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１．第一種使用規程の承認申請に係る審査の結論 
 
バイエルクロップサイエンス株式会社より、令和３年６月 30 日付けで承認申請

のあった「チョウ目害虫抵抗性トウモロコシ MON95379,系統（以下「本組換えト

ウモロコシ」という。）」について、生物多様性影響評価を行った。 
本組換えトウモロコシは、Escherichia coli 由来のプラスミド pBR322 などをも

とに構築されたプラスミド PV-ZMIR522223 の T-DNA 領域を、アグロバクテリウ

ム法により導入し作出されている。 
本組換えトウモロコシは、Cry1B.868 遺伝子及び改変 Cry1Da 遺伝子を導入し

作出している。これら導入された遺伝子の発現により産生される、Cry1B.868 蛋白

質及び改変 Cry1Da 蛋白質により、特定のチョウ目害虫に対する抵抗性が付与され

ている。 
審査の概要は、本報告書の２のとおりである。学識経験者からは、本組換えトウ

モロコシを承認申請のあった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の

意見を得ている。 
これらの結果に基づいて、生物多様性影響が生ずるおそれはないと判断した。 

 

 

 (参考) これまでの審査経緯 
日 付 事 項 備 考 

令和３年 ６月３０日 第一種使用規程承認申請  

令和３年 ９月 ６日 生物多様性影響評価検討会農作物分科会

における審査（第１回） 

非公開※ 

令和３年１０月１８日 生物多様性影響評価検討会農作物分科会

における審査（第２回） 

非公開※ 

令和３年１２月２７日 生物多様性影響評価検討会総合検討会に

おける審査 

公開 

令和４年 ２月 ８日 
学識経験者からの意見提出 

公開 

※開発企業の知的財産等が開示され特定の者に不当な利益若しくは不利益をも 

たらすおそれがあるため。 
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２．審査の概要

本組換えトウモロコシは、Escherichia coli 由来のプラスミド pBR322 などをも

とに構築されたプラスミド PV-ZMIR522223 の T-DNA 領域をアグロバクテリウ

ム法により導入し作出されている。

本組換えトウモロコシには、Bacillus thuringiensis 由来の cry1Be 遺伝子、

cry1Ca 遺伝子及び cry1Ab 遺伝子のそれぞれ一部塩基配列を組み合わせて作製さ

れた cry1B.868 遺伝子（Cry1B.868 蛋白質をコード）及び改変 Cry1Da 蛋白質を

コードする改変 cry1Da 遺伝子が組み込まれている。これら２つの遺伝子を含む 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

ていることについて、遺伝子の分離様式及び次世代シークエンス解析により確認さ

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。

以上を踏まえ、本組換えトウモロコシに関して、生物多様性影響を生じさせる可

能性のある性質である、(1) 競合における優位性、(2) 有害物質の産生性、(3) 交雑

性、の３つの項目について評価を行った。

(1) 競合における優位性

トウモロコシは、我が国において長年にわたり使用されてきたが、これま

でに我が国において野生化し、野生動植物の生息又は生育に影響を及ぼした

という報告はない。

植物が自然環境下において、他の野生植物と競合し、生存及び増殖するた

めには、休眠性や長期に渡る大量の種子生産などいくつかの特性を合わせ持

つことが必要であることが知られている。本組換えトウモロコシには、

Cry1B.868 蛋白質及び改変 Cry1Da 蛋白質によるチョウ目害虫抵抗性の形

質が付与されているが、種子の脱粒性及び休眠性等に関与する形質ではない。

このことから、この形質を有することにより本組換えトウモロコシが我が国

の自然環境下で自生するようになることはなく、したがって競合における優

位性が高まることもないと考えられた。

以上のことから、本組換えトウモロコシは、競合における優位性に起因す

る生物多様性影響を生じ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

トウモロコシは、我が国において長年栽培されてきた歴史があるが、これ

までにトウモロコシが有害物質を産生したとの報告はない。
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本組換えトウモロコシにより産生される Cry1B.868 蛋白質及び改変 
Cry1Da 蛋白質は酵素活性を持たないため、宿主の代謝系に作用して有害物

質を産生することはないと考えられる。また、Cry1B.868 蛋白質及び改変 
Cry1Da 蛋白質と既知アレルゲンとの間にアミノ酸配列の類似性は認められ

なかった。

実際に、ハツカダイコンを指標作物として行った鋤込み試験及び後作試験

を行ったところ、ハツカダイコンの発芽株数、草丈及び乾燥重について、本

組換えトウモロコシと対照の非組換えトウモロコシとの間に統計学的有意

差は認められなかった。また、土壌微生物相試験を行ったところ、土壌微生

物の菌数について本組換えトウモロコシと対照の非組換えトウモロコシと

の間に統計学的有意差は認められなかった。

一方、本組換えトウモロコシ中で発現する Cry1B.868 蛋白質及び改変

Cry1Da 蛋白質は、チョウ目昆虫に対して殺虫活性を示すことから、本組換

えトウモロコシ中で発現する Cry1B.868 蛋白質及び改変 Cry1Da 蛋白質に

より何らかの影響を受ける可能性のある野生動植物等として、我が国に生息

する絶滅危惧種及び準絶滅危惧種に指定されているチョウ目昆虫 30 種が特

定された。しかしながら、トウモロコシのほ場周辺に蓄積する花粉量は、ほ

場から 10m 以上離れると 10 粒/cm2 以下と極めて少なくなると考えられるこ

と、またこれらチョウ目昆虫種がトウモロコシほ場周辺に局所的に生息して

いるとは生態的知見を鑑みれば考え難いことから、特定されたチョウ目昆虫

30 種が集団のレベルで本組換えトウモロコシによる影響を受ける可能性は

極めて低いと考えられた。

以上のことから、本組換えトウモロコシの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の申請者による結論は妥当であると

判断した。

(3) 交雑性

宿主であるトウモロコシが、我が国において野生化した事例はなく、また

交雑可能な近縁野生種であるテオシント及び Tripsacum 属の自生も報告さ

れていない。このため、本組換えトウモロコシの交雑性に起因して生物多様

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。

以上のことから、本組換えトウモロコシ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の申請者による結論は妥当であると判断した。

(4) 結論

トウモロコシは、我が国において長年栽培されてきた歴史があるが、これ

までに自然環境下で自生したとの報告はない。

本組換えトウモロコシから産生される、Cry1B.868 蛋白質及び改変

Cry1Da 蛋白質は、種子の脱粒性及び休眠性等に関与する形質ではない。こ

の形質を有することにより、我が国の自然環境下で、自生するようになるこ
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とはなく、競合における優位性が高まることもないと考えられた。 
以上より、競合における優位性に起因して生物多様性影響が生じるおそれ

はないと判断した。 
 
トウモロコシは、我が国において長年栽培されてきた歴史があるが、これ

までに有害物質を産生したとの報告はない。 
本組換えトウモロコシにより産生される Cry1B.868 蛋白質及び改変 

Cry1Da 蛋白質は酵素活性を持たないため、宿主の代謝系に作用して有害物

質を産生することはないと考えられる。また、Cry1B.868 蛋白質及び改変 
Cry1Da 蛋白質と既知アレルゲンとの間にアミノ酸配列の類似性は認められ

なかった。 
また、本組換えトウモロコシ中で発現する Cry1B.868 蛋白質及び改変

Cry1Da 蛋白質は、チョウ目昆虫に対して殺虫活性を持つことから、我が国

に生息する絶滅危惧種及び準絶滅危惧種指定されているチョウ目昆虫 30 種

への影響が特定された。しかし、影響を与える可能性のある花粉は 10m 以

上離れると 10 粒/cm2 以下と極めて少なくなると考えられること、また、、

これらチョウ目昆虫 30 種が集団レベルで局所的に生息していることは生態

的知見を鑑みれば考え難いことから、本組換えトウモロコシによる影響を受

ける可能性は極めて低いと考えられた。 
以上より、影響を受ける可能性のある野生動植物等の特定はされず、有害

物質の産生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した。 
 
トウモロコシが、我が国において野生化した事例はなく、また交雑可能な

近縁野生種であるテオシント及び Tripsacum 属の自生も報告されていない。

このため、本組換えトウモロコシの交雑性に起因して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。 
 
以上を総括すると、本組換えトウモロコシ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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2

(cry1B.868, cry1Da,
Zea mays subsp. mays (L.) Iltis) (MON95379, OECD UI: MON-
95379-3)
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3

15

(1)

10 

corn, maize
Zea mays subsp. mays (L.) Iltis

15

LH244

20 
 ( , 2001)

Zea Tripsacum
(OECD, 2003)25

 ( , 2001; OECD, 2003)

30 
(2)

35

12

資料２



4

(OECD, 2003)
7000~5000

3400  ( , 2005)
5

 ( , 2001; 
, 2005) 1492

1573~159110

 ( , 2005)

15

58 40

 (OECD, 2003; , 2005)20
(FAO) 2019

1 9,720 ha 4,128 ha
3,295 ha 1,752 ha 903 ha 723 ha

 (FAO, 2020)
25

2019
9 4,700 ha  ( , 2020a)

2 3,000 ha  ( , 2020b)

30

4 ~ 5 ~35
10 a 6,000~8,000
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5

2~3 9 10

 ( , 2001)

5
(F1) 

10

2019
48.0 %  (8.7% ) 29.5 %

12.6 %
 (NCGA, 2020)15

2019 1,598
1,164
 ( , 2020)

 ( , 2018)
20

 (
, 2014)

(3)
 25 

30

 (OECD, 2003)
10~11 33

13~14  ( , 2001)35

14



6

 ( , 2001)
 ( ) 

 ( , 2001)

1.6~2.0  ( )5
( , 2005)
pH 5.0~8.0  ( , 2005)

 10 

15

 (OECD, 2003)20

 ( , 2005)

45
 (Wych, 1988)25

10

 ( , 1987; , 2001)
6~8 0 (OECD, 

2003) 6~8 12 % 1030
55 %  ( , 2001; OECD, 2003)

 35 

15
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 5 

95~99 %
 ( , 2001; 

OECD, 2003)
Z. mays10

(Z. mays subsp. mexicana)
Tripsacum

Tripsacum (OECD, 2003)
Tripsacum

 ( , 2001; OECD, 15
2003)

Tripsacum
 ( ) 

 20 

1~3
 ( , 2001; OECD, 2003) 3~5

8~9  (25
, 2001) 1

5~6  ( , 2001)
1,200~2,000 1,800

(OECD, 2003)
 ( , 2002)30

90~120 m  ( , 2001)
 ( ,

2005)
200~400 m

( , 2001)35
 (Helianthus annuus)

16



8

 (Solanum nigrum)
 (0 m)

81.7 /cm2 71.1 /cm2 (Shirai and Takahashi, 
2005) 5 m
19.6 /cm2 22.2 /cm2 10 m5

10 /cm2  (Shirai and Takahashi, 2005)
7 1,700

 (Asclepias syriaca)
(Pleasants et al., 2001) 1 m 2 m 4~5 m

35.4 /cm2 14.2 /cm2 8.110
/cm2

1 m 5 m
28 /cm2 1.4 /cm2 (Sears 

et al., 2000)   15
10~30 (CFIA, 

2012) 2 100 %
 (Luna et al., 2001)

20

 25 

 30 

2013 1 2015
1 2  ( , 2014; 

, 2017)
35

17
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2

Bacillus thuringiensis Cry1B.868
Cry1Da  (cry1B.868,
cry1Da, Zea mays subsp. mays (L.) Iltis) (MON95379, OECD UI: MON-95379-3) 5

( )
Cry1B.868 Cry1Da

 (Spodoptera frugiperda)
(Helicoverpa zea)

10

(1)
15

 2 (p12)  1 (p13~15) 
 20 

cry1B.868 cry1Da

cry1B.868
cry1B.868 Cry1B.86825

B. thuringiensis (Bt ) Cry
Cry I

II III C I
II III

C30
(de Maagd et al., 2001) Cry1B.868 I

II Cry1Be III Cry1Ca C
Cry1Ab  (  1, p10) Cry1B.868

Bt 100 %
Cry1A Cry1B Cry1C B. thuringiensis35

Bt  (Betz et al., 2000; Bravo et al., 2011)

18
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 1 Cry1B.868 1

5

Cry
10

(cry1A.105, cry2Ab2, Zea mays subsp. mays (L.) Iltis) (MON89034, OECD UI:
MON-89Ø34-3) (2008 1 31 )
(cry1A.105, cry2Ab2, Glycine max (L.) Merr.) (MON87751, OECD UI: MON-
87751-7) (2016 11 25 ) Cry1A.105 Cry

Cry1Ab Cry1Ac Cry1F15
(Wang et al., 2018)

 (cry1F, cry1Ac, pat, Gossypium hirsutum L.)
(281×3006, OECD UI: DAS-24236-5×DAS-21Ø23-5) (2006 4 10 ) 

Cry1F Cry1Fa2 Cry1Ca3 Cry1Ab1
 (Gao et al., 2006)20

Cry III Cry

1

I           II         III      C

 (%)       100%                     100%                    100%                    100% 

                                                                                

19



11

 (de Maagd et al., 2001; Bravo et al., 2013)

Cry1B.868
 1

 5 
cry1Da

cry1Da Cry1Da B. thuringiensis
Bt Cry1Da 4

N 2
II 3  (282 31610

368 )

cry1Da Cry1Da
cry1Da Cry1Da 2

Cry1Da Cry1Da 99.7%15
Cry1Da B. thuringiensis

Bt  (Chang et al., 2001; Sanahuja et al., 2011; VKM, 2016)

Cry1Da
 120

25

 1 (p13~15) 

2 (Wang et al., 2019) cry1Da_7 Cry1Da_7

20
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 2 PV-ZMIR522223
3

T-DNA R2 Cre5

PV-ZMIR522223 T-DNA 2 loxP
(T-TubA CS-cp4 epsps TS-CTP2 P-TubA loxP 1 ) 

Cre  ( 2-(3)- -
, p21~22)10

3

CS- cry1Da

T-DNA

CS-cry1B.868

21
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 1 PV-ZMIR522223
4

(bp)
T-DNA *

B1-Left Border 
Region 

1-442 Agrobacterium tumefaciens DNA
T-DNA

(Barker et al., 1983)
Intervening Sequence 443-477 DNA
loxP 478-511 P1 Cre

(Russell et al., 1992)
Intervening Sequence 512-517 DNA
T2-TubA 518-1,099 (Oryza sativa)

OsTubA 3'
(Jeon et al., 2000)

mRNA
Intervening Sequence 1,100-1,106 DNA
CS3-cp4 epsps 1,107-2,474 Agrobacterium CP4 5-

-3- (CP4 EPSPS) 
aroA (epsps)

(Padgette et al., 1996; Barry et al., 2001)

TS4-CTP2 2,475-2,702 (Arabidopsis thaliana) 5-
-3-

(EPSPS) 
ShkG

(Klee et al., 1987; Herrmann, 1995)

Intervening Sequence 2,703-2,706 DNA
P5-TubA 2,707-4,887 (O. sativa)

OsTubA
5'

(Jeon et al., 2000)

Intervening Sequence 4,888-4,893 DNA
loxP 4,894-4,927 P1 Cre

(Russell et al., 1992)
Intervening Sequence 4,928-5,038 DNA

4

22
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1 PV-ZMIR522223
 ( ) 

(bp)
T-Ltp 5,039-5,338 (O. sativa) (Lipid 

Transfer Protein-like, LTP) 3'
(GenBank Accession: 

MH931404) mRNA
(Hunt, 1994)

Intervening Sequence 5,339-5,347 DNA
CS-cry1B.868 5,348-8,947 Bacillus thuringiensis Cry1Be

I II Cry1Ca
III Cry1Ab C

Cry1B.868

(Wang et al., 2019)
Intervening Sequence 8,948-8,973 DNA
P-Zm.Ubq 8,974-10,981 (Zea mays subsp. Mexicana)

5'
(GenBank Accession: 

MH931399)
(Cornejo et al., 1993)

Intervening Sequence 10,982-11,008 DNA
E6-FMV 11,009-11,545 Figwort Mosaic Virus (FMV) 35S RNA

(Richins et al., 1987)
(Rogers, 2000)

Intervening Sequence 11,546-11,556 DNA
P-Tip 11,557-12,537 (Setaria italica)

(tonoplast membrane integral protein, Tip)
5'

(GenBank Accession: MH931400)
(Hernandez-Garcia and 

Finer, 2014)
Intervening Sequence 12,538-12,545 DNA
I7-Act15 12,546-13,838 (O. sativa) 15 (Act15)

(GenBank Accession: MH931405)
(Rose, 2008)

Intervening Sequence 13,839-13,856 DNA
CS- cry1Da 13,857-17,357 B. thuringiensis Cry1Da

(Wang et al., 2019)
Intervening Sequence 17,358-17,373 DNA

23
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1 PV-ZMIR522223
 ( ) 

(bp)
T-GOS2 17,374-17,841 (O. sativa)

GOS2 3'
(GenBank Accession: MH931403)

mRNA
(Hunt, 1994)

Intervening Sequence 17,842-18,045 DNA
B-Right Border 
Region 

18,046-18,376 A. tumefaciens DNA T-DNA

(Depicker et al., 1982; Zambryski et al., 1982)
( )

Intervening Sequence 18,377-18,520 DNA
aadA 18,521-19,409 Tn7 -O-

 (
)

3' (Fling et al., 1985)

Intervening Sequence 19,410-19,943 DNA
OR8-ori-pBR322 19,944-20,532 pBR322 (Sutcliffe, 1979)

Escherichia coli

Intervening Sequence 20,533-21,154 DNA
OR-ori V 21,155-21,551 RK2

Agrobacterium
(Stalker et al., 1981)

Intervening Sequence 21,552-21,637 DNA
1 B, Border ( ) 
2 T, Transcription Termination Sequence ( ) 
3 CS, Coding Sequence ( ) 5
4 TS, Targeting Sequence ( ) 
5 P, Promoter ( ) 
6 E, Enhancer ( ) 
7 I, Intron ( ) 
8 OR, Origin of Replication ( ) 10
* T-DNA  (T-TubA CS-cp4 epsps TS-CTP2 P-TubA loxP

1 )
 7 Appendix Table 2 (p40~41)

24
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B. thuringiensis5
Cry1B.868 Cry1Da

Cry1B.868 Cry1Da Cry
Cry10

(Gill et al., 1992; Schnepf et al., 1998; OECD, 2007; Vachon et al., 2012)
Cry

 ( )

15

(Deist et al., 2014) Cry
Cry

Cry (Bravo 20
et al., 2013) Cry

(OECD, 2007) Cry Cry

 (Schnepf et al., 1998; OECD, 2007)
Cry1B.868 Cry1Da25

(S. frugiperda) 
Cry

 (Wang et al., 2019)

Cry1B.868 Cry1Da30
B. thuringiensis

5 12
 (  2  3)

Cry1B.868 Cry1Da
 (S. frugiperda)  (H.35

zea)  (Ostrinia nubilalis) 

25
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(Danaus plexippus)
 (Diabrotica virgifera virgifera)

 (Diabrotica undecimpunctata howardi)
(Leptinotarsa decemlineata)  (Epilachna varivestis)

 (Lygus hesperus) 5
 (Euschistus heros)

 (Apis mellifera)  (Folsomia 
candida)  (  2, p18  3, p19)

Cry Cry1B.868
Cry1Da10

Cry1B.868 Cry1Da
AD_2020 5

FASTA 815

5AD_2020: COMPARE (COMprehensive Protein Allergen REsource) 2020 1 29

2,248

26
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(2)5

PV-ZMIR522223 Escherichia
coli pBR322 (Sutcliffe, 1979)10

 1 (p13~15)

15

PV-ZMIR522223
21,637 bp PV-ZMIR522223  4

 20 

E. coli
aadA T-DNA

25

30

(3)

 35 
PV-ZMIR522223  1 (p13~15) 

29
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 2 (p12) 

 5 
PV-ZMIR522223 T-DNA

LH244

 10 

LH244
PV-ZMIR522223 Agrobacterium tumefaciens ABI

15

 20 

F4
8 PV-ZMIR522223

PCR
PV-ZMIR522223  (  5 Table 1, p11)25

30

(R0) R1 R1

1 T-DNA
PCR R235

8 50 DNA PCR

30
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T-DNA
R2 Cre

Cre/lox T-DNA (T-
TubA CS-cp4 epsps TS-CTP2 P-TubA) loxP 1

F1 Cre/lox 2 lox5
DNA lox Cre

(Hare and Chua, 2002; Zhang et al., 2003) PV-
ZMIR522223 T-DNA loxP 1

T-DNA
F1 F210

Cre 1
F3 Cre

 ( 2-(4)- , p26~27) F2

F3 1
F3 F415

 3 (p23)
F4 F4

31
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5

10

15

 3 20

32
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(4)

5
F4F2 F4F3 F4F4  (  3, p23)

 (  6)

F4 cry1B.868 cry1Da
HCL617 F4F110

F4F1 F4F2

F4F2 F4F3

F4F3 F4F4 F4F2 F4F3 F4F4

Real-Time TaqMan PCR
15

 (  4, p25)

33
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 4
 

9

1:
2:

1 

1
 2

p
2

F 4
F 2

20
0

60
85

55
50

10
0

50
4.

75
0.

09
3

F 4
F 3

24
7

62
12

5
60

61
.7

5
12

3.
5

61
.7

5
0.

07
0.

96
6

F 4
F 4

24
6

74
10

9
63

61
.5

12
3

61
.5

4.
17

0.
12

4
1

R
ea

l-T
im

e 
Ta

qM
an

PC
R

2
 (

 =
 0

.0
5)

5

9

34
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5
(NGS, Next 

Generation Sequencing) 10 PCR
 (  7)

NGS 150 bp10
 ( 1175 )

NGS (F4 )
191.54 Gb ( 96) 202.18 Gb (

100)  (  7 Appendix Table 3, p42)15
PV-ZMIR522223 12

2  (  7 p26)
5' 3'  (  7

Appendix Figure 32, p105~107)
 (  7 p26)20

96 32
 (  7 Appendix Figure 5, p48)

PV-ZMIR522223
 (  7 Appendix Figure 5, p48)

Cre25
PV-ZMOO513642 (

 7 Appendix Figure 2, p45) 
PV-ZMOO513642

 (  7 Appendix Figure 6, p49)

10NGS
NGS

DNA
T-DNA T-

DNA (Kovalic et al., 2012)
11 :

75 DNA
(Kovalic et al., 2012) 1

75
12Bowtie 2 v2.3.4.3 (Langmead and Salzberg, 2012) 30 bp 96.6 %

35
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1 1

5
PCR

 (  7 Appendix Figure 8,
p51-56 Appendix Figure 9, p57~79)

 4 (p28)
 10 

 (F4 F5 F4F1 F5F1 F6F1 ) 
NGS

 (  7 p31)

36
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 4
 

13
5

PV
-Z

M
IR

52
22

23
rl

B
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t B
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n

PV
-Z

M
IR

52
22

23

13

cry1Da

cry1B.868
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1  (  7 p26)5

(6)

 (F4 F510
F4F1 F5F1 F6F1 ) Cry1B.868 Cry1Da

 (  8 Figure 2, p16
Figure 3, p17)

2018 5  ( 215
) 

Cry1B.868
Cry1Da ELISA  (  9)

Cry1B.868 Cry1Da
 (  5, p30  6, p30)20

Cry1Da

38
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 5 Cry1B.868 (2018
)14

1 (SE)
( g/g DW)2

LOQ/LOD
( g/g DW)3

2 ~ 4
630 (22)
310 - 760

0.625/0.348 

2 ~ 4
110 (8.2)
67 - 210

0.625/0.254 

91 (2.1) 
73 - 110

0.625/0.323 

110 (8.2)
50 - 170

0.625/0.455 

26 (3.5) 
7.8 - 77

0.625/0.420 
1

2 1g  ( g)
 (  – )5

 ( 20 ) SE= DW=
3 LOQ = limit of quantitation ( ) LOD = limit of detection ( )

 6 Cry1Da (201810
)15

1 (SE)
( g/g DW)2

LOQ/LOD 
( g/g DW)3

2 ~ 4
92 (5.2)
56 - 140

0.125/0.061 

2 ~ 4
43 (3.1)
26 - 72

0.125/0.065 

<LOQ (NA)
NA – NA4 0.125/0.065 

26 (2.1)
13 - 50

0.125/0.078 

0.25 (0.032) 
0.13 - 0.64

0.050/0.037 
1

2 1g  ( g)
 (  – )

 ( 20 ) SE= DW=15
3 LOQ = limit of quantitation ( ) LOD = limit of detection ( )
4 NA = Not applicable ( )

14

15

39
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5

(5)

10
Real-time TaqMan PCR

 (  10;  11)
PCR DNA 0.006 % 16 (  11,

p4, p10~11)
PCR Eurofins 15

BioDiagnostics

(6)

20

cry1B.868 cry1Da
Cry1B.868 Cry1Da

25

17

 30 

 (

16 PCR 11 (p10~11) 5
( 11, p4) DNA 91,575 5
0.006%
17 a~g

40
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19 12 10 19 8999 071210001

) 3 1 (6)
2019 12 20

25

a
10

2018 8 18

4  (
17 ) 4 10  (

)  (  12)15
9  (

) 
0.0  (32

1 ) 0.0  (32 1 )20
17 0.0 ~ 0.5

9 725

(8.2 /m2 34.1 g)  (7.3 ~ 
8.9 /m2 29.3 ~ 40.5 g)  (  12 Table 5, p21)30

 (0.0 )
 (0.0 ~ 0.5 ) (  12 Table 5, p21)

18 (3 )  (2 )

41
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b

 (  13)
5

4 (3 ) 12 C/ 5 C
10 10 19

10
 (  13

Table 2, p6)

c
15

2019  ( ) 

 (  14 Figure 1, p2 Figure 2, p3)20

d

2018 1  ( )
4 425

 ( )

 (  15 Table 2, p13)

e30

2-(6)- -a (p32)

35

42
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2-(6)- -a (p32) 2018

5

2018 1  ( )
4

4 100 Association of Official Seed Analysts 10
(AOSA) 2 (25 C 7 ) 

 (10 C 7 /25 C 4 ) 

(viable firm-swollen)  (  16)
15

99.5% 100.0% 99.3%
100.0%

 (  16 Table 3, p18)
20

f

25
g

2020
6 630

 (  17)

 (
 17 Table 1, p5)

35

43
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2020
6 6

 (  18)
 ( )5

 (  18 Table 1, p5)
10

3

(1)

15

(2)

20

(3)

25

(4)

30

(5)

35

44
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(6)

 7 (p37) 

45
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 7 
19

2021 6

(Health 
Canada) 2020 2

(CFIA) 2020 2

(CTNBio)
2020 5 2020 12

(USDA) 2020 7

(FDA) 2020 8

(FSANZ)
2021 4

 5 

 (  8, p37)

 8 20

2021 610

21 2021 6
22 2021 5
(

23 )
2021 6

19

20

21
22
23

46
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24

1
 5 

(1)

10
 ( 2-(6)- -a~e, p32~34)

(8.2 /m2 34.1 g)  (7.3 ~ 8.9 15
/m2 29.3 ~ 40.5 g)

20

(OECD, 2003; Nakai et al., 2015; , 2018)

25

 ( , 2018)
Cry1B.868 Cry1Da

30

24 2-(6)- a~g

47
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(2)
 5 

(3)

 10 

(4)

15

2

(1)
 20 

25
 ( 2-(6)- -g, p34~35)

30

Cry1B.868 Cry1Da

 ( 2-(1)- - , p17) Cry1B.868
Cry1Da35

48
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Cry1B.868 Cry1Da

 (  2, p18  3, p19)
Cry1B.868 Cry1Da5

Cry1B.868
Cry1Da

10

15
2020 ( , 2020a)

199 199
Bt

 ( , 2003)
20

30
 (  9, p41~44) 68

 (  9, p44~51) 101

Cry1B.868 Cry1Da25
 (D. plexippus) 

 ( , 2007)

2020
30

49
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(2)

B. thuringiensis
Cry1B.868 Cry1Da

 (  2, p18  3, p19)5
 (S. frugiperda)  (H. zea)
 (O. nubilalis) EC50 Cry1B.868

0.15 120 9.8 g/mL diet Cry1Da 0.096
0.042 11 g/mL diet LC50

Cry1B.868 0.077 g/mL diet Cry1Da10
0.016 g/mL diet

15
LC50 30 /cm2

 (  19 Figure 1, p3)

(3)
 20 

2-(1) (p39~40)

 25 
 (Helianthus annuus)

 (Solanum nigrum)
5 m

19.6 /cm2 22.2 /cm2 10 m
7.4 /cm2  (  10, p53) (Shirai and 30

Takahashi, 2005)
7

1,700  (Asclepias syriaca)
1 m 2 m 4 ~ 5 m

35.4 /cm2 14.2 /cm2 8.1 /cm235
 (  11, p53) (Pleasants et al., 2001)
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10 m 10 /cm2

 10 5
 (Shirai and Takahashi, 2005) 

( /cm2)
0 m 1 m 2 m 5 m 10 m

( )
49 m2 4.7-81.7 2.8-155.4 0.6-84.1 0.0-19.6 0.0-7.4

3.3-71.1 4.5-150.3 0.7-145.5 0.0-22.2 -

 11 
 (Pleasants et al., 2001) 

( /cm2)
0 m 1 m 2 m 4~5 m

( )
8 ha 

63.1 35.4 14.2 8.1

( )
4.8-17.2 ha

(6 ) 
 10 

m 10
m15

 (  9, p41~51)

420
 ( ,

2015)
 ( , 2007; , 2011b; , 2015)

 ( ,
2013)25

62



54

(Sears et al., 2001)

5

50%
 (Pleasants et al., 2001)

Cry1B.868 Cry1Da10

(4)

15

3

(1)20

Tripsacum Zea

Tripsacum
25

(2)

 30 

(3)

 35 
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(4)

 5 
4
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5

10

15

Cry1B.868 Cry1Da

20

25

30

Cry1B.868 Cry1Da

Cry1B.868 Cry1Da35
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Cry1B.868 Cry1Da

Cry1B.868 Cry1Da
5

3010

10 m 10 /cm2

 m 10 m15

Cry1B.868 Cry1Da
20

25

30
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