
明日の食卓を豊かに
〜ノーベル賞をとった「ゲノム編集」ってなに？

村中俊哉 (大阪大学大学院工学研究科)

a-ソラニン (SGA)

毒、苦味
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私たちの食卓の未来をつくる新技術

「ゲノム編集技術応用食品」ってなんだろう？

資料１



教授

村中俊哉

植物バイオテクノロジー PlantBioth
muranaka@bio.eng.osaka-u.ac.jp

大阪大学 大学院工学研究科 生物工学専攻
細胞工学研究室

植物が多数の化学成分をつく
るしくみ・生物学的意義を理解
する。
分子生物学、酵素工学

植物が多数の化学成分を
つくるしくみを、微生物に
付与する。
細胞工学、代謝工学

植物の有用成分をつくる能力
を向上させる。不要な成分を
取り除く。
植物遺伝子工学、ゲノム編集

さがす つくる
あや
つる

つかう有用遺伝子
を見つけ出す

酵母を培養して
薬用成分を造る

ゲノム編集でつくった毒のないジャガイモ

ゲノム編集で
有用作物を
創る
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ジャガイモの先祖

作物の祖先は…

・小さい
・美味しくない
・毒がある
・すぐに実が落ちる
・いっせいに芽が出ない

現在のジャガイモ

作物は…

・大きい
・美味しい
・毒を気にせず食べられる
・すぐに実が落ちない
・いっせいに芽が出る

ジャガイモの野生種

“野生の植物” から “作物” へ

CIP (国際ジャガイモセンター) HPより

農水省HPより

はずだ
が、、
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「ジャガイモの芽や緑色になったジャガイモは、食べてはいけ
ない！」

芽や、日光にさらされることで多量に含まれる物質（ソラニン、
チャコニン）はヒトや家畜に中毒を起こす原因物質であり、保
存や輸送の管理を誤ることで生じる潜在性危険（毒）物質

食味の苦味・エグ味の原因物質
ジャガイモ育種会社をはじめ、さまざまな団体・機関で低減化
に長年取組んできているが、解決困難な課題

SGAを含まない野生種は存在しない（と言われてきた）。むし
ろ野生種と交配することで増大

グリコアルカロイド(PGA)とは?ステロイドグリコアルカロイド(SGA)

a-ソラニン a-トマチンa-チャコニン
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遺伝子破壊による代謝改変

ゲノム
DNA

代謝経路： 連続した化学反応

A C EB D

B’ C’ D’

有用な
化合物

副産物
（不要な化合物）

E

ゲノム上の赤い遺伝子を破壊することで、副産物（B’、C’、D’）を
生産せず，目的化合物（E）を大量に生産させることが可能．

破壊

6



出典：山本卓ら,ウイルス,第64巻,第1号,P76を改変

ゲノム編集技術の発展

第一世代

1996

第三世代
2012

第二世代
2010

TALEドメイン

ヌクレアーゼドメイン

ZFドメイン

PAM配列

介在配列あり
→ 一分子ガイドRNA
介在配列なし
→ 二分子ガイドRNA

ガイドRNA標的化RNA

tracrRNA

介在配列

弁理士 橋本一憲（原図） 7



SGA生合成経路の重要酵素遺伝子の発見！

アセチル-CoA

2,3-オキシドスクアレン

シクロアルテノール

デスモステ
ロール

コレステ
ロール

SSR2

ステロール性アル
カロイド

SGA
(ソラニンなどの

毒物)

SGA 生合成の鍵酵素

TALENでSGA生合成の鍵酵素遺伝

子(SSR2)を狙って破壊する！

Sawai, Ohyama et al. Plant Cell (2014)
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TALEN発現
ベクター構築

ヘテロ二重鎖
移動度検出

ジャガイモの
形質転換・選抜

ゲノムDNAの
調製

TALEN発現ジャガイモの作出

pKT271
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マイクロチューバー
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tGGGGCTTCTTGTTTCAgctgaaatcaagcttATACCAGTTGATCAATa

TGGGGCTTCTTGTTTCAGCTG------AGCTTATACCAGTTGATCAATA 11-4

TGGGGCTTCTTGTTTCAGCTG------AGCTTATACCAGTTGATCAATA 11-5

TGGGGCTTCTTGTTTCAGCTG------AGCTTATACCAGTTGATCAATA 11-13

TGGGGCTTCTTGTTTCAGCTG------AGCTTATACCAGTTGATCAATA 11-14

TGGGGCTTCTTGTTTCAGCTG------AGCTTATACCAGTTGATCAATA 11-15

TGGGGCTTCTTGTTTCAGCTG------AGCTTAAACCAGTTGATCAATA 11-12

TGGGGCTTCTTGTTTCAGCT---------------CCAGTTGATCAATA 11-1

TGGGGCTTCTTGTTTCAGCT---------------CCAGTTGATCAATA 11-9

TGGGGCTTCTTGTTTCAGCT---------------CCAGTTGATCAATA 11-11

(64 bp deletion)-----------AGCTTATACCAGTTGATCAATA 11-3

(64 bp deletion)-----------AGCTTATACCAGTTGATCAATA 11-7

(64 bp deletion)-----------AGCTTATACCAGTTGATCAATA 11-10

(64 bp deletion)-----------AGCTTATACCAGTTGATCAGTA 11-2

--------------(98 bp deletion)------------------- 11-6

--------------(98 bp deletion)------------------- 11-8

tGGGGCTTCTTGTTTCAgctgaaatcaagcttATACCAGTTGATCAATa

TGGGGCTTCTTGTTTCAGCTG------AGCTTATACCAGTTGATCAATA 71-2

TGGGGCTTCTTGTTTCAGCTG------AGCTTATACCAGTTGATCAATA 71-10

TGGGGCTTCTTGTTTCAGCTG------AGCTTATACCAGTTGATCAATA 71-15

TGGGGCTTCTTGTTTCAGCTG------GGCTTATACCAGTTGATCAATA 71-9

TGGGGCTTCTTGTTTCAGCT---------CTTATACCAGTTGATCAATA 71-4

TGGGGCTTCTTGTTTCAGCT---------CTTATACCAGTTGATCAATA 71-6

TGGGGCTTCTTGTTTCAGCT---------CTTATACCAGTTGATCAATA 71-11

TGGGGCTTCTTGTTTCAGCT---------CTTATACCAGTTGATCAATA 71-14

TGGGGCTTCTTGTTTCAGCT----------TTATACCAGTTGATCAATA 71-1

TGGGGCTTCTTGTTTCAGCT----------TTATACCAGTTGATCAATA 71-3

TGGGGCTTCTTGTTTCAGCT----------TTATACCAGTTGATCAATA 71-5

TGGGGCTTCTTGTTTCAGCT----------TTATACCAGTTGATCAATA 71-7

TGGGGCTTCTTGTTTCAGCT----------TTATACCAGTTGATCAATA 71-8

TGGGGCTTCTTGTTTCAGCT----------TTATACCAGTTGATCAATA 71-12

TGGGGCTTCTTGTTTCAGCT----------TTATACCAGTTGATCAATA 71-13

TGGGGCTTCTTGTTTCAGCT----------TTATACCAGTTGATCAATA 71-16

#71 #186#11

tGGGGCTTCTTGTTTCAgctgaaatcaagcttATACCAGTTGATCAATa

(54 bp deletion)---------------TATACCAGTTGATCAGTA 186-5

(54 bp deletion)---------------TATACCAGTTGATCAGTA 186-9

(54 bp deletion)---------------TATACCAGTTGATCAGTA 186-10

(54 bp deletion)---------------TATACCAGTTGATCAGTA 186-11

--------------(76 bp deletion)------------------- 186-8

--------------(180 bp deletion)------------------ 186-4

--------------(180 bp deletion)------------------ 186-12

--------------(180 bp deletion)------------------ 186-13

--------------(283 bp deletion)------------------ 186-1

--------------(283 bp deletion)------------------ 186-6

--------------(283 bp deletion)------------------ 186-7

--------------(283 bp deletion)------------------ 186-14

--------------(283 bp deletion)------------------ 186-16

----(136 bp deletion + 49 bp insersion)---------- 186-2

----(136 bp deletion + 49 bp insersion)---------- 186-15

ゲノム編集によるソラニン、チャコニンが大幅に
減少したジャガイモの作出
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No. of TALEN module 1.1 2.2 3.2

Sawai and Ohyama et al., Plant Cell  (2014)

Yasumoto et al. Plant Biotechnol (2019) 12
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交配によるヌルセグリガントの取得

破壊された
遺伝子

種子親♀ 花粉親♂

×

ヌルセグリガント

破壊する前の
遺伝子

人工ヌクレアーゼを
発現するカセット

品種A

ジャガイモは通常
4倍体、4n = 48

を省略して描画

品種A

品種Aとはならない！

⇒品種の作り直し
実用化は遠い？！
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当代ヌルが獲得できる？

ゲノムに「人工ヌクレアーゼ」の遺伝子を
組み込まずにゲノム編集できれば

⇒品種そのままでゲノム編集！
⇒改良品種が容易に作出可能！

当代ヌル

男爵薯

メークイン

キタアカリ

とうや

デジマ
ニシユタカ

トヨシロ

ワセシロスノーデン
きたひめ

ホッカイコガネ

さやか
紅丸

エニワ

コナフブキ

サクラフブキ

アーリースターチ

農林１号 その他

2013年のジャガイモ品種別の作付面積比

SGAの高くなりがちな「メークイン」、

「とうや」は「改良メークイン」、「改良とう
や」ができるかも？

15



アグロバクテリアの一過的発現

crown gall from APS net

Infection

1-3 days 1-6 week

形質転換細胞

一過的発現

外来遺伝子

アグロ変異法 16



アグロ変異法

Agrobacterium

Stem

Infection

Antibiotic selection

TALEN/ antibiotic 

resistance 

expressing

vector

Isolation / Rooting
Regenerated shoot

DNA check

Plant hormone

Plant hormone

×
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◯安本 周平 1， 島津 知華 1， 李 滎宰 2， 水谷 正治 2， 梅基 直行 3， 村中 俊哉 1  
(1大阪大院・ 工， 2 神戸大院・ 農， 3 理研・ CSRS)

N on -se lectio n  法によるジャガイモステロイダルグリ コアルカロイド

生合成酵素遺伝子の破壊

・ステロイダルグリコアルカロイド (SGA) 生合成の鍵酵素遺伝子 sterol side chain redactase 2 (SSR2) を標的とする TALEN 発現バイナリーベク

ターを保持する Agrobacterium tumefaciens (EHA105 株 ) をジャガイモ (cv. Sassy) 茎切片へ感染させ、薬剤による選抜圧をかけずに再分化個体

を取得した。

・Heteroduplex mobility assay により、SSR2 に変異が導入された再分化個体を選抜した。継代培養による Agrobacterium の除菌後、使用した 

バイナリーベクター中の T-DNA 配列を保持しているかどうかをゲノム PCR により検定を行ったところ、複数の個体において T-DNA ( 外来遺

伝子 ) の増幅が検出されなかった。

・外来遺伝子が検出されなかった個体について SSR2 標的配列を確認したところ、2 個体において intact な SSR2 配列が見られなかった。 これら

の個体はコントロールと比較して SGA 量が大きく減少していた。

・交配に依らず、transgene-free のゲノム編集個体の作出に成功した。

Experiment
No. of infected 
stem explants

Co-cultivation 
time with 

Agrobacterium

No.of stem 
without 

Agrobacterium 
overgrowth

No. of 
isolated

regenerated 
shoots

No. of HMA 
positive samples

(crude genomic DNA,
 1st assay)

No. of HMA 
positive samples

(purified genomic DNA, 
2nd assay)

No. of genome edited 
samples without 

transgene integration

1

2

3

4

100

100

200

190

3 days

7 days

6 days

3 days

100

52

200

187

67

28

132

144

5

4

11

4

3

3

7

6

1

1

2

3

Table 1. Genome editing efficiency in regenerated shoots from Agrobacterium infected stem explants without selection.

tGGGGCTTCTTGTTTCAgctgaaatcaagcttATACCAGTTGATCAATa

tGGGGCTTCTTGTTTCAgctgaaa----gcttATACCAGTTGATCAATa
--------------------------cagctt ATACCAGTTGATCAATa
-------------------------------------------------

#26

tGGGGCTTCTTGTTTCAgctgaaatcaagcttATACCAGTTGATCAATa

tGGGGCTTCTTGTTTCAgctgaa------cttATACCAGTTGATCAATa
tGGGGCTTCTTGTTTCAgc---------gcttATACCAGTTGATCAATa
tGGGGCTTCTTGTTTCAgctg-----------ATACCAGTTGATCAATa

intact (x9)
−6 bp (x1)

−9 bp (x2)

−11bp (x4)

#24

tGGGGCTTCTTGTTTCAgctgaaa-tcaagcttATACCAGTTGATCAATa
tGGGGCTTCTTGTTTCAgctgaaaAtcaagcttATACCAGTTGATCAATa
tGGGGCTTCTTGTTTCAgctgaaa-tc--gcttATACCAGTTGATCAATa
tGGGGCTTCTTGTTT----------------------CAGTTGATCAATa

intact (x0)
+1 bp (x6)
−2 bp (x5)

−21bp (x5)

#117

tGGGGCTTCTTGTTTCAgctgaaatcaagcttATACCAGTTGATCAATa
tGGGGCTTCTTGTTTCAgctgaaa----gcttATACCAGTTGATCAATa

tGGGGCTTCTTGTTTCAgctgaa-----gcttATACCAGTTGATCAATa

intact (x6)
−4 bp (x7)

−5 bp (x3)

#118

tGGGGCTTCTTGTTTCAgctgaaatcaagcttATACCAGTTGATCAATa
tGGGGCTTCTTGTTTCAgct-----caagcttATACCAGTTGATCAATa
tGGGGCTTCTTGTTTCAgct--------gcttATACCAGTTGATCAATa
tGGGG--------------------------------------------

intact (x0)
−5 bp (x6)

−8 bp (x8)

−51bp (x2)

#75

tGGGGCTTCTTGTTTCAgctgaaatcaagcttATACCAGTTGATCAATa

tGGGGCTTCTTGTTTCAgctgaa-----gcttATACCAGTTGATCAATa
tGGGGCTTCTTGTTTCAgct---------cttATACCAGTTGATCAATa
tGGGGCTTCTTGTTTCAgct----------ttATACCAGTTGATCAATa

intact (x3)
−5 bp (x4)

−9 bp (x5)

−10bp (x3)

#79

tGGGGCTTCTTGTTTCAgctgaaatcaagcttATACCAGTTGATCAATa

tGGGGCTTCTTGTTTCAgctgaaa---ag---ATACCAGTTGATCAATa
intact (x12)
−6 bp (x4)

#121

intact (x4)
−4 bp (x4)

+1/−95 bp (x4)

−138bp (x4)

1000 bp

35SP1 35SP1

35SP2 35SP2TAL-N TAL-N

HSPT-NOSP

NOSTFokI FokI NPTII

Platinum TALEN for SSR2_C-left Platinum TALEN for SSR2_C-right NPTII35SP-AtADH 5’ UTR 35SP-AtADH 5’ UTRRbcST HSPT NOSP NOST

RB LB

RbcsT

Figure 1. Schematic illustration of T-DNA region of TALEN expression vector, pYS_026-SSR2_C.
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Figure 2. PCR analyses using genomic DNA extracted from 
regenerated SSR2 genome edited lines.
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Figure 4.  SGA contents in regenerated lines.

Figure 3. Targeted mutations in SSR2 in regenerated 
lines.

・次世代シークエンス解析による外来遺伝子の有無の確認が必要。

・Agrobacterium 菌株、共存培養の条件などを検討することで、より効率よく transgene-free のゲノム編集に取り組む。

・現在、サッシー以外の品種（さやか、農林１号など） についても non-selection 法による SGA 生合成酵素遺伝子の破壊を進めている。

育種 3 系 ジャガイモグループ： ゲノム編集によるジャガイモ育種素材の開発

無傷のSSR2遺伝子を持たない系統

一部ゲノム編集されていたもの５系統
完全にゲノム編集されていたもの２系統

アグロ変異法
SGA含量

（Yasumoto et al. (2020) Plant Biotechnol）
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塊茎からいつまでたっても芽が伸びない！
(PGA1, PGA2, 16DOX)

 休眠があけた塊茎でも 4℃、20℃いずれも
萌芽しない。

 しかし土に植えると萌芽を開始する。
 ３年たったものでも土に植えると半数以上

が萌芽した。

⇒長期保存ができる？萌芽を制御できる？
ジャガイモ加工業から期待

Umemoto et al. Plant Physiol. (2016)

ゲノム編集すべき新たなターゲット遺伝子

Umemoto et al. Plant Physiol. (2016)
Nakayasu et al. Plant Physiol. (2017)  20



「ジャガイモ新技術連絡協議会」の立ち上げ

「ジャガイモ新技術連絡協議会」の設立趣意書

（要旨）
私たちは、育種方法の一つである「ゲノム編集技術」を用いることにより、
「毒のないジャガイモ」を作出することに成功しました。ゲノム編集技術を活
用することにより、新しいジャガイモ品種を作り出すことが可能です。
このたび、新技術開発者と、ジャガイモ業界関係者、本技術に興味のある企業
や団体・個人など、さまざまの方々と連携し、この新技術の活用と社会実装に
向けた道筋を立てることを目的として、ジャガイモ新技術連絡協議会を設立い
たします。

協議会（コア）会員

協議会準会員

協議会情報会員

支援・応援

参加希望の方は、ご連絡ください。

Email: muranaka@bio.eng.osaka-u.ac.jp
21
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表示についてどう考えるか

生食用については ブランド名で管理できるのではないか。

加工食品は？

育種母本として使われたらどこまで記載
する必要あるか？

グリーンリッチポテト
芽食える〜ん とか

グリーンリッチポテト？？

23



ゲノム編集技術を活用した農作物品種・育種素材の開発

⑨サポートラボ
・植物ゲノム編集技術に関する情報や材料を上記①〜⑧ の小課題へ提供し、本コンソーシアムの目標達成へ貢献する。

・国内外で開発される新たなゲノム編集ツールを本コンソーシアム内の研究者に使いやすい形で提供を行う。 研究者

③花持ちが良く、省力栽培に適
した花きの研究開発

・ユリおよびユーストマの花持ちを従来の
1.5〜2倍に延長
・F1作出の際の作業負担の4割を占める除
雄の手間をなくした系統を開発

消費者 生産者

④単為結果によりタネのない果
菜類（ピーマン）

・形質転換が困難なピーマン、パプリカに
て単為結果を示す育種素材 を開発

・一過的発現、あるいはウイルスベクター
を用いたゲノム編集技術を開発

消費者 生産者

⑤登熟・転流を高めた超多収イ
ネ

・日本型イネにおいて、登熟・転流能力の
向上を図り、収量が向上した育種素材を開
発

生産者

⑥アレルゲン成分を低減した作
物

・タンパク素材となるダイズに含まれるア
レルゲンを低減

・医学的知見を踏まえた上でアレルゲン性
を評価

消費者

⑦晩抽性ダイコンの開発

・ダイコンの効率的なゲノム編集系を確立

・晩抽性を持つ育種母本の作出
消費者生産者

⑧香味成分が増加したタマネギ
の開発

・従来法でゲノム編集が起き難いタマネギ
のゲノム編集系の確立

・香味成分を増加させるために、LFS（催
涙因子合成酵素）を抑制したタマネギの開
発

消費者

①保存中に芽が出ず、加工に適したばれいしょ
（ジャガイモ）

・萌芽抑制により保存や輸送時のコストを低減
・打撲黒変耐性のばれいしょ
・デンプンの形質を改変したばれいしょ
・病害虫抵抗性のばれいしょ

②赤かび病に耐性を有するコムギ
の研究開発

・赤かび病菌の感染とかび毒産生の低減に
関わる遺伝子を抽出し、ゲノム編集を行
う。
・赤かび病に耐性を有するコムギ育種素材
を開発

生産者消費者

消費者

生産者

生産者

生産者 消費者

農林水産省技術会議 戦略的プロジェクト研究推進事業 (2019-2023)
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ゲノム編集技術を活用した作物が食卓にあがる日も、もう目の前です。

今、さまざまなルール作りが行なわれている真っ最中。　

「 ゲノム編集技術をつかっています」という表示はすべき？

安全性はどう担保されるの？

新しい技術が応用された作物や食品が社会に導入されるときには、

どのようなことに配慮すべきなのでしょう？

みなさんと考えてみたいと思います。

申し込み先・問い合わせ先　 stips-in fo@ cscd .osaka-u .ac.jp
公共圏における科学技術・教育研究拠点（ STiPS）（ 大阪大学COデザインセンター内）

2019年 7月 23日 （ 火）17:00-18:30
＠吹田キャンパス  センテラス3階 センテラス・サロン

プログラム

　 　 進行　 八木 絵香（ 大阪大学 COデザインセンター　 准教授）

17:00-　 趣旨説明

17:10-　 ゲストからの話題提供

　 　 　 　 　 村中 俊哉（ 大阪大学大学院工学研究科 生命先端工学専攻　 教授）

　 　 　 　 　 平川 秀幸（ 大阪大学 COデザインセンター　 教授）

17:40-　 質疑応答 & ディスカッション

　 　 　 　 　 　

対象　 　 主に、 大阪大学教職員・ 学生のみなさん

・ 新規技術が社会にどう導入されるのか気になるという方

・ ゲノム編集に関わる研究をされている方

・ 科学コミュニケーションに関心のある方

など、 ぜひどうぞ。

主催 公共圏における科学技術・教育研究拠点（ STiPS） 　 共催 大阪大学大学院工学研究科、大阪大学COデザインセンター

科
学
技
術
と
社
会
の
つ
な
ぎ
方
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ゲノ ム編集技術を活用！？ミ ライの食品

申込　 　 ウェブフォームから

撮影： アカデミ スト 株式会社
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大阪大学 社会技術共創研究センター
エルシー

（ELSIセンター）

新規科学技術の倫理的・法的・社会的課題（ELSI: Ethical, 

Legal and Social Issues）に関する総合的かつ学際的な研究・

実践を行なう組織として、2020年4月に設置

エルシー

https://elsi.osaka-u.ac.jp
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SIP ジャガイモグループ、農水戦略プロ
澤井学、島津知華、關光、安本周平（大阪大）
梅基直行、斉藤和季（理研CSRS）
水谷正治（神戸大）
浅野賢治（農研機構・北農研）
島田浩章（東京理科大）

謝辞

山本卓、佐久間哲史（広島大） TALEN

刑部敬史、刑部祐里子（徳島大） CRISPR/Cas

MIZUTANI UMEMOTO

Muranaka lab 2019, All-star casts
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