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ゲノム編集技術を利用した製品の研究開発の現状と規制制度について

近藤一成#

Genome-edited foods - current status of research and development and regulatory system

Kazunari�Kondo#

Genome editing technology is one of the very promising technologies and is being applied not only 
in the medical field but also in the agricultural field. This genome editing technology is being used 
to obtain new traits such as increased yield and resistance to plant pathogens, as well as to improve 
breeding methods to shorten the development time of attractive new crops. Currently, to circumvent 
the strict regulations on conventional genetically modified （GM） crops, genome editing （GE） 
technology focuses on the functional deletion of endogenous genes that have undesirable functions for 
the expression of new traits, without introducing foreign genes or fragments thereof. Many genome 
editing techniques exist, including insertion and deletion of bases by double-strand breaks in DNA 

（InDel）, base replacement by single-strand breaks in DNA, and insertion and deletion replacement 
of longer sequences. The technology used should be considered in the evaluation. The handling of 
products derived from genome editing technologies is being considered by the MHLW, and some 
SDN-1 and SDN-2 products are considered exempt from the current GM regulations, which require a 
safety evaluation.

The prior consultation and notification system for GM-derived food products began on October 1, 
2019, and three notifications have been accepted so far. It is expected that more technically complex 
cases will emerge in the future, but until a certain number of cases are accumulated, it is desirable to 
confirm GE-derived foods on an individual basis. Public understanding and acceptance of conventional 
genetically modified foods have not progressed. In the future, it will be necessary to promote public 
understanding through appropriate risk communication and to create agricultural products that are 
attractive to consumers.
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1．はじめに
ゲノム編集技術は，遺伝子改変技術の一つであり，ゲ

ノム中の特定の塩基配列を認識する酵素を用いて標的領
域の 1 つ以上の塩基を改変することを可能にする技術
である．遺伝子改変に用いられる古典的な酵素として
は，I-SceIなどのメガヌクレアーゼがある．より単純な

例が，アガロースゲル電気泳動によるPCR産物の解析や
パルスフィールドゲル電気泳動による微生物ゲノムの解
析など，生化学実験によく用いられる制限酵素である．
例えば，制限酵素EcoRIはGAATTCを特異的に認識し，
最初のG以降の配列（すなわち，G/AATTC）を切断す
る．従来の制限酵素は，あらかじめ決められた 1 つの配
列（例えば，EcoRIはGAATTC，XhoIはCTCGAG）だ
けを切断するが，ゲノム編集技術に用いられる人工酵素
は，自由にゲノム配列をターゲットにすることができ
る．ゲノム編集技術は，ほとんどのゲノム領域の改変に
適用できるため広く普及している．

ゲノム編集技術の中心は，汎用性の高さからclustered 
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regularly interspaced short palindromic repeat 
（CRISPR）/CRISPR-associated protein 9（CRISPR/
Cas9，図 1 ）であり1），登場以来これまでに切断活性や
特異性の向上，オフターゲット切断，及び，オルトロ
グ検索に関する膨大な研究が行われてきた．主なCas9
オルトログには，Cas12a（以前はCpf1）2）やCas13a（以
前はC2C2）3）がある．CRISPR/Cas9は，20塩基からな
るプロトスペーサー配列と 3 塩基からなるPAM配列に
よってゲノム上の特定のDNA配列を特異的に認識する．

Cas9には，DNA 2 本鎖を切断するオリジナルのもの
の他に，DNA 2 本鎖の一方のみを切断するnCas9とヌ
クレアーゼ活性を持たないdCas9があり，編集目的に
応じて使用される．CRISPR/Cas9システムでは，標的
とする20塩基の配列に隣接してNGGという配列（PAM
配列）を必要とするが，このPAM配列は，たとえばヒ
トゲノム上では頻繁に出現するため標的配列の設計自
由度はそれ以前のゲノム編集ツールであるZinc-finger 
nuclease（ZFN）やtranscription activator-like effector 
nuclease（TALEN）よりも高い．しかし，遺伝子疾
患の点変異修復では，まさにその場所に設計する必要
があり，PAM配列は設計上の障害になりうる．そこ
で，PAM配列がNGのSpCas9 -NGやPAM配列がNRN
のSpRYが開発されている4, 5）．塩基編集（base editor）
の登場により，nCas9にシチジン，アデノシンデアミ
ナーゼを結合させたることでCからT，AからGへDNA
2 本鎖を切断することなく 1 塩基置換できるようになっ
た6-9）．その後，CからGへの編集も可能となった10, 11）．
逆転写酵素を結合したプライム編集は，12通りの塩基
編集と40-80塩基の挿入欠失を可能にしてコメや小麦な
ど農作物分野に応用されたが編集効率はまだ低い12, 13）．
また，塩基編集のCBE（cytosine base editor）にAP 
lyaseを用いて複数塩基除去を行うことも可能である14）．
現在のところ，オリジナルのCas9（SpCas9）が標的部
位での切断効率や配列特異性などが最もよく研究されて
いるためSpCas9を中心に利用されているが，徐々にこ

れら塩基編集やプライム編集利用した応用例が増加する
と考えられる．

ゲノムDNA上の塩基配列を編集するためには，ヌク
レアーゼとして機能するCas9タンパクと標的配列を認
識するガイドRNA（gRNA）を用いて，DNA 2 本鎖切
断，DNA 1 本鎖切断，あるいは，DNA切断しない方法
がある．最も汎用されるのは，DNA 2 本鎖切断を介し
た挿入欠失誘導による標的遺伝子のノックアウトであ
る．より大きな置換や挿入を行う時は，鋳型DNAを併
せて用いて相同組換え修復を行う．また，コムギ（ 6 倍
体）などゲノム倍数性が大きい生物種や複数のオルト
ログを同時にノックアウトさせる場合など多数の標的
を同時編集したい場合がある．この場合，複数のgRNA
を産生させなければならない．この方法として，複数
の転写物としてgRNAを生成させるほかに，U6などPol 
IIIプロモーター下に自己消化性Hepatitis delta virus や
Hammerhead ribozymesを挟んで 1 つの転写物から複
数のgRNAを生成させるかの方法や同様にtRNAプロ
セッシングを用いて方法がある（図 2 ）15, 16）．

このように，ゲノム編集技術には実に多様な手法が存
在し，そこから得られる変化も一様でないことが想定さ
れる．このことは，ゲノム編集技術を応用した製品の評
価にも影響する．欧米ではゲノム編集技術を応用してそ
の生物が持たない生合成経路に関する遺伝子群を導入す
ることで全く新しい形質を持たせる，あるいは，物質生
産を行わせる合成生物学に関する研究も活発に行われて
いる．これらの技術を用いた食品等の安全性を評価する
上で，長年の食経験がある作物に対して遺伝子改変する
前のものと比較するというこれまでの相対比較による
実質的同等性の考え方が成立しないケースもありうる．
次々に登場する遺伝子改変技術や手法に遅れることなく
対応していくことが必要である．ここでは，ゲノム編集
技術を応用して作られた農作物の応用例や事前相談・届
出制度を中心に解説する．

図 １　CRISPR/Cas9の基本構造
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2．ゲノム編集技術の農業分野での応用
ゲノム編集技術の農作物分野への応用では，以下の

（1）から（4）の形質獲得と（5）からから（8）の育種
方法の改良で用いられることが多い．
（1）収量の向上
（2）品質の向上
（3）病原耐性獲得
（4）除草剤耐性獲得
（5）ハプロイド誘導（haploid induction）
（6）雄性不稔（male sterile）の獲得
（7）自家不和合性（self incompatibility）克服
（8）雑種強勢F1の遺伝的背景固定

品種改良に長期間を有する植物については育種方法の
改良による開発期間の短縮が大きな課題であり，この克
服にゲノム編集が積極的に用いられている．たとえば，
植物は野生型系統と遺伝子改変系統とのハイブリッド種
子が用いられるが，遺伝的背景（genetic background）
を固定するために少なくとも 6 ～ 8 世代の後代育種
が必要である．精子特異的なホスホリパーゼである
MATRILINEAL（MTL）の変異導入によるハプロイ
ド生成とその倍数化によりこのプロセスを大幅に短縮
化できることから，トウモロコシやコメで研究されて
いる17）．遺伝的背景の固定にMiMe（Mitosis instead of 
meiosis）を介した倍数体配偶子作成とBABY BOOM1
遺伝子の卵細胞発現によるクローン性子孫を得る研究も
行われている18）．

望ましい形質の獲得について，収量の向上目的では
サイトカイニン活性化のためのLOGL5 やサイトカイニ
ン分解酵素cytokinin oxidase/dehydrogenase（CKX）
のノックアウトが，除草剤耐性獲得にはAcetolactate 

synthase（ALS）遺伝子の 1 アミノ酸置換がよく行われ
る．耐病性獲得には，植物特有の病気に感受性を示す遺
伝子のノックアウト戦略が用いられる．たとえば，イネ
白葉枯病菌の原因菌Xanthomonas oryzae pv. Oryzaeは，
イネに感染するとSWEET遺伝子の転写を活性化させる
ことから，本遺伝子のプロモーター領域への変異導入に
よりSWEET遺伝子を機能不全にすることで病原菌抵抗
性を獲得させる19）．同様に，うどんこ病耐性コムギの作
出はうどんこ病抵抗性を負に制御するenhanced disease 
resistance 1（EDR1 ）への変異導入により行われてい
る．商業化により近いものでは，イギリスのロザムス
テッド研究所によるアクリルアミド産生抑制のためにア
スパラギン合成酵素遺伝子TaASN2 をノックアウトし
たコムギやコルテバアグリサイエンス社が開発している
もち性を向上させたトウモロコシなどがある20, 21）．

図 3 では，2012年以降発表された論文検索の結果か
ら，使用されているゲノム編集技術，植物および動物
の生物種ごとの応用例を示した．ゲノム編集技術では，
全体の94%がCRISPR/Casシステムであり，その中でも
89%はCas9が用いられている．報告数が多い生物種と
しては，植物ではコメが40%を占め，トマト，コムギ，
トウモロコシ，ダイズなどであり，動物ではブタやニワ
トリが大部分であった．

3．日本と諸外国のゲノム編集食品に関する法制度
日本における取扱いの議論は，2018年 6 月15日に閣議

決定された統合イノベーション戦略において，ゲノム編
集技術の利用により得られた生物のカルタヘナ法上の取
扱いや食品衛生法上の取扱いの明確化が織り込まれたこ
とに始まる．2018年 8 月，環境省中央環境審議会自然環
境部会遺伝子組換え生物等専門委員会の検討会で 2 回の

図 2　複数のgRNAを生成させる方法
上段：複数の転写物として生成

下段：一つの転写物として生成させてから，個別に切断
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議論の後，「ゲノム編集技術の利用により得られた生物
のカルタヘナ法上の整理及び取扱い方針（案）」を報告，
パブリックコメントを経て2019年 2 月「ゲノム編集技術
の利用により得られた生物であってカルタヘナ法に規定
された遺伝子組換え生物等に該当しない生物の取扱いに
ついて」（環境省通知）が公表された．ゲノム編集技術
は，一般に次の 3 つに分類されて議論される．
（1） SDN-1：宿主の標的塩基配列を切断後，自然修

復の際に変異（塩基の欠失，挿入又は置換）が発
生する．

（2） SDN-2：人工ヌクレアーゼを作用させる際に，
宿主の標的塩基配列と相同な配列の一部を変異

（ 1 ～数塩基の置換，挿入又は欠失）させたDNA
断片（核酸）を宿主細胞内に移入する．標的塩基
配列を切断後，移入したDNA断片を鋳型として
切断部位が修復される際に，外来核酸またはその
複製物が導入される．

（3） SDN-3：人工ヌクレアーゼを作用させる際に，
宿主の標的塩基配列と相同な配列の中に外来遺伝
子を組み込んだDNA断片（核酸）を宿主細胞内
に移入する．標的塩基配列を切断後，移入した
DNA断片を鋳型として切断部位が修復される際
に，外来遺伝子またはその複製物が導入される．

ここで，SDNはsite-directed nucleaseの略でOECDの
レポートで初めて用いられた用語である22）．

SDN-1～3について，カルタヘナ法上の遺伝子組換え
生物への該当性は，SDN-1のみ規制外で，SDN-2，3は
原則規制対象とされた（図 4 ）．ただし，セルフクロー
ニング・ナチュラルオカレンスの考えによりSDN-2で
小さな変異導入の場合は対象外と考えられる．その後，

2019年10月に農林水産省は「農林水産分野におけるゲノ
ム編集技術の利用により得られた生物の生物多様性影響
に関する情報提供等の具体的な手続きについて」を公表
した．

厚生労働省においても，2018年 9 月からゲノム編集技
術を利用して得られた食品等の食品衛生法上の取扱いに
ついて議論が開始された．現在，遺伝子組換え作物を
食品として利用するためには食品衛生法に基づく安全
性審査を受ける必要がある．遺伝子組換え食品は，組
換えDNA技術を応用した食品であり，組換えDNA技術
とは「酵素等を用いた切断及び再結合の操作によって，
DNAをつなぎ合わせた組換えDNA分子を作製し，それ
を生細胞に移入し，かつ，増殖させる技術」をいう．こ
れは，後述するEUの環境放出指令（Directive 2001/18/
EC）における定義と基本的に同じである．ゲノム編集
技術を利用して得られた食品等の取扱いに関する厚労省
での議論は，薬事・食品衛生審議会の新開発食品調査部
会遺伝子組換え食品等調査会を中心に最初行われた後，
新開発食品調査部会でより広い見地からさらに議論が行
われた．食品安全委員会の遺伝子組換え食品の安全性
評価基準も参考にしながら，自然界で起きる変化と同程
度の編集を行った植物について確認すべき事項やその範
囲，オフターゲットの考え方，技術の分類などについて
整理がされた．日本では，従来遺伝子組換え食品の安全
性審査はEUのように用いた技術（プロセスベース）を
中心にしながらも，最終産物の特性も考慮（プロダクト
ベース）して判断してきた．過去には遺伝子をコードす
るDNAベクターをゲノムに導入がされたものの，その
後のレポーター遺伝子の巧みな利用により外来遺伝子を
除いたことが確実に証明された事案については遺伝子組

図 3　ゲノム編集技術とその応用例の動向（20１2-202１年）
左：ゲノム編集技術CRISPR/Casの内訳
中：ゲノム編集植物の研究開発動向
右：ゲノム編集動物の研究開発動向
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換え食品としなかった事例もある．そのため，ゲノム編
集技術を利用した食品等の取扱いについては，科学的な
エビデンスベースで考えていくこととされた．厚労省
での議論の後，2019年に 1 月にパブリックコメントを実
施，その結果を踏まえて再度新開発食品調査部会で議論
を行い，同年 3 月に薬事・食品衛生審議会の新開発食品
調査部会報告書「ゲノム編集技術を利用して得られた食
品等の食品衛生法上の取扱いについて」を公開した．そ
の後，ゲノム編集技術の定義や申請者に求める情報など
の詳細を定めて，2019年 9 月「ゲノム編集技術応用食
品及び添加物の食品衛生上の取扱要領」（大臣官房生活
衛生・食品安全審議官決定，最終改正 2020年12月23日）
が公表，同年10月 1 日から，ゲノム編集技術応用食品等
の食品衛生上の取扱いについて事前相談・届出制度が開
始された．ゲノム編集技術応用食品及び添加物の食品衛
生上の取扱要領の中では，ゲノム編集技術とは，「特定
の機能を付与することを目的として，染色体上の 特定
の塩基配列を認識する酵素を用いてその塩基配列上の特
定の部位を改変する技術」と定義している．環境省での
議論と同様に，ゲノム編集技術の使われ方でSDN-1か
らSDN-3と分類しており，SDN-2については多様なケー
スが想定されることからゲノム編集技術食品として扱わ
れるかどうかはケースバイケースで判断するとされた

（図 5 ）．
こ れ ま で に， サ ナ テ ッ ク シ ー ド 社 が 開 発 し た

g-aminobutyric acid（GABA）産生を負に制御する遺伝
子SIGAD3 の 1 塩基挿入ノックアウトによりGABA高

含有トマトが2020年に最初に事前相談を経て届出受理さ
れたのを皮切りに，現在までに合計 3 件が届出受理され
ている．GABA高含有トマトの場合，事前相談で出され
た標的遺伝子の分子特性解析のための，開発過程で使用
したすべてのベクター配列すべてをカバーするPCR，サ
ザンブロッティングのデータ，異なる 2 種類のin silico
ツールによるオフターゲット候補検出とPCRによる確認
データ，GABA量の変化の確認，および有害成分トマチ
ン類の分析データ，新たな読み枠（open reading frame, 
ORF）から生成しうるタンパク質の毒性・アレルゲン
性評価データ，数世代に渡る遺伝的安定性の確認データ
などを，新開発食品調査部会遺伝子組換え食品等調査会
において確認ののちに届出案件であると判断された．本
申請の場合，最初に事例であり，複数回の追加データの
要求などもあったことから，申請から届出受理まで約 1
年を要した．その後， 2 件の魚（マダイ，トラフグ）が
届出受理された．魚，すなわち動物の場合，従来の遺伝
子組換え食品の安全性評価でも動物の審査を行った経
験がなく，最初に考え方の整理行う必要があることか
ら2021年 2 月から 5 回に分けて遺伝子組換え食品等調査
会で議論を行い，同年 6 月に「ゲノム編集技術を利用し
て得られた魚類の取扱いにおける留意事項」を取りまと
めた．この留意事項をもとに， 2 件の魚が届出受理され
た．いずれも，リージョナルフィッシュ社によるもの
で，gRNAとCas9のmRNAを用いて作出され，全ゲノ
ム解析による標的部位およびオフターゲット解析，新た
なORFから生成しうるタンパク質の毒性・アレルゲン

図 4　環境省におけるゲノム編集生物の取扱い
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性評価データ，遺伝的安定性の確認データ（フグの場合
は，追加で毒性物質の体内分布が変化しないことの確認
データ）などが確認された．なお，ゲノム編集技術応用
食品とは，「ゲノム編集技術によって得られた生物の全
部又は一部である場合で，外来遺伝子及びその一部が残
存せず，かつ， 1 から数塩基の変異が挿入されたもの」
であるとしている．ここで言う「数塩基」が何塩基かは
定められておらず，これより大きな欠失であっても外来
遺伝子及びその一部の残存が確認され，取扱要項が求め
るその他の事項について検討した結果，食品衛生上問題
がないと判断されればゲノム編集食品として取扱われる
と考えられる．その後，2020年12月ゲノム編集技術応用
食品として届出を行った旨の公表がなされた品種に，従
来品種等を伝統的な育種の手法により掛け合わせた品種
については，事前相談及び届出は求めないこととする後
代交配種の取扱いが追記された．

諸外国でのゲノム編集食品等の取扱いについて
は，EUやニュージーランドを除く多くの国において，
SDN-1で作製された製品は従来の遺伝子組換え食品等
の規制から除外する方針である．EUにおいては，2018
年欧州司法裁判所において，ゲノム編集を含む新規育種

方法について既存の環境放出指令（Directive 2001/18/
EC）に照らして，ゲノム編集技術は安全に使用された
十分な歴史がないことも考慮して従来の遺伝子組換え食
品GMOの規制内である（Case C-528/16），との判断が
された23, 24）．これを受けて欧州委員会はゲノム編集を含
む新しい遺伝子改変技術の現行制度のもとでの位置付け

（適切かどうか）について調査報告を行った．本報告書
の概要は以下の通りである．

新規ゲノム改変技術（New Genomic Technique, 
NGT）とは，「生物の遺伝物質を改変することが可能
で，遺伝子組み換え生物（GMO）に関する現行法が採
択された2001年以降に出現した，あるいは開発された
技術」と定義され，従来の確立されたゲノム改変技術

（Established Genome Technique, EGT）と対比して用
いられている．そして，NGTをゲノムとの相互作用に
基づき 4 つのグループに分類している．

1 ． DNA二本鎖切断を生じさせる（一般的なゲノム
編集に相当するもの）

2 ． DNA二本鎖切断せずにゲノム編集を行うか，一
本鎖のDNA切断のみを発生させる

　　（塩基編集やプライム編集など）

図 5　厚生労働省におけるゲノム編集食品の取扱い
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3 ． エピゲノム変化を誘発する（プロモーター領域の
メチル化など）

4 ． RNAに特異的に作用する（RNA編集による遺伝
子発現調節など）

その上で，本報告の中では，欧州司法裁判所の決定は
EU内での研究・イノベーションを阻害する可能性があ
ること，NGTは持続可能な農業食品システムのための

「持続可能な開発目標（SDGs）」に貢献できること，小
さな変異（欠失や挿入など）はゲノム編集だけでなく従
来の育種技術やシス・トランスジェネシスでも起きる
こと，SDN技術で誘発されるオフターゲット変異は従
来の育種技術でも起きること，また，現代の科学技術の
進歩に法制度が追従していないことによる法的不確実性
があること，将来を見据えた柔軟性のある政策を検討す
べきである，と述べている．なお，NGT各技術と既存
の法制度との関係について以下のように整理されている

（図 6 ）25）．
将来的には，SDN-1，2で遺伝子やその断片の挿入が

ないものは遺伝子組換えの規制外になる可能性があると
考えられる．一方，EUを離脱したイギリスは2021年 9
月独自に「遺伝子改変技術の規制に関する政府方針」を
発表して，EUとは反対にゲノム編集技術を用いた植物
は遺伝子組換え作物の規制対象外とする方針を示した．
ゲノム編集技術で生産された生物による健康や環境への
リスクは，従来の育種技術のそれと同等であり，意図し

ない効果のオフターゲット変異の影響も，放射線などの
突然変異育種と同程度の影響と考えられ，また，意図し
ない外来遺伝子導入や残存も改変された生物に有害な特
性を与える影響は低く，その影響を出さないように制御
することが可能であると結論づけた．ただし，動物につ
いては，病原菌耐性動物の作製など人間の家畜生産効率
向上と消費の目的のためであり，動物福祉を犠牲にして
ゲノム編集技術が使用される可能性があることから除外
適用されない．アメリカやカナダは，既存の法制度の一
部修正などを行っているが，ここでは割愛する．

4．今後の展望や課題
日本においては，厚労省のゲノム編集食品の取扱いは

前述のようにSDN-1からSDN-3に分類，SDN-2はさま
ざまなケースが想定されるためケースバイケースで届出
になるものと安全性審査が必要なものに分かれると考え
ている．現在までに 3 件のゲノム編集食品の届出が行わ
れたが，いずれも事例としては単純なものであった．今
後は以下のようなより複雑なケースも想定され，それら
の扱いについて不透明性がある（図 7 ）．
・複数の染色体の複数箇所を同時に編集した場合も

SDN-1に分類されて安全性評価は不要であるのか？
・大きな欠失で遺伝子全体あるいは染色体の一部を欠失

させた場合もSDN-1であるのか？
・ある遺伝子の全配列を交換しているが，変化したのは

図 6　欧州委員会の報告書によるNGT各技術と既存の法制度との関係
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5 塩基だけとしても，SDN-3なのか？
・ある特定の遺伝子発現調節のためにごく短い配列を挿

入した場合（SDN-4）は安全性審査必要か？
などいくつかの事例が想定される．

また，安全性の確認に必要な解析技術について，サザ
ンブロッティングに代わり分子特性解析に用いることが
多くなった次世代シークエンサー（NGS）の測定技術は
日々進歩しているが，取得したデータ解析段階において
解決すべきハードルが存在する．塩基置換（SNV）や
ごく短い挿入欠失（InDels）はDRAGEN-GATKのよう
なゴールデンスタンダードなツールを用いれば高感度か
つ高精度で検出可能であるが，大きな欠失やゲノム再構
成の検出能力は高くないために他のツールを併用しな
がら手作業（Manual inspection）に頼るところも大き
い．ナノポアシークエンスは，日々精度が向上し，ま
た，一つのリード長が非常に長く（kb～Mb）大きな欠
失やゲノム再構成も検出可能であるが，ロングリード用
のバリアントコーラー（variant caller）の精度は機械学
習の手法を十分に取り入れているショートリード用のそ
れら（eg. HaplotypeCaller）に比べて著しく低いため最

終的に手作業で確認する必要があり，想定しない領域で
の変化を解析ツールで自動的に検出することは容易では
ない．また，植物ゲノムはゲノム倍数性が高いものが多
く，ジャガイモの 4 倍体やパンコムギの 6 倍体，イチゴ
の 8 倍体など，ゲノム構造の複雑な生物について解析と
その結果の解釈が適切に行うことができるのかも課題の
一つである．技術進歩は著しい，近い将来ショートとロ
ングリードのデータを併用した高感度と高精度な検出が
できると考えられる．

５．最後に
これまでの遺伝子組換え植物は，その開発から安全性

審査までに100億円単位の莫大な費用と平均16.5年の歳
月が必要であった．このため，遺伝子組換え作物の開発
はBayerやCorteva Agriscienceなど海外の一部大手バイ
オテク企業のみが可能であった．ゲノム編集技術を用い
た作物は，届出で流通可能となれば安全性審査にかかる
時間とコストを大幅に削減できる．そのため，大学から
小さなベンチャー企業まで参入可能であり，ゲノム編集
技術への期待が大きい．一方で，ゲノム編集技術には非

図 7　ゲノム編集技術の分類
Ａ，現在想定可能なゲノム編集技術の分類
Ｂ，判断が難しいと想定される技術パターン
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常に多くの手法が存在し，本技術を利用して作製された
製品の安全性確認も単純ではないことから，一定の事例
が蓄積されるまでの間ケースバイケースでの対応が必要
と考えられる．画期的な農産物の開発などイノベーショ
ン創出を後押ししながら両立させていくことが重要であ
る．食品分野におけるゲノム編集技術の利用方法は，生
物が持っていて負に制御している遺伝子を破壊すること
で新しい形質を獲得しようという戦略である．しかし，
このような内在性遺伝子ノックアウトのアプローチで，
たとえば，ビタミンAやD含有など栄養強化を示す食品
を作り出すことは一般には非常に難しい．ごく最近，こ
れを打破する研究としてビタミンD 3 を高度に含有する
トマトが開発された26）．今後の研究展開を注視したい．
国民の遺伝子組換え食品への理解は，これまで必ずしも
高くなかった．ゲノム編集食品の理解は，より専門的に
なるため理解のハードルが上がっているが，受容度は逆
に上がっているように感じる．しかしながら，国民が積
極的に選択するようになるには，消費者メリットが高く
ないと難しいとも言える．他の代替手段がなく，かつ，
消費者への明確なメリットがあるものが開発されること
が望まれる．
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