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１． 調査の目的及び調査方法 

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（平成15年法律第97号）

に基づき承認された緑色蛍光タンパク質含有絹糸生産カイコ（HC-EGFPぐんま（ぐんまとの交配後代を含

む。）、HC-EGFP200（200との交配後代を含む。）、HC-EGFPぐんま×HC-EGFP200、HC-EGFPぐんま×200）（以

下「本遺伝子組換えカイコ」という。）の養蚕農家の飼育による生物多様性への影響の有無を検証するた

め、本遺伝子組換えカイコのモニタリング計画書に基づき、平成 30年から令和 2年までの 3年間にわた

り、本遺伝子組換えカイコを飼育した養蚕農家が飼育残渣を廃棄している周辺において野生のクワコを

捕獲し、本遺伝子組換えカイコの移入遺伝子が野生のクワコに流入していないかどうかのモニタリング

調査を実施した。 

 

２．調査結果の概要 

モニタリング調査は、5 月上旬から 7 月上旬の 2 ヶ月間、本遺伝子組換えカイコを飼育した群馬県前

橋市内の養蚕農家の飼育残渣置き場の周辺において行った。誘引源としてボンビコールを用いたフェロ

モントラップにより、飛翔能力のあるクワコ成虫の捕獲頭数及びカイコとクワコの交雑第一代（成虫）の

捕獲頭数を調査した。３年間にわたる調査では、フェロモントラップにクワコのオス成虫が平成３０年

には 102 頭、令和元年には 368 頭、令和２年には 209 頭が捕獲されたが、飛翔能力のあるカイコとクワ

コとの交雑個体は全く捕獲されなかった。また、クワコの捕獲時期の傾向としては、5月上旬から中旬で

はクワコは殆ど捕獲されず、5月下旬から 6月下旬に多く捕獲された。（下図を参照）。 

 

３．考察 

3 年間の調査結果は、農研機構が群馬県前橋市においてクワコ発生時期を調査した結果（生物多様性

影響評価書 別添 3）と一致することから、モニタリングの実施期間は適切であったと考えられる。 

また、この 3年間、本遺伝子組換えカイコとクワコとの交雑個体が全く捕獲されなかったことから、カ

イコからクワコへの遺伝子流入が認められない。これは、これまでのカイコからクワコへの遺伝子流入

に関する調査結果（Kômoto, et al., 2016; Yukuhiro et al., 2012a, b, 2017; 行弘, 2019）と同様で

あった。このことから、現在の養蚕現場において、クワコとの交雑が起きていない、或いは交雑が起きた

としても極めて稀であり、遺伝子流入は定着しないと考えられる。この理由として、カイコは長い年月に

おいて品種改良が行われ、運動能力の低下と飛翔能力の欠如に代表される生理学的特性や、擬態能力の

欠如に代表される生態学的特性を含めた多くの特性がクワコと異なることに加え、養蚕農家における繭

生産の過程において、適切に幼虫及び繭を管理（例えば、蚕室内でのカイコの飼育、部外者や野生動物の

侵入防止、羽化前に繭の回収、飼育残渣の適切な保管・処分）するためと考えられる（名和, 1936; 大村, 

1950）。また、本遺伝子組換えカイコは、新たに緑色蛍光タンパク質―フィブロイン H鎖融合タンパク質

が絹糸腺や繭糸で、改変型赤色蛍光タンパク質が眼で発現し蓄積するが、このことで、野生のクワコより



も、生き延び易く、生殖の機会が増えるとは考え難い。万が一、本遺伝子組換えカイコとクワコの交雑個

体が生じたとしても、自然環境下で野生のクワコに対して競合における優位性を示す可能性は低いと考

えられる。 

以上のことから、3 年間のモニタリング調査の結果から、本遺伝子組換えカイコとクワコとの交雑個

体がクワコ集団に浸透し定着している可能性は極めて低く、生物多様性への影響が生じるおそれはない

と判断した。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

図. フェロモントラップによるクワコ

成虫（又は交雑個体）の捕獲頭数 
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