


Bacillus thuringiensis 由来で殺虫活性を示す Cry 蛋白質は、B. thuringiensis の芽胞形


成期に産生されて細胞内に内在するのに対し、本組換え体において発現する改変


Vip3A 蛋白質が属する Vip 蛋白質は、B. thuringiensis の栄養成長期に産生されて細胞


外に分泌される殺虫活性蛋白質（Vegetative Insecticidal Protein）として見出された（文


献 21）。このような Vip 蛋白質には、これまでに Vip1、Vip2 及び Vip3 蛋白質が知ら


れており、Bacillus thuringiensis nomenclature committee（Bacillus thuringiensis 分類委員


会）により 3 群、7 節に分類されている。なお、Vip1 及び Vip2 蛋白質はコウチュウ


目昆虫に対して殺虫活性を示し、Vip3 蛋白質はチョウ目昆虫に対して殺虫活性を示す。 


 


Vip3A 蛋白質の全長は 88kDa であるが、標的チョウ目昆虫の幼虫に摂取されると消


化管内で部分消化され、62kDa のコア蛋白質になる。このコア蛋白質が標的昆虫の腸


管上皮細胞の受容体に結合し、イオンバランスを乱して腸管上皮細胞を破壊し、その


結果、消化プロセスが阻害されて殺虫活性を示すことが示唆されている（文献 32、


文献 33）。この作用機作は Cry 蛋白質と同様である。また、Lee ら（文献 33）は、


Vip3A 蛋白質と Cry1Ab 蛋白質が互いに競合せずに中腸上皮刷子縁膜小胞（brush 


border membrane vesicles；BBMV）へ結合することを報告しており、さらに、感受性


チョウ目昆虫種であるタバコホーンワーム（タバコスズメガ）（Manduca sexta）の


BBMV において、Cry1Ab 蛋白質の受容体として知られるアミノペプチダーゼ様及び


カドヘリン様分子に、Vip3A 蛋白質が結合しないことも明らかにした（文献 33）。


以上のように、Vip3A 蛋白質の作用機作は Cry 蛋白質と同様と考えられるものの、


Vip3A 蛋白質と Cry1Ab 蛋白質では受容体が異なることが示されている（文献 33）。 
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Vip3A 蛋白質は、米国のワタ栽培で発生するチョウ目害虫であるコットンボールワ


ーム（アメリカタバコガ）（Helicoverpa armigera）、タバコバッドワーム（ニセアメリ


カタバコガ）（Heliothis virescens）等に殺虫活性を示すことが確認されている。一方、


ワタの花粉を媒介することがあるミツバチ（Apis mellifera）、さらに、Cry1Ab 蛋白質


が殺虫活性を示すチョウ目昆虫のヨーロピアンコーンボーラー（アワノメイガ）


（Ostrinia nubilalis）や、オオカバマダラ（Danaus plexippus）に対しては殺虫活性を示


さないことが確認されている。 


 


また、改変 Vip3A 蛋白質のアミノ酸配列が既知アレルゲンや毒素と有意な相同性を


持たないことを、公的に利用可能な蛋白質データベース（SWISS-PROT、FARRP 等）


を用いた相同性検索によって確認した。 


 


APH4蛋白質 


aph4 遺伝子は E. coli 由来で、ハイグロマイシン B リン酸基転移酵素である APH4


蛋白質をコードしている。APH4 蛋白質はハイグロマイシンをリン酸化して無毒化す


るため、この蛋白質を有する細胞はハイグロマイシン耐性を示すことから（文献 34）、


遺伝子が導入された細胞を選抜するマーカーとして利用した。APH4 蛋白質は基質特


異性が高く、アミノグリコシド系抗生物質のハイグロマイシン B、ハイグロマイシン


B2、さらに構造が類似したデストマイシン A、デストマイシン B をリン酸化するこ


とが知られているが、他のアミノシクリトール系やアミノグリコシド系の抗生物質


（ネオマイシン、ストレプトマイシン、ゲンタマイシン、カナマイシン、スペクチノ


マイシン、トブラマイシン、アミカシン等）はリン酸化しない（文献 34、文献 35）。 


 


APH4 蛋白質の安全性に関し、本蛋白質は米国環境保護庁（EPA）により残留基準


値の設定の免除が認められている（文献 36）。 


 


また、本蛋白質のアミノ酸配列が既知アレルゲンや毒素と相同性をもたないことを、


公的に利用可能な蛋白質データベース（SWISS-PROT、FARRP 等）を用いた相同性検


索によって確認した。 


 


③ 宿主の持つ代謝系を変化させる場合はその内容 


改変 vip3A遺伝子によって発現する改変 Vip3A 蛋白質が酵素活性を持つという報告


はなく、よって宿主の代謝系とは独立して機能すると考えられる。また、aph4 遺伝子


によって発現する APH4 蛋白質は、ハイグロマイシン B と一部の類縁アミノグリコシ
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ド系抗生物質をリン酸化する酵素であるが、極めて基質特異性が高く、植物体中に基


質となり得る物質が存在することは知られていないことから（文献 38）、植物の代謝


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る。 


 


以上のことから、導入された遺伝子が宿主の持つ代謝系を変化させる可能性は極め


て低いと考えられる。 


 


(2) ベクターに関する情報 


 


イ、名称及び由来 


本組換え体の作出に用いたベクターは、ベクターpCOT1である。このベクターは


E.coli由来のpBluescript II SK(+)を基に構築された。 


 


ロ、特性  


 


① ベクターの塩基数及び塩基配列 


ベクターpCOT1の塩基数は11,801 bpであり、その塩基配列は明らかにされている。 


 


② 特定の機能を有する塩基配列がある場合はその機能 


ベクターpCOT1には、微生物中でベクターを増殖する際の選抜マーカーとして、ス


トレプトマイシン、エリスロマイシン、スペクチノマイシン耐性を発現するspec遺伝


子が含まれているが、本組換え体中にこれらの遺伝子は導入されていない。 


 


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 


 ベクター中に感染性を示すような配列はない。 


 


(3) 遺伝子組換え生物等の調製方法 


 


イ、宿主内に移入された核酸全体の構成 


本組換え体の作出に用いたベクターpCOT1の T-DNA 領域である RBと LBの間の 2


つの遺伝子発現カセット（改変 vip3A 遺伝子カセット及び aph4 遺伝子カセット）が


宿主に移入される。 
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ロ、宿主内に移入された核酸の移入方法 


アグロバクテリウム法によって、ベクターpCOT1のT-DNA領域をワタの胚軸組織に


導入した。 


 


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 


抗生物質ハイグロマイシンを含む培地で培養することにより、APH4 蛋白質を発現


する細胞を選抜した。 


 


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 


形質転換細胞の選抜培養培地に抗生物質セフォタキシンを添加して、形質転換に用


いたアグロバクテリウムを除菌した。その後、セフォタキシンを含まない培地で培養


し、菌体の残存の無いことを確認した。 


 


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及び系統樹 


遺伝子導入後に選抜した細胞から植物体を再分化、馴化した後、温室で栽培した。


その後、植物体を TaqMan PCR で分析することで、改変 vip3A 遺伝子及び aph4 遺伝子


の存在が確認された植物体を選抜し、自殖あるいは優良ワタ品種との戻し交配を行い、


後代を育成した。これら後代を用いて生物多様性影響評価に必要な情報を収集した。 


 


なお、本組換え体については、2007 年 5 月に農林水産省及び環境省によって、「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」に従い、


第一種使用等（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）が承認された。また、食品としての安全性の確認申請を厚生労働省に、飼料と


しての安全性の確認申請を農林水産省に、順次行う予定である。 


 


 (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 
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① 移入された核酸の複製物が存在する場所（染色体上、細胞小器官内、原形質内の


別） 


本組換え体の挿入遺伝子はメンデルの法則に従い、複数世代に渡って伝達されるこ


とから、染色体上に存在すると考えられる。 


 


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 


本組換え体の複数世代から抽出したゲノム DNA を制限酵素処理により切断し、ベ


クターpCOT1 の T-DNA 領域及び外骨格領域をプローブに用いたサザンブロット分析


を行った。その結果、ベクターpCOT1 の T-DNA 領域をプローブに用いた場合、複数


世代で 1 コピーの T-DNA が挿入されたことを示唆する同一のバンドが検出された。


そのため、複数世代に渡り 1 コピーの改変 vip3A 遺伝子カセット及び aph4 遺伝子カ


セットが安定して伝達されていることが示され、各世代における挿入遺伝子の同一性


が確認された。 


 


ベクターpCOT1 の外骨格領域をプローブに用いた場合、いずれの世代においてもバ


ンドは検出されなかった。 


 


以上の結果から、本組換え体には1コピーのベクターpCOT1のT-DNA領域がゲノム


の1ヶ所に挿入されており、後代へ安定して伝達していることが確認された。 


 


③ （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 


2001 年に米国の 3ヶ所のほ場で本組換え体をそれぞれ栽培し、生育ステージに応じ


て各組織別にサンプルを採取し、改変 Vip3A 蛋白質及び APH4 蛋白質の発現量を


ELISA 法により測定した。なお、花粉及び蜜は、温室栽培した植物体より採取した材


料を用いた。その結果、改変 Vip3A 蛋白質は葉、根、蕾、さく、花粉、種子で検出さ


れたが、綿毛と蜜では検出されなかった。また、2006 年に米国シンジェンタ社の温室


において栽培した 3 世代の本組換え体から葉を採取して ELISA 法により改変 Vip3A


蛋白質の平均発現量を調査した結果、安定的に発現していることが確認された。APH4


蛋白質については、発現量は定量限界値以下であったものの、いずれの世代において


も発現が認められた。 


 


以上のことから、本組換え体における改変Vip3A蛋白質及びAPH4蛋白質は、個体間


及び世代間で安定的に発現していることが確認された。 
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④ 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達さ


れるおそれのある場合は、当該伝達性の有無及び程度 


移入された核酸は伝達を可能とする配列を含まない。よって、野生動植物等に伝達


されるおそれはないと推定される。 


 


(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 


 本組換え体の目的遺伝子の存在は、ゲノム DNA を制限酵素で切断後、改変 vip3A


遺伝子をプローブとしたサザンブロット分析の結果より確認できる。また、挿入遺伝


子の塩基配列及びその近傍ゲノムの塩基配列に基づいた本組換え体の特異的検出法


を開発している。 


 


(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特性の具


体的な内容 


本組換え体に付与された特性は、改変 vip3A 遺伝子によって発現する改変 Vip3A 蛋


白質によるチョウ目害虫抵抗性と、aph4 遺伝子によって発現する APH4 蛋白質による


選抜マーカー特性である。改変 Vip3A 蛋白質を発現する本組換え体は、米国のワタ栽


培で発生する主要なチョウ目害虫であるコットンボールワーム（アメリカタバコガ）


（Helicoverpa armigera）、タバコバッドワーム（ニセアメリカタバコガ）（Heliothis 


virescens）等に対して抵抗性を示す。 


 


② 以下に掲げる生理的又は生態学的特性について、遺伝子組換え農作物と宿主の属


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 


本組換え体とその対照となる非組換え体を使用し、シンジェンタ ジャパン株式会


社 研究部 中央研究所 神座サイトにて、平成 19 年に隔離ほ場試験を実施した。 


 


a 形態及び生育の特性 


形態及び生育の特性として、発芽経過、発芽率、開花日、花の形状及び花弁色、葉


長及び葉幅、さくの長さ及び幅、開じょ期（第 1 さくの開じょ期）、繊維色、収穫期


（株の勢いが衰え、落葉が確認された日）、草丈、節数、着蕾数、総分枝数、1 株当


たりの収穫さく数、1 株当たりの総さく数、1 さく当たりの室数、1 さく当たりの種


子数、種子の色及び形状、1 さく当たりの新鮮重、並びに、収穫期の地上部重及び地


下部重について調査を行った。なお、発芽率、葉長及び葉幅、さくの長さ及び幅、草
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丈、節数、着蕾数、総分枝数、1 株当たりの収穫さく数、1 株当たりの総さく数、１


さく当たりの種子数、１さく当たりの新鮮重並びに収穫期の地上部重および地下部重


については統計処理を行った。その結果、すべての調査項目において、本組換え体と


対照の非組換え体間で有意差や相違は認められなかった。 


 


b 生育初期における低温又は高温耐性 


1 葉期の本組換え体と対照の非組換え体の幼苗を、冬季を想定した低温条件下で栽


培し、その低温ストレスによる障害程度を比較した。その結果、本組換え体と非組換


え体とも完全に枯死し、その枯死程度に両者間で相違は見られなかった。 
 


c 成体の越冬性 


隔離ほ場試験において、ほ場で栽培した本組換え体と対照の非組換え体の植物体は


冬季の低温及び降霜で落葉・枯死した。以上のことから、本組換え体と対照の非組換


え体の成体の越冬性に相違はないと判断した。 
 


d 花粉の稔性及びサイズ 


本組換え体と対照の非組換え体から花粉を採取し、稔性率、形状及びサイズを顕微


鏡下で比較観察した。その結果、アセトカーミン溶液染色による花粉稔性率に、本組


換え体と対照の非組換え体間で有意差は認められなかった。また、花粉の形状はとも


に円形で、その直径に両者間で有意差は認められなかった。 
 


e 種子の生産量、脱粒性、休眠性及び発芽率 


種子の生産量について、1 株当たりの総さく数及びさく当たりの種子数の調査を行


ったが、本組換え体と非組換え体間で有意差は認められなかった。 


 


脱粒性について、収穫時に開じょしたさくから自然に脱粒した種子の有無及び脱粒


数を調査したが、本組換え体、対照の非組換え体とも脱粒した種子は観察されず、脱


粒性に相違は見られなかった。 


 


発芽率については、本組換え体と対照の非組換え体の種子の発芽率はいずれも 97％


以上で有意差は認められなかった。 


 


ワタの種子は一般的には休眠性が浅いことが知られており（文献 12）、休眠性につ


いて試験は行っていない。 
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f 交雑率 


 我が国には、本組換え体が属する 4倍体栽培ワタ（Gossypium hirsutum）と交雑可能


な近縁野生種は自生していないことから、交雑率の試験は行わなかった。 


 


g 有害物質の産生性 


本組換え体の有害物質産生性に関して、隔離ほ場において以下のような評価試験を


実施した。 


 


鋤込み試験： 


各植物体の地上部（葉及び茎）を収穫し、乾燥、粉末化した後に、土壌と混和し、


検定植物としてハツカダイコンを播種し、栽培を行った。発芽率と乾燥重を測定した


結果、本組換え体と対照の非組換え体の間で、ハツカダイコンの発芽率及び乾燥重に


有意差は認められなかった。 
 


後作試験： 


植物体栽培後の各土壌に検定植物としてハツカダイコンを播種し、温室で栽培を行


った。発芽率と乾燥重を測定した結果、本組換え体と対照の非組換え体の間で、ハツ


カダイコンの発芽率及び乾燥重に有意差は認められなかった。 


 


土壌微生物相試験： 


本組換え体及び対照の非組換え体の収穫時の栽培土壌を採取し、希釈平板法により、


糸状菌数、細菌数及び放線菌数を計測した。その結果、本組換え体と対照の非組換え


体の間で有意差は認められなかった。 
 


3. 遺伝子組換え生物等の使用に関する情報 


 


(1) 使用等の内容  


食用又は飼料用に供するための使用、加工、保管、運搬及び廃棄並びにこれらに付


随する行為。 


  


(2) 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 


添付の｢緊急措置計画書｣を参照。 
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(3) 国外における使用等に関する情報 


米国では 2000 年よりほ場試験が実施され、米国農務省（USDA）による無規制栽培


の承認、及び、米国食品医薬品庁（FDA）による食品及び飼料安全性の確認が、いず


れも 2005 年 7 月になされている。 


 


なお、我が国においては、2007 年 5 月に農林水産省及び環境省によって、「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」に従い、第一


種使用等（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）


が承認された。また、食品としての安全性審査のための申請を厚生労働省へ、飼料と


しての安全性審査のための申請を農林水産省へ、それぞれ順次行う予定である。 
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第 2 項目ごとの生物多様性影響の評価 


 


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 


ワタは我が国における長期にわたる使用等の実績があるが、我が国の自然環境下で


自生することは報告されていない。 


 


隔離ほ場試験において、本組換え体の競合における優位性に関わる諸形質として、


形態及び生育の特性、生育初期における低温耐性、成体の越冬性、花粉の稔性及びサ


イズ、種子の生産量、脱粒性、発芽率を検討した（第1、2-(6)-②-a～e、13ページ）。


その結果、これらすべての調査項目において、本組換え体と対照の非組換え体間で有


意差や相違は認められなかった。したがって、本組換え体の競合における優位性に関


わる諸形質は、対照の非組換え体や従来のワタと同様と判断された。なお、競合にお


ける優位性に関わる諸形質のうち休眠性については、ワタの種子は一般的には休眠性


が浅いことが知られている。 


 


本組換え体には改変Vip3A蛋白質の発現によるチョウ目害虫抵抗性が付与されてい


るが、チョウ目害虫による食害は、ワタが我が国の自然環境下において生育すること


を困難にさせる主な要因ではなく、抵抗性が付与されても競合における優位性が高ま


るとは考えにくい。また、本組換え体は選抜マーカーとして利用したAPH4蛋白質の


発現によるハイグロマイシンB等、一部のアミノグリコシド系抗生物質耐性が付与さ


れているが、我が国の自然環境下において、この形質を有することにより競合におけ


る優位性が高まるとは考えにくい。よって、これらの形質の付与が栽培作物であるワ


タを自然条件下で自生させ、さらに競合における優位性を高めるとは考えにくい。 


 


以上のことから、本組換え体の競合における優位性に関して影響を受ける可能性の


ある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 


― 


 


(3) 影響の生じやすさの評価 


― 
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(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、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


ないと判断された。 


 


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 


宿主の属する分類学上の種であるワタについては、他感作用物質のような野生動植


物等に対して影響を及ぼす有害物質の産生性は知られていない。 


 


有害物質の産生性については、隔離ほ場において、後作試験、鋤込み試験及び土壌


微生物相試験を実施した（第 1、2-(6)-②-g、15ページ）。その結果、後作試験、鋤込


み試験及び土壌微生物相試験において、本組換え体と対照の非組換え体の間で有意差


は認められず、意図しない有害物質の産生はないと考えられた。 


 


本組換え体において、改変 vip3A 遺伝子によって発現する改変 Vip3A 蛋白質が酵素


活性を持つとは考えにくい。また、選抜マーカーとして導入された aph4 遺伝子によ


って発現する APH4 蛋白質は、ハイグロマイシン B 等、一部のアミノグリコシド系抗


生物質をリン酸化するが、極めて基質特異性が高く、さらに、植物体中には基質とな


り得る物質が存在することは知られていない。よって、本組換え体において産生され


る改変 Vip3A 蛋白質や APH4 蛋白質が宿主の代謝経路に影響を及ぼし、有害物質を産


生するおそれはないと考えられた。なお、改変 Vip3A 蛋白質及び APH4 蛋白質のアミ


ノ酸配列が既知アレルゲンや毒素と有意な相同性を持たないことを確認している。 


 


本組換え体にはチョウ目害虫抵抗性を示す改変 Vip3A 蛋白質の産生性が付与され


ているため、本組換え体の花粉による非標的チョウ目昆虫種への影響が懸念されるが、


ワタの花粉は比較的重く、粘性があることから飛散する可能性は少ない。仮に飛散し


たとしても、その範囲は極めて限定されたものであると考えられる。さらに、搾油用


あるいは飼料用として輸入された種子がこぼれ落ちて、我が国の自然条件下でワタが


生育あるいは自生化したという報告はない。 


 


以上のことから、本組換え体の有害物質の産生性に関して影響を受ける可能性のあ


る動植物等は特定されなかった。 
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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 


― 


 


(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、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


いと判断された。 


 


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 


 我が国には、本組換え体が属する 4倍体栽培ワタ（Gossypium hirsutum）と交雑可能


な近縁野生種は自生していないことから、本組換え体の交雑性によって影響を受ける


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 


― 


 


(3) 影響の生じやすさの評価 


― 


 


(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、交雑性に起因する生物多様性影響を生ずるおそれはないと判断さ


れた。 


 


4. その他の性質 


 上記の他に、生物多様性影響の評価を行うことが適当であると考えられる本組換え


体の性質はないと考えられる。 
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第 3 生物多様性影響の総合的評価 


 
ワタには我が国における長期にわたる使用等の実績があるが、我が国の自然環境下


における自生は報告されていない。 


 


隔離ほ場試験において、本組換え体の競合における優位性に関わる諸形質として、


形態及び生育の特性、生育初期における低温耐性、成体の越冬性、花粉の稔性及びサ


イズ、種子の生産量、脱粒性、発芽率を検討した。その結果、これらすべての調査項


目において、本組換え体と対照の非組換え体の間で有意差や相違は認められなかった。


以上のことから、本組換え体の競合における優位性に関わる諸形質は、対照の非組換


え体や従来のワタと同様と判断された。なお、競合における優位性に関わる諸形質の


うち休眠性については、ワタの種子は一般的には休眠性が浅いことが知られている。


また、本組換え体は改変Vip3A蛋白質及びAPH4蛋白質を植物体中で生産するが、これ


らの形質の付与が栽培作物であるワタを自然環境下で自生させ、さらに競合における


優位性を高めるとは考えにくい。したがって、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判断された。 


 


有害物質産生性に関しては、隔離ほ場において、後作試験、植物残渣の鋤込み試験


及び土壌微生物相試験を実施したが、本組換え体と対照の非組換え体間で有意差は認


められず、意図しない有害物質の産生はないと考えられた。また、本組換え体で発現


する改変 Vip3A 蛋白質が酵素活性を持つとは考えにくく、さらに、APH4 蛋白質は極


めて基質特異性が高く、植物体中には基質となり得る物質が存在することが知られて


いないことから、宿主の代謝経路に影響を及ぼし、有害物質を産生するおそれはない


と考えられた。本組換え体にはチョウ目害虫抵抗性を示す改変 Vip3A 蛋白質の産生性


が付与されているため、本組換え体の花粉による非標的チョウ目昆虫種への影響が懸


念されるが、ワタの花粉は比較的重く、粘性があることから飛散する可能性は少ない。


仮に飛散したとしても、その範囲は極めて限定されたものであると考えられる。さら


に、搾油用あるいは飼料用として輸入された種子がこぼれ落ちて、我が国の自然条件


下でワタが生育あるいは自生化したという報告はない。したがって、有害物質の産生


性に関して影響を受ける可能性のある動植物等は特定されず、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判断された。 


 


交雑性に関しては、我が国には本組換え体と交雑可能なワタの近縁野生種は自生し


ていないことから、交雑性に起因して生物多様性影響が生ずるおそれはないと判断さ


れた。 
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以上のことから、本組換え体を第一種使用規定に従って使用した場合に、我が国に


おいて生物多様性影響が生ずるおそれはないと総合的に判断した。 
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緊 急 措 置 計 画 書（食用・飼料に供する場合） 


 
                                                   平成 20年 5月 29日 


 
氏名 シンジェンタシード株式会社 
   代表取締役社長  大伴 秀郎 
住所  千葉県香取郡多古町高津原向ノ台 401-2 
  


第一種使用規程の承認を申請しているチョウ目害虫抵抗性ワタ（改変 vip3A, 
Gossypium hirsutum L.）（COT102, OECD UI: SYN-IR102-7）（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可能性が示唆された場合、


弊社は生物多様性影響のリスク評価を実施する。このリスク評価に基づき、生物多様性に


及ぼす影響に応じた管理計画を設定し、こうした危険性を軽減する方法の決定のために関


係機関への協力等を必要に応じて行う。更に、特定された危険性の重大性や起こりうる確


率から判断して、生物多様性影響が生ずるおそれがあると認められた場合は、当該影響を


効果的に防止するため、特定された問題に応じ、以下のことを行う。 
 
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 
 


個人名・所属は個人情報につき非開示。 
 
２ 第一種使用等の状況の把握の方法 
 


弊社は、本組換え体の開発者である米国シンジェンタシード社と連絡をとり、第一種使


用等の状況に関し、可能な限り情報収集を行う。 
 
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 
  


本組換え体の使用に伴い生物多様性影響を生ずるおそれがあると認めた場合には、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使用等をしている者に連絡するととも


に、弊社のホームページにおいて情報提供を行い、問い合わせ専用窓口を設置する。 
 
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 
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具体的な措置として、特定された問題に応じ、本組換え体の環境放出が行われないよう


にすること、環境中に放出された本組換え体があった場合はそれらが環境中で生存しない


ようにすること等、必要な措置を実施する。 
 
５ 農林水産大臣及び環境大臣への連絡体制 
 
 本組換え体が我が国において生物多様性影響を及ぼすおそれがあると認められた場合は、


速やかに、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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チョウ目害虫抵抗性ワタ 
（改変 vip3A, Gossypium hirsutum L.）(COT102, OECD UI: SYN-IR102-7）  
 
 


生物多様性影響評価書 


添 付 資 料 
 
 
 
 
別紙 1 Vip3A 蛋白質の殺虫スペクトラム 


別紙 2 ベクターpCOT1の塩基配列 


別紙 3 COT102：分離比による挿入遺伝子の安定性評価 


別紙 4 COT102：挿入遺伝子のコピー数及び複数世代における安定性 


別紙 5 COT102：ELISA による蛋白質の発現量測定 


別紙 6 COT102：系統特異的検出方法 


別紙 7 隔離ほ場試験結果報告書 
 


社外秘情報につき非開示 


 


 


 


 


シンジェンタシード株式会社 
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チョウ目害虫抵抗性ワタ（cry1Ac, cry2Ab, Gossypium hirsutum L.） 


（15985, OECD UI: MON-15985-7）申請書等の概要 


 


第一種使用規程承認申請書･････････････････････････････････････････････････ 1 


生物多様性影響評価書の概要 


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 


   (1) 分類学上の位置付け及び自然環境における分布状況････････････････････  2 
  (2) 使用等の歴史及び現状･･････････････････････････････････････････････  2 
 (3) 生理学的及び生態学的特性･･････････････････････････････････････････  3 
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･･･････････････････････････････････････････････  5 


   (2) ベクターに関する情報･･･････････････････････････････････････････････ 10 


   (3) 遺伝子組換え生物等の調製方法･･･････････････････････････････････････ 10 


   (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･･･ 12 


  (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･ 17 


(6) 宿主又は宿主の属する分類学上の種との相違･･･････････････････････････ 17 


３ 遺伝子組換え生物等の使用等に関する情報 


(1) 使用等の内容･･･････････････････････････････････････････････････････ 20 


(2) 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･･･････････････････････････････････････････････ 20 


   (3) 国外における使用等に関する情報･････････････････････････････････････ 20 


第二 項目ごとの生物多様性影響の評価 


１ 競合における優位性･･･････････････････････････････････････････････････ 21 


２ 有害物質の産生性･････････････････････････････････････････････････････ 22 


３ 交雑性･･･････････････････････････････････････････････････････････････ 22 


第三 生物多様性影響の総合的評価･････････････････････････････････････････ 24 
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第 一 種 使 用 規 程 承 認 申 請 書 
 
 


平成 16年 5月 20日 
 
 
農 林 水 産 大 臣 亀 井 善 之  殿 
環 境 大 臣 小 池 百 合 子  殿 
 
 


 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 4-10-10 
  銀座山王ビル 8F 


 
 
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。 
 
 
遺伝子組換え生物等の


種類の名称 
チョウ目害虫抵抗性ワタ 
(cry1Ac, cry2Ab, Gossypium hirsutum L.) 
(15985, OECD UI : MON-15985-7) 


遺伝子組換え生物等の


第一種使用等の内容 
食用又は飼料用に供するための使用、加工、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 
― 
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生物多様性影響評価書の概要 


 
第一 生物多様性影響の評価にあたり収集した情報 


 


１ 宿主又は宿主の属する分類学上の種に関する情報 


 
(1) 分類学上の位置付け及び自然環境における分布状況 


イ．和名：ワタ．英名：Cotton. 学名：Gossypium hirsutum L.  


 


ロ．宿主は Gossypium hirsutum 種に属する組換えワタ品種 DP50B である。DP50B は、


Bacillus thuringiensis subsp. kurstaki (B.t.k) 由来の改変 cry1Ac 遺伝子が導入さ


れ改変 Cry1Ac 蛋白質を発現するチョウ目害虫抵抗性ワタ(cry1Ac, Gossypium hirsutum 


L.) (531, OECD UI : MON- ØØ531-6)(以下｢531｣とする)と、非組換えワタ品種 DP50 と


の間で交配を繰り返し育成された商業品種である。 


ハ．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、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群に更に分けられている。また、野生 2倍体種に加え、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. 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。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。 


 


尚、わが国において G.hirsutum を含め４倍体栽培ワタと交雑が可能な Gossypium 属


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 


イ．Gossypium に属する種、亜種は 41 種を数え、ワタの野生種は新旧両大陸・アフリカ


及びオーストラリアに知られ、原産地はインド・メキシコおよびペルーとされる。ワタ


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しだいに


衰微した。現在では、ワタの日本国内における商業栽培は行われておらず、主に観賞用


などの目的で栽培されているのみである。尚、日本で古くから栽培されているのはアジ


ア綿の G. arboreum と考えられている。 


尚、本組換えワタの組換え母本ワタである 531 は、1996 年に米国で商品化されて以
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降、現在までに米国、オーストラリア、中国、インドなどで商業栽培されている。2002


年の本組換えワタの栽培面積は、全世界で約 100 万 ha であったと予想されているが、


これまでのところ本組換えワタが生物多様性に影響を与えたという報告はされていな


い。 


 


ロ．ワタ属は 41 種から成るが、このうち栽培種は、旧大陸の「アジア綿」と総称される


２倍体種(n=13)の G. herbaceum と G. arboreum 及び、新大陸の「陸地綿」と呼ばれる


４倍体種(n=26)の G. hirsutum と G. barbadense である。現在、「アジア綿」は、イン


ド、アフリカ及びアジアの限定された地域で栽培されているのみで、世界で生産される


ワタの約98％は 2つの「陸地綿」で、その90％は G. hirsutum 種となっている。 


 


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綿実油が得られる。種子 1t から約 130kg の綿実油


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。搾油後の綿実


粕は精製して主に飼料や肥料として用いられる。 


 


米国農務省の統計情報に基づくと、2002 年の全世界におけるワタの栽培面積は 2,943


万 ha であり、上位国を挙げるとインドが 760 万 ha、米国が 503 万 ha、中国が 418 万 ha、


パキスタンが 280 万 haとなっている。 


 


2002 年のわが国における種子の輸入量は約 15万トンであり、その内の約 96％がオー


ストラリアから輸入されている。輸入された種子の内、約4万トンが搾油用として用い


られ、残りのほとんどは、牛の飼料用として用いられた。尚、我が国では、大阪府内の


製油会社が唯一、種子を海外から輸入して搾油を行っている。また、現在、輸入されて


いる栽培用種子は、そのほとんどが米国から輸入されており、主に観賞用として栽培さ


れている。この栽培用種子はある特定の種苗会社により輸入されており、その種苗会社


によると、米国において第三者に委託して輸入する栽培用種子は非組換えワタであるこ


とを PCR 法により確認しているとのことである。 


 


(3) 生理的及び生態学的特性 


 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 90cm～120cm に伸び、15～20
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節を有し、各節に葉と2芽をつけ、発育枝と結果枝を生じる。尚、ワタには越冬する能


力がないので、多年生となるのは基本的に熱帯地方のみで、温帯の日本では冬季に枯死


する為、一年生である。 


 


ロ 生息又は生育可能な環境の条件 


ワタの生育は平均気温 25℃を最適とし、20～28℃に適する。降雨量は年 1,000～


1,500mm が適しており、生育期には相当の降雨を必要とする。しかし開花期以降の多雨


は落花・落さくを増加させる。また少雨では繰綿歩合が低下する。北米のワタ作地帯は


北緯 37～39°であり、北半球では一般に北緯 43°が北限で、ヨーロッパでは 42°、中


央アジアでは 44.3°まで分布している。日本では奥羽南端(37.5°)までとされる。土壌


は排水良好な砂質壌土に適し、アルカリ土壌に強く酸性を嫌う。また相当塩濃度の高い


干拓地にも生育する。 


 


ハ 繁殖又は増殖の様式 


① 完熟した種子は開じょの際に出てくるが、基本的に綿毛に覆われているために脱


粒しにくい。種子の休眠性はきわめて浅い。 


 


② 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 ワタの受粉様式に関しては、他家受粉も可能であることが知られているが、基本


的には自家受粉である。尚我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。 


 


④ ワタの花粉重は比較的重く、粘着性があるため風媒により交雑することは考えにく


い。花粉はマルハナバチ(Bombus sp.)やミツバチ(Apis mellifera)によって媒介され


ることがある。しかし、虫媒により花粉が飛散する範囲は限られており、花粉に蛍光


粒子を付着させて周辺の花への花粉の飛散を追跡した報告によると、意図的にハチの


巣箱を回りに配置したワタ畑から約 45m～60m 離れた花畑でワタの花粉が付着してい


た花は1.6%程度であった。また、ワタ畑から1ｍ離れた場合の交雑率は0.4%以下であ


り、16ｍ離れると 0.3%以下まで減少していたことが報告されている。更に遺伝子組換


えワタのマーカー遺伝子を用いた交雑試験の結果によると、30×136m のワタ畑から


1m離れた場所での交雑率は5%であったのに対して、7m離れた地点では 1%以下に減少


していた。しかし 1％以下の交雑率はワタ畑から最も離れた 25ｍの地点でも散発的に


認められた。 
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ニ 有害物質の産生性 


他感物質等のような野生動植物等の生息又は生育に影響を及ぼす有害物質の生産性


は知られていない。 


 


ホ その他の情報 


ワタには、ゴッシポールと呼ばれるテルペノイド物質が含まれており、この生理活性


物質は種子を含むあらゆる植物組織の分泌器官に存在する(Abou-Donia, 1976)。ゴッシ


ポールは哺乳動物の内臓器官や肺に炎症を起こし、実験動物においては呼吸困難、麻痺


を起こす毒性物質として知られている(生化学辞典、1992、東京化学同人)。しかし、野


生の哺乳動物が種子を捕食するという例は報告されていない。 


 


尚、我が国において運搬の際にこぼれ落ちた種子からワタが自生化したという報告は


されていない。 


 


２ 遺伝子組換え生物等の調製等に関する情報 


 


チョウ目害虫抵抗性ワタ(cry1Ac, cry2Ab, Gossypium hirsutum L.) (15985, OECD UI 


: MON-15985-7)(以下｢本組換えワタ｣とする)は、531 と非組換えワタ品種 DP50 との間で


交配を繰り返し育成された組換えワタ品種 DP50B に、新たに B.t.k 由来の cry2Ab 遺伝子


を導入することにより作出された。従って、以下では 531 と本組換えワタの調製等に関


する情報について個別に述べた。 


 


(1) 供与核酸に関する情報 


 


イ 構成及び構成要素の由来 
531 及び本組換えワタの作出に用いられた供与核酸の構成とその由来は表 1(p8)及び


表 2(p9)に示した通りである。 


 


ロ 構成要素の機能 


531 の作出に用いられた供与核酸の機能は表 1(p8)に示した。本組換えワタの作出に


用いられた供与核酸の構成要素の機能は表2(p9)に示した。 


 


【改変 cry1Ac 遺伝子】 


 


① 改変 cry1Ac 遺伝子は、植物中での発現量を高めるために、Bacillus thuringiensis 


subsp. kurstaki HD-73 株の産生する野生型 Cry1Ac 蛋白質のアミノ酸配列を改変し


ており、アミノ酸配列の相同性は 99.4%である。本組換えワタ中で発現する Cry1Ac
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蛋白質は、以下「改変 Cry1Ac 蛋白質」とする。改変型を含む Cry1Ac 蛋白質は米国及


びオーストラリアでのワタ栽培における主要チョウ目害虫である Tobacco budworm 


(Heliothis virescens)、Pink bollworm(Pectinophora gossypiella)及び Cotton 


bollworm 別名 Corn earworm (Heliocoverpa zea)を中心としたチョウ目昆虫に対し


て殺虫活性を示す。改変Cry1Ac蛋白質は、植物での発現を高めるために野生型Cry1Ac


蛋白質の N’末端のアミノ酸配列のみを改変したものであり、改変 Cry1Ac 蛋白質の


チョウ目害虫に対する活性は、野生型 Cry1Ac 蛋白質と同等である。改変 Cry1Ac 蛋白


質を含む Cry1Ac 蛋白質は上記のワタの主要害虫以外にもメイガ科の European corn 


borer(Ostrinia nubilialis)などに対しても殺虫活性を持つが、チョウ目昆虫以外の


幼虫に対しては殺虫活性を持たないことが知られている。改変 Cry1Ac 蛋白質を含め


た B.t.菌の産生する B.t.蛋白質は、標的昆虫の中腸上皮の特異的受容体と結合して


陽イオン選択的小孔を形成し、その結果、消化プロセスを阻害して殺虫活性を示す。


また、本組換えワタ中に産生される、改変 Cry1Ac 蛋白質の活性部分であるコア蛋白


質は、市販されている微生物農薬であるBt製剤中の Cry1Ac 蛋白質のコア蛋白質と同


一であり、Cry1Ac 蛋白質を含む Bt製剤は、米国、ヨーロッパ及び日本での作物や樹


木のチョウ目害虫防除に安全に使用されている。 


 


② 改変 Cry1Ac 蛋白質が、既知の接触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、データベース(SwissProt, GenPept, PIR, GenBank/EMBL)を用いて比


較したところ、既知アレルゲンと構造的に類似性のある配列を共有していなかった。 


 


【cry2Ab 遺伝子】 


 


① cry2Ab遺伝子がコードする Cry2Ab蛋白質は、土壌中に一般的に存在するグラム陽
性菌である Bacillus thuringiensis subsp. kurstakiに由来し、Cry2Ab2、CryIIB、CryB2ま
たは CryIIAbとも呼ばれている。Cry2Ab蛋白質は、Cry1Ac蛋白質と同様に米国及び
オーストラリアのワタ栽培における主要チョウ目害虫である Tobacco budworm 
(Heliothis virescens)、Pink bollworm(Pectinophora gossypiella)及び Cotton bollworm 別名
Corn earworm (Heliocoverpa zea)などに対する殺虫活性を有するが、その他にも Fall 
Armyworm (Spodoptera frugiperda)、Beet Armyworm (Spodoptera exigua)、Soybean Looper 
(Pseudoplusia includens)などの Cry1Ac蛋白質に対してはあまり感受性を示さないチョ
ウ目害虫に対しても殺虫活性を有する。 


 
② Cry2Ab 蛋白質が、既知の接触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、データベース(SwissProt, GenPept, PIR, GenBank/EMBL)を用いて比較した


ところ、既知アレルゲンと構造的に類似性のある配列を共有していなかった。 
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【改変 cry1Ac 遺伝子＋cry2Ab 遺伝子】 


 


本組換えワタ中では 531 由来の改変 Cry1Ac 蛋白質に加えて、新たに Cry2Ab 蛋白


質が発現している為、これまで 531 では防除効果が得られなかったヨトウムシ類


(Fall Armyworm、Beet Armyworm)やアオムシ類(Soybean Looper)を防除することが


可能になる。 


 


更に本組換えワタは殺虫スペクトラムが比較的重複している Cry1Ac 蛋白質と


Cry2Ab 蛋白質を発現しているため、両 Bt 蛋白質に対して感受性を示すチョウ目害


虫は、それぞれの Bt 蛋白質に対して抵抗性を獲得しなければ抵抗性害虫になれな


い。このことから本組換えワタは、Cry1Ac 蛋白質のみを単独で発現する 531 と比べ


て、両 Bt 蛋白質に感受性を示す標的チョウ目害虫が抵抗性を獲得する確率をより一


層低く出来ると期待されている。 
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表 1 531 の作出に用いられたベクターPV-GHBK04 の各構成要素 


 


構成要素 由来及び機能 
cry1Ac 遺伝子発現カセット 
E35S ２重エンハンサーを持つ、カリフラワーモザイクウイルス(CaMV)のプロモー


ター。 
改 変
cry1Ac 


Tobacco budworm (Heliothis virescens)、Pink bollworm(Pectinophora 
gossypiella)及び Cotton bollworm 別名 Corn earworm (Heliocoverpa zea)
などのワタの主要害虫を中心としたチョウ目昆虫に対して殺虫活性を示す
改変 Cry1Ac 蛋白質をコードする遺伝子。Bacillus thuringiensis subsp. 
kurstaki の産生する野生型 Cry1Ac 蛋白質と 99.4%のアミノ酸配列同一性を
持つ蛋白質をコードする。 


7S 3’ ダイズのβ-conglycinin 遺伝子の 3'非翻訳領域であり、mRNA のポリアデニ
ル化シグナルを含む。目的遺伝子の転写を終結させる機能を持つ。 


nptII 遺伝子発現カセット 
35S カリフラワーモザイクウイルス(CaMV)の 35S プロモーター領域。 
nptII E. coli のトランスポゾン Tn5 に由来する遺伝子。ネオマイシンフォスフォ


トランスフェラーゼ II をコードし、植物にカナマイシン耐性を付与する。
遺伝子導入の際、組換え体植物を選抜するためのマーカーとして用いられ
る)。 


NOS3' Agrobacterium tumefaciens 由来のノパリン合成酵素遺伝子の 3’非翻訳領
域。転写を終結させポリアデニル化を誘導する。 


その他の構成要素 


右境界配列 
(RB) 


Ti プラスミド pTiT37 に由来する、ノパリン型 T-DNA の右境界配列 (24bp)
を含む DNA 断片。右境界配列は、Agrobacterium tumefaciens から植物ゲノ
ムへの T-DNA の伝達の際、伝達の開始点として利用される。 


Aad Staphylococcus aureus 由来の 3’’(9)-O-アミノグリコシドアデニリルト
ランスフェラーゼ(AAD)をコードする遺伝子であり、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。 


oriV 広宿主域プラスミド RK2 に由来する複製開始領域であり、Agrobacterium 
tumefaciens ABI 株においてベクターに自律増殖能を付与する。 


Ori322/rop E. coli プラスミド pBR322 に由来する複製開始領域であり、ベクターに E. 
coli における自律増殖能を付与する。この領域は複製開始点の他に、複製
開始の制御に関わる rop 領域及び E. coli から Agrobacterium tumefaciens
への接合伝達に必要な oriT 配列を含む。 
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表 2 本組換えワタの作出に用いられたベクターPV-GHBK11L の各構成要素 


 


構成要素 機能 
uidA 遺伝子発現カセット 
E35S ２重エンハンサーを持つ、カリフラワーモザイクウイルス(CaMV)のプロモ


ーター。 
uidA 大腸菌プラスミド pUC19 由来の uidA 遺伝子。GUS(β-D-glucuronidase)蛋


白質をコードする。 
NOS3’ Agrobacterium tumefaciens 由来のノパリン分成酵素遺伝子の 3’非翻訳


領域。転写を終結させポリアデニル化を誘導する。 
cry2Ab 遺伝子発現カセット 
 
E35S  


２重エンハンサーを持つ、カリフラワーモザイクウイルス(CaMV)のプロモ
ーター。 


PetHSP70 
leader 


ペチュニア(Petunia hybrida)の hsp70(熱ショック蛋白質)5’非翻訳領
域。 


AEPSPS/CTP2 Arabidopsis thaliana EPSPS 遺伝子由来の N末端葉緑体輸送ペプチドをコ
ードする配列。 


cry2Ab Bacillus thuringiensis subsp. kurstaki に由来し、ワタ栽培における主
要チョウ目害虫である Tobacco budworm (Heliothis virescens)、Pink 
bollworm(Pectinophora gossypiella)及び Cotton bollworm 別名 Corn 
earworm (Heliocoverpa zea)などに対して殺虫活性を有する Cry2Ab 蛋白
質をコードする遺伝子。尚、その他にも Cry2Ab 蛋白質は、ワタ栽培にお
けるチョウ目害虫である Fall Armyworm (Spodoptera frugiperda)、Beet 
Armyworm (Spodoptera exigua)、Soybean Looper (Pseudoplusia includens)
にも殺虫活性を有する。 


NOS3’ Agrobacterium tumefaciens 由来のノパリン合成酵素遺伝子の 3’非翻訳
領域。転写を終結させポリアデニル化を誘導する。 
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(2) ベクターに関する情報 
イ 名称及び由来 


531及び本組換えワタの作出に用いられたベクターは、pBR322 に由来する。pBR322
は E.coli由来の合成プラスミドである。 


 
ロ 特性 


531 の作出に用いられたベクターPV-GHBK04 及び本組換えワタの作出に用いられたベ


クターPV-GHBK11 の全塩基数は、それぞれ 11,407bp と 8,718bp である。 


 


ベクターpBR322 は、大腸菌での構築ベクターの選抜マーカーとしてテトラサイクリン、


アンピシリン耐性、DNA 複製開始点 ori 配列を持つ 2本鎖環状 DNA である。 


 


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 


イ 宿主内に移入された核酸全体の構成 


植物細胞に遺伝子を導入する際には、PV-GHBK11 を制限酵素 KpnI で処理し、uidA 遺


伝子発現カセット([P-e35S]-[uidA]-[NOS 3’])及び cry2Ab 遺伝子発現カセット


([P-e35S] )-[PetHSP70 leader]-[AEPSPS/CTP2]-[cry2Ab]-[NOS3’])から構成される直


鎖状 DNA 断片 PV-GHBK11L を用いた。 


 


ロ 宿主内に移入された核酸の移入方法 


531 の宿主である従来ワタ品種 Coker 312 へのベクターPV-GHBK04 の導入は、アグロ


バクテリウム法により行われた。 


 


本組換えワタの宿主である組換えワタ品種 DP50B への PV-GHBK11L の導入は、パーテ


ィクルガン法により行われた。尚、DP50B とは、531 と非組換えワタ品種 DP50 との間で


交配を繰り返し育成された組換え商業ワタ品種のことである。 


 


ハ 遺伝子組換え生物等の育成の経過 


 


【531 の育成の経過】 


 


① アグロバクテリウム法によりベクターPV-GHBK04 中の T-DNA 領域を Coker 312


の胚軸に導入した後、カナマイシンを含む培地上で再生個体を得た。 


② 形質転換体からアグロバクテリウムを除くため、形質転換体をカルベニシリン


とパロモマイシンを含む培地で培養した後、これらの抗生物質を含まない再生培
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地に移した後、これらの抗生物質を含まない再生培地に移して培養した。 


③ 得られた再生個体について挿入遺伝子や改変 Cry1Ac 蛋白質の発現量の解析によ


り更に選抜を進め、人工気象室、温室試験を経て、野外圃場での実際の害虫抵抗


性及び農業形質などから総合的に判断して本組換えワタが選抜された。 


 


諸外国における認可状況は以下の通りである。 


1995 年 6 月 米国食品医薬品局(FDA)より食品及び飼料としての安全性認可を受


けた。 


1995 年 7 月 米国農務省(USDA)より無規制栽培の認可を受けた。 


1995 年 8 月 米国環境省(EPA)は Cry1Ac 蛋白質に対し、残留基準値の設定の免除


を認めた。 


1996 年 8 月 オーストラリア遺伝子技術規制局の暫定機関(IOGTR)から飼料及び


環境への安全性認可を受けた。 


2000 年 7 月 オーストラリア・ニュージーランド食品基準局(FSANZ)から食品と


しての安全性認可を受けた。 


2003 年 6 月 オーストラリア遺伝子技術規制局(OGTR)から飼料及び環境への安


全性認可を受けた。 


 


我が国における認可状況は以下の通りである。 


1997 年 4 月 農林水産省より「農林水産分野等における組換え体の利用のための


指針」に基づき、日本への輸入(加工用及び飼料用としての利用)に


ついて、指針への適合性が確認された。 


1997年5月 厚生労働省(当時厚生省)より「組換えDNA技術応用食品・食品添加物


の安全性評価指針第4章」に基づき、食品利用としての安全性確認を


受けた。 


1997年6月 農林水産省より「組換え体利用飼料の安全性評価指針6の(2)」に基


づき、飼料利用としての安全性認可を受けた。 


2001 年 3 月 厚生労働省より「組換え DNA 技術応用食品及び添加物の安全性審査


基準」に基づき、食品利用としての安全性確認を受けた。 


2003 年 3 月 農林水産省より「組換え DNA 技術応用飼料及び飼料添加物の安全性


に関する確認の手続き」に基づき、飼料利用としての安全性確認を


受けた。 


 


【本組換えワタの育成の経過】 


 


① 組換えワタ品種 DP50B を組換え母本とし、その茎頂細胞にPV-GHBK11L をパーテ


ィクルガン法により導入した。再生個体の選抜は、GUS 蛋白質を用いた組織化学


的染色法により行った。 


② 得られた再生個体について PV-GHBK11L 由来の挿入遺伝子や Cry2Ab 蛋白質及び
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Cry1Ac 蛋白質の発現量の解析により、更に選抜を進め、人工気象室、温室試験


を経て、野外圃場での実際の害虫抵抗性及び農業形質などから総合的に判断し


て本組換えワタが選抜された。 


 


諸外国における認可状況は以下の通りである。 


2001 年 3 月 米国環境省(EPA)はCry2Ab蛋白質に対する残留基準値の設定の免除


を認めた。 


2002 年 7 月 米国食品医薬品局(FDA)より食品及び飼料としての安全性認可を受


けた。 


2002 年 11 月 米国農務省(USDA)より無規制栽培の認可を受けた。 


2002 年 9 月 オーストラリア・ニュージーランド食品基準局(FSANZ)から食品と


しての安全性認可を受けた。 


2002 年 10 月 オーストラリア遺伝子技術規制局(OGTR)から飼料及び環境への安


全性認可を受けた。 


 


我が国における認可状況は以下の通りである。 


2001 年 7 月 農林水産省より「農林水産分野等における組換え体の利用のための


指針」に基づき、日本への輸入(加工用及び飼料用としての利用)に


ついて、指針への適合性が確認された。 


2002 年 10 月 厚生労働省より「組換え DNA 技術応用食品及び添加物の安全性審査


基準」に基づき、食品利用としての安全性確認を受けた。 


2003 年 3 月 農林水産省より「組換え DNA 技術応用飼料及び飼料添加物の安全性


に関する確認の手続き」に基づき、飼料利用としての安全性確認を


受けた。 


 
(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 


 


【531 に移入した核酸の存在状態及び形質発現の安定性】 


 


サザンブロット分析、コスミドクローニング法、そしてゲノムウォーキング法により


挿入遺伝子の解析を行った結果、531 の自殖系統である R5世代のゲノム DNA 中には、改


変 cry1Ac 遺伝子発現カセット、nptII 遺伝子発現カセットそしてaad 遺伝子発現カセッ


トより構成される第 1挿入遺伝子と、第 1挿入遺伝子の 5’末端側に逆向きに隣接し、


改変cry1Ac遺伝子の3’領域断片と7S3’ターミネーターにより構成される第2挿入遺


伝子、そして第 3挿入遺伝子として 245bp の 7S 3’ターミネーター断片が存在している


ことが明らかとなった(p15 の図 1)。 


 


しかし、R5、R6 世代及び 2つの商業品種(共に BC2F3)を用いたサザンブロット分析の
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結果、後代に安定して遺伝しているのは第1並びに第 2挿入遺伝子で、第 3挿入遺伝子


は商業品種中には含まれていないことが明らかとなった。この理由としては、隣接して


挿入されている第 1並びに第 2挿入遺伝子に対して、第 3挿入遺伝子は染色体上で離れ


た位置に挿入されている為、自殖系統であるR5及び R6世代ではそのまま残ったが、商


業品種では戻し交配を行う過程で分離したことが考えられた。尚、第 3挿入遺伝子は転


写を終結させる因子である 7S3’配列の断片であるために、本組換えワタにおけるチョ


ウ目害虫抵抗性には寄与していない。従って、第 3挿入遺伝子は戻し交配による育種が


行われている間の選抜の対象にはなっていなかった。 


 


尚、本組換えワタにおける Cry1Ac 蛋白質の発現の安定性は、育種過程における選抜


の際にELISA 分析により確認している。 


 


【本組換えワタに移入した核酸の存在状態及び形質発現の安定性】 


 


サザンブロット分析による挿入遺伝子の解析の結果、挿入遺伝子は本組換えワタの染


色体ゲノム中１ヶ所に１コピー組み込まれていることが確認された。続いて cry2Ab 遺


伝子発現カセット及び uidA 遺伝子発現カセットの完全性をそれぞれの構成要素をプロ


ーブとして用いて確認した結果、cry2Ab 遺伝子発現カセットは完全な状態で挿入されて


いるが、uidA 遺伝子発現カセットは一部が欠損して挿入されていることが示唆された。


この uidA 遺伝子発現カセットの欠損した部位については、挿入遺伝子の近傍配列をゲ


ノムウォーキングで解析した結果、P-e35S の 5’末端側の約 279bp と、約 24bp のマル


チクローニングサイト由来のポリリンカーであることが確認された。尚、挿入遺伝子地


図は p16 の図 2に示した。 


 


また、ウエスタンブロット分析の結果、本組換えワタの R1、R3、R4 及び BC2F3 世代


において、Cry2Ab 蛋白質が安定して発現していることが示された。尚、レーン 6 の R1


のバンドが薄いのは、R1が分離集団であるため優性ホモ個体と劣性ホモ個体が混在して


いるためと考えられた。 


 


尚、挿入遺伝子の塩基配列を解析した結果、uidA 遺伝子の 5’末端から 1,490 番目の


塩基が、E.coli に導入されている植物発現用プラスミド中の uidA 遺伝子配列と比較し


てグアニン(G)からアデニン(A)に変化しており、その結果アミノ酸配列の N 末端から


377 番目のアミノ酸残基がグルタミン酸(E)からリシン(K)に変化していることが明らか


となった (この蛋白質を以下「GUSE377K」とする)。 


 


この GUSE377K に関しては、①アミノ酸の変化が認められたアミノ酸配列 N 末端から


377 番目は、植物、微生物そして哺乳動物中で発現している全ての GUS 蛋白質ファミリ
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ー中で共通して保存されている活性部位に含まれるアミノ酸ではない。②このアミノ酸


の変異は GUS 蛋白質の活性部位及び三次元構造に影響を及ぼさない。③蛋白質データベ


ース(SwissProt ver.30, PIR ver.41)を用いて GUSE377K が既知アレルゲンとアミノ酸


配列を共有するかどうか調べた結果、GUSE377K は既知アレルゲンとの間に配列の相同性


を持たないことが示されたことから、通常の GUS 蛋白質と GUSE377K の構造と機能は同


等であると考えられた。 


 


更に今回の挿入遺伝子の解析を行った世代は米国での環境安全性評価を行った R3 世


代と R1 世代から派生した複数の BC2F3 世代であり、解析した全ての世代において uidA


遺伝子の 5’末端から 1,490 番目の塩基がアデニン(A)であることが明らかとなった。よ


って uidA 遺伝子の 5’末端から 1,490 番目のグアニン(G)からアデニン(A)への変化は、


E.coli 中での植物発現用プラスミドの増殖あるいは、パーティクルガン法による遺伝子


導入の際に起こったものであり、後代へ遺伝する間に起こったものではないと結論され


た。このことから日本において環境安全性試験を行った世代(R1 及び R4 世代)でも


GUSE377K が発現していることが示唆された。 


 


本組換えワタの遺伝的安定性は複数の世代(15985 系統の自殖後代 R1、R2、R3、R4 及


び 2 つの従来ワタ品種との交配後代世代 BC2F3)においてサザンブロット分析によって


証明された。 
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図 1 チョウ目害虫抵抗性ワタ531 の挿入遺伝子地図 
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図 2 チョウ目害虫抵抗性ワタ 15985 の挿入遺伝子地図 
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(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 


本組換えワタを検出及び識別する為の方法としては、挿入遺伝子及びその周辺の植物ゲノムの


DNA配列をプライマーとした定性的PCR法を開発しており、本法により本組換えワタを特異的に検


出可能である。 


 


(6) 宿主又は宿主の属する分類学上の種との相違 


イ．本組換えワタ中には改変cry１Ac遺伝子がコードする改変Cry1Ac蛋白質とcry2Ab遺伝子がコ


ードするCry2Ab蛋白質が発現しているが、Cry2Ab蛋白質については、本組換えワタの若葉、葉、


種子、植物体中で発現していることが示されている。一方、改変 Cry1Ac 蛋白質については本組


換えワタとその組換え母本であるDP50B中での発現量が若葉、葉、種子、植物体、花粉を用いて


調査されているが、本組換えワタとDP50B のそれぞれの器官におけるCry1Ac 蛋白質の発現量に


差異は認められないことから、改変Cry1Ac蛋白質とCry2Ab蛋白質は本組換えワタ中で互いに相


互作用を示さないことが証明された。尚、NPTII 蛋白質に関しても同様に本組換えワタと DP50B


中での発現量が葉と種子を用いて調査されているが、その発現量に明らかな相違は認められなか


った。 


 


ロ． 本組換えワタの隔離ほ場試験は、九州農業試験場と日本モンサント社の河内研究農場の隔離


ほ場で、それぞれR4世代とR1世代の種子を用いて平成12年5月から平成13年3月まで行われ


た。尚、当初は R4 世代を用いて九州農業試験場でのみ隔離ほ場試験を行う予定であったが、本


組換えワタと他品種との戻し交配プログラムがR2世代から始まっており、R4世代の種子を用い


た場合は R4 世代及びそれ以降の世代についてのみでしか安全性評価は行えないとの指摘を平成


12年の4月に受けた。そこで、急遽九州農業試験場とは別に日本モンサント社の河内研究農場で


もR1世代の種子を用いて隔離ほ場試験を行った。 


 


また、本隔離ほ場試験は、本組換えワタと対照の組換え母本ワタであるDP50B及び非組換えワ


タDP50を用いて行った。尚、DP50Bとは、531と非組換えワタ品種DP50との間で交配を繰り返


し育成された組換え商業ワタ品種のことである。 


 


① 形態及び生育の特性 


20項目(発芽揃い、発芽率、草型、稈長、開花期、花色、葉形、有効花蕾数、結果枝数、開


じょ期、繊維の色(綿毛の色)、さく(ワタの果実)の形状、1株当りのさく数、未収穫のさく数、


さくの室数、さく当りの種子数、種子の色、収穫期、1さくの乾燥重量、収穫期の地上部･地下


部の重量)について本組換えワタ及び対照の非組換えワタ間の形態特性及び生育の差異を調査


した。その中で、草型、稈長、有効花蕾数、結果枝数、繊維の色(綿毛の色)、さく(ワタの果


実)の形状、1株当りのさく数、さくの室数、さく当りの種子数、種子の色、1さくの乾燥重量、


及び収穫期の地上部･地下部の重量については、各プロットの中央列から 3 個体以上を選び、


合計10個体以上についてそれぞれ調査した。ただし、さくに関する調査は1個体当たり2さ


くについて行った。また、発芽揃い、発芽率、開花期、開じょ期、収穫期については、全個体


を調査の対象とした。 


 


その結果、R1世代を用いた河内研究農場での試験においては、全ての項目に本組換えワタと
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対照の組換え母本ワタDP50B及び非組換えワタDP50の間で差異は認められなかった。 


 


一方、九州農業試験場において R4 世代を用いて行われた試験では、葉形(葉長)、地下部重


量において有意差が認められたが、その他の項目について差異は認められなかった。葉長にお


ける差異は組換え母本ワタDP50B 及び非組換えワタDP50 の両方に対して認められ、本組換え


ワタの葉長の平均値は16.5cm、組換え母本ワタDP50Bの平均値は17.8cmそして非組換えワタ


DP50の平均値は17.9cmであった。地下部重における差異は非組換えワタDP50に対してのみ認


められ、組換え母本ワタDP50Bとの間で差異は認められなかった。尚、本組換えワタの地下部


重の平均値は163.3g、組換え母本ワタDP50Bの平均値は156.7gそして非組換えワタDP50の平


均値は133.3gであった。 


 


② 生育初期における低温又は高温耐性 


隔離ほ場試験において、生育初期における低温耐性試験は行っていないが、米国の 22 箇所


のほ場において翌春発生する自生個体の観察が行われている。尚、これら米国のほ場試験は米


国南部の代表的なワタの栽培地帯で行われており、我が国の平均的な気候条件と比較して冬季


の冷え込みも比較的少ないことから、我が国よりもワタが生育し易い気候条件であると判断さ


れた。 


 


観察の結果、収穫の際にほ場内にこぼれ落ちた種子が秋に発芽しているのが僅かながら確認


されたが、翌春には全て枯死していたということであった。以上のことから本組換えワタの生


育初期における低温耐性は、対照の非組換えワタと同様に低いと判断された。 


 


③ 成体の越冬性又は越夏性 


ワタは基本的に多年生植物であるが、これは熱帯地方で生育した場合のみであり、日本及び


世界のワタの栽培地帯では、結実後、冬季には通常自然に枯死する。実際に本組換えワタの隔


離ほ場試験終了時には、部分的に枯死が始まっていることを確認している。以上のことから、


成体の越冬性試験は行わなかった。 


 


④ 花粉の稔性及びサイズ 


我が国においては、本組換えワタの種子を販売する予定はなく、ワタの商業栽培自体も行われ


ていない。従って本組換えワタが我が国の生物多様性に影響を与えるとするならば、搾油用ある


いは飼料用として輸入された種子が輸送中に我が国の自然条件下でこぼれ落ちて生育或いは、自


生化して他の植物を駆逐した場合が想定された。そこで、本組換えワタの隔離ほ場試験では、輸


送中にこぼれ落ちた種子がその場で発芽し、生育或いは自生化する可能性の有無を中心に調査し


た。その一方で花粉に関しては、こぼれ落ちた種子が発芽した後に成体になるまで発生しないこ


とと、これまでに、輸送中にこぼれ落ちた種子が、我が国の自然条件下で生育或いは自生化し


たという報告はされていないことから、花粉の稔性及びサイズの調査は行わなかった。 


 


⑤ 種子の生産量、脱粒性、休眠性及び発芽率 


種子の生産量については、①の形態及び生育の特性で示したように、1株当りのさく数、さ


くの室数、さくあたりの種子数について本組換えワタと組換え母本ワタDP50B及び非組換えワ
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タDP50との間で差異を調査している。その結果、R1及びR4世代とも全ての項目において統計


的有意差は認められなかった。 


 


脱粒性については、本組換えワタとその対照の非組換えワタは共に、収穫時種子は綿毛とリ


ントに覆われており、自然条件での脱粒性は観察されなかった。 


 


休眠性については、1999年に米国のテキサス州(TX)、サウスカロライナ州(SC)及びルイジア


ナ州(GA)の3ヶ所の圃場試験において収穫された本組換えワタ、組換え母本ワタであるDP50B、


非組換えワタDP50、そして参考として加えた11の従来品種の種子を用い、5～40℃の異なる温


度条件下での種子発芽率を調査することによって評価した。 


その結果、いくつかの温度条件下では、本組換えワタと対照の組換え母本ワタであるDP50B


との間で統計的有意差(p<0.05)が認められたが、それらは参考として加えられた 11 の従来品


種の値の範囲内であった。一方、それぞれの温度条件下で、本組換えワタ、組換え母本ワタDP50B


及び参考として加えた11の従来品種の種子は、いずれも発芽(germinated)、吸水膨潤(Viable 


Firm Swollen)あるいは死滅状態(degenerated)であり、休眠状態(Viable Hard)の種子は認め


られなかった。 


 


発芽率については、①の形態及び生育の特性で示したように、R1及びR4世代とも対照の組


換え母本ワタDP50B及び非組換えワタDP50との間で差異は認められなかった。 


 


⑥ 交雑率 


わが国では本組換えワタが属する４倍体栽培ワタ Gossypium hirsutum と交雑可能な


Gossypiumに属する近縁野生種は存在しない。従って交雑率については評価を行わなかった。 


 


⑦ 有害物質の産生性 


本組換えワタと組換え母本ワタDP50B 及び非組換えワタDP50 との間で、鋤き込み試験、後


作試験、土壌微生物相試験を行った。 


 


【鋤き込み試験】 


 


R1世代の植物体を用いた鋤き込み試験において、検定植物であるレタスの発芽率、初期生育


に本組換えワタ、組換え母本ワタDP50B、非組換えワタDP50間で統計的な有意差は認められな


かった。 


 


またR4世代の植物体を用いた鋤き込み試験においても、本組換えワタと組換え母本ワタ


DP50B及び非組換えワタDP50との間には全ての項目において有意差は認められなかった。 


 


以上のことから、本組換えワタの土壌中への鋤き込みが植物の生育に及ぼす影響は、対照の組


換え母本ワタDP50B及び非組換えワタDP50と同等であると判断された。 


 


【後作試験】 
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R1世代の栽培土壌を用いたレタスの後作試験において、その発芽率、初期生育に本組換えワ


タ、組換え母本ワタDP50B、非組換えワタDP50間で統計的有意差が認められなかった。 


 


また、R4世代の植物体を用いた後作試験においても、本組換えワタと組換え母本ワタDP50B


及び非組換えワタDP50との間には、全ての項目において有意差は認められなかった。 


 


以上のことから、本組換えワタの栽培土壌が後作に及ぼす影響は、対照の組換え母本ワタ


DP50Bならびに非組換えワタDP50と同等であると判断された。 


 


【土壌微生物相試験】 


 


R1世代の栽培された移植前の土壌中の各微生物数はほぼ同じであった。また、収穫時の土壌微


生物数において、非組換えワタDP50 栽培区、組換え母本ワタDP50B 栽培区及び本組換えワタ栽


培区のそれぞれの間で統計的な有意差は認められなかった。 


 


R4世代の栽培された播種前の土壌中の各微生物数はほぼ同じであった。また、収穫時の土壌


微生物数及び側根微生物相において、非組換えワタDP50栽培区、組換え母本ワタDP50B栽培区


及び本組換えワタ栽培区のそれぞれの間で統計的な有意差は認められなかった。 


 


３ 遺伝子組換え生物等の使用等に関する情報 


 


(1) 使用等の内容 


食用又は飼料用に供するための使用、加工、保管、運搬及び廃棄並びにこれらに付随する行為 


 


(2) 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 


 


申請書に添付した緊急措置計画書を参照 


 


(3) 国外における使用等に関する情報 


本組換えワタは、1997年から1999年までの3年間、米国の88箇所のほ場において導入遺伝子の


発現及び生育特性を評価した結果、対照の組換え母本ワタDP50B 及び非組換えワタDP50 との間で


新たに本組換えワタに挿入されたcry2Ab遺伝子及びuidA遺伝子が発現していること以外は、差異


は認められなかった。また、病害虫感受性や越冬性に関しても相違は観察されなかった。 
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第二 項目ごとの生物多様性影響の評価 
 


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 


競合における優位性に関わる諸形質について、第一、2-(6)の① 形態及び生育の特性、②生育初


期における低温耐性、⑤種子の生産性、休眠性及び発芽率に記載したように比較検討した。その結


果、R1世代を用いた日本モンサント河内試験農場での試験においては、全ての項目において差異は


認められなかったが、九州農業試験場において R4 世代を用いて行われた試験では、葉形(葉長)及


び地下部重量において有意差が認められた。しかし、その他の全ての項目では差異は認められなか


った。 


 


R4世代の葉形(葉長)において認められた差異に関しては、本組換えワタの平均値が16.5cmであ


ったのに対して、組換え母本ワタ DP50B 及び非組換えワタ DP50 の平均値がそれぞれ 17.8cm と


17.9cmであった。一方、R1世代を用いた試験では統計的有意差は認められなかった。またR4世代


の地下部重量において認められた差異に関しては、本組換えワタの平均値が 163.3g であったのに


対して、組換え母本ワタDP50B及び非組換えワタDP50の平均値がそれぞれ156.7gと133.3gであ


った。一方、R1世代を用いた試験では統計的有意差は認められなかった。しかし、葉長及び地下部


重以外の競合における優位性に関わる諸形質では本組換えワタと対照の非組換えワタとの間で差


異は認められなかったことから、これらの差異のみで競合における優位性が高まるとは考えにくい。 


 


本組換えワタに付与されたチョウ目害虫抵抗性は、同種間での競合における優位性をある程度高


めることが予想される。しかし、人の手助けがないと繁殖できない栽培植物であるワタが、本形質


が付与されたことによって、自然条件下で自己繁殖し、優占化する野生植物になるほど競合におけ


る有意性が高まるとは考えられない。 


 


以上のことから、本組換えワタは葉形(葉長)及び地下部重量において有意差が認められ、チョウ


目害虫抵抗性を有するが、上記のようにこれらは競合における優位性を大きく高めるほどの変化で


はなく、またそれぞれの形質は互いに影響し合うとは考えにくい。従ってこれらの形質を全て併せ


持ったとしても、競合における優位性が高まることはないと判断された。 


 


従って、本組換えワタにおいて、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。 


 


(2) 影響の具体的内容の評価 


－ 


 


(3) 影響の生じやすさの評価 


－ 
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(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、競合における優位性に起因する生物多様性影響が生じるおそれはないと判断さ


れた。 


 


２ 有害物質の産生性 


 


(1) 影響を受ける可能性のある動植物等の特定 


有害物質の産生性に関して、鋤き込み試験、後作試験、土壌微生物相試験を行ったが、本組換え


ワタに他の作物の生育を阻害する有害物質が含まれているとは考えにくいと判断された。 


 


また、本組換えワタ中にはCry2Ab及び改変Cry1Ac蛋白質が発現している為、本組換えワタの花


粉による非標的チョウ目昆虫への影響が懸念されるが、ワタの花粉重は比較的重く、粘着性がある


ため飛散する可能性は少ない。従ってワタを直接摂食しない非標的チョウ目昆虫が本組換えワタの


花粉に暴露される可能性は低いと考えられる。 


 


更に我が国では、ワタの商業栽培は行われておらず、本組み換えワタの種子を販売する予定もな


い為、本組換えワタが有害物質を産生して野生動植物に影響を与えるとするならば、搾油用あるい


は飼料用として輸入された種子が輸送中にこぼれ落ちた後に、生育或いは自生化した場合が想定さ


れた。しかし、現在までにワタの種子が輸送中にこぼれ落ちて、我が国の自然条件下で生育或いは


自生化したという報告はされていない。 


 


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性のある野生動植物


は特定されないと判断された。 


 


(2) 影響の具体的内容の評価 


― 


 


(3) 影響の生じやすさの評価 


― 


 


(4) 生物多様性影響が生ずるおそれの有無等の判断 


以上の結果から、本組換えワタは有害物質の産生性に起因する生物多様性影響を生じるおそれが


ないと判断された。 


 


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 


我が国では本組換えワタが属する四倍体栽培ワタ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。よって、交雑性に起因する生物多様性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。 
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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 


－ 


 


(4) 生物多様性影響が生ずるおそれの有無等の判断 


以上から、交雑性に関して、生物多様性影響を生じるおそれはないと判断された。 
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第三 生物多様性影響の総合的評価 
 


我が国においては、本組換えワタの種子を販売する予定はなく、ワタの商業栽培自体も行われてい


ない。更に、我が国には本組換えワタと交雑可能なGossypium属植物の自然分布は報告されていない


ことから、本組換えワタが我が国の生物多様性に影響を与えるとするならば、搾油用あるいは飼料用


として輸入された種子が輸送中に我が国の自然条件下でこぼれ落ちて生育或いは自生化して他の植物


を駆逐した場合が想定された。そこで、本組換えワタの隔離ほ場試験では、輸送中に人の管理が及ば


ない場所にこぼれ落ちた種子がその場で発芽し、自生化する可能性の有無を中心に調査した。 


 


競合における優位性に関わる諸形質について、第一、2-(6)の① 形態及び生育の特性、②生育初期


における低温耐性、⑤種子の生産性、休眠性及び発芽率に記載したように比較検討した。その結果、


R1世代を用いた日本モンサント河内試験農場での試験においては、全ての項目において差異は認めら


れなかったが、九州農業試験場において R4 世代を用いて行われた試験では、葉形(葉長)及び地下部


重量において有意差が認められた。しかし、その他の全ての項目では差異は認められなかった。葉形


(葉長)及び地下部重量において認められた有意差に関しては、この差異のみで競合における優位性が


高まるとは考えにくいと判断された。 


 


また、本組換えワタに付与されたチョウ目害虫抵抗性は、同種間での競合における優位性をある程


度高めることが予想される。しかし、人の手助けがないと繁殖できない栽培植物であるワタが、本形


質が付与されたことによってのみで、自然条件下で自生化し、自己繁殖できる野生植物になるほど競


合における有意性が高まるとは考えられない。 


 


以上のことから、本組換えワタは葉形(葉長)及び地下部重量において有意差が認められ、チョウ目


害虫抵抗性を有するが、上記のようにこれらは競合における優位性を大きく高めるほどの変化ではな


く、またそれぞれの形質は互いに影響しあうとは考えにくい。従ってこれらの形質を全て併せ持った


としても、競合における優位性が高まることはないと考えられた。 


 


このことから、競合における優位性に起因する生物多様性を生じる恐れがないと判断された。 


 


有害物質の産生性に関して、鋤き込み試験、後作試験、土壌微生物相試験を行ったが、本組換えワ


タに他の作物の生育を阻害する有害物質が含まれているとは考えにくいと判断された。また、本組換


えワタ中にはCry2Ab及び改変Cry1Ac蛋白質が発現している為、本組換えワタの花粉による非標的チ


ョウ目昆虫への影響が懸念されるが、ワタの花粉重は比較的重く、粘着性があるため飛散する可能性


は少ない。従ってワタを直接摂食しない非標的チョウ目昆虫が本組換えワタの花粉に暴露される可能


性は低いと判断された。 


 


また、ワタの花粉重は比較的重く、粘着性があるため飛散する可能性は少なく、その為、ワタを直


接摂食しない非標的チョウ目昆虫がCry2Ab及び改変Cry1Ac蛋白質を発現する花粉に暴露される可能


性は低いと考えられる。以上から、有害物質産生性に起因する生物多様性を生じる恐れはないと判断


された。 
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我が国では本組換えワタが属する四倍体栽培ワタ 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ことから、本組換えワタが交雑性に起因する生物多様性影響を


生じるおそれはないと判断された。 


 


よって、総合評価として、本組換えワタを申請書に示した第一種使用等の内容に従って使用した場


合に生物多様性が生ずるおそれはないと判断した。 
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緊 急 措 置 計 画 書 (食用・飼料用に供する場合) 
 


平成16年５月20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4-10-10 
銀座山王ビル8Ｆ  


 
第一種使用規程の承認を申請しているチョウ目害虫抵抗性ワタ(cry1Ac, cry2Ab, Gossypium 


hirsutum L.)(15985, OECD UI : MON-15985-7)(以下、本組換えワタという)の第一種使用等において、
生物多様性影響が生ずる可能性が示唆された場合、弊社は生物多様性影響のリスク評価を実施する。


このリスク評価に基づき、生物多様性に及ぼす影響に応じた管理計画を設定し、こうした危険性を


軽減する方法の決定への協力などを必要に応じて行う。さらに、特定された危険性の重大性や起こ


りうる確率から判断して、生物多様性影響が生ずるおそれがあると認められた場合は、当該影響を


効果的に防止するため、特定された問題に応じ、以下のことを行う。尚、生物多様性影響が生ずる


おそれがあると認められた場合とは、本組換えワタに関して、科学的に我が国の生物多様性に影響


を生ずることが立証された場合のことである。 
 
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通り 
である。 
  個人名・所属は個人情報につき非開示 
 
２ 第一種使用等の状況の把握の方法 
 弊社は種子会社等から、第一種使用等の状況に関し、可能な限り情報収集を行う。 


 
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 
生物多様性影響に関して必要に応じて生産国の生産農家や関連団体に情報提供を行い、厳密な使


用方法の周知徹底等に努める。 
 
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、特定された問題に応じ、輸入された本組換えワタの環境放出が行われないよ


うにすること、環境中に放出された本組換えワタがあった場合はそれらが環境中で生存しないよう


にすること、必要に応じて本組換えワタが日本に輸入されないようにすること等、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


生物多様性影響が生ずる可能性が示唆された場合、弊社はそのことを直ちに農林水産


省や環境省に報告する。 
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第一種使用規程承認申請書 


 


平成 25年５月７日 


農林水産大臣   林 芳正 殿 


環境大臣  石原 伸晃 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 10 


 住所 東京都中央区銀座四丁目 10番 10号 


 


 


 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、15 


次のとおり申請します。 
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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 


食用又は飼料用に供するための使用、加工、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 


－ 
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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 
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和名：ワタ 


英名：cotton 又は 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 
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ワタはアオイ科 Gossypium 属に属する。Gossypium 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 25 


(ブラジル北西部)、G. darwinii (ガラパゴス)、G. 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。 
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(2) 使用等の歴史及び現状 


 


①  国内及び国外における第一種使用等の歴史 


 


Gossypium 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5 


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、「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 (原田, 1981; Lee, 1984; Brubaker et al., 1999; OGTR, 2008)。 10 


 


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15 


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。 
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②  主たる栽培地域、栽培方法、流通実態及び用途 


 


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。 


G. hirsutum 及び G. barbadense は、主要な栽培ワタ種であり、世界的なワ25 


タの主要栽培地域であるアメリカ、ヨーロッパ、中国、アフリカ及びオース


トラリアで栽培されている (Lee, 1984; Jenkins, 2003)。  


 


米国農務省の統計情報に基づくと、2011/12 年の全世界におけるワタの栽


培面積は 3,552万 haであり、上位国を挙げるとインドが 1,220万 ha、中国が30 


540 万 ha、米国が 383 万 ha、パキスタンが 300 万 ha となっている (USDA-


FAS, 2013)。 


 


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、35 


あ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







 5 


種子 (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5 


実) 1tから約 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)。 


 


2012 年のわが国における搾油用種子 (綿実) の輸入量は 11 万 5,740 トンで10 


あり、そのうち約 94%がオーストラリア、約 4.9%が米国、約 0.4%がギリシ


ャから輸入されている (財務省, 2013)。播種用種子は中国とポーランドから


輸入されており、輸入量は、1トン未満である (財務省, 2013)。 


 


(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20 


に交互につき、各結果枝は 6~8個の花芽を付ける (OECD, 2008)。 


 


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)。 


 25 


ロ 生息又は生育可能な環境の条件 


 


ワタの生育に最適な気温は 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


雨は少ないほうがよい (原田, 1981)。着蕾期及び開花期に多雨、日照不足、30 


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 (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35 


る (OECD, 2008)。 







 6 


 


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 


 


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10 


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)。 


 


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15 


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。 20 


 


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 


 


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, 25 


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。 
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④ 花粉の生産量、稔性、形状、媒介方法、飛散距離及び寿命 


 


Gossypium 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5 


起の密度は 1 µm
2当たり 8.3 × 10


-3 本である (Kakani et al., 1999)。ワタは、基


本的には自家受粉であるが、虫媒 (例：ハチ) 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


飛散する可能性は少ない (OECD, 2008)。G. hirsutum の花粉に蛍光粒子を付


着させて周辺の花への花粉の飛散を追跡した結果、ハチの巣箱を回りに配置10 


したワタ畑から約 45m~60m 離れた花畑で約 1.6%の花からワタの花粉が検出


された (McGregor, 1976)。さらに、ワタ畑から 1ｍ離れた場合の交雑率は


0.4%以下であり、16ｍ離れると 0.03%以下まで減少していた (Llewellyn and 


Fitt, 1996)。ワタの花粉の生存率は、オーストラリアでの試験において 32 時


間で 95%から 10%に低下したことが報告されている (Richards et al., 2005)。 15 


 


ホ 病原性 


 


― 
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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25 


こす毒性物質として知られているが (生化学辞典, 1990)、搾油過程の加熱に


より無毒化される (Harris, 1981; NCPA, 1993)。 


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30 


ふ化率の低下などの有害な影響を及ぼすとされているが、搾油工程の脱臭過


程において著しく減少する (OECD, 2008; OECD, 2009)。 
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ト その他の情報 


 


 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。 5 


 


 


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 10 


 


モンサント・カンパニーは、除草剤ジカンバ  (3,6-dichloro-2-


methoxybenzoic acid: 3,6-ジクロロ-2-メトキシ安息香酸) 及び除草剤グルホシ


ネート (2-amino-4-(hydroxymethylphosphinyl) butanoic acid: 2-アミノ-4- (ヒドロ


キシメチルホスフィニル) ブタン酸) に対する耐性が付与された除草剤ジカン15 


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。 
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イ 構成及び構成要素の由来 


 


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。 5 


 


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。 


 


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10 


ゲナーゼ (dicamba mono-oxygenase: 以下、「DMO蛋白質」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、葉緑体輸送ペプチド (chloroplast transit peptide、以下「CTP2」


とする。) の切断を容易にする目的で N 末端配列から 1 番目のメチオニンの


直後に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 dmo15 


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


CTP2由来の 9アミノ酸が結合している。 


 


本組換えワタに導入された bar 遺伝子から発現するホスフィノトリシン20 


N-アセチルトランスフェラーゼ (phosphinothricin N-acetyltransferase、 PAT) 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 蛋白25 


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30 


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。 


 







 10 


 


 


図 1 PV-GHHT6997のプラスミドマップ1
 


 


                                                
1
 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 本組換えワタの作出に用いた PV-GHHT6997の各構成要素の由来及び機能2
 


構成要素 


プラスミド中 


の位置  


(bp) 由来及び機能  


T-DNA 


B 注 1
-Right Border 


Region 
1-331 


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 332-433 DNAクローニングの際に利用された配列。 


P 注 2
-PClSV 434-866 


Peanut chlorotic streak caulimovirus (PClSV) 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 867-872 DNAクローニングの際に利用された配列。 


L 注 3
-TEV 873-1,004 


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


(Niepel and Gallie, 1999)。遺伝子発現の制御に関与


する。 


Intervening Sequence 1,005-1,005 DNAクローニングの際に利用された配列。 


TS 注 4
-CTP2 1,006-1,233 


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


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


質を葉緑体へと輸送する。 


CS 注 5
-改変 dmo 1,234-2,256 


除草剤ジカンバ耐性を付与する Stenotrophomonas 
maltophilia 由来のジカンバモノオキシゲナーゼ 


(DMO蛋白質) のコード配列 (Wang et al., 1997; 


Herman et al., 2005)。 


Intervening Sequence 2,257-2,310 DNAクローニングの際に利用された配列。 


T 注 6
-E6 2,311-2,625 


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 2,626-2,637 DNAクローニングの際に利用された配列。 


P-e35S 2,638-3,249 


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。  


  


                                                
2
 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 本組換えワタの作出に用いた PV-GHHT6997の各構成要素の由来及び機能 (つづき)  


構成要素 


プラスミド中 


の位置  


(bp) 由来及び機能  


T-DNA 


Intervening Sequence 3,250-3,252 DNAクローニングの際に利用された配列。 


L-Hsp70 3,253-3,348 


Petunia hybrida (ペチュニア) の熱ショック蛋白質


70 (HSP70) をコードする hsp70遺伝子に由来する 5' 


末端非翻訳領域 (Winter et al., 1988; Rensing and 


Maier, 1994)。遺伝子発現の制御に関与する。 


Intervening Sequence 3,349-3,354 DNAクローニングの際に利用された配列。 


CS-bar 3,355-3,906 


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 3,907-3,911 DNAクローニングの際に利用された配列。 


T-nos 3,912-4,164 


A. 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 4,165-4,183 DNAクローニングの際に利用された配列。 


B-Left Border Region 4,184-4,625 


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 4,626-4,711 DNAクローニングの際に利用された配列。 


OR 注 7
-ori V 4,712-5,108 


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 5,109-6,616 DNAクローニングの際に利用された配列。 


CS-rop 6,617-6,808 


ColE1 プラスミドに由来する Repressor of primer 


(rop)のコード配列で Escherichia coli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 6,809-7,235 DNAクローニングの際に利用された配列。 


OR-ori-pBR322 7,236-7,824 
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 本組換えワタの作出に用いた PV-GHHT6997の各構成要素の由来及び機能 (つづき)  


構成要素 


プラスミド中 


の位置  


(bp) 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 7,825-8,354 DNAクローニングの際に利用された配列。 


aadA 8,355-9,243 


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 9,244-9,379 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耐性を付与している。S. maltophilia は湿潤環10 


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 蛋白質はジカンバから除草活性のない DCSA (3, 6-dichlorosalicylic 


acid; 3,6-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15 


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、改変 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 蛋白質は 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25 


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。 
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図 2 DMO蛋白質の三成分酸化還元系3
 


図は NADH から DMO 蛋白質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蛋白質の結晶構造は、C末端側にヒスチジンタグが付加された DMO


蛋白質4を用いて解析されている (D'Ordine et al., 2009; Dumitru et al., 2009)。


DMO 蛋白質の結晶構造は 3 つの DMO 蛋白質の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-10 


2S]クラスターを含む Rieske [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)。 15 


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


て末端 DMO蛋白質へ伝達される (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 蛋白質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 20 


[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、電子伝達が起こらない (D'Ordine et al., 2009; Dumitru et al., 2009)。  


                                                
3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 
4
 結晶構造解析に供試されたDMO蛋白質は、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蛋白質と同じ配列である。 


 


Reductase
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Oxygenase
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O OH
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Cl


O OH
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Cl
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+
O
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図 3 DMO蛋白質の結晶構造5
 


 


DMO 蛋白質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5 


ターを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10 


は、隣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蛋白質は、野生型 DMO蛋白質や MON88701 DMO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 


 


  


                                                
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 


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 (p12) 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 (別添資料 4 の Figure 2, p8) から、本組換えワタ内においても改変


MON88701 DMO蛋白質の三量体が形成され、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類似のアミノ酸配列


を共有するかどうか、AD_2013
6を用いて、FASTA 型アルゴリズムと連続す10 


る 8 つのアミノ酸によって比較したが、既知アレルゲンと類似性は認められ


なかった。 


 


【PAT蛋白質】 


 15 


本組換えワタには、S. hygroscopicus由来の bar遺伝子が導入されており、


PAT蛋白質を発現する。PAT蛋白質は除草剤グルホシネートへの耐性を付与


する (Thompson et al., 1987)。 


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20 


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 (Wild and Manderscheid, 1984; Manderscheid and 


Wild, 1986)。 


 25 


本組換えワタから産生される PAT 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 蛋白質30 


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は枯死しない。 


 


PAT 蛋白質が、既知のアレルゲンと類似のアミノ酸配列を共有するかど


                                                
6
 FARRP (Food Allergy Research and Resource Program) Allergen Online database (FARRP, 2013) に
登録されている配列からなるデータベースで、2013年1月の時点で、1,630件のアミノ酸配列が
含まれる。 
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うか AD_2013
7を用いて、FASTA 型アルゴリズムと連続する 8 つのアミノ酸


によって比較したが、既知アレルゲンと類似性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 


 5 


改変MON88701 DMO蛋白質及び PAT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を検討した。 


 


【改変MON88701 DMO蛋白質】 


 10 


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


まる。DMO 蛋白質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蛋白質による


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 蛋白質の触媒部位に位置するアミノ酸と作用する (Dumitru et 15 


al., 2009)。カルボキシル基は DMO 蛋白質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 蛋白質結晶解析において DMO 蛋白質の触媒部


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20 


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 蛋白質は、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25 


his-DMO蛋白質」とする。) (図 4, p20)。 


 


上述の DMO 蛋白質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 蛋白質の基質とな


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30 


国において、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。 


 


                                                
7
 FARRP (Food Allergy Research and Resource Program) Allergen Online database (FARRP, 2013) に
登録されている配列からなるデータベースで、2013年1月の時点で、1,630件のアミノ酸配列が
含まれる。 
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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


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。 


 5 
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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5 


質」とする。) は、S. maltophilia DI-6 株由来の野生型 DMO 蛋白質の 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 2番


目のロイシンの有無のみである (図 4, p20)。2番目のアミノ酸やヒスチジンタグ10 


の位置は DMO 蛋白質の触媒部位から立体構造的に離れており、またヒスチジ


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 蛋白質の基質特異性や 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15 


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


白質も供試した。 
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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8
 


 


この図は本評価書に記載した様々な DMO蛋白質のアミノ酸配列を示している。 25 
1本組換えワタ中で発現している改変 MON88701DMO蛋白質は N末端配列から 1番目のメチオ
ニンの直後にロイシンが挿入されている。また、N 末端側に CTP2 由来の 9 アミノ酸が結合し
ている。 
2試験 Bに供試された改変 MON88701 DMO蛋白質は大腸菌で産生・精製されたものである。 
3試験 Bに供試された N末端 his-野生型 DMO蛋白質は大腸菌で産生・精製されたものである。 30 
4
 C末端 his-DMO蛋白質は結晶構造の解析 (D'Ordine et al., 2009; Dumitru et al., 2009) に供試され
た。 


                                                
8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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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, p21)。米国の温室 5 


(ミズーリ州) 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


間に除草剤による薬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(表 2, p21)、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)。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薬害程


度に差は認められなかった。 


 


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9
 


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  (2011)  より作成 15 


 


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蛋白質による代謝試験 (in vitro) 


上述 (p18) したように、DMO蛋白質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20 


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
                                                
9
 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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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)。 


 


 5 


 


図 5 DMO蛋白質を用いて in vitroで供試したジカンバ及び内在性化合物10
 


赤い矢印は DMO蛋白質により取り除かれるメチル基を示す。 


 


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10 


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少するか、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


減少したが 5 種の内在性化合物の減少は見られず、その他の化合物も検出され15 


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


添資料 4の Figure 3, p9)。 20 


以上の結果から、改変 MON88701 DMO 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。 


 


III. 改変 MON88701 DMO蛋白質の基質特異性及び改変 MON88701 DMO蛋白


質の宿主の持つ代謝系への影響の考察 25 


 


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


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し、宿主であるワタの代謝系に何らかの影響を及30 


                                                
10


 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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ぼす可能性は極めて低いと考えられた。 


 


 


【PAT蛋白質】 


 5 


PAT 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、高濃度の各種アミノ酸の


存在下においても、PAT 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10 


似体である L-グルタミン酸の存在下においても、PAT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 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、宿主の代謝系に影響を及ぼすことはないと考えられる。 


 15 


 


 


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。 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MON88701 DMO蛋白質及び PAT蛋白質の基質と代謝物11
 


 10 


 


 


(2) ベクターに関する情報 


 


イ 名称及び由来 15 


 


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


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


  


                                                
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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ロ 特性 


 


① ベクターの塩基数及び塩基配列 


 5 


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


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 


 10 


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


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15 


情報 


 


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25 


る切断部位に関しては、図 1 (p10) に示した。 


 


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30 


法によって、非組換えワタ品種 Coker130の胚軸に導入した。 
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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 


 


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5 


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 10 


 


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15 


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 20 


 


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.
12


/ha) 及び


除草剤グルホシネート散布 (0.59 kg a.i.
13


/ha) を同時に行い、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25 


dmo 遺伝子発現カセット及び 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 (p27) 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交雑後代系統である。 30 


                                                
12


 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。 
13


 a.i.; active ingredient (有効成分の塩の量)。 グルホシネート除草剤の場合は、異なる製剤におい
ても塩基部分は同じであるため、有効成分の塩の量により活性成分量が比較できる。 


 







 27 


 


 


 


 


 5 


 


 


 


 


 10 


 


 


 


 


【社外秘につき非開示】 15 
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図 7 本組換えワタの育成図 
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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 


 5 


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


カセット) が染色体上に存在するか否かを調べるため、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, p27) 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個体を End-Point TaqMan PCR法により選抜し、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15 


散布をすることで、T-DNA をヘ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, p29; 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、メンデルの分


離法則に矛盾せずに遺伝していると考えられた。 
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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14
 


  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) 。 5 


 


 


表 4 本組換えワタの BC1F1世代における T-DNAの分離比15
 


    


  


 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.i./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10 


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) 。 


                                                 
14


 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 
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 
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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、本組換えワタの核ゲノ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


とを確認した (別添資料 7 の Figure 4, p24)。また、外側骨格は導入されていな


いことを確認した (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 


 


本組換えワタの複数世代 (R2~R6世代) においてウエスタンブロット分析を行


い、改変 MON88701 DMO蛋白質及び PAT蛋白質が安定して発現していること20 


を確認した (別添資料 7の Figure 5~6, p25~26)。 


 


また、米国の 8 ヵ所 (アーカンソー州デシェイ郡、ジョージア州ティフト郡、


カンザス州ポーニー郡、ルイジアナ州ラピッズ郡、ノースカロライナ州パーキ


マンズ郡、ニューメキシコ州ドニャアナ郡、サウスカロライナ州バーンウェル25 


郡及びテキサス州ヘイル郡) のほ場において 4 反復で生育した本組換えワタの


葉 (over-season leaf; OSL-1~4)、根、花粉及び綿実のサンプルを採取し、改変


MON88701 DMO 蛋白質及び PAT 蛋白質の発現量を ELISA 法により分析した 


(表 5~表 6 p31~32; 別添資料 8)。その結果、本組換えワタの葉 (over-season leaf; 


OSL-1~4)、根、花粉及び綿実における改変MON88701 DMO蛋白質及び PAT蛋30 


白質の発現が確かめられた (表 5~表 6, p31~32; 別添資料 8の Table 1~2, p19~20)。 
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表 5 本組換えワタの各組織における改変 MON88701 DMO蛋白質の発現量 (2010


年、米国)
16


 


組織 1
 生育段階 3


 
播種後


日数 2 


平均値 (標準偏差) 


範囲 


(µg/g FW)
4
 


平均値 (標準偏差) 


範囲 


(µg/g DW)
5
 


検出限界/ 


定量限界 6
 


(µg/g FW) 


      


葉 2~4葉期 14-25 27 (7.6) 180 (52) 0.168/0.313 


(OSL
8
-1)   13 – 42 110 – 280  


      


葉 4~7葉期 25-37 41 (12) 240 (69) 0.168/0.313 


(OSL-2)   19 – 65 110 – 380  


      


葉 


(OSL-3) 


9葉期~開花期 


 


35-99 52 (17) 


24 – 97 


240 (75) 


91 – 410 


0.168/0.313 


      


葉 


(OSL-4) 


開花期~カット


アウト9 


 


70-121 57 (18) 


0.70 – 91 


230 (59) 


2.8 – 310 


0.168/0.313 


      


根 50%開花期~


開花期 


 


62-99 14 (3.7) 


8.2 – 21 


43 (12) 


26 – 72 


0.136/0.313 


      


花粉 7
 50%開花期~


開花期 


 


68-99 14 (28) 


0.31 – 110 


NA (NA) 


NA 


0.043/0.125 


   
 


  


綿実  成熟期 148-183 20 (4.6) 21 (5.0) 0.059/0.313 


   8.2 – 29 8.9 – 33  
1 米国の 8 ヵ所 (アーカンソー州デシェイ郡、ジョージア州ティフト郡、カンザス州ポーニー
郡、ルイジアナ州ラピッズ郡、ノースカロライナ州パーキマンズ郡、ニューメキシコ州ドニ
ャアナ郡、サウスカロライナ州バーンウェル郡及びテキサス州ヘイル郡) のほ場において 4 反5 
復で生育した本組換えワタの葉 (over-season leaf; OSL-1~4)、根、花粉及び綿実のサンプルを採
取し、改変MON88701 DMO蛋白質及び PAT蛋白質の発現量を ELISA法により分析した。 
2
 脚注 1に示した 8ヵ所のほ場におけるサンプリング時の播種後日数の範囲を表している。 


3各組織を採取した生育段階。Ritchie et al. (2007) に記載されている。 
4蛋白質の発現量は算術平均及び標準偏差 (括弧内に示す) で表されている。また、蛋白質の重10 
量は組織の新鮮重 1 g当たりの μgで表されている。各組織の平均値、標準偏差及び範囲 (下限
及び上限) は全てのほ場のデータから計算されている。(サンプルの数 (n) は後述するサンプル
を除き n=32である。OSL-3の葉は 1つのサンプルで<LODであったため n=31、OSL-1及び 4


の葉は 1ヵ所のほ場でサンプルが採取できなかったため n=28、花粉は 2つのサンプルで<LOD


であり、1つのサンプルで判定不能であったため n=29である。) 15 
5蛋白質の重量は組織の乾燥重 1 g当たりの μgで表されている。乾燥重は新鮮重を水分分析デ
ータより得た乾燥重変換係数で除算して求めた。NA= Not Applicable (該当なし)。 
6定量限界=limit of quantitation (LOQ); 検出限界=limit of detection (LOD) 
7 得られたサンプルが限られていたため、花粉の水分量を測定することができなかった。その
ため花粉における発現量は新鮮重のみ示した。 20 
8 


OSL= over-season leaf (葉) 
9
 カットアウトは、一般的に開花期が過ぎた後で、養分の分配が花の成長からさくの成長に全
て移行する時期を指す。目安は、一番上の花が上から 4~5 節のところに咲いている時期であ
る。 


  25 
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表 6 本組換えワタの各組織における PAT蛋白質の発現量 (2010年、米国)
17


 


組織 1
 生育段階 3


 
播種後


日数 2 


平均値 (標準偏差) 


範囲 


(µg/g FW)
4
 


平均値 (標準偏差) 


範囲 


(µg/g DW)
5
 


検出限界/ 


定量限界 6
 


(µg/g FW) 


      


葉 2~4葉期 14-25 0.84 (0.21) 5.5 (1.5) 0.162/0.188 


(OSL
8
-1)   0.46 – 1.4 3.7 – 9.1  


      


葉 4~7葉期 25-37 1.1 (0.26) 6.4 (1.4) 0.162/0.188 


(OSL-2)   0.68 – 1.6 3.8 – 9.4  


      


葉 9葉期~開花


期 


35-99 1.0 (0.34) 4.8 (2.0) 0.162/0.188 


(OSL-3)   0.34 – 1.7 1.3 – 10  


      


葉 


(OSL-4) 


開花期~カッ


トアウト9 


 


70-121 0.78 (0.29) 


0.42 – 1.7 


3.2 (1.2) 


2.0 – 6.7 


0.162/0.188 


      


根 50%開花期


~開花期 


 


62-99 0.56 (0.18) 


0.27 – 0.89 


1.8 (0.75) 


0.93 – 3.3 


0.096/0.188 


      


花粉 7
 50%開花期~


開花期 


 


68-99 0.56 (0.24) 


0.27 – 0.90 


NA (NA) 


NA 


0.021/0.188 


      


綿実 成熟期 148-183 6.1 (0.95) 6.6 (1.1) 0.032/0.188 


   4.8 – 8.8 5.2 – 9.6  
1 米国の 8 ヵ所 (アーカンソー州デシェイ郡、ジョージア州ティフト郡、カンザス州ポーニー
郡、ルイジアナ州ラピッズ郡、ノースカロライナ州パーキマンズ郡、ニューメキシコ州ドニ
ャアナ郡、サウスカロライナ州バーンウェル郡及びテキサス州ヘイル郡) のほ場において 4 反
復で生育した本組換えワタの葉 (over-season leaf; OSL-1~4)、根、花粉及び綿実のサンプルを採5 
取し、改変MON88701 DMO蛋白質及び PAT蛋白質の発現量を ELISA法により分析した。 
2
 脚注 1に示した 8ヵ所のほ場におけるサンプリング時の播種後日数の範囲を表している。 


3各組織を採取した生育段階。Ritchie et al. (2007) に記載されている。 
4蛋白質の発現量は算術平均及び標準偏差 (括弧内に示す) で表されている。また、蛋白質の重
量は組織の新鮮重 1 g当たりの μgで表されている。各組織の平均値、標準偏差及び範囲 (下限10 
及び上限) は全てのほ場のデータから計算されている。(サンプルの数 (n) は後述するサンプル
を除き n=32 である。OSL-1 の葉は 1 ヵ所のほ場でサンプルが採取できなかったため n=28、
OSL-4の葉は 1ヵ所のほ場でサンプルが採取できなかったため及び 1つのサンプルで<LODで
あったため n=27、OSL-3の葉は 1つのサンプルで<LODであったため n=31、花粉は 26のサン
プルで<LODであったため n=6である。) 15 
5蛋白質の重量は組織の乾燥重 1 g当たりの μgで表されている。乾燥重は新鮮重を水分分析デ
ータより得た乾燥重変換係数で除算して求めた。NA= Not Applicable (該当なし)。 
6定量限界=limit of quantitation (LOQ); 検出限界=limit of detection (LOD) 
7 得られたサンプルが限られていたため、花粉の水分量を測定することができなかった。その
ため花粉における発現量は新鮮重のみ示した。 20 


8 
OSL= over-season leaf (葉)   


9
 カットアウトは、一般的に開花期が過ぎた後で、養分の分配が花の成長からさくの成長に全
て移行する時期を指す。目安は、一番上の花が上から 4~5 節のところに咲いている時期であ
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の p6)。 


 


(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 







 34 


 


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18
 


 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.i./ha 


グルホシネート 


0.56 kg a.e./ha 


ジカンバ; 


0.59 kg a.i./ha 


グルホシネート 


0.56 kg a.e./ha 


ジカンバ; 


0.59 kg a.i./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.i./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.i./ha 


グルホシネート 


0.56 kg a.e./ha 


ジカンバ 


又は 


0.59 kg a.i./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.i./haである。 


2雑草の発生時期が遅い場合を含む。 
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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 


 


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15 


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。 


 


2012 年に日本モンサント株式会社河内研究農場の隔離ほ場 (以下、「本隔


離ほ場」とする。) において本組換えワタの隔離ほ場試験を行った。試験に20 


は本組換えワタの R5 世代を供試した (図 7, p27)。対照の非組換えワタとし


ては、本組換えワタの遺伝子導入母本である Coker130 を用いた。なお、生


育初期における低温耐性試験 (第一の 2-(6)-②-b, p36) は 2010年に米国の人工


気象室で実施した。 


 25 


a 形態及び生育の特性 


 


形態及び生育の特性を評価するため、9項目 (開花始め、地上部の乾燥重、


葉形、開じょ前のさくの形状、成熟期、主茎長、主茎節数、繊維 (綿毛) の色


の色、種皮の色) について評価を行った。 30 


統計処理を地上部の乾燥重、主茎長及び主茎節数に関して行い、開花始め、


葉形、開じょ前のさくの形状、成熟期、繊維 (綿毛) の色、種皮の色に関して


は統計処理を行わなかった。 


その結果、統計処理を行った項目において本組換えワタと対照の非組換え


ワタとの間に統計学的有意差は認められなかった。統計処理を行わなかった35 


項目においては、開花始めにおいて本組換えワタと対照の非組換えワタとの







 36 


間に違いが認められた  (別添資料 10の表 3, p13)。 


 


開花始めは、本組換えワタが7月28日、対照の非組換えワタが7月31日で


あった (別添資料 10の表 3, p13)。 


 5 


b  生育初期における低温耐性 


 


生育初期における低温耐性試験は、米国のモンサント・カンパニーの人工


気象室において実施した。播種後 20 日目の本組換えワタ、対照の非組換え


ワタ Coker130及び従来商業品種 4品種の幼苗を日中 15C/夜間 10Cで 12日10 


間生育したのち、生育ステージ、草勢、草丈、新鮮重及び乾燥重について比


較した。 


その結果、統計処理を行わなかった項目 (生育ステージ及び草勢) につい


ては、本組換えワタと対照の非組換えワタとの間の差異は小さく、低温に対


する生育応答としては同程度であった (別添資料 11の Table 2, p6)。その一方15 


で、統計処理を行った項目 (草丈、新鮮重及び乾燥重) のうち、新鮮重及び乾


燥重において本組換えワタと対照の非組換えワタの間に統計学的有意差が認


められた (別添資料 11の Table 2, p6)。 


新鮮重の平均値は、本組換えワタが 18.5 g、対照の非組換えワタが 21.0 g


であり、本組換えワタのほうが低かった (別添資料 11の Table 2, p6)。また、20 


乾燥重の平均値も、本組換えワタが 3.6 g、対照の非組換えワタが 4.4 gであ


り、本組換えワタのほうが低かった (別添資料 11の Table 2, p6)。 
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c  成体の越冬性 


 


本隔離ほ場で生育した本組換えワタ及び対照の非組換えワタを成熟期の後


も引き続き生育させ、わが国の冬季における生育状況を観察した。2013 年 15 


月 9 日に越冬性試験区において栽培された個体を観察した結果、本組換えワ


タ及び対照の非組換えワタのいずれも枯死していた (別添資料 10の図 8, p16)。 


 


d  花粉の稔性及びサイズ 


 10 


本隔離ほ場で生育した本組換えワタ及び対照の非組換えワタから採取した


花粉を Alexander 溶液で染色し、花粉の稔性及びサイズを測定した。これら


の項目について統計処理を行った結果、花粉の稔性及びサイズのいずれにお


いても本組換えワタと対照の非組換えワタとの間に統計学的有意差は認めら


れなかった (別添資料 10の図 9及び表 4, p17)。 15 


 


e 種子の生産量、脱粒性、休眠性及び発芽率 


 


生産量： 


本隔離ほ場で生育した本組換えワタ及び対照の非組換えワタについて、種20 


子の生産量に関する項目 (1 個体当たりのさく数、さく当りの種子数、さく


当たりの種子重及び 100 粒重) を調査した。これらの項目について統計処理


を行った結果、100 粒重において、本組換えワタと対照の非組換えワタとの


間に統計学的有意差が認められた (別添資料 10の表 5, p18)。100粒重の平均


値は、本組換えワタが 8.05 g、対照の非組換えワタ 8.79 g であり、本組換え25 


ワタのほうが低かった (別添資料 10の表 5, p18)。 


 


脱粒性： 


本組換えワタ及び対照の非組換えワタのいずれも、収穫時の種子はともに


繊維に絡み合って分離しにくく、自然条件下での脱粒は確認されなかった。 30 
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休眠性及び発芽率： 


本隔離ほ場で生育した本組換えワタ及び対照の非組換えワタの収穫種子を


発芽試験に用いるため、種子から手で出来るだけ綿毛を取り除いた後、表面


に残っている短い繊維 (リンター) を硫酸で取り除き、乾燥後に常温保存した。5 


その後、水で湿らせた発芽シート上に種子を並べて置き、発芽シートをロー


ル状に巻いて、25°C に設定した恒温器内で 10 日間保管した。10 日後に発芽


種子数を数えた。 


その結果、本組換えワタと対照の非組換えワタの発芽率はいずれも高かっ


た (別添資料 10の表 6, p19)。 10 


 


f 交雑率 


 


日本には本組換えワタが属する G. hirsutum と交雑が可能な Gossypium 属


の近縁野生種は生育していないため、交雑率の試験は行わなかった。 15 


 


g  有害物質の産生性 


 


本組換えワタから土壌微生物又は他の植物に影響を与える物質が産生され


ていないことを確認するため、土壌微生物相試験、鋤込み試験及び後作試験20 


を行った。その結果、土壌微生物相試験の糸状菌数において統計学的有意差


が認められた。糸状菌数は、本組換えワタ区が 1.4 × 10
6
 CFU/g、対照の非組


換えワタ区が 1.6 × 10
6
 CFU/g であり、本組換えワタ区の方が少なかった (別


添資料 10 の表 7, p20)。しかしながら、本組換えワタ区の糸状菌数の範囲 


(1.2 × 10
6
 CFU/g ~ 1.6 × 10


6
 CFU/g) は、対照の非組換えワタ区の糸状菌数の範25 


囲 (1.1 × 10
6
 CFU/g ~ 1.9 × 10


6
 CFU/g) に収まっていた (別添資料 10の表 7, 


p20)。 


 


 


  30 
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3 遺伝子組換え生物等の使用等に関する情報 


 


(1) 使用等の内容 


 5 


食用又は飼料用に供するための使用、加工、保管、運搬及び廃棄並びにこ


れらに付随する行為。 


 


(2) 使用等の方法 


 10 


－ 


 


(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 


 15 


－ 


 


(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 


 20 


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 


 25 


－ 


 


(6) 国外における使用等に関する情報 


 


本組換えワタの海外の主要栽培予定国及び輸入予定国における申請状況は30 


以下のとおりである (表 8, p40)。 
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表 8 本組換えワタの海外における申請予定19
 


2013年 5月現在 5 


機関 安全性審査の種類 申請時期 


 


承認時期 


米国食品医薬品庁 (FDA) 食品・飼料 2012 年 4月 
2013年 4月 


安全性確認 


米国農務省 (USDA) 環境 2012年 7月 審査中 


カナダ保健省 (Health Canada) 食品 2012年 6月 審査中 


カナダ食品検査庁 (CFIA) 環境・飼料 2012年 6月 審査中 


オーストラリア・ニュージー


ランド食品基準機関 (FSANZ) 


食品 


2013年 1月 審査中 


欧州食品安全機関 (EFSA) 食品・飼料 2013年 2月 審査中 


韓国食品医薬品庁 (KFDA) 食品 2012年 10月 審査中 


韓国農村振興庁 (RDA) 環境 2012年 10月 審査中 


中国農業部 (MOA) 環境・食品・飼料 ――――――20
 ―――――20 


 


なお、本組換えワタのわが国における申請状況は以下のとおりである (表 9, 


p40)。 


 


表 9 本組換えワタのわが国における申請及び認可状況21
 10 


2013年 5月現在 


機関 内容 申請時期 承認時期 


厚生労働省 食品
22


 
―――――20


 


 


―――――20
 


農林水産省 飼料23
 


―――――20
 


 


―――――20
 


農林水産省・環境省 
環境  (第一種使用規程
24：隔離ほ場) 


2011年9月 2012年3月 


農林水産省・環境省 
環境 (第一種使用規程：


一般使用) 


2013年5月 ― 


                                                
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 
20


 社外秘につき非開示 
21


 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 
22


 食品衛生法に基づく。 
23


 飼料の安全性の確保及び品質の改善に関する法律に基づく。 
24


 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に基づく。 
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第二 項目ごとの生物多様性影響の評価 


 


1 競合における優位性 


 5 


(1) 影響を受ける可能性のある野生動植物等の特定 


 


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10 


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。 


 


競合における優位性に関する項目として、形態及び生育の特性、成体の越冬


性、花粉の稔性及びサイズ、種子の生産量、脱粒性、休眠性及び発芽率を、わ


が国の隔離ほ場において調査した (第一の 2-(6)-②-a, c~e, p35~37)。その結果、15 


形態及び生育の特性に関する項目において、統計処理を行わなかった開花始め


において本組換えワタと対照の非組換えワタとの間に違いが認められた。また、


種子の生産量における 100 粒重において、本組換えワタと対照の非組換えワタ


との間に統計学的有意差が認められた。一方、生育初期における低温耐性 (第


一の 2-(6)-②-b, p36) を米国において調査した結果、新鮮重及び乾燥重において20 


本組換えワタと対照の非組換えワタの間に統計学的有意差が認められ、統計処


理を行わなかった項目については同程度であった。 


 


開花始めは、本組換えワタが 7月 28日、対照の非組換えワタが 7月 31日で


あり、本組換えワタの開花始めが対照の非組換えワタと比べて 3 日早かった。25 


しかし、その違いの程度は小さく、加えて、本組換えワタ及び対照の非組換え


ワタの開花始めの幅はそれぞれ 7 日間あり、その内 6 日間が重複していたこと


から (本組換えワタ：7/26~8/1、非組換えワタ：7/27~8/2)、本組換えワタと対照


の非組換えワタとの間で開花特性が大きく異なっていることはないと考えられ


た。よって、本試験で認められた開花始めの違いが本組換えワタの競合におけ30 


る優位性を高めるものではないと考えられた。 


100 粒重の平均値は、本組換えワタが 8.05 g、対照の非組換えワタが 8.79 g 


であり、本組換えワタのほうが低かった。しかし、本組換えワタの 100 粒重の


平均値 (8.05 g)は、これまでに文献で報告されている従来ワタの 100粒重の平均


値の範囲 (約 5.54 g ~ 9.98 g) (Kunze et al., 1969) に収まっていることから、本試35 


験で認められた 100 粒重の違いが本組換えワタの競合における優位性を高める
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ものではないと考えられた。 


生育初期における低温耐性試験での新鮮重及び乾燥重の平均値は、本組換え


ワタが 18.5 g及び 3.6 g、対照の非組換えワタが 21.0 g及び 4.4 gであり、いず


れも本組換えワタのほうが対照の非組換えワタと比べて低かった。また、本組


換えワタの新鮮重及び乾燥重の平均値は、本試験において同時に栽培した 4 種5 


類の商業品種の平均値の範囲内(新鮮重：16.0~19.8 g；乾燥重：3.3~4.1 g) に収


まっていたことから、これらの違いが本組換えワタの競合における優位性を高


めるものではないと考えられた。 


 


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する耐性を有10 


するが、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


とが本組換えワタの競合における優位性を高めるとは考えにくい。 


 


以上のことから、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。 15 


 


(2) 影響の具体的内容の評価 


 


 ― 


 20 


(3) 影響の生じやすさの評価 


 


 ― 


 


(4) 生物多様性影響が生ずるおそれの有無等の判断 25 


 


以上のことから、本組換えワタは、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判断された。 


 


 30 


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35 


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
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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、野生動物等がワタ


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


の生息又は生育に支障を来すような有害物質を産生するという報告はない。 5 


 


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蛋白質が発現しているが、


DMO蛋白質及びPAT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が確認された 10 


(第一の2-(1)-ロ-②, p17~17)。 


 


第一の2-(1)-ロ-③ (p18~24) 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化


合物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15 


ることはないと考えられた。同様に、PAT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。また、ゴシポール及びシクロプロペン脂肪酸の


含量にも変化を及ぼすことも考えにくい。したがって、改変MON88701 DMO蛋20 


白質及びPAT蛋白質が原因で、本組換えワタ中に新たな有害物質が産生される


ことやゴシポール及びシクロプロペン脂肪酸の含量にも影響を及ぼすことはな


いと考えられた。 


 


実際に、本組換えワタと対照の非組換えワタとの間で、有害物質の産生性の25 


有無を土壌微生物相試験、鋤込み試験及び後作試験 (第一の 2-(6)-②-g, p38) に


より比較検討した。その結果、土壌微生物相試験の糸状菌数において統計学的


有意差が認められたが、それ以外の有害物質の産生性における項目で、本組換


えワタ区と対照の非組換えワタ区との間に統計学的有意差は認められなかった。


糸状菌数は、本組換えワタ区が 1.4 × 10
6
 CFU/g、対照の非組換えワタ区が 1.6 30 


× 10
6
 CFU/g であり、本組換えワタ区の方が少なかった。しかし、本組換えワ


タ区の糸状菌数の範囲 (1.2 × 10
6
 CFU/g ~ 1.6 × 10


6
 CFU/g) は、対照の非組換え


ワタ区の糸状菌数の範囲 (1.1 × 10
6
 CFU/g ~ 1.9 × 10


6
 CFU/g) に収まっていた。


したがって、本組換えワタの有害物質の産生性は、対照の非組換えワタと同程


度であると考えられた。 35 
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なお、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による除草剤ジカンバの RED
25


 (Reregistration Eligibility Decision、農薬再登5 


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)。また、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が (IPCS, 1989)、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10 


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。DCSA とホルムアルデヒドの安全性については、2012 年 6 月 29 日に既に


除草剤ジカンバ耐性ダイズが審議された生物多様性影響評価検討会総合検討会


で評価されている。なお、本組換えワタの第一種使用等の内容には国内におけ


る栽培が含まれていない。よって、国内で本組換えワタに対して除草剤ジカン15 


バが散布されることもなく、また除草剤ジカンバの代謝産物が産生されること


もない。 


 


以上のことから、有害物質の産生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。 20 


 


(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 


 


－ 


 


(4) 生物多様性影響が生ずるおそれの有無等の判断 30 


 


以上のことから、本組換えワタは、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判断された。 


 


                                                
25
 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。 







 45 


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 G. hirsutumと交雑が可能な Gossypium属の5 


近縁野生種は自生していない。よって、交雑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。 


 


(2) 影響の具体的内容の評価 


 10 


－ 


 


(3) 影響の生じやすさの評価 


 


－ 15 


 


(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。 20 


 


4 その他の性質 


 


－ 


 25 
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第三 生物多様性影響の総合的評価 


 


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5 


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。 


本組換えワタと対照の非組換えワタとの間で競合における優位性に関する項


目として、形態及び生育の特性、成体の越冬性、花粉の稔性及びサイズ、種子


の生産量、脱粒性、休眠性及び発芽率を、わが国での隔離ほ場試験において比10 


較検討した。その結果、種子の生産量における 100 粒重において、本組換えワ


タと対照の非組換えワタとの間に統計学的有意差が認められた。統計処理を行


わなかった項目においては、開花始めにおいて本組換えワタと対照の非組換え


ワタとの間に違いが認められた。また、生育初期における低温耐性を米国にお


いて調査した結果、新鮮重及び乾燥重において本組換えワタと対照の非組換え15 


ワタの間に統計学的有意差が認められ、統計処理を行わなかった項目について


は同程度であった。 


検討の結果、開花始めについては、本組換えワタの開花始めが対照の非組換


えワタと比べて 3 日早かったが、開花始めの 3 日の差によって本組換えワタの


競合における優位性が高まることはないと考えられた。100 粒重については、20 


本組換えワタの 100 粒重の平均値がこれまでに文献で報告されている従来ワタ


の 100 粒重の平均値の範囲に収まっていることから、この差が本組換えワタの


競合における優位性を高めるものではないと判断された。また、生育初期にお


ける低温耐性試験での新鮮重及び乾燥重については、いずれも本組換えワタの


平均値が対照の非組換えワタと比べて低かったこと、また、本試験において同25 


時に栽培した 4 種類の商業品種の平均値の範囲内に収まっていたことから、本


組換えワタの生育初期における低温耐性は、対照の非組換えワタを上回るもの


ではないと考えられた。よって、前述した項目において認められた有意差及び


違いにより、本組換えワタの競合における優位性が高まることはないと考えら


れた。 30 


本組換えワタは改変 MON88701 DMO蛋白質及び PAT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有するが、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本組換えワタの競


合における優位性を高めるとは考えにくい。 


したがって、本組換えワタは競合における優位性に起因する生物多様性影響35 


を生ずるおそれはないと考えられた。 
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有害物質の産生性： 


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


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5 


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、野生動物等がワタ


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


の生息又は生育に支障を来すような有害物質を産生するという報告はない。 


本組換えワタと対照の非組換えワタとの間で、有害物質の産生性の有無を土10 


壌微生物相試験、鋤込み試験及び後作試験により比較検討した。その結果、土


壌微生物相試験の糸状菌数において、本組換えワタ区と対照の非組換えワタ区


との間で統計学的有意差が認められた。 


検討の結果、糸状菌数については、本組換えワタ区の糸状菌数の範囲が、対


照の非組換えワタ区の糸状菌数の範囲に収まっていた。したがって、本組換え15 


ワタの有害物質の産生性は、対照の非組換えワタと同程度であると考えられた。 


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蛋白質が発現しているが、


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


されている。また、改変 MON88701 DMO 蛋白質はジカンバに対し高い基質特20 


異性を有し、PAT 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蛋白質が宿主の代謝系に作用し


て新たな有害物質を産生するとは考えにくく、同様に既存の有害物質であるゴ


シポール及びシクロプロペン脂肪酸の含量へ影響があるとは考えにくい。 


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 25 


DMO 蛋白質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 FAO/WHO JMPR で認められている。よって、改変 MON88701 DMO 蛋白30 


質と除草剤ジカンバの反応により産生される 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。DCSA とホルムアルデヒ


ドの安全性については、2012 年 6 月 29 日に既に除草剤ジカンバ耐性ダイズが


審議された生物多様性影響評価検討会総合検討会で評価されている。なお、本


組換えワタの第一種使用の内容には国内における栽培が含まれていない。よっ35 


て、国内で本組換えワタに対して除草剤ジカンバが散布されることもなく、ま
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た、除草剤ジカンバの代謝産物が産生することもない。 


したがって、本組換えワタ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判断された。 


 


交雑性： 5 


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。したがって、交雑性に起因


する生物多様性影響を受ける可能性のあるわが国在来の野生動植物等は特定さ


れなかった。このことから、本組換えワタは、交雑性に起因する生物多様性影


響を生ずるおそれはないと判断された。 10 


 


 


よって、総合的評価として、本組換えワタを第一種使用規程に従って使用し


た場合に、わが国の生物多様性に影響を生ずるおそれはないと判断された。 


 15 
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緊 急 措 置 計 画 書 


 


平成23年５月７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、科学的に判断された場合、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 


 


平成25年３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 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 広報部 部長 


 日本モンサント株式会社 広報部 


*： 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 


 


弊社は、モンサント・カンパニーと連絡をとり、種子、穀物生産、収穫物の状況


に関し、種子生産、種子供給、販売、穀物取扱業者など使用の可能性がある関係


各者から可能な限り情報収集を行う。 


 


 


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 


 


弊社は、モンサント・カンパニーと連絡をとり、生産農家や穀物取扱業者などの


取引ルートへ本組換え体の適切な管理、取扱いなどの生物多様性影響のリスクと


その危機管理計画について情報提供を行う。 


 


 


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 


 


生物多様性影響を生ずるおそれがあると認められた場合、弊社は、モンサント・


カンパニーの協力のもと、本組換え体が環境中に放出されないように必要かつ適


切な措置をとるとともに、環境中に放出された本組換え体に対し、科学的根拠に


基づきリスクの程度に応じて、速やかに機動的な対応を行う。 


 


 


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可能性が示


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 (改変 dmo, bar, Gossypium hirsutum 


L.) (MON88701, OECD UI : MON-887Ø1-3) の別添資料リスト 


 


別添資料 1 本組換えワタの作出に用いられた改変 dmo 遺伝子及び bar 遺伝


子から推定した改変 MON88701 DMO蛋白質及び PAT蛋白質の


アミノ酸配列 (社外秘) 


 


別添資料 2 Specificity of MON 88701 Dicamba Mono-Oxygenase (DMO) When 


Ten Different Herbicides are Applied to MON 88701 and 


Conventional Cotton (RPN-2011-0078) (社外秘) 


 


別添資料 3 Specificity of Dicamba Mono-Oxygenase for Potential Endogenous 


Substrates (RPN-10-365) (社外秘) 


 


別添資料 4 Amended Report: Specificity of E. coli-produced MON 88701 


Dicamba Mono-Oxygenase (DMO) Enzyme Using o-Anisic Acid as a 


Substrate (RPN-2011-0079) (社外秘) 


 


別添資料 5 Segregation Analysis of the Coding Sequences Present in Herbicide-


Tolerant Cotton MON 88701 Across Multiple Generations (RPN-


2011-0089) (社外秘) 


 


別添資料 6 Molecular Characterization of Dicamba Glufosinate-Tolerant Cotton 


MON 88701 (MSL0023280) (社外秘) 


 


別添資料 7 Stability of DNA Insert and Expression of MON 88701 DMO and 


PAT (bar) Proteins in MON 88701 (MSL0023322) (社外秘) 


 


別添資料 8 Amended Report for MSL0024006: Assessment of MON 88701 DMO 


and PAT (bar) Protein Levels in Tissues from Dicamba Glufosinate 


Tolerant Cotton (MON 88701) Produced in U.S. Field Trials during 


2010 (MSL0024523) (社外秘) 


 


別添資料 9 Cotton GH_S26695 EndPoint TaqMan PCR with ACP Internal 


Control for Single Seed (BQ-QC-10842-02) (社外秘) 
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別添資料 10 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) の隔


離ほ場における生物多様性影響評価試験結果報告書 (社外秘) 


 


別添資料 11 An Assessment of the Effect of Cold Temperature on Dicamba and 


Glufosinate Tolerant Cotton MON88701 under Growth Chamber 


Conditions in 2010 (PLC-2010-0623) (社外秘) 
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第 一 種 使 用 規 程 承 認 申 請 書 
 
 


平成 17年 2月 18日 
 
 


農 林 水 産 大 臣 島村 宜伸 殿 
環 境 大 臣 小池 百合子 殿 
 


 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 
 銀座山王ビル 8階 
 
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。 
 
 
遺伝子組換え生物等の


種類の名称 
除草剤グリホサート耐性ワタ 
(cp4 epsps、Gossypium hirsutum L.)  
(MON88913, OECD UI: MON-88913-8) 


遺伝子組換え生物等の


第一種使用等の内容 
食用又は飼料用に供するための使用、加工、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 
－ 
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生物多様性影響評価書の概要 


 
 
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 


 
(1) 分類学上の位置付け及び自然環境における分布状況 


 
宿主はアオイ科ワタ属に属する 4 倍体栽培ワタ(Gossypium hirsutum)の品種


Coker312である。 
 
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群に更に分けている(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. 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。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。 
 
尚、わが国において G.hirsutumを含め本組換えワタと交雑が可能な Gossypium属
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 


 
ワタ属は 39 種から成るが、このうち栽培種は、旧大陸の「アジア綿」と総称さ
れる２倍体種(n=13)の G. herbaceumと G. arboreum及び、新大陸の「陸地綿」と呼
ばれる４倍体種(n=26)の G. hirsutumと G. barbadenseである。現在、「アジア綿」
は、インド、アフリカ及びアジアの限定された地域で栽培されているのみで、世界


で生産されるワタの約 98％は 2つの「陸地綿」で、その 90％は G. hirsutum種とな
っている。 


 
ワタの日本への伝来は、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
輸入に押されてしだいに衰微した。現在では、ワタの日本国内における商業栽培は
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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。尚、


日本で古くから栽培されているのはアジア綿の G. arboreumと考えられている。 
 
米国農務省の統計情報に基づくと、2002 年の全世界におけるワタの栽培面積は


2,943万 ha であり、上位国を挙げるとインドが 760万 ha、米国が 503万 ha、中国
が 418万 ha、パキスタンが 280万 haとなっている。 


 
また、2002年におけるわが国における綿実の輸入量は約 15万トンであり、その
内の 96％がオーストラリアから輸入された。更に輸入された綿実の内、約 4万トン
が搾油用として用いられ、残りは牛の飼料用として用いられた。尚、わが国では、


大阪府の製油会社が唯一、種子を海外から輸入して搾油を行っている。 
 
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綿実油が得られる。綿実 1t
から約 130kgの綿実油が得られ、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。搾油後の綿実粕は精製して主に飼料や肥料として用いられる。 


 
(3) 生理学的及び生態学的特性 


 
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 90cm～120cm に伸び、


15～20節を有し、各節に葉と 2芽をつけ、発育枝と結果枝を生ずる。尚、多年生
となるのは基本的に熱帯地方のみで、日本では一年生である。 


 
ロ 生息又は生育可能な環境の条件 


 
ワタは平均気温 25℃を最適とし、20～28℃に適する。降雨量は年 1,000～


1,500mm が適しており、生育期には相当の降雨を必要とする。しかし開花期以降
の多雨は落花・落さくを増加させる。また少雨では繰綿歩合が低下する。北米の


ワタ作地帯は北緯 37～39°であり、北半球では一般に北緯 43°が北限で、ヨー
ロッパでは 42°、中央アジアでは 44.3°まで分布している。日本では奥羽南端
(37.5°)までとされる。土壌は排水良好な砂質壌土に適し、アルカリ土壌に強く
酸性を嫌う。また相当塩濃度の高い干拓地にも生育する。 
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ハ 繁殖又は増殖の様式 


 
ワタの受粉様式に関しては、他家受粉も可能であることが知られているが、基


本的には自家受粉である。ワタの花粉重は比較的重く、粘着性があるため風媒に


より交雑することは考えにくい。その代わり、花粉はマルハナバチ(Bombus sp.)
やミツバチ(Apis mellifera)によって媒介されることがある。花粉に蛍光粒子を付
着させて周辺の花への花粉の飛散を追跡したある実験例では、意図的にハチの巣


箱を回りに配置したワタ畑から約 45m～60m 離れた花畑でワタの花粉が付着し
ていたのは 1.6%程度であった。また、ワタ畑から 1ｍ離れた場合の交雑率は 0.4%
以下であり、16ｍ離れると 0.03%以下まで減少していた。更に遺伝子組換えワタ
のマーカー遺伝子を用いた交雑率に関する別の実験例に関する別の実験例に関


する別の実験例では、30×136mのワタ畑から 1m離れた場所での交雑率は 5%で
あったのに対して、7m離れた地点では 1%以下に減少していた。しかし 1％以下
の交雑率はワタ畑から最も離れた 25ｍの地点でも散発的に認められた。尚、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。 


 
ニ 有害物質の産生性 


 
他感物質等のような野生動植物等の生息又は生育に影響を及ぼす有害物質の


生産性は知られていない。 
 
ホ その他の情報 


 
ワタには、ゴッシポールと呼ばれるテルペノイド物質が含まれており、この生


理活性物質は種子を含むあらゆる植物組織の分泌器官に存在する。ゴッシポール


は哺乳動物の内臓器官や肺に炎症を起こし、実験動物においては呼吸困難、麻痺


を起こす毒性物質として知られている。しかし、ゴッシポールは植物から放出さ


れ他の生物に阻害的あるいは促進的(共栄的)な何らかの作用を及ぼす他感物質に
は分類されない。また、野生の哺乳動物が綿実を捕食するという例も報告されて


いない。尚、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。 
 


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 


 
イ 構成及び構成要素の由来 
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除草剤グリホサート耐性ワタ (cp4 epsps、Gossypium hirsutum)( MON88913 )(以
下本組換えワタとする)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 p7と p8の表１に示した通りである。 


 
尚、本組換えワタに導入された cp4 epsps遺伝子から発現する CP4 EPSPS蛋白
質のアミノ酸配列に関しては単離された Agrobacterium sp. CP4株由来のアミノ酸
配列と比較して、N 末端配列から 2 番目のセリンがロイシンに改変されており、
この改変は N末端配列側に NdeIの制限酵素サイトを付与するために行われた。
従って、本組換えワタに挿入された cp4 epsps遺伝子は「改変型 cp4 epsps遺伝子」
とし、発現する CP4 EPSPS蛋白質を「改変型 CP4 EPSPS蛋白質」とする。 


 
ロ 構成要素の機能 


 
本組換えワタの作出に用いられた供与核酸の構成要素の機能は p7と p8の表１
に示した通りである。 


 
目的遺伝子である改変型 cp4 epsps 遺伝子は除草剤グリホサートに高い耐性を
持つ改変型 CP4 EPSPS 蛋白質を発現する。グリホサートは、非選択的な除草剤
であるラウンドアップの有効成分で、芳香族アミノ酸の生合成経路であるシキミ


酸合成経路中の酵素の一つである 5-エノールピルビルシキミ酸-3-リン酸合成酵
素(EPSPS)(E.C.2.5.1.19)と特異的に結合してその活性を阻害する。そのため植物は
グリホサートを処理すると EPSPS が阻害されることにより蛋白質合成に必須の
芳香族アミノ酸を合成できなくなり枯れてしまう。改変型 cp4 epsps 遺伝子によ
って産生される改変型 CP4 EPSPS 蛋白質は、グリホサート存在下でも活性阻害
を受けないため、結果として本蛋白質を発現する組換え植物ではシキミ酸合成が


正常に機能して生育することができる。 
 
尚、EPSPSは植物や微生物に特有の芳香族アミノ酸を生合成するための生合成
経路であるシキミ酸経路を触媒する酵素の一つであり、植物中では葉緑体または


色素体に存在する。シキミ酸経路は植物の固定する炭素の 5分の 1に関与すると
考えられる重要な代謝経路である。本経路は、その第一段階に関与する 3-デオキ
シ-D-アラビノ-ヘプツロン酸-7-リン酸(DAHP)合成酵素によって調節を受けて制
御されるが、DAHPからコリスミ酸が生成されるまでの段階では、中間代謝物質
や最終生成物によって阻害されたり抑制される可能性が極めて低いことが明ら


かにされている。このことは EPSPS が本経路における律速酵素ではないことを
示唆しており、従って、EPSPS活性が増大しても、本経路の最終産物である芳香
族アミノ酸の濃度が高まることはないと考えられている。実際に、通常の 40 倍
の EPSPS を生成する植物細胞において、芳香族アミノ酸が過剰に合成されない
ことが報告されており、加えて、モンサント社がこれまでに商品化した除草剤グ
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リホサート耐性作物(ダイズ、ナタネ、ワタ、トウモロコシ)の食品及び飼料安全
性の評価の過程で、それら組換え作物種子中のアミノ酸組成を調べて、芳香族ア


ミノ酸含量に元の非組換え作物との間で相違のないことが確認されている。これ


らのことは EPSPS が本経路における律速酵素ではないことを支持している。ま
た、EPSPSはホスホエノールピルビン酸塩(PEP)とシキミ酸-3-リン酸塩(S3P)から、
EPSPと無機リン酸塩(Pi)を生じる可逆反応を触媒する酵素であり、これらの基質
と特異的に反応することが知られている。これら以外に唯一 EPSPS と反応する
ことが知られているのは S3P の類似体であるシキミ酸であるが、その反応性は
S3Pとの反応性の 200万分の 1にすぎず、生体内で基質として反応するとは考え
られない。 


 
以上のことから、植物 EPSPS 蛋白質と機能的に同一である改変型 CP4 EPSPS
蛋白質の植物における発現によって、植物の代謝経路に何らかの影響を及ぼす可


能性は極めて低いと判断される。 
 
除草剤グリホサート耐性ワタは、すでに除草剤グリホサート耐性ワタ(cp4 epsps、


Gossypium hirsutum L.) (1445, OECD UI : MON- Ø1445-2) (以降からは、1445系統と
する)が、米国及びオーストラリアで商品化され、ワタ農家に幅広く受け入れら
れている。しかし、この 1445系統は、グリホサートを散布できる期間が第 4葉(節)
期までに限られており、必ずしもワタの栽培期間を通じて雑草防除が出来ていた


訳ではなかった。そこで、モンサント社は第 2世代のグリホサート耐性ワタとし
て本組換えワタを開発した。1445系統には、Figwort Mosaic Virus (FMV)プロモー
ターによって制御された改変型 cp4 epsps 遺伝子発現カセットが１コピー挿入さ
れていたのに対して、本組換えワタには、それぞれ異なるプロモーターによって


制御された２つの改変型 cp4 epsps 遺伝子発現カセットが挿入されている。これ
ら 2つの改変型 cp4 epsps遺伝子発現カセットにより、本組換えワタはグリホサ
ートに対する耐性が全組織中で高まるが、特に生殖器官において高まり、ワタの


栽培期間中に新たに発生して収穫時に問題となる雑草防除を目的とした収穫期


により近い時期でのグリホサート散布が可能になる。収穫期の雑草が防除できる


ことにより、ワタ農家が機械で大規模収穫する際に混入する雑草による綿毛の汚


色を防ぐことができ、より品質の高い綿毛が収穫出来る。実際に本組換えワタと


1445 系統に対して除草剤グリホサートを散布した後に、生殖器官に関する形態
(柱頭に付着した花粉数、開葯した割合、花粉稔性、雄しべの長さ、子房を含ん
だ柱頭の長さ、葯の高さ、花粉の堆積量)を比較した結果、子房を含んだ柱頭の
長さを除く全ての項目において統計学的有意差が認められ、生殖器官の除草剤グ


リホサートに対する耐性度は、明らかに本組換えワタの方が高いことが示された。


また、米国 9ヶ所のほ場で、第 3、第 6、第 10そして第 14葉期の本組換えワタ
と 1445 系統にグリホサートを連続して散布した結果、明らかに本組換えワタの
収量の方が 1445 系統よりも優れていた。この理由としては、本組換えワタの生
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殖器官でのグリホサート耐性能が 1445 系統と比較して高まっており、その結果
生育後期(第 4 葉期以降)におけるグリホサート耐性度が高まった為と考えられた。 
 
 
表 1 発現ベクターPV-GHGT35の各構成要素 
 
構成要素 由来及び機能 


P -FMV/TSF1により制御される改変型 cp4 epsps遺伝子発現カセット 
P-FMV/TSF1 シロイヌナズナ TSF1プロモーターに Figwort Mosaic Virus(FMV) 35Sプロ


モーターのエンハンサー配列を結合させたキメラプロモーター。目的遺伝
子の生殖器官及び栄養器官での恒常的発現に関与する。尚、FMVが属する
Caulimovirus属のウィルスが Gossypium属の植物を宿主とする報告はなく、
組換えによって新たなウィルスが生じる可能性は極めて低いと考えられ
た。 


L-TSF1 翻訳伸長因子 EF-1 alphaをコードするシロイヌナズナ TSF1遺伝子のリー
ダー配列(exon 1) 。目的遺伝子の発現を高める。 


I-TSF1 翻訳伸長因子 EF-1 alphaをコードするシロイヌナズナ TSF1遺伝子のイン
トロン配列。目的遺伝子の発現を高める。 


TS-ctp2 芳香族アミノ酸が合成される葉緑体へCP4 EPSPS蛋白質を輸送するシロイ
ヌナズナ EPSPS由来の葉緑体輸送ペプチドをコードする配列。 


CR-cp4 epsps 
(改変型   
cp4 epsps) 


AgrobacteriumCP4菌株由来の 5-エノールピルビルシキミ酸-3-リン酸合成酵
素遺伝子。植物中での発現量を高めるため、CP4 EPSPS蛋白質の機能活性
を変更することのないように塩基配列に改変を加えたもので、アミノ酸配
列に関してはN末端から 2番目のセリンがロイシンに改変されたのみであ
る。 


T-E9  エンドウの ribulose-1, 5-bisphosphate carboxylase E9遺伝子の 3’非翻訳領域。
mRNAの転写を終結させ、ポリアデニル化を誘導する。 


P-35S/ACT8により制御される改変型 cp4 epsps遺伝子発現カセット 
P-35S/ACT8 シロイヌナズナ ACT8 プロモーターにカリフラワーモザイクウィルス


(CaMV)35S プロモーターのエンハンサー配列を結合させたキメラプロモ
ーター。目的遺伝子の栄養器官での恒常的発現に関与する。尚、CaMV が
属する Caulimovirus属のウィルスが Gossypium属の植物を宿主とする報告
はなく、組換えによって新たなウィルスが生じる可能性は極めて低いと考
えられた。 


L-ACT8 シロイヌナズナの ACT8遺伝子のリーダー配列。目的遺伝子の発現を高め
る。 


I-ACT8 シロイヌナズナの ACT8遺伝子のイントロンと、その近傍のエクソン配列。
目的遺伝子の発現を高める。 


TS-ctp2 芳香族アミノ酸が合成される葉緑体へ CP4EPSPS蛋白質を輸送するシロイ
ヌナズナ EPSPS由来の葉緑体輸送ペプチドをコードする配列。 


CR-cp4 epsps 
(改変型 
cp4 epsps) 


Agrobacterium CP4 菌株由来の 5-エノールピルビルシキミ酸-3-リン酸合成
酵素遺伝子。植物中での発現量を高めるため、CP4 EPSPS蛋白質の機能活
性を変更することのないように塩基配列に改変を加えたもので、アミノ酸
配列に関してはN末端から 2番目のセリンがロイシンに改変されたのみで
ある。 


T-E9  エンドウの ribulose-1, 5-bisphosphate carboxylase E9遺伝子の 3’非翻訳領域。
mRNAの転写を終結させ、ポリアデニル化を誘導する。 
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構成要素 機能及び由来 
T-DNAの外骨格構成 
B-Left Border 
(左側境界配列) 
 


Tiプラスミド pTiA6に由来する左境界配列(25bp)を含む DNA断片。左
側境界配列は、T-DNA が Agrobacterium tumefaciensから植物ゲノムへ
伝達される際の終結点である。 


OR-ORI V 広域宿主プラスミド RK2 から単離された複製開始領域であり、
Agrobacterium tumefaciensにおいてベクターに自律増殖能を付与する。


CR-rop E. coli 中でのプラスミドのコピー数の維持の為にプライマータンパク
質を抑制するコーディング配列。 


OR-ORI-PBR322 pBR322から単離された複製開始領域であり、E.coliにおいてベクター
に自律増殖能を付与する。 


CR-aad 大腸菌のトランスポゾン Tn7 に由来するアミノグリコシド アデニル
トランスフェラーゼ(AAD)をコードする遺伝子であり、スペクチノマ
イシン或いはストレプトマイシン耐性を付与する。 


B-Right Border 
(右側境界配列) 


 


Ti プラスミド pTiT37 に由来する、ノパリン型 T-DNA の右境界配列
(25bp)を含む DNA 断片。右側境界配列は、T-DNA が Agrobacterium 
tumefaciensから植物ゲノムへの T-DNAの伝達の際、伝達の開始点とし
て利用される。 


 
 
(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プラスミド・ベクターPV-GHGT35 は、大腸
菌(Escherichia coli)由来のプラスミドpBR322等から構築された合成プラスミドベ
クターである。 


 
ロ 特性 


 
本組換えワタの作出に用いられた PV-GHGT35の塩基数は 13,741bpである。プ
ラスミド・ベクターpBR322 は、大腸菌での構築ベクターの選抜マーカーとして
テトラサイクリン、アンピシリン耐性、DNA複製開始点 ori配列を持つ 2本鎖環
状 DNAである。 


 
(3) 遺伝子組換え生物等の調製方法 


 
イ 宿主内に移入された核酸全体の構成 


 
本組換えワタの作出に用いられたプラスミド・ベクターPV-GHGT35 は、大腸
菌(Eschrichia coli)由来のプラスミド pBR322等から構築された合成プラスミド・
ベクターであり、その T-DNA領域は P-FMV/TSF1キメラプロモーターによって
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制 御 さ れ る 改 変 型 cp4 epsps 遺 伝 子 発 現 カ セ ッ ト
([P-FMV/TSF1]-[L-TSF1]-[I-TSF1]-[TS-ctp2]-[CR-cp4 epsps]-[T-E9])と P35S/ACT8
キメラプロモーターによって制御されるもう一つの改変型 cp4 epsps 遺伝子発現
カセット([P-35S/ACT8]-[L-ACT8]-[I-ACT8]-[TS-ctp2]-[CR-cp4 epsps]-[T-E9])から
構成される。 
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図 1 PV-GHGT35のプラスミドマップ 


 
 
 
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PV-GHGT35中の T-DNA領域をアグロバクテリウム法に
より 4倍体栽培ワタ品種 Coker 312へ導入した。 
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ハ 遺伝子組換え生物等の育成の経過 
 
本組換えワタの開発は 1998 年から始まった。アグロバクテリウム法によりプ
ラスミド・ベクターPV-GHGT35中の T-DNA領域を Coker 312の組織切片に導入
した後、グリホサートを含む培地上で形質転換カルスを選抜して再生個体を得た。


この時にアグロバクテリウムの残存が無いことも確認している。得られた再生個


体について挿入遺伝子や改変型 CP4 EPSPS 蛋白質の発現量の解析により更に選
抜を進め、人工気象室、温室試験を経て、野外圃場での実際のグリホサート耐性


及び農業形質などから総合的に判断して本組換えワタの商業化品種が選抜され


た。 
 
わが国における認可状況は以下の通りである。 


 
2004年 11月 5日 農林水産省に飼料利用としての安全性確認の申請を行った。


現在審査中である。 
 
2005年 4月 7日 厚生労働省より食品利用としての安全性確認がなされた。 


 
(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 


 
イ. 移入された核酸の複製物が存在する場所 


 
染色体上 


 
ロ. 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挿入遺伝子の解析の結果、本組換えワタのゲノム中


1ヶ所に 1コピーの T-DNA領域が組み込まれていることが確認された(図 2)。ま
た、T-DNA領域以外の外側骨格領域は挿入されておらず、T-DNA領域内の 2つ
の改変型 cp4 epsps 遺伝子発現カセットも完全な状態で挿入されていた。更に挿
入遺伝子は安定して後代に遺伝していることが複数世代におけるサザンブロッ


ト分析よって示された。 
 
ハ. (6)のイ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 


 
異なる 4 箇所のほ場(アラバマ州、カリフォルニア州、ジョージア州、テキサ
ス州)から採取したサンプルを用いて ELISA分析により改変型 CP4 EPSPS蛋白質
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の発現量を分析した結果、採取した各組織において改変型 CP4 EPSPS 蛋白質の
発現が確認された 。本組換えワタの世代間における改変型 CP4 EPSPS蛋白質の
発現の安定性に関しては、各世代での除草剤グリホサートに対する耐性能により


評価している。 
 
二. ウィ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
伝達されるおそれのある場合は、当該伝達性の有無及び程度 


 
プラスミド PV-GHGT35 は、自律増殖可能な宿主域が、E.coli と A.tumefaciens
などのグラム陰性菌に限られており、自然条件下において野生動植物に対する伝


達性は考えられない。 
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図 2 除草剤グリホサート耐性ワタMON88913の挿入遺伝子地図 


MON88913系統の挿入遺伝子地図とワタゲノムとの境界領域を示した。 
挿入されている各構成要素とサザンブロット分析に用いられた制限酵素部位が、挿入遺伝子地図上に示されている。 
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(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 


 
本組換えワタを検出及び識別する為の方法としては、挿入遺伝子及びその周辺の


植物ゲノムの DNA配列をプライマーとして定性的 PCR法を開発しており、本法に
より本組換えワタを特異的に検出可能である。 


 
(6) 宿主又は宿主の属する分類学上の種との相違 
 
イ. 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特性の具体
的な内容 


 
本組換えワタは、挿入された 改変型 cp4 epsps遺伝子の発現により改変型 CP4 


EPSPS蛋白質が産生され、除草剤グリホサートに耐性を示す。本隔離ほ場試験で
行われた除草剤に対する耐性試験において、対照の Null型ワタが 100％の感受性
を示したのに対して、本組換えワタは 100％が除草剤グリホサートに耐性を示し、
改変型 CP4 EPSPS蛋白質の特性が示された。 


 
ロ. 遺伝子組換え農作物と宿主の属する分類学上の種との間の相違 


 
本組換えワタの隔離ほ場試験は、日本モンサント社の河内研究農場の隔離ほ場


で、2004年 5月から 2005年 2月まで行われた。尚、本隔離ほ場試験には、本組
換えワタの R2 世代の収穫種子(=R3 世代)、また対照の非組換えワタには本組換
えワタの育成過程において、R2世代から改変型 cp4 epsps遺伝子の分離により得
られたグリホサート感受性の Null 型ワタを用いた。対照品種として Null 型ワタ
を用いた理由としては、ワタは基本的に自殖を繰り返しても遺伝的バックグラウ


ンドを統一することが難しく、収量や草丈などのある程度の形質が揃った時点で


品種として登録されるのが一般である為、最も遺伝的バックグラウンドが本組換


えワタに近い Null 型ワタを対照品種として用いるのが適当であると判断された
為である。尚、Null型ワタのゲノム中に挿入遺伝子が存在しないことは、サザン
ブロット分析及び PCR分析により確認されている。 


 
また、参考として 2002年に米国の環境条件の異なる 14箇所の典型的なワタ栽
培地域で行ったほ場試験の結果についても添付し、必要に応じて引用することと


した。
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① 形態及び生育の特性 
 


18項目(発芽揃い、発芽率、草型、草丈、開花数、花色、葉形、有効花・さく数、
結果枝数、開じょ期、さくの形状、繊維の色、１個体あたりのさく数、さくの室数、


さくあたり種子数、種子の色、さくの重量、収穫期の地上部重及び地下部重)につい
て、本組換えワタ及び対照の Null型ワタ間の形態特性及び生育の特性における差異
を調査した。 


 
その中で、発芽率、草丈、開花数、有効花・さく数、結果枝数、1個体あたりの
さく数、さく重、さくの室数、さくあたりの種子数、収穫期の地上部重及び地下部


重について測定を行い、得られた結果について統計処理を行った。その結果、発芽


率、草丈において、対照の Null 型ワタとの間で統計学的有意差が認められたが
(p<0.05)、それ以外の項目については、差異は認められなかった。 


 
統計学的有意差の認められた本組換えワタの発芽率の平均値は 41.1%、対照の


Null 型ワタは 55.8%であった。尚、参考として 2002 年に米国の 3 ケ所のほ場(カリ
フォルニア州：CA、ジョージア州：GA、アラバマ州：AL)で行った発芽試験では、
ジョージア州とアラバマ州で収穫された本組換えワタと対照のNull型ワタの種子の
発芽率についても、平均で 50％以下と低い値であった。 


 
また、同じく統計学的有意差の認められた草丈の平均値は本組換えワタで


167.2cm、対照の Null型ワタでは 175.2cmであった。尚、参考として 2002年に米国
の 14箇所のほ場において、播種後 4週間(1st plant height)、8週間(2nd plant height)、
12週間(3rd plant height)、そして収穫期に草丈を測定しているが、本組換えワタと対
照の Null型ワタとの間で統計学的有意差は認められていない。 


 
② 生育初期における低温又は高温耐性 


 
本組換えワタ及び対照の Null型ワタの幼植物は、いずれも低温条件下静置後 24  
日目でほぼ完全に枯死しており、その枯死程度に差異は認められなかった。 


 
③ 成体の越冬性又は越夏性 
 
本組換えワタ及び対照の Null型ワタは、いずれも調査日の 1月 7日までに、 完
全に落葉し、植物体も褐色に変化しその枯死程度に差異は認められなかった。 


 
④ 花粉の稔性及びサイズ 
 
尚、本隔離ほ場試験においては、花粉の稔性及びサイズの調査は行っていないが、
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米国において花粉稔性を異なる 2つの染色法で確認しており、どちらの方法を用い
ても本組換えワタと対照のNull型個体との間で統計学的有意差は認められなかった。 


 
⑤ 種子の生産量、脱粒性、休眠性及び発芽率 


 
本組換えワタの 1 個体あたりのさく数とさくあたりの種子数を、対照の Null 型
ワタと比較した結果、統計学的有意差は認められなかった。 


 
脱粒性に関して、本組換えワタ及び対照の Null 型の種子は共に繊維に絡み合っ
て分離しにくく、脱粒性は双方とも同程度に低いと考えられた。 


 
休眠性及び発芽率について、本組換えワタ及び対照の Null 型ワタの間で収穫し
た種子の発芽率は、それぞれ 58.9%と 54.4%で低かったが、両者間で統計的有意差
は認められなかった。 
尚、参考として 2002年に米国のカリフォルニア州(CA)、ジョージア州(GA)及び
アラバマ州(AL)の 3ヶ所の圃場で収穫された本組換えワタ、対照の Null型ワタ及び
参考として加えた 6つの従来品種の種子を用いて発芽試験を行った結果、アラバマ
州及びジョージア州で収穫された種子の発芽率についても、平均で 50％以下と低い
値であった。更にいずれも発芽、死滅あるいは吸水膨潤状態(Viable Firm Swollen)で
あり、休眠状態(Viable Hard)の種子は認められなかった。 


 
⑥ 交雑率 


 
わが国では本組換えワタが属する 4倍体栽培ワタGossypium hirsutumと交雑可能
な Gossypiumに属する近縁野生種は存在しない。従って交雑率の試験は行わなかっ
た。 


 
⑦ 有害物質の産生性 
 
本組換えワタと対照の Null 型ワタとの間で土壌微生物相試験、鋤き込み試験、
後作試験を行った。 


 
【土壌微生物相試験】 
播種前の本組換えワタ及び対照の Null 型ワタの栽培区における土壌中の微生物
数(細菌数、放線菌数及び糸状菌数)の間に統計的な有意差は認められなかった。ま
た、収穫時に採種した本組換えワタ及び対照の Null型ワタの栽培区における土壌中
の微生物数(細菌数、放線菌数及び糸状菌数)の間にも統計的な有意差は認められな
かった。 
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【鋤き込み試験】 
本組換えワタとその対照の Null 型ワタの間で、検定植物である二十日ダイコン
の草丈及び生体重に統計的な有意差は認められなかった。 


 
【後作試験】 
本組換えワタと対照の Null 型ワタの間で、検定植物である二十日ダイコンの草
丈及び生体重に統計的な有意差は認められなかった。 


 
3 遺伝子組換え生物等の使用等に関する情報 


 
(1) 使用等の内容 


 
食用又は飼料用に供する為の使用、加工、保管、運搬及び廃棄並びにこれらに付


随する行為 
 


(2) 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 


 
申請書に添付した緊急措置計画書を参照 
 


(3) 国外における使用等に関する情報 
 
国外における使用等に関する情報は以下の通りである。 
 


2004年 12月 米国農務省(USDA)より無規制栽培の認可を受けた。 
2005年１月 米国環境省(EPA)より除草剤グリホサートの本組換えワタへ


の適用拡大を受けた。 
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第二 項目ごとの生物多様性影響の評価 
 


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 


 
これまでにわが国に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。 
 
競合における優位性に関わる諸形質について、第一、2-(6)の① 形態及び生育の
特性、⑤種子の生産量、休眠性及び発芽率に記載したように比較検討したが、形態


及び生育特性に関わる形質のうちの発芽率と草丈を除いた全ての項目で対照の Null
型ワタとの間に差異は認められなかった。 


 
尚、統計学的有意差の認められた発芽率については、本組換えワタの発芽率の平


均値は 41.1%、対照の Null型ワタは 55.8%で、ともに低い値であった。しかし、2002
年に米国のカリフォルニア州(CA)、ジョージア州(GA)及びアラバマ州(AL)の 3ヶ所
の圃場において収穫された本組換えワタ、対照の Null型ワタ及び参考として加えた
6 つの従来品種の種子について発芽試験を行った結果、アラバマ州及びジョージア
州で収穫された種子の発芽率についても、平均で 50％以下と低い値であった。この
原因としては、2002 年の平均降水量が 461mm であり、一般的に乾燥した気候であ
るカリフォルニア州に比べて、2002年の平均降水量がそれぞれ 1,288mmと 1,473mm
であったジョージア州とアラバマ州の湿度の高い環境条件下で形成された種子が湿


害を受た為であると考えられた。そこで、米国本社に本隔離ほ場に用いられた種子


を採取した場所について確認したところ、予想通りジョージア州とアラバマ州であ


った。従って、本隔離ほ場試験に用いた種子の低い発芽率も湿害による種子稔性の


低下が原因であると判断された。 
 
また、草丈において本組換えワタと対照の Null 型ワタとの間で統計学的有意差
が認められ、草丈の平均値は本組換えワタで 167.2cm、対照の Null 型ワタでは
175.2cmであった。しかし、2002年に米国の 14箇所のほ場において、播種後 4週間
(1st plant height)、8週間(2nd plant height)、12週間(3rd plant height)、そして収穫期に草
丈を測定しているが、本組換えワタと対照の Null型ワタとの間で統計学的有意差は
認められていない。 


 
本組換えワタは非選択性除草剤グリホサートに高い耐性を持つが、グリホサート


を散布されることが想定しにくい自然条件下においてグリホサート耐性であること


が競合における優位性を高めるとは考えられない。また、除草剤グリホサートの散


布が想定されるような場所では、その他の除草剤を用いるか、物理的に抜き取ると
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いった方法で除去することが可能である。 
 
以上のことから、本組換えワタは発芽率、草丈において統計学的有意差が認めら


れ、除草剤グリホサート耐性を有するが、上記のようにこれらは競合における優位


性を高めるほどの変化ではなく、またそれぞれの形質は互いに影響しあうとは考え


にくい。従ってこれらの形質を全て併せ持ったとしても、競合における優位性が高


まることはないと判断された。 
 
従って、本組換えワタにおいて、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は特定されなかった。 
 
(2) 影響の具体的内容の評価 


 
― 


 
(3) 影響の生じやすさの評価 


 
― 


 
(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、競合における優位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。 
 


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 


 
これまでワタが他感物質のように野生動植物の生息又は生育に支障を及ぼす物


質を産生することは知られていない。 
  
本組換えワタと対照の Null 型ワタとの間で、有害物質の産生性に関わる試験項
目に関して、土壌微生物相試験、鋤き込み試験、そして後作試験を行ったが、全て


の項目において統計学的有意差は認められなかった。 
 
本組換えワタは除草剤グリホサートに耐性を持つ CP4 EPSPS蛋白質を産生する
性質を有しているが、本蛋白質が有害物質であるとする報告はない。また、第一の


2-(1)-ロ-①に述べたように、CP4 EPSPS 蛋白質は芳香族アミノ酸を生合成するため
のシキミ酸経路を触媒する酵素蛋白質であるが、本経路における律速酵素ではなく、
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EPSPS活性が増大しても、本経路の最終産物である芳香族アミノ酸の濃度が高まる
ことはないと考えられている。実際に、モンサント社がこれまでに商品化した除草


剤グリホサート耐性作物(ダイズ、ナタネ、ワタ、トウモロコシ)の食品/飼料安全性
の評価の過程で、それら組換え作物種子中のアミノ酸組成を調べて、芳香族アミノ


酸含量に元の非組換え作物との間で相違のないことが確認されている。従って、CP4 
EPSPS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とは考えにくいと
判断された。 


 
以上のことから有害物質の産生性に関して、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 


 
― 


 
(3) 影響の生じやすさの評価 


 
― 


 
(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、有害物質の産生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。 
 
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 4倍体栽培ワタ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。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 


 
― 


 
(3) 影響の生じやすさの評価 


 
― 
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(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、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。 
 
4 その他の性質 


 
上記の他に、生物多様性影響の評価を行うことが適当であると考えられる本組換


えワタの性質はないと判断された。 
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第三 生物多様性影響の総合的評価 
 
わが国においては、本組換えワタの種子を販売する予定はなく、ワタの商業栽培自


体も行われていない。更に、わが国には本組換えワタと交雑可能な Gossypium属植物
の自然分布は報告されていないことから、本組換えワタがわが国の生物多様性に影響


を与えるとするならば、搾油用あるいは飼料用として輸入された種子が輸送中にわが


国の自然条件下でこぼれ落ちて生育或いは自生化して他の植物を駆逐した場合が想定


された。そこで、本組換えワタの隔離ほ場試験では、輸送中にこぼれ落ちた種子がそ


の場で発芽し、自生化する可能性の有無を中心に調査した。 
 
本組換えワタと対照の Null 型ワタとの間で、競合における優位性に関わる諸形質


(形態及び生育の特性、生育初期における低温耐性、成体の越冬性、種子の生産量、
脱粒性、休眠性及び発芽率)を比較検討した。その結果、形態及び生育に関わる形質
のうちの発芽率と草丈で対照の Null型ワタとの間に統計学的有意差が認められたが、
その他の項目では統計学的有意差は検出されなかった。 
 
本組換えワタは非選択性除草剤グリホサートに高い耐性を持つが、グリホサートを


散布されることが想定しにくい自然条件下においてグリホサート耐性であることが


競合における優位性を高めるとは考えられない。また、除草剤グリホサートの散布が


想定されるような場所では、その他の除草剤を用いるか、物理的に抜き取るといった


方法で除去することが可能である。 
 
以上のことから、競合における優位性に起因する生物多様性影響を受ける可能性の


ある野生動植物は特定されなかった。 
 
これまでワタが他感物質のように野生動植物の生息又は生育に支障を及ぼす物質


を産生することは知られていない。 
 
本組換えワタと対照の Null型ワタとの間で、有害物質の産生性の有無を土壌微生物
相試験、鋤き込み試験、後作試験により比較検討したが統計学的有意差は認められな


かった。 
 
本組換えワタは除草剤グリホサートに耐性を持つ CP4 EPSPS 蛋白質を産生する性
質を有しているが、本蛋白質が有害物質であるとする報告はない。また、第一の 2-(1)-
ロ-①に述べたように、CP4 EPSPS 蛋白質は芳香族アミノ酸を生合成するためのシキ
ミ酸経路を触媒する酵素蛋白質であるが、本経路における律速酵素ではなく、EPSPS
活性が増大しても、本経路の最終産物である芳香族アミノ酸の濃度が高まることはな


いと考えられている。実際に、モンサント社がこれまでに商品化した除草剤グリホサ


ート耐性作物(ダイズ、ナタネ、ワタ、トウモロコシ)の食品/飼料安全性の評価の過程
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で、それら組換え作物種子中のアミノ酸組成を調べて、芳香族アミノ酸含量に元の非


組換え作物との間で相違のないことが確認されている。従って、CP4 EPSPS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とは考えにくいと判断された。 
 
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が生ずるおそれはな


いと判断された。 
 
わが国には本組換えワタが属する 4倍体栽培ワタ 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ことから、本組換えワタが交雑性
に起因する生物多様性影響を生ずるおそれはないと判断された。 
 
よって、総合評価として、本組換えワタを第一種使用規定に従って使用した場合に


生物多様性影響が生ずるおそれはないと判断した。 
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緊 急 措 置 計 画 書 (食用・飼料用に供する場合) 
 


平成17年 2月 18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 
   銀座山王ビル8階 


 
第一種使用規程の承認を申請している除草剤グリホサート耐性 ワタ(cp4 epsps, 


Gossypium hirsutum L.) (MON88913, OECD UI: MON-88913-8 )(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可能性が示唆された場合、弊社は


生物多様性影響のリスク評価を実施する。このリスク評価に基づき、生物多様性に及


ぼす影響に応じた管理計画を設定し、こうした危険性を軽減する方法の決定への協力


などを必要に応じて行う。さらに、特定された危険性の重大性や起こりうる確率から


判断して、生物多様性影響が生ずるおそれがあると認められた場合は、当該影響を効


果的に防止するため、特定された問題に応じ、以下のことを行う。尚、生物多様性影


響が生ずるおそれがあると認められた場合とは、本組換え体に関して、科学的に我が


国の生物多様性に影響を生ずることが立証された場合のことである。 
 
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


す通りである。 
 
 個人名・所属は個人情報につき非開示 
 
２ 第一種使用等の状況の把握の方法 
 
 弊社は種子会社等から、第一種使用等の状況に関し、可能な限り情報収集を行う。 
 
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 
 
生物多様性影響に関して必要に応じて生産国の生産農家や関連団体に情報提供を行


い、厳密な使用方法の周知徹底等に努める。 
 
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、特定された問題に応じ、輸入された本組換え体の環境放出が行
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われないようにすること、環境中に放出された本組換え体があった場合はそれらが環


境中で生存しないようにすること、必要に応じて本組換え体が日本に輸入されないよ


うにすること等、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 
 
生物多様性影響が生ずる可能性が示唆された場合、弊社はそのことを直ちに農林水


産省や環境省に報告する。 
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第一種使用規程承認申請書 


 


平成25年11月28日 


農林水産大臣  林 芳正 殿 


環境大臣   石原 伸晃 殿 


 


 


 


 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 


 


 


 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。 
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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、グルホシネート及びグリホサート耐性並びに


チョウ目害虫抵抗性ワタ (改変dmo, bar, 改変cp4 epsps, 改変


cry1Ac, 改変cry2Ab2, Gossypium hirsutum L.) (MON88701 × 


15985 × MON88913, OECD UI: MON-887Ø1-3 × MON-15985-7 × 


MON-88913-8) (MON88701、15985及びMON88913それぞれへの


導入遺伝子の組合せを有するものであって当該ワタから分離し


た後代系統のもの (既に第一種使用規程の承認を受けたものを


除く。) を含む。) 


遺伝子組換え生物


等の第一種使用等


の内容 


食用又は飼料用に供するための使用、加工、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 


－ 
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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 


英名：cotton 又は upland cotton 


学名：Gossypium hirsutum L. 


 


②  宿主の品種名又は系統名 15 


 


親系統である MON88701 及び MON88913 の作出に用いた品種名は、それぞれ


Coker130 及び Coker312 である。また、15985 の宿主は組換えワタ品種 DP50B であ


る。 


DP50Bは、Bacillus thuringiensis subsp. kurstaki由来の改変 cry1Ac遺伝子が導入20 


され改変 Cry1Ac 蛋白質を発現するチョウ目害虫抵抗性ワタ (cry1Ac, Gossypium 


hirsutum L.) (531, OECD UI: MON-ØØ531-6) (以下、「531」とする。)と、非組換えワタ


品種 DP50 との間で交配を繰り返し育成された商業品種である。 


 


③  国内及び国外の自然環境における自生地域 25 


 


ワタはアオイ科 Gossypium 属に属する。Gossypium 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、野生の 2 倍体種に加え、30 


新大陸に自生する野生の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. 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)。 35 


 


なお、わが国において G. hirsutum と交雑が可能な Gossypium 属植物の自然分
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布は報告されていない。 


 


(2) 使用等の歴史及び現状 


 


①  国内及び国外における第一種使用等の歴史 5 


 


Gossypium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、「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10 


して知られる G. barbadense があり、個々に栽培品種化されてきた (原田, 1981; 


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


 


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15 


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至ったが、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20 


みである。 


 


②  主たる栽培地域、栽培方法、流通実態及び用途 


 


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25 


G. arboreumは主にインドで栽培されている。 


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 (Lee, 1984; Jenkins, 2003)。 


 30 


米国農務省の統計情報に基づくと、2011/12年の全世界におけるワタの栽培面


積は 3,572 万 ha であり、上位国を挙げるとインドが 1,220 万 ha、中国が 540 万


ha、米国が 383万 ha、パキスタンが 300万 haとなっている (USDA-FAS, 2013)。 


 


2012 年のわが国における搾油用種子 (綿実) の輸入量は 11 万 5,740 トンであ35 


り、そのうち約 94%がオーストラリア、約 4.9%が米国、約 0.4%がギリシャから


輸入されている (財務省, 2013)。播種用種子は中国とポーランドから輸入されて







5 


 


おり、輸入量は 1 トン未満である (財務省, 2013)。 


 


摘採した実綿には種子が付いており、これを繰綿機にかけて分離した綿毛 


(lint) を綿花又は原綿と呼んでいる。綿花は綿糸・綿織物などの製綿用、又は綿


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 (綿実) で、5 


その表面に付く平均 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 130kg の種子油 10 


(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)。 


 


 15 


(3) 生理的及び生態学的特性 


 


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20 


枝と結果枝を生ずる (OECD, 2008)。葉は主茎又は枝の軸にらせん状に交互につ


き、各結果枝は 6~8 個の花芽を付ける (OECD, 2008)。 


 


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)。 25 


 


ロ 生息又は生育可能な環境の条件 


 


ワタの生育に最適な気温は 30~35℃である (OECD, 2008)。ワタは通常年降水


量 1,000~1,500 mm ぐらいのところで作られるが、灌漑ができれば、降雨は少な30 


いほうがよい (原田, 1981)。着蕾期及び開花期に多雨、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  


(OECD, 2008)。ワタは様々な土壌で栽培されているが、生育に最適なのは水は35 


け、水もちが良く、有機物を多く含む土壌である(OECD, 2008)。 
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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 


 


 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、10 


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)。 


 


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 15 


 


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


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。 


 20 


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 


 


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25 


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。 


 


④ 花粉の生産量、稔性、形状、媒介方法、飛散距離及び寿命 


 30 


Gossypium 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 1 µm
2当たり 8.3 x 10


-3 本である (Kakani et al., 1999)。ワタは、基本的に


は自家受粉であるが、虫媒 (例：ハチ) 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35 


能性は少ない (OECD, 2008)。ワタ畑から 1m 離れた場合の交雑率は 0.4%以下で


あり、16m 離れると 0.03%以下まで減少していた (Llewellyn and Fitt, 1996)。また、
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G. hirsutum の花粉に蛍光粒子を付着させて周辺の花への花粉の飛散を追跡した


結果、ハチの巣箱を回りに配置したワタ畑から約 45m~60m 離れた花畑で約 1.6%


の花からワタの花粉が検出された (McGregor, 1976)。ワタの花粉の寿命は、オー


ストラリアでの試験において 32時間で 95%から 10%に低下したことが報告され


ている (Richards et al., 2005)。 5 


 


ホ 病原性 


 


－ 


 10 


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


含むあらゆる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15 


こす有害物質として知られているが (生化学辞典, 1990)、搾油過程の加熱により


無毒化される (Harris, 1981; NCPA, 1993)。 


 


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20 


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


低下などの有害な影響を及ぼすとされているが、搾油工程の脱臭過程において


著しく減少する (OECD, 2004; OECD, 2008)。 


 


ト その他の情報 25 


 


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。 


 


2 遺伝子組換え生物等の調製等に関する情報 30 


 


除草剤ジカンバ、グルホシネート及びグリホサート耐性並びにチョウ目害虫抵


抗性ワタ (改変 dmo, bar, 改変 cp4 epsps, 改変 cry1Ac, 改変 cry2Ab2, Gossypium 


hirsutum L.) (MON88701×15985×MON88913, OECD UI: MON-887Ø1-3× 


MON-15985-7× MON-88913-8) (以下、「本スタック系統ワタ」という。) は、以35 


下の 3 つの遺伝子組換えワタを従来の交雑育種法を用いて育成したスタック系
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統である。 


 


a) 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、「MON88701」


という。) 5 


b) チョウ目害虫抵抗性ワタ (cry1Ac, cry2Ab, Gossypium hirsutum L.) (15985, 


OECD UI : MON-15985-7) (以下、「15985」という。) 


c) 除草剤グリホサート耐性ワタ (cp4 epsps, Gossypium hirsutum L.) 


(MON88913, OECD UI: MON-88913-8) (以下、「MON88913」という。) 


 10 


なお、b)の導入遺伝子である cry2Ab 遺伝子と本スタック系統ワタで発現


する改変 cry2Ab2 遺伝子は同一のものである。 


 


(1) 供与核酸に関する情報 


 15 


イ 構成及び構成要素の由来 


 


MON88701、15985、15985の育成に用いられた 531及びMON88913 の作出に


用いられた供与核酸の構成と構成要素の由来は、表 1~表 4 (p9~15) に示したと


おりである。 20 


 


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与


核酸の構成要素それぞれの機能 25 


 


MON88701、15985、15985 の育成に用いられた 531及びMON88913の作出に用


いられた供与核酸の構成要素の機能は、それぞれ表 1~表 4 (p9~15) に示した。 
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表 1 MON88701 の作出に用いられた PV-GHHT6997 の各構成要素の由来及び


機能1
 


構成要素 


プラスミド中 


の位置(bp) 由来及び機能 


T-DNA 


B注1
-Right Border 


Region 
1-331 


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 332-433 DNAクローニングの際に利用された配列。 


P注
2
-PClSV 434-866 


Peanut chlorotic streak caulimovirus (PClSV) 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 867-872 DNAクローニングの際に利用された配列。 


L注
3
-TEV 873-1,004 


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


and Gallie, 1999)。遺伝子発現の制御に関与する。 


Intervening Sequence 1,005-1,005 DNAクローニングの際に利用された配列。 


TS注
4
-CTP2 1,006-1,233 


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  (Klee et al., 


1987; Herrmann, 1995)。改変 MON87701 DMO蛋白質を葉


緑体へと輸送する。 


CS注
5
-改変dmo 1,234-2,256 


除草剤ジカンバ耐性を付与する Stenotrophomonas 


maltophilia 由来のジカンバモノオキシゲナーゼ  (改変 


MON88701 DMO 蛋白質) のコード配列  (Wang et al., 


1997; Herman et al., 2005)。 


Intervening Sequence 2,257-2,310 DNAクローニングの際に利用された配列。 


T注6
-E6 2,311-2,625 


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 2,626-2,637 DNAクローニングの際に利用された配列。 


P-e35S 2,638-3,249 


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。 


                                                 
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 
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表 1 MON88701の作出に用いられたPV-GHHT6997の各構成要素の由来及び機


能 (つづき) 


構成要素 


プラスミド中 


の位置 


(bp) 由来及び機能 


T-DNA 


Intervening Sequence 3,250-3,252 DNAクローニングの際に利用された配列。 


L-Hsp70 3,253-3,348 


Petunia hybrida (ペチュニア) の熱ショック蛋白質


70 (HSP70) をコードする hsp70 遺伝子に由来する


5' 末端非翻訳領域 (Winter et al., 1988; Rensing and 


Maier, 1994)。遺伝子発現の制御に関与する。 


Intervening Sequence 3,349-3,354 DNAクローニングの際に利用された配列。 


CS-bar 3,355-3,906 


Streptomyces hygroscopicusに由来するホスフィノス


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 3,907-3,911 DNAクローニングの際に利用された配列。 


T-nos 3,912-4,164 


A. tumefaciens T-DNA 由来のノパリン合成酵素遺伝


子 (nos) 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 4,165-4,183 DNAクローニングの際に利用された配列。 


B-Left Border Region 4,184-4,625 


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 (MON88701 には存在しない) 


Intervening Sequence 4,626-4,711 DNAクローニングの際に利用された配列。 


OR注7
-ori V 4,712-5,108 


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 5,109-6,616 DNAクローニングの際に利用された配列。 


CS-rop 6,617-6,808 


ColE1 プラスミドに由来する Repressor of primer 


(rop)のコード配列で Escherichia coli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 6,809-7,235 DNAクローニングの際に利用された配列。 


OR-ori-pBR322 7,236-7,824 
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 MON88701 の作出に用いられた PV-GHHT6997 の各構成要素の由来及び


機能 (つづき) 


構成要素 


プラスミド中 


の位置 


(bp) 由来及び機能 


プラスミド外側骨格配列(MON88701には存在しない) 


Intervening Sequence 7,825-8,354 DNAクローニングの際に利用された配列。 


aadA 8,355-9,243 


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 9,244-9,379 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) 5 


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) 10 
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表 2 15985の作出に用いられたPV-GHBK11L
2の各構成要素の由来及び機能3


 


 


構成要素 


サイズ 


(Kb) 機能 


改変uidA遺伝子発現カセット 


E35S 0.61 
2重エンハンサー (Kay et al., 1987) を持つ、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)。 


改変uidA 1.81 
大腸菌プラスミドpUC19由来の改変uidA遺伝子。GUSE377K 


(β-D-glucuronidase) 蛋白質をコードする (Jefferson et al., 1986)。 


NOS3’ 0.26 


A. tumefaciens由来のノパリン分成酵素遺伝子の3’末端非翻訳領


域 (Depicker et al., 1982; Bevan et al., 1983)。転写を終結させポリ


アデニル化を誘導する。 


改変cry2Ab2遺伝子発現カセット 


 


E35S 


 


0.61 


2重エンハンサー (Kay et al., 1987) を持つ、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)。 


PetHSP70 


leader 
0.10 


ペチュニア (Petunia hybrida) のhsp70 (熱ショック蛋白質) 5’末


端非翻訳領域 


AEPSPS/CTP2 0.23 
A. thaliana EPSPS遺伝子由来のN末端葉緑体輸送ペプチドをコー


ドする配列 (Klee et al., 1987; Herrmann, 1995)。 


改変cry2Ab2 1.91 


B. thuringiensis subsp. kurstakiに由来し、ワタ栽培における主要チ


ョウ目害虫であるTobacco budworm (Heliothis virescens)、Pink 


bollworm (Pectinophora gossypiella) 及びCotton bollworm 別名


Corn earworm (Heliocoverpa zea) などに対して殺虫活性を有する


改変Cry2Ab2蛋白質をコードする遺伝子 (Widner and Whiteley, 


1990)。なお、その他にもCry2Ab2蛋白質は、ワタ栽培における


チョウ目害虫であるFall Armyworm (Spodoptera frugiperda)、Beet 


Armyworm (Spodoptera exigua)、Soybean Looper (Pseudoplusia 


includens) にも殺虫活性を有する。 


NOS3’ 0.26 


A. tumefaciens由来のノパリン合成酵素遺伝子の3’末端非翻訳領


域 (Depicker et al., 1982; Bevan et al., 1983)。転写を終結させポリ


アデニル化を誘導する。 


                                                 
2
 PV-GHBK11を制限酵素で処理した直鎖状DNA断片であり、パーティグルガン法により植


物細胞に遺伝子を導入する際に用いられた。 


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 3 15985の育成に用いられた531の作出に用いられたPV-GHBK04の各構成


要素の由来及び機能4
 


構成要素 


サイズ 


(Kb) 由来及び機能 


改変cry1Ac遺伝子発現カセット 


E35S 0.62 
2重エンハンサー(Kay et al., 1987)を持つ、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)。 


改変cry1Ac 3.5 


Tobacco budworm (Heliothis virescens)、Pink bollworm (Pectinophora 


gossypiella) 及びCotton bollworm 別名Corn earworm (Heliocoverpa 


zea) などのワタの主要害虫を中心としたチョウ目昆虫に対して殺虫


活性を示す改変Cry1Ac蛋白質をコードする遺伝子。B. thuringiensis 


subsp. kurstakiの産生する野生型Cry1Ac蛋白質と99.4%のアミノ酸配


列同一性を持つ蛋白質をコードする (Adang et al., 1985)。 


7S 3’ 0.44 


ダイズのβ-conglycinin遺伝子の3'末端非翻訳領域であり、mRNAのポ


リアデニル化シグナルを含む (Schuler et al., 1982)。目的遺伝子の転写


を終結させる機能を持つ。 


nptⅡ遺伝子発現カセット 


35S 0.32 
カリフラワーモザイクウイルス (CaMV) の35Sプロモーター領域


(Gardner et al., 1981; Sanders et al., 1987)。 


nptⅡ 0.97 


E. coliのトランスポゾンTn5に由来する遺伝子 (Beck et al., 1982)。ネ


オマイシンフォスフォトランスフェラーゼIIをコードし、植物にカナ


マイシン耐性を付与する。遺伝子導入の際、組換え体植物を選抜す


るためのマーカーとして用いられる (Fraley et al., 1983)。 


NOS3' 0.24 


A. tumefaciens由来のノパリン合成酵素遺伝子の3’末端非翻訳領域 


(Depicker et al., 1982; Bevan et al., 1983)。転写を終結させポリアデニル


化を誘導する。 


その他の構成要素 


右境界配


列 


(RB) 


0.36 


TiプラスミドpTiT37に由来する、ノパリン型T-DNAの右境界配列を


含むDNA断片。右境界配列は、A. tumefaciensから植物ゲノムへの


T-DNAの伝達の際、伝達の開始点として利用される (Depicker et al., 


1982; Bevan et al., 1983)。 


aadA 0.79 


トランスポゾンTn7由来の3’’(9)-O-アミノグリコシドアデニリルトラ


ンスフェラーゼ (AAD) をコードする遺伝子であり、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(Fling et al., 1985)。 


oriV 0.39 


広宿主域プラスミドRK2に由来する複製開始領域であり、


A.tumefaciens ABI株においてベクターに自律増殖能を付与する 


(Stalker et al., 1981)。 


ori322/rop 1.22 


E. coliプラスミドpBR322に由来する複製開始領域であり、ベクター


にE. coliにおける自律増殖能を付与する。この領域は複製開始点の他


に、複製開始の制御に関わるrop領域及びE. coliからA. tumefaciensへの


接合伝達に必要なoriT配列を含む  (Bolivar et al., 1977; Sutcliffe, 


1979)。 


                                                 
4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 4 MON88913の作出に用いられた PV-GHGT35の各構成要素の由来及び機能5
 


構成要素 


サイズ


(bp) 由来及び機能 


P -FMV/Tsf1*により制御される改変cp4 epsps遺伝子発現カセット 


P-FMV/Tsf1* 1,040 


シロイヌナズナTsf1プロモーターにFigwort Mosaic Virus (FMV) 


35Sプロモーターのエンハンサー配列を結合させたキメラプロ


モーター(Richins et al., 1987; Axelos et al., 1989)。目的遺伝子の生


殖器官及び栄養器官での恒常的発現に関与する。なお、FMVが


属するCaulimovirus属のウイルスがGossypium属の植物を宿主と


する報告はなく、組換えによって新たなウイルスが生じる可能


性は極めて低いと考えられた。 


L-Tsf1* 46 


翻訳伸長因子EF-1 alphaをコードするシロイヌナズナTsf1遺伝


子のリーダー配列 (exon 1) (Axelos et al., 1989)。目的遺伝子の発


現を高める。 


I-Tsf1* 622 


翻訳伸長因子EF-1 alphaをコードするシロイヌナズナTsf1遺伝


子のイントロン配列 (Axelos et al., 1989)。目的遺伝子の発現を


高める。 


TS-ctp2 228 


芳香族アミノ酸が合成される葉緑体へCP4 EPSPS蛋白質を輸送


するシロイヌナズナEPSPS由来の葉緑体輸送ペプチドをコード


する配列(Klee et al., 1987)。 


CR-改変cp4 


epsps 
1,368 


Agrobacterium CP4菌株由来の5-エノールピルビルシキミ酸-3-


リン酸合成酵素遺伝子 (Padgette et al., 1996a; Barry et al., 1997)。


植物中での発現量を高めるため、CP4 EPSPS蛋白質の機能活性


を変更することのないように塩基配列に改変を加えたもので、


アミノ酸配列に関してはN末端から2番目のセリンがロイシン


に改変されたのみである。 


T-E9 643 


エンドウのribulose-1, 5-bisphosphate carboxylase の小サブユニ


ットをコードするrbcS遺伝子ファミリーの1つであるE9遺伝子


の3’末端非翻訳領域。mRNAの転写を終結させ、ポリアデニル


化を誘導する (Coruzzi et al., 1984)。 


P-35S/ACT8により制御される改変型cp4 epsps遺伝子発現カセット 


P-35S/ACT8 1,175 


シロイヌナズナACT8プロモーターにカリフラワーモザイクウ


イルス (CaMV) 35Sプロモーターのエンハンサー配列を結合さ


せたキメラプロモーター (Kay et al., 1987; An et al., 1996)。目的


遺伝子の栄養器官での恒常的発現に関与する。なお、CaMVが


属するCaulimovirus属のウイルスがGossypium属の植物を宿主と


する報告はなく、組換えによって新たなウイルスが生じる可能


性は極めて低いと考えられた。 


L-ACT8 141 
シロイヌナズナのACT8遺伝子のリーダー配列。目的遺伝子の発


現を高める (An et al., 1996)。 


I-ACT8 472 
シロイヌナズナのACT8遺伝子のイントロンと、その近傍のエク


ソン配列 (An et al., 1996)。目的遺伝子の発現を高める。 


 


                                                 
5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 4 MON88913の作出に用いられたPV-GHGT35の各構成要素の由来及び機能 


 


構成要素 


サイズ


(bp) 由来及び機能 


TS-ctp2 228 


芳香族アミノ酸が合成される葉緑体へCP4EPSPS蛋白質を輸送


するシロイヌナズナEPSPS由来の葉緑体輸送ペプチドをコード


する配列(Klee et al., 1987)。 


CR-改変cp4 


epsps 
1,368 


Agrobacterium CP4菌株由来の5-エノールピルビルシキミ酸-3-


リン酸合成酵素遺伝子 (Padgette et al., 1996a; Barry et al., 1997)。


植物中での発現量を高めるため、CP4 EPSPS蛋白質の機能活性


を変更することのないように塩基配列に改変を加えたもので、


アミノ酸配列に関してはN末端から2番目のセリンがロイシン


に改変されたのみである。 


T-E9 643 


エンドウのribulose-1, 5-bisphosphate carboxylase の小サブユニ


ットをコードするrbcS遺伝子ファミリーの1つであるE9遺伝子


の3’末端非翻訳領域。mRNAの転写を終結させ、ポリアデニル


化を誘導する (Coruzzi et al., 1984)。 


T-DNAの外骨格構成 (MON88913には存在しない) 


B-Left Border 


(左側境界配


列) 


442 


TiプラスミドpTiA6に由来する左境界配列を含むDNA断片。左


側境界配列は、T-DNAがA. tumefaciensから植物ゲノムへ伝達さ


れる際の終結点である (Barker et al., 1983)。 


OR-ori V 638 


広域宿主プラスミドRK2から単離された複製開始領域であり、


A. tumefaciensにおいてベクターに自律増殖能を付与する 


(Stalker et al., 1981)。 


CR-rop 473 
E. coli中でのプラスミドのコピー数の維持のためにプライマー


蛋白質を抑制するコーディング配列 (Giza and Huang, 1989)。 


OR-ori-pBR32


2 
629 


pBR322から単離された複製開始領域であり、E.coliにおいてベ


クターに自律増殖能を付与する (Sutcliffe, 1979)。 


CR-aadA 789 


トランスポゾンTn7由来のアミノグリコシド改変酵素である


3''(9)-O-ヌクレオチジルトランスフェラーゼの細菌プロモータ


ー、コード領域及びターミネーター。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 (Fling et al., 1985)。 


B-Right 


Border 


(右側境界配


列) 


331 


TiプラスミドpTiT37に由来する、ノパリン型T-DNAの右境界配


列を含むDNA断片。右側境界配列は、T-DNAがA. tumefaciensか


ら植物ゲノムへのT-DNAの伝達の際、伝達の開始点として利用


される (Depicker et al., 1982)。 


* Tsf1 は、近年 EF-1αとして広く知られている。 
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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 (食品としてのアレルギー性を除く。) 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 


a. 目的遺伝子の発現により産生される蛋白質の機能 


 


―チョウ目害虫抵抗性蛋白質― 


 


【改変 Cry1Ac蛋白質】 10 


改変Cry1Ac蛋白質は、米国及びオーストラリアでのワタ栽培における主要


チョウ目害虫であるタバコバッドワーム (Heliothis virescens)、ピンクボール


ワーム (Pectinophora gossypiella) 及びコットンボールワーム別名コーンイヤ


ーワーム (Heliocoverpa zea) を中心としたチョウ目昆虫に対して殺虫活性を


示す。 15 


改変Cry1Ac蛋白質は、Cry1Ac蛋白質のアミノ酸配列との相同性が非常に高


いcry1Ab遺伝子の最初の1,398塩基 (アミノ酸配列ではN末端から1-466番目) 


(Perlak et al., 1990) とcry1Ac 遺伝子の1,399~3,534番目 (アミノ酸配列ではN


末端から467-1178番目) の塩基 (Adang et al., 1985; Fischhoff and Perlak, 1996) 


を結合させることにより構築された。改変Cry1Ac蛋白質は、B. thuringiensis ssp. 20 


kurstaki HD-73から産生される野生型のCry1Ac蛋白質と比較して7つのアミノ


酸が異なる。7つのアミノ酸の違いのうち、6つはアミノ酸配列のN末端から466


番目までに存在し、これは改変Cry1Ac蛋白質の前半部分の由来であるCry1Ab


蛋白質と野生型のCry1Ac蛋白質の間のアミノ酸配列の違いによるものである。


また、N末端から766番目のアミノ酸の違いはB. thuringiensis のCry1Ac蛋白質25 


の持つ多様性に起因するものであり、遺伝子のクローニングに用いた株がも


ともと有していたアミノ酸変異であると考えられた。結果として本スタック


系統で発現する改変Cry1Ac蛋白質の推定アミノ酸配列と、B. thuringiensis ssp. 


kurstaki HD-73株から生産される野生型Cry1Ac蛋白質の推定アミノ酸配列 


(Adang et al., 1985) (Genbank accession M11068) との相同性は99.4%である。 30 


Cry1A蛋白質はチョウ目昆虫のみに殺虫活性を持つことが知られている


(Crickmore et al., 1998)。また、Cry1Ac蛋白質に分類される蛋白質は95%の相同


性の範囲内で多様性を持っており (Crickmore et al., 1998)、B.thuringiensisから


同定されたCry1Ac蛋白質にいくつかの変異型が存在することも知られている


(Von Tersch et al., 1991)。上述したように、本スタック系統で発現する改変35 


Cry1Ac蛋白質とB. thuringiensis ssp. kurstaki HD-73株が生産する野生型Cry1Ac
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蛋白質との相同性は99.4%であり、Cry1Ac蛋白質がもともと有する95%以上の


相同性の範囲内であるため、改変Cry1Ac蛋白質のチョウ目昆虫に対する殺虫


スペクトラムは自然界に存在するCry1Ac蛋白質と同等と考えられる。 


 


【改変 Cry2Ab2 蛋白質】 5 


 


改変 Cry2Ab2 蛋白質は、改変 Cry1Ac 蛋白質と同様に米国及びオーストラ


リアでのワタ栽培における主要チョウ目害虫であるタバコバッドワーム (H. 


virescens)、ピンクボールワーム (P. gossypiella) 及びコットンボールワーム別


名コーンイヤーワーム (H. zea) などに対する殺虫活性を有するが、その他に10 


もフォールアーミーワーム (Spodoptera frugiperda)、ビートアーミーワーム (S. 


exigua)、ソイビーンルーパー (Pseudoplusia includens) などの改変 Cry1Ac 蛋


白質に対してはあまり感受性を示さないチョウ目害虫に対しても殺虫活性を


有する。 


なお、15985 由来の改変 Cry2Ab2蛋白質は、アミノ酸配列の N末端に 1個15 


のアミノ酸 (アスパラギン酸) が付加されている。 


 


―除草剤耐性蛋白質― 


 


【改変MON88701 DMO蛋白質】 20 


改変MON88701 DMO 蛋白質は、除草剤ジカンバ耐性を付与する。DMO蛋


白質はジカンバから除草活性のない DCSA (3, 6-dichlorosalicylic acid; 3,6-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。実際に、改変 dmo 遺伝子の導入によりダイズ、トマト、シロイヌナ25 


ズナ及び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)。 


なお、MON88701 由来の改変MON88701 DMO 蛋白質は、野生型 DMO蛋


白質と比較して、アミノ酸配列の N 末端配列から 1 番目のメチオニンの直後


にロイシンが挿入されており、また N 末端側に CTP2 由来の 9 つのアミノ酸30 


が結合している。 


 


 


【PAT蛋白質】 


PAT蛋白質は、除草剤グルホシネート耐性を付与する。PAT 蛋白質は除草35 


剤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
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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となる。PAT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。 


 


【改変 CP4 EPSPS 蛋白質】 5 


改変 CP4 EPSPS 蛋白質は、除草剤グリホサート耐性を付与する。植物は除


草剤グリホサートを処理すると 5-エノールピルビルシキミ酸-3-リン酸合成酵


素 (酵素番号: E.C.2.5.1.19、以下、「EPSPS蛋白質」という。) が阻害される


ことにより蛋白質合成に必須の芳香族アミノ酸を合成できなくなり、枯れて


しまう。改変 CP4 EPSPS 蛋白質は、グリホサート存在下でも活性阻害を受け10 


ないため、結果として本蛋白質を発現する組換え植物ではシキミ酸合成が正


常に機能して生育することができる。 


なお、MON88913 由来の改変 CP4 EPSPS 蛋白質は、アミノ酸配列の N末端


から 2番目のセリンがロイシンに置換されている。 


 15 


―選抜マーカー蛋白質― 


 


【GUSE377K蛋白質】 


 


 GUS 蛋白質は、グルクロン酸と種々のアグリコンとの縮合体である β-グル20 


クロニドを加水分解する酵素である (Oshima et al., 1987)。組織化学的検定に


は、基質として 5-ブロモ -4-クロロ -3-インドリル -β-グルクロニド 


(5-bromo-4-chloro-3-indolyl-β-glucuronide, X-gluc) が用いられている。この基質


は GUS 蛋白質により加水分解を受け二量化し、インジゴチンの青色の色素を


生成することから、GUS 蛋白質は植物形質転換の過程で可視定量マーカーと25 


して使用される (Jefferson et al., 1987)。 


なお、15985 由来の GUSE377K 蛋白質は、野生型 GUS 蛋白質のアミノ酸


配列と比較して、N末端から 377番目のアミノ酸がグルタミン酸 (E) からリ


シン (K) に置換されている。 


 30 


【NPTⅡ蛋白質】 


 


NPTⅡ蛋白質はアミノグリコシド系抗生物質であるネオマイシン、パロモ


マイシンやカナマイシンなどをATPによりリン酸化して不活化する。そのた


め、NPTⅡ蛋白質を発現する細胞はアミノグリコシドに暴露されても、生存35 


することができる。NPTⅡ蛋白質 (ネオマイシンホスホトランスフェラーゼII) 
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は形質転換体の選抜マーカーとしての機能を有する (De Block et al., 1984; 


Horsch et al., 1984)。 


 


b. 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の相同性 


 5 


改変Cry1Ac蛋白質、改変Cry2Ab2蛋白質、改変MON88701 DMO蛋白質、PAT 


(bar) 蛋白質、改変CP4 EPSPS蛋白質、GUSE377K蛋白質及びNPTⅡ蛋白質が、


既知のアレルゲンと類似のアミノ酸配列を共有するかどうかを以下のデータ


ベースを用いて比較したところ、既知アレルゲンと類似の配列は共有してい


なかった。 10 


AD_2012 (2012) : 改変Cry1Ac蛋白質、改変Cry2Ab2蛋白質、改変CP4 EPSPS


蛋白質、GUSE377K蛋白質及びNPTⅡ蛋白質 


AD_2013 (2013) : 改変MON88701 DMO蛋白質及びPAT (bar) 蛋白質 


 


③ 宿主の持つ代謝系を変化させる場合はその内容 15 


 


【改変 Cry1Ac蛋白質及び改変 Cry2Ab2蛋白質】 


改変Cry1Ac蛋白質及び改変Cry2Ab2蛋白質はいずれもBt蛋白質である。こ


れらのBt蛋白質が殺虫活性を発揮するメカニズムについては数多くの研究が


なされており (OECD, 2007)、これまでにBt蛋白質が他の機能を有するとの報20 


告はない。よって、これらのBt蛋白質が酵素活性を持つとは考えられず、 


宿主の持つ代謝系を変化させる可能性は極めて低いと考えられる。 


 


【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25 


定まる。DMO蛋白質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蛋白質に


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蛋白質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蛋白質の触媒部位において、ア30 


ミノ酸と6つの水素結合を形成している。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蛋白質結晶解析においてDMO蛋白


質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35 


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


以上のことから、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蛋白質の基質となる可能性が考えられた。そこ


で改変MON88701 DMO蛋白質の基質特異性の確認のため、各種除草剤とDMO


蛋白質との基質反応性試験を行ったところ、DMO蛋白質は基質のジカンバに5 


対して高い特異性をもち、他の構造が類似している除草剤を代謝して新たな


代謝産物を産生することはないことが確認された (Malven, 2011)。同様に、ワ


タ内在性化合物とDMO蛋白質との基質反応性試験を行ったところ、改変


MON88701 DMO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


することはないことが確認された (Burzio and McCann, 2010)。よって、改変10 


MON88701 DMO蛋白質が除草剤ジカンバ以外の化合物を代謝し、宿主の代謝


系に何らかの影響を及ぼす可能性は極めて低いと判断された。 


 


【PAT蛋白質】 


PAT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15 


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 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、高濃度の各種アミノ酸の存


在下においても、PAT 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 (Wehrmann et al., 1996)。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 蛋20 


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、宿主の代謝系に影響を及ぼすことはないと考


えられる。 


 25 


【改変 CP4 EPSPS 蛋白質】 


改変 CP4 EPSPS 蛋白質と機能的に同一である EPSPS 蛋白質は、芳香族ア


ミノ酸を生合成するためのシキミ酸経路を触媒する酵素蛋白質であるが、本


経路における律速酵素ではなく、EPSPS 蛋白質の活性が増大しても、本経路


の最終産物である芳香族アミノ酸の濃度が高まることはないと考えられてい30 


る (Padgette et al., 1996b; Ridley et al., 2002)。また、EPSPS 蛋白質は基質であ


るホスホエノールピルビン酸塩とシキミ酸-3-リン酸塩 (以下、「S3P」という。) 


と特異的に反応することが知られており (Gruys et al., 1992)、これら以外に唯


一 EPSPS蛋白質と反応することが知られているのは S3Pの類似体であるシキ


ミ酸である。しかし、EPSPS 蛋白質のシキミ酸及び S3P との反応について、35 


反応の起こりやすさを示す特異性定数 (Specificity constant) kcat/Kmの値で比較
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すると、EPSPS 蛋白質のシキミ酸との反応特異性は、EPSPS 蛋白質の S3P と


の反応特異性の約 200 万分の 1 に過ぎず (Gruys et al., 1992)、シキミ酸が


EPSPS 蛋白質の基質として反応する可能性は極めて低い。よって、改変 CP4 


EPSPS 蛋白質が宿主の代謝系を変化させることはないと考えられる。 


 5 


【GUSE377K蛋白質】 


GUSE377K蛋白質の基質であるグルクロニドは、脊椎動物の生体内では


UDP グルクロン酸がグルクロニル基の供与体となり、UDP グルクロノシル


トランスフェラーゼ (UDPglucuronosyltransferase) の作用により合成される。


生理学的にはこの反応は解毒の意味を持ち、ステロイド、ビリルビン、アニ10 


リン、安息香酸などが肝臓でグルクロニドに合成され尿中に排出される。植


物中ではβ-グルクロニドの存在は殆ど知られていないが、これまでに明らか


となっているものを挙げるとサポニン-グルクロニド (Yamaguchi et al., 1988)、


クエルセチン-グルクロニド及びフラボノイド-グルクロニド (Merfort and 


Wendisch, 1988) がある。植物におけるこれらのβ-グルクロニドの生理学的活15 


性は殆ど不明で遺伝子組換え植物で発現するE. coli由来のGUS 蛋白質及び腸


のGUS 蛋白質の基質に成り得るかということも解っていない。しかし、グル


クロニドは水に易溶性の二次代謝物として液胞やアポプラストへの排泄によ


り一次代謝から取り除かれることが知られている (Luckner, 1977)。 


さらに15985の構成成分の分析において、対照の組換え母本DP50B (531) 及20 


び非組換え系統DP50と同等であることが認められたことや米国や日本で行


われた環境安全性試験で形態、生育特性に差異が認められなかったこと、そ


して他の食用作物においてGUS様活性が認められていることからも


GUSE377K蛋白質の発現が、植物の代謝経路に重要な影響を及ぼすとは考え


にくい。 25 


 


【NPTⅡ蛋白質】 


NPTⅡ蛋白質は、ネオマイシン、カナマイシン、パロモマイシン、リボス


タマイシン、ブチロシンのような限られたアミノグリコシド系抗生物質のリ


ン酸化反応にのみ関与していることが報告されている (Price et al., 1974; 30 


Davies and Smith, 1978; Davies, 1986)。さらに、NPTⅡ蛋白質の構造活性学的な


検討の結果、NPTⅡ蛋白質はアミノグリコシド系抗生物質のアミノ配糖体の


構造の微細な変化 (例：水酸基を除去する、アミノ基を改変する等) により、


アミノグリコシド系抗生物質を基質とすることができなくなることが示され


ている (Price et al., 1974)。以上のことから、NTPⅡ蛋白質が宿主の代謝系を35 


変化させることはないと考えられる。 
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(2) ベクターに関する情報 


 


イ 名称及び由来 


 


親系統の作出に用いられたプラスミド・ベクターは以下のとおりである。ま5 


た、いずれも E. coli 由来のベクターpBR322 等を基に構築されている。 


MON88701: PV-GHHT6997 


15985: PV-GHBK11 


MON88913: PV-GHGT35 


 10 


ロ 特性 


 


① ベクターの塩基数及び塩基配列 


 


親系統の作出に用いられたプラスミド・ベクターの塩基数は以下のとおりで15 


ある。 


MON88701: PV-GHHT6997; 9,379 bp 


15985:  PV-GHBK11; 8,718bp 


MON88913:  PV-GHGT35; 13,741 bp 


 20 


② 特定の機能を有する塩基配列がある場合は、その機能 


 


MON88701、15985 及び MON88913 の作出時に用いた E. coli における構築ベ


クターの選抜マーカーとして利用された抗生物質耐性遺伝子は以下のとおりで


ある。これらの抗生物質耐性遺伝子のうち、15985育成に用いられた 531に由来25 


する nptⅡ遺伝子のみが宿主に導入されている。 


 


MON88701: スペクチノマイシン又はストレプトマイシン耐性を付与する aadA 遺


伝子 


15985： なし (ただし、育成に用いられた 531の作出時にカナマイシン耐30 


性を付与する nptⅡ遺伝子及びスペクチノマイシン又はストレプトマ


イシン耐性を付与する aadA遺伝子が用いられた) 


MON88913: スペクチノマイシン又はストレプトマイシン耐性を付与する


aadA 遺伝子 


また、15985 の植物形質転換の過程で可視定量マーカーとして、uidA 遺伝子35 


が使用されており、宿主に導入されている。 
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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 


 


PV-GHHT6997、PV-GHBK11 及び PV-GHGT35 の感染性はいずれも知られて


いない。 5 


 


(3) 遺伝子組換え生物等の調製方法 


 


イ 宿主内に移入された核酸全体の構成 


 10 


MON88701、15985、15985の育成に用いられた 531及びMON88913 に移入さ


れた供与核酸の構成要素の位置を、それぞれ 


図 1~図 4 (p24~p27) に示した。 
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図 1  MON88701の導入遺伝子地図6
 


図中の矢印は導入遺伝子の5’及び3’末端とそれに続く近傍のワタ内在性配列を示している。 5 


図中のrlは、B-Left Border RegionがMON88701においてPV-GHHT6997と比較して短くなっていることを意味する。また、MON88701にB-Right 


Border Regionは導入されていない。 


図中の数字はワタ核ゲノム中における位置を示しているため、表 1 (p9~p11) に示すプラスミド中の位置の数字とは一致しない。


                                                 
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 
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 5 


図 2  15985の導入遺伝子地図7
 


図中の矢印は導入遺伝子の5’及び3’末端とそれに続く近傍のワタ内在性配列を示している。 


図中の数字はワタ核ゲノム中における位置を示しているため、表 2 (p9) に示すサイズとは数字が一致しない。


                                                 
7
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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図 3 15985の育成に用いられた 531の導入遺伝子地図8
 


図中の矢印は導入遺伝子の5’及び3’末端とそれに続く近傍のワタ内在性配列を示している。 5 


図中の数字はワタ核ゲノム中における位置を示しているため、表 3 (p13) に示すサイズとは数字が一致しない。


                                                 
8
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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 5 


図 4  MON88913の導入遺伝子地図9
 


図中の矢印は導入遺伝子の5’及び3’末端とそれに続く近傍のワタ内在性配列を示している。 


* Tsf1は、近年 EF-1αとして広く知られている。 


図中の数字はワタ核ゲノム中における位置を示しているため、表 4 (p14~15) に示すサイズとは数字が一致しない。


                                                 
9
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 宿主内に移入された核酸の移入方法 


 


核酸の移入は、それぞれ以下の方法で行った。 


 5 


MON88701： アグロバクテリウム法 


15985：      パーティクルガン法 


MON88913： アグロバクテリウム法 


 


ハ 遺伝子組換え生物等の育成の経過 10 


 


① 核酸が移入された細胞の選抜の方法 


 


形質転換された細胞の選抜は、それぞれ以下を添加した培地を用いて行った。 


MON88701: グルホシネート 15 


MON88913: グリホサート 


また、15985 に関しては、GUSE377K 蛋白質を用いた組織化学的検定により


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20 


菌体の残存の有無 


 


MON88701 及び MON88913 については、形質転換細胞の選抜培養培地に抗生


物質カルベニシリン及びセフォタキシムを添加することにより形質転換に用い


たアグロバクテリウムを除菌し、その後、カルベニシリン及びセフォタキシム25 


を含まない培地で培養し、菌が増殖しないことの確認により、菌体の残存がな


いことを確認した。 


なお、15985においては、宿主への核酸の導入はパーティクルガン法を用いた。 


 


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30 


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 


 


本スタック系統ワタは、MON88701、15985及びMON88913 を交雑育種法に


より育成したスタック系統である。図 5 (p29) に本スタック系統ワタの育成図35 


を示す。なお、以下に MON88701、15985、MON88913 及び本スタック系統ワ


タのわが国における申請・認可状況を記載した (表 5, p30) 。 
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 5 


 


 


 


【社外秘につき非開示】 


 10 


 


 


 


 


 15 


 


図 5 本スタック系統ワタの育成例 


 


 


 20 


【社外秘につき非開示】 
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表 5 MON88701、15985、MON88913及び本スタック系統ワタのわが国におけ


る申請・認可状況 


平成 26年 1月現在 


食品10
 飼料11


 環境12
 


MON88701 2013年11月 


申請 


2013年11月 


申請 


2013年5月 


第一種使用規程申請 


2013年11月 


パブリックコメント 


15985 2002年10月 


安全性確認 


2003年3月 


安全性確認 


2004年12月 


第一種使用規程承認 


MON88913 2005年4月 


安全性確認 


2006年2月 


安全性確認 


2006年2月 


第一種使用規程承認 


本スタック系統 


ワタ 


13


申請予定 


13 


届出予定 


2013年11月 


第一種使用規程申請 


10
 食品衛生法に基づく。 


11
 飼料の安全性の確保及び品質の改善に関する法律に基づく。 


12
 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に基づく。 


13
 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 


 


MON88701、15985 及びMON88913の導入遺伝子は核ゲノム上に存在すること5 


が確認されている (Burns, 2004; Monsanto Company, 2009; Arackal and Tian, 2011)。 


 


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 


 10 


【MON88701】 


サザンブロット分析による導入遺伝子の解析の結果、MON88701 の核ゲノム


中 1 ヵ所に 1 コピーの T-DNA 領域が組み込まれていることを確認した。また、


T-DNA 領域以外の外側骨格配列は導入されていないことを確認した。さらに導


入遺伝子は安定して後代に遺伝していることが複数世代におけるサザンブロッ15 


ト分析によって確認された (Arackal et al., 2011)。 


 


【15985】 


サザンブロット分析による導入遺伝子の解析の結果、導入遺伝子は15985の核


ゲノム中1ヶ所に1コピー組み込まれていることを確認した。続いて改変cry2Ab220 


遺伝子発現カセット及び改変uidA遺伝子発現カセットの完全性をそれぞれの構


成要素をプローブとして用いて確認した結果、改変cry2Ab2遺伝子発現カセット


は完全な状態で導入されているが、改変uidA遺伝子発現カセットは一部が欠失し


て導入されていることが示唆された (Doherty et al., 2000a)。 


この改変uidA遺伝子発現カセットの欠失した部位については、導入遺伝子の25 


近傍配列をゲノムウォーキングで解析した結果、P-E35Sの5’末端側の約279 bpと、


約24 bpのマルチクローニングサイト由来のポリリンカーであることが確認され


た (Doherty et al., 2001)。 


また、導入遺伝子の伝達の安定性は複数世代のサザンブロット分析によって


確認されている (Doherty et al., 2000b)。 30 


 


【MON88913】 


サザンブロット分析による導入遺伝子の解析の結果、MON88913 の核ゲノム


中 1 ヵ所に 1 コピーの T-DNA 領域が組み込まれていることを確認した。また、


T-DNA領域以外の外側骨格領域は導入されておらず、T-DNA領域内の 2つの改35 
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変 cp4 epsps 遺伝子発現カセットも完全な状態で導入されていた。さらに導入遺


伝子は安定して後代に遺伝していることが複数世代におけるサザンブロット分


析によって確認された (Burns, 2004)。 


 


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5 


れているかの別 


 


MON88701、15985 及びMON88913はすべて 1コピーなので該当しない。 


 


 10 


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 


 


親系統の発現の安定性については以下のように親系統の評価で確認されて


いる。 15 


MON88701：ウエスタンブロット分析による改変 MON88701 DMO 蛋白質


及び PAT (bar) 蛋白質の発現確認 (Arackal et al., 2011)。 


15985: ウエスタンブロット分析による改変 Cry2Ab2蛋白質の発現確


認 (日本モンサント株式会社, 2001)。 


MON88913:  ELISA法による蛋白質の発現量の確認、及び除草剤グリホサ20 


ートに対する耐性能により確認 (Burns, 2004)。 


 


また、改変 Cry1Ac蛋白質の安定性は、15985の育種過程における選抜の際


に ELISA 法により確認している。 


 25 


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


に伝達されるおそれのある場合は、当該伝達性の有無及び程度 


 


MON88701、15985 及びMON88913に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、ウイルスの感染その他の経路を経由して野生動植物等に30 


伝達されるおそれはない。 
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(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 


 5 


MON88701 を検出及び識別するための方法としては、導入遺伝子及びその周


辺のワタ核ゲノムの DNA 配列に特異的なプライマーを用いた定性的 PCR 法を


開発しており、本法により MON88701を特異的に検出可能である (Burns, 2010)。 


 


15985を検出及び識別するための方法としては、導入遺伝子及びその周辺のワ10 


タ核ゲノムの DNA 配列に特異的なプライマーを用いた定性的 PCR 法を開発し


ており、本法により 15985を特異的に検出可能である (Doherty et al., 2001)。 


 


MON88913 を検出及び識別するための方法としては、導入遺伝子及びその周


辺のワタ核ゲノムの DNA 配列に特異的なプライマーを用いた定性的 PCR 法を15 


開発しており、本法により MON88913を特異的に検出可能である (Burns, 2004)。 


 


(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 


 


本スタック系統ワタには各親系統に由来する以下の特性が付与されている。 


MON88701: 導入遺伝子に由来する改変 MON88701 DMO蛋白質及び PAT蛋


白質による除草剤ジカンバ及びグルホシネート耐性 25 


15985:  導入遺伝子に由来する改変 Cry1Ac 蛋白質及び改変 Cry2Ab2 蛋


白質によるチョウ目害虫抵抗性 


MON88913: 導入遺伝子に由来する改変 CP4 EPSPS 蛋白質による除草剤グリ


ホサート耐性 


 30 


なお、15985 には選抜マーカーとして改変 uidA 遺伝子及び 531 由来の nptⅡ


遺伝子が導入されている。 


 


1. 害虫抵抗性蛋白質間での機能的な相互作用について 


 35 


第1-2-(1)-ロ-③ (p19) に記載したように、改変Cry1Ac蛋白質及び改変Cry2Ab2


蛋白質はチョウ目害虫に対して殺虫活性を示す。これらのBt蛋白質が殺虫活性
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を発揮するメカニズムについては数多くの研究がなされており (OECD, 2007)、


これまでのところBt蛋白質が他の機能を有するとの報告はない。よって、これ


らのBt蛋白質が酵素活性を持つとは考えられず、宿主の代謝系を変化させるこ


とはないと考えられる。 


なお、本スタック系統ワタで発現する改変Cry1Ac蛋白質及び改変Cry2Ab2蛋5 


白質は、いずれも親系統である15985由来のものであり、両蛋白質が存在するこ


とによる影響は15985の申請時に評価済みである。 


 


2. 除草剤耐性及び選抜マーカー蛋白質間での機能的相互作用について 


 10 


第1-2-(1)-ロ-③ (p19~21) に記載したように、改変MON88701 DMO蛋白質、


PAT蛋白質、改変CP4 EPSPS蛋白質、GUSE377K蛋白質及びNPTⅡ蛋白質は高い


基質特異性を有し、宿主の代謝系を変化させることはないと考えられる。また、


各蛋白質の基質は異なり、関与する代謝経路も互いに独立している。したがっ


て、これらの蛋白質が相互に作用して予期しない代謝物が生じることは考え難15 


い。 


なお、本スタック系統ワタで発現する改変MON88701 DMO蛋白質及びPAT蛋


白質は、いずれも親系統であるMON88701由来のものであり、両蛋白質が存在す


ることによる影響はMON88701の申請時に評価済みである。また、選抜マーカー


であるGUSE377K蛋白質及びNPTⅡ蛋白質は、いずれも親系統である15985由来20 


のものであり、両蛋白質が存在することによる影響は15985の申請時に評価済み


である。 


 


3. 害虫抵抗性蛋白質、除草剤耐性及び選抜マーカー蛋白質間での機能的な相互


作用について 25 


 


害虫抵抗性蛋白質、除草剤耐性蛋白質及び選抜マーカー蛋白質は、それぞれ


異なる作用を持ち、独立して作用していると考えられ、また酵素活性を持たな


い又は高い基質特異性を有することから、相互に影響を及ぼす可能性は考え難


い。 30 


 


以上のことから、本スタック系統ワタにおいて、それぞれの親系統由来の発


現蛋白質が相互作用を示す可能性は低いと考えられた。 


 


したがって、本スタック系統ワタと宿主の属する分類学上の種であるワタと35 


の生理学的又は生態学的特性の相違については、親系統である MON88701、


15985 及び MON88913 を個別に調査した結果 (日本モンサント株式会社, 2001; 







35 


 


日本モンサント株式会社, 2005; 日本モンサント株式会社, 2013) に基づき評価


した。 


 


 


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と5 


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 


 


各親系統の生物多様性影響評価は終了しており、以下の生理学的又は生態学


的特性について、各親系統とそれぞれの対照の非組換えワタとの間に相違がな10 


いことが確認されている。なお、生理学的又は生態学的特性に関する情報は日


本版バイオセーフティクリアリングハウスホームページ14から参照できる。 


 


a 形態及び生育の特性 


b 生育初期における低温耐性 15 


c 成体の越冬性 


d 花粉の稔性及びサイズ 


e 種子の生産量、脱粒性、休眠性及び発芽率 


f 交雑率 


g 有害物質の産生性 20 


                                                 
14各親系統の生理学的又は生態学的特性に関する情報は以下のURLから参照できる。 


[MON88701] 


http://www.s.affrc.go.jp/docs/commitee/diversity/130806/pdf/3-2.pdf 


[15985] 


https://ch.biodic.go.jp/bch/OpenDocDownload.do?info id=95&ref no=1 


[MON88913] 
https://ch.biodic.go.jp/bch/OpenDocDownload.do?info id=683&ref no=1  


 



http://www.s.affrc.go.jp/docs/commitee/diversity/130806/pdf/3-2.pdf

https://ch.biodic.go.jp/bch/OpenDocDownload.do?info_id=95&ref_no=1

https://ch.biodic.go.jp/bch/OpenDocDownload.do?info_id=683&ref_no=1
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3 遺伝子組換え生物等の使用等に関する情報 


 


(1) 使用等の内容 5 


 


食用又は飼料用に供するための使用、加工、保管、運搬及び廃棄並びにこ


れらに付随する行為。 


 


(2) 使用等の方法 10 


 


－ 


 


(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 15 


 


－ 


 


(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 20 


 


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 25 


 


－ 


 


(6) 国外における使用等に関する情報 


 30 


MON88701、15985、MON88913 及び本スタック系統ワタの諸外国における


申請・認可状況は以下の表 6 (p37) に示したとおりである。 
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表 6 MON88701、15985、MON88913 及び本スタック系統ワタの諸外国におけ


る申請・認可状況 


平成 26年 1月現在 


安全性審査


の種類 


MON88701 15985 MON88913 本スタック 


系統ワタ 


FDA 食品・飼料 2013年4月 


安全性確認 


2002年7月 


安全性確認 


2005年3月 


安全性確認 


―* 


USDA 環境 2012年7月 


申請 


2002年11月 


安全性確認 


2004年12月 


安全性確認 


―* 


Health 


Canada 


食品 2012年6月 


申請 


2003年6月 


安全性確認 


2005年11月 


安全性確認 


―* 


CFIA 環境・飼料 2012年6月 


申請 


2003年6月 


安全性確認 


2005年11月 


安全性確認 


15


FSANZ 食品 2014年1月 


安全性確認 


2002年 10月 


安全性確認 


2006年2月 


安全性確認 


―* 


KFDA/ 


MFDS 


食品 2012年10月 


申請 


2003年 10月


安全性確認 


2006年4月 


安全性確認 


15 


RDA 環境 2012年10月 


申請 


2004年 12月


安全性確認 


2006年11月 


安全性確認 


15 


MOA 環境・食品 


・飼料 


15 
2006年 7月


安全性確認 


2007年12月 


安全性確認 


―* 


FDA: 米国食品医薬品庁 5 


USDA: 米国農務省 


Health Canada: カナダ保健省 


CFIA: カナダ食品検査庁 


FSANZ: オーストラリア・ニュージーランド食品基準機関 


KFDA: 韓国食品医薬品庁 10 


MFDS: 韓国食品医薬品安全処 


RDA: 韓国農村振興庁 


MOA: 中国農業部 


*FDA、USDA、Health Canada、FSANZ及びMOAにおいてスタック系統は規制されていな


いため、申請は行っていない。 15 


15
 社外秘につき非開示 
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第二 項目ごとの生物多様性影響の評価 


 


本スタック系統ワタは MON88701、15985 及び MON88913 の自殖系統から、


交雑育種法により作出した。 5 


 


第一-2-(6)-① (p33~p35) で述べたとおり、15985で発現する害虫抵抗性蛋白質 


(改変Cry1Ac蛋白質及び改変Cry2Ab2蛋白質)、MON88701及びMON88913で発現


する除草剤耐性蛋白質 (改変MON88701 DMO蛋白質、PAT蛋白質及び改変CP4 


EPSPS蛋白質)と15985で発現する選抜マーカー蛋白質 (GUSE377K蛋白質及び10 


NPTⅡ蛋白質) はそれぞれ異なる作用機作をもち、独立して作用していると考え


られること、及びこれらの蛋白質が酵素活性を持たない又は高い基質特異性を


有することから、相互に影響を及ぼす可能性は考え難い。 


よって、本スタック系統ワタにおいて、それぞれの親系統由来の発現蛋白質


が相互作用を示すことにより、それぞれの性質が変化することはないと判断し15 


た。 


 


以上のことから、本スタック系統ワタの生物多様性影響の評価は、各親系統


の諸形質を個別に調査した結果に基づいて実施した。以下の「1 競合における


優位性」、「2 有害物質の産生性」、「3 交雑性」の各項目について、資料 1~320 


のとおり、各親系統において生物多様性影響が生ずるおそれはないと結論され


ている。このため、本スタック系統ワタ並びに MON88701、15985 及びMON88913


それぞれへの導入遺伝子の組合せを有するものであって当該ワタから分離した


後代系統は、競合における優位性、有害物質の産生性及び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。 25 


 


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 


(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 
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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 


(2) 影響の具体的内容の評価 


(3) 影響の生じやすさの評価 


(4) 生物多様性影響が生ずるおそれの有無等の判断 5 


 


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 


(2) 影響の具体的内容の評価 


(3) 影響の生じやすさの評価 10 


(4) 生物多様性影響が生ずるおそれの有無等の判断 
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第三 生物多様性影響の総合的評価 


 


本スタック系統ワタは、除草剤ジカンバ及びグルホシネート耐性ワタ


MON88701、チョウ目害虫抵抗性ワタ 15985 及び除草剤グリホサート耐性ワタ5 


MON88913から、交雑育種法により作出した。 


本スタック系統ワタで発現する害虫抵抗性蛋白質 (改変 Cry1Ac蛋白質及び改


変 Cry2Ab2 蛋白質) はそれぞれ異なる作用機作をもち、独立して作用している


と考えられる。さらに、改変 Cry1Ac蛋白質及び改変 Cry2Ab2蛋白質は酵素活性


を持つとは考えられず、宿主の代謝系を変化させることはないと考えられる。10 


また、除草剤耐性蛋白質 (改変 MON88701 DMO 蛋白質、PAT 蛋白質及び改変


CP4 EPSPS 蛋白質) と選抜マーカー蛋白質 (GUSE377K 蛋白質及び NPTⅡ蛋白


質) は、高い基質特異性を有し、宿主の代謝系を変化させることはないと考えら


れる。また、各蛋白質の基質は異なり、関与する代謝経路も互いに独立してい


る。 15 


さらに、害虫抵抗性蛋白質、除草剤耐性蛋白質、選抜マーカー蛋白質は、そ


れぞれの有する機能が異なるため、相互に影響を及ぼす可能性は考え難い。 


したがって、これらの蛋白質が相互作用を示すことはないと考えられ、本ス


タック系統ワタについて各親系統が有する形質を併せ持つ以外に評価すべき形


質の変化はないと考えられた。このことから、本スタック系統ワタの生物多様20 


性影響は、各親系統の生物多様性影響評価に基づいて評価できると判断した。 


 


各親系統において、競合における優位性、有害物質の産生性及び交雑性に起


因する生物多様性影響が生ずるおそれはないと結論されていることから、総合


的評価として、本スタック系統ワタ並びに MON88701、15985 及び MON8891325 


それぞれへの導入遺伝子の組合せを有するものであって当該ワタから分離した


後代系統を第一種使用規程に従って使用した場合に、わが国の生物多様性に影


響を生ずるおそれはないと判断された。 
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緊 急 措 置 計 画 書 


 


 


平成25年11月28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、グルホシネート及びグ


リホサート耐性並びにチョウ目害虫抵抗性ワタ (改変dmo, bar, 改変cp4 epsps, 改


変cry1Ac, 改変cry2Ab2, Gossypium hirsutum L.) (MON88701 × 15985 × MON88913, 


OECD UI: MON-887Ø1-3 × MON-15985-7 × MON-88913-8) (以下、「本スタック系


統ワタ」という。) 並びにMON88701、15985及びMON88913のうち２系統から


なるスタック系統ワタ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、科学的に判断された場合、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 


 


平成25年11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 バイオ規制・環境部 部長 


 日本モンサント株式会社 広報部 部長 


 日本モンサント株式会社 広報部 


*： 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 


 


弊社は、モンサント・カンパニーと連絡をとり、種子、穀物生産、収穫物の


状況に関し、種子生産、種子供給、販売、穀物取扱業者など使用の可能性があ


る関係各者から可能な限り情報収集を行う。 


 


 


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 


 


弊社は、モンサント・カンパニーと連絡をとり、生産農家や穀物取扱業者な


どの取引ルートへ本スタック系統ワタ及び本スタック系統ワタの親系統のう


ち２系統からなるスタック系統ワタの適切な管理、取扱いなどの生物多様性影


響のリスクとその危機管理計画について情報提供を行う。 


 


 


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 


 


生物多様性影響を生ずるおそれがあると認められた場合、弊社は、モンサン


ト・カンパニーの協力のもと、本スタック系統ワタが環境中に放出されないよ


うに必要かつ適切な措置をとるとともに、環境中に放出された本スタック系統


ワタ及び本スタック系統ワタの親系統のうち２系統からなるスタック系統ワ


タに対し、科学的根拠に基づきリスクの程度に応じて、速やかに機動的な対応


を行う。 


 


 


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可能性


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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資料一覧 


 


資料 1：生物多様性影響評価検討会での検討の結果「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)」 


(総合検討会における検討日：2013年8月6日) 


 


資料 2：生物多様性影響評価検討会での検討の結果「チョウ目害虫抵抗性ワタ 


(cry1Ac, cry2Ab, Gossypium hirsutum L.) (15985, OECD UI: 


MON-15985-7)」 


(総合検討会における検討日：2004年7月30日) 


 


資料 3：生物多様性影響評価検討会での検討の結果「除草剤グリホサート耐性


ワ タ (cp4 epsps, Gossypium hirsutum L.) (MON88913, OECD UI: 


MON-88913-8)」 


(総合検討会における検討日：2005年6月9日) 


 












 


ワタの宿主情報 


 
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 
 


和名：ワタ 
英名：cotton 又は upland cotton 
学名：Gossypium hirsutum L. 


 
(2)  国内及び国外の自然環境における自生地域 


 
ワタはアオイ科 Gossypium 属に属する。Gossypium 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. 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)。 
 


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。 
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2. 使用等の歴史及び現状 
(1)  国内及び国外における第一種使用等の歴史 


 
Gossypium 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、「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 (原田, 1981; Lee, 1984; Brubaker et al., 1999; OGTR, 2008)。 
 


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


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 
 


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。 
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 (Lee, 1984; Jenkins, 2003)。  
 
米国農務省の統計情報に基づくと、2013/14 年の全世界におけるワタの栽培


面積 (概算) は 3,278 万 ha であり、上位国を挙げるとインドが 1,170 万 ha、
中国が 480 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, 2015)。 
 


2014 年のわが国における搾油用種子 (綿実) の輸入量は 11 万 978 トンであ


り、そのうち約 55.8%がオーストラリア、約 26.1%が米国、約 12.6%がブラジ


ルから輸入されている (財務省, 2015)。 
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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 (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 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)。 
 


3. 生理学的及び生態学的特性 
(1)  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


交互につき、各結果枝は 6~8 個の花芽を付ける (OECD, 2008)。 
 


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)。 
 
(2)  生息又は生育可能な環境の条件 


 
ワタの生育に最適な気温は 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、降雨


は少ないほうがよい (原田, 1981)。着蕾期及び開花期に多雨、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 (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)。 
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(3)  捕食性又は寄生性 
 


― 
 


(4)  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 
 


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)。 


 
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 
 


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。 


 
④ 花粉の生産量、稔性、形状、媒介方法、飛散距離及び寿命 


 
Gossypium 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 1 µm2 当たり 8.3 × 10-3 本である (Kakani et al., 1999)。ワタは、基本


的には自家受粉であるが、虫媒 (例：ハチ) 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


散する可能性は少ない (OECD, 2008)。G. hirsutum の花粉に蛍光粒子を付着さ
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せて周辺の花への花粉の飛散を追跡した結果、ハチの巣箱を回りに配置した


ワタ畑から約 45m~60m 離れた花畑で約 1.6%の花からワタの花粉が検出され


た (McGregor, 1976)。さらに、ワタ畑から 1ｍ離れた場合の交雑率は 0.4%以


下であり、16ｍ離れると 0.03%以下まで減少していた (Llewellyn and Fitt, 
1996)。ワタの花粉の生存率は、オーストラリアでの試験において 32 時間で


95%から 10%に低下したことが報告されている (Richards et al., 2005)。 
 


(5)  病原性 
 


― 
 


(6)  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


こす毒性物質として知られているが (生化学辞典, 1990)、搾油過程の加熱によ


り無毒化される (Harris, 1981; NCPA, 1993)。 
 
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


率の低下などの有害な影響を及ぼすとされているが、搾油工程の脱臭過程に


おいて著しく減少する (OECD, 2008; OECD, 2009)。 
 
 


(7)  その他の情報 
 


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。 
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緊 急 措 置 計 画 書


平成 27 年 7 月 17 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 東京都中央区京橋二丁目５番18号 


 第一種使用規程の承認を申請しているチョウ目害虫抵抗性並びに除草剤ジカンバ、


グルホシネート及びグリホサート耐性ワタ (改変 vip3A, 改変 cry1Ac, 改変 cry2Ab2, 改
変dmo, bar, 改変cp4 epsps, Gossypium hirsutum L.) (COT102 × 15985 × MON88701 × 
MON88913, OECD UI: SYN-IR102-7 × MON-15985-7 × MON-887Ø1-3 × MON-88913-8) 
(以下、「本スタック系統ワタ」という。) 及び当該ワタの分離系統に包含される組


合せ (既に第一種使用規程の承認を受けたものを除く。) 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、科学的に判断された場合、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


平成27年7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


東京都中央区京橋二丁目５番 18 号 
（電話番号  03-6264-4790） 


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 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


申請業務管理・運営課 課長


日本モンサント株式会社 広報部 部長


日本モンサント株式会社 広報部


*： 管理責任者 


*







２ 第一種使用等の状況の把握の方法


弊社は、モンサント・カンパニーと連絡をとり、種子、穀物生産、収穫物の状況


に関し、種子生産、種子供給、販売、穀物取扱業者など使用の可能性がある関係各


者から可能な限り情報収集を行う。


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


弊社は、モンサント・カンパニーと連絡をとり、生産農家や穀物取扱業者などの


取引ルートへ本スタック系統ワタ及び当該ワタの分離系統に包含される組合せ


(既に第一種使用規程の承認を受けたものを除く。) の適切な管理、取扱いなどの


生物多様性影響のリスクとその危機管理計画について情報提供を行う。


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


生物多様性影響を生ずるおそれがあると認められた場合、弊社は、モンサント・


カンパニーの協力のもと、本スタック系統ワタ及び当該ワタの分離系統に包含され


る組合せ (既に第一種使用規程の承認を受けたものを除く。) が環境中に放出され


ないように必要かつ適切な措置をとるとともに、環境中に放出された本スタック系


統ワタ及び当該ワタの分離系統に包含される組合せ (既に第一種使用規程の承認


を受けたものを除く。) に対し、科学的根拠に基づきリスクの程度に応じて、速や


かに機動的な対応を行う。


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可能性が示


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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（別添）


学識経験者の意見


専門の学識経験者により 「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」に基づき申請のあった以下の遺伝子組換え生物等に係る第一種使用


規程に従って使用した際の生物多様性影響について検討が行われ、別紙のとおり意見が


とりまとめられました。


L. OECD UI:１ 名称：青紫色カーネーション11（ （F3'5'H, DFR, Dianthus caryophyllus ）


）FLO-07442-4


L. OECD UI:２ 名称：青紫色カーネーション11363（ ）（F3'5'H, DFR, Dianthus caryophyllus
）FLO-11363-1


L. OECD３ 名称：青紫色カーネーション123.2.38（ ）（F3'5'H, DFR, Dianthus caryophyllus
）UI: FLO-40644-4


L. OECD４ 名称：青紫色カーネーション123.8.8（ （F3'5'H, DFR, Dianthus caryophyllus ）


）UI: FLO-40685-1


cp4 epsps Agrostis５ 名称：除草剤グリホサート耐性クリーピングベントグラス( ,


L.) (ASR368, OECD UI: SMG-36800-2)stolonifera


,６ 名称：コウチュウ目害虫抵抗性及び除草剤グリホサート耐性トウモロコシ（cry3Bb1
subsp. L. Iltis MON863 NK603, OECD UI:cp4 epsps, Zea mays mays ( ) （ ×）


× ）MON-00863-5 MON-00603-6


, , L. 15985, OECD７ 名称：チョウ目害虫抵抗性ワタ（ ）（cry1Ac cry2Ab Gossypium hirsutum
）UI: MON-15985-7


, ,８ 名称：除草剤グリホサート耐性及びチョウ目害虫抵抗性ワタ（cp4 epsps cry1Ac
）Gossypium hirsutum L. 1445 531, OECD UI: MON-01445-2 MON-00531-6)( × ×
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（別紙）


１～６ （略）


, , L. 15985, OECD７ 名称：チョウ目害虫抵抗性ワタ（ ）（cry1Ac cry2Ab Gossypium hirsutum
）UI: MON-15985-7


第一種使用等の内容：食用又は飼料用に供するための使用、加工、保管、運搬及び廃


棄並びにこれらに付随する行為


申請者：日本モンサント（株）


本組換えワタは、チョウ目害虫抵抗性ワタ（ ）に、パーティクルガン法MON-00531-6
uidA cry2Abによりプラスミド 由来の直鎖状 断片 （ 及びPV-GHBK11 DNA PV-GHBK11L


を含む ）を移入して作出されたものである。 については、これまでの検討。 MON-00531-6
において、本組換えワタと同一の第一種使用等をした場合に生物多様性影響が生ずるお


それはないと判断されている。


(1) 生物多様性影響評価の結果について


① 競合における優位性


宿主が属する生物種であるワタ（ ）の植物体は我が国の冬季Gossypium hirsutum .L
には低温により枯死し、その種子は休眠が極めて浅いこと等から、ワタが我が国にお


いて自生化することはないと考えられる。なお、ワタは長期にわたって我が国におい


て綿実として流通しているが、我が国において自生化しているとの報告はされていな


い。


本組換えワタには、 に由来する改変型 及び によりチョMON-00531-6 cry1Ac cry2Ab
ウ目害虫への抵抗性が付与されている。しかし、チョウ目害虫による食害は、ワタが


我が国の自然環境下で生育することを困難にさせる主な要因ではない。また、競合に


（ 、 ）関わる諸形質の調査 隔離ほ場における形態及び生育の特性 種子の生産量の調査等


の結果から、我が国の自然条件下においてこれらの形質に非組換えワタとの有意差が


生ずることはないと考えられることから、本組換えワタが我が国において生育し自生


化することはないと考えられる。従って、チョウ目昆虫への抵抗性が付与されていて


も、本組換えワタが非組換えワタよりも競合において優位になることはないと考えら


れる。


このことから、影響を受ける可能性のある野生動植物等は特定されず、競合におけ


る優位性に起因する生物多様性影響が生ずるおそれはないとの申請者による結論は妥


当であると判断した。


② 有害物質の産生性
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本組換えワタには、改変型 及び によりチョウ目昆虫の幼虫に殺虫効cry1Ac cry2Ab
果を有する 蛋白質及び 蛋白質の産生性が付与されている。しかし、Cry1Ac Cry2Ab
本組換えワタの第一種使用等の内容には栽培が含まれていないことから、チョウ目昆


虫が 蛋白質及び 蛋白質に曝露される可能性があるのは、本組換えワCry1Ac Cry2Ab
タが輸送の過程等でこぼれ落ちて生育した場合のみであると考えられる。また、本組


換えワタが輸送の過程等でこぼれ落ちて生育したとしても、競合における優位性の項


において考察しているように、こぼれ落ちた種子が生育し自生化することはないと考


えられる。このことから、有害物質の産生性に起因する生物多様性影響が生ずるおそ


れはないとの申請者による結論は妥当であると判断した。


③ 交雑性


我が国の自然環境中にはワタと交雑可能な野生種は生育していないことから、影響


を受ける可能性のある野生動植物等は特定されず、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の申請者による結論は妥当であると判断した。


(2) 生物多様性影響評価書を踏まえた結論


上記を踏まえ、本組換えワタを第一種使用規程に従って使用した場合に生物多様性影


響が生ずるおそれはないとした生物多様性影響評価書の結論は妥当であると判断した。


８ （略）







