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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９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 MON95275,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、まず、大腸菌由来のプラスミド pBR322 などをもと

に、新たな特性を付与するための蛋白質や選抜マーカーとして機能する蛋白質をコ

ードする遺伝子等を含めて構築された PV-ZMIR525664 の T-DNA 領域を、アグ

ロバクテリウム法により導入した中間系統を作出した。次に、当該中間系統を Cre
リコンビナーゼ発現カセットを持つ組換えトウモロコシ系統と交配することによ

って、当該中間系統に組み込まれた T-DNA 領域から選抜マーカーカセット等を除

去し、作出されている。

本組換えトウモロコシは、mpp75Aa1.1 遺伝子、vpb4Da2 遺伝子及びウェスタ

ンコーンルートワーム由来の DvSnf7.1 遺伝子断片を導入し作出している。

これら導入された、Mpp75Aa1.1 蛋白質、Vpb4Da2 蛋白質及び DvSnf7.1dsRNA
により、コウチュウ目害虫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 ９月３０日 第一種使用規程承認申請 

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１回） 

非公開※ 

令和３年１１月２５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、２段階の操作により、作出している。 第１段階とし

て、大腸菌由来のプラスミド pBR322 などをもとに、新たな特性を付与するため

の蛋白質や選抜マーカーとして機能する蛋白質をコードする遺伝子等を含めて構

築された PV-ZMIR525664 の T-DNA 領域を、アグロバクテリウム法により導入

した中間系統を作出している。第２段階として、当該中間系統を Cre リコンビナー

ゼ発現カセットを持つ組換えトウモロコシ系統と交配することで、当該中間系統に

組み込まれた T-DNA 領域から選抜マーカーカセット等を除去している。 
本組換えトウモロコシは、

① Brevibacillus laterosporus 由 来 の Mpp75Aa1.1 蛋 白 質 を コ ー ド す る

mpp75Aa1.1 遺伝子

②Bacillus thuringiensis 由来の Vpb4Da2 蛋白質をコードする vpb4Da2 遺伝子 
③RNA 干渉効果をもたらす二本鎖 RNA（dsRNA）が産生されるように設計した

ウェスタンコーンルートワーム（Diabrotica virgifera virgifera）由来の DvSnf7.1
遺伝子断片

を有する発現カセットが染色体上に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及びノーザ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。

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、

Mpp75Aa1.1 蛋白質、Vpb4Da2 蛋白質及び DvSnf7 dsRNA によるコウチュ

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。

以上より、本組換えトウモロコシは、本申請の範囲内では、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。
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(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。

本組換えトウモロコシにより産生される Mpp75Aa1.1 蛋白質、Vpb4Da2 蛋

白質及び DvSnf7 dsRNA の作用は特異的であり、宿主の代謝経路に作用して

有害物質を産生することはないと考えられた。また、Mpp75Aa1.1 蛋白質及

び Vpb4Da2 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。

本組換えトウモロコシ中で発現する Mpp75Aa1.1 蛋白質及び Vpb4Da2 蛋

白質を食餌させた生物検定の結果、コウチュウ目、チョウ目、ハエ目、アミメ

カゲロウ目及びハチ目の幼虫に対する殺虫活性が認められた。これら５つの

昆虫目に対して想定される曝露経路を検討した結果、「(a) ほ場内 (地上) で
植物体や花粉を食餌 (植食者)」「(b) 植物体や花粉を食餌した昆虫を捕食 (天
敵)」「(c) ほ場外へ飛散した花粉への曝露 (植食者及び天敵)」の暴露経路にお

ける影響は、慣行農業による殺虫剤散布等の防除の影響を超えるものではな

いと考えられた。また、「(d) ほ場外へ飛散した花粉への曝露 (植食者及び天

敵)」「(e) ほ場で採集され、ほ場外の巣に持ち帰られた花粉を食餌 (花粉媒介

者のハナバチ)」の暴露経路に関しては、本組換えトウモロコシの花粉におけ

る Mpp75Aa1.1 蛋白質及び Vpb4Da2 蛋白質の発現量が定量限界値未満であ

ることから、これらの曝露経路において悪影響が生じるとは考えにくい。こ

のことから、本組換えトウモロコシで発現する Mpp75Aa1.1 蛋白質及び

Vpb4Da2 蛋白質に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

なかった。

一方で、本組換えトウモロコシにおいて発現する DvSnf7 dsRNA について

は、上述した潜在的な曝露経路のうち(a) (b) (c) に関して慣行農業の影響を越

えないという点は Mpp75Aa1.1 蛋白質及び Vpb4Da2 蛋白質と同様であるが、

DvSnf7 抑制カセットの転写産物の発現が花粉において確認されている。また、

DvSnf7 dsRNA はコウチュウ目ハムシ科ヒゲナガハムシ亜科に属する昆虫に

活性を示す。このことから、本組換えトウモロコシ中で発現する DvSnf7 
dsRNA により影響を受ける可能性のある野生動植物等として、わが国に生息

するコウチュウ目昆虫の絶滅危惧種及び準絶滅危惧種 (計４種) を特定した。 
トウモロコシ栽培ほ場周辺に堆積する花粉量は、ほ場から離れるほど低下

し、10 m 離れると 10 粒/cm2 以下となることが報告されている。したがって、

特定されたコウチュウ目昆虫の生存に影響を与えうる量の花粉に継続的に曝

露される可能性は、トウモロコシほ場の周辺数 m 以内に限定され、10 m を

超えると花粉への曝露はほとんど無くなると考えられた。また、生態的知見

を鑑みれば、特定されたコウチュウ目昆虫がトウモロコシほ場周辺に局所的

に生息しているとは考えがたい。これらのことから、特定されたコウチュウ

目昆虫が、本組換えトウモロコシ由来の DvSnf7 dsRNA により集団のレベル

で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、本組換えトウモロコシは、本申請の範囲内では、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
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(3) 交雑性 
トウモロコシは、近縁野生種であるテオシント及び Tripsacum 属と交雑可

能であるが、我が国において、これらの自生は報告されていない。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には、Mpp75Aa1.1 蛋白質、Vpb4Da2 蛋白質及び

DvSnf7 dsRNA によるコウチュ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。 
以上より、本組換えトウモロコシは、本申請の範囲内では、影響を受ける

可能性のある野生動植物の特定はされず、競合における優位性に起因して、

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。 
本組換えトウモロコシにより産生される Mpp75Aa1.1 蛋白質、Vpb4Da2

蛋白質及び DvSnf7 dsRNA の作用は特異的であり、宿主の代謝経路に作用し

て有害物質を産生することはないと考えられた。また、Mpp75Aa1.1 蛋白質

及び Vpb4Da2 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。 
本組換えトウモロコシ中で発現する Mpp75Aa1.1 蛋白質及び Vpb4Da2 蛋

白質について、影響を受ける可能性のある野生動物は特定されなかった。

DvSnf7 dsRNA については。転写物の発現が花粉において確認されることか

ら、影響の可能性のあるコウチュウ目の絶滅危惧種及び準絶滅危惧種種４種

が特定された。しかし、影響を与えうる量の花粉に継続的に暴露される可能

性は、トウモロコシほ場の数 m 以内に限定されるため、特定されたコウチュ

ウ目昆虫が生態的に集団レベルで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、本組換えトウモロコシは、本申請の範囲内では、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。 
トウモロコシは、近縁野生種であるテオシント及び Tripsacum 属と交雑可

能であるが、我が国において、これらの自生は報告されていない。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。 
 
以上より、本組換えトウモロコシは、本申請の範囲内では、交雑性に起因
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する生物多様性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。

以上を総括すると、本組換えトウモロコシは、限定された環境で一定の作

業要領を備えた隔離ほ場における栽培、保管、運搬、廃棄、並びにこれらに付

随する行為の範囲内では、我が国における生物多様性に影響が生ずるおそれ

はないと判断した。
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20



11

 

2

 (mpp75Aa1.1, vpb4Da2, DvSnf7.1, Zea 
mays subsp. mays (L.) Iltis) (MON95275, OECD-UI: MON-95275-7) (

)5

(Diabrotica spp.)

Brevibacillus laterosporus Mpp75Aa1.1
1 Bacillus thuringiensis Vpb4Da2 1 DvSnf7.1

 (Diabrotica virgifera virgifera
WCRW ) DvSnf710

RNA (dsRNA)

Mpp75Aa1.1

 ( 2-(1)- - , p22~27)

 15 

 ( 2-(1)- , p12) DvSnf7.1
DvSnf7
240 bp RNA ( DvSnf7 dsRNA )

DvSnf7  (

) DNA20

(DvSnf7, cry3Bb1, cp4 epsps, Zea mays subsp. mays (L.) Iltis) (MON87411, 

OECD UI: MON-87411-9) ( 2016 8 26 ) ( MON87411

) DvSnf7
DvSnf7 dsRNA25

MON87411 dsRNA

1 Mpp75Aa1.1 Vpb4Da2
Cry75Aa1.1 Vip4Da2  ( Vip4Ba1 )

2
(Crickmore et al., 2020)

 

21
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(1)

5

 2 (p15)  1 (p16~19)

mpp75Aa1.1
mpp75Aa1.1 Mpp75Aa1.1 B. laterosporus2

B. laterosporus Mpp75Aa110

N 23

B. laterosporus
23

DNA15

mpp75Aa1.1

Mpp75Aa1.1

 1

 20 

vpb4Da2
vpb4Da2 Vpb4Da2 B. thuringiensis

Vpb4Da2

 1

 25 

DvSnf7.1
DvSnf7.1 WCRW (D. virgifera 

virgifera) DvSnf7
DvSnf7 dsRNA (DvSnf7 dsRNA) (240 bp) 

DvSnf7  (30

) DNA

MON87411 DvSnf7
DvSnf7 dsRNA

2 B. laterosporus 1 (Bowen 2021) B. laterosporus
(Nivetha 

and Jayachandran, 2017; Panda et al., 2014; Ruiu, 2013) 

22
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MON87411 dsRNA

DvSnf7.1
MON87411 DvSnf7

 (  1, p13)

DvSnf7.15
3 MON87411

DvSnf7.1
 (RNA) 55 7

MON87411 DvSnf7  (RNA) 48

DvSnf7.110

RNA

MON87411 dsRNA

 (DvSnf7 ) 

15
 1 DvSnf7 (RNA) DvSnf7.1

 (RNA) 4

(A) MON87411 DvSnf7  (RNA) 

DvSnf7.1  (RNA) 

A20
 ( ) AAA… (B)   (RNA) 

DvSnf7 DvSnf7.1
5’ DvSnf7

DvSnf7.1
DvSnf7 DvSnf7.125

3 DvSnf7.1 5.1×10-3

μg/g FW  (  8, p43) MON87411 DvSnf7
(3.15×10-3 μg/g FW) ( , 2015)

4

23
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5

 1

(p16~p19)

24
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 2 PV-ZMIR525664
5

T-DNA R2

Cre5

PV-ZMIR525664 T-DNA 2 loxP
 (P-TubA TS-CTP2 CS-cp4 epsps T-TubA loxP 1 )

Cre  ( 2-(3)-

- , p32) DvSnf7 p

10

5

 

CS-mpp75Aa1.1

CS-vpb4Da2

25
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 1 PV-ZMIR525664 6

T-DNA
B1-Right Border 
Region 

1-331 Agrobacterium tumefaciens DNA T-
DNA

(Depicker et al., 1982; Zambryski et al., 1982)
Intervening sequence 332-436 DNA
T2-E9 437-1,069 (Pisum sativum) -1,5-

RbcS2 3' (Coruzzi et al., 
1984) mRNA

Intervening sequence 1,070-1,098 DNA
DvSnf7P 1,099-1,338 Diabrotica virgifera virgifera Snf7

(Baum et al., 2007a; Baum et al., 2007b)
ESCRT-III Snf7

(Babst et al., 2002)
Intervening sequence 1,339-1,488

DvSnf7P 1,489-1,728 D. virgifera virgifera Snf7
(Baum et al., 2007a; Baum et al., 2007b) ESCRT-III

Snf7
(Babst et al., 2002)

Intervening sequence 1,729-1,764 DNA
I3-Hsp70 1,765-2,568 (Zea mays) hsp70

(HSP70) 
(Rochester et al., 1986)
(Brown and Santino, 1997)

Intervening sequence 2,569-2,574 DNA
P4-35S 2,575-3,150 (CaMV) 35S

(Odell et al., 1985)

E5-pIIG-Zm1 3,151-4,066 (Z. mays)
pIIG 

(Huang et al., 1998)

Intervening sequence 4,067-4,072 DNA

6  

26
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 1 PV-ZMIR525664

( ) 6

S6-Isr-1 4,073-5,291

(Casini et al., 2014) (GenBank 
accession: MT611522)

Intervening sequence 5,292-5,312 DNA
E-DaMV-1 5,313-5,634 (DaMV) 

(Kuluev and 
Chemeris, 2007)

Intervening sequence 5,635-5,647 DNA
P-RCc3-Td1 5,648-6,478

.
Tripsacum dactyloides RCc3

(Hernandez-
Garcia and Finer, 2014) (GenBank accession: 
MT611509)

I-14-3-3c-Si1 6,479-6,583 (Setaria italica) 14-3-3c
(GenBank accession: MT611514)

(Rose, 2008)
Intervening sequence 6,584-6,604 DNA
CS7-mpp75Aa1.1 6,605-7,492 Brevibacillus laterosporus Mpp75Aa1.1

(Bowen et al., 2021)
Intervening sequence 7,493-7,509 DNA
T-HSP-Cl1 7,510-8,070 Coix lacryma-jobi

Hsp 3'

(Hunt, 1994) (GenBank accession: MT611516)

mRNA

Intervening sequence 8,071-8,096 DNA
T-SAM1-Si1 8,097-8,531  (S. italica) S-

1 3' (Hunt, 1994)
(GenBank accession: MT611517)
mRNA

Intervening sequence 8,532-8,538 DNA  
CS-vpb4Da2 8,539-11,352 Bacillus thuringiensis Vpb4Da2

(Yin et al., 2020)
Intervening sequence 11,353-11,378 DNA

27
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 1 PV-ZMIR525664

( ) 6

I-Act-Si1 11,379-12,743  (S. italica) 
(Rose, 2008) (GenBank accession: MT611515)

Intervening sequence 12,744-12,751 DNA
P-Ltp-Zm1 12,752-14,045 (Z. maize)

(Hernandez-Garcia 
and Finer, 2014) (GenBank accession: MT611508)

E-DaMV-2 14,046-14,541 (DaMV) 
(Kuluev and 

Chemeris, 2007)
Intervening sequence 14,542-14,685 DNA
loxP 14,686-14,719 P1 loxP 

Cre
(Russell et al., 1992)

Intervening sequence 14,720-14,725 DNA
P-TubA 14,726-16,906 (Oryza sativa)

OsTubA 5'
(Jeon et 

al., 2000)
Intervening sequence 16,907-16,910 DNA
TS8-CTP2 16,911-17,138 (Arabidopsis thaliana) 5-

-3-  (EPSPS) 
ShkG

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

CS-cp4 epsps 17,139-18,506 Agrobacterium CP4 5-
-3- (CP4 EPSPS) 
aroA (epsps) (Padgette et 

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

Intervening sequence 18,507-18,513 DNA

28
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 1 PV-ZMIR525664

( ) 6

T-TubA 18,514-19,095 (O. sativa)
OsTubA 3' (Jeon et al., 
2000) mRNA

Intervening sequence 19,096-19,101 DNA
loxP 19,102-19,135 P1 loxP 

Cre
(Russell et al., 1992)

Intervening sequence 19,136-19,170 DNA
B-Left Border Region 19,171-19,612 A. tumefaciens DNA T-DNA

(Barker et al., 
1983)

( )
Intervening sequence 19,613-19,698 DNA
OR9-ori V 19,699-20,095 RK2

Agrobacterium
(Stalker et al., 1981)

Intervening sequence 20,096-20,717 DNA
OR-ori-pBR322 20,718-21,306 pBR322 (Sutcliffe, 1979) E. coli

Intervening sequence 21,307-21,840 DNA
aadA 21,841-22,729 Tn7 -O-

 ( )
3'

(Fling et al., 1985)

Intervening sequence 22,730-22,873 DNA
1 B-Border ( ) 
2 T-Transcription Termination Sequence ( ) 
3 I-Intron ( )5
4 P-Promoter ( ) 
5 E-Enhancer ( )
6 S-Spacer ( ) 
7 CS-Coding Sequence ( ) 
8 TS-Targeting Sequence ( ) 10
9 OR-Origin of Replication ( ) 
P Partial sequence ( )
* T-DNA (P-TubA TS-CTP2 CS-cp4 epsps T-TubA loxP

1 )
10 Appendix Table 2 (p43~45)15

29
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Mpp75Aa1.1 Vpb4Da25

Mpp75Aa1.1 Vpb4Da2

 10 

1)

B. thuringiensis
1998 Cry Cyt Vip

(Crickmore et al., 1998; Crickmore, 2021) B.
thuringiensis15

2020 7 (Crickmore et al., 2020; BPPRC, 2021)

20

B. thuringiensis
Cry

(Crickmore et al., 1998) Cry

-  ( -Pore Forming Protein:25

-PFP) -PFP

Cry1 Cry2

Cry3 (Adang et al., 

2014) -PFP

Cry30

Cry

-  ( -Pore Forming Protein: -PFP) 

-PFP Cry35Ab135

 (4114 2015 2 19

30



21

 

) -PFP Cry51Aa2

(MON88702 2019 2 20 )

-PFP -PFP

5

(Crickmore et al., 2020 Table 1)

Cry35Ab1 Tpp

Tpp35Ab1

Cry51Aa2 Mpp

Mpp51Aa2 10

Mpp75Aa1.1

Cry75Aa1 Mpp51Aa2

Mpp Mpp75Aa1.1

15

B. thuringiensis
Vegetative Insecticidal Proteins (Vip) 

Vip3 Vip3A

 (MIR162 2010 6 11 )

(COT102 2012 9 4 )20

Vip Vip3

Vip

Vpa

Vpb (Crickmore et al., 2020 Table 1)25

Vpb4Da2

Vip4Da2 ( Vip4Ba1 ) Vpb

-PFP Vpb4 Vpb4Da2

30

31
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 2 Mpp75Aa1.1 Vpb4Da2 7

Cry75Aa1 Mpp75Aa1 B. laterosporus
-PFP

Vip4Da2
( Vip4Ba1 )

Vpb4Da2 B. thuringiensis
-PFP

2)5

Cry Vip

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

al., 2012; Chakroun, 2016)10

(Bravo et al., 15

2013; Deist et al., 2014) Cry Vip

 (Schnepf et al., 1998; OECD, 2007)

Mpp75Aa1.1 Vpb4Da2

20

Mpp75Aa1.1 Vpb4Da2

WCRW

 (  2  3)

 25 

3)

Mpp75Aa1.1 Vpb4Da2

E. coli  (  4

 5)

7

 

32
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8 (  ( )

;  3, p26) 8  (

) 205

(EPA, 1998; Romeis et al., 

2013; Wach et al., 2016)

 (cry1A.105, cry2Ab2, Glycine max (L.) Merr.) 10

(MON87751, OECD UI: MON-87751-7) ( : 2016 11 25 ) 

 ( cry51Aa2,

Gossypium hirsutum L.) (MON88702, OECD UI : MON-887Ø2-4) ( 2019

2 20 ) ( MON88702 )

15

9

 5  (

)  (Stork, 2018)

 ( 20 ) 

 (  3, p27  4, p28)20

EC50 ( ) LC50 ( )

 Mpp75Aa1.1

Vpb4Da2

EC50 LC5025

EC50 LC50

 (  3, p27  4, p28)

430

4 2 1 11

WCRW (D. virgifera virgifera)

8

(Romeis et al., 2013)

33
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(Spodoptera frugiperda)  (Helicoverpa zea) 

 (Ostrinia nubilalis) 

Mpp75Aa1.1

WCRW (D. virgifera virgifera)

 (S. frugiperda)  (H. zea)5

(Chrysodeixis includens)  (O. nubilalis)

 (  3, p27)

Vpb4Da2

WCRW (D. virgifera virgifera)

(Diabrotica undecimpunctata howardi) 10

(Aedes aegypti) (  4, p28)

 ( )

2 2 1 1 615

Mpp75Aa1.1

 (Poecilus cupreus) 

 (Chrysoperla rufilabris) (  3, p27)

Vpb4Da220

Vpb4Da2  (  4, p28)

 (Apis. mellifera)25

Mpp75Aa1.1

(A. mellifera) Mpp75Aa1.1

(  3, p27)

Vpb4Da2

 (A. mellifera) Vpb4Da230

(  4, p28)

 (Folsomia candida)35

 (Eisenia andrei) 2

34
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 (F. candida)

 (E. andrei) Mpp75Aa1.1

Vpb4Da2   (  3, p27  4, p28)

Mpp75Aa1.15

 ( ) 

Vpb4Da2

Cry2Aa10

(de Maagd et al., 2001; van Frankenhuyzen, 2009) Cry3Aa

(van Frankenhuyzen, 2009)

MON88702 Cry51Aa2

15

35
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 3 (Kos et al., (2009)

) 9

  
WCRW ( )  

  

  

  

  

( )
( )

  
  

  
  

  
  

  

9
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 3 Mpp75Aa1.1 10

1
EC50 LC50

(μg/mL diet)

Coleoptera

  
Chrysomelidae

  
Diabrotica virgifera virgifera ( ) 

5.4 (EC50) 2

Chrysomelidae Diabrotica undecimpunctata howardi 500 3

Chrysomelidae Leptinotarsa decemlineata 500 3

Coccinellidae Epilachna varivestis 500 3

Coccinellidae Coleomegilla maculata 500 3

Carabidae Poecilus cupreus < 250 (LC50) 4

Lepidoptera

Noctuidae Spodoptera frugiperda > 500 (EC50) 5

Noctuidae Helicoverpa zea 2.7 (EC50) 2

Noctuidae Chrysodeixis includens 59 (EC50) 2

Crambidae Ostrinia nubilalis 130 (EC50) 2

Hemiptera

Miridae Lygus hesperus 500 3

Pentatomide Euschistus heros 500 3

Anthocoridae Orius insidiosus 500 3

Geocoridae Geocoris punctipes 500 3

Diptera Culicidae Aedes aegypti 340 3

Hymenoptera

Apidae
  ( )

Apis mellifera (larva)
50.7 (LC50) 6

Apidae
( )

Apis mellifera (adults)
500 3

Eulophidae Pediobius foveolatus 500 3

Neuroptera Chrysopidae Chrysoperla rufilabris > 500 (LC50) 7

Collembola Isotomidae Folsomia candida 500 3

Haplotaxida Lumbricidae Eisenia andrei 500 3

1  ( )
2 EC50 ( ) 6 7
3  ( 340 μg/mL diet 500 μg/mL diet)
4 LC50 ( ) (250 μg/mL diet)5
5 EC50

6 5 21 LC50

7 LC50

10  

37
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 4 Vpb4Da2 11

1
EC50 LC50

(μg/mL diet)

Coleoptera

Chrysomelidae Diabrotica virgifera virgifera ( )
4.2 (EC50) 2

Chrysomelidae Diabrotica undecimpunctata howardi > 500 (EC50) 4

Chrysomelidae Leptinotarsa decemlineata 500 3

Coccinellidae Epilachna varivestis 500 3

Coccinellidae Coleomegilla maculata 500 3

Carabidae Poecilus cupreus 500 3

Lepidoptera

Noctuidae Spodoptera frugiperda 500 3

Noctuidae Helicoverpa zea 500 3

Noctuidae Chrysodeixis includens 500 3

Crambidae Ostrinia nubilalis 500 3

Hemiptera

Miridae Lygus hesperus 500 3

Pentatomide Euschistus heros 500 3

Anthocoridae Orius insidiosus 500 3

Geocoridae
Geocoris punctipes 500 3

Diptera Culicidae Aedes aegypti 140 (LC50) 5

Hymenoptera

Apidae
  ( )

Apis mellifera (larva)
500 3

Apidae
( )

Apis mellifera (adults)
500 3

Eulophidae Pediobius foveolatus 500 3

Neuroptera Chrysopidae Chrysoperla rufilabris 500 3

Collembola Isotomidae Folsomia candida 500 3

Haplotaxida Lumbricidae Eisenia andrei 500 3

1  ( ) 
2 EC50 ( ) 6 7
3 (500 μg/mL diet)
4 EC505
5 5 5 LC50 ( )

11  
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4)

Mpp75Aa1.1 Vpb4Da2

AD_2019 12

s FASTA 85

DvSnf7 dsRNA

 10 

DvSnf7.1 WCRW

Snf7 240 bp

dsRNA (DvSnf7 dsRNA)

DvSnf7 dsRNA WCRW

RNAi (RNA ) 13 DvSnf715

 ( 2-(1)- , p12) DvSnf7.1
DvSnf7 240 bp

dsRNA20

MON87411 DvSnf7
DvSnf7 dsRNA

MON87411 dsRNA

DvSnf7 dsRNA RNAi WCRW25

WCRW RNAi WCRW DvSnf7
mRNA DvSNF7

12AD_2019: COMPARE (COMprehensive Protein Allergen REsource) 
2,081 (2019 2 20

)
13

( )
(Fader and Colombo, 

2009) Snf7 SNF7 N C
(Peck et al., 2004; 

Winter and Hauser, 2006)
ESCRT (Endosomal Sorting Complex Required for 

Transport)–III (Teis et al., 2008; Vaccari et al., 2009; Kim et al., 2011)

 

39
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 ( , 2015)

in vitro DvSnf7 dsRNA

14

WCRW WCRW5

SCRW LC50 4.4ng/ml 1.2ng/ml

 ( , 2015)

18

DvSnf7
WCRW DvSnf7 2110

 ( , 2015)

DvSnf7.1
DvSnf7 dsRNA WCRW WCRW DvSnf7

15

Mpp75Aa1.1 Vpb4Da220

Mpp75Aa1.1 Vpb4Da2

DvSnf7 dsRNA

DvSnf725

DvSnf7 dsRNA

DvSnf7 dsRNA 2130

DvSnf7 dsRNA 21

 (  6)

dsRNA  (Kozak, 

1989) DvSnf7 dsRNA35

DvSnf7 dsRNA

40
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(2)

5

PV-ZMIR525664

pBR322 (Sutcliffe, 1979)  1 (p16~19) 

 10 

PV-ZMIR52566415

22,873 bp PV-ZMIR525664  7

E. coli20

aadA T-DNA

25

(3)

 30 

PV-ZMIR525664  1 (p16~19) 

 2 (p15) 

 35 

41
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PV-ZMIR525664 T-DNA

LH244

 5 

LH24410

PV-ZMIR525664 Agrobacterium tumefaciens ABI

15

F4

14 PV-ZMIR525664

PCR PV-ZMIR52566420

 (  8 Table 1, p12)

25

(R0) R1 R1

1 T-DNA30

PCR R2

Cre

Cre/lox T-DNA  (P-TubA TS-CTP2
CS-cp4 epsps T-TubA) loxP 1 F1

14 50 DNA PCR

42
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Cre/lox 2 lox DNA

lox Cre

(Hare and Chua, 2002; Zhang et al., 2003) PV-ZMIR525664 T-DNA

loxP 1

T-DNA5

F1 F2 Cre

1

F3 Cre  ( 2-

(4)- , p37~39) F2 F3

1 F3 F410

 4 (p34)

F4 F4

 15 

43
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5

10

15

 4 20

44



35

 

(4)

5

F4F2 F4F3 F4F4  (  4, p34)

 (  9)

F4 HCL617

F4F110

F4F1 F4F2

F4F2 F4F3 F4F3

F4F4 F4F2 F4F3 F4F4 Real-Time 

TaqMan PCR

15

 (  5, p36)
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5

(NGS, Next 

Generation Sequencing) 16 PCR

 (  10)

 10 

NGS 150 bp

 ( 1775 )

NGS (F4 ) 251.9

Gb ( 253) 560.3 Gb (15

235)  (  10 Appendix Table 3, p46)

PV-ZMIR525664 18

2  (  10 p28)

5' 3'  (

10 Appendix Figure 32, p119~121)20

 (  10 p 28)

253 22

 (  10 Appendix Figure 5, p52)

PV-ZMIR525664

 (  10 Appendix Figure 5,25

p52)

Cre

PV-ZMOO513642 (

 10 Appendix Figure 2, p49) 

16NGS
NGS

DNA
T-DNA T-

DNA (Kovalic et al., 2012)
17 : 

75 DNA
1 75

18Bowtie 2 v2.3.5.1 (Langmead and Salzberg, 2012) 30 bp 96.6 %
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PV-ZMOO513642

 (  10 Appendix Figure 6, p53)

1 1

5

PCR

 (  10 Appendix Figure 8,

p55~60 Appendix Figure 9, p61~93)10

 5 (p39)

 (F4 F4F1 F5 F5F1 F6 ) 

NGS

 (  10 p33)15
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 5
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5
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CS-vpb4Da2

CS-mpp75Aa1.1
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1  (  10 p27) 5

(6)

 (F4 F4F1 F5 F5F1 F6 )10

Mpp75Aa1.1 Vpb4Da2

 (  11 Figure 2

Figure 3, p15 p16)  (F4

F4F1 F5 F5F1 F6 ) DvSnf7.1
RNA siRNA15

 (  12 Figure 3 Figure 4, p17

p18)

2019 5  ( 2

)20

Mpp75Aa1.1

Vpb4Da2 ELISA DvSnf7.1  (RNA)

QuantiGene  (  13;

 14) Mpp75Aa1.1 Vpb4Da2

DvSnf7.125

 (  6~  8, p42~43)

DvSnf7.1 (RNA)

RNA30

(~1.4 kb) 

(  12 Figure 3, p17) RNA

siRNA  (

12 Figure 4, p18) RNA

(~1.4 kb) 6 kb35

 (  10

50
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Figure 3, p17) RNA)

RNA 240 

bp DvSnf7 dsRNA  (  15 Fig 2, p16)

DvSnf7.1 RNA

6 kb5

RNAi dsRNA

240 bp dsRNA dsRNA

6 kb 3

DvSnf7.1
DvSnf7  ( )10

6 kb

DvSnf7.1

(Xing et al., 2010)15

DvSnf7.1 6 kb

dsRNA

(Kozak, 1989)

520

mRNA dsRNA

20 bp dsRNA

(Kozak, 1989) 6 kb

240 bp DvSnf7 dsRNA dsRNA25

(  16)30

20 AD_2021 AD_2021
COMPARE (COMprehensive Protein Allergen REsource) 

2,348 (2021 2 1
)

51
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 6 Mpp75Aa1.1

(2019 ) 21

1 (SE)
(μg/g DW)2

LOQ/LOD
(μg/g DW)3

2 ~ 4
100 (7.0) 
43 – 200

0.125/0.023

2 ~ 4
35 (4.3)
11 – 84

0.125/0.053

16 (0.76)
12 – 25

0.125/0.039

1.3 (0.086)
0.67 – 1.9

0.125/0.065

~
<LOQ (NA4) 

NA – NA
0.125/0.043

1

2 1g  ( g) 
 (  – )5

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

 7 Vpb4Da210

(2019 ) 22

1 (SE)
(μg/g DW)2
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hirtihumeralis

(
)

Donacia japana

( , 2007) . 
( , 1985)5

.
( , 2005) . No. 408, p2~18
( , 2012) . 

 10 

(2)

DvSnf7.1 DvSnf7
DvSnf7 dsRNA

DvSnf7 dsRNA15

in vitro DvSnf7 dsRNA

WCRW WCRW SCRW LC50

4.4 ng/ml 1.2 ng/ml  ( 2-(1)- - , 

p29~30)20

DvSnf7.1
DvSnf7 dsRNA MON87411

DvSnf7 dsRNA

64



55

(3)

2-(1) (p50~54) 

5

 (Helianthus annuus)

 (Solanum nigrum)10

5 m

19.6 /cm2 22.2 /cm2 10 m

7.4 /cm2 (Shirai and Takahashi, 

2005)

715

1,700  (Asclepias syriaca)

1 m 2 m 4 ~ 5 m

35.4 /cm2 14.2 /cm2 8.1 /cm2

 (Pleasants et al., 2001)

20

10 m 10 /cm2

m

10 m

25

4

DvSnf7 dsRNA

30

(4)

35

65



56

3

(1)

 5 

Tripsacum Zea

Tripsacum

10

(2)

 15 

(3)

(4)20

 25 

4

66



57

2-(6)- (p44~45)

5

10

Mpp75Aa1.1 Vpb4Da2

DvSnf7 dsRNA

15

 20 

Mpp75Aa1.1 Vpb4Da2

25

Mpp75Aa1.1 Vpb4Da2

 ( / )  ( )  ( )

 ( )  ( ) 

5

(a)  ( )  ( ) (b) 30

 ( ) (c)  ( )

(d) 

( ) (e) 

 ( )35

Mpp75Aa1.1 Vpb4Da2

67



58

Mpp75Aa1.1

Vpb4Da2

DvSnf7 dsRNA5

(a) (b) (c) 

Mpp75Aa1.1 Vpb4Da2 DvSnf7

DvSnf7 

dsRNA

DvSnf7 dsRNA10

 ( 4 )

10 m 10 /cm2

15

 m 10 m

20

DvSnf7 dsRNA

 25 

30

35

68



59

Adang, M.J., N. Crickmore and J.L. Jurat-Fuentes. 2014. Diversity of Bacillus 
thuringiensis crystal toxins and mechanism of action. Advances in Insect Physiology 47: 

39-87. 5 

Anderson, J., P. Bachman, A. Burns, S. Chakravarthy, L. Goodwin, L. Privalle, S. Song 

and N. Storer. 2021. Streamlining data requirements for the environmental risk 

assessment of genetically modified (GM) crops for cultivation approvals. Journal of 

Regulatory Science 9: 26-37. 10

Babendreier, D., N. Kalberer, J. Romeis, P. Fluri and F. Bigler. 2004. Pollen consumption 

in honey bee larvae: a step forward in the risk assessment of transgenic plants. Apidologie

35: 293-300. 

 15 

Babst, M., D.J. Katzmann, E.J. Estepa-Sabal, T. Meerloo and S.D. Emr. 2002. ESCRT-

III: An endosome-associated heterooligomeric protein complex required for MVB sorting. 

Developmental Cell 3: 271-282. 

Barker, R.F., K.B. Idler, D.V. Thompson and J.D. Kemp. 1983. Nucleotide sequence of 20

the T-DNA region from the Agrobacterium tumefaciens octopine Ti plasmid pTi15955. 

Plant Molecular Biology 2: 335-350. 

Barry, G.F., G.M. Kishore, S.R. Padgette and W.C. Stallings. 2001. Glyphosate-tolerant 

5-enolpyruvylshikimate-3-phosphate synthases. Patent 6,248,876, U.S. Patent Office, 25

Washington, D.C. 

Baum, J.A., T. Bogaert, W. Clinton, G.R. Heck, P. Feldmann, O. Ilagan, S. Johnson, G. 

Plaetinck, T. Munyikwa, M. Pleau, T. Vaughn and J. Roberts. 2007a. Control of 

coleopteran insect pests through RNA interference. Nature Biotechnology 25: 1322-1326. 30

Baum, J.A., C.A. Cajacob, P. Feldmann, G.R. Heck, I. Nooren, G. Plaetinck, W. 

Maddelein and T.T. Vaughn. 2007b. Methods for genetic control of insect infestations in 

plants and compositions thereof. Patent US 2007/0124836 A1, U.S. Patent Office, 

Washington, D.C. 35

69



60

Bowen, D., Y. Yin, S. Flasinski, C. Chay, G. Bean, J. Milligan, W. Moar, A. Pan, B. 

Werner, K. Buckman, A. Howe, T. Ciche, K. Turner, M. Pleau, J. Zhang, J.-L. Kouadio, 

B.E. Hibbard, P. Price and J. Roberts. 2021. Cry75Aa (Mpp75Aa) insecticidal proteins 

for controlling the western corn rootworm, Diabrotica virgifera virgifera LeConte 

(Coleoptera: Chrysomelidae), isolated from the insect-pathogenic bacterium 5

Brevibacillus laterosporus. Applied and Environmental Microbiology 87: e02507-02520. 

BPPRC. 2021. Bacterial Pesticidal Proteins. Bacterial Pesticidal Protein Resource Center. 

https://camtech-bpp.ifas.ufl.edu/ [Accessed July 27, 2021]. 

 10 

Bravo, A., I. Gómez, H. Porta, B.I. García-Gómez, C. Rodriguez-Almazan, L. Pardo and 

M. Soberón. 2013. Evolution of Bacillus thuringiensis Cry toxins insecticidal activity. 

Microbial Biotechnology 6: 17-26. 

Bowen, D., Y. Yin, S. Flasinski, C. Chay, G. Bean, J. Milligan, W. Moar, A. Pan, B. 15

Werner, K. Buckman, A. Howe, T. Ciche, K. Turner, M. Pleau, J. Zhang, J.L. Kouadio, 

B.E. Hibbard, P. Price and J. Roberts. 2021. Cry75Aa (Mpp75Aa) Insecticidal Proteins 

for Controlling the Western Corn Rootworm, Diabrotica virgifera virgifera LeConte 

(Coleoptera: Chrysomelidae), Isolated from the Insect-Pathogenic Bacterium 

Brevibacillus laterosporus. Applied and Environmental Microbiology 87 (5): 1-17. 20

Brown, S.M. and C.G. Santino. 1997. Enhanced expression in plants. Patent 5,593,874, 

U.S. Patent Office, Washington, D.C. 

Casini, A., G. Christodoulou, P.S. Freemont, G.S. Baldwin, T. Ellis and J.T. MacDonald. 25

2014. R2oDNA designer: Computational design of biologically neutral synthetic DNA 

sequences. ACS Synthetic Biology 3: 525-528. 

CFIA. 2012. The biology of Zea mays (L.) (Maize). Canadian Food Inspection Agency, 

Ottawa, Ontario. http://www.inspection.gc.ca/plants/plants-with-novel-30

traits/applicants/directive-94-08/biology-documents/zea-mays-l-

/eng/1330985739405/1330985818367 [Accessed February 25, 2014]. 

Chakroun, M., N. Banyuls, Y. Bel, B. Escriche and J. Ferré. 2016. Bacterial Vegetative 

Insecticidal Proteins (Vip) from Entomopathogenic Bacteria. Microbiology and 35

Molecular Biology Reviews 80: 329-350. 

70



61

Coruzzi, G., R. Broglie, C. Edwards and N.-H. Chua. 1984. Tissue-specific and light-

regulated expression of a pea nuclear gene encoding the small subunit of ribulose-1,5-

bisphosphate carboxylase. The EMBO Journal 3: 1671-1679. 

 5 

Crickmore, N. 2021. Bacillus thuringiensis Toxin Nomenclature. 

http://www.lifesci.sussex.ac.uk/home/Neil_Crickmore/Bt/ [Accessed July 28, 2021]. 

Crickmore, N., C. Berry, S. Panneerselvam, R. Mishra, T.R. Connor and B.C. Bonning. 

2020. A structure-based nomenclature for Bacillus thuringiensis and other bacteria-10

derived pesticidal proteins. Journal of Invertebrate Pathology. In Press: 107438. 

Crickmore, N., D.R. Zeigler, J. Feitelson, E. Schnepf, J. Van Rie, D. Lereclus, J. Baum 

and D.H. Dean. 1998. Revision of the nomenclature for the Bacillus thuringiensis
pesticidal crystal proteins. Microbiology and Molecular Biology Reviews 62: 807-813. 15

de Maagd, R.A., A. Bravo and N. Crickmore. 2001. How Bacillus thuringiensis has 

evolved specific toxins to colonize the insect world. Trends in Genetics 17: 193-199. 

Deist, B.R., M.A. Rausch, M.T. Fernandez-Luna, M.J. Adang and B.C. Bonning. 2014. 20

Bt toxin modification for enhanced efficacy. Toxins (Basel) 6: 3005-3027. 

Depicker, A., S. Stachel, P. Dhaese, P. Zambryski and H.M. Goodman. 1982. Nopaline 

synthase: Transcript mapping and DNA sequence. Journal of Molecular and Applied

Genetics 1: 561-573. 25

Eisenring, M., J. Romeis, S.E. Naranjo and M. Meissle. 2017. Multitrophic Cry-protein 

flow in a dual-gene Bt-cotton field. Agriculture, Ecosystems and Environment 247: 283-

289.

 30 

EPA. 1998. Guidelines for ecological risk assessment. EPA/630/R-95/002F, April 1998 

Final. U.S. Environmental Protection Agency, Washington, D.C. 

Fader, C.M. and M.I. Colombo. 2009. Autophagy and multivesicular bodies: Two closely 

related partners. Cell Death and Differentiation 16: 70-78. 35

71



62

FAMIC 2021

(http://www.acis.famic.go.jp/syouroku/) [Accessed October 4, 2021] 

FAO. 2020. FAOSTAT. (http://www.fao.org/faostat/en/#home) [Accessed January 26, 

2021]. 5 

Fling, M.E., J. Kopf and C. Richards. 1985. Nucleotide sequence of the transposon Tn7
gene encoding an aminoglycoside-modifying enzyme, 3"(9)-O-nucleotidyltransferase. 

Nucleic Acids Research 13: 7095-7106. 

 10 

Gill, S.S., E.A. Cowles and P.V. Pietrantonio. 1992. The mode of action for Bacillus 
thuringiensis endotoxins. Annual Review of Entomology 37: 615-636. 

Hare, P.D. and N.-H. Chua. 2002. Excision of selectable marker genes from transgenic 

plants. Nature Biotechnology 20: 575-580. 15

Hernandez-Garcia, C.M. and J.J. Finer. 2014. Identification and validation of promoters 

and cis-acting regulatory elements. Plant Science 217-218: 109-119. 

Herrmann, K.M. 1995. The shikimate pathway: Early steps in the biosynthesis of 20

aromatic compounds. Plant Cell 7: 907-919. 

Huang, Y.-F., W.R. Jordan, R.A. Wing and P.W. Morgan. 1998. Gene expression induced 

by physical impedance in maize roots. Plant Molecular Biology 37: 921-930. 

 25 

Hunt, A.G. 1994. Messenger RNA 3’ end formation in plants. Annual Review of Plant 

Physiology and Plant Molecular Biology 45: 47-60. 

Jeon, J.-S., S. Lee, K.-H. Jung, S.-H. Jun, C. Kim and G. An. 2000. Tissue-preferential 

expression of a rice -tubulin gene, OsTubA1, mediated by the first intron. Plant 30

Physiology 123: 1005-1014. 

Kim, D.-W., H. Sung, D. Shin, H. Shen, J. Ahnn, S.-K. Lee and S. Lee. 2011. Differential 

physiological roles of ESCRT complexes in Caenorhabditis elegans. Molecules and Cells

31: 585-592. 35

72



63

Kim, Y.-J., S. Kloos, J. Romeis and M. Meissle. 2021. Effects of mCry51Aa2-producing 

cotton on the non-target spider mite Tetranychus urticae and the predatory bug Orius 
majusculus. Journal of Pest Science 94: 351-362. 

Klee, H.J., Y.M. Muskopf and C.S. Gasser. 1987. Cloning of an Arabidopsis thaliana5

gene encoding 5-enolpyruvylshikimate-3-phosphate synthase: Sequence analysis and 

manipulation to obtain glyphosate-tolerant plants. Molecular and General Genetics 210: 

437-442. 

Kos, M., J.J.A. van Loon, M. Dicke and L.E.M. Vet. 2009. Transgenic plants as vital 10

components of integrated pest management. Trends in Biotechnology 27: 621-627. 

Kovalic, D., C. Garnaat, L. Guo, Y. Yan, J. Groat, A. Silvanovich, L. Ralston, M. Huang, 

Q. Tian, A. Christian, N. Cheikh, J. Hjelle, S. Padgette and G. Bannon. 2012. The use of 

next generation sequencing and junction sequence analysis bioinformatics to achieve 15

molecular characterization of crops improved through modern biotechnology. The Plant 

Genome 5: 149-163. 

Kozak, M. 1989. Circumstances and mechanisms of inhibition of translation by secondary 

structure in eucaryotic mRNAs. Molecular and Cellular Biology 9: 5134-5142. 20

Kuluev, B.R. and A.V. Chemeris. 2007. Amplification and cloning of dahlia mosaic virus 

and carnation etched ring virus promoters. Russian Journal of Genetics 43: 1413-1414. 

Langmead, B. and S.L. Salzberg. 2012. Fast gapped-read alignment with Bowtie 2. 25

Nature Methods 9: 357-359. 

Luna, S.V., J.M. Figueroa, B.M. Baltazar, R.L. Gomez, R. Townsend and J.B. Schoper. 

2001. Maize pollen longevity and distance isolation requirements for effective pollen 

control. Crop Science 41: 1551-1557. 30

Meissle, M., S. Kloos and J. Romeis. 2021. Fate of multiple Bt proteins from stacked Bt 

maize in the predatory lady beetle Harmonia axyridis (Pallas) (Coleoptera: Coccinellidae). 

Environmental Pollution 268: 115421. 

 35 

Nakai, S., K. Hoshikawa, A. Shimono and R. Ohsawa. 2015. Transportability of confined 

73



64

field trial data from cultivation to import countries for environmental risk assessment of 

genetically modified crops. Transgenic Research 24: 929-944. 

Nivetha. L and H. Jayachandran. 2017. Isolation and Identification of Brevibacillus 
lactosporum From Soil and Evaluation of their Antibiotic Properties. Journal of 5

Advanced Research in Biological Sciences 4 (6): 93-98 

NCGA. 2021. World of Corn 2021. National Corn Growers Association, Chesterfield, 

Missouri. https://www.worldofcorn.com/pdf/WOC-2021.pdf  [Accessed July 27, 2021]. 

 10 

Odell, J.T., F. Nagy and N.-H. Chua. 1985. Identification of DNA sequences required for 

activity of the cauliflower mosaic virus 35S promoter. Nature 313: 810-812. 

OECD. 2003. Consensus document on the biology of Zea mays subsp. mays (maize). 

ENV/JM/MONO(2003)11. Series on Harmonisation of Regulatory Oversight in 15

Biotechnology No. 27. Organisation for Economic Co-operation and Development, Paris, 

France.

OECD. 2007. Consensus document on safety information on transgenic plants expressing 

Bacillus thuringiensis-derived insect control proteins. ENV/JM/MONO(2007)14. Series 20

on Harmonisation of Regulatory Oversight in Biotechnology No. 42. Organisation for 

Economic Co-operation and Development, Paris, France.

Padgette, S.R., D.B. Re, G.F. Barry, D.E. Eichholtz, X. Delannay, R.L. Fuchs, G.M.

Kishore and R.T. Fraley. 1996. New weed control opportunities: Development of 25

soybeans with a Roundup ReadyTM gene. Pages 53-84 in Herbicide-Resistant Crops:  

Agricultural, Environmental, Economic, Regulatory and Technical Aspects. S.O. Duke 

(ed.). CRC Press, Inc., Boca Raton, Florida. 

Panda, A.K., S.S. Bisht, S.D. Mondal, N.S. Kumar, G. Gurusubramanian and A.K. 30

Panigrahi. 2014. Brevibacillus as a biological tool: a short review. Antonie Van 

Leeuwenhoek (Journal of Microbiology) 105 (4): 623-639 

Peck, J.W., E.T. Bowden and P.D. Burbelo. 2004. Structure and function of human Vps20 

and Snf7 proteins. Biochemical Journal 377: 693-700. 35

74



65

Pleasants, J.M., R.L. Hellmich, G.P. Dively, M.K. Sears, D.E. Stanley-Horn, H.R. Mattila, 

J.E. Foster, P. Clark and G.D. Jones. 2001. Corn pollen deposition on milkweeds in and 

near cornfields. Proceedings of the National Academy of Sciences of the United States of 

America 98: 11919-11924. 

 5 

Rochester, D.E., J.A. Winer and D.M. Shah. 1986. The structure and expression of maize 

genes encoding the major heat shock protein, hsp70. EMBO Journal 5: 451-458. 

Romeis, J., A. Raybould, F. Bigler, M.P. Candolfi, R.L. Hellmich, J.E. Huesing and A.M. 

Shelton. 2013. Deriving criteria to select arthropod species for laboratory tests to assess10

the ecological risks from cultivating arthropod-resistant genetically engineered crops. 

Chemosphere 90: 901-909. 

Rose, A.B. 2008. Intron-mediated regulation of gene expression. Current Topics in 

Microbiology and Immunology 326: 277-290. 15

Ruiu, 2013. Brevibacillus laterosporus, a Pathogen of Invertebrates and a Broad-

Spectrum Antimicrobial Species. Insects 4 (3): 476-492 

Russell, S.H., J.L. Hoopes and J.T. Odell. 1992. Directed excision of a transgene from 20

the plant genome. Molecular and General Genetics 234: 49-59.

Schnepf, E., N. Crickmore, J. van Rie, D. Lereclus, J. Baum, J. Feitelson, D.R. Zeigler 

and D.H. Dean. 1998. Bacillus thuringiensis and its pesticidal crystal proteins. 

Microbiology and Molecular Biology Reviews 62: 775-806. 25

Sears, M.K., D.E. Stanley-Horn and H.R. Matilla. 2000. Preliminary report on the 

ecological impact of Bt corn pollen on the Monarch butterfly in Ontario. Plant 

Biotechnology Office, Canadian Food Inspection Agency, Ottawa, Ontario. 

 30 

Shirai, Y. and M. Takahashi. 2005. Effects of transgenic Bt corn pollen on a non-target 

lycaenid butterfly, Pseudozizeeria maha. Applied Entomology and Zoology 40: 151-159. 

Stalker, D.M., C.M. Thomas and D.R. Helinski. 1981. Nucleotide sequence of the region 

of the origin of replication of the broad host range plasmid RK2. Molecular and General 35

Genetics 181: 8-12. 

75



66

Stork, N.E. 2018. How Many Species of Insects and Other Terrestrial Arthropods Are 

There on Earth? Annual Review of Entomology 63: 31-45. 

Sutcliffe, J.G. 1979. Complete nucleotide sequence of the Escherichia coli plasmid 5

pBR322. Pages 77-90 in Cold Spring Harbor Symposia on Quantitative Biology, Cold 

Spring Harbor, New York. 

Teis, D., S. Saksena and S.D. Emr. 2008. Ordered assembly of the ESCRT-III complex 

on endosomes is required to sequester cargo during MVB formation. Developmental Cell10

15: 578-589. 

Vaccari, T., T.E. Rusten, L. Menut, I.P. Nezis, A. Brech, H. Stenmark and D. Bilder. 2009. 

Comparative analysis of ESCRT-I, ESCRT-II and ESCRT-III function in Drosophila by

efficient isolation of ESCRT mutants. Journal of Cell Science 122: 2413-2423. 15

Vachon, V., R. Laprade and J.-L. Schwartz. 2012. Current models of the mode of action 

of Bacillus thuringiensis insecticidal crystal proteins: A critical review. Journal of

Invertebrate Pathology 111: 1-12. 

 20 

van Frankenhuyzen, K. 2009. Insecticidal activity of Bacillus thuringiensis crystal 

proteins. Journal of Invertebrate Pathology 101: 1-16. 

Wach, M., R.L. Hellmich, R. Layton, J. Romeis and P.G. Gadaleta. 2016. Dynamic role 

and importance of surrogate species for assessing potential adverse environmental 25

impacts of genetically engineered insect-resistant plants on non-target organisms. 

Transgenic Research 25: 499-505. 

Winter, V. and M.-T. Hauser. 2006. Exploring the ESCRTing machinery in eukaryotes. 

TRENDS in Plant Science 11: 115-123. 30

Wych, R.D. 1988. Production of hybrid seed corn. Pages 565-607 in Corn and Corn 

Improvement. Third Edition. G. F. Sprague and J. W. Dudley (eds.). American Society 

of Agronomy, Inc., Crop Science Society of America, Inc., Soil Science Society of 

America, Inc., Madison, Wisconsin. 35

76



67

Xing, A., B.P. Moon, K.M. Mills, S.C. Falco and Z. Li. 2010. Revealing frequent 

alternative polyadenylation and widespread low-level transcription read-through of novel 

plant transcription terminators. Plant Biotechnology Journal 8: 772-782. 

Yin, Y., S. Flasinski, W. Moar, D. Bowen, C. Chay, J. Milligan, J.-L. Kouadio, A. Pan, 5

B. Werner, K. Buckman, J. Zhang, G. Mueller, C. Preftakes, B.E. Hibbard, P. Price and 

J. Roberts. 2020. A new Bacillus thuringiensis protein for Western corn rootworm control. 

PLoS ONE 15: e0242791. 

Zambryski, P., A. Depicker, K. Kruger and H.M. Goodman. 1982. Tumor induction by 10

Agrobacterium tumefaciens: Analysis of the boundaries of T-DNA. Journal of Molecular 

and Applied Genetics 1: 361-370. 

Zhang, W., S. Subbarao, P. Addae, A. Shen, C. Armstrong, V. Peschke and L. Gilbertson. 

2003. Cre/lox-mediated marker gene excision in transgenic maize (Zea mays L.) plants.15

Theoretical and Applied Genetics 107: 1157-1168. 

  2007

  2001  III 20

  2020 2020 2 3 27

 ( )

(http://www.env.go.jp/press/files/jp/113628.pdf) [Accessed July 28, 2021] 25

  1987

  201830

  20: 105-114 

2021 http://www.customs.go.jp/toukei/info/index.htm

[Accessed May 7, 2021]. 

 35 

  2001 IV 

77



68

  2001

 5 

  2005

  2001

10

  2002  3

202115

(http://www.biocontrol.jp/Tenteki.html) [Accessed October 4, 2021]

. 2015. 

 (DvSnf7, cry3Bb1, cp4 epsps, Zea mays subsp. mays
(L.) Iltis) (MON87411, OECD UI: MON-87411-9) .20

http://www.biodic.go.jp/bch/lmo/OpenDocDownload.do?info_id=1780&ref_no=1

[Accessed July 28, 2021]. 

2014  

26 3 26 (http://www.maff.go.jp/j/press/syouan/nouan/pdf/140326-01.pdf)25

[Accessed April 23, 2015] 

  2017 27

29 3 22 (http://www.maff.go.jp/j/press/syouan/nouan/170322.html)

[Accessed March 22, 2017]30

  2018 30 11

(http://www.maff.go.jp/j/chikusan/sinko/lin/l_siryo/index.html) [Accessed November 21, 

2018] 

 35 

2020 4 3

78



69

(https://www.maff.go.jp/j/chikusan/sinko/lin/l_siryo/cyosa/attach/pdf/kako-

66.pdf) [Accessed October 1, 2020] 

  2021  ( 3 4 1 )

 (https://www.maff.go.jp/j/nouyaku/n_sinsa/index.html) 5

[Accessed October 4, 2021] 

 1985 

 10 

  2005   408: 402-418

  2012

  200115

2003  III

Bt

1420

79



70

2021 30

 

(mpp75Aa1.1,vpb4Da2, DvSnf7.1, Zea mays subsp. mays (L.) Iltis) (MON95275,OECD-UI: MON-

95275-7)  ( ) 

2021

  03-6266-7384  

 
 

*

80

資料３



71

5

10

15

20

25

81



72

I.5

1.

10

2.

4717

3.15

0297-60-4011 

4.

20

 8 (p81)

II.

1.25

(

) 

2.30

(

) 

35

82



73

III.  
 

2026 5 31  
 

IV.5

 ( 1.6 m)

 (  7, p80)  
 

V.10

1.

6,292 m2 

15

2.

1,000 m2 

3.20

 8 (p81)

VI.

 25 

1.

 (  9, p82)

2.

 (30

2.5 m ) 

83



74

3.

1 km  (

)

5

15 km 

4.

 (10

)  13 (p74)  (

2021 7 30

http://www.data.jma.go.jp/obd/stats/etrn/view/nml_amd_ym.php?prec_no=40&block_no=

1014&year=&month=&day=&view)

 15 

 13  ( ) 

(mm) ( ) ( ) ( ) (m/s) ( ) 

1991~202
0

1991~2020 1991~2020 1991~2020 1991~2020 1991~2020

30.0 30.0 30.0 30.0 30.0 30.0

1 55.4 3.3 9.4 -2.3 2.4 190.8

2 52.9 4.3 10.2 -1.2 2.7 172.3

3 103.3 7.8 13.5 2.3 3.0 174.3

4 109.0 13.0 18.6 7.5 3.4 178.4

5 122.6 17.8 22.9 13.5 3.2 179.9

6 135.1 21.0 25.4 17.5 2.8 125.7

7 128.1 24.6 29.4 21.2 2.7 155.7

8 99.4 25.8 30.9 22.2 2.6 183.5

9 182.8 22.5 27.2 18.8 2.7 133.9

10 212.8 16.9 21.8 12.6 2.4 134.0

11 87.5 10.9 16.7 5.6 2.0 148.4

12 53.4 5.5 11.7 0.0 2.1 169.1

1352.8 14.5 19.8 9.8 2.7 1927.9

84



75

5.

5

29  (1991 ~2020 30 ) 3.3  (

2021 7 30

http://www.data.jma.go.jp/fcd/yoho/typhoon/statistics/accession/kanto_koshin.html)

10

10

29  (

) 15 m/s 30

1015

8  (2011 9 2012 6 2013 10 2016 8 2017 10

2018 10 2019 9 2019 10 )31  (

2021 7 30 )

20

25

29  ( )
300 km

http://www.data.jma.go.jp/fcd/yoho/typhoon/statistics/accession/kanto_koshin.html
30 15 m/s
(  ( ): 
http://www.jma.go.jp/jma/kishou/know/yougo_hp/haichi2.html) 
31  ( : http://www.data.jma.go.jp/obd/stats/etrn/index.php)

15 m/s 15
m/s  

85



76

6. 10

7. 105

8.  ( ) 

 10 

 ( ) 0.5~3.0 m

 ( 2021

7 30 http://www.town.ibaraki-kawachi.lg.jp/page/page000262.html)

 15 

9.

VII.20

1.

25

2.

30

VIII.

1.

 10 (p83)35

86



77

2.

5

3.  ( ) 

10

4.

(1)~(4)  
(1)15

(2)

(3)

20

(4)

25

5.

(1)

(2)

30

(3) (2) 

(4)

35

87



78

(5)

(6)

(7) (1)  (6)5

(8)

10

88



79

 6

89



80

 

 7 32 ( ) ( )

32

 

90



81

 8 33

33

 

91



82

 

 9  ( ) 

92



83

 

 

 
 10 34

34 
 

93



84

 5 

 10 

 

 15 

 20 

94



85

 1 mpp75Aa1.1
vpb4Da2 Mpp75Aa1.1 Vpb4Da2

 ( )  

 2 Kouadio, J.-L., S. Duff, M. Aikins, M. Zheng, T. Rydel, D. Chen, E. 

Bretsnyder, J. Zhang, J. Milligan, A. Evdokimov, J. Nageotte, Y. Yin, W. 

Moar, K. Giddings, Y. Park, A. Jerga and J. Haas. 2021a. Structural and 

functional characterization of Mpp75Aa1.1, a western corn rootworm 

active beta-pore forming protein from Brevibacillus laterosporus. PLoS 

ONE. Manuscript.

 3 Kouadio, J.-L., M. Zheng, M. Aikins, J. Zhang, D. Chen, D. Duda, S. Duff, 

J. Milligan, C. Taylor, P. Mamanella, R. Timothy, C. Kessenich, T. 

Panosian, Y. Yin, W. Moar, K. Giddings, Y. Park, A. Jerga and J. Haas. 

2021b. Structural and functional insights into the first Bacillus 
thuringiensis vegetative insecticidal protein of the Vpb4 fold, active 

against western corn rootworm. PLoS ONE. Manuscript. 

 4 Preliminary Information to Characterize the Activity Spectrum of 

Mpp75Aa1.1 Against a Range of Invertebrate Taxa (TRR0000993) (

)  

 5 Preliminary Information to Characterize the Activity Spectrum of 

Vpb4Da2 Against a Range of Invertebrate Taxa (TRR0000994) ( ) 

 6 Bioinformatic Evaluation of the DvSnf7 Sequence against the Zea Mays
transcriptome (TRR0000547) ( ) 

 7 Amended from TRR0000886: Global Module: Plasmid Molecular 

Information Study for pMON356756 (PV-ZMIR525664) (TRR0001013)

( )  

 8 Amended from TRR0000858: PCR Analysis to Confirm the Absence of 

Agrobacterium tumefaciens Used to Produce MON 95275 (TRR0001018)

( )  

95



86

 9 Segregation Analysis of the T-DNA Insert in Insect Protected Maize 

MON_95275 Across Three Generations (MSL0030830) ( ) 

 10 Amended from TRR0000885: Molecular Characterization of Insect 

Protected Maize MON 95275 (TRR0001014) ( ) 

 11 Demonstration of the Presence of Mpp75Aa1.1 and Vpb4Da2 Proteins in 

Maize Grain Samples Across Multiple Generations of MON_95275 

(TRR0000780) ( ) 

 12  Amended from TRR0000901: Demonstration of the Presence or Absence 

of DvSnf7.1 Transcripts in Maize Leaf Tissues Across Multiple 

Generations of MON 95275 (TRR0001019) ( ) 

 13 Assessment of Mpp75Aa1.1 and Vpb4Da2 Protein Levels in Maize Leaf, 

Root, Forage, Grain, Pollen Tissues Collected from MON 95275 Produced 

in Five Field Sites of United States Field Trials During 2019 

(TRR0000722) ( ) 

 14  Assessment of DvSnf7.1 RNA Levels in OSL1, OSR1, Forage, Grain, and 

Pollen Maize Tissues Collected from MON 95275 Produced in Five Sites 

in the United States Field Trials during 2019 (TRR0000653) ( ) 

 15 Amended from TRR0000902: Northern Blot Analysis of DvSnf7.1 RNA 

Expression in MON 95275 (TRR0001020) ( ) 

 16 Amended from TRR0000719: Characterization of DvSnf7.1 Read-through 

Transcripts in Maize MON 95275 (TRR0001021) ( ) 

 17 Summary of Method for Detecting the Presence of the Corn MON 95275 

Event in Genomic DNA Extracted from Leaf Tissue (TRR0000895) (

) 

96




