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研究成果の概要（和文）：遺伝子組換え（GM; Genetically Modified）農産物の種類は増加を続けており、その全てを
網羅的に検知することは事実上不可能となっている。本研究では、GM品種の系統名や開発企業の名称等の情報を塩基配
列に置き換えた “一種のIDタグ”を導入したい遺伝子と共に植物のゲノムDNAに導入することによって、簡便かつ正確
に、組換え植物の検出、同定を可能とする新技術の開発を試みた。DNA IDタグを導入したGMイネを三種類作出し、抽出
ゲノムDNAを解析した結果、本システムが有効に機能することが確認された。

研究成果の概要（英文）：The number of GM crops has been continuously increasing, and it is virtually impos
sible to detect comprehensively all of these crops. As a pilot study, we generated GM plants which was int
roduced several DNA ID tags, and several rice transgenic lines were obtained. We evaluated the system usin
g extracted rice gnomic DNA and designed common primers and specific probes. It was confirmed that the int
roduced ID tags were detectable with conventional PCR analysis using the common primer pair and the three 
DNA ID tags were identified with real-time PCR analysis using specific DNA probes which were designed in t
he ID tag regions. 
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１． 研究開始当初の背景 
食糧の安定供給や農家の負担軽減のため、
優れた形質を有するGM農産物の商業栽培が
開始されてから、既に 10年以上が経過した。
我が国では、消費者の選択の自由に資するた
め、GM食品は、原材料の総重量の上位 3位
以内で、かつ 5％を超えるものに関して“GM
使用”の表示が義務づけられている。GM検知
技術としては PCR法が最も一般的であるが、
検査対象となる GM 品種が増えてきたため、
カリフラワーモザイクウイルス由来の 35S 
プロモーター(P35S)のような多くの GM農産
物に共通に導入されている配列を用いたス
クリーニング法も広く利用されつつある。し
かしながら、導入遺伝子の発現量や植物個体
中の発現部位を制御するために P35S 以外の
プロモーターが選択されるGM品種も急激に
増えてきており、このような GM品種に関し
ては、特異的な配列を利用した検知法をそれ
ぞれ構築しているのが現状である。我が国で、
安全性が確認された承認GM品種は現時点で
約 120種類にのぼり、さらに国産の GM農産
物の開発気運も高まってきていることから、
検査対象となるGM農産物の種類は今後も増
加し続けることが確実である。 
また、GM アマ FP967（CDC Triffid）は、

1996-1998 年にかけてカナダおよびアメリカ
で認可されたが、実際に販売されることはな
く 2001 年に登録抹消され種子は全て処分さ
れた。それにも関わらず、2009 年になって
ドイツで食品中に検出され、さらには、我が
国においても輸入アマニ中に混入が検出さ
れるなど、既に GM 農産物は全く予想不可能
な規模で世界中に広がっており、未承認及び
登録抹消された GM品種も含めると、膨大な
数の検査が必要となる。したがって、近い将
来、あらゆる GM 作物を検査することが、検
査現場では許容量を超えた事実上不可能な
作業となり、GM 検査そのものが破綻してし
まう可能性が危惧されている。 
 
２． 研究の目的 
本研究は、開発された GM 品種において、
検知に適した領域を後から探索するのでは
なく、GM 品種の情報等が塩基配列の状態で
書き込まれた領域を、保存されたプライマー
配列で挟んだ塩基配列を GM 植物に導入し、
一種の ID タグとして利用するものである。
簡便かつ正確な GM農産物の検出・同定さら
に定量までを可能になると期待される。 共
通プライマー（以下、Commonプライマーと
記述）を用いることから、GM 品種の種類や
数に影響されずに検出ができ、さらに、GM
系統固有の DNA プローブを利用することに
よって同定も同時に行うことが可能である。
従来法に比べて、大幅な作業量および作業コ
ストの削減が見込まれる。情報を植物のゲノ
ム DNA に直接書き込むことによって、上記
に示したような問題を克服し得る新技術で

ある。 
EU諸国では、従来型の農業と GM 農産物
を利用した農業の共存に向けたルール作り
が進んでおり、我が国においても、従来の農
産物とGM農産物を区別しながら共存させる
方向性が模索されている。そのために、GM
農産物に目印となる共通のタグを予めつけ
ておくことは極めて自然な発想といえる。増
え続ける GM 農産物の多様化に対応し、GM
と非GMを区別し続けていくためには、今後、
このような技術は必ず必要になるものと考
えられる。 
 
３．研究の方法 
（１）DNA IDタグおよびその Commonプラ
イマー塩基配列の検討 DNA IDタグに関して
は、文字情報・数字情報および特殊記号を塩
基配列によって表現する必要があることか
ら、A～Z までのアルファベット、0～9 まで
の数字、さらに、ハイフン(-)やピリオド(.)、
カンマ(,)といったものを 3塩基連鎖を１情報
として対応させた暗号表を作成した。アルフ
ァベットは、コドン表におけるアミノ酸の一
文字表記をそのまま踏襲して使用した。アミ
ノ酸の一文字表記に使用されていないアル
ファベット（J, O, U等）には、適当な３塩基
連鎖を対応させた。それ以外の数字および特
殊記号に関しても同様に 3塩基連鎖を１情報
として対応させた。増幅用 Commonプライマ
ー配列に関してはそれぞれ 2種類ずつ特異的
プライマーを設計した。設計の際には、非特
異的な増幅をできるだけ抑えるために、既知
の植物ゲノム中に類似した配列が無いよう
データベース等を参照し、GC 含量や Tm 値
を考慮した。 
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図 1 本研究で設計した DNA IDタグ用遺伝
暗号表 
 
（２）（１）で合成した DNA IDタグ配列を
植物形質転換用ベクターに組込み、アグロバ
クテリウム法により、イネ（日本晴）に遺伝
子導入を行った。 
 



３． 研究成果 
使用する DNA IDタグに関しては、試験的
試みとして、3 種類の DNA ID タグ(NFRI, 
NIAS, Web)を設計し、用いた。導入した塩基
配列は以下の通り、 
 
1,ttttttAACTTCCGTATTTCACTGAGGTCA 

GTAGTCGTATCATACAGGTACTTGcccccc 

2, ttttttAACATTGCTACGTCACTGAGGTCA 

GTAGTCGTATCATACTCCGGAGCAcccccc 

3, ttttttCATACTACTCCTGTGGACGACAA 

CTTCCGTATTCTAAACGCTCGTCCACTAGC

TTTCTTCCGTTGTCTAGGTCCACTAATCCC

TGACgggggg 
 
三回以上の繰り返し塩基は、暗号の開始及び
終了を意味するよう設計した。暗号が T以外
で始まる場合には連続した T、T で始まる場
合には連続した A を開始シグナルに、一方、
暗号が C以外で終了する場合には連続した C、
Cで終了する場合には、連続した Gを終了シ
グナルとした。したがって、1, 2, 3の暗号領
域は、アルファベットの大文字部分に相当し、
図 1の暗号表を用いて解読すると、それぞれ 
 
1, NFRI-29-838 -7971 
2, NIAS-29-838-7406 

3, HTTP://NFRI.NARO.AFFRC.GO.JP/ 
 
となる。 
また、DNA IDタグの上流に、スペーサー領
域として、全てのアミノ酸の読み取り枠に終
始コドンが現れるような塩基配列を配置し
た。さらに、これら DNA IDタグおよびスペ
ーサーの両側に、共通プライマー（Common
プライマー）を配置した形でイネ（日本晴）
に導入し、3種類の DNA IDタグに関して、
それぞれ複数種類の形質転換個体を得た。 
 

Gene transfer

 
図 2 本研究で用いた遺伝子構造図 

 
得られた形質転換体イネからゲノムDNAを
抽出し、設計した Commonプライマー及び特
異的プローブ等を用いて、本システムを評価
した。その結果、ID タグ導入イネは、全て
Commonプライマーによって検出が可能であ 
った（図 3）。 
 

 

図 3 通常PCR法によるCommonプライマー
による PCR産物確認結果。SPSはイネ種特異
的内在性配列 
 
さらに、ID タグ領域内に特異的 DNA プロ
ーブを設計することにより、リアルタイム
PCR、TaqMan法によって、各 IDタグ間の判
別が可能であることが示された（図 4）。 
 

 
図 4 リアルタイム PCR法による、各種プロ
ーブを用いた特異性の確認  
 
これらの結果から、本技術は想定通りに機
能することが確認された。 
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