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１．第一種使用規程の承認の申請に係る審査の結論 
BASFジャパン株式会社より、令和４年６月21日付けで承認申請のあった「長鎖多価不

飽和脂肪酸含有及びイミダゾリノン系除草剤耐性セイヨウナタネ (D6E(Pp), D5D(Tc), D 
6D(Ot), D6E(Tp), D12D(Ps), O3D(Pir), O3D(Pi), D4D(Tc), D4D(Pl), D5E(Ot), AHAS(A 
t), Brassica napus L.) (LBFLFK, OECD UI: BPS-BFLFK-2)系統（以下「本組換えセイヨ

ウナタネ」という。）」について、生物多様性影響評価を行った。 
本組換えセイヨウナタネは、脂肪酸の不飽和化酵素であるデサチュラーゼを産生する7

種類の遺伝子( D5D(Tc)、D6D(Ot)、D12D(Ps)、O3D(Pir)、O3D(Pi)、D4D(Tc)、D4D(Pl) )、
脂肪酸を伸長させる酵素であるエロンガーゼを産生する3種類の遺伝子( D6E(Pp)、
D6E(Tp)、D5E(Ot) )及びAHAS(At) 遺伝子の、計11遺伝子（13の発現カセット）を含むT-DNA
領域が、異なる染色体上にそれぞれ１箇所ずつ計２コピー組み込まれている。 

  これらに導入された遺伝子の発現によって11種類の蛋白質が産生される。そのうち7種
類のデサチュラーゼ蛋白質( D5D(Tc), D6D(Ot), D12D(Ps), O3D(Pir), O3D(Pi), D4D(Tc), 
D4D(Pl) ） 及び3種類のエロンガーゼ蛋白質（ D6E(Pp),D6E(Tp), D5E(Ot) ）は、種子

内にエイコサペンタエン酸（以下「EPA」という。）及びドコサヘキサエン酸（以下「DHA」
という。）を産生する。 
また、AHAS(At)遺伝子から発現するAHAS蛋白質により、イミダゾリノン系除草剤耐

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、本組換えセイヨウナ

タネ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じ

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、我が国における生物多様性に影響が生じ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４年 ６月２１日 第一種使用規程承認申請  

令和４年 ７月２８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４年 ９月２９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４年１１月 ８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１１月２９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  
 

本組換えセイヨウナタネは、プラスミド pCH20 をもとに構築されたプ

ラスミド LTM593 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。   
本組換えセイヨウナタネは、以下の表の計 11 遺伝子（13 の発現カセット）

を含む T-DNA 領域が、異なる染色体上にそれぞれ 1 箇所ずつ計 2 コピー

組み込まれ、複数世代にわたり安定して伝達していることが、全ゲノム塩

基配列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、

ELISA 法、定量的ウェスタンブロット法あるいは LC-MS/MS 法のいずれ

かにより確認された。  
 
 
表 T-DNA 領域内における遺伝子名、蛋白質及び由来  
  遺伝子名  蛋白質名  由来  
①   D6E(Pp) Δ-6 エロンガーゼ (D6E(Pp)) Physcomitrella patens 
②   D5D(Tc)  Δ-5 デサチュラーゼ (D5D(Tc)) Thraustochytrium sp. 
③   D6D(Ot) Δ-6 デサチュラーゼ (D6D(Ot)) Ostreococcus tauri 
④   D6E(Tp)  Δ-6 エロンガーゼ (D6E(Tp))  Thalassiosira pseudonana 
⑤   D12D(Ps) Δ-12 デサチュラーゼ (D12D(Ps)) Phytophthora sojae 
⑥   O3D(Pir) ω-3 デサチュラーゼ (O3D(Pir)) Pythium irregulare 
⑦   O3D(Pi) ω-3 デサチュラーゼ (O3D(Pi)) Phytophthora infestans 
⑧   D4D(Tc) Δ-4 デサチュラーゼ (D4D(Tc)) Thraustochytrium sp.  
⑨   D4D(Pl) Δ-4 デサチュラーゼ  (D4D(Pl)) Pavlova lutheri 
⑩   D5E(Ot) Δ-5 エロンガーゼ  (D5E(Ot)) O. tauri 
⑪  AHAS(At) AHAS(At) Arabidopsis thaliana 
※：表の遺伝子のうち、②及び⑥の遺伝子は２個導入されている。  
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(1)  競合における優位性  
 
セイヨウナタネは、我が国において長期にわたる栽培等の経験が

あるが、自然環境下において雑草化した例は報告されていない。  
本組換えセイヨウナタネとその遺伝的背景品種である非組換えセ

イヨウナタネについて、隔離ほ場試験を実施し、形態及び生育の特

性、生育初期における高温耐性、成体の越夏性、花粉の充実度及び

サイズ、種子の生産量、脱粒性、休眠性及び収穫種子の発芽率を比

較検討した結果、両系統間に統計学的有意差は認められなかった。

また、本組換えセイヨウナタネはイミダゾリノン系除草剤耐性を有

するが、自然環境下において除草剤が選択圧となる状況は想定し難

く、この形質が競合における優位性を高めることはないと考えられ

た。  
 

以上のことから、本組換えセイヨウナタネが競合における優位性

に起因する生物多様性に影響が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  
 
従来のセイヨウナタネの種子中にはヒト及び動物に有害と考え

られるエルシン酸及びグルコシノレートが含まれている。しかし、

本組換えセイヨウナタネの宿主は、品種改良により両物質の含有量

が低いカノーラ品種である。  
これまでにセイヨウナタネが他感物質等のような野生動植物等

に影響を及ぼす有害物質を産生するという報告はない。  
有害物質の産生性について、隔離ほ場において後作試験、鋤込試

験及び土壌微生物相試験を実施した結果、いずれの試験においても

本組換えセイヨウナタネと非組換えセイヨウナタネの試験区の間

で統計学的有意差は認められなかった。  
また、本組換えセイヨウナタネが遺伝子組換えにより新たに発現

するデサチュラーゼ、エロンガーゼ及び AHAS(At) 蛋白質が有害

物質であるとの報告はなく、既知のアレルゲンと相同性も認められ

なかった。さらに、本組換えセイヨウナタネの脂肪酸組成の結果か

ら、デサチュラーゼ及びエロンガーゼの発現により影響を受けた脂

肪酸以外に、宿主の代謝系に影響して新たな有害物質が産生される

ことはないと考えられる。  
本組換えセイヨウナタネに存在する新規に産生された脂肪酸は、

これまでにヒトが摂取した経験があり、他の生物及び食物内に存在

するものである。よって、ヒト及び他の生物に対して食物暴露及び

環境暴露が長い間繰り返し生じてきたことを示している。また、本

組換えセイヨウナタネの種子を摂餌する可能性のある昆虫におい

ても、 EPA を含むいくつかの脂肪酸が確認されており、EPA 及び

DHA を含む長鎖脂肪酸を消費、産生することが示唆されている。  

3



 

  

 
以上のことから、本組換えセイヨウナタネが有害物質の産生性に

起因する生物多様性に影響が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。  
 
 

(3)  交雑性  
 
我が国において、セイヨウナタネと交雑可能な我が国在来の近縁

野生種は自生していない。  
 
以上のことから、本組換えセイヨウナタネが交雑性に起因する生

物多様性に影響が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。  
 

(4)   その他の性質  
 
我が国に自生するセイヨウナタネの交雑可能な外来近縁種とし

て、Brassica rapa、B. juncea、B. nigra、Hirschfeldia incana、
Raphanus raphanistrum 及び  Sinapis arvensis が挙げられる。

本組換えセイヨウナタネが我が国に自生するセイヨウナタネ及び

外来近縁種と交雑した場合、①  雑種後代が優占化して他の野生植

物種の個体群を駆逐する可能性、②  交雑により浸透した導入遺伝

子がもたらす遺伝的負荷によって近縁種の個体群が縮小し、それら

に依存して生息する昆虫等の野生生物の個体群の維持に影響を及

ぼす可能性が考えられるため、既知の知見に基づき検討を行った。 
セイヨウナタネと外来近縁種の交雑及び雑種が優占化する可能

性については、種々の生殖的隔離障壁が存在することから、自然条

件下で雑種後代が優占化して他の野生植物種の個体群を駆逐する

可能性は極めて低いと考えられた。  
競合における優位性及び有害物質の産生性は、非組換えセイヨウ

ナタネと相違ないと考えられた。導入遺伝子がもたらす負荷が我が

国に自生するセイヨウナタネ及び外来近縁種の個体群の維持に影

響を及ぼす可能性については、除草剤耐性遺伝子が交雑により近縁

種のゲノム中に移入したとしても負荷にならないという報告があ

ることから、本組換えセイヨウナタネに導入された  AHAS(At)遺伝

子も同様であると考えられた。したがって、除草剤を散布すること

を想定しない自然条件下では、AHAS(At) 遺伝子がもたらす負荷が

交雑した近縁種の個体群の維持に影響を及ぼす可能性は低いと考

えられた。よって、本組換えセイヨウナタネと我が国に自生するセ

イヨウナタネ及び近縁種の交雑により間接的に生物多様性に影響

が生じるおそれはないと判断した。  
 
以上のことから、本組換えセイヨウナタネ及び近縁種との交雑性

に起因する間接的な生物多様性に影響が生じるおそれはないとの
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申請者による結論は妥当であると判断した。  
 
 

(5)  結論  
 
以上を総括すると、本組換えセイヨウナタネ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じるおそれ

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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iv 

第一種使用規程承認申請書

令和４年６月 21 日 

農林水産大臣 金子 原二郎 殿
環境大臣   山口 壯 殿

氏 名  BASF ジャパン株式会社 
申請者  代表取締役社長  石田博基  印

住所  東京都中央区日本橋室町三丁目４番４号

第一種使用規程について承認を受けたいので、遺伝子組換え生物等の使用等の規

制による生物の多様性の確保に関する法律第 4条第 2項の規定により、次のとおり申

請します。

資料1
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v 

遺伝子組換え生物等の

種類の名称

長鎖多価不飽和脂肪酸含有及びイミダゾリノン系除

草剤耐性セイヨウナタネ (D6E(Pp), D5D(Tc), D6D(Ot), 
D6E(Tp), D12D(Ps), O3D(Pir), O3D(Pi), D4D(Tc), 
D4D(Pl), D5E(Ot), AHAS(At), Brassica napus L.) 
(LBFLFK, OECD UI: BPS-BFLFK-2) 

遺伝子組換え生物等の

第一種使用等の内容

食用又は飼料用に供するための使用、栽培、加工、

保管、運搬及び廃棄並びにこれらに付随する行為

遺伝子組換え生物等の

第一種使用等の方法

―
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第一 生物多様性影響の評価に当たり収集した情報

1. 宿主又は宿主の属する分類学上の種に関する情報

(1) 分類学上の位置付け及び自然環境における分布状況 5 

① 和名、英名及び学名

和名：セイヨウナタネ

英名：Oilseed rape 10 

学名：Brassica napus L. 

② 宿主の品種又は系統名

遺伝子導入に用いた宿主は、セイヨウナタネのカノーラ品種 Kumily である(以下、15 

「非組換えセイヨウナタネ」とする)。 

③ 国内及び国外の自然環境における自生地域

セイヨウナタネ (B. napus) の原産地は交雑親のB. rapaとB. oleraceaの分布が重なる北20 
ヨーロッパ又は地中海沿岸と考えられており、現在は、世界中にその分布が見られる

(OECD, 1997; OGTR, 2017)。セイヨウナタネは、肥培管理が行われなくても、道路沿い

や空き地等で生育が可能であることが知られており、我が国でも北海道や本州で河原や

線路沿いに群生が確認されている (清水ら, 2001)。また、ナタネの輸入港周辺で運搬時

のこぼれ落ちが原因と考えられる生育が報告されている (独立行政法人 国立環境研究所, 25 
2021; 農林水産省, 2021a) 。しかし、セイヨウナタネは、自然環境下で優占する多年生草

本と競合し自生化することは困難であることが知られている (OECD, 2012)。 

我が国にはセイヨウナタネの近縁野生種は存在しない。しかしながら、我が国に分

布する近縁種として、B. rapa (アブラナ)、B. juncea (カラシナ、タカナ、ザーツァイ等)、
B. nigra (クロガラシ)、Raphanus raphanistrum (セイヨウノダイコン)、Hirschfeldia incana 30 
(ダイコンモドキ)、Sinapis arvensis (ノハラガラシ)、B. tornefortii (ハリゲナタネ)、Eruca 

資料2
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vesicaria (キバナスズシロ)、Erucastrum gallicum (オハツキガラシ) 及びSinapis alba (シロ

ガラシ) が挙げられる (OECD, 2012; OGTR, 2017; 環境省, 2002; 中井, 2003; 農林水産省, 
2021a)。このうちB. rapaとB. junceaは、弥生時代に海外から導入された栽培種に由来す

ると考えられる (Nishizawa et al., 2010)。これとは別に、戦後各地に広まったB. junceaは、

雑草としてヨーロッパや北アメリカから入ったものと推測されている (中井, 2003)。他5 
方、B. nigra、R. raphanistrum、H. incana、S. arvensis、B. tornefortii、E. vesicaria、 E. 
gallicum及びS. albaは、いずれも明治以降に帰化した外来種である (中井, 2003)。 

(2) 使用等の歴史及び現状

10 

① 国内及び国外における第一種使用等の歴史

セイヨウナタネは、13世紀にヨーロッパにおいて栽培化が始まったとされている

(OECD, 2011)。我が国においては、古くからB. rapaが栽培され、江戸時代には燈油や食

用油の原料として大規模に栽培されていた。一方、セイヨウナタネは明治時代に米国や15 
ヨーロッパから輸入されて栽培されるようになり、B. rapaよりも耐病性に優れ、多収で

油分含量も多いことから全国に広まり、B. rapaの栽培は少なくなっていった (杉山,
2001)。しかし、その後の我が国におけるセイヨウナタネの栽培は、イネ栽培の早期化

による作期の重なりや農民の他業種への就労のため急速に衰退し、現在は搾油のために

商業的に栽培されることはほとんどない (稲永, 2000)。 20 

② 主たる栽培地域、栽培方法、流通実態及び用途

国連食糧農業機関 (FAO) によると、2020年におけるBrassica属由来の油糧用種子の栽

培面積の上位国は、カナダ約832万ha、インド約750万ha、中国約680万haである (FAO, 25 
2022)。現在、我が国で栽培されているセイヨウナタネの作付面積は約1,640haであり、

収穫量は約3,230tである (農林水産省, 2022b)。 

セイヨウナタネには、休眠の打破、抽苔の開始及び花芽の分化に低温を必要とする秋

播き品種と、それを必要としない春播き品種があり、カナダ等寒冷な地域では主に春播

き品種が栽培され、ヨーロッパ等では主に秋播き品種が栽培されている (OECD, 2012)。 30 

2019年におけるBrassica属由来の油糧用種子の主な生産国は、カナダ (約1,948万t)、中

国 (約1,400万t)、インド (約912万t) であった (FAO, 2022)。我が国には、2021年に油脂原

料として約244万tのナタネ種子が輸入され、主な輸入先はカナダ (約232万t)、次いでオ

ーストラリア (約12万t)であった (農林水産省, 2022c)。 
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3 

セイヨウナタネ種子から搾油・精製された油は、食用、食品加工油脂及び工業用原料

として利用されている。搾油後の油粕は飼肥料として用いられる (OECD, 2011)。 

(3) 生理学的及び生態学的特性

5 

イ 基本的特性

セイヨウナタネは種子繁殖する一年生植物である。

ロ 生息又は生育可能な環境の条件 10 

セイヨウナタネは一般的に冷涼な気候で栽培される。水分と土壌養分の量が適切であ

れば、広範な土壌条件に適応し、生育が可能である。最適温度は 20°C よりわずかに高

く、12°C から 30°C の間でよく成長する。発芽後の植物は、開花までは比較的低温を好

み、開花期の高温は成熟を早め、開花から種子成熟までの期間が短くなる (CFIA, 2012)。 15 

ハ 捕食性又は寄生性

―

20 

ニ 繁殖又は増殖の様式

① 種子の脱粒性、散布様式、休眠性及び寿命

セイヨウナタネは成熟した1莢あたり平均15～25粒の種子ができ、成熟した種子は乾25 
燥した莢の裂開により放出される (OGTR, 2017)。乾燥した莢は、わずかな物理的刺激

により裂開するため (OECD, 2012)、脱粒性は比較的高いと考えられる。 

セイヨウナタネの種子は、一次休眠性を持たないが、生育上好ましくない条件下では

二次休眠に入ることがある。その主要な要因は、暗条件、酸素欠乏及び乾燥によるスト

14
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レスとされ、二次休眠は、連続光、低温 (2～4°C) あるいは高温と低温の繰り返しなど

により打破される (OGTR, 2017)。

セイヨウナタネの種子の寿命は、採種条件や保存条件によって異なる。完熟後に乾燥

状態で冷蔵保存した場合には 25 年を経過しても発芽する (OECD, 2012)。しかしながら、

収穫時に飛散し、地表に落ちた種子の多くは初めの 1 年を越えて生存することができな5 

い (OECD, 2012)。 

② 栄養繁殖の様式並びに自然条件において植物体を再生しうる組織又は器官からの

出芽特性

10 

セイヨウナタネは種子繁殖を行い、自然条件下において他の器官からの繁殖はこれ

までのところ報告がない。

③ 自殖性、他殖性の程度、自家不和合性の有無、近縁野生種との交雑性及びアポミ

クシスを生ずる特性を有する場合はその程度15 

セイヨウナタネは自家不和合性を持たず自家受精するが、部分的には他殖も行われる

(OECD, 2012)。セイヨウナタネの同一ほ場内における他殖率は平均で20~40%で、主と

して開花時の環境条件によって著しく異なる (OECD, 2012)。また、花粉親と種子親の

距離が 1m 以内の場合において、他殖率は0.0121% ~ 14.5% (Beckie et al., 2003; Ramsay et 20 
al., 2003; Hüsken and Dietz-Pfeilstetter, 2007; Cai et al., 2008) の範囲内であった。我が国の

試験ほ場においてB. napusを用いて他殖率を調査したところ、花粉親と種子親の距離が 
0.25、1、5mと遠くなるにつれて、他殖率は4.09、1.35、0.43%と減少した (Yamamori, 
2011)。 

25 

我が国に分布するセイヨウナタネと交雑可能な近縁種として、B. rapa、B. juncea、B. 
nigra、H. incana、R. raphanistrum及びS. arvensisが挙げられる (OECD, 2012; OGTR, 2017; 
環境省, 2002; 中井, 2003; 農林水産省, 2021a)。 

セイヨウナタネとB. rapaとの交雑性について、セイヨウナタネのほ場の外側にB.30 
rapaの一群を植えた場合のセイヨウナタネとの交雑率は0.4~1.5%であり、形成された雑

種実生の生存率は2%未満であった (OGTR, 2017)。しかし、セイヨウナタネを種子親と

して、同一ほ場内にB. rapaと共に1:1で植えた場合の交雑率は9%であった (Jørgensen et 

15



5 

al., 1996)。また、F1個体の花粉稔性は平均で35%に低下し (Jørgensen et al., 1996)、更に、

F2及びBC世代での適応度についても、品種・集団間に差異があるものの、全体的に低

くなるとの報告がある (Hauser et al., 1998)。東北農業研究センターの試験ほ場において、

セイヨウナタネの畝間にポット栽培のB. rapaの栽培品種55系統を配置し、得られた種子

の倍数性をフローサイトメトリーにより調査した結果、B. rapa系統毎のセイヨウナタネ5 
との自然交雑率は2~50%、平均で22.8%であった (Yamamori, 2011)。 

セイヨウナタネと B. juncea との交雑性について、自然交雑率は 3~4.7%であり、セイ

ヨウナタネを種子親とする場合は更に低くなり、混植条件で 1.1~1.3%となる (津田ら,
2016; OGTR, 2017)。農業生物資源研究所の試験ほ場において、花粉源となる除草剤耐性10 
セイヨウナタネを中央に配置し、周囲に B. juncea を栽植して自然交雑率を調査した結

果、交雑率は混植地点では 1.62%、隣接地点では 0.306%、花粉源からの距離が 1.0 m、

5.0 m、10.0 m、20.0 m、27.5 m の地点では、それぞれ 0.0499%、0.0369%、0.0396%、

0.0000%、0.0000%であった (Tsuda et al., 2012)。一方、交配による雑種生産性の平均は、

セイヨウナタネが種子親の場合 0.07 個 (雑種数/交配花)、花粉親の場合 4.05 個という報15 
告がある (津田ら, 2016)。雑種後代に関して、F1 個体では稔性が低くなるが、戻し交雑

をした場合は稔性が回復するという報告がある (津田ら, 2016)。しかしながら、自然条

件下では種々の生殖的隔離障壁が存在することを考慮すると雑種後代が優占化する可能

性は低いと考えられる。

20 

セイヨウナタネとB. nigraとの交雑性について、自然交雑試験において雑種形成は確

認されておらず (Bing et al., 1996)、自然交雑の可能性は低いと判断される (OECD, 2012)。
また、F1個体の稔性は低く、F2及びBC世代を得るのは難しいと報告されている (OECD, 
2012)。 

25 

セイヨウナタネとR. raphanistrumとの交雑性について、ほ場での調査においてセイヨ

ウナタネを種子親とした場合の交雑率は3.8×10-8~5.1×10-4%、花粉親とした場合は1× 10-

7~3.1×10-5%という報告がある (Chèvre et al., 2000; Rieger et al., 2001; Warwick et al., 2003)。
また、F1個体では幼苗の発芽率や生存率、ロゼット葉の直径、乾物重などに顕著な低下

が認められ、野外で発芽し生育して生殖にまで至る可能性は低いと考えられる 30 
(Guéritaine et al., 2003)。 

セイヨウナタネとH. incanaとの交雑性について、人工交配によって100花当たり3.1粒
のF1種子が得られたものの、発芽率が1%未満であり、ほとんどのF1個体において低い

適応度を示したと報告されている (OECD, 2012)。 35 
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 セイヨウナタネとS. arvensisとの交雑性について、自然交雑で雄性不稔セイヨウナタ

ネ100花当たり0.18粒のF1種子が得られたが、多くは稔性が低い又は完全に不稔であっ

たと報告されている (OECD, 2012)。 

 5 

また、セイヨウナタネにはアポミクスの特性を有するという報告はない。 

 

④ 花粉の生産量、稔性、形状、媒介方法、飛散距離及び寿命 

 

セイヨウナタネは1花当たり約7~9万粒の花粉を生じる (Takahata et al., 2008)。Brassica10 
属の花粉は、重く粘性があるが小型 (約30~40 µm) であり、風によって運ばれる他、ミ

ツバチなどの昆虫によっても媒介される (OECD, 2012)。セイヨウナタネの他殖率につ

いては、東北農業研究センターの試験ほ場において、エルシン酸含量を異にする2品種

を用いて調査した結果、花粉源から風下方向に0.25 m、1 m、5 m、10 m、30 m、60 m離

れた地点での他殖率は、それぞれ4.09%、1.35%、0.43%、0.15%、0.09%、0.01%と、花15 
粉源から離れるに伴い急激に減少した (Yamamori, 2011)。また、OECD (2012) は従来の

知見を総括し、他殖率は最大でも花粉源から50~100 mの地点で0.5%以下、200 mの地点

で0.1%以下としている。 

 

セイヨウナタネの花粉は、比較的長期間発芽力を有することが知られている。自然条20 

件下では、花粉の寿命は 4~5 日間にわたり徐々に減少するとされる (Rantio-Lehtimaki, 
1995)。 
 

ホ 病原性 

 25 

 ― 

 

ヘ 有害物質の産生性 

 

セイヨウナタネの種子中にはヒト及び動物に有害と考えられるエルシン酸とグルコシ30 

ノレートが含まれている。エルシン酸はラットの給餌実験において摂食と心臓病の発生

数及び重篤度に相関する可能性があると報告されており、グルコシノレートは、甲状腺

17



 

7 
 

肥大効果、肝臓及び腎臓障害を引き起こすことが報告されている (OGTR, 2017)。しか

し、品種改良により低エルシン酸かつ低グルコシノレートの品種が育成された結果、種

子は食用油として、また、搾油粕は飼料用として用いられるようになった (OECD, 
2011)。なお、精油中のエルシン酸含量が 2%未満で、グルコシノレート含量が油粕 1 g
当たり 30 µmol 未満の品種は一般にカノーラ品種と呼ばれており (OECD, 2011)、宿主で5 

ある Kumily もカノーラ品種の一つである。 

 

ト その他の情報 

 

 ― 10 
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2. 遺伝子組換え生物等の調整等に関する情報 

 

 (1) 供与核酸に関する情報 

 

長鎖多価不飽和脂肪酸含有及びイミダゾリノン系除草剤耐性セイヨウナタネ (D6E 5 
(Pp), D5D (Tc), D6D (Ot), D6E (Tp), D12D (Ps), O3D (Pir), O3D (Pi), D4D (Tc), D4D (Pl), D5E 
(Ot), AHAS (At), Brassica napus L.) (LBFLFK, OECD UI: BPS-BFLFK-2) (以下、「本組換え

セイヨウナタネ」とする。) の作出に用いられた供与核酸の構成及び構成要素の由来を

表 1 に示した (別添資料 1)。 

 10 

イ 構成及び構成要素の由来 

 

表 1 構成要素のサイズ、ベクター上の位置、由来及び機能 

構成要素 1 ベクター上の 
位置 (bp) 由来及び機能 

T-DNA 
c-D6E(Pp) 発現カセット 

P-USP(Vf) 509-1192 
(684) 

Vicia faba 由来の種子蛋白質遺伝子 USP(unkown seed protein)
のプロモーター領域 (Bäumlein et al., 1991)。 

i-At1g01170 1,193-1,444 
(252) 

Arabidopsis thaliana 由来の At1g01170 座の 5’UTR を含むイ
ントロン (Nakabayashi et al., 2005)。 

Intervening 
sequence  

1,445-1,446 
(2) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。 

c-D6E(Pp) 1,447-2,319 
(873) 

Physcomitrella patens 由来のΔ-6 エロンガーゼ(GenBank 
Accession No: AF428243) (Zank et al., 2000)をコードする遺伝
子。セイヨウナタネにおける発現に適するようにコドンを
最適化しているが、この改変によりアミノ酸配列は変化し
ていない。本酵素は、γ-リノレン酸のカルボキシル末端に
2 つの炭化水素基を追加しジホモ-γ-リノレン酸への変換を
触媒する (Yilmaz et al., 2017)。 

t-CaMV35S 2,320-2,535 
(216) 

カリフラワーモザイクウイルス由来の CaMV35S ターミネ
ーター (Hajdukiewicz et al., 1994)。 

c-D5D(Tc)1 発現カセット 

p-CNL(Lu) 2,628-3,691 
(1064) 

Linum usitatissimum 由来の conlinin 遺伝子の種子特異的プロ
モーター (Truksa et al., 2003)。 

i-At5g63190 3,692-4,068 
(377) 

A. thaliana 由来の At5g63190 座の 5’UTR を含むイントロン 
(Sharma et al., 2007; Wang et al., 2008)。 

Intervening 
sequence  

4,069-4,071 
(3) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  
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構成要素 1 ベクター上の 
位置(bp) 由来及び機能 

c-D5D(Tc)1 4,072-5,391 
(1320) 

Thraustochytrium sp. 由来のΔ-5 デサチュラーゼ(GenBank 
Accession No: AF489588) (Qiu et al., 2001) をコードする遺伝
子。セイヨウナタネにおける発現に適するようにコドンを
最適化しているが、この改変によりアミノ酸配列は変化し
ていない。本酵素は、ジホモ-γ-リノレン酸のカルボキシ
ル末端から数えて 5 番目の位置に二重結合を導入してアラ
キドン酸への変換を触媒する (Yilmaz et al., 2017)。 

t-OCS 5,392-5,583 
(192) 

Rhizobium radiobacter のオクトピン系 Ti プラスミド
pTi15955 由来のオクトピン合成遺伝子のターミネーター 
(MacDonald et al., 1991)。 

c-D6D(Ot) 発現カセット 

p-SBP(Vf) 5,719-7,517 
(1799) 

V. faba 由来のスクロース結合蛋白質関連遺伝子のプロモー
ター (Grimes et al., 1992; Heim et al., 2001)、種子成熟段階の
後期に遺伝子を活性化させる。 

i-At1g65090 7,518-7,972 
(455) 

A. thaliana 由来の At1g65090 座の 5’UTR を含むイントロン 
(Braybrook et al., 2006)。 

Intervening 
sequence  

7,973-7,981 
(9) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

c-D6D(Ot) 7,982-9,352 
(1371) 

Ostreococcus tauri 由来のΔ-6 デサチュラーゼ(GenBank 
Accession No: AY746357) (Domergue et al., 2005) をコードす
る遺伝子。セイヨウナタネにおける発現に適するようにコ
ドンを最適化しているが、この改変によりアミノ酸配列は
変化していない。本酵素は、リノール酸のカルボキシル末
端から数えて 6 番目の位置に二重結合を導入してγ-リノ
レン酸への変換を触媒する (Yilmaz et al., 2017)。 

Intervening 
sequence  

9,353-9,379 
(27) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

t-CATHD(St) 9,380-9,614 
(235) 

Solanum tuberosum 由来のカテプシン D 阻害遺伝子のターミ
ネーター (Hannapel, 1993)。 

c-D6E(Tp) 発現カセット 

p-PXR(Lu) 9,693-11,419 
(1727) 

L. usitatissimum 由来のペルオキシレドキシン様蛋白質の遺
伝子である PXR の種子特異的プロモーター (Duwenig and 
Loyall, 2006)。 

i-At1g62290 11,420-12,265 
(846) 

A. thaliana 由来の At1g62290 座の 5’UTR を含むイントロン 
(Chen et al., 2002)。 

Intervening 
sequence  

12,266-12,278 
(13) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

c-D6E(Tp) 12,279-13,097 
(819) 

Thalassiosira pseudonana 由来のΔ-6 エロンガーゼ (GenBank 
Accession No: XM_002288445) (Armbrust et al., 2004) をコー
ドする遺伝子。セイヨウナタネにおける発現に適するよう
にコドンを最適化しているが、この改変によりアミノ酸配
列は変化していない。本酵素は、γ-リノレン酸のカルボキ
シル末端に 2 つの炭化水素基を追加しジホモ-γ-リノレン
酸への変換を触媒する (Yilmaz et al., 2017)。 

Intervening 
sequence  

13,098-13,152 
(55) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。 

t-PXR(At) 13,153-13,552 
(400) 

A. thaliana 由来のペルオキシレドキシン (PXR) 様蛋白質の
遺伝子 PER1 のターミネーター (Haslekås et al., 1998)。 
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構成要素 1 ベクター上の 
位置(bp) 由来及び機能 

c-D12D(Ps) 発現カセット 

p-napA(Bn) 13,722-14,385 
(664) 

B. napus 由来の種子貯蔵蛋白質ナピン A/B 遺伝子の種子特
異的プロモーター (Ellerström et al., 1996; Rask et al., 1998)。 

i-At5g63190 14,386-14,762 
(377) 

A. thaliana 由来の At5g63190 座の 5’UTR を含むイントロン 
(Sharma et al., 2007; Wang et al., 2008)。 

Intervening 
sequence  

14,763-14,768 
(6) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

c-D12D(Ps) 14,769-15,965 
(1197) 

Phytophthora sojae 由来のΔ-12 デサチュラーゼ(GenBank 
Accession No: GY508423) (Cirpus and Bauer, 2006) をコードす
る遺伝子。セイヨウナタネにおける発現に適するようにコ
ドンを最適化しているが、この改変によりアミノ酸配列は
変化していない。本酵素は、オレイン酸のカルボキシル末
端から数えて 12 番目の位置に二重結合を導入してリノール
酸への変換を触媒する (Yilmaz et al., 2017)。 

Intervening 
sequence  

15,966-15,983 
(18) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

t-rbcS(Ps) 15,984-16,541 
(558) 

Pisum sativum 由来の RuBisCO 小サブユニット遺伝子 (rbcS) 
E9 のターミネーター (Coruzzi et al., 1984; Smigocki, 1991)。  

c-O3D(Pir)1 発現カセット 

p-SETL(Bn) 16,634-17,867 
(1234) 

B. napus 由来の SETL 遺伝子の種子特異的プロモーター 
(Bauer and Senger, 2010)。 

Intervening 
sequence  

17,868-17,869 
(2) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

c-O3D(Pir)1 17,870-18,961 
(1092) 

Pythium irregulare 由来のω-3 デサチュラーゼ(GenBank 
Accession No: FB753541) (Cheng et al., 2010) をコードする遺
伝子。セイヨウナタネにおける発現に適するようにコドン
を最適化しているが、この改変によりアミノ酸配列は変化
していない。本酵素は、アラキドン酸のω (メチル) 末端か
ら数えて 3 番目の位置に二重結合を導入し、エイコサペン
タエン酸への変換を触媒する (Yilmaz et al., 2017)。  

Intervening 
sequence  

18,962-18,982 
(21) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

t-SETL(Bn) 18,983-19,596 
(614) 

B. napus 由来の SETL 遺伝子のターミネーター (Bauer and 
Senger, 2010)。 

c-O3D(Pi) 発現カセット 

p-USP(Vf) 19,675-20,358 
(684) 

V. faba 由来の種子蛋白質遺伝子 USP のプロモーター 
(Bäumlein et al., 1991)。 

i-At1g01170 20,359-20,610 
(252) 

A. thaliana 由来の At1g01170 座の 5’UTR を含むイントロン 
(Nakabayashi et al., 2005)。 

Intervening 
sequence  

20,611-20,620 
(10) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

c-O3D(Pi) 20,621-21,706 
(1086) 

Phytophthora infestans 由来のω-3 デサチュラーゼ(GenBank 
Accession No: XM_002902553) (Wu et al., 2005) をコードする
遺伝子。セイヨウナタネにおける発現に適するようにコド
ンを最適化しているが、この改変によりアミノ酸配列は変
化していない。本酵素は、アラキドン酸のω (メチル) 末端
から数えて 3 番目の位置に二重結合を導入してエイコサペ
ンタエン酸への変換を触媒する (Yilmaz et al., 2017)。 

Intervening 
sequence  

21,707-21,714 
(8) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  
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構成要素 1 ベクター上の 
位置(bp) 由来及び機能 

t-CaMV35S 21,715-21,930 
(216) 

カリフラワーモザイクウイルス由来の CaMV35Sターミネー
ター (Hajdukiewicz et al., 1994)。 

c-D5D(Tc)2 発現カセット 

p-SETL(Bn) 22,066-23,299 
(1234) 

B. napus 由来の SETL 遺伝子の種子特異的プロモーター 
(Bauer and Senger, 2010)。 

Intervening 
sequence  

23,300-23,301 
(2) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

c-D5D(Tc)2 23,302-24,621 
(1320) 

Thraustochytrium sp. 由来のΔ-5 デサチュラーゼ(GenBank 
Accession No: AF489588) (Qiu et al., 2001) をコードする遺伝
子。セイヨウナタネにおける発現に適するようにコドンを
最適化しているが、この改変によりアミノ酸配列は変化し
ていない。本酵素は、ジホモ-γ-リノレン酸のカルボキシ
ル末端から数えて 5 番目の位置に二重結合を導入して、ア
ラキドン酸への変換を触媒する (Yilmaz et al., 2017)。 

Intervening 
sequence  

24,622-24,642 
(21) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

t-SETL(Bn) 24,643-25,256 
(614) 

B. napus 由来の SETL 遺伝子のターミネーター (Bauer and 
Senger, 2010)。 

c-D4D(Tc) 発現カセット 

p-ARC5(Pv) 25,403-26,553 
(1151) 

Phaseolus vulgaris 由来の種子特異的 Arcelin-5 遺伝子プロモ
ーター (Goossens et al., 1994; Goossens et al., 1999)。 

Intervening 
sequence  

26,554-26,563 
(10) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

c-D4D(Tc) 26,564-28,123 
(1560) 

Thraustochytrium sp. 由来のΔ-4 デサチュラーゼ(GenBank 
Accession No: GN042654) (Qiu et al., 2001) をコードする遺伝
子。セイヨウナタネにおける発現に適するようにコドンを
最適化しているが、この改変によりアミノ酸配列は変化し
ていない。本酵素は、ドコサペンタエン酸のカルボキシル
末端から数えて 4 番目の位置に二重結合を導入してドコサ
ヘキサエン酸への変換を触媒する (Yilmaz et al., 2017)。 

Intervening 
sequence  

28,124-28,136 
(13) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

t-ARC(Pv) 28,137-28,736 
(600) 

P. vulgaris 由来の Arc5 遺伝子のターミネーター (Goossens et 
al., 1994; Goossens et al., 1999)。 

c-O3D(Pir)2 発現カセット 

p-PXR(Lu) 
28,829-30,555 
(1727) 

L. usitatissimum 由来のペルオキシレドキシン様蛋白質の遺
伝子 PXR の種子特異的プロモーター (Duwenig and Loyall, 
2006)。 

i-AGO4(At) 30,556-31,313 
(758) 

A. thaliana 由来の AGO4(At)遺伝子の 5’ UTR を含むイントロ
ン (Zilberman et al., 2003)。 

Intervening 
sequence  

31,314-31,328 
(15) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

c-O3D(Pir)2 31,329-32,420 
(1092) 

P. irregulare 由来のω-3 デサチュラーゼ(GenBank Accession 
No: FB753541) (Cheng et al., 2010) をコードする遺伝子。セイ
ヨウナタネにおける発現に適するようにコドンを最適化し
ているが、この改変によりアミノ酸配列は変化していな
い。本酵素は、アラキドン酸のω (メチル)末端から数えて 3
番目の位置に二重結合を導入してエイコサペンタエン酸へ
の変換を触媒する (Yilmaz et al., 2017)。 
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構成要素 1 ベクター上の 
位置(bp) 由来及び機能 

Intervening 
sequence  

32,421-32,476 
(56) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

t-PXR(At) 32,477-32,876 
(400) 

A. thaliana、ペルオキシレドキシン (PXR) 様蛋白質の遺伝子
PER1 の終結因子 (Haslekås et al., 1998)。 

c-D4D(Pl) 発現カセット 

p-CNL(Lu) 33,012-34,075 
(1064) 

L. usitatissimum 由来の conlinin 遺伝子の種子特異的プロモー
ター (Truksa et al., 2003)。 

i-At1g65090 34,076-34,530 
(455) 

A. thaliana 由来の At1g65090 座の 5’UTR を含むイントロン 
(Braybrook et al., 2006)。 

Intervening 
sequence  

34,531-34,539 
(9) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

c-D4D(Pl) 34,540-35,877 
(1338) 

Pavlova lutheri 由来のΔ-4 デサチュラーゼ(GenBank 
Accession No: AY332747) (Tonon et al., 2003) をコードする遺
伝子。セイヨウナタネにおける発現に適するようにコドン
を最適化しているが、この改変によりアミノ酸配列は変化
していない。本酵素は、ドコサペンタエン酸のカルボキシ
ル末端から数えて 4 番目の位置に二重結合を導入してドコ
サヘキサエン酸 への変換を触媒する (Yilmaz et al., 2017)。 

Intervening 
sequence  

35,878-35,898 
(21) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

t-OCS 35,899-36,090 
(192) 

R. radiobacter のオクトピン系 Ti プラスミド pTi15955 由来
のオクトピン合成遺伝子のターミネーター (MacDonald et 
al., 1991)。 

c-D5E(Ot) 発現カセット 

p-FAE1(Bn) 36,284-37,713 
(1430) 

B. napus 由来のエロンガーゼ (FAE1.1) 遺伝子のプロモータ
ー (Han et al., 2001)。  

i-At1g62290 37,714-38,560 
(847) 

A. thaliana 由来の At1g62290 座の 5’UTR を含むイントロン 
(アスパラチルプロテアーゼ蛋白質) (Chen et al., 2002)。 

Intervening 
sequence  

38,561-38,567 
(7) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

c-D5E(Ot) 38,568-39,470 
(903) 

O. tauri 由来のΔ-5 エロンガーゼ(GenBank Accession No: 
CS020159) (Zank et al., 2005) をコードする遺伝子。セイヨウ
ナタネにおける発現に適するようにコドンを最適化してい
るが、この改変によりアミノ酸配列は変化していない。本
酵素は、エイコサペンタエン酸のカルボキシル末端に 2 つ
の炭化水素基を追加し、ドコサペンタエン酸への変換を触
媒する (Yilmaz et al., 2017)。 

Intervening 
sequence  

39,471-39,486 
(16) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

t-FAE1(At) 39,487-39,886 
(400) 

A. thaliana 由来のエロンガーゼ遺伝子 (FAE1) のターミネー
ター (Rossak et al., 2001)。 

c-AHAS(At) 発現カセット 

p-Ubi4(Pc) 40,005-40,398 
(394) 

Petroselinum crispum 由来のユビキチン (Pcubi4-2) プロモー
ター (Kawalleck et al., 1993)。 

i-Ubi4(Pc) 40,399-40,986 
(588) 

P. crispum 由来の 5’UTR のユビキチン遺伝子イントロン 
(Kawalleck et al., 1993)。 

Intervening 
sequence  

40,987-40,993 
(7) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。 
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構成要素 1 ベクター上の 
位置(bp) 由来及び機能 

c-AHAS(At) 40,994-43,006 
(2013) 

A. thaliana 由来のアセトヒドロキシ酸合成酵素の S653N 及
び A122T 置換を伴う AHAS の大サブユニットをコードする
遺伝子 (Mazur et al., 1987)。本酵素はイミダゾリノン系除草
剤への耐性を与える (Tan et al., 2005)。 

t-AHAS(At) 43,007-43,786 
(780) 

A. thaliana 由来の AHAS(At)遺伝子のターミネーター (Mazur 
et al., 1987)。 

その他 

RB 1–328 
(328) 

R. radiobacter 由来のオクトピン系 Ti プラスミド pTi15955
の T-DNA 右側境界領域 (Barker et al., 1983)。 

Intervening 
sequence 

329-508 
(180) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

Intervening 
sequence  

2,536-2,627 
(92) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

Intervening 
sequence  

5,584-5,718 
(135) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

Intervening 
sequence  

9,615-9,692 
(78) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。 

Intervening 
sequence  

13,553-13,721 
(169) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

Intervening 
sequence  

16,542-16,633 
(92) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

Intervening 
sequence  

19,597-19,674 
(78) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

Intervening 
sequence  

21,931-22,065 
(135) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

Intervening 
sequence  

25,257-25,402 
(146) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

Intervening 
sequence  

28,737-28,828 
(92) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

Intervening 
sequence  

32,877-33,011 
(135) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

Intervening 
sequence  

36,091-36,283 
(193) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

Intervening 
sequence  

39,887-40,004 
(118) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

Intervening 
sequence  

43,787-43,874 
(88) Gateway BiBAC vector の断片。 

LB 43,875-44,010 
(136) 

R. radiobacter 由来のオクトピン系プ Ti プラスミド pTi15955
の T-DNA 左側境界領域 (Barker et al., 1983)。 

ベクター・外骨格領域（本組換えセイヨウナタネには存在しない） 

Intervening 
sequence  

44,011-45,141 
(1131) 

44170 から 44835bp の位置にクロラムフェニコールアセチ
ルトランスフェラーゼ遺伝子のプロモーターと一部の翻訳
領域を含む。44,011-44,169bp 及び 44,836-45,141bp は遺伝要
素のクローニングに必要な領域。 

c-KanR 45,142–45,957 
(816) 

Escherichia coli 由来のカナマイシン抵抗性トランスポゾン
Tn903 のアミノグリコシド 3'-ホスホトランスフェラーゼ 
(Oka et al., 1981; Naumovski and Friedberg, 1983)。 

p-KanR 45,958-46,078 
(121) 

E. coli 由来のカナマイシン抵抗性トランスポゾン Tn903 の
アミノグリコシド 3'-ホストトランスフェラーゼ遺伝子のプ
ロモーター (Naumovski and Friedberg, 1983)。 
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構成要素 1 ベクター上の 
位置(bp) 由来及び機能 

Intervening 
sequence  

46,079-47,230 
(1152) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

o-Ori2 47,231-47,447 
(217) 

E. coli 由来の F プラスミドの複製開始点 (ori-2) (Murotsu et 
al., 1984)。 

Intervening 
sequence  

47,448-47,540 
(93) 

E. coli 由来の F プラスミドの遺伝子間配列。 

c-repE 47,541-48,296 
(756) 

E. coli 由来の F プラスミドの repE 遺伝子。 

Intervening 
sequence  

48,297-48,874 
(578) 

c-repE 及び c-sopA の間の遺伝子間配列。 

c-sopA 48,875-50,050 
(1176) 

E. coli 由来の F プラスミドの sopA 遺伝子 (Mori et al., 
1986)。 

c-sopB 50,051-51,021 
(972) E. coli 由来の F プラスミドの sopB 遺伝子。 

Intervening 
sequence  

51,022-51,093 
(72) sopB 及び sopC の間の遺伝子間配列。 

sopC 51,094-51,567 
(474) 

E. coli 由来の plasmid partition システム (細菌の細胞分裂の
際にプラスミドの安定的な伝達に関与する) に必要な F プラ
スミドの部分的 sopC 領域 (Helsberg and Eichenlaub, 1986; 
Mori et al., 1986)。 

Intervening 
sequence  

51,568-52,480 
(913) 

pTiC58 からの repABC オペロンに隣接する配列でオペロン
repABC のプロモーターを含む (Li and Farrand, 2000)。 

c-repA 52,481-53,698 
(1218) 

R. radiobacter 由来の pTiC58 レプリコンからの repA 遺伝子 
(Li and Farrand, 2000)。 

Intervening 
sequence  

53,699-53,927 
(229) repABC オペロンからの遺伝子間配列 

c-repB 53,928-54,938 
(1011) 

R. radiobacter 由来の pTiC58 レプリコンからの repB 遺伝子 
(Li and Farrand, 2000)。 

Intervening 
sequence  

54,939-55,152 
(214) repABC オペロンからの遺伝子間配列 

c-repC 55,153-56,472 
(1320) 

R. radiobacter 由来の pTiC58 レプリコンからの repC 遺伝子 
(Li and Farrand, 2000)。 

Intervening 
sequence  

56,473-57,429 
(957) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。 

Tn5 57,430-58,991 
(1562) 

E. coli 由来のトランスポゾン Tn5 (Beck et al., 1982)。プラス
ミド LTM593 の機能には必要ない。 

Intervening 
sequence  

58,992-59,286 
(295) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。 

oriT 59,287-59,455 
(169) 

R. radiobacter 由来の pRK310 からの接合伝達の起点 (Marx 
and Lidstrom, 2001)。 

Intervening 
sequence  

59,456-60,074 
(619) 遺伝要素のクローニングに必要な領域。  

1 使用されている接頭辞：p-、プロモーター; i-、5’非翻訳領域 (UTR) を含むイントロン; c-、翻訳領域; 
t-、ターミネーター ; o-、複製基点。同じ翻訳領域が 2 回使用されている場合  (c-D5D(Tc) 及び
c-O3D(Pir))、翻訳領域の名称に接尾番号が加えられている。 
現在 Agrobacterium tumefaciens は Rhizobium radiobacter と呼ばれている。 
Intervening sequence は、社内でランダムに作成した配列を使用しており、既存の配列は含まれていな
い。 
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ロ 構成要素の機能 

 

① 目的遺伝子、発現調節領域、局在化シグナル、選抜マーカーその他の供与核酸の構

成要素それぞれの機能 

 5 

本組換えセイヨウナタネの作出に用いた供与核酸の構成要素は表 1 (p.8-14) に示した。  

 

② 目的遺伝子及び選抜マーカーの発現により産生される蛋白質の機能及び当該蛋白質

がアレルギー性を有することが明らかとなっている蛋白質と相同性を有する場合は

その旨 10 

 

本組換えセイヨウナタネでは 11 種類の蛋白質が新たに産生され、そのうち膜蛋白質

である 7 種のデサチュラーゼ (D5D (Tc), D6D (Ot), D12D (Ps), O3D (Pir), O3D (Pi), D4D 
(Tc), D4D (Pl)蛋白質) 及び 3 種のエロンガーゼ (D6E (Pp), D6E (Tp), D5E (Ot) 蛋白質) (以
下、「デサチュラーゼ及びエロンガーゼ」とする。)、及びアセトヒドロキシ酸合成酵15 

素 (AHAS(At))が含まれる (表 2, p.16)。デサチュラーゼ及びエロンガーゼは、種子中にエ

イコサペンタエン酸 (EPA) 及びドコサヘキサエン酸 (DHA)を産生させる (図 1, p.17)。シ

グナル配列を有している AHAS(At) 蛋白質は、葉緑体に局在し、イミダゾリノン系除草

剤への耐性を付与する。 
 20 
植物において脂肪酸の生合成は色素体で始まり、オレイン酸の生合成までが行われ

るが、脂肪酸の不飽和化はデサチュラーゼにより触媒され、色素体及び小胞体の膜で起

きる (Shanklin and Cahoon, 1998; Zauner et al., 2012)。色素体を標的としたデサチュラーゼ

活性は葉緑体に特異的な電子伝達系に依存することが知られているが (Shanklin and 
Cahoon, 1998)、本組換えセイヨウナタネに導入されたデサチュラーゼは葉緑体輸送ペプ25 

チドを有しておらず、また、酵母で発現させた際にも酵素活性があることから葉緑体の

電子伝達系を必要としておらず (Yilmaz et al., 2017)、小胞体の膜に局在していると考え

られる。エロンガーゼは小胞体に局在している複合体としてのみ働くことが知られてお

り (Haslam and Kunst, 2013)、また、本組換えセイヨウナタネに導入されたエロンガーゼ

は膜貫通ドメインを有しているため、小胞体の膜に局在していると考えられる。 30 
 
植物の脂肪酸は、共有結合している親水性部位によってその局在が 3 つに分類され

る：①アシルキャリア蛋白質プールは色素体に、②アシル補酵素Aプールは細胞質に、

③アシルリン脂質 (アシル-ホスファチジル・コリン等) プールは小胞体の膜に局在する。
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脂肪酸は、これら 3 つの脂肪酸プール間を特定の内在性酵素によって移動することがで

きる (Bates et al., 2013)。本組換えセイヨウナタネに導入されたデサチュラーゼはデサチ

ュラーゼの種類に応じてアシル補酵素A又はアシルリン脂質のいずれかを利用するが、

導入されたエロンガーゼはアシル補酵素Aのみを利用する。よって、本組換えセイヨウ

ナタネに導入された新たな脂肪酸合成経路は、DHA を合成するまでのそれぞれの合成5 

段階におけるデサチュラーゼ又はエロンガーゼによって、細胞質におけるアシル補酵素

A プールと小胞体におけるアシルリン脂質プールとの間を、アシル基質の転移のための

内在性酵素に依存して移動しながら DHA までの脂肪酸合成が進む。 
 

本組換えセイヨウナタネの作出に用いた導入用プラスミドLTM593には、13遺伝子カ10 
セット組み込まれているが、発現量を増やすため、D5D(Tc) 及びO3D(Pir) 遺伝子をそれ

ぞれ含む遺伝子カセットが2つずつ組み込まれているため、新規の導入遺伝子数は11で
ある (図3, p.32)。また、D6E(Tp) 及びD6E(Pp)、O3D(Pir) 及びO3D(Pi) 並びにD4D(Tc) 及
びD4D(Pl) は、それぞれ供与体は異なるが、脂肪酸合成経路における同じステップを触

媒し、導入された脂肪酸合成に関連する10遺伝子が、オレイン酸からDHAを産生する715 
ステップを触媒する。また、AHAS(At) 遺伝子1つがイミダゾリノン系除草剤への耐性を

付与する。 

 

表 2  本組換えセイヨウナタネに導入した酵素名、酵素の略称及び供与体 

 酵素名＊ 酵素の略称 供与体 
1 Δ-12 デサチュラーゼ (Ps) D12D(Ps) P. sojae 
2 Δ-6 デサチュラーゼ (Ot) D6D(Ot) O. tauri 
3 Δ-6 エロンガーゼ (Tp) D6E(Tp) T. pseudonana 
4 Δ-6 エロンガーゼ (Pp) D6E(Pp) P. patens 
5 Δ-5 デサチュラーゼ (Tc)1 D5D(Tc)   Thraustochytrium sp. 
6 ω-3 デサチュラーゼ (Pir)1 O3D(Pir)   P. irregulare 
7 ω-3 デサチュラーゼ (Pi) O3D(Pi) P. infestans 
8 Δ-5 エロンガーゼ (Ot) D5E(Ot) O. tauri 
9 Δ-4 デサチュラーゼ (Tc) D4D(Tc) Thraustochytrium sp. 
10 Δ-4 デサチュラーゼ (Pl) D4D(Pl) P. lutheri 
11 アセトヒドロキシ酸シンターゼ(At) AHAS(At) A. thaliana 
＊
各酵素の後にある略号は、対応する酵素の供与体を示している。 

1：D5D(Tc) 及びO3D(Pir)遺伝子は、それぞれの遺伝子を含む遺伝子カセットが導入用プラスミドLTM593
に 2 つずつ組み込まれている (図 3, p.32)。 
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16:1n-7 

16:0 

18:1n-7 

16:1n-9 16:3n-3 16:2n-6 
ω-3 脂肪酸 

18:0 22:0 20:0 24:0 

20:1n-9 22:1n-9 24:1n-9 

20:3n-6 

D5D(Tc) 
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D6D(Ot) 
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D6E(Pp) 
D6E(Tp) 
D5E(Ot) 

D5E(Ot) 
D6E(Pp)      

22:5n-3 

22:6n-3 DHA 

D4D(Pl) 
D4D(Tc) 

20:4n-6 

D12D(Ps) 

O3D(Pi)  
O3D(Pir) 

20:5n-3 EPA 

18:4n-3 

20:4n-3 

22:4n-6 

22:5n-6 

D5E(Ot) 
D6E(Pp)      

O3D(Pi)  
O3D(Pir) 

O3D(Pi)  
O3D(Pir) 

O3D(Pi)  
O3D(Pir) 

O3D(Pi)  
O3D(Pir) 

O3D(Pi)  
O3D(Pir) 
D5D(Tc) 

D4D(Pl) 
D4D(Tc) 

D5D(Tc) 
D6D(Ot) 
D4D(Tc) 

D6E(Pp) 
D6E(Tp) 
D5E(Ot) 

18:2n-9 D6D(Ot) 

18:2n-6 18:3n-3 20:2n-6 

D6E(Pp) 
D6E(Tp) 
D5E(Ot) 20:3n-3 

24:5n-3 
D5E(Ot)      

22:4n-3 22:3n-6 D5E(Ot) D5E(Ot)      

D6E(Pp) 
D6E(Tp) 
D5E(Ot) 

20:2n-9 D6E(Tp) 20:3n-9 D5D(Tc) 

ω-3 長鎖多価
不飽和脂肪酸 

図 1 本組換えセイヨウナタネに導入された脂肪酸合成経路 

OLA 18:1n-9 

ω-6 長鎖多価
不飽和脂肪酸 

従来のセイヨウナタネの 
内在性脂肪酸合成経路 

本組換えセイヨウナタネに 
新たに導入された脂肪酸 
合成経路 

従来のセイヨウナタネと 
共通する内在性脂肪酸 
合成経路 

14:0 
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 5 

 

 

なお、図中で使用している各脂肪酸の慣用名があるものは、下記にまとめた。 

ミリスチン酸 (C14:0) パルミチン酸 (C16:0) パルミトレイン酸 (C16:1 n-7) cis-7-ヘキサデセン酸 (C16:1 n-9) 
ステアリン酸 (C18:0) cis-バクセン酸 (C18:1 n-7) オレイン酸 (C18:1 n-9) リノール酸 (C18:2 n-6) 

α-リノレン酸 (C18:3 n-3) γ-リノレン酸 (C18:3n-6) ステアリドン酸 (C18:4 n-3) アラキジン酸 (C20:0) 
ゴンド酸 (C20:1 n-9) エイコサジエン酸 (C20:2 n-6) エイコサトリエン酸 (C20:3 n-3) ジホモ-γ-リノレン酸 (C20:3 n-6) 

ミード酸 (C20:3 n-9) ビスホモステアリン酸 (C20:4 n-3) アラキドン酸 (C20:4 n-6) エイコサペンタエン酸 (EPA)   (C20:5 
n-3) 

ベヘン酸 (C22:0) アドレン酸 (C22:4 n-6) クルパノドン酸 (C22:5 n-3) オスボンド酸 (C22:5 n-6) 
ドコサヘキサエン酸 (DHA)     

(C22:6 n-3) リグノセリン酸 (C24:0) ネルボン酸 (C24:1 n-9) テトラコサペンタエン酸 (24: 5n-3) 

 

 10 
  

オレイン酸までの脂肪酸合成経路は従来のセイヨウナタネの内在性脂肪酸合成経路で (黄：Baker et al.,2007)、オレイン酸からリノール酸は、
従来のセイヨウナタネの内在性脂肪酸合成経路と本組換え体に新たに導入した脂肪酸合成経路と共通する脂肪酸合成経路で (緑：Yilmaz et 
al., 2017)、γ-リノレン酸から EPA 及び DHA の合成は本組換え体に新たに導入した脂肪酸合成経路を示している (青：Sakuradani et al., 2002; 
Yilmaz et al., 2017)。脂肪酸は Ca:b の記法で示している。ここで a は脂肪酸内の炭素原子数、b は二重結合の数である。bn−xの記法は、二重
結合が末端の ω (メチル) 炭素から数えて x 番目に位置していることを示している。ω炭素から 6番目に二重結合が位置している脂肪酸を ω-6
長鎖多価不飽和脂肪酸、3 番目に位置している脂肪酸を ω-3 長鎖多価不飽和脂肪酸という。各酵素の略称は表 2 (p.16)を参照。黒色で示した
脂肪酸及び脂肪酸合成酵素並びに青い矢印は、本組換えセイヨウナタネに導入した主要な脂肪酸合成経路を示し、灰色で示した脂肪酸及び
脂肪酸合成酵素並びに灰色の矢印は、本組換えセイヨウナタネに導入した脂肪酸合成酵素及びそれによって触媒される反応経路及び産生さ
れた脂肪酸を示す(Yilmaz et al., 2017)。 
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ω-3 長鎖多価不飽和脂肪酸 
 
ω-3長鎖多価不飽和脂肪酸は長鎖多価不飽和脂肪酸の一種で、ヒトが摂取する代表的

なものは、食用調理油由来のα-リノレン酸 1、エイコサペンタエン酸 (EPA) 及びドコサ

ヘキサエン酸 (DHA) がある。一般に使用されている食用調理油のうち、ω-3 長鎖多価5 
不飽和脂肪酸を含有しているものには魚油 (EPA 及び DHA 含) や亜麻仁油 (α-リノレン

酸含) がある。 
ω-3長鎖多価不飽和脂肪酸は、筋活動、血液凝固、消化、生殖能力、細胞の分裂及び

成長など多くの身体機能にとって重要である。DHA は脳の発達及び機能にとって重要

であり、α-リノレン酸はヒトの体内では産生できない必須脂肪酸であるため、食品又10 
はサプリメントから摂取する必要がある (NIH, 2018)。厚生労働省が策定する日本人の

食事摂取基準 (2020 年版) では、健康の保持・増進のために、ω-3 長鎖多価不飽和脂肪

酸を成人 1 人あたり 1 日約 2 グラム摂取することを勧めている (厚生労働省, 2019)。 
 
エイコサペンタエン酸 (EPA) 及びドコサヘキサエン酸 (DHA) 15 
 
 ω-3 長鎖多価不飽和脂肪酸である EPA 及び DHA は、魚類 (サケ、マグロ及びマス) や
甲殻類及び貝類 (カニ、ムール貝及びカキ) を含む海産物を通して主に摂取されている。

多数の保健機関により、EPA 及び DHA は成人 1 日あたり合計で 250〜500 mg の摂取が

推奨されている (Yi et al., 2014; Salem and Eggersdorfer, 2015)。しかしながら、一部の国20 
では推奨摂取量を上回っているものの、米国を含む多くの国では推奨摂取量を下回って

いる (Gebauer et al., 2006; Kris-Etherton et al., 2009; Flock et al., 2013; Salem and Eggersdorfer, 
2015)。この主な理由は、供給源である海産物や魚油等からのこれらの脂肪酸の供給が

限られているからであり、EPA 及び DHA を含む製品を適切な量で消費者に供給するこ

とは大きな課題となっている。また、特にサケやマスのような脂肪の多い養殖魚に給餌25 
するための需要も高い。 
 
デサチュラーゼ及びエロンガーゼ 
 
デサチュラーゼは、アシル鎖 (R-CO-) の規定された位置で基質である脂肪酸中に二重30 

結合の形成を触媒する酵素で、カルボニル基から一定の位置に二重結合を導入するΔ-
デサチュラーゼと、メチル基から一定の位置に二重結合を導入するω-デサチュラーゼ

がある。例えば、Δ-12 デサチュラーゼはカルボキシル基から 12 番目及び 13 番目の炭

素間に、ω-3 デサチュラーゼはメチル基から 3 番目及び 4 番目の炭素間に二重結合を挿

入する。本組換えセイヨウナタネに導入された全てのデサチュラーゼは、小胞体に膜結35 
合して局在する。   

 
1 α-リノレン酸 (18:3(n-3)) 及びγ-リノレン酸 (18:3(n-6)) は、炭素数 18 で、3 つの cis 二重結合を持つ。

α-リノレン酸は、最初の二重結合はω末端から数えて 3 番目に位置し、構造異性体であるγ-リノレン酸

の場合には、ω末端から数えて 6 番目に位置する。 

30



 

20 
 

エロンガーゼは、既存の C18 又はそれ以上の脂肪酸を 2 炭素単位で伸長させる酵素

で、脂肪酸伸長プロセスの 4 段階の反応サイクルのうち、律速段階である縮合過程を触

媒する。本組換えセイヨウナタネに導入された全てのエロンガーゼは、小胞体の膜に結

合して局在している。 
本組換えセイヨウナタネは、デサチュラーゼ及びエロンガーゼの発現により、オレ5 

イン酸から EPA 及び DHA を産生させ、従来のセイヨウナタネとは異なる脂肪酸を産生

させる意図で作出された。EPA 及び DHA を産生するために導入した酵素及び従来のセ

イヨウナタネが持っている脂肪酸合成経路により、従来のセイヨウナタネには見られな

い脂肪酸が産生された。本組換えセイヨウナタネに導入された脂肪酸合成経路を図 1 
(p.17) に示す。 10 

 
なお、導入された全てのデサチュラーゼ及びエロンガーゼは、2021 年に COMPARE 

(version; COMPARE 2021、検索日：2021 年 2 月 15 日)2 を用いて既知のアレルゲンとの

包括的な相同性検索を行った結果、既知のアレルゲンとの相同性は認められなかった。 
 15 

AHAS(At)蛋白質  

 
本組換えセイヨウナタネに導入されたイミダゾリノン系除草剤耐性遺伝子 (シロイヌ

ナズナ由来改変 AHAS(At) 遺伝子) は、アセトヒドロキシ酸合成酵素 (以下、「AHAS 蛋

白質」とする) をコードしており、その遺伝子産物である AHAS(At) 蛋白質のアミノ酸20 

配列 122 番目のアラニンはトレオニンに、653 番目のセリンはアスパラギンに置換され

ている。AHAS 蛋白質は、多くの植物が生存するために必要な酵素で、あらゆる植物、

微生物に含まれ、分岐鎖アミノ酸 (バリン、ロイシン、イソロイシン) 生合成の第一段

階を触媒する (Stidham and Singh, 1991)。従来の植物においては、イミダゾリノン系除草

剤が AHAS 蛋白質を阻害することで分岐鎖アミノ酸が欠乏し、生育が阻害される (図 2, 25 

p.22)。一方、AHAS(At) 蛋白質を発現させた植物は、この AHAS(At) 蛋白質におけるア

ミノ酸の変異により、イミダゾリノン系除草剤の結合が阻害され、通常の生合成が影響

を受けることなく除草剤耐性が付与されることが知られている (Newhouse et al., 1992)。 

 
2 COMprehensive Protein Allergen Resource（COMPARE）：本データベースは、十分な裏付けのある

アレルギー性のタンパク質をデータベース化することを目的とし、International Life Sciences Institute’s 
Health and Environmental Sciences Institute (ILSI-HESI)によって管理され、一般に公開されているアレルゲ

ンデータベースである。初めのバージョンは、2015 年 5 月から 2016 年 5 月に National Center for 
Biotechnology （NCBI）に登録され、注釈がついている配列を元にデータベースに入れる候補を洗い出し、

それらをアレルギーの専門家が論文等のタンパク質のアレルギー性試験の結果（IgE による免疫学的検定）

等を元にデータベースに追加する配列を決定した。今後は、NCBI に追加された配列に基づき 1 年に 1 回

データベースを更新し、また、それとは独立して新たな論文等を元に候補のタンパク質を追加する。な

お、2016 年の AllergenOnline データベースに含まれていた全配列を含んでいる。 
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なお、AHAS(At) 蛋白質のアミノ酸配列に基づき、2021 年に COMPARE (version; 
COMPARE 2021、検索日：2021 年 2 月 15 日)を用いて既知のアレルゲンとの包括的な相

同性検索を行った結果、既知のアレルゲンとの相同性は認められなかった。 
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図 2 AHAS 蛋白質及び AHAS(At) 蛋白質の作用機作 

AHAS 蛋白質は分岐鎖アミノ酸 (バリン、ロイシン、イソロイシン) 生合成の第 1 段階に作用する。ピル
ビン酸 2 分子を縮合してアセト乳酸を生成する反応及びピルビン酸 1 分子と 2-ケト酪酸 1 分子を縮合して
、2-アセト 2-ヒドロキシ酪酸を生成する反応を触媒する (Singh and Shaner, 1995; Duggleby and Pang, 2000)。
セイヨウナタネ内在性の AHAS 蛋白質活性はイミダゾリノン系除草剤によって阻害されるため、非組換え
セイヨウナタネは枯死する (A)。一方、AHAS(At) 蛋白質を発現する本組換えセイヨウナタネでは、イミダ
ゾリノン系除草剤の存在下でも分岐鎖アミノ酸 (バリン、ロイシン、イソロイシン) の生合成は阻害され
ず、イミダゾリノン系除草剤耐性を示す (B)。
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③ 宿主の持つ代謝系を変化させる場合はその内容 

 

デサチュラーゼ及びエロンガーゼ 
 

本組換えセイヨウナタネは、導入されたデサチュラーゼ 7種及びエロンガーゼ 3種の5 

働きによる新たな脂肪酸合成経路を通して、従来のセイヨウナタネが産生するオレイン

酸を基に EPA 及び DHA を産生する (図 1, p.17)。  
デサチュラーゼ及びエロンガーゼは脂肪酸合成経路においてのみ働くことが知られて

いる (Shanklin and Cahoon, 1998, Leonard et al., 2004)。EPA 及び DHA の合成経路は単一

ではなく、脂肪酸合成経路のネットワークを通して包括的に産生されると考えられる 10 

(図 1, p.17)。 
 
【種子における脂肪酸量】 

2015 年に米国 7 試験地 (アイオワ州、ミネソタ州 2 地点、モンタナ州、ノースダコダ

州、サウスダコダ州、ワシントン州) において収穫された本組換えセイヨウナタネ (T415 

世代：図 4, p.36)、非組換えセイヨウナタネ及び商業品種の成熟種子において産生され

る脂肪酸を測定した (表 3, 別添資料 2)。 
 

表 3  測定を行った全脂肪酸 
数値表現 慣用名 数値表現 慣用名 数値表現 慣用名 

C14:0 ミリスチン酸 C18:4n-3 ステアリドン酸 C22:4n-3 ― 
C16:0 パルミチン酸 C20:0 アラキジン酸 C22:4n-6 アドレン酸 

C16:1n-7 パルミトレイン酸 C20:1n-9 ゴンド酸 C22:5n-3 クルパノドン酸 

C16:1n-9 cis -7-ヘキサデセン酸 C20:2n-6 エイコサジエン酸 C22:5n-6 オスボンド酸 

C16:3n-3 ― C20:2n-9 ― C22:6n-3 ドコサヘキサエン酸 
(DHA) 

C17:0 マルガリン酸 C20:3n-3 エイコサトリエン酸 C24:0 リグノセリン酸 

C17:1 マルガロレイン酸 C20:3n-6 ジホモ-γ-リノレン酸 C24:1n-9 ネルボン酸 

C18:0 ステアリン酸 C20:3n-9 ミード酸 C16:1 trans trans-パルミチン酸 

C18:1n-7 cis -バクセン酸 C20:4n-3 ビスホモステアリン酸 C18:1 trans trans-ステアリン酸 
C18:1n-9 オレイン酸 C20:4n-6 アラキドン酸 C18:2 trans ― 

C18:2n-6 リノール酸 C20:5n-3 エイコサペンタエン酸 
(EPA) C18:3 trans ― 

C18:2n-9 ― C22:0 ベヘン酸 総 ト ラ ン
ス脂肪酸 ― 

C18:3n-3 α-リノレン酸 C22:1n-9 ―   
C18:3n-6 γ-リノレン酸 C22:2n-6 ―   
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表 4 (p.27-28) に、本組換えセイヨウナタネにおいて EPA 及び DHA の合成過程で新た

に産生される脂肪酸及び非組換えセイヨウナタネにおいても産生される脂肪酸含有量 
(%総脂肪酸中の含有量) を示した。本組換えセイヨウナタネと非組換えセイヨウナタネ

における脂肪酸を比較したところ、ステアリン酸、リノール酸、及び総トランス脂肪酸

において、本組換えセイヨウナタネにおける値が統計学的に有意に高く、一方、パルミ5 

トレイン酸、cis-バクセン酸、オレイン酸、α-リノレン酸、アラキジン酸、ゴンド酸、

ベヘン酸、リグノセリン酸及びネルボン酸においては統計学的に有意に低かった (表 4, 
p.27-28)。 

本組換えセイヨウナタネにおけるパルミトレイン酸、ステアリン酸、cis-バクセン酸、

α-リノレン酸、ネルボン酸、アラキジン酸、ゴンド酸、ベヘン酸、リグノセリン酸及10 

び総トランス脂肪酸の変化は、EPA 及び DHA を産生するために導入されたデサチュラ

ーゼ及びエロンガーゼに影響を受けたものであるが (図 1, p.17)、これらの脂肪酸の平均

値は、商業品種又は ILSI構成成分データベース (ILSI, 2016) の変動の範囲内であった。 
 

また、ミリスチン酸、cis-7-ヘキサデセン酸、マルガリン酸、マルガロレイン酸及び15 

エイコサジエン酸の値は、統計学的解析の条件を満たさなかったが、それぞれの脂肪酸

の平均値は、全て商業品種の範囲内であった。また、エルシン酸の値は、本組換えセイ

ヨウナタネ及び非組換えセイヨウナタネの全サンプルにおいて定量限界値未満であり、

脂肪酸組成に対し 2%未満とするカノーラ品質の基準 (OECD, 2011) を満たしていた。 
なお、脂肪酸とは別に種子の粗脂質を測定しており、対照の非組換えセイヨウナタ20 

ネにおいては 38.95±0.96 (%乾燥重)、本組換えセイヨウナタネの除草剤処理区において

は 38.45±0.96 (%乾燥重) であり、本組換えセイヨウナタネと非組換えセイヨウナタネの

粗脂質含量には統計学的有意差がなく、本組換えセイヨウナタネの全脂質量は対照の非

組換えセイヨウナタネと同程度と考えられた。 
 25 

本組換えセイヨウナタネのオレイン酸及びリノール酸が昆虫及び野生動物へ与える影響

について 
本組換えセイヨウナタネにおいて、長鎖多価不飽和脂肪酸の生産における主要な前

駆体であるオレイン酸含量は非組換えセイヨウナタネと比較して統計学的に有意に低く、

リノール酸含量は非組換えセイヨウナタネと比較して統計学的に有意に高かった。これ30 

らは商業品種の範囲及び ILSI 構成成分データベースの変動の範囲を超えていたものの、

一般の植物由来の食用油 (オレイン酸：大豆油、リノール酸：食用ひまわり油) の範囲

内であり (公益財団法人 日本油脂検査協会、2017)、これまでにヒトが食経験がある量

であると考えられた。また、これらの植物油の元となる植物において、これまでに動物

や昆虫が摂食したことがあるオレイン酸及びリノール酸量であると考えられた。 35 
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本組換えセイヨウナタネのトランス脂肪酸が昆虫及び野生動物へ与える影響について 
本組換えセイヨウナタネにおける総トランス脂肪酸の含有量は、非組換えセイヨウ

ナタネと比べ統計学的に有意に高く、商業品種の変動範囲を超えていた。本組換えセイ

ヨウナタネにおいては、非組換えセイヨウナタネと比較して二重結合をもつ脂肪酸が多

く存在するため、それらがトランス型になる可能性がある。本組換えセイヨウナタネ種5 

子が産生するトランス脂肪酸は少量であるが、本組換えセイヨウナタネがナタネの種子

を食害する動物及び昆虫に摂食された場合、本組換えセイヨウナタネの種子で非組換え

セイヨウナタネより増加したトランス脂肪酸が、野生動物及び昆虫に与える影響を以下

に考察した。 
本組換えセイヨウナタネのトランス脂肪酸量が動物に与える影響については、ラッ10 

トへの投与試験を用いて考察した。本組換えセイヨウナタネの精製油を 3 ml (2.76 
g)/kg/day の用量で 28 日間反復経口投与した結果、いずれの検査項目においても毒性徴

候は示さず、本組換えセイヨウナタネの油をラットが摂食しても安全であることを示し

た (Andre et al., 2019)。よって、野生動物においても、本組換えセイヨウナタネのトラン

ス脂肪酸が影響を及ぼすことはないと考えられた。 15 

本組換えセイヨウナタネのトランス脂肪酸量が昆虫に与える影響については、本組

換えセイヨウナタネ及び非組換えセイヨウナタネを野外において栽培し、訪れる昆虫を

含む節足動物及びミミズを同定し、数えた。具体的には、2015 年に米国の 3 つのほ場 
(ミネソタ州、サウスダコダ州、アイダホ州) において、本組換えセイヨウナタネ、対照

の非組換えセイヨウナタネ (Kumily) 及び商業品種を栽培し、それぞれの植物体及びそ20 

の周辺に訪れる節足動物及びミミズを捕獲して調査した (別添資料11)。その結果、合計

で65,251個体の節足動物 (13目(コウチュウ目、鱗翅目、双翅目、半翅目、トビムシ目、

膜翅目、アミメカゲロウ目、アザミウマ目、ハサミムシ目、カゲロウ目、直翅目、トン

ボ目、クモ目) 、16 科) が同定され (別添資料 11 の p.18 及び Table21, p.38)、非組換えセ

イヨウナタネの栽培と比較して、本組換えセイヨウナタネの栽培は節足動物及びミミズ25 

の多様性に影響はなかった。ただし、ノミハムシの数が、非組換えセイヨウナタネ栽培

区より本組換えセイヨウナタネ栽培区において多い時期が見られたほ場があったが、セ

イヨウナタネの生育時期や複数のほ場にわたっての一貫性はなかった。よって、本試験

において観察及び調査した項目において、非組換えセイヨウナタネと本組換えセイヨウ

ナタネ栽培区に見られる生物学的に有意な一貫した傾向はなかったため、本組換えセイ30 

ヨウナタネの栽培が昆虫に影響を及ぼさないと結論した。 
更に、本組換えセイヨウナタネのトランス脂肪酸量が昆虫に与える影響については、

モデル昆虫であるショウジョウバエ (Drosophila melanogaster) にトランス脂肪酸量を増

減させた餌を与えた給餌試験 (Meichtry et al., 2020) を元に考察した。本実験に使用した

36



 

26 
 

コントロール餌 (regular diet)3 は、9.1%の脂肪酸 (餌の総重量に対しての含有量) の内

0.16%がトランス脂肪酸であった。本実験に使用した最もトランス脂肪酸量が高い餌 4

には、38.97%の脂肪酸 (餌の総重量に対しての含有量) の内 4.91%のトランス脂肪酸が含

まれていた。この高濃度のトランス脂肪酸を含む餌を与えたショウジョウバエは高い死

亡率 (給餌開始後 7 日目に約 75%) を示したが、コントロール餌 (regular diet) を与えたシ5 

ョウジョウバエの死亡率 (給餌開始 7日後に約 12%) が最も低かった。本組換えセイヨウ

ナタネにおける総トランス脂肪酸量は総脂肪酸中の 0.27%であり、本実験で使用したコ

ントロール餌 (regular diet) における総トランス脂肪酸は総脂肪酸中の 1.75％であるため、

本組換えセイヨウナタネにおける総トランス脂肪酸量より低い。したがって、昆虫が本

組換えセイヨウナタネを摂餌した際にトランス脂肪酸が昆虫に与える影響は更に低いと10 

考えられた。 
 

【葉における脂肪酸量】 
2020年に米国 4試験地 (アイダホ州、ミネソタ州、ノースダコダ州、サウスダコダ州) 

において収穫された本組換えセイヨウナタネ (T6世代：図 4, p.36)、非組換えセイヨウナ15 

タネの葉において産生される表 3 (p.23) の全脂肪酸を測定した (表 5, p.29; 別添資料 7)。 
一般に葉の脂肪酸含量は低く、本測定においても多くの脂肪酸は定量限界値未満で

あったが、ミリスチン酸、パルミチン酸、パルミトレイン酸、ステアリン酸、オレイン

酸、リノール酸、α-リノレン酸、アラキジン酸及び総トランス脂肪酸は測定された (表
5、p.29)。そのうち、統計解析が可能であった本組換えセイヨウナタネと非組換えセイ20 

ヨウナタネのパルミチン酸、ステアリン酸、オレイン酸、リノール酸及びα-リノレン

酸含量を比較した結果、統計学的有意差は認められなかった。なお、測定が可能だった

脂肪酸は全て従来のセイヨウナタネに含まれる脂肪酸である。 
 
以上のことから、本組換えセイヨウナタネの脂肪酸組成は、EPA 及び DHA を含む長25 

鎖多価不飽和脂肪酸の割合の増加、前駆体及び中間体脂肪酸に当たるオレイン酸、リノ

ール酸、並びにトランス脂肪酸の割合の変化を除いて、従来のセイヨウナタネと同程度

である。また、本組換えセイヨウナタネにおいて、新たに産生される脂肪酸は、内在性

脂肪酸と同様に、ベータ酸化により代謝されると考えられる。 
よって、デサチュラーゼ及びエロンガーゼは、脂肪酸組成に意図した変化及び関連30 

して予想される変化以外に、宿主の代謝系に影響していないと考えられた。 
  

 
3 コントロール餌 (regular diet)：トランス脂肪酸の総脂肪酸中の含有量は 1.75% 
4 最もトランス脂肪酸量が高い餌：トランス脂肪酸の総脂肪酸中の含有量は 12.5% 
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表 4 非組換えセイヨウナタネ及び本組換えセイヨウナタネ種子における脂肪酸組成 (%総脂肪酸
中の含有量) 

項目 
非組換え 

セイヨウナタネ 
本組換え 

セイヨウナタネ 1 p-値 商業品種の 
許容区間 ILSI の範囲 

平均±標準誤差 平均 ±標準誤差 t-検定 2 
ミリスチン酸 
(C14:0) 0.061 ± 0.0069 0.064 ± 0.0038 NA3 0.04 - 0.07 < LOQ (0.04)–

0.09 
パルミチン酸 
(C16:0) 4.54 ± 0.11 4.57 ± 0.11 0.114 2.91 - 4.46 3.55–5.7 NS 
trans-パルミチン酸 
(C16:1) ― 0.057 ± 0.0043 NA3 ― ― 

パルミトレイン酸 
(C16:1 n-7) 0.29 ± 0.011 0.19 ± 0.011 < 0.001 0.18 - 0.28 0.16–0.4 S 
cis -7-ヘキサデセン酸 
(C16:1 n-9) 0.040 ± 0.0057 0.048 ± 0.0049 NA3 0.03 - 0.062 ― 

マルガリン酸 
(C17:0) 0.048 ± 0.0028 0.048 ± 0.0037 NA3 0.032 - 0.048 < LOQ (0.03)–

0.14 
マルガロレイン酸 
(C17:1) 0.053 ± 0.0035 < LOQ NA3 0.04 - 0.06 < LOQ (0.04)–

0.16 
ステアリン酸 
(C18:0) 2.18 ± 0.061 2.77 ± 0.061 < 0.001 1.73 - 2.23 1.5–2.77 S 
trans-ステアリン酸 
(C18:1) ― 0.12 ± 0.019 NA3 ― ― 

cis -バクセン酸 
(C18:1 n-7) 3.50 ± 0.10 3.46 ± 0.10 0.047 2.57 - 3.47 ― S 
オレイン酸 
(C18:1 n-9) 54.83 ± 0.74 26.41 ± 0.74 < 0.001 55.21 - 76.44 53.19–69.45 S 
リノール酸 
(C18:2 n-6) 19.29 ± 0.47 27.89 ± 0.47 < 0.001 5.81 - 23.23 14.13–25.68 S 
C18:2 n-9 ― 1.12 ± 0.15 NA3 ― ― 
α-リノレン酸 
(C18:3 n-3) 8.01 ± 0.21 5.37 ± 0.21 < 0.001 1.97 - 8.52 ― S 
γ-リノレン酸 
(C18:3 n-6) ― 1.60 ± 0.16 NA3 ― ― 

ステアリドン酸 
(C18:4 n-3) ― 0.26 ± 0.038 NA3 ― ― 

アラキジン酸 
(C20:0) 0.70 ± 0.017 0.66 ± 0.017 < 0.001 0.57 - 0.8 < LOQ (0.49)–

0.86 S 
ゴンド酸 5 

(C20:1 n-9) 1.03 0.7 < 0.001 1 - 1.45 1.00–1.824 S 
エイコサジエン酸 
(C20:2 n-6) 0.071 ± 0.019 0.10 ± 0.00 NA3 0.045 - 0.12 < LOQ (0.04)–

0.864 
C20:2 n-9 ― 0.33 ± 0.060 NA3 ― ― 
エイコサトリエン酸 
(C20:3 n-3) ― 0.067 ± 0.0093 NA3 ― ― 

ジホモ-γ-リノレン酸 
(C20:3 n-6) ― 4.06 ± 0.38 NA3 ― ― 

ミード酸 
(C20:3 n-9) ― 0.079 ± 0.016 NA3 ― ― 

ビスホモステアリン酸 
(C20:4 n-3) ― 1.92 ± 0.27 NA3 ― ― 
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アラキドン酸 
(C20:4 n-6) ― 1.87 ± 0.25 NA3 ― ― 

エイコサペンタエン酸 
(EPA) (C20:5 n-3) ― 6.27 ± 0.46 NA3 ― ― 

ベヘン酸 
(C22:0) 0.34 ± 0.011 0.26 ± 0.011 < 0.001 0.20 - 0.45 0.19–0.46 S 
C22:4 n-3 ― 0.68 ± 0.12 NA3 ― ― 
アドレン酸 
(C22:4 n-6) ― 0.45 ± 0.042 NA3 ― ― 

クルパノドン酸 
(C22:5 n-3) ― 2.75 ± 0.15 NA3 ― ― 

オスボンド酸 
(C22:5 n-6) ― 0.072 ± 0.017 NA3 ― ― 

ドコサヘキサエン酸 
(DHA) (C22:6 n-3) ― 0.77 ± 0.12 NA3 ― ― 

リグノセリン酸 
(C24:0) 0.19 ± 0.0078 0.13 ± 0.0078 < 0.001 0.15 - 0.31 < LOQ (0.09)–

0.26 S 
ネルボン酸 
(C24:1 n-9) 0.13 ± 0.0079 0.082 ± 0.0079 < 0.001 0.084 - 0.18 < LOQ (0.08)–

0.44 S 
総トランス 
脂肪酸 6 0.062 ± 0.0065 0.27 ± 0.0065 < 0.001 <LOQ – 0.1 NR S 

7 ヵ所のほ場 (各 4 反復) で、100g の種子を供試。分析した値を次の式、( 脂肪酸含有量 / 全脂肪酸含有量 ) x 100 で全脂
肪酸当たりの各脂肪酸の平均値 (%) を示している。本組換えセイヨウナタネにおいてのみ検出され、非組換えセイヨウ
ナタネにおいて検出されなかったものは、－と示した。< LOQ :定量限界未満 
C16:3 n-3, エルシン酸 (C22:1 n-9)及び C22:2 n-6 は、測定を行ったが、いずれのサンプルにおいても LOQ 以下だった。 
1 本組換えセイヨウナタネは、標準的な除草剤及び葉が 3～4 枚の段階でのイミダゾリノン系除草剤の散布 (35 g a.i./ha) に
よる雑草防除管理を実施した。 
2本組換えセイヨウナタネと非組換えセイヨウナタネにおいて t-検定(有意水準 5%)を行った。 
NS:有意差なし。S:有意差あり。 
3測定結果が統計学的評価の条件を満たさなかったため、t-検定は行えなかった。NA (非適用) 
4 C20:1n-9 は 20:1 エイコセン酸、C20:2n-6 は 20:2 エイコサジエン酸、C24:1n-9 は 24:1 ネルボン酸として報告されてい
る。 

5 統計解析をする際に対数変換を行った。平均値は逆変換したが、標準誤差は逆変換しなかった。 
6トランス型の脂肪酸の総和 
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表 5  本組換えセイヨウナタネ及び非組換えセイヨウナタネの葉における脂肪酸組成 (総脂肪酸に対
する割合%) 

項目 
非組換え 

セイヨウナタネ 
本組換え 

セイヨウナタネ p-値 

平均±標準誤差 平均 ±標準誤差 t-検定 1 
ミリスチン酸 
(C14:0) <LOQ － 6.04 <LOQ － 4.12 NA2 

パルミチン酸 
(C16:0) 21.0 ± 1.9 20.3 ± 1.8 0.430 

NS 
パルミトレイン酸 
(C16:1 n-7) <LOQ <LOQ － 1.16 NA2 

ステアリン酸 
(C18:0) 4.10 ± 0.55 4.15 ± 0.46 0.959 

NS 
オレイン酸 
(C18:1 n-9) 3.17 ± 1.05 4.99 ± 3.64 0.204 

NS 

C18:1 trans <LOQ － 1.47 <LOQ － 1.29 NA 

C18: 1 total 3.33 ± 1.04 5.05 ± 3.70 0.246 
NS 

リノール酸 
(C18:2 n-6) 13.0 ± 1.7 11.8 ± 1.7 0.177 

NS 
C18:2 trans <LOQ － 1.55 <LOQ NA 

C18: 2 total 13.1 ± 1.8 11.8 ± 1.7 0.190 
NS 

α-リノレン酸 
(C18:3 n-3) 56.0 ± 4.6 56.2 ± 7.1 0.787 

NS 

C18: 3 total 56.0 ± 4.6 56.2 ± 7.1 0.787 
NS 

アラキジン酸 
(C20:0) <LOQ － 0.682 <LOQ － 1.33 NA2 

総トランス脂肪酸 3 <LOQ － 0.945 <LOQ － 6.04 NA2 
4 ヵ所のほ場 (各 5 反復) で、葉を供試。分析した値を次の式、(脂肪酸含有量 / 全脂肪酸含有量) x 100 で全脂肪酸当たりの
各脂肪酸の平均値 (%) をもとめ、示している。測定値が定量限界未満 (LOQ) だった脂肪酸は表から除いた。 
1本組換えセイヨウナタネと非組換えセイヨウナタネにおいて t-検定 (有意水準 5%) を行った。 
NS:有意差なし 
2測定結果が統計学的評価の条件を満たさなかったため、t-検定を行えなかった。NA (非適用) 
3トランス型の脂肪酸の総和 
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AHAS(At)蛋白質 
 

AHAS 蛋白質は全ての植物と細菌に普遍的に存在するものであり、多数の生物から

単離されてきた (Mazur et al., 1987)。AHAS 蛋白質は植物及び微生物のバリン、ロイシン

及びイソロイシンのアミノ酸生合成経路で特異的に働いている代謝酵素である 5 

(Delfourne et al., 1994)。AHAS 蛋白質は生合成経路の主要な制御酵素であり、最終生成

物であるそれぞれのアミノ酸によってフィードバック抑制を受ける。AHAS 蛋白質は、

導入されたアミノ酸置換によりイミダゾリノン系除草剤への結合親和力が弱められるこ

とが知られており、この変異により、負のフィードバック制御を含む通常のアミノ酸の

生合成を維持しながら、イミダゾリノン系除草剤に対する耐性を付与する (Tan et al., 10 

2005)。 
本組換えセイヨウナタネに AHAS (At) 蛋白質を発現させたことによるバリン、ロイ

シン及びイソロイシン含量の変化を確認するために、アミノ酸の測定を行った。アミノ

酸組成分析には、2015 年に米国の 7 ほ場 (アイオワ州、ミネソタ州 2 地点、モンタナ州、

ノースダコダ州、サウスダコダ州、ワシントン州) で収穫された本組換えセイヨウナタ15 

ネ (T4 世代：図 4, p.36) 及びその宿主品種である非組換えセイヨウナタネの成熟種子が

用いられた。イソロイシン及びバリン含有量は、本組換えセイヨウナタネと非組換えセ

イヨウナタネの間に統計学的有意差は見られなかった。また、本組換えセイヨウナタネ

のロイシン含量は非組換えセイヨウナタネよりも統計学的に有意に低かったが、セイヨ

ウナタネ商業品種の範囲内であった (別添資料 2)。以上より、本組換えセイヨウナタネ20 

及び非組換えセイヨウナタネのアミノ酸組成分析を行った結果、新たに発現させた

AHAS(At) 蛋白質は本組換えセイヨウナタネの分岐鎖アミノ酸のレベルに影響を及ぼし

ておらず、宿主の代謝系に影響してないと考えられた (表 6)。 
 

表 6 非組換えセイヨウナタネ、本組換えセイヨウナタネにおける分岐鎖アミノ酸含有
量(％乾燥重) 

構成要素 
非組換え 

セイヨウナタネ 
本組換え 

セイヨウナタネ 1 p-値 商業品種の許容区間 

平均 ±標準誤差 平均±標準誤差 t-検定 2 最小–最大 

イソロイシン 1.04 ± 0.025 1.03 ± 0.025 0.268 0.89 - 1.26 NS 

ロイシン 1.79 ± 0.042 1.75 ± 0.042 0.007 1.53 - 2.18 
S 

バリン 1.34 ± 0.030 1.34 ± 0.030 0.586 1.14 - 1.62 NS 
7 ヵ所のほ場 (各 4 反復) で、100g の種子を供試し、分析した値の平均値±標準誤差。 25 
1 本組換えセイヨウナタネは、標準的な除草剤及び葉が 3～4 枚の段階でのイミダゾリノン系除草剤の散布 
(35 g a.i./ha) による雑草防除管理を実施した。 
2 有意水準 5%において t-検定による有意差検定を行った。NS: 有意差なし。S:有意差あり。 
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なお、本組換えセイヨウナタネで発現する AHAS(At) 蛋白質は、既に第一種使用規程

の承認 (平成 25 年 3 月 27 日) を得ているイミダゾリノン系除草剤耐性ダイズ CV127 が有

する改変 csr1-2 遺伝子が産生する改変 AHAS 蛋白質の 122 番目のアラニンをトレオニン

に置換したものである。改変 AHAS 蛋白質は、これまでにイミダゾリノン系除草剤耐性5 

を付与する以外に、宿主の生理学的又は生態学的特性に影響を及ぼしたとする報告はな

い。  
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(2) ベクターに関する情報  

 

イ 名称及び由来 

 

本組換えセイヨウナタネの作出に用いたベクターは、ベクターpCH20 を基に構築5 

されたプラスミド LTM593 である (図 3, 別添資料 1)。 

 

 

 

図 3 プラスミド LTM593 地図 10 

各蛋白質の遺伝子カセットは、内側の円に、カセット毎に細い矢印で示している。D5D(Tc) 及び
O3D(Pir)遺伝子は、同じ遺伝子が別々の遺伝子カセットに導入されており、これら 2 つの遺伝子発現
カセットの名称に接尾番号が示されている。  

T-DNA 領域 
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ロ 特性 

 

① ベクターの塩基数及び塩基配列 

 5 

本組換えセイヨウナタネの作出に用いられたプラスミド LTM593 の全塩基数は

60,074 bp である。プラスミド LTM593 の構成要素は表 1 (p.8-14) に示した。 

 

② 特定の機能を有する塩基配列がある場合は、その機能 

 10 
プラスミド LTM593 は、T-DNA 領域配列の外側に下記に示す機能を持つ配列を有

する。なお、本組換えセイヨウナタネにはこれらの配列が導入されていないことが

次世代シーケンス技術 (Next Generation Sequencing: NGS5) により確認されている。 
 

 E. coli 由来の F プラスミドの複製開始点 (o-Ori2)、複製開始遺伝子 (c-repE) 及びプ15 

ラスミド分配遺伝子 (c-sopA、c-sopB 及び sopC)。c-repE、c-sopA、c-sopB 及びシス

エレメントである sopC にコードされている蛋白質は、o-Ori2 複製起点との組み合

わせにより、E. coli 内で 300 kb までのプラスミドを安定に維持する (Murotsu et al., 
1984; Masson and Ray, 1986; Mori et al., 1986; Shizuya et al., 1992)。  

 R. radiobacter のプラスミド pTiC58 に由来するオペロン repABC (c-repA、c-repB、20 

c-repC) (Li and Farrand, 2000)。repABC蛋白質は、プラスミドの分離とR. radiobacter
の複製に寄与している (Oka et al., 1981; Tabata et al., 1989; Gerdes et al., 2000; Pinto et 
al., 2012)。接合伝達の起点 (oriT) は、プラスミドの転写が開始する位置にある 
(Marx and Lidstrom, 2001)。 

 プラスミド LTM593 の外骨格領域には、選抜マーカーとして、カナマイシン耐性25 

を付与する Tn903 由来 KanR 遺伝子 及びそのプロモーターを有している。 
 

③ ベクターの感染性の有無及び感染性を有する場合は、その宿主域に関する情報 

 

プラスミド LTM593 の感染性は知られていない。 30 

 
5 次世代シークエンス技術は、数千から数百万の DNA 分子を同時に配列決定可能な技術である。本解

析は、Illumina HiSeq 機器を使用し、ゲノムをランダムに切断して多くの断片を作成し、それぞれの断

片を増幅し、塩基配列を解析することで、全ゲノム領域の塩基配列が解読できる。これまでのサザン

ブロット法で得られる情報 (挿入箇所数、コピー数、ベクターの外骨格領域の有無及び導入遺伝子の

複数世代における伝達の安定性) が NGS 解析及び相同性検索によって得られる。 
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(3) 遺伝子組換え生物等の調製方法 

 

イ 宿主内に移入された核酸全体の構成 

 

宿主内に移入されたプラスミド LTM593 の T-DNA 構成要素は、表 1 (p.8-14) に示5 

した。 

 

ロ 宿主内に移入された核酸の移入方法 

 

プラスミド LTM593 の中の T-DNA 領域をアグロバクテリウム法により、非組換え10 

セイヨウナタネの胚軸部分に導入した (De Block et al., 1989)。  

 

ハ 遺伝子組換え生物等の育成経過 

 

① 核酸が移入された細胞の選抜手法 15 

 

形質転換を行った胚軸は、イミダゾリノン系除草剤の 1 つであるイマゼタピルを

含む培地で選抜した。 

 

② 核酸の移入方法がアグロバクテリウム法の場合はアグロバクテリウムの菌体20 

の残存の有無 

 

本組換えセイヨウナタネの T3世代 (図 4, p.36) のバルク種子において、無作為に抽

出したサンプルから DNAを抽出した。T-DNAとプラスミド LTM593の外骨格領域に

またがる位置を標的とする PCR 分析を行った。その結果、全てのサンプルにおいて25 

標的とする増幅産物は検出されず、本組換えセイヨウナタネに形質転換に用いた R. 
radiobacter 菌体は存在しないことが確認された (別添資料 8)。 
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③ 核酸が移入された細胞から、移入された核酸の複製物の存在状態を確認した

系統、隔離ほ場試験に供した系統その他生物多様性影響評価に必要な情報を

収集するために用いられた系統までの育成の経過

形質転換後の胚軸において、イマゼタピルに耐性のある不定芽を選抜し、その後5 

の培養を経て T0世代の植物体を得た。T0世代を自家受粉し、ホモ接合体の T1世代を

選抜した。育成の経過を図 4 (p.36) に示した。なお、本申請の対象の範囲は、T3世代

及びその後代である。

本組換えセイヨウナタネの我が国における承認の状況を表7に示す。 10 

表 7 我が国における申請及び承認状況 (2022 年 6 月現在) 
申請先 目的 申請及び承認

状況

農林水産省・環境省 環境 1(隔離ほ場における栽培、保

管、運搬及び廃棄並びにこれらに

付随する行為) 

2020 年 6 月承認 

厚生労働省 食品 2 2020 年 6 月申請 
農林水産省 飼料 3 2020 年 6 月申請 

1 遺伝子組換え生物等の使用等の規制による生物多様性の確保に関する法律に基づく。 
2 食品衛生法に基づく。 
3 飼料の安全性の確保及び品質の改善に関する法律に基づく。 15 
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 20 

図 4 本組換えセイヨウナタネの育成図 

  

【社外秘情報につき非開示】 

47



 

37 
 

(4) 細胞内に移入した核酸の存在状態及び当該核酸による形質発現の安定性 

 

① 移入された核酸の複製物が存在する場所 

 

次項のNGS解析により、本組換えセイヨウナタネにおいて、異なる染色体のそれ5 

ぞれ 1 ヵ所 (Locus 1 及び Locus 2) に挿入された 2 つの T-DNA 領域 (Insert 1 及び Insert 
2) (図 5, p.39) が組み込まれていることが確認された。 

 

② 移入された核酸の複製物のコピー数及び移入された核酸の複製物の複数世代に

おける伝達の安定性 10 

 

本組換えセイヨウナタネに導入された導入遺伝子の挿入箇所数、コピー数、ベク

ターの外骨格領域の有無及び導入遺伝子の複数世代における伝達の安定性を調べる

ために、NGS、相同性検索並びに導入遺伝子領域の PCR 及び塩基配列解析を行った 
(表 8, p.38; 別添資料 3 及び 4)。 15 

 
本組換えセイヨウナタネ (T3世代: 図 4, p.36) 及び対照の非組換えセイヨウナタネか

ら抽出したゲノムを断片化し、約 125 bp の塩基配列を次世代シークエンサー 
(Illumina○R  HiSeqTM) を用いて解析した。なお、本解析において、シークエンス深度 6は

平均で160以上だったため、十分なシークエンス深度が確保されていることが確認さ20 

れている。 
本組換えセイヨウナタネから得られた DNA 断片のうち、導入用プラスミドと相同

性がある DNA 断片を選び、外骨格領域と相同性がある配列の有無を確認した結果、

外骨格領域とは相同性が認められず、本組換えセイヨウナタネに外骨格領域は検出

されなかった。更に、DNA 断片の塩基配列の一部が導入用プラスミド及び宿主のゲ25 

ノムと一致するものを、導入遺伝子と宿主のゲノムとの接合配列として選抜し、接

合領域を特定した (split read 解析)。本組換えセイヨウナタネでは 4 つの接合領域が特

定され、特定された 4 つの接合領域の内 2 つはプラスミド LTM593 の RB と、特定さ

れた 4 つの接合領域の残りの 2 つはプラスミド LTM593 の LB と部分的に配列の一致

が認められた。一方、対照の非組換えセイヨウナタネでは、接合領域は特定されな30 

かった。よって、本組換えセイヨウナタネのゲノム中の 2カ所にそれぞれ 1コピーず

つ、合計 2 コピーの T-DNA 領域が組込まれており、外骨格領域は検出されなかった。 

 
6 シークエンス深度：同じ箇所を何回シークエンスしたかを表す尺度。シークエンス深度が 75 以上に

おいて、十分な検出が行えることが報告されている (Kovalic et al., 2012）。 
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Insert 1 
Insert 1 は導入したプラスミド LTM593 が含む 13 の遺伝子発現カセット (図 3, p. 32; 

表 1, p.8-14) を含んでいたが、2 塩基の置換が認められた (図 5 A, p.39)。ひとつは c-
D12D(Ps) の翻訳領域において、シトシンがアデニンに塩基置換されており、その結

果、D12D(Ps) 蛋白質においてはフェニルアラニンがロイシンにアミノ酸置換されて5 

いた。また、Insert 1 の O3D(Pir) のプロモーターp-PXR(Lu) において、別のシトシン

からアデニンへの塩基置換が認められたが、この塩基置換によるアミノ酸の変化は

なかった。 
なお、Insert 1 は、RB の 5’側 184 bp と LB の 3’側 72 bp が欠失しており、RB の 5’

側 64 bp において再配列が確認された。 10 
 

Insert 2 
Insert 2 は導入したプラスミド LTM593 が含む 13 の遺伝子発現カセット (図 3, p. 32; 

表 1, p.8-14) を含んでいたが、c-D4D(Pl) の翻訳領域内においてグアニンがチミンに塩

基置換されており、その結果、D4D(Pl) 蛋白質においてアラニンがセリンにアミノ酸15 

置換されていた (図 5 B, p.39)。また、Insert 2 は、RB の 5’側 184 bp と LB の 3’側 53 
bp が欠失しており、Insert 2 の 5’末端側の最初の 2bp 及び 3’末端側の最後の 4 bp は、

T-DNA 領域及び宿主ゲノム配列とは一致しなかった。 
 
また、本組換えセイヨウナタネにおいて検出された接合領域及び T-DNA 領域を含20 

む配列を PCR により増幅し、その配列を解析した結果、挿入 DNA の 5’側 (1179 bp) 
及び 3’側 (1291 bp) の近傍配列は、宿主品種の挿入位置に隣接する配列と一致したが、

Insert 1 において 8 bp が、Insert 2 において 31 bp の欠失が確認された。 

 
本組換えセイヨウナタネ内に挿入された T-DNA 領域の複数世代 (T3、T4及び T5世25 

代: 図 4, p.36) における安定性について、NGS のデータを用いて相同性検索を行った

結果、特定された 4つの接合領域は 3世代において同じ箇所で確認され、挿入された

2 つの T-DNA 領域は安定して後代に遺伝していることが確認された (別添資料 4)。  

 

表 8  遺伝子解析の要約 30 

項目 結果 
挿入箇所数 別々の染色体に 1 ヵ所ずつ、計 2 ヵ所。 
コピー数 2 コピー。 
外骨格領域の有無 検出されず。 
挿入遺伝子の近傍配列の確認 セイヨウナタネゲノムと同一と確認された。 
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カセット プロモーター イントロン 翻訳領域 ターミネーター 
1 p-USP(Vf) i-At1g01170 c-D6E(Pp) t-CaMV35S 
2 p-CNL(Lu) i-At5g63190 c-D5D(Tc)1 t-OCS 
3 p-SBP(Vf) i-At1g65090 c-D6D(Ot) t-CATHD(St) 
4 p-PXR(Lu) i-At1g62290 c-D6E(Tp) t-PXR(At) 
5 p-napA(Bn) i-At5g63190 c-D12D(Ps) t-rbcS(Ps) 
6 p-SETL(Bn)  c-O3D(Pir)1 t-SETL(Bn) 
7 p-USP(Vf) i-At1g01170 c-O3D(Pi) t-CaMV35S 
8 p-SETL(Bn)  c-D5D(Tc)2 t-SETL(Bn) 
9 p-ARC5(Pv)  c-D4D(Tc) t-ARC(Pv) 
10 p-PXR(Lu) i-AGO4(At) c-O3D(Pir)2 t-PXR(At) 
11 p-CNL(Lu) i-At1g65090 c-D4D(Pl) t-OCS 
12 p-FAE1(Bn) i-At1g62290 c-D5E(Ot) t-FAE1(At) 
13 p-Ubi4(Pc) i-Ubi4(Pc) c-AHAS(At) t-AHAS(At) 

 

図 5 本組換えセイヨウナタネにおける Insert 1、Insert 2 及び近傍配列の概略図 

近傍配列は白矢印とし、T-DNA 領域内の発現カセットは番号付きの灰色矢印で示している (番号 1
～13)。黒の太線は、T-DNA 領域の配列がプラスミド LTM593 の配列と異なっている領域を示してい
る。「G から T」はグアニンからチミンへの、「C から A」はシトシンからアデニンへの塩基置換を
示している (A, B)。 
 
 

A 

B 

発現カセットを構成する遺伝要素 
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③ 染色体上に複数コピーが存在している場合は、それらが隣接しているか離れて

いるかの別

本組換えセイヨウナタネは、異なる染色体のそれぞれ 1 ヵ所 (Locus 1 及び Locus 2) 
に挿入された 2 つの T-DNA 領域 (Insert 1 及び Insert 2) を持つ。セイヨウナタネは、5 

二倍体のアブラナ (B. rapa, AA) 及びキャベツ類 (B. oleracea, CC) の間で自然に種間交

雑が発生し、四倍体種のセイヨウナタネ (B. napus, AACC) が成立したと考えられてい

る (津田ら, 2016)。NCBI RefSeq B. napus データベースを使用して相同性検索を行った

結果、本組換えセイヨウナタネの Insert 1 は C08、Insert 2 は C03 と報告されている C
ゲノムを構成する染色体にそれぞれ組み込まれていることを確認した (社内報告書)。 10 

④ (6)の① において具体的に示される特性について、自然条件の下での個体間及び

世代間での発現の安定性

2015 年及び 2016 年に米国の 4 試験地 (アイダホ州、ミネソタ州、モンタナ州、ノ15 

ースダコダ州) で栽培された、本組換えセイヨウナタネ(T4及び T5世代: 図 4, p.36) を
用い、各組織及び各生育段階におけるそれぞれの蛋白質の発現量を測定した (別添資

料 5)。測定は、感受性、特異性及び再現性を考慮して ELISA 法又は定量的ウェスタ

ンブロット法を用いた。ELISA 法は、D12D(Ps) 蛋白質、D6E(Pp) 蛋白質、D5D(Tc)
蛋白質及び D5E(Ot) 蛋白質に、定量的ウエスタンブロット法は、D6D(Ot) 蛋白質、20 

D6E(Tp) 蛋白質、O3D(Pir) 蛋白質、O3D(Pi) 蛋白質、D4D(Tc) 蛋白質、D4D(Pl) 蛋白

質及び AHAS(At) 蛋白質の発現量の決定に用いた。 
その結果、T4 世代において D6E(Pp) 蛋白質及び O3D(Pi) 蛋白質はいずれの組織に

おいても発現が検出されなかったが、D12D(Ps) 蛋白質、D5D(Tc)蛋白質、D5E(Ot) 蛋
白質、D6D(Ot) 蛋白質、D6E(Tp) 蛋白質、O3D(Pir) 蛋白質、D4D(Pl) 蛋白質及び25 

D4D(Tc) 蛋白質は、未成熟及び/又は成熟種子内においてのみ検出された(表 9及び 10, 
p.42)。一方、T5世代においては、D6E(Pp) 蛋白質、D5D(Tc) 蛋白質、O3D(Pi) 蛋白質、

D4D(Tc) 蛋白質及び D4D(Pl) 蛋白質は、未成熟及び/又は成熟種子内において発現が

検出されなかった。また、AHAS(At) 蛋白質は、T4 世代の成熟種子を除き全ての組織

において定量された。なお、D6E (Pp)及び O3D(Pi)蛋白質は ELISA 法及び定量的ウエ30 

スタンブロット法を用いた際には検出限界以下であったが、免疫沈降法による濃縮

後に行ったウエスタンブロット法では検出され (T3世代)、更に、LC-MS/MSにおいて

も D6E (Pp)及び O3D(Pi)蛋白質は検出された (T3世代)。

また、本組換えセイヨウナタネに導入されたデサチュラーゼ及びエロンガーゼに35 

よる EPA 及び DHA の増加について、T3 及び T4 世代の種子を用いて脂肪酸組成分析

51



 

41 
 

を行った。その結果、導入されたデサチュラーゼ及びエロンガーゼにより従来のセ

イヨウナタネには産生されない EPA及び DHAが、本組換えセイヨウナタネに複数世

代にわたり安定的に産生されていることが確認された (表 12, p.43)。 
 
各組織及び世代において、導入された全てのデサチュラーゼ蛋白質及びエロンガ5 

ーゼ蛋白質の発現はいずれかの方法により確認された (社内報告書)。本組換えセイ

ヨウナタネにおける脂肪酸合成は供試種子や環境等により影響を受けるため蛋白質

の発現は世代間で増減があったものの (社内報告書)、ELISA 法 (表 9 及び 10, p.42) に
より確認されなかった D6E(Pp)及び O3D(Pi)蛋白質が触媒する段階には D6E(Tp)及び

O3D(Pir)蛋白質がそれぞれの段階で補完しており、最終産物である EPA及び DHAの10 

複数世代にわたる安定的な産生が確認された (表 12, p.43)。 
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表 9 本組換えセイヨウナタネ (T4世代) の各組織における導入した各蛋白質の発現量  

組織 D12D(Ps) D6D(Ot) D6E(Tp) D6E(Pp) D5D(Tc) O3D(Pir) O3D(Pi) D5E(Ot) D4D(Tc) D4D(Pl) AHAS(At) 

全植物体 <LOD <LOD <LOD <LOD <LOD <LOD <LOD <LOD <LOD <LOD 16.27 
±6.62 ロゼット段階 

全植物体 <LOD <LOD <LOD <LOD <LOD <LOD <LOD <LOD <LOD <LOD <LOD 
開花段階 

葉 
<LOD <LOD <LOD <LOD <LOD <LOD <LOD <LOD <LOD <LOD 7.41 

±1.67 成熟段階の 
初期 
根 

<LOD <LOD <LOD <LOD <LOD <LOD <LOD <LOD <LOD <LOD 0.49 
±0.19 成熟段階の 

初期 

未成熟種子 3.72±1.69 30.89 
±18.45  

626.21 
±194.98  <LOD <LOD 169.26 

±86.39  <LOD <LOD 22.53 
±18.72 

13.28 
±6.67 

14.12 
±3.68 

成熟種子 0.83± 0.23 41.80 
±16.11  

915.86 
±276.98  <LOD 1.53 

±0.55  
561.61 

±196.20 <LOD 15.36 
±3.63 

10.88 
±3.71 

4.03 
±2.29 <LOD 

値は、平均±標準偏差(µg/g DW)で示す。DW：乾燥重、 LOD：検出限界。LOD は表 11 (p.43) に示す。 
本組換えセイヨウナタネは、雑草防除のための標準的な除草剤管理と、葉が 3～4 枚の段階でのイミダゾリノン系除草剤除草剤の散布 (35 g a.i./ha) が行われた。 
各組織は 2015 年に米国の 4 ヵ所 (ミネソタ州、モンタナ州、アイダホ州、ワシントン州) のほ場で栽培された植物から採取した(n=20)。 

 
表 10    本組換えセイヨウナタネ (T5世代) の未成熟及び成熟種子における導入した各蛋白質の発現量 

組織 D12D(Ps) D6D(Ot) D6E(Tp) D6E(Pp) D5D(Tc) O3D(Pir) O3D(Pi) D5E(Ot) D4D(Tc) D4D(Pl) AHAS(At) 

未成熟種子 4.24±
2.77 

27.13±
23.53 

826.70±
261.32 <LOD <LOD 86.54±

31.79 <LOD <LOD <LOD < LOQ1 11.54±
3.53 

成熟種子 0.80±
0.27 

26.83±
9.16 

682.75±
100.10 <LOD < LOQ1 172.56±

51.18 <LOD 7.58±
2.56 <LOD < LOQ1 3.31±

0.45 
値は、平均±標準偏差(µg/g DW)で示す。DW：乾燥重、 LOQ：定量限界。 
本組換えセイヨウナタネは、雑草防除のための標準的な除草剤管理と、葉が 3～4 枚の段階でのイミダゾリノン系除草剤除草剤の散布 (35 g a.i./ha) が行われた。 
1. 測定値が LOQ 以下だった場合は、LOQ の値を用いて平均値を計算した。LOQ 及び LOD は表 11 (p.43) に示す。  
各組織は 2016 年に米国の 4 カ所 (ワシントン州、アイダホ州、モンタナ州、ノースダコダ州) のほ場で栽培された植物から採取した(n=20)。 
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表 11 本組換えセイヨウナタネ組織における導入した各蛋白質の発現量測定における定量限界 (LOQ) の値及び検出限界 (LOD) の
値  

 D12D(Ps) D6D(Ot) D6E(Tp) D6E(Pp) D5D(Tc) O3D(Pir) O3D(Pi) D5E(Ot) D4D(Tc) D4D(Pl) AHAS(At)  

組織 LOQ (µg/g DW) 
LOD (µg/g DW) 

全植物体 
ロゼット段

階 

5.22 110.81 252.15 29.25 98.50 409.99 303.07 22.90 16.55 29.70 8.96 
1.22 36.94 163.27 4.88 39.40 117.26 101.97 4.99 6.81 18.86 1.88 

全植物体 
開花段階 

4.76 101.09 230.03 26.69 89.86 374.03 552.97 20.89 60.38 40.64 13.62 
1.11 33.70 148.95 4.45 35.94 106.97 186.06 4.55 24.83 25.80 1.72 

葉 
成熟段階の

初期 

38.18 101.30 230.52 53.49 180.10 499.77 923.59 41.87 60.51 27.15 6.55 
8.93 33.77 149.26 8.91 72.04 142.93 310.76 9.13 24.89 17.24 1.38 

根 
成熟段階の

初期 

0.64 54.54 62.05 14.40 24.24 784.77 149.17 9.39 16.29 21.93 0.39 
0.15 18.18 40.18 2.40 9.70 224.44 50.19 2.05 6.70 13.92 0.25 

未成熟種子 
成熟段階の

初期 

2.97 15.77 448.51 16.65 28.03 87.51 19.03 13.03 8.83 5.63 6.12 
0.70 5.26 232.33 2.78 11.21 33.37 7.26 2.84 4.84 2.68 1.28 

成熟種子 0.55 11.77 375.03 6.22 1.31 117.60 71.02 4.87 9.23 4.21 3.05 
0.13 3.92 242.83 1.04 0.52 37.37 27.08 1.06 3.80 2.00 0.64 

値は、平均±標準偏差(µg/g DW)で示す。DW：乾燥重 
 
 

表 12 複数世代を用いた EPA 及び DHA の分析結果  

世代 EPA DHA 
T3世代 7.21±1.26 1.02±0.18 
T4世代 6.27 ±0.46 0.77±0.12 

値は、分析した値の平均値±標準誤差 (総脂肪酸量に対する割合 (%))
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⑤ ウイルスの感染その他の経路を経由して移入された核酸が野生動植物等に伝達

される恐れのある場合は、当該伝達性の有無及び程度 

 

本組換えセイヨウナタネは、伝達性のある DNA 配列を有しておらず、自然環境下

において移入された核酸が野生動植物等に伝達されるおそれはない。 5 

 

(5) 遺伝子組換え生物等の検出及び識別の方法並びにそれらの感度及び信頼性 
 

本組換えセイヨウナタネは、2 ヵ所の異なる遺伝子座に挿入されたそれぞれの挿

入 DNA (Insert 1 及び Insert 2） に特異的なプライマーセットと TaqMan プローブを用10 

いた real-time PCR 法により検出及び識別が可能である (別添資料 6)。 
本法による両遺伝子座の検出限界は、ゲノム量比で 0.01%である。 
本方法の信頼性は、4 施設において検証され、施設間互換性があることが確認さ

れている。 
 15 

(6) 宿主又は宿主が属する分類学上の種との相違 
 

① 移入された核酸の複製物の発現により付与された生理学的又は生態学的特性の

具体的内容 

 20 

本組換えセイヨウナタネは、導入した 7種類のデサチュラーゼ及び 3種類のエロン

ガーゼの発現により種子内の内在性脂肪酸であるオレイン酸から EPA及び DHAを産

生する。また、AHAS(At) 遺伝子の発現により AHAS(At) 蛋白質が産生され、イミダ

ゾリノン系除草剤への耐性を示す。当該デサチュラーゼ及びエロンガーゼは脂肪酸

合成経路にのみに働き、また、AHAS(At) 蛋白質は高い基質特異性を有しており、こ25 

れらの蛋白質が他の代謝系経路と相互作用を示すことは報告されておらず、脂肪酸

合成経路を除く宿主の代謝系に影響を及ぼすことはないと考えられる。 
 
更に、本組換えセイヨウナタネに導入した 10 の脂肪酸合成関連遺伝子のうち、9

又は全てが導入された他の遺伝子組換えセイヨウナタネ系統において脂肪酸の測定30 

を行った結果、想定された脂肪酸が合成され、脂肪酸合成経路において意図しない

影響は認められなかった (表 13, p.45; Senger et al., 2016)。 
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表 13 本組換えセイヨウナタネに導入した 9 又は全ての脂肪酸合成関連遺伝子及びイ

ミダゾリノン系除草剤耐性遺伝子を導入し、脂肪酸の測定を行ったセイヨウナタネ

の系統及び酵素の組み合わせ 
系統名 

 
酵素 

 
LBFDAU 

 
LBFDGG 

 
LBFDHG 

 
LBFGKN 

 
LBFIHE 

 
LBFPRA 

D12D(Ps) X X X X X X 
D6D(Ot) X X X X X X 
D6E(Tp) X X X X X X 
D6E(Pp) X  X X X X 
D5D(Tc) X X X X X X 
O3D(Pir) X X X X X X 
O3D(Pi) X X X X X X 
D5E(Ot) X X X X X X 
D4D(Tc) X X X X X X 
D4D(Pl) X X X X X X 
AHAS(At) X X X X X X 

各系統に導入された酵素を X で示す。 
 5 

② 以下に掲げる生理学的又は生態学的特性について、遺伝子組換え作物と宿主の

属する分類学上の種との間の相違の有無及び相違がある場合はその程度 

2020-2021 年にバイエルクロップサイエンス株式会社 明野事業所隔離ほ場 (以下、

「隔離ほ場」とする) において本組換えセイヨウナタネの隔離ほ場試験を行った。試

験には、本組換えセイヨウナタネの T8 世代を供試した (図 4, p.36)。対照の非組換え10 

セイヨウナタネとして、本組換えセイヨウナタネの遺伝的背景品種である Kumily を

用いた (以下、「非組換えセイヨウナタネ」とする。)。なお、交雑率を評価するた

めの試験 (項目 f, p.47) は米国のほ場で実施した。 
 
a 形態及び生育の特性 15 

農林水産省の農林水産植物種類別審査基準 (なたね種) を参考に、発芽揃い、開花

期、開花揃い、成熟期、草丈、一次分枝数、主茎着花数、主茎着莢数、子実の色、

地上部重 (乾燥重)、の計 10 項目について本組換えセイヨウナタネと非組換えセイヨ

ウナタネを比較した。花粉長径、花粉稔性、草丈、一次分枝数、主茎着花数、主茎

着莢数、地上部重 (乾燥重)、一株子実収量、千粒重、裂莢率、収穫種子の発芽率に20 
関しては統計処理を行い、発芽揃い、開花期、開花揃い、成熟期、子実の色に関し

ては観察結果を比較した。その結果、すべての項目において両系統間に統計学的有

意差又は相違は認められなかった (別添資料 9 の 表 2-3, p.4-5)。 

 
b 生育初期における高温耐性 25 

35℃・13 時間明条件下、30℃・11 時間の暗条件における高温が本組換えセイヨウ

ナタネ及び非組換えセイヨウナタネの幼植物体に与える影響を経時的に調査した。
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その結果、いずれの調査時においても両系統の幼植物体に高温の影響は確認されな

かった (別添資料 9 の 表 4, p.6)。 

c 成体の越夏性 
本組換えセイヨウナタネ及び非組換えセイヨウナタネを収穫期後も栽培を続けた5 

ところ、2021 年 10 月 14 日の観察時に、非組換えセイヨウナタネ 1 株の生存が確認

されたものの、本組換えセイヨウナタネは夏季の栽培を通じて全ての株の枯死が認

められたことから、本組換えセイヨウナタネは新たに越夏性を獲得していないもの

と考えられる (別添資料 9 の p.7)。 

10 

d 花粉の稔性及びサイズ 
本組換えセイヨウナタネ及び非組換えセイヨウナタネから花粉を採取し、花粉長

径及び花粉の充実度を比較した。その結果、本組換えセイヨウナタネ及び非組換え

セイヨウナタネの花粉長径及び花粉の充実度に統計学的有意差は認められなかった

(別添資料 9 の 表 6, p.8)。 15 

e 種子の生産量、脱粒性、休眠性及び発芽率 
種子の生産量に関する項目として、農林水産省の農林水産植物種類別審査基準 (な

たね種) を参考に、一株子実収量及び千粒重を調査した。これらの項目について統計

処理を行った結果、一株子実収量及び千粒重の調査項目において本組換えセイヨウ20 
ナタネと非組換えセイヨウナタネとの間に統計学的有意差は認められなかった (別添

資料 9 の 表 8, p.9)。

種子の脱粒性に関する項目として、本組換えセイヨウナタネ及び非組換えセイヨ

ウナタネの裂莢率を調査した。その結果、両系統間の裂莢率に統計学的有意差がな25 
いことから、本組換えセイヨウナタネの種子の脱粒性は非組換えセイヨウナタネと

同等であると考えられた (別添資料 9 の 表 8, p.9)。 

休眠性及び発芽率に関する項目として、隔離ほ場において収穫した本組換えセイ

ヨウナタネ及び非組換えセイヨウナタネの収穫種子を 2 週間風乾したもの及び収穫 330 
か月後の種子の発芽率を調査した。その結果、系統間の発芽率に統計学的有意差は

認められず、休眠性に差はなかった (別添資料 9 の 表 9, p.10）。なお、海外のほ場に

おいては本組換えセイヨウナタネの発芽率が低くなる場合も報告されている。

35 
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f 交雑率 
 交雑率の評価試験は、2020 年に米国 (ミネソタ州) のほ場において実施した。本試

験においては、非組換えセイヨウナタネ (Kumily) から 1, 2, 4, 6 m 離して本組換えセ

イヨウナタネ又は参照の非組換えセイヨウナタネ (CL 46H75 (Clearfield® B. napus) を
それぞれ花粉親として栽培し、非組換えセイヨウナタネ (Kumily) の収穫種子各 4405 
粒における交雑体の発生頻度を調査した。 

交雑体の判定は、参照の非組換えセイヨウナタネを花粉親にした場合には、

Clearfield®7の PM1 及び/又は PM2 の変異を、本組換えセイヨウナタネを花粉親とし

た場合には insert1及び/又は insert2を PCRを用いて調査し、本組換えセイヨウナタネ

と宿主品種の交雑率を算出した。 10 

その結果、花粉親と種子親を 1, 2, 4, 6 m 離した場合の交雑率は、本組換えセイヨ

ウナタネを花粉親とした場合 0.86, 0.17. 0.00, 0.06 %、参照の非組換えセイヨウナタネ

を花粉親とした場合で 3.18, 0.81, 0.17, 0.23 %であり、距離が遠くなるにつれ、交雑率

は低くなった (別添資料 10 の Table1 及び 2)。この交雑率は、いずれもこれまでに報

告されているセイヨウナタネの他殖率 (花粉親と種子親の距離が 1m 以内の場合にお15 

いて0.0121% ~ 14.5%) (Beckie et al., 2003; Ramsay et al., 2003; Hüsken and Dietz-Pfeilstetter, 
2007; Cai et al., 2008) の範囲内であった。 
 
g 有害物質の産生性 

有害物質の産生性を調査するため、後作試験、鋤込み試験及び土壌微生物相試験20 
を行った。 

 

後作試験 

隔離ほ場において収穫期まで約 7 ヶ月間栽培した本組換えセイヨウナタネ及び非

組換えセイヨウナタネの収穫後の根域土壌をそれぞれ採取し、その土壌を使用して25 
検定作物としてダイコンを栽培し、発芽率、草丈及び乾物重について比較した。そ

の結果、いずれの項目についても本組換えセイヨウナタネ及び非組換えセイヨウナ

タネの試験区間に統計学的有意差は認められなかった (別添資料 9 の 表 10, p.12)。 

 

鋤込み試験 30 

隔離ほ場において収穫期まで約 7 ヶ月間栽培した本組換えセイヨウナタネ及び非

組換えセイヨウナタネの植物体の葉を収穫し、乾燥・粉砕して試料とした。これを

重量約 1％の割合で混和した土壌を使用し、検定作物としてダイコンを栽培し、発芽

 
7 B. napus の AHAS1 遺伝子の 1874 番目に変異がある PM1 変異及び AHAS3 遺伝子の 1712 番目に変異

がある PM2 変異を持つイミダゾリノン系除草剤耐性の非組換えセイヨウナタネ。 
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率、草丈及び乾物重を比較した。その結果、いずれの項目についても本組換えセイ

ヨウナタネ及び非組換えセイヨウナタネの試験区間に統計学的有意差は認められな

かった (別添資料 9 の 表 11, p.13)。 

 

土壌微生物相試験 5 

隔離ほ場において収穫期まで約 7 ヶ月間栽培した本組換えセイヨウナタネ及び非

組換えセイヨウナタネの試験区の土壌を採取し、希釈平板法により、糸状菌、放線

菌及び細菌を計測した。その結果、いずれの項目についても本組換えセイヨウナタ

ネ及び非組換えセイヨウナタネの試験区に統計学的有意差は認められなかった (別添

資料 9 の 表 12, p.14)。 10 
 
3. 遺伝子組換え生物等の使用等に関する情報 

 
(1) 使用等の内容 

 15 

食用又は飼料用に供するための使用、栽培、加工、保管、運搬及び廃棄並びにこ

れらに付随する行為 

 

(2) 使用等の方法 
 20 

      

 

(3) 承認を受けようとする者による第一種使用等の開始後における情報収集する方法 
 

     25 

 

(4) 生物多様性影響が生じるおそれのある場合における生物多様性影響を防止するた

めの措置 
 

緊急措置計画書を参照。 30 
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(5) 実験室等での使用等又は第一種使用等が予定されている環境と類似した環境での

使用等の結果 

 

      

 5 

(6) 国外での使用等に関する情報 
 

本組換えセイヨウナタネの国外における申請状況を表14に示す。 

 

表 14  本組換えセイヨウナタネの海外における申請状況 (2022 年 6 月現在) 
機関 安全性審査の種類 申請時期 
米国農務省(USDA) 環境 2019年8月 承認 
米国食品医薬品庁(FDA) 食品・飼料 2022年3月 承認 
カナダ保健省(HC) 食品 2019年12月 承認 
カナダ食品検査庁(CFIA) 環境・飼料 2019年12月 承認 
韓国食品医薬安全省(MFDS) 食品 2018年9月 (審査中) 
韓国農村振興庁(RDA) 環境・飼料 2018年9月 (審査中) 

  10 
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第二 項目ごとの生物学的多様性影響の評価 

 

1. 競合における優位性 

 

(1) 影響を受ける可能性のある野生動植物の特定 5 

 

セイヨウナタネは我が国において、北海道や本州で河原や線路沿いでの群生や、

主なナタネの輸入港並びにその周辺での生育が報告されている。一方で、我が国で

は長期にわたりセイヨウナタネの種子の輸入経験があるが、運搬の途中でこぼれ落

ちたセイヨウナタネが野生動植物等の個体や個体群の維持に影響を及ぼしたとする10 
報告はない。我が国におけるセイヨウナタネ集団の雑草性の強さ及び競合性につい

ての知見はない (津田ら, 2016) ものの、オーストラリアなどのセイヨウナタネ生産国

では農耕地及びその周辺の主要な雑草とされる反面、未攪乱の土地に侵入する植物

ではないと考えられている (OGTR, 2011)。また、セイヨウナタネが自然環境下で優

占する多年生草本と競合することはないと報告されている (OECD, 2012)。 15 

実際に、わが国では、セイヨウナタネの輸入港周辺のモニタリング調査の結果か

ら、遺伝子組換えセイヨウナタネの生育は、陸揚げ地点から一定範囲の道路沿いに

限られ、年度毎の連続性もないことから、主に輸送中にこぼれ落ちた種子に由来し、

その生育範囲は拡大していないと考えられている (農林水産省, 2021a)。さらに、遺伝

子組換えセイヨウナタネと非遺伝子組換えナタネとの交雑体と推定された種子・植20 
物体についても、後代の定着は確認されていない (独立行政法人 国立環境研究所, 
2021)。 

さらに、大規模にセイヨウナタネの商業栽培を行っている英国での調査において、

人為的撹乱のない自然条件下で野生化したセイヨウナタネは 2~4 年で消滅すると報

告されている (Crawley and Brown, 1995)。また、同じく英国で行われた 3 年間にわた25 
るモニタリング調査において、ほ場から逸出して群生したと考えられるセイヨウナ

タネの個体群は 3 年目にはほぼ消滅したことが報告されている (Scott and Wilkinson, 
1999)。 

競合における優位性に関わる形質として、形態及び生育の特性、生育初期におけ

る高温耐性、成体の越夏性、種子の生産量、脱粒性、休眠性及び収穫種子の発芽率30 
をわが国の隔離ほ場において調査した結果、全ての項目において両系統間に相違又

は統計学的有意差は認められなかった (第一. 2. (6). ②. a~f、p.45～47)。 

 

本組換えセイヨウナタネは、AHAS(At) 蛋白質の発現によるイミダゾリノン系除草

剤に耐性を示すが、本除草剤の使用が想定されにくい自然環境下において、イミダ35 
ゾリノン系除草剤に耐性であることが、競合における優位性を高めることは考え難

い。 
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また、デサチュ―ラーゼ及びエロンガーゼの発現により EPA 及び DHA を含むω-
3 長鎖多価不飽和脂肪酸が産生されるが、本形質は競合において優位に作用する形質

ではないと考えられる。

以上のことから、本組換えセイヨウナタネについて競合における優位性に起因し5 

て影響を受ける可能性のある野生動植物等は特定されなかった。

(2) 影響の具体的内容の評価

10 

(3) 影響の生じやすさの評価

15 

(4) 生物多様性影響が生ずるおそれの有無等の判断

以上のことから、本組換えセイヨウナタネにおける優位性に起因する生物多様性

影響が生ずるおそれはないと判断した。

20 

62



52 

2. 有害物質の産生性

(1) 影響を受ける可能性のある野生動植物の特定

セイヨウナタネの種子には、ヒトと動物に有害とされているエルシン酸及びグル5 

コシノレートを含むことが知られている (OGTR, 2017)。しかし、本組換えセイヨウ

ナタネの宿主品種である非組換えセイヨウナタネは、エルシン酸及びグルコシノレ

ート含有量の低いカノーラ品種である。

本組換えセイヨウナタネに導入された脂肪酸合成酵素であるデサチュラーゼ及び10 

エロンガーゼは脂肪酸合成経路においてのみ働くことが知られている (Shanklin and
Cahoon, 1998, Leonard et al., 2004) ことから、脂肪酸合成経路以外の宿主の代謝系に影

響を及ぼすことはないと考えられる。よって、新たな有害物質が産生された可能性

について、本組換えセイヨウナタネにおいて新たに産生した脂肪酸及び影響を受け

た既存の脂肪酸に限り検討した。なお、セイヨウナタネの葉で脂肪酸を測定した結15 

果、多くの脂肪酸は検出限界以下であり測定された脂肪酸は9種で、その含有量は本

組換えセイヨウナタネと非組換えセイヨウナタネにおいては同程度であった (表 5, 
p.29; 添付資料 7)。つまり、本組換えセイヨウナタネの葉を野生動物や昆虫が摂食す

ることは、非組換えセイヨウナタネの葉を摂食することと同じであると考えられた

ため、本組換えセイヨウナタネの種子が新たに産生した脂肪酸及び影響を受けた既20 

存の脂肪酸が野生動物及び昆虫に与える影響を検討した。

本組換えセイヨウナタネの種子において新たに産生した脂肪酸及び影響を受けた

既存の脂肪酸 (表 4, p.27-28) が野生動物及び昆虫に対して影響を及ぼす可能性は、そ

れを摂餌する可能性のある野生動物及び昆虫に限られる。日本におけるナタネの害25 

虫には、モンシロチョウ (アオムシ)、コナガ、ワタアブラムシ、ハモグリバエがあ

る (独立行政法人 農業・食品産業技術総合研究機構 東北農業研究センター、2008；
本田、2014)。また、米国におけるナタネの莢及び種子を摂餌する主な昆虫には、キ

ャベツサヤゾウムシ (Ceutorhynchus assimilis (Paykull))、バーサアーミーワーム (英
名：Bertha armyworm)、ノミハムシ (Phyllotreta cruciferae Goeze)、キスジノミハムシ 30 

(Phyllotreta striolata (F.))、サビイロメクラガメ  (Lygus lineolaris)、コナガ  (Plutella 
xylostella (Linnaeus))、アブラムシやバッタ等がある (Weiss et al., 2022)。いずれも農家

にとっては害虫であるが、本組換えセイヨウナタネがこれらの害虫に影響を与える

可能性があると考えられた。

昆虫は、植物の種子中に存在する脂肪酸を含む様々な脂肪酸を消費、産生するこ35 

とが知られている (Turunen, 1974; Stanley-Samuelson et al., 1988; Fontaneto et al., 2011; 
Tzompa-Sosa et al., 2014)。例えば、本組換えセイヨウナタネに含まれているリノール
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酸、α-リノレン酸、γ-リノレン酸、ジホモ-γ-リノレン酸、アラキドン酸、EPA は、

コオロギ (バッタ目)、ハチミツガ (チョウ目)、mealworm beetle (コウチュウ目)、ゴキ

ブリ (ゴキブリ目) が含有していることが確認され、それらの生理学的役割が評価さ

れている (Stanley-Samuelson and Dadd, 1983; Stanley-Samuelson et al., 1988)。また、セ

イヨウナタネの害虫であるツマジロクサヨトウ (Spodoptera frugiperda) やキャベツル5 

ーパー (Trichoplusia ni) においても、本組換えセイヨウナタネの種子中に存在する

EPA を含むいくつかの脂肪酸を含有していることが確認されており  (Stanley-
Samuelson et al., 1986)、昆虫は EPA 及び DHA を含む長鎖脂肪酸を消費、産生するこ

とが示唆された。また、近年ω-3 デサチュラーゼは節足動物や環形動物を含む多く

の生物種において確認されており (Kabeya et al., 2018)、陸生の無脊椎動物においても10 

ω-3 長鎖脂肪酸を産生する能力があることが示唆されている。 
本組換えセイヨウナタネにおいて新規に産生された脂肪酸 (表 4, p.27-28)のうち、

EPA 及び DHA は主に魚類 (サケ、マグロ、マスなど) 及び貝類・甲殻類 (ムラサキイ

ガイ、カキ、カニなど)を含む海産物を通してヒト等に摂食されている (Blasbalg et al., 
2011; Kitessa et al., 2014)。海産物に含まれている EPA 及び DHA 以外の脂肪酸として15 

は、ステアリドン酸 (Passi et al., 2002)、ジホモ-γ-リノレン酸、ビスホモステアリン酸 
(Ghioni et al., 2002)、アラキドン酸 (FAO, 2010)、C22:4n-3 (Alasalvar et al., 2002)、アド

レン酸 (Li et al., 2011)、及びクルパノドン酸 (USDA, 2017)がある。動物組織及びアヒ

ルの卵又は鶏卵に含まれる脂肪酸としては、エイコサトリエン酸 (Moreno et al., 2007)、
ジホモリノレン酸 (FAO, 2010)、ミード酸 (Wang et al., 2014)、ビスホモステアリン酸 20 

(FAO, 2010)、アラキドン酸 (FAO, 2010)、アドレン酸 (FAO, 2010)及びオスボンド酸 
(FAO, 2010; Li et al., 2011)、C18:2n-9 (Adkisson et al., 1991)、C20:2n-9 (Forrester-
Anderson et al., 2006) がある。 

 
また、本組換えセイヨウナタネが含有する脂肪酸量を、非組換えセイヨウナタネ25 

と比較した結果、長鎖多価不飽和脂肪酸の生産における主要な前駆体であるオレイ

ン酸含量は本組換えセイヨウナタネにおいて統計学的に有意に低く、リノール酸含

有量は本組換えセイヨウナタネにおいて統計学的に有意に高かった。これらは商業

品種の範囲及び ILSI 構成成分データベースの変動の範囲を超えていたものの、一般

の植物由来の食用油 (オレイン酸：大豆油、リノール酸：食用ひまわり油) の範囲内30 

であり (公益財団法人 日本油脂検査協会、2017)、これまでにヒトが食経験がある量

であると考えられた。また、これらの植物油の元となる植物において、これまでに

動物や昆虫が摂食したことがあるオレイン酸及びリノール酸量であると考えられた。 
更に、本組換えセイヨウナタネにおける総トランス脂肪酸の含有量は、非組換え

セイヨウナタネと比べ統計学的に有意に高く、商業品種の変動範囲を超えていた。35 

本組換えセイヨウナタネにおいては、非組換えセイヨウナタネと比較して二重結合

をもつ脂肪酸が多く存在するため、それらがトランス型になる可能性がある。本組

換えセイヨウナタネ種子が産生するトランス脂肪酸は少量であるが、本組換えセイ
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ヨウナタネがナタネの種子を食害する動物及び昆虫に摂食された場合、本組換えセ

イヨウナタネの種子で非組換えセイヨウナタネより増加したトランス脂肪酸が、野

生動物及び昆虫に与える影響を以下に考察した。 

本組換えセイヨウナタネのトランス脂肪酸量が動物に与える影響については、ラ

ットへの投与試験を用いて考察した。本組換えセイヨウナタネの精製油を 3 ml (2.76 5 

g)/kg/day の用量で 28 日間反復経口投与した結果、いずれの検査項目においても毒性

徴候は示さず、本組換えセイヨウナタネの油をラットが摂食しても安全であること

を示した (Andre et al., 2019)。よって、野生動物においても、本組換えセイヨウナタ

ネのトランス脂肪酸が影響を及ぼすことはないと考えられた。 

本組換えセイヨウナタネのトランス脂肪酸量が昆虫に与える影響については、本10 

組換えセイヨウナタネ及び非組換えセイヨウナタネを野外において栽培し、訪れる

昆虫を含む節足動物及びミミズを同定し、数える調査を行った。具体的には、2015
年に米国の 3 つのほ場 (ミネソタ州、サウスダコダ州、アイダホ州) において、本組

換えセイヨウナタネ、対照の非組換えセイヨウナタネ (Kumily) 及び商業品種を栽培

し、それぞれの植物体及びその周辺に訪れる節足動物及びミミズを捕獲して調査し15 

た (別添資料 11)。その結果、合計で 65,251 個体の節足動物 (13 目(コウチュウ目、鱗

翅目、双翅目、半翅目、トビムシ目、膜翅目、アミメカゲロウ目、アザミウマ目、

ハサミムシ目、カゲロウ目、直翅目、トンボ目、クモ目) 、16 科) が同定され (別添資

料 11 の p.18 及び Table21, p.38)、非組換えセイヨウナタネの栽培区と比較して、本組

換えセイヨウナタネの栽培区は節足動物及びミミズの多様性に影響はなかった。た20 

だし、ノミハムシの数が、非組換えセイヨウナタネ栽培区より本組換えセイヨウナ

タネ栽培区において多い時期が見られたほ場があったが、セイヨウナタネの生育時

期や複数のほ場にわたっての一貫性はなかった。よって、本試験において観察及び

調査した項目において、非組換えセイヨウナタネと本組換えセイヨウナタネ栽培区

に見られる生物学的に有意な一貫した傾向はなかったため、本組換えセイヨウナタ25 

ネの栽培が昆虫に影響を及ぼさないと結論した。 

更に、本組換えセイヨウナタネのトランス脂肪酸量が昆虫に与える影響について

は、モデル昆虫であるショウジョウバエ (Drosophila melanogaster) にトランス脂肪酸

量を増減させた餌を与えた給餌試験 (Meichtry et al., 2020) を元に考察した。本実験に

使用したコントロール餌 (regular diet) は、9.1%の脂肪酸 (餌の総重量に対しての含有30 

量) の内 0.16%がトランス脂肪酸  であった。本実験に使用した最もトランス脂肪酸量

が高い餌には、38.97%の脂肪酸 (餌の総重量に対しての含有量) の内 4.91%のトラン

ス脂肪酸が含まれていた。この高濃度のトランス脂肪酸を含む餌を与えたショウジ

ョウバエは高い死亡率 (給餌開始後 7 日目に約 75%) を示したが、コントロール餌 
(regular diet) を与えたショウジョウバエの死亡率 (給餌開始 7 日後に約 12%) が最も低35 

かった。本組換えセイヨウナタネにおける総トランス脂肪酸量は総脂肪酸中の 0.27%
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であり、本実験で使用したコントロール餌 (regular diet) における総トランス脂肪酸は

総脂肪酸中の 1.75％であるため、本組換えセイヨウナタネにおける総トランス脂肪

酸量より低い。したがって、昆虫が本組換えセイヨウナタネを摂餌した際にトラン

ス脂肪酸が昆虫に与える影響は更に低いと考えられた。

5 

以上より、従来のセイヨウナタネと比べ、本組換えセイヨウナタネ種子において

統計学的に有意に増減したリノール酸、オレイン酸及びトランス脂肪酸含量は野生

動物及び昆虫が摂食しても影響を及ぼさない量であると考えられた。

AHAS 蛋白質は、植物及び微生物のバリン、ロイシン、及びイソロイシンのアミ10 

ノ酸生合成経路でのみ働いている特異的な代謝酵素である (Delfourne et al., 1994)。2
分子のピルビン酸を縮合してアセト乳酸を生成する反応、及びピルビン酸 1分子と2-
ケト酪酸1分子を縮合して、2-アセト-2-ヒドロキシ酪酸を生成する反応を触媒し、基

質特異性は高い (Singh and Shaner, 1995; Duggleby and Pang, 2000)。
15 

また、本組換えセイヨウナタネに導入された遺伝子により発現するデサチュラーゼ、

エロンガーゼ及び AHAS(At) 蛋白質は、既知アレルゲンと相同性がないことを確認し

た。

更に、実際に、本組換えセイヨウナタネと非組換えセイヨウナタネの有害物質の20 
産生性を比較するため、隔離ほ場試験において、後作試験、鋤込み試験及び土壌微

生物相試験を行った結果、いずれの試験においても、本組換えセイヨウナタネと非

組換えセイヨウナタネの試験区の間に統計学的有意差は認められなかった(第一. 2. 
(6). ②. g、p.47-48)。 

25 

以上より、本組換えセイヨウナタネが新たに有害物質の産生性を獲得したとは考

え難く、有害物質の産生性に関して影響を受ける可能性のある野生動植物等は特定

されなかった。

(2) 影響の具体的内容の評価 30 
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(3) 影響の生じやすさの評価

(4) 生物多様性影響が生じるおそれの有無等の判断 5 

以上のことから、本組換えセイヨウナタネの有害物質の産生性に起因する生物多

様性影響が生ずるおそれはないと判断した。

3.    交雑性 10 

(1) 影響を受ける可能性のある野生動植物の特定

我が国において、セイヨウナタネと交雑可能な我が国在来の近縁野生種は自生し

ていないため、交雑性に起因する生物多様性影響を受ける可能性のある野生動植物15 

は特定されなかった。

なお、我が国に分布する近縁種のうち、セイヨウナタネと交雑可能な近縁種とし

て、B. rapa、B. juncea、B. nigra、H. incana、R. raphanistrum 及び S. arvensis が挙げら

れるが、いずれも我が国に帰化した外来種である (OECD, 2012; OGTR, 2017; 環境省, 
2002; 中井, 2003; 農林水産省, 2021a)。 20 

(2) 影響の具体的内容の評価

25 

(3) 影響の生じやすさの評価

(4) 生物多様性影響が生ずるおそれの有無等の判断 30 

以上のことから、交雑性に起因して生物多様性影響が生ずるおそれはないと判断

した。
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4. その他の特性

第二、3、(1)に挙げた我が国において自生するセイヨウナタネ及びその近縁種はい

ずれも外来種であり、交雑性に起因する生物多様性影響を受ける可能性のある我が

国在来の野生動植物等としては特定されなかった。しかし、本組換えセイヨウナタ5 

ネが、我が国に自生するセイヨウナタネ及び外来近縁種が交雑した際に生ずる可能

性のある間接的な影響として、以下の 2 点が考えられた。

[1] 雑種後代が優占化して他の野生動植物種を駆逐する。

[2] 交雑により浸透した導入遺伝子がもたらす遺伝的負荷により、近縁種の個体

群数が縮少し、それらに依存して生息する昆虫等の野生生物の個体群の維持10 

に影響を及ぼす。

[1] 雑種後代が優占化して他の野生動植物種を駆逐する可能性。

本組換えセイヨウナタネと外来近縁種との交雑性及び種間雑種が優占化する可能15 

性を検討した。

第一、1、(3)、ニ、③に示したように、セイヨウナタネは我が国に分布する近縁種

である B. rapa、B. juncea、B. nigra、H. incana、R. raphanistrum 及び S. arvensis と交雑

可能である。雑種後代に関して、F1 個体では稔性が低くなるが、戻し交雑をした場

合は稔性が回復するという報告がある (津田ら, 2016)。これらの内、B. rapa 及び B. 20 

juncea は、自然条件下で交雑する可能性がある (OECD, 2012; 農林水産省, 2021a)が、

交雑し雑種を形成するためには、親植物同士の物理的距離、花粉の飛散距離及び寿

命、開花期の同調性、親植物の栽培方法、花序組織の特性、花粉の交雑和合性及び

他の植物の花粉との競合性等の種々の生殖的隔離障壁が存在すること (OECD, 2012)
から、自然条件下で雑種後代が優占化する可能性は低く、雑種後代が他の野生植物25 

種の個体群を駆逐する可能性は極めて低いと考えられる。仮に、本組換えセイヨウ

ナタネが我が国の自然環境下でこれら近縁種と交雑しても、その交雑率は低く、形

成された雑種の稔性も低下すると考えられる。

以上から、本組換えセイヨウナタネ系統がセイヨウナタネや外来近縁種と交雑し、30 

自然環境下で雑種後代が優占化して他の野生植物種の個体群を駆逐する可能性は、

従来のセイヨウナタネと同様に低いと考えられる。
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[2] 交雑により浸透した導入遺伝子がもたらす遺伝的負荷により、近縁種の個体

群数が縮少し、それらに依存して生息する昆虫等の野生生物の個体群の維持に影響

を及ぼす可能性。 

 

第二の 1 及び 2 並びに 4 [1] で示したように、本組換えセイヨウナタネは、競合に5 

おける優位性及び有害物質の産生性並びに雑種後代が優占化して他の野生動植物種

を駆逐する可能性は、非組換えセイヨウナタネと相違ないと考えられた。 
また、本組換えセイヨウナタネは、イミダゾリノン系除草剤に対する耐性を付与

する AHAS(At) 遺伝子を有するが、除草剤耐性遺伝子が交雑により近縁種のゲノム中

に移入したとしても負荷にならないという報告 (Crawley et al., 1993; Snow et al., 1999) 10 

があることから、イミダゾリノン系除草剤が散布されることが想定されない自然条

件下において、AHAS(At) 遺伝子がもたらす負荷が種間雑種の個体群の維持に影響を

及ぼす可能性は低いと考えられる。 
 
以上から、本組換えセイヨウナタネと我が国に自生するセイヨウナタネ及び近縁15 

種の交雑により間接的に生物多様性影響が生じるおそれはないと判断した。 

  

69



 

59 
 

第三 生物多様性影響の総合的評価 
 

競合における優位性： 

セイヨウナタネは、我が国において長期にわたる栽培等の経験があるが、自然環

境下において雑草化した例は報告されていない。 5 

競合における優位性に関わる形質として、形態及び生育の特性、生育初期におけ

る高温耐性、成体の越夏性、花粉の充実度及びサイズ、種子の生産量、脱粒性、休

眠性及び収穫種子の発芽率を隔離ほ場試験において比較検討した結果、両系統間に

統計学的有意差は認められなかった。 

本組換えセイヨウナタネはイミダゾリノン系除草剤耐性を有するが、自然環境下10 

において除草剤が選択圧となる状況は想定し難く、この形質が競合における優位性

を高めることはないと考えられた。 

以上のことから、本組換えセイヨウナタネは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。 

 15 

有害物質の産生性： 

従来のセイヨウナタネの種子中にはヒト及び動物に有害と考えられるエルシン酸

及びグルコシノレートが含まれている。しかし、本組換えセイヨウナタネの宿主は、

品種改良により両物質の含有量が低いカノーラ品種である。 
これまでにセイヨウナタネが他感物質等のような野生動植物等に影響を及ぼす有20 

害物質を産生するという報告はない。 
 有害物質の産生性について、隔離ほ場において後作試験、鋤込試験及び土壌微生

物相試験を実施した結果、いずれの試験においても本組換えセイヨウナタネと非組

換えセイヨウナタネの試験区の間で統計学的有意差は認められなかった。 
また、本組換えセイヨウナタネが遺伝子組換えにより新たに発現するデサチュラ25 

ーゼ、エロンガーゼ及び AHAS(At) 蛋白質が有害物質であるとの報告はなく、既知の

アレルゲンと相同性も認められなかった。さらに、本組換えセイヨウナタネの脂肪

酸組成の結果から、デサチュラーゼ及びエロンガーゼの発現により影響を受けた脂

肪酸以外に、宿主の代謝系に影響して新たな有害物質が産生されることはないと考

えられる。 30 

本組換えセイヨウナタネに存在する新規に産生された脂肪酸は、これまでにヒト

が摂取した経験があり、他の生物及び食物内に存在するものである。よって、ヒト

及び他の生物に対して食物暴露及び環境暴露が長い間繰り返し生じてきたことを示

している。また、本組換えセイヨウナタネの種子を摂餌する可能性のある昆虫にお
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いても、EPA を含むいくつかの脂肪酸が確認されており、EPA 及び DHA を含む長鎖

脂肪酸を消費、産生することが示唆されている。

以上のことから、本組換えセイヨウナタネは有害物質の産生性に起因する生物多

様性影響を生ずるおそれはないと判断した。

5 

交雑性：

我が国において、セイヨウナタネと交雑可能な我が国在来の近縁野生種は自生し

ていないため、本組換えセイヨウナタネの交雑性に起因して生物多様性影響が生ず

るおそれはないと判断した。

10 

その他の特性：

我が国に自生するセイヨウナタネの交雑可能な外来近縁種として、B. rapa、B. 
juncea、B. nigra、H. incana、R. raphanistrum 及び S. arvensis が挙げられる。本組換え

セイヨウナタネが我が国に自生するセイヨウナタネ及び外来近縁種と交雑した場合、

① 雑種後代が優占化して他の野生植物種の個体群を駆逐する可能性、② 交雑により15 

浸透した導入遺伝子がもたらす遺伝的負荷によって近縁種の個体群が縮小し、それ

らに依存して生息する昆虫等の野生生物の個体群の維持に影響を及ぼす可能性が考

えられるため、既知の知見に基づき検討を行った。

セイヨウナタネと外来近縁種の交雑及び雑種が優占化する可能性については、第

二、4、①に示したように、種々の生殖的隔離障壁が存在することから、自然条件下20 

で雑種後代が優占化して他の野生植物種の個体群を駆逐する可能性は極めて低いと

考えられた。

競合における優位性及び有害物質の産生性は、非組換えセイヨウナタネと相違な

いと考えられた。導入遺伝子がもたらす負荷が我が国に自生するセイヨウナタネ及

び外来近縁種の個体群の維持に影響を及ぼす可能性については、除草剤耐性遺伝子25 

が交雑により近縁種のゲノム中に移入したとしても負荷にならないという報告があ

ることから、本組換えセイヨウナタネに導入された AHAS(At)遺伝子も同様であると

考えられた。したがって、除草剤を散布することを想定しない自然条件下では、

AHAS(At) 遺伝子がもたらす負荷が交雑した近縁種の個体群の維持に影響を及ぼす可

能性は低いと考えられた。よって、導入遺伝子がもたらす負荷が、交雑した我が国30 

に自生するセイヨウナタネ及び外来近縁種の個体群の維持に影 響を及ぼす可能性は

低いと考えられた。

以上を総合的に評価し、本組換えセイヨウナタネを第一種使用規程に従って使用

した場合に、我が国の生物多様性に影響を生ずるおそれはないと判断した。 35 
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別添資料の内容

別添資料 1 形質転換に使用したベクターLTM593 について (Transformation vector 
LTM593) 

別添資料 2 EPA + DHA カノーラ LBFLFK の 2015 年春における脂肪酸組成及び

分岐鎖アミノ酸含量の分析 (Compositional analysis of harvested seed 
from EPA + DHA canola event LBFLFK in the spring 2015 season – fatty 
acids and branch-chain amino acids) 

別添資料 3 EPA + DHA カノーラ LBFLFK の挿入 DNA 及び挿入部位の塩基配列

(Sequence of inserts and integration sites) 

別添資料 4 EPA + DHA カノーラ LBFLFK における分子生物学的特性 (Molecular 
characterization of EPA + DHA canola event LBFLFK) 

別添資料 5 EPA + DHA カノーラ LBFLFK において新しく産生された蛋白質含量

(Level of newly expressed protein in EPA + DHA canola event LBFLFK) 

別添資料 6 イベント識別法 (Quantitative detection method)

別添資料 7 LBFLFK Brassica napus – 葉の脂肪酸組成, 2020 (LBFLFK Brassica 
napus – Fatty acid composition of leaf tissue, 2020)  

別添資料 8 EPA + DHA カノーラ LBFLFK 種子においてアグロバクテリウムが残

存しないことの確認 (Confirmation of absence of Agrobacterium in seeds 
of EPA + DHA canola event LBFLFK) 

別添資料 9 

別添資料 10 

長鎖多価不飽和脂肪酸含有及びイミダゾリノン系除草剤耐性セイヨ

ウナタネ LBFLFK の隔離ほ場試験報告書

LBFLFK Brassica napus –他殖の可能性 (EPA+DHA Brassica napus event 
LBFLFK – Outcrossing Potential, 2020) 

別添資料 11 Assessment of environmental interaction of EPA + DHA canola event 
LBFLFK under field conditions in the United States during 2015. 2015 年の

米国におけるほ場試験における EPA + DHA カノーラ LBFLFK の環境

への影響評価

別添資料はいずれも 社外秘情報のため非開示5 
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緊急措置計画書

令和４年６月 21 日 

氏名 BASF ジャパン株式会社5 
代表取締役社長 石田 博基 

住所  東京都中央区日本橋室町三丁目４番４号 

第一種使用規程の承認を申請している長鎖多価不飽和脂肪酸含有及びイミダゾリ

ノン系除草剤耐性セイヨウナタネ(D6E (Pp) , D5D (Tc) , D6D (Ot) , D6E (Tp) , D12D (Ps) , 10 
O3D (Pir) , O3D (Pi) , D4D (Tc) , D4D (Pl) , D5E (Ot) , AHAS (At) , Brassica napus L.) 
(LBFLFK, OECD UI: BPS-BFLFK-2) (以下、「本組換えセイヨウナタネ」とする。) の
第一種使用等において、生物多様性影響が生ずるおそれがあると科学的に認められ

た場合は、以下の措置を執ることとする。
15 

1 第一種使用等における緊急措置を講ずるための実施体制及び責任者 

 本組換えセイヨウナタネが生物多様性影響を生ずるおそれがあると判断された場

合は、緊急措置に適切に対応するために危機対策本部(表 1)を速やかに設置する。 
20 

表 1 危機対策本部*名簿(令和４年６月現在) 

(危機対策本部長) 
BASF ジャパン株式会社 
アグロソリューション事業部 執行役員 事業部長

** BASF ジャパン株式会社 
アグロソリューション事業部

BASF ジャパン株式会社 
アグロソリューション事業部

BASF ジャパン株式会社 
アグロソリューション事業部

*本危機対策本部は、社内 Country Incident Management Teamの指揮管理のもと、第一種使

用等に係る緊急措置の実働対応を行う。

**管理責任者 
（個人名は個人情報のため非開示）

2 第一種使用等の状況の把握の方法 

弊社は、BASF Agricultural Solutions Seed US LLC と連絡を取り、種子、セイヨウナ25 
タネの生産、収穫物の状況に関し、セイヨウナタネ種子の生産、供給、販売及び取

扱いなど使用の可能性がある関係各社から可能な限り情報収集を行う。 

3 第一種使用等をしている者に緊急措置を講ずる必要があること及び緊急措置の内

容を周知するための方法30 

弊社は、BASF Agricultural Solutions Seed US LLC と連絡を取り、生産農家やセイヨ

ここにテキストを入力

資料3
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ウナタネ種子の取扱業者など取引ルートへ本組換えセイヨウナタネの適切な管理、

取扱いなどの生物多様性影響のリスクとその危機管理計画について情報提供を行う。

4 遺伝子組換え生物等を不活化し又は拡散防止措置を執ってその使用等を継続する

ための具体的な措置の内容5 

当該影響を生ずるおそれに基づき、弊社は BASF Agricultural Solutions Seed US LLC
の協力のもと、本組換えセイヨウナタネを不活化する措置、本組換えセイヨウナタ

ネの環境への放出を防止するための措置、又はすでに環境に放出された本組換えセ

イヨウナタネの拡散を防止する措置を講ずる。 10 

5 農林水産大臣及び環境大臣への連絡体制 

本組換えセイヨウナタネが我が国の生物多様性に影響を及ぼすおそれがあると認

められた場合には、速やかに、農林水産省消費・安全局農産安全管理課及び環境省15 
野生生物課に連絡するとともに、緊急措置に対応するための社内における組織体制

及び連絡窓口を報告する。
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