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研究要旨  

 種子植物を宿主にした遺伝子組換え(GM)食品の安全性確保と安全性にかかわる

評価法に関する研究に加え、バイオテクノロジー技術を用いて開発が進んでいる GM

微生物、GM 動物等を対象として研究を行った。多様な機能を有する GM が実用化に

向けて開発され、バイオテクノロジー技術も多様化していることから、それらの安

全性評価並びに規制のあり方、検知法、さらにはリスクコミュニケーションのあり

方などについて検討することは急務である。多様化・複雑化するバイオテクノロジ

ー応用食品の安全性評価に対応するためのオミクス手法の整備、定量解析手法並び

に規格への反映化をめざす実証的データを蓄積すること、消費者に受容されにくい

状況が続いている GM 食品の本質的原因の究明並びに社会的受容の促進を大きな柱

とし研究を進めた。加えて未承認 GM 食品の検知技術の開発及びスタック品種の検

知法について検討を行った。 

オミクス解析などによる安全性評価に関する実証的データの蓄積・整備では、バ

イオテクノロジー技術を用いて開発された GM 微生物、GM 動物等に関して、それら

の安全性評価への網羅的技術（トランスクリプトーム、プロテオーム及びメタボロ

ーム）による解析結果を総合することで、モデル GM を対象として安全性評価法の

検討を進めた。平成 29 年度は、分担研究者らにより新たに開発されたゲノム編集

ジャガイモ塊茎を対象として、各種オミクス技術を用いる解析・検討を行った。GM

微生物では腸管上皮細胞への影響を評価する手法としてトランスクリプトームに

よる評価系を検討した。さらに新開発食品の安全性評価で現在最も重要となってい

るアレルゲン性に関するデータベース化、多様化するバイオテクノロジー技術並び

に多様化する GM 食品の機能に関する情報収集を行い、安全性未審査の遺伝子組換

え並びに新育種技術により開発された作物の検知技術開発と安全性に関する知見

の収集を進めた。 

リスクコミュニケーション関連では、消費者に受容されにくい状況が続いている

バイオテクノロジー応用食品の本質的原因の究明並びに社会的受容の促進を試み

る。GM 食品が受容されない本質的原因の究明に取り組むとともに、動植物の育種や

品種改良の現場における技術として、重要性が増す一方である GM 及び NBT 技術に

ついて、国民の正しい理解と判断を手助けするために必要なコミュニケーションツ

ールおよび手法の開発に取り組んだ。 

倫理規定並びにカルタヘナ法等各種法令遵守のうえ研究を行った。 
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A. 研究目的 

 多様な機能を有する遺伝子組換え（GM）食品
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が実用化に向けて開発され、バイオテクノロジ

ー技術も多様化していることから、それらの安

全性確認手法並びに規制のあり方、検知法につ

いて検討し、それらの方向性に必要な基礎的な

知見と方法論を提供することを目的とした。ま

た、GM食品に対する消費者の意識は、リスク認

知と受容性のかい離が大きいねじれ現象が発

生しているため、食糧生産技術として重要な

GM・NBT 技術について、消費者が正しく理解し

た上で判断するために有効なコミュニケーシ

ョン手法を明らかにすることも目的とした。 

 

B. 研究方法 

 種子植物を宿主にした遺伝子組換え(GM)食

品の安全性確保と安全性の確認手法に関する

研究に加え、バイオテクノロジー技術を用いて

開発が進んでいるモデル GM 動物（緑色蛍光タ

ンパク質（green florescence protein: GFP）

遺伝子を有する組換えニワトリ）、モデル植物

（グリコアルカロイド合成酵素遺伝子をゲノ

ム編集により欠損させたジャガイモ）、M細胞接

着抗原を組み込んだモデル乳酸菌等を対象と

してオミクス解析などによる網羅的技術（トラ

ンスクリプトーム、プロテオーム及びメタボロ

ーム）による解析結果を統合することで、モデ

ル GM 動物、モデル GM微生物、ゲノム編集植物

等を対象として安全性確認手法としての有用

性について具体的な知見を検討してきた。平成

29 年度はゲノム編集ジャガイモ塊茎を対象と

して、それぞれの分析を担当し、トランスクリ

プトーム、プロテオーム、メタボローム解析を

行った。 

 GM 微生物の検討では、エルシニアの表層抗原

を乳酸菌表層に固定発現したモデル組換え体

を作出し、ヒト腸管上皮細胞のモデル評価系に

頻繁に用いられる Caco-2 細胞との反応性を検

討した。Caco-2 細胞の派生クローンである

C2BBe1 細胞にモデル乳酸菌組換え体を加えた

ときの細胞の応答に関して評価を試みた。培地、

宿主乳酸菌、組換え乳酸菌の３者を細胞と反応

させた後、C2BBe1細胞から全 RNAを抽出し、ト

ランスクリプトーム解析を行った。培地コント

ロールに対し乳酸菌親株、組換え乳酸菌をヒト

腸管上皮細胞に暴露させた場合の細菌の腸管

上皮細胞への接着、取り込みについて定量的に

評価した。 

プロテオーム解析は、バイオテクノロジーを

応用した形質転換体として TALEN法でゲノム編

集されグリコアルカロイドの含量の大きく減

少した系統のじゃがいも塊茎を用いて行った。

具体的には、ゲノム編集(TG-P)じゃがいもと野

生型(NT-P)じゃがいも塊茎由来の、各 3サンプ

ルのタンパク質抽出液につき、2D-DIGEを用い、

TG-P と NT-P 群のタンパク質の発現の定量的網

羅的解析を行い、差異のあったタンパク質を選

択し、変動の大きかったタンパク質につき

nanoLC-MS/MSにて同定を行った。 

 トランスクリプトーム解析は、上述のゲノム

編集技術による遺伝子改変作物のモデルとし

てグリコアルカロイド合成酵素遺伝子である 

Sterol side chain reductase 2 (SSR2) を欠

損させたジャガイモを解析対象として、次世代

シーケンサーを使用した RNA-seq により行っ

た。また、平成 28年度に引き続き、GUS 遺伝子

導入組換えトマトと非組換えトマト間で接ぎ

木植物体を生育し、登熟期ごとに果実を得、各

種解析のための試料として調製した。組換えト

マト台木に非組換えトマトの穂木を継いだ個

体 (N/T) および非組換えトマト台木に組換え

トマト台木を継いだ個体 (T/N) 各数個体を作

出・栽培し、成熟したものを順次収穫し食品成

分分析を行った。 

 メタボローム解析では，上述のゲノム編集技

術の一種である TALEN法によってステロール側

鎖還元酵素（SSR2）の遺伝子破壊を導入したジ

ャガイモおよび母本品種の代謝プロファイル

比較解析を行い，両者間での代謝物蓄積傾向の

類似点と相違点を明らかにするとともに，蓄積

代謝物の差異を同定した。詳しい分析条件等に

ついては、分担研究報告書参照。 

 モデル GM動物の作出では、平成 28年度に得

られたオミクス解析データの総合評価を行な

うとともに，新たなニワトリのモデル組換え体

として遺伝子組換えニワトリ 2種とゲノム編集

ニワトリ 2種を作出した。 

 未承認遺伝子組換え作物検知法に関する情

報収集では、オランダを中心にした未承認遺伝

子組換え作物検知法のプロジェクトである、

Decathlon プロジェクトについて、文献情報お

よび HP（http://www.decathlon-project.eu）

をもとに調査を行った。ゲノム編集生物の取扱

に関するアプローチ検討としては、EU が 2012

年にゲノム編集技術を含む新育種技術（NBT)に

ついて７種に分類した。しかし、それから 5年

以上が経過して、ゲノム編集技術は進歩してゲ

ノム上のあらゆる変化を誘導できるツールに
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成長した。そのため、新しい技術について規制

上の取扱いを考える上で分類の再検討がされ

てもよいと考えられる。そこで、諸外国では分

類の見直しはされていないが、原理に則って分

類した場合について検討した。諸外国での安全

性評価に関する調査では、欧州 EFSA における

遺伝子組換え生物のリスク評価に関するプロ

ジ ェ ク ト の 調 査 を 文 献 情 報 お よ び HP

（http://www.grace-fp7.eu）をもとに行った

ゲノム編集生物の開発状況調査では、2016年に

報告された、NBT を利用して作成された動物、

植物の論文や特許などを調査した。3 つのデー

タベース（SciFinder、Pubmed、Google Scholar）

を検索して、種名、用いた技術、ターゲット遺

伝子、論文や特許のタイトルと誌名、要旨など

の情報を一覧表にまとめた。該当する論文や特

許は食用、研究用、医薬品の生産用、工業用な

どに分類した。 

 遺伝子組換え並びに新育種技術により開発

された作物の検知技術開発では、LAMP法による

コメ由来内在性遺伝子の 1粒からの検出、加熱

によるダイズ染色体 DNAの分解度の違い、発芽

ダイズのトランスクリプトーム、及び、プロテ

オーム解析手法の開発を検討した。詳しい手法

等については、分担報告書参照 

アレルゲン性予測解析ツールの１つである

アレルゲン・エピトープ情報データベース 

Allergen Database for Food Safety (ADFS)の

更新・充実により、遺伝子組換え食品のリスク

管理の上で必須であるアレルゲン性評価系に

関する研究を行った。アレルゲン性予測解析法

の１つとして開発したアレルゲン・エピトープ

情報データベース(ADFS)に関して、最新の知見

を取り入れてその情報内容を継続的に更新し

充実させた。米国ネブラスカ大学リンカーン校

が運営しているアレルゲンデータベース

（AllergenOnline）における登録アレルゲンの

アップデート内容を、ADFS に反映させた。 

 リスクコミュニケーションについては、ゲノ

ム編集および GM 関連の各技術の最新動向およ

び各国の対応状況を調査し、世界的動向の最新

状況を把握し、同時に、国内消費者の調査を実

施し、消費者の受容性の状況、受容性が変化す

るポイント（ライフイベント、年代等）を把握

し、リスクコミュニケーションにおける効果的

な働きかけの内容、セグメントを明らかにした。

①GMサーモンに関する米国・カナダの動向につ

いては、AquaBounty 社による GM サーモン

（AquAdvantage® Salmon）の食品利用の承認を

受け、食品関連企業の動向を調べるために、企

業各社の Web サイトを確認し、情報収集を行っ

た。また、メディア各社の GM サーモンに関す

る報道を調べるために、海外の報道記事等の収

集を行った。②米国における GMOに関する動向

では、米国における GMOの承認と商業化の実態

について、the International Service for the 

Acquisition of Agri-biotech Applications 

(ISAAA) のデータベースを用いて最新の状況

を調査した。③EUをはじめとした各国の動向調

査では、EU、オーストラリア・ニュージーラン

ド、ブラジルについて、GMO や NBT に関する最

新の動向を調査した。 

 

倫理面への配慮  

GM微生物ならびに動物において、いずれも閉

鎖系での栽培・飼育になるので、各分担研究者

の所属する研究機関での遺伝子組換え生物安

全管理委員会の許可を得て研究を行った。さら

にその GM の各研究所への配布については、カ

ルタヘナ国内法に準拠するため、生殖不可能な

状態にして配布することに配慮した。 

動物実験については、分担研究者の所属する

研究機関での動物実験倫理規定に従って行っ

た。 

リスクコミュニケーションに関する研究で

の、意見聴取、インタビューにおいては不利益

な個人情報が漏れないような配慮を講じた。ま

た、人を対象とする疫学研究に関する倫理指針

に該当する研究内容が含まれるため、奈良県立

医科大学の倫理委員会に於いて承認を受けて

研究を行った。 

 

C. 研究結果 および D. 考察 

 GM微生物については、ヒト腸管由来上皮細胞

との相互作用について、トランスクリプトーム

解析を行った。ヒトの腸管のパイエル板に存在

する M細胞は、腸内に生息する微生物などに対

応した免疫を付与するための抗原認識に重要

な働きを持った細胞である。この細胞への取り

込みに係わることが知られている Yersinia 由
来 Invasin を菌体表層に固定発現させたモデ

ル乳酸菌を用いて、Caco-2細胞の派生クローン

である C2BBe1 細胞にモデル乳酸菌組換え体を

加えたときの細胞の応答に関して評価を試み

た。モデル GM乳酸菌を C2BBe1 細胞と反応させ

た場合、ヒト上皮細胞がどのような反応をする
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かについて、トランスクリプトーム解析により、

評価を行った。菌の暴露を受けない場合に比較

して宿主乳酸菌やモデル GM 乳酸菌を加えた場

合、ヒト腸管上皮細胞はどのような反応を起こ

すのかについて、プロテオーム解析により評価

した。培地、宿主乳酸菌、組換え乳酸菌の３者

を細胞と反応させた後、C2BBe1細胞から全 RNA

を抽出し、トランスクリプトーム解析を行った。

宿主乳酸菌と組換え乳酸菌を細胞にさらした

結果を比較したところ、エルシニアの表層抗原

の発現により、ヒト腸管上皮細胞モデルでは、

転写レベルでおよそ 40 遺伝子の発現が有意に

上昇していることが示された。また、組換えに

よりエルシニア抗原を発現させると、乳酸菌の

上皮細胞へ取り込みが増大した。細胞のトラン

スクリプトーム解析の結果から、組換え乳酸菌

に曝されたヒト腸管上皮細胞内では分子レベ

ルでどのような影響が起こっているかについ

て観察することができ、今後このような手法を

用いることにより、組換え微生物がヒト腸管上

皮細胞にどのような影響を与えるかの評価が

可能であり、安全性評価に活用が期待される。 

 平成 29 年度は、バイオテクノロジー応用食

品のプロテオーム解析に関する調査研究とし

て、ゲノム編集並びに野生型じゃがいも塊茎よ

り抽出した各タンパク質溶液を Cy3 または 

Cy5 で標識し、さらに Cy2 で標識した内部標準

サンプルを加えて 2D-DIGE(蛍光二次元電気泳

動)を行った。蛍光画像は Typhoon に取り込み

比較定量解析し、差のみられたスポットにつき、

タンパク質の同定を nanoLC-MS/MS 分析で行っ

た。具体的には、ゲノム編集での形質転換型

(TG-P)並びに野生型(NT-P)じゃがいも各 3サン

プルについて、タンパク質を抽出し、2D-DIGE

を行った。約 5500 のスポットのうち、TG-P 群

とNT-P群の比較で、有意差(p値<0.05)があり、

1.5以上の発現の差異のみられるスポットが 13

個(増加 5個、減少 8個)観察され、それらのス

ポットのうち 10個について MS解析にて同定を

行った。その結果、TG-Pで上昇のみられたタン

パク質として、Heat shock 70kDa protein, 

patatin-11 が同定された。なお、TG-P, NT-P

間で 3倍以上の発現の差のみられたスポットは

4倍に増加のみられた1スポット以外にはなく、

全体として両者間の変動幅は小さく、GT-Pで安

全性上の問題となる変動は引き起こされてい

ないものと思われた。全体として両者間の変動

幅は小さく、ゲノム編集で、安全性上の問題と

なる変動は引き起こされていないものと思わ

れた。また、形質転換体の野生株に対する変動

幅は、以前プロテオーム解析を行った DREB1A

転写因子を遺伝子導入したじゃがいも塊茎の

野生株に対する変動幅と比較して、同等以下で

あることも確認された。プロテオミクス解析は、

作用機作を知る観点から有用であるとともに、

安全性評価への応用に関しても、野生型とゲノ

ム編集群の間で統計解析に十分なサンプル（本

年度の研究では 3サンプル）以上提供される場

合の網羅的プロテオーム解析の有用性が示さ

れた。また、発現の比較的大きいタンパク質を

同定することで、ターゲットを絞ったオミクス

解析を行うことも可能であることが示された。 

 トランスクリプトーム解析では、ゲノム編集

ジャガイモ塊茎の各サンプルでのすべての遺

伝子での発現量 (FPKM 値) に基づくクラスタ

ー解析で、非ゲノム編集体 (NT) とゲノム編集

体 (TG) で有意に異なった系統別のクレード

を形成することはなかった。プロテオーム解析

では有意に 3倍以上の差異の見られるスポット

はなく、安全性確認上で、問題となる変化はみ

られなかった。メタボローム解析では、両者の

代謝プロファイル比較解析を完了した。 

 メタボローム解析では、植物の代謝改変を目

的として実施されたゲノム編集操作が，目的以

外の代謝機能に及ぼす影響をメタボロミクス

によって包括的に評価することが目的である。

実験には，毒性ステロイドアルカロイド（ソラ

ニジン）含量の減少を目的として，TALEN 法に

よるゲノム編集でステロール側鎖還元酵素を

コードする SSR2 遺伝子を破壊し，ステロイド

アルカロイド生合成を遮断したジャガイモ塊

茎，および母本品種塊茎を供試し，代謝物蓄積

の類似性と相違性を明らかにすることを目的

とした。主成分分析および個々のピーク平均値

の差の検定から，このゲノム編集による SSR2 

遺伝子破壊では，目的としたステロール生合成

経路以外の代謝機能に与える影響は限定的で

あることを明らかにした。ゲノム編集ジャガイ

モでは，ゲノム編集を反映して SSR2 が触媒す

る代謝反応の下流の代謝物（コレステロール，

ソラニジン）が減少していた。一方，植物主要

ステロールの一種であるカンペステロール含

量の顕著な増加を確認した。カンペステロール

は作物を含む広範な植物種に普遍的に存在す

る化合物であり，これまでに毒性に関する報告

はない。一方，極性画分の代謝物にも差異が認
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められたが，ステロール生合成とアミノ酸代謝

の関連は明らかではない。 

 ニワトリのモデル組換え体の作出では、平成

28 年度に研究球力者のもとで実施した３つの

オミクス解析（ニワトリ血漿のメタボローム解

析，ニワトリ白血球 mRNA を用いたトランスク

リプトーム解析，ニワトリ血清のプロテオーム

解析）のデータを全てまとめて，遺伝子組換え

による動物細胞への遺伝子から成分変化まで

を総合的に評価した。平成 28 年度に得られた

オミクス解析データの総合評価を行なうとと

もに，新たなニワトリのモデル組換え体として

遺伝子組換えニワトリ 2種とゲノム編集ニワト

リ 2種を作出した。 

 近年のバイオテクノロジー技術の著しい進

歩により、ゲノム編集技術等これまでにない正

確な改変が可能なツールを用いた新品種開発

が盛んに行われている。一方で、ゲノム編集技

術が規制の枠組みの中でどのように扱われる

べきかの議論は進んでいない。ゲノム編集技術

を用いた場合は、その改変の痕跡が残りにくい

ことから従来の方法では検出は難しい。しかし、

汎用される既知配列があればそこから未知配

列の解析も可能になるため、その手法の一つと

して、Genome-walkingまたは LAM-PCRと次世代

シークエンサーを組合せた解析手法が欧州で

検討されている。ゲノム編集をはじめとする新

育種技術（NBT）は、欧州 JRC 分類を再検討し

て、遺伝子操作で起きる変化による新たな分類

を行い、潜在的懸念事項やリスクを考える上で

有用であることが示唆された。欧州では、遺伝

子組換え食品の承認に係る規則（regulation）

が幾つか改定された。遺伝子組換え作物を用い

た 90 日間反復投与毒性試験では、作物の実質

的同等性で確認した以上の付加的な毒性・アレ

ルゲン情報は得られなかったが、小腸などのト

ランスクリプトーム解析を行うことで従来の

毒性実験で得られない情報が得られる可能性

が示された。EFSAは、遺伝子組換え作物のアレ

ルゲン性評価についてより具体的に検討行う

ようになった。Non-IgE 反応であるセリアック

病のための配列類似性検索や新規発現タンパ

クの胃消化性試験の条件を実際の生理学的条

件に合わせたより幅広い条件での検討、および

内在性アレルゲンの変化の解析が求められる。

国内においてもゲノム編集技術の取扱いを考

える時に考慮する必要がある。NBT を利用して

作成された動物、植物の論文や特許などの調査

の結果、食用については動物の報告が 28 報、

植物については 33 報あった。用いた技術では

圧倒的に CRISPR/Cas9が多かった。開発国を見

ると、食用の動物については中国が圧倒的に多

く 21 報あった。植物については中国からの 17

報、米国からの 8報が多かった。ゲノム編集技

術を用いた農作物開発が活発で報告も多いが、

ゲノム編集を用いることで生じるフレームシ

フト（読み枠のズレ）によって新規に生産され

るペプチド・タンパクについて検討している報

告は皆無であり、この点に開発者は注意を払っ

ていない。 

 遺伝子組換え並びに新育種技術により開発

された作物の検知技術開発では、①LAMP 法によ

るコメ由来内在性遺伝子の 1粒からの検出につ

いて：遺伝子組換え（GM）食品の検査には、主

に食品から抽出精製した DNA を検体に用いた

PCR 試験法が採用されている。しかし、食品か

ら DNA を抽出精製するには、時間がかかると同

時に、高価な DNA抽出精製用キットを使用する

など費用がかかる。また、PCR の際に用いるサ

ーマルサイクラーなどの特殊な機器等を必要

とする。よって、試験の再現性を確保するため

には、検査する人員の専門知識と技術も必要と

なる。このように、PCR 試験法を試験現場で実

行するには、汎用性に問題がある。そこで、本

研究では、DNA 抽出精製を必要としない、より

簡 便 で シ ン プ ル な 等 温 DNA 増 幅 法

（ Loop-Mediated Isothermal Amplification 

[LAMP]）を用いた、GMコメ1粒検査法を開発し、

感度や特異性に関する性能評価を行い、本法の

厚生労働省通知試験法への実用化に向けた基

盤的研究を行った。②加熱によるダイズ染色体

DNA の分解度の違い：ネット上で公開されてい

る全ゲノムシークエンスデータは、シークエン

シング技術の発展に伴って、増加の一途を辿っ

ている。しかし、そのデータを用いたバイオイ

ンフォマティックス解析手法を GM 食品検知法

開発へ取り入れた際の整合性については、情報

が乏しい。GM食品の検査では、試験対象食品の

存在を確認するため、特異的かつ定量的な内在

性遺伝子検知法が必要となる。そこで、本研究

では、全ゲノムシークエンスデータベースを用

いたバイオインフォマティックス手法を用い

て、迅速かつ簡便に試験対象食品に特異的な内

在性遺伝子検知法を開発することを検討した。

③発芽ダイズのトランスクリプトーム、及び、

プロテオーム解析手法の開発：ダイズを発芽さ
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せ、発芽ダイズ食品として販売する際に、乾燥

種子の状態とは異なるタンパク質組成の全体

像を明らかにする手法を開発した。これまでに、

発芽の際に発現する遺伝子（発芽遺伝子）の網

羅的な解析は十分になされておらず、発芽 GM

ダイズの安全性評価の要素に提言できる科学

的なデータは示されていない。そこで、本研究

では、発芽 GM ダイズのトランスクリプトーム

解析手法、並びに、プロテオーム解析手法の開

発を行い、発芽非 GMと GMダイズ食品の成分の

相違を分析する新しい技術開発を検討した。試

験には、発芽させた Williams品種とその GM型

ダイズ、また、異なる品種間の比較を行うため、

比較対象には、Jack品種を供した。RNA-Seq を

用いた解析より得られたデータを基に、品種別

の発芽遺伝子をリスト化し、LC-MS/MSを用いた

プロテオーム解析のデータと比較することで、

データ間の相違について考察を行った。 

 アレルゲン性予測解析ツールの１つである

アレルゲン・エピトープ情報データベース 

Allergen Database for Food Safety (ADFS)の

更新・充実により、遺伝子組換え食品のリスク

管理の上で必須であるアレルゲン性評価系に

関する研究を行った。バイオテクノロジーを用

いて得られた食品のリスク管理に関する研究

の一環として、アレルゲン性予測解析法の 1つ

として運用・公開しているアレルゲンデータベ

ー ス (ADFS; Allergen Database for Food 

Safety)について、新たに発表されたアレルゲ

ン情報及びエピトープ情報を追加し、データベ

ースの更新を行った。その結果、アレルゲン及

びイソアレルゲンのアミノ酸配列情報 33、及び、

9種のアレルゲンについて総数27のエピトープ

情報を追加した。本年度の更新作業により、ア

レルゲン及びイソアレルゲンのアミノ酸配列

情報は 2144 となり、また、エピトープ既知の

アレルゲン数は 236となった。また、これまで

のユーザー登録制を廃止し、ADFS利用に際して

の利便性を向上させた。 

 リスクコミュニケーションについては、GM 

(genetically modified) 食品に対する日本の

消費者の受容は、その登場時から一貫して低く、

改善の兆しは見られない。その一方で、GM技術

は発展してきており、従来の GM 技術とは異な

る 特 徴 を 持 っ た NBT (new breeding 

technologies)のような技術も登場し、海外諸

国ではすでに実用化が進んでいる。このような

状況下において、リスクコミュニケーションの

複雑性は増し、また、一層慎重な対応が求めら

れるようになってきている。GM食品が受容され

ない本質的原因の究明として、前提となる知識

や情報が変わるとどのように変化するかにつ

いて、世界での穀物栽培の現状や輸入穀物の IP

ハンドリングの実態に関する情報提供によっ

て受容性や支払い意思額がどのように変化す

るかについて調査を実施した。また、海外の最

新動向として、米国食品医薬品局(Food and 

Drug Administration: FDA)による GMサーモン

の承認を受けて、主に北米における GM サーモ

ンに対する最新動向と、消費者の反応の実態を

把握した。 

 

E. 結論 

遺伝子組換えモデル乳酸菌では、エルシニア

の表層抗原 Invasinを菌体表層に固定化発現さ

せた乳酸菌を作出し、細菌とヒト腸管上皮細胞

との相互作用の評価系の検討を行った。ヒト腸

管上皮細胞モデルとして Caco-2 細胞の派生ク

ローンである C2BBe1 細胞を用いた評価系では

乳酸菌親株、組換え乳酸菌とヒト腸管上皮細胞

の相互作用をトランスクリプトーム解析の手

法にて評価した。組換え乳酸菌に曝されたヒト

腸管上皮細胞内では分子レベルでどのような

影響が起こっているかについて観察すること

ができ、今後このような手法を用いることによ

り、組換え微生物がヒト腸管上皮細胞にどのよ

うな影響を与えるかの評価が可能であり、安全

性評価への活用が期待される。 

プロテオーム解析では、ゲノム編集されたじ

ゃがいも(TG-P)及び野生株じゃがいも(NT-P)

から、タンパク質を抽出し、TG-P 及び NT-P 群

のタンパク質発現の差を網羅的に調べるため

に 2D-PAGEを行った。各サンプルからタンパク

質として約 5500 スポットが観察されたが、

TG-P,NT-P 群間で、3 倍以上の発現の差異のみ

られたスポットは TG-P で上昇のみられた 1 ス

ポットのみであった。全体として、じゃがいも

塊茎タンパク質の発現量に TG-P, NT-P 群間で

ほとんど差がみられなかったため、ゲノム編集

で安全性上問題となる変動は引き起こされて

いないものと思われた。プロテオーム解析は、

安全性評価ばかりでなく、組換え体の作用機作

(Mode of Action)を知るうえで、またバイオマ

ーカーの探索のためにも有用な手法であるこ

とが示された。 

トランスクリプトーム解析では、ゲノム編集
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技術を使用した遺伝子改変作物のモデルとし

てジャガイモの塊茎における遺伝子発現量を

非編集体と比較した結果、当該遺伝子であるグ

リコアルカロイド合成酵素遺伝子の発現量に

差異はなく、他の遺伝子においても発現量に変

化は見られなかった。 

メタボローム解析では、ゲノム編集による

SSR2 遺伝子破壊では，改変によるステロール

生合成経路以外の代謝機能に与える影響は限

定的であることを明らかにした。ゲノム編集ジ

ャガイモでは，ゲノム編集を反映して SSR2 が

触媒する代謝反応の下流の代謝物（コレステロ

ール，ソラニジン）が減少していた。一方，植

物主要ステロールの一種であるカンペステロ

ール含量の顕著な増加を確認した。 

平成 29 年度は，平成 28年度に行った組換え

ニワトリと正常ニワトリのオミクス解析デー

タの総合評価を行い，GFP 遺伝子導入では，外

来遺伝子導入による変動は認められないこと

がわかった。また，新たに食品利用に近い複数

種の組換えニワトリやゲノム編集ニワトリの

作出に成功した。 

次世代型育種技術（NBT）によって作出され

た生物由来の食品材料の代謝物蓄積の評価法

の整備にも寄与する。特に，ゲノム編集ターゲ

ット遺伝子以外のオフターゲット変異によっ

て起こりうる代謝生化学的な影響を網羅的に

解析し，ゲノムワイドな配列変異情報，トラン

スクリプトーム情報，プロテオミクス情報と統

合解析し，NBT によって作出される食品素材の

評価方の整備に結びつけることができる。新育

種技術、特にゲノム編集を用いた作物及び魚類

の研究開発が活発に行われている。一方で、行

政的取り扱い判断のための科学的知見及び利

用する国民の意識の調査は十分でない。法律的

解釈に加えて、主に科学的知見の収集を行い、

科学的見解をまとめる。これらの成果は、厚生

労働省がゲノム編集技術を用いた作物・動物の

申請時の行政的判断を行うのに重要な材料と

なると期待される。 

NBT を利用して作成された動物、植物の開発

の論文や特許などの調査を我々は数年前から

継続しているが、2016年に発表された物はそれ

以前の物と比較して特別大きな変化はなかっ

たように感じる。一方で、ゲノム編集の基礎研

究は急速に進展している。近い将来にこの基礎

研究の進展が新しい動植物の作成に影響を及

ぼす可能性がある。したがって、今後も同様な

調査を継続する必要がある。また、ゲノム編集

によって誘発されるフレームシフトによって

新規に生産されるペプチドについて開発者は

注意を払っていなかった。食用の新しい生物を

開発するときにはこのような新規に生産され

るペプチドの安全性も含めて評価することを

我々は提案する。また、ゲノム編集を利用して

作られた動植物を食品として認めるかについ

ては諸国で足並みがそろわず、世界的に統一し

た規制はできないと予想される。 

LAMP 法によるコメ由来内在性遺伝子の 1 粒

からの検出では、LAMP 反応に必要十分なゲノム

DNA は、精米一粒と HotSHOT 試薬を用いて簡便

かつ迅速に抽出することが可能である。加熱に

よるダイズ染色体 DNAの分解度の違いでは、加

熱によるダイズ染色体 DNAの分解度の差は、細

胞内外において観察されなかった。検出方法に

用いたリアルタイム PCRは、高感度の DNA検出

法だが、DNA の分解度を観察するには、その解

析手法の特徴、特にプライマー対とプローブの

設計を厳密に考慮する必要性が示唆された。発

芽ダイズのトランスクリプトーム、及び、プロ

テオーム解析手法の開発では、発芽ダイズのト

ランスクリプトーム解析、並びに、プロテオー

ム解析を行う開発し、非 GM型ダイズと GM型ダ

イズを比較する方法を確立した。本法は、ダイ

ズ一粒単位で解析可能であった。また、40℃48

時間発芽させたダイズ中の転写もしくは翻訳

レベルで解析した発芽遺伝子は、異なることが

示唆された。 

遺伝子組換え食品は、多様化するバイオテク

ノロジー技術を用いて開発されるため、そのリ

スクの 1つであるアレルゲン性を予測すること

が非常に重要となる。2016 年 6 月から 2017 年

5 月までの 1 年間に NCBI PubMed に収載された

5 報の論文から 9 種のアレルゲンについて、総

数 27のエピトープ情報を新たに ADFSに追加し

た。また、AllergenOniline の登録アレルゲン

（アミノ酸配列情報）に関するアップデートを

ADFS に反映させた。この情報更新により遺伝子

組換え食品のアレルゲン性評価・予測方法であ

る ADFS をより充実させることができた。 

リスクコミュニケーションについては、日本

の消費者は、実際にリスクがある生レバーなど

の食品や、食品の安心感に影響を与えている中

国産食品についで、GM食品を食べるのを控えて

いる。これはふぐよりも不安が高く、GM食品は

食品のリスクの一つとして捉えられていると
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考えられる。安全だと思う食品と安心だと思う

食品の属性にはわずかであるが差が見られ、例

えば遺伝子組換えでないことや中国産食品で

ないことは、安全よりも安心を構成する要素と

してのポイントが高く、このような乖離がある

要素を分解することにより、消費者への説明ロ

ジックをより効果的にできると考えられる。欧

米の動向としては、NBT も含めた育種技術の積

極的利用が経済利益の立場から望まれる一方

で、消費者の抵抗感は根強く、理解促進のため

の教育や情報提供に力を入れる方向になりつ

つあると考えられる。実際に開発したツールを

使用したコミュニケーションの試行のアンケ

ートでは、現在の「遺伝子組換えでない」表示

が 5%未満の意図せざる混入率を許容するもの

であるという情報提供により、IPハンドリング

された穀物を non-GM だと認識する人は減少す

る。しかし、わが国の穀物生産に関する情報や

IP ハンドリングの努力、GM 食品の安全性審査

の情報提供により、GM食品を購買しても良いと

思う人も増加した。これは GM に対する安全性

の評価と安心感を近づける要素となる可能性

がある。 
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