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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及び国民受容に関する研究 

 

 研究代表者 五十君 靜信 東京農業大学 教授 

      

 

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。 

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）、GM 微生物(ウイルス抗原を組み込んだモデル GM 乳酸

菌、GM 大腸菌から得られた抗原を表層に結合した乳酸菌、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た。分担研究者が、平成 27 年度は

モデル乳酸菌、平成 28年度はにわとり血清、平成 29年度は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。 

新規育種技術を用いて得られた食品の新しい検知法と評価法の開発では、新規育

種技術の一つである Oligonucleotide Directed Mutagenesis（ODM）を用いて、セ

イヨウアブラナ由来のアセト乳酸合成酵素遺伝子に 1塩基のみ変異させて得られた

とされる除草剤耐性のセイヨウアブラナについて、検討した。①従来の方法（Cel-1

アッセイ法、制限酵素アッセイ法）、及び、②次世代シークエンサーを使用した新

しい方法（PCR-NGS 法）の検出感度に関する検証を行った。既知部分配列から未知

配列を明らかにする手法として LAM-PCR （lear-amplication-mediated PCR）法を

検討した。GM コメ（CpTI）を特異的に検知する LAMP 法を開発した。また、ゲノム

編集に関連する論文等を調査し、ゲノム編集生物（植物と動物）の開発状況と

CRISPR/Cas9に関する技術情報を文献およびデータベースから調査した。 

 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。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。
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本研究は、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

に更新し充実させるものであり、遺伝子組換え食品のリスク管理の上で必須である

アレルゲン性の評価に大きく貢献するものと考える。 

 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、リスクコミュニケーション手法を開発す

ることが期待される。 

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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安達玲子 国立医薬品食品衛生研究所 室長 
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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

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）、GM 微生

物(ウイルス抗原を組み込んだモデル GM乳酸菌、

GM 大腸菌から得られた抗原を表層に結合した

乳酸菌、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

討した。分担研究者が、平成 27 年度はモデル

乳酸菌、平成 28 年度はにわとり血清、平成 29

年度は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。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

菌を作出しモデル組換え体とした。この GM 細

菌とヒト腸管上皮細胞との相互作用の評価系

の開発では、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

を用いた評価系を検討した。 

 新規育種技術を用いて得られた食品の新し

い検知法と評価法の開発では、新規育種技術の

一 つ で あ る Oligonucleotide Directed 

Mutagenesis（ODM）を用いて、セイヨウアブラ

ナ由来のアセト乳酸合成酵素遺伝子に 1塩基の

み変異させて得られたとされる除草剤耐性の

セイヨウアブラナについて、検討した。 

 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。 

 リスクコミュニケーションについては、ゲノ
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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。 

 

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

の所属する研究所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

研究所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 

ウイルス抗原を組み込んだモデル乳酸菌の

解析では、ウイルス抗原発現型 GM 乳酸菌（発

現型乳酸菌）と GM 大腸菌で作らせた抗原を菌

体表層に結合させる乳酸菌（結合型乳酸菌）を

用いて、両者の比較を行った。トランスクリプ

トーム解析により、発現型乳酸菌では、膜輸送

体の一群タンパク質の転写が亢進しており細

胞膜の変化が起こっていることが示唆された。

GM乳酸菌のプロテオーム解析では、抗原発現株

で減少のみられたタンパク質は、糖代謝等に関

係する細胞内エネルギー産生に関与するタン

パク質であった。発現型乳酸菌で増加のみられ

たタンパク質には、細胞膜に存在し ATP依存性

に物質の輸送を行う膜輸送体の一群タンパク

質等があった。外界との物質の交換が盛んにな

っていて、細胞間コミュニケーションが行われ

やすい状況になっている一方で、細胞内の糖を

介するエネルギー代謝能が、低下傾向にあるも

のと思われた。メタボローム解析では、両者の

差はほとんど観察されなかった。 

 GFP 導入 GM 動物（ニワトリ）については、

雌のニワトリの野生種および GM から血液を採

取し、白血球を得、発現している遺伝子につい

てマイクロアレイによりトランスクリプトー

ム解析を行った。明確にシグナルを検出できた

遺伝子群 25,714 遺伝子を解析対象として、非

組換え体と組換え体で発現変動遺伝子 1,883 

遺伝子が得られた。このうち組換え体で非組み

換え体の発現量の半分以下であった遺伝子が 

299 遺伝子、組換え体で 2倍以上の発現量を示

したものが 27 遺伝子得られた。プロテオーム

解析では、GM 並びに非 GM にわとりを用いて、

それぞれ雌 3個体の血清よりタンパク質を抽出

し、2D-DIGEを行い、GM,NGM間で発現に有意差

のみられた 7スポットにつき、タンパク質の同

定を nanoLC-MS/MS 分析で行ったが、安全性の

確認で、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、分析には，GFP タンパク

質遺伝子組換え並びに非組換えにわとりから

採取した血液を用いた。血漿サンプルの分析前

処理法の最適化後，親水性画分と疎水性画分に

分画した。それぞれの画分に含まれる代謝物を

ガスクロマトグラフ-飛行時間型質量分析装置

によって計測し，222 個の代謝物ピークを再現

性良く観測した。このうち 121 個の代謝物を

同定し，統計解析を行った。 

 ゲノム編集ジャガイモ塊茎のトランスクリ

プトーム解析では、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。 

オミクス解析では、比較個体が統計解析に十分

な個体（本研究班で使用した検体では 3個体）

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、ターゲットを絞

ったオミクス解析の安全性確認のためには、発

現の比較的大きいタンパク質につき解析を行

うことも可能であることが示され、にわとり血

清タンパク質やジャガイモ塊茎タンパク質で

は、安全性確認に有用なバイオマーカーも探索

することができた。 

 遺伝子組換えモデル乳酸菌の作出では、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モデル組換え体と
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した。細菌とヒト腸管上皮細胞との相互作用の

評価系の開発では、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を検討した。培地コントロ

ールに対し乳酸菌親株、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ところ、親株に比べ

モデル組換え体で、約 40 の遺伝子が有意に発

現を増強していることが確認された。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。 

新規育種技術を用いて得られた食品の新し

い検知法と評価法の開発では、新規育種技術の

一 つ で あ る Oligonucleotide Directed 

Mutagenesis（ODM）を用いて、セイヨウアブラ

ナ由来のアセト乳酸合成酵素遺伝子に 1塩基の

み変異させて得られたとされる除草剤耐性の

セイヨウアブラナについて、検討した。①従来

の方法（Cel-1 アッセイ法、制限酵素アッセイ

法）、及び、②次世代シークエンサーを使用し

た新しい方法（PCR-NGS 法）の検出感度に関す

る検証を行った。既知部分配列から未知配列を

明 ら か に す る 手 法 と し て LAM-PCR 

（lear-amplication-mediated PCR）法を検討

した。GMコメ（CpTI）を特異的に検知する LAMP

法を開発した。また、ゲノム編集に関連する論

文等を調査し、ゲノム編集生物（植物と動物）

の開発状況と CRISPR/Cas9に関する技術情報を

文献およびデータベースから調査した。 

 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。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。本

研究は、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るも

のであり、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の評価に大きく貢

献するものと考える。 

 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、

リスクコミュニケーション手法を開発するこ

とが期待される。 

 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ている。

このような状況下で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、消費者の年代別による生物の基礎的知識

やリテラシーの違いを把握し、年代によるコミ

ュニケーション手法の検討、および円滑なリス

クコミュニケーションに必要な要因の抽出を

実施した。 

①新たな説明ロジック及び説明ツールの開

発として、平成２７年度の研究成果を踏まえ、

年代別の説明ロジックについて、ライフステー

ジの変化に着目した消費者アンケートを設計

し、実施した。また、食品安全に対する消費者

意識の変化について、過去と同じ質問でのアン

ケート調査を実施し、消費者の食品安全に対す

る感度の変化を調べた。②先進国や食品以外の

分野における事例調査として、GMサーモンにつ

いて、定期的に海外の報道状況に対する調査を

行った。ゲノム編集に関する欧州の政策および

研究開発の最新動向については、2017年 2月に

開催される国際シンポジウムに参加して情報

収集を実施した。 

 

E. 結論 

GM 及び non-GM ニワトリのオミクス解析から，

外来遺伝子が導入された TGニワトリにおいて，

代謝系，遺伝子の転写系及び翻訳されるタンパ

ク質で non-TG ニワトリと比較して大きく変動
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する因子が特定された。これは組換え体由来の

産物ベース（いわゆるプロダクトベース）での

安全性評価項目として，GMの有無，食品として

ヒトが摂取した際の安全性の基準として利用

できることが予想される。 

プロテオミクス解析は、遺伝子組換え食品の

安全性評価において、非組換え食品との定量的

比較解析により有用な情報を与えることが示

された。また、ターゲットを絞ったオミクス解

析の安全性評価への応用も可能と思われ、安全

性評価に有用なバイオマーカーの探索にも道

を開くものと思われる。さらに、遺伝子組換え

により宿主に引き起こされる現象の作用機作

を知る観点からも有用であることが示された。

GM 微生物とヒト腸管上皮細胞との相互作用の

検討では、安全性評価に用いる実験系としての

知見の集積を行うことができた。 

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。 

新規育種技術の一つである ODMを利用して開

発され、海外では商業栽培が計画されている除

草剤耐性セイヨウアブラナ 5722 系統の検知が

可能かを検証すること、また、ゲノム編集部位

とその周辺の状態を評価する新しい方法の開

発が期待できる。 

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。本研究は、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るものであり、遺伝子組

換え食品のリスク管理の上で必須であるアレ

ルゲン性の評価に大きく貢献するものと考え

る。 

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、

リスクコミュニケーション手法を開発するこ

とが期待される。 
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ニワトリエピブラスト幹細胞はナイーブ型

かプライム型か．第 39回日本分子生物学会

年会 2015年 12月 1日（横浜） 

30) 中村公亮、近藤一成、穐山浩、石垣拓実、

野口秋雄、坂田こずえ、福田のぞみ、大森

清美、布施谷実聡、川上浩、田中秀典、明

石良、真野潤一、橘田和美、最上（西巻）

知子：我が国における未承認遺伝子組換え

パパイヤの食品への混入に関する事例と検

知法開発の現状、第５２回全国衛生化学技

術協議会年会、2015.12. 

31) 野口秋雄、中村公亮、真野潤一、高畠令王
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奈、橘田和美、近藤一成、最上（西巻）知

子：遺伝子組換えトウモロコシの新規スク

リーニング検査法の妥当性評価、第５２回

全国衛生化学技術協議会年会、2015.12. 

32) 福田（佐藤）のぞみ、近藤一成、坂田こず

え、中村公亮、野口秋雄、最上（西巻）知

子：遺伝毒性試験および全ゲノム解析を用

いたCRISPR/Cas9のDNA2本鎖切断ポテンシ

ャル、第 38 回日本分子生物学会年会、

2015.12. 

33) 中村公亮、石垣拓実、近藤一成、最上（西

巻）知子：汎用性ウィルスプロモーター導

入によるクロマチンループ内の内在性遺伝

子発現への影響、日本薬学会 第 136年会、

2016.3. 

34) 真野潤一、野間聡、菊池洋介、福留真一、

川上裕之、栗本洋一、布藤聡、野口秋雄、

中村公亮、近藤一成、最上（西巻）知子、

高畠令王奈、橘田和美：デジタル PCRを用

いた遺伝子組換えトウモロコシ簡易定量ス

クリーニング法の開発、第 111 回日本食品

衛生学会学術講演会、東京、2016年 5月 

35) 高畠令王奈 ，鍵屋ゆかり，峯岸恭孝，布藤

聡，野口秋雄，近藤一成，最上（西巻）知

子，真野潤一，橘田和美：LAMP法を用いた

安全性審査済み遺伝子組換えダイズおよび

トウモロコシのスクリーニング的定性検知

法開発，日本食品化学学会 第 22回総会・

学術大会，高知，2016年 6月 

36) 中村公亮，近藤一成，穐山浩，石垣拓実，

野口秋雄，勝又啓史，高崎一人，布藤聡，

坂田こずえ，福田のぞみ，真野潤一，橘田

和美，田中秀典，明石良，最上（西巻）知

子：安全性未審査の遺伝子組換えパパイヤ

検知に向けた全ゲノムシークエンシング技

術応用の検討について，日本食品化学学会 

第 22 回総会・学術大会，高知，2016 年 6

月 

37) 石垣拓実、中村公亮、布施谷実聡、川上浩、

近藤一成：ドライフルーツ食品を例とした、

標的遺伝子コピー数の差に伴う内在性遺伝

子の検出感度の違いについて、日本食品化

学学会 第 22 回 総会・学術大会、高知、

2016 年 6月 

38) 三宅奈穂、宮原平、沢藤ことは、中村公亮、

近藤一成、小関良宏：小麦加工食品におけ

るゲノム DNA断片化の評価、日本食品化学

学会 第 22回 総会・学術大会、高知、2016

年 6月 

39) 高畠令王奈，大西真理，布藤聡，峯岸恭孝，

野口秋雄，中村公亮，近藤一成，手島玲子，

真野潤一，橘田和美：遺伝子組換えイネ検

出のためのイネ種共通内在性配列の検討，

2016 年度 AOAC 日本セクション年次大会，

東京，2016年 7月 

40) 高畠令王奈，増渕友子，布藤聡，峯岸恭孝，

野口秋雄，近藤一成，手島玲子，倉嶋たけ

代，真野潤一，橘田和美：遺伝子組換えト

ウモロコシ MIR162 の系統特異的定量検知

法の開発および妥当性確認，2016年度 AOAC

日本セクション年次大会，東京，2016 年 7

月 

41) 真野潤一，西辻泰之，野間聡，菊池洋介，

福留真一，川上裕之，佐藤恵美，新畑智也，

栗本洋一，布藤聡，野口秋雄，中村公亮，

近藤一成，高畠令王奈，橘田和美：リアル

タイム PCR を用いた DNA断片化測定法の開

発と性能評価，2016 年度 AOAC 日本セクシ

ョン年次大会，東京，2016年 7月 

42) 小川拓水，鹿島光司，幸義和，岡澤敦司，

清野宏，太田大策，コメ型経口ワクチン 

MucoRice-CTB のメタボローム解析，第 34

回日本植物細胞分子生物学会大会 2016 年

9月（上田） 

43) Ezaki R, Hirose F, Furusawa S, Horiuchi 
H. Stable and simple culture protocol for 

chicken primordial germ cells using 

apoptosis inhibitor. The 17th Asian- 

Australasian Association of Animal 

Production Societies Animal Science 

Congress. Aug 22, 2016, Fukuoka 

44) Nakagawa Y, Ezaki R, Sakuma T, Kuroiwa A, 
Yamamoto T, Furusawa S, Horiuchi H. 

Genome editing in chicken primordial 

germ cells using genome editing tools. 

The 1st Annual Meeting of the Genome 

Editing Society of Japan. Sep 8, 2016, 

Hiroshima 

45) Kameyama F, Nakagawa Y, Ezaki R, Furusawa 
S, Horiuchi H. Genome editing in chicken 

epiblast derived stem cells using 

CRISPR/Cas9. The 1st Annual Meeting of 

the Genome Editing Society of Japan. Sep 

8, 2016, Hiroshima.6.  

46) 野口秋雄，中村公亮，坂田こずえ，石垣拓

実，加藤怜子，真野潤一，高畠令王奈，橘
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田和美，最上（西巻）知子，近藤一成：遺

伝子組換えトウモロコシ粒検査法の簡易化，

第 53 回全国衛生化学技術協議会年会，青森，

2016 年 10月 

47) 中村公亮，石垣拓実，野口秋雄，坂田こず

え，加藤怜子，真野潤一，橘田和美，最上

（西巻）知子，近藤一成：アクリルアミド

産生低減並びに打撲黒班低減を目的に開発

された遺伝子組換えジャガイモ(J3、F10、

E12 系統)の検知法開発(第 1 報)，第 53 回

全国衛生化学技術協議会年会，青森，2016

年 10 月 

48) 坂田こずえ，中村公亮，野口秋雄，石垣拓

実，加藤怜子，近藤一成：ITS-RPB2領域を

用いたクサウラベニタケ系統分類と中毒事

例検体の分析，第 53回全国衛生化学技術協

議会年会，青森，2016年 10月 

49) 菅野陽平，青塚圭二，佐藤正幸，鈴木智宏，

坂田こずえ，野口秋雄，中村公亮，近藤一

成 ： Loop-Mediated Isothermal 

Amplification (LAMP) 法を用いたツキヨ

タケの迅速判別法の検討，第 112 回日本食

品衛生学会学術講演会，函館，2016 年 10

月 

50) 野口秋雄，中村公亮，坂田こずえ，石垣拓

実，加藤怜子，真野潤一，高畠令王奈，橘

田和美，最上（西巻）知子，近藤一成：遺

伝子組換えトウモロコシの簡易粒検査法の

開発（続報），第 112回日本食品衛生学会学

術講演会，函館，2016年 10月  

51) 石橋諒、箕川剛、中島光一、古庄律、清水

誠、五十君靜信。腸管上皮モデル細胞

Caco-2 キットによる既存添加物食用色素

の吸収特性評価。日本食品化学学会。

2017.6.1-2。三重県志摩市 

52) 武田昌之、桝田和彌、梶川揚申、横田健治、

五十君靜信。ヒト腸管上皮細胞モデルを用

いたYersinia由来Invasin発現乳酸菌の評

価。日本乳酸菌学会。2017.7.10-11。福岡 

53) Ichikawa K, Ezaki R, Furusawa S, Horiuchi 
H. Cloning and expression analyses of 

chicken forkhead box L3. The Fourth World 

Congress of Reproductive Biology. Sep 27, 

2017, Okinawa, JAPAN  

54) Saheki K, Ezaki R, Furusawa S, Horiuchi 
H. Isolation, culture and 

characterization of chicken amniotic 

mesenchymal stem cells. 第 40回日本分子

生物学会年会 2017年 12月 7日（神戸） 

55) 岡座悠輝，江﨑僚, 古澤修一，堀内浩幸．

ゲノム編集技術を用いた鳥類性決定機構に

関する研究．第 40回日本分子生物学会年会

2017 年 12月 7日（神戸） 

56) 正木陽登, 江崎 僚, 古澤修一, 堀内浩幸．

ア鳥類始原生殖細胞における DAZL の機能

解析．第 40 回日本分子生物学会年会 2017

年 12月 7日（神戸） 

57) Okaza Y, Ezaki R, Furusawa S, Horiuchi 
H.Elucidation of mechanism of avian sex 

determination using genome editing. The 

2nd Annual Meeting of the Japanese 

Society for Genome Editing. Sep 29, 2017, 

Osaka, Japan 

58) 中村公亮、石垣拓実、権藤崇裕、菅野洋平、

田中秀典、橋口正嗣、明石良、近藤一成：

ダイズ品種間における発芽遺伝子の発現プ

ロファイルの違い−第 1報−、第 113 回 日本

食品衛生学会学術講演会、東京、2017年 11

月 

59) 真野潤一、野間聡、菊池洋介、福留真一、

佐藤恵美、瀧屋俊幸、田中智樹、布藤聡、

曽我慶介、中村公亮、近藤一成、高畠令王

奈、橘田和美：デジタル PCR による組換え

トウモロコシ定量スクリーニング法のコー

ンスターチへの適用、第 113 回 日本食品衛

生学会学術講演会、東京、2017 年 11 月 

60) 菅野陽平、青塚圭二、坂田こずえ、中村公

亮、鈴木智宏、近藤一成：LAMP法を用いた

有毒キノコの迅速判別法の構築−国内産ク

サウラベニタケ判別法の開発について−、

2017 年度生命科学系学会合同年次大会、神

戸、2017年 12月 

61) 近藤一成、加藤怜子、中村公亮、坂田こず

え：Apoptosis inducing factor (AIF) 核

内作用解明のためのミトコンドリア局在性 

AIF 変異体細胞の構築、2017 年度生命科学

系学会合同年次大会、神戸、2017年 12月 

62) 菅野陽平、坂田こずえ、野口秋雄、中村公

亮、青塚圭二、佐藤正幸、鈴木智宏、近藤

一成：LAMP 法を用いた有毒キノコ迅速判別

法の構築、第 54回全国衛生化学技術協議会

年会、奈良、2017年 11月 

63) 藤井宇希、中西希代子、中村公亮、大槻 崇、

曽我慶介、岸根雅宏、高畠令王奈、橘田和

美、川上浩、穐山浩、池田惠、近藤一成：

コメ加工食品中のカルボキシメチルセルロ
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ースナトリウムが DNA 抽出精製効率、並び

に、遺伝子組換え食品検査へ与える影響に

ついて、第 54回全国衛生化学技術協議会年

会、奈良、2017年 11月 

64) 真野潤一、野間聡、菊池洋介、福留真一、

川上裕之、栗本洋一、布藤聡、中村公亮、

近藤一成、高畠令王奈、橘田和美：デジタ

ル PCR を利用した遺伝子組換えトウモロコ

シ定量分析法の開発とその性能評価、AOAC 

INTERNATIONAL JAPAN SECTION 第 20回記念

年次大会、東京、2017年 7月 

65) 中村公亮、石垣拓実、坂田こずえ、加藤怜

子、高崎一人、布藤聡、近藤一成：食品中

のゲノム DNA の 1 塩基変異を検知する方法

の開発と性能比較、日本食品化学学会 第

23 回総会・学術大会、2017年 6月 

66) 石垣拓実、中村公亮、近藤一成：遺伝子組

換えサケ（AquAdvantage salmon）を対象と

した系統特異的検知法の開発、日本食品化

学学会 第 23回総会・学術大会、2017年 6

月 

67) 峯昌啓、岡本左和子、濱田美来、藤馬裕一、

今村知明。生物リテラシーと遺伝子組換え

食品の受容に関する調査。第 76回日本公衆

衛生学会。2017年 10月 31日～11月 2日（鹿

児島県、鹿児島県文化センター） 

68) 武田 昌之、桝田 和彌、梶川 揚申、横田 健

治、五十君 靜信。ヒト腸管上皮細胞モデル

を用いたYersinia由来Invasin発現乳酸菌

の評価。日本農芸化学会年次大会。

2018.3.16 名古屋 

 

 

H. 知的財産権の出願・登録状況 

1. 特許取得  なし 

2. 実用新案登録  なし 

3. その他   

 

質量分析データ等の一般公開  3件 

1. Takumi Ogawa, Daisaku Ohta: ジャガイ

モ遺伝子改変体のメタボローム解析（仮

題 ） . MetaboLights 

(https://www.ebi.ac.uk/metabolights

/MTBLSXXX), 2018年公開予定 

2. Takumi Ogawa, Daisaku Ohta: ニワトリ

遺伝子改変体のメタボローム解析（仮

題 ） . MetaboLights 

(https://www.ebi.ac.uk/metabolights

/MTBLS537), 2018年公開予定 

3. Takumi Ogawa, Daisaku Ohta，Atsushi 

Okazawa: Seed Metabolome Analysis of 

a Transgenic Rice Line Expressing 

Cholera Toxin B-subunit. MetaboLights 

(https://www.ebi.ac.uk/metabolights

/MTBLS437), 2017年 8月公開 

 

 

 


