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要  約 
 
「除草剤グリホサート耐性ワタ GHB614 系統」について申請者提出の資料を用い

て食品健康影響評価を行った。  
 
「除草剤グリホサート耐性ワタ GHB614 系統」は、トウモロコシ（Zea mays L.）

に由来する改変 epsps 遺伝子（2mepsps 遺伝子）を導入して作製されており、除草

剤グリホサートによる影響を受けずに生育できるとされている。 
 
「遺伝子組換え食品（種子植物）の安全性評価基準」（平成 16 年 1 月 29 日 食品

安全委員会決定）に基づき評価した結果、「除草剤グリホサート耐性ワタ GHB614
系統」はヒトの健康を損なうおそれはないものと判断した。 
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Ⅰ．評価対象食品の概要 
名 称：除草剤グリホサート耐性ワタ GHB614 系統 
性 質：除草剤グリホサート耐性 
申請者：バイエルクロップサイエンス株式会社 
開発者：Bayer CropScience（ドイツ） 

 
「除草剤グリホサート耐性ワタ GHB614 系統」（以下、「ワタ GHB614」とい

う。）は、トウモロコシ（Zea mays L.）に由来する 5－エノールピルビルシキミ

酸－3－リン酸合成酵素遺伝子（epsps 遺伝子）を改変した遺伝子（2mepsps 遺伝

子）を導入して作製されており、改変 5－エノールピルビルシキミ酸－3－リン酸

合成酵素（2mEPSPS タンパク質）を発現することで、除草剤グリホサートを散布

しても、その影響を受けずに生育できるとされている。 
 
Ⅱ．食品健康影響評価 

第１．安全性評価において比較対象として用いる宿主等の性質及び組換え体との相違

に関する事項 

１．宿主及び導入 DNA に関する事項 

（１）宿主の種名及び由来 
宿主は、アオイ科（Malvaceae）ワタ連（Gossypieae）ワタ属（Gossypium）

に属するワタ（Gossypium hirsutum L.）の商業品種 Coker312 である。 
 
（２）DNA 供与体の種名及び由来 

ワタ GHB614 に挿入された 2mepsps 遺伝子は、トウモロコシ（Z. mays L.）
に由来する epsps 遺伝子を改変したものである。 

 
（３）挿入 DNA の性質及び導入方法 

ワタ GHB614 に挿入された 2mepsps 遺伝子は、除草剤グリホサート耐性を

付与する 2mEPSPS タンパク質を発現する。挿入 DNA は、発現ベクター

pTEM2 を用いてアグロバクテリウム法により宿主に導入された。 
 

２．宿主の食経験に関する事項 
ワタは古くから綿実油として食用に用いられてきた経験がある。綿実油は主に

クッキングオイル、ショートニング及びサラダドレッシングの原料として用いら

れる他、クラッカー、クッキー及びチップ等のスナック食品の原材料としても広

く用いられている（参照 1）。また、綿実の殻に含まれるヘミセルロースは、キ

シロースやキシリトールの原料として利用されている。さらに綿実のリンター

（地毛）を原材料として製造されたセルロースは、食品や医薬品に使用される。 
 
３．宿主由来の食品の構成成分等に関する事項 
（１）宿主の可食部分の主要栄養素等（タンパク質、脂質等）の種類及びその量の
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概要 
ワタの綿実の主要栄養組成は、水分 6.9～10.6%、粗脂肪 13.8～23.1％、粗

タンパク質 20.7～25.8％、灰分 3.34～4.80％、炭水化物 33.70～55.36％であ

る（参照 2）。 
 

（２）宿主に含まれる毒性物質・栄養阻害物質等の種類及びその量の概要 
ワタには、テルペン類化合物であるゴシポールやステルクリン酸、マルバリ

ン酸等のシクロプロペン脂肪酸が含まれる。 
ゴシポールには、結合型と遊離型があり、前者は体内に吸収されることなく

排泄され無害と考えられているが、後者は有害性が示されており、綿実中に約

0.68%含まれると報告されている（参照 3）。しかし、遊離ゴシポールは、脱

ガム、脱酸、脱色等の各工程で除去される（参照 4）。また、綿実油に 1%程度

まで含まれるシクロプロペン脂肪酸は、製油工程を経た後では著しく減少する

（参照 4、 5）。 
 

４．宿主と組換え体との食品としての利用方法及びその相違に関する事項 
（１）収穫時期（成熟程度）と貯蔵方法 

ワタ GHB614 の収穫時期及び貯蔵方法は、従来のワタと変わらない。 
 
（２）摂取（可食）部位 

ワタ GHB614 の可食部位は、従来のワタと変わらない。 
 
（３）摂取量 

ワタ GHB614 の摂取量は、従来のワタと変わらない。 
 
（４）調理及び加工方法 

ワタ GHB614 の調理及び加工方法は、従来のワタと変わらない。 
 
５．宿主以外のものを比較対象に追加して用いる場合、その根拠及び食品としての

性質に関する事項 
宿主以外のものは比較対象としていない。 

 
６．安全性評価において検討が必要とされる相違点に関する事項 

ワタ GHB614 は、2mepsps 遺伝子発現カセットの導入により、2mEPSPS タ

ンパク質を発現することが、宿主との相違点である。 
 
以上、１～６により、ワタ GHB614 の安全性評価においては、既存のワタと

の比較が可能であると判断された。 
 
第２．組換え体の利用目的及び利用方法に関する事項 
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ワタ GHB614 は、ゲノムに導入された 2mepsps 遺伝子が 2mEPSPS タンパク

質を発現することで、除草剤グリホサートを散布しても、その影響を受けずに生

育することができるとされている。 
 
第３．宿主に関する事項 

１．分類学上の位置付け等（学名、品種名及び系統名等）に関する事項 
宿主は、アオイ科ワタ連ワタ属に属するワタ（G. hirsutum L.）の商業品種

Coker312 である。 
 

２．遺伝的先祖並びに育種開発の経緯に関する事項 
栽培ワタの起源について完全には明らかにされてはいないが、新・旧大陸の各

地で別々に作物化されたと考えられている。ワタ属の 46 種のうち 4 種（G. 
herbaceum、G. arboreum、G. hirsutum 及び G. barbadense）が一般的に栽培

されている（参照 6）。 
 

３．有害生理活性物質の生産に関する事項 
ワタには、テルペン類化合物であるゴシポールやステルクリン酸、マルバリン

酸等のシクロプロペン脂肪酸が含まれるが、綿実油の製造工程で除去されるか、

著しく減少する（参照 4, 5）。 
 

４．アレルギー誘発性に関する事項 
ワタが原因となる明確な食物アレルギーに関する報告はない。 

 
５．病原性の外来因子（ウイルス等）に汚染されていないことに関する事項 

ワタには、細菌及びウイルスの各種病害が知られているが（参照 7）、これら

がヒトに対して病原性を持つという報告はない。 
 
６．安全な摂取に関する事項 

ワタは古くから綿実油として食用に用いられてきた経験がある。綿実油は主に

クッキングオイル、ショートニング及びサラダドレッシングの原料として用いら

れる他、クラッカー、クッキー及びチップ等のスナック食品の原材料としても広

く用いられている（参照 1）。また、綿実の殻に含まれるヘミセルロースは、キ

シロースやキシリトールの原料として利用されている。さらに綿実のリンター

（地毛）を原材料として製造されたセルロースは、食品や医薬品に使用される。 
 
７．近縁の植物種に関する事項 

ワタ連のワタ属の近縁種には 8 つの属があり、ワタ連にはゴシポール腺がある

ことから、有毒物質ゴシポールが含まれている（参照 8）。 
 
第４．ベクターに関する事項 
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１．名称及び由来に関する事項 
ワタ GHB614 の作出に使用した発現ベクターpTEM2 の構築には、プラスミド

pTYG50 を用いた。 
 

２．性質に関する事項 
（１）DNA の塩基数及びその塩基配列を示す事項 

プラスミド pTYG50 の全塩基数は 8,026bp あり、その塩基配列は明らかと

なっている。 
 

（２）制限酵素による切断地図に関する事項 
プラスミド pTYG50 の制限酵素による切断地図は明らかとなっている。 

 
（３）既知の有害塩基配列を含まないことに関する事項 

プラスミド pTYG50 の塩基配列は明らかにされており、既知の有害塩基配

列は含まれていない。 
 

（４）薬剤耐性遺伝子に関する事項 
プラスミド pTYG50 には、ストレプトマイシン及びスペクチノマイシンに

対して耐性を付与する aadA遺伝子及びカナマイシンやネオマイシン等のアミ

ノグリコシド系抗生物質に対して耐性を付与する nptⅠ遺伝子の断片が含まれ

ている。なお、aadA 遺伝子及び nptⅠ遺伝子の断片は、宿主ゲノムには挿入

されない。 
 

（５）伝達性に関する事項 
プラスミド pTYG50 には伝達性因子は含まれていない。 

 
第５．挿入 DNA、遺伝子産物、並びに発現ベクターの構築に関する事項 

１．挿入 DNA の供与体に関する事項 

（１）名称、由来及び分類に関する事項 
2mepsps 遺伝子の供与体は、トウモロコシ（Z. mays L.）である。 
 

（２）安全性に関する事項 
2mepsps 遺伝子の供与体であるトウモロコシ（Z. mays L.）は、病原性や毒

素産生性に関する報告はなく、長期にわたり食品として安全に摂取されている。 
 
２．挿入 DNA 又は遺伝子（抗生物質耐性マーカー遺伝子を含む。）及びその遺伝子

産物の性質に関する事項 

（１）挿入遺伝子のクローニング若しくは合成方法に関する事項 
2mepsps 遺伝子は、epsps 遺伝子に部位特異的に突然変異を起こし、epsps

遺伝子がコードするアミノ酸配列の 102 番目のトレオニンをイソロイシンに、



 

9 

106 番目のプロリンをセリンに変化させたものである（参照 9）。挿入 DNA
の構成要素は表のとおりである。 

 
（２）塩基数及び塩基配列と制限酵素による切断地図に関する事項 

ワタ GHB614 に導入された挿入 DNA の塩基数及び塩基配列は明らかであ

り、制限酵素による切断地図は明らかになっている。 
 

（３）挿入遺伝子の機能に関する事項 
2mepsps 遺伝子は、2mEPSPS タンパク質を発現し、この 2mEPSPS タン

パク質によって、EPSPS 活性を阻害する除草剤グリホサートの存在下でも、

EPSPS 活性を示すことができる。その結果、除草剤グリホサートに対する耐

性を有することとなる。 
2mEPSPS タンパク質と既知の毒性タンパク質との構造相同性について確

認するために、データベース（Uniprot-Swissprot、Uniprot-TrEMBL、PDBa、

DADb及び GenPept）を用いて blastp 検索を行ったところ、相同性を有する既

知の毒性タンパク質は見いだされなかった（参照 10）。 
 

（４）抗生物質耐性マーカー遺伝子に関する事項 
発現ベクターpTEM2 の T-DNA 領域の外骨格領域には、抗生物質耐性マー

カー遺伝子として aadA 遺伝子及び nptⅠ遺伝子の断片が含まれているが、ワ

タ GHB614 には挿入されていないことが確認されている（参照 11）。 
 

３．挿入遺伝子及び薬剤耐性遺伝子の発現に関わる領域に関する事項 
（１）プロモーターに関する事項 

2mepsps 遺伝子発現カセットのプロモーターは、Arabidopsis thaliana の
ヒストン H4 遺伝子の Ph4a748At プロモーターである（参照 12）。 

 
（２）ターミネーターに関する事項 

2mepsps 遺伝子発現カセットのターミネーターは、A. thaliana のヒストン

H4 遺伝子の 3’非翻訳領域の配列（3’ histonAt）である（参照 12）。 
 

（３）その他 
2mepsps 遺伝子発現カセットには、2mEPSPS タンパク質の発現を高めるた

めに A. thaliana 由来のヒストン H3.3 遺伝子の第Ⅱ遺伝子の第 1 イントロン

（参照 13）が挿入されている。また、2mEPSPS タンパク質が色素体に移行で

きるようにするために、ヒマワリ（H. annuus）及びトウモロコシ（Z. mays）
の RuBisCo 小サブユニット遺伝子の N 末端にある色素体輸送ペプチド配列を

元に作製された TPotp C（参照 14）が挿入されている。 

                                            
a Protain Data Base 
b DDBJ Amino acid sequence Database 
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４．ベクターへの挿入 DNA の組込方法に関する事項 

プラスミド pTYG50 の T-DNA 領域に、2mEPSPS 遺伝子発現カセットを挿入

し、発現ベクターpTEM2 を作製した。 
 

５．構築された発現ベクターに関する事項 
（１）塩基数及び塩基配列と制限酵素による切断地図に関する事項 

発現ベクターpTEM2 の塩基数は、11,953bp であり、その塩基配列及び制限

酵素による切断地図は明らかとなっている。 
 

（２）原則として、最終的に宿主に導入されると考えられる発現ベクター内の配列

には、目的以外のタンパク質を組換え体内で発現するオープンリーディングフ

レームが含まれていないこと 
ワタ GHB614 系統において、2mepsps 遺伝子、5’末端側境界領域及び 3’末

端側境界領域の各相補的 RNA をプローブとしてノーザンブロット分析を行っ

た結果、発現ベクターpTEM2 の T-DNA 領域に、目的以外のタンパク質を発

現するオープンリーディングフレーム（ORF）は含まれていないことが確認さ

れた（参照 15）。 
 

（３）宿主に対して用いる導入方法において、意図する挿入領域が発現ベクター上

で明らかであること 
発現ベクターpTEM2 の右側境界（RB）から左側境界（LB）までの T-DNA

領域をアグロバクテリウム法により宿主に導入した。 
 

（４）導入しようとする発現ベクターは、目的外の遺伝子の混入がないよう純化さ

れていること 
発現ベクターpTEM2 の T-DNA 領域内の各要素はすべて純化されており、

目的外の遺伝子の混入はない。 
 
 表 ワタ GHB614 への挿入 DNA 

2mepsps 遺伝子発現カセット 
Ph4a748At プロモ

ーター 
プロモーター領域（遺伝子の転写に必要な配列） 
A. thaliana のヒストン H4 遺伝子のプロモーター領域 

intron1 h3At （遺伝子の発現を高める配列）  
A. thaliana 由来のヒストン H3.3 遺伝子の第 II 遺伝子の

第 1 イントロン 
TPotp C ヒマワリ（H. annuus）及びトウモロコシ（Z. mays）の

RuBisCo 小サブユニット遺伝子のN-末端にある色素体輸

送ペプチド配列を元に作製された配列 
2mepsps トウモロコシ（Z. mays L.）由来の 2mEPSPS タンパク

質をコードする遺伝子 
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3’ histonAt ターミ

ネーター  
ターミネーター領域（遺伝子の発現を終結させるための配

列） 
A. thaliana 由来のヒストン H4 遺伝子の 3’非翻訳領域 

 
６．DNA の宿主への導入方法及び交配に関する事項 

発現ベクターpTEM2 を用いてアグロバクテリウム法により 2mepsps 遺伝子

発現カセットを宿主ワタに導入した後、再生個体を得た。得られた再生個体は、

グリホサートを含む培地で選抜し、更に圃場における選抜を行い、ワタ GHB614
を得た。 

 
第６．組換え体に関する事項 
１．遺伝子導入に関する事項 
（１）コピー数及び挿入近傍配列に関する事項 

挿入遺伝子のコピー数及び完全性を確認するために、サザンブロット分析を

行った結果、発現ベクターの 2mepsps 遺伝子発現カセットが完全な形で 1 コ

ピー導入されていることが確認された（参照 16）。また、ワタ GHB614 の挿

入 DNA の全塩基配列を解析した結果、発現ベクターの T-DNA 領域の右側領

域 21bp 及び左側領域 29bp を欠損していたが、2mepsps 遺伝子発現カセット

は完全であることが確認された（参照 17）。 
発現ベクターの外骨格領域が導入されていないことを確認するために、サザ

ンブロット分析を行った結果、外骨格領域は導入されていないことが確認され

た（参照 11）。 
挿入 DNA の近傍配列を確認するために、5’末端近傍配列（1,139bp）及び 3’

末端近傍配列（1,327bp）の塩基配列を決定し、宿主における挿入部位の塩基

配列と比較したところ、挿入時に欠損した配列（17bp）を除き、宿主ゲノムと

一致していることが確認された（参照 17）。  
遺伝子挿入によって既知の機能を有するワタの内在性遺伝子が損なわれて

いないことを確認するため、ワタ GHB614 の遺伝子挿入前の配列（5’末端近傍

配列（1,139bp）、挿入時に欠損した配列（17bp）及び 3’末端近傍配列（1,327bp））
について、GetORF（EMBOSS：European Molecular Biology Open Software 
Site）を用いて、6 つの読み枠において連続する 8 アミノ酸以上で ORF 検索

を行った。その結果、5’末端近傍領域及び挿入部位を跨ぐ領域に ORF が各１

個見いだされた（参照 18）。2 個の ORF について、タンパク質データベース

（DAD、GenPept、PDB 及び UniProt）を用いた blastx による相同性検索、

FGENESH を用いた遺伝子構造予測、TSSP を用いたプロモーター領域の予測、

ScanProsite 及び InterProScan を用いたドメイン検索を行ったところ、これ

らの検索結果からは、遺伝子挿入によって既知の機能を有するワタの内在性遺

伝子が損なわれている可能性は低いと考えられた（参照 18）。さらに、5’末端

近傍領域で見いだされた ORF と既知の毒性タンパク質及びアレルゲンとの

相同性について検索を行った結果、相同性は見いだされなかった（参照 19）。 
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また、、ワタ GHB614 の主要構成成分について、非組換えワタとの相違は

認められず（参照 20）、農業形質についても、除草剤グリホサート耐性の形質

を除き、非組換え体との相違は見られなかった（参照 21）。 
以上のことから、遺伝子挿入によって既知の機能を有するワタの内在性遺伝

子は損なわれていないと考えられる。 
 
  ・組換えワタ「ワタ GHB614」に挿入された DNA（模式図） 
 

 

 
 
 

 
（２）オープンリーディングフレームの有無並びにその転写及び発現の可能性に関

する事項 
挿入 DNA 領域と 5’末端近傍配列（1,139bp）及び 3’末端近傍配列（1,327bp）

との接合部において意図しない ORF が生じていないことを確認するために、

GetORF を用いて、6 つの読み枠において連続する 3 アミノ酸以上で終止コド

ンから終止コドンで終結する ORF について分析した。その結果、14 個の ORF
が検出された（参照 22）。 

これらの ORF からの発現の可能性を調べるため、挿入遺伝子と 5’末端近傍

配列及び 3’末端近傍配列の接合部（センス及びアンチセンス方向）について、

RNA プローブを作製し、ノーザンブロット分析を行った。その結果、mRNA
の発現は認められなかったことから、これらの ORF からタンパク質が発現す

る可能性は低いと考えられた（参照 15）。 
14 個の ORF がコードするアミノ酸配列と既知の毒性タンパク質との相同

性について、データベース（Uniprot-Swissprot、Uniprot-TrEMBL、PDB、

GenPept）を対象に、blastp による検索を行った結果、相同性を示す既知の

毒性タンパク質は見いだされなかった（参照 23）。 
また、14 個の ORF がコードするアミノ酸配列と既知のアレルゲンとの相同

性について、前述のデータベースを対象に、80 アミノ酸以上で 35％以上の相

同性の有無について検索を行った結果、相同性を示す既知のアレルゲンは見い

だされなかった。また、FindPatterns（GCG: Genetic Computer Group）を

用いて、Allergen database（release 3.3, 2007）を対象に、8 つの連続アミノ

酸について検索を行った結果、相同性を示す既知のアレルゲンは見いだされな

かった（参照 23）。 
 

Ph4a748At
↓ 

TPotp C 
↓ 

3’ histoneAt 
↓ 

↑ 
intron1 h3At 

↑ 
2mepsps

ワタゲノム ワタゲノム 
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２．遺伝子産物の組換え体内における発現部位、発現時期及び発現量に関する事項 
ワタ GHB614 から葉、茎、根、未開花蕾、生長点、花粉及び穀実における

2mEPSPS タンパク質の発現量を ELISA 法を用いて分析した（参照 24）。 
その結果、2mEPSPS タンパク質の平均発現量は、葉では 11.16 μg/g（2～3

葉期）、7.94 μg/g（4～6 葉期）、6.52μg/g（前開花期）、0.45 μg/g（開花期）、

茎では 1.94 μg/g（4～6 葉期）及び 1.58μg/g（開花期）、根では 0.99 μg/g（4～
6 葉期）及び 4.04 μg/g（開花期）、未開花蕾、生長点及び花粉ではそれぞれ、5.35 
μg/g、5.47 μg/g、0.16 μg/g であった。また、穀実では 36.3 μg/g であった。 

 
３．遺伝子産物（タンパク質）が一日蛋白摂取量の有意な量を占めるか否かに関す

る事項 
ワタは、主に植物油（綿実油）として食用に供される。ワタ GHB614 を用い

て製造した綿実油の 2mEPSPS タンパク質含有量を ELISA 法を用いて分析した

結果、検出されなかった（検出限界値 84.9ng/g）。 
2mEPSPS タンパク質含有量を検出限界値である 84.9ng/g とし、平成 18 年度

の国民健康・栄養調査の結果に基づく日本人 1 人 1 日当たりの平均油脂類摂取量

10.2g（参照 25）の全てをワタ GHB614 を用いて製造した綿実油で摂取したと仮

定した場合、2mEPSPS タンパク質の 1 人 1 日当たりの予想摂取量は 0.87μg と

試算され、日本人 1 人が 1 日に摂取する平均タンパク質摂取量 69.8g（参照 25）
に対する割合は 1.25×10-8である。したがって、一日蛋白摂取量の有意な量を占

めないと判断される。 
 
４．遺伝子産物（タンパク質）のアレルギー誘発性に関する事項 
（１）挿入遺伝子の供与体のアレルギー誘発性 

2mepsps 遺伝子の供与体であるトウモロコシ（Z. mays L.）は、一般的なア

レルギー誘発性食品とは考えられていない（参照 26）。 
 
（２）遺伝子産物（タンパク質）のアレルギー誘発性 

2mEPSPS タンパク質に関してアレルギー誘発性の報告はない。 
 
（３）遺伝子産物（タンパク質）の物理化学的処理に対する感受性に関する事項 
① 人工胃液に対する感受性 

Escherichia coli で発現させた 2mEPSPS タンパク質の人工胃液中での消化

性を SDS-PAGE 法により分析を行った結果、試験開始後 0.5 分以内に消化さ

れた（参照 27）。 
 

② 人工腸液に対する感受性 
E. coli で発現させた 2mEPSPS タンパク質の人工腸液中での消化性をウェ

スタンブロット法により分析を行った結果、試験開始後 0.5 分以内に消化され

た（参照 28）。 
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③ 加熱処理に対する感受性 
E. coli で発現させた 2mEPSPS タンパク質について、加熱による酵素活性

の変化を測定したところ、60℃、10 分間の加熱処理で完全に失活することが

確認された（参照 29）。また、SDS-PAGE 法による分析を行った結果、90℃、

60 分間の加熱処理で凝集が生じる可能性が高いことが確認された（参照 30）。 
 

（４）遺伝子産物（タンパク質）と既知のアレルゲン（グルテン過敏性腸疾患に関

するタンパク質を含む。以下、アレルゲン等。）との構造相同性に関する事項 
2mEPSPS タンパク質のアミノ酸配列について、既知のアレルゲンとの構造

相同性を確認するために、タンパク質データベース（Uniprot-Swissprot、 
Uniprot-TrEMBL、PIRc、NRL_3D、DAD、GenPept）を用いて相同性検索

を行った。その結果、80 残基以上のアミノ酸について 35％以上の相同性を有

するアミノ酸配列において、アレルギー性が報告されているタンパク質は認め

られなかった（参照 31）。 
また、アミノ酸配列中の抗原決定基の存在の可能性を確認するために、タン

パク質データベース（Uniprot-Swissprot、Uniprot-TrEMBL、PIR、DAD、 
GenPept）を用いて、既知のアレルゲンと連続する 8 つのアミノ酸の相同性検

索を行った結果、一致するものは見いだされなかった（参照 32）。 
 

上記、（１）～（４）及び前項３から総合的に判断し、2mEPSPS タンパク質

については、アレルギー誘発性を示唆するデータがないことを確認した。 
 
５．組換え体に導入された遺伝子の安定性に関する事項 

ワタ GHB614 について、後代における遺伝子の安定性を確認するために、7
世代のゲノム DNA についてサザンブロット分析を行った結果、各世代において

共通のバンドが確認された（参照 33,  34）。 
 
６．遺伝子産物（タンパク質）の代謝経路への影響に関する事項 

2mEPSPS タンパク質は、シキミ酸合成経路において、ホスホエノールピルビ

ン酸（PEP）とシキミ酸-3-リン酸（S3P）から 5－エノールピルビルシキミ酸－

3－リン酸（EPSP）を生成する反応を触媒する EPSPS タンパク質のアミノ酸配

列を改変したタンパク質である。除草剤グリホサートは EPSPS に結合するため、

EPSP の生成反応を阻害するが（参照 35）、2mEPSPS タンパク質は、除草剤グ

リホサートによる阻害作用を受けずに EPSP を生成する。 
2mEPSPS タンパク質における PEP 及び S3P に対する Km 値（ミカエリス定

数）は、 EPSPS タンパク質とほぼ同等であったことから、両者は同じ基質特異

性を有していると考えられた（参照 29）。なお、EPSPS タンパク質は PEP 及び

S3P 以外に S3P の類似体であるシキミ酸とも反応することが知られているが、

反応性は低いことから、EPSPS タンパク質は高い基質特異性を有していると考

                                            
c Protein Identification Resources 
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えられている（参照 36）。 
また、シキミ酸合成経路において最終段階の合成反応に関与する EPSPS タン

パク質は、中間代謝産物や最終生成物により負の制御を受けている可能性が低く、

本経路の律速には関与していないものと考えられており（参照 37、 38、 39、 40、
 41、 42）、通常の 40 倍の EPSPS タンパク質を生成する植物培養細胞において

も、最終生成物の芳香族アミノ酸が過剰に生成されていないことが報告されてい

る（参照 43）。 
なお、ワタ GHB614 系統の芳香族アミノ酸の量は非組換えワタと同等である

ことが確認されている（参照 20）。以上のことから、2mEPSPS タンパク質は既

存の EPSPS タンパク質と同等の極めて高い基質特異性を有していると考えられ

ること、また、2mEPSPS タンパク質はシキミ酸合成経路の律速酵素ではなく、

本経路の最終生成物である芳香族化合物の生成量に影響を及ぼす可能性は低い

と考えられることから、2mEPSPS タンパク質が宿主の代謝経路に影響を及ぼす

ことはないと考えられる。 
 
７．宿主との差異に関する事項 

2005 年に 9 箇所、2006 年に 8 箇所の米国の圃場で栽培されたワタ GHB614
と非組換えワタの綿実について、主要構成成分、アミノ酸組成、脂肪酸組成、ミ

ネラル類、ビタミン E 及び有害生理活性物質の分析を行い、圃場毎にワタ GHB 
614 と非組換えワタの間の統計学的有意差について検討し、全体で有意差が過半

数を占めるかどうかでワタ GHB614 と非組換えワタとの間の同等性について検

討を行った（参照 20）。 
（１）主要構成成分 

主要構成成分（水分、粗タンパク質、総脂肪、灰分、酸性デタージェント繊

維、中性デタージェント繊維、炭水化物）について分析した結果、対照に用い

た非組換えワタとの間で同等性が確認され、いずれも文献値の範囲内であった。 
 
（２）アミノ酸組成 

アミノ酸 18 種類について分析した結果、対照に用いた非組換えワタとの間

で同等性が確認され、いずれも文献値の範囲内であった。 
 
（３）脂肪酸組成 

脂肪酸 11 種類について分析した結果、5 種類の脂肪酸については、対照に

用いた非組換えワタとの間で同等性が確認された。他の 6 種類の脂肪酸（ステ

アリン酸、パルミトオレイン酸、オレイン酸、リノール酸、リノレン酸）につ

いては、非組換えワタの分析結果に基づく文献値の範囲内であった。 
 
（４）ミネラル類 

主要なミネラル 6 種類について分析したところ、対照に用いた非組換えワタ

との間で同等性が確認され、いずれも文献値の範囲内であった。 
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（５）ビタミン E 
α-、β-、γ-、δ-及び総トコフェロール（ビタミン E）について分析したとこ

ろ、対照に用いた非組換えワタとの間で同等性が確認され、いずれも文献値の

範囲内であった。 
 
（６）有害生理活性物質 

ワタの有害生理活性物質として知られているゴシポール（総ゴシポール及び

遊離ゴシポール）及びシクロプロペン脂肪酸（マルバリン酸、ステルクリン酸

及びジヒドロステルクリン酸）について分析したところ、ゴシポールについて

は、対照に用いた非組換えワタとの間で同等性が確認された。シクロプロペノ

イド脂肪酸については、非組換えワタの分析結果に基づく文献値の範囲内又は

文献値を下回っていた。 
 
８．諸外国における認可、食用等に関する事項 

米国においては、2008 年 9 月に食品医薬品庁（FDA）から食品としての安全

性に係る承認を得た。また、2006 年 11 月に農務省（USDA）へ無規制栽培の承

認申請（栽培承認）を行った。 
カナダにおいては、2008 年 3 月に食品としての安全性に係る承認を得た。 
その他、オーストラリア及びニュージーランド、EU に対して安全性に係る承

認申請を行っている。 
 
９．栽培方法に関する事項 

ワタ GHB614 の栽培方法については、従来のワタと同じである。 
 
10．種子の製法及び管理方法に関する事項 

ワタ GHB614 の種子の製法及び管理方法については、従来のワタと同じであ

る。 
 
第７．第２から第６までの事項により安全性の知見が得られていない場合に必要な事

項 
第 2 から第 6 までの事項により安全性の知見は得られているが、申請者から

2mEPSPS タンパク質の急性毒性試験のデータが提出されたことから、念のため

確認した（参照 44）。 
 
OF1 系統の雌マウス（7 週齢、1 群各 5 匹）に、E. coli で発現させた 2mEPSPS

タンパク質（純度 99%）を 2000 mg/kg 体重の用量で強制経口投与した。投与後

15 日間、臨床的観察（体重測定、食餌量、攻撃的行動変化、病的徴候、死亡数）

を行い、15 日後にマウスを剖検し、主要な器官・組織の肉眼的観察を行った。

その結果、全例とも試験終了まで生存し、臨床検査、剖検において被検物質の投

与に起因する異常は認められなかった。 
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Ⅲ．食品健康影響評価結果 

「除草剤グリホサート耐性ワタ GHB614 系統」については、「遺伝子組換え食

品（種子植物）の安全性評価基準」（平成 16 年 1 月 29 日 食品安全委員会決定）

に基づき評価した結果、ヒトの健康を損なうおそれはないものと判断した。 
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