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有害動植物の検出・同定技術の開発

IV． 研究成果概要

の参照情報

微⼩害⾍
アザミウマ類

ポスピウイロイド

ウイルス
トスポウイルス

害⾍
アリモドキゾウムシ

センチュウ
Meloidogyne enterorobii他

⽷状菌
Phytophthora spp.

細菌
カンキツグリーニング病他

対象種情報、宿主・寄主
情報、ベクター情報、⽂
献情報、相互に⾏き来し
ながら情報を利⽤できる。

検疫病害⾍統合情報データベースシステム

栽培地検査を要するなど、形態等での識別が困難な重要病害⾍種を遺伝⼦情報に基づき24時間以内に検出・同
定できる検疫病害⾍統合情報データベースシステムを構築

わが国にとって重要な国内未発⽣種を含
む種群を優先してデータベース化

• 72種の迅速な検出・同定技術情報
（LAMP, PCR, PCR-RFLP, RT-PCR)
• 形態学的情報、画像情報、標本情報
• ⽣物学的情報
• 遺伝⼦情報、個体群情報、発⽣情報
• ⽂献情報
• 他のデータベースの索引

検出・同
定作業

【背景】温暖化、ヒト・モノの動きのグローバル化・⾼速化により、新たな病害⾍の侵⼊リスクが増⼤、迅速な対応が必要。
⼀⽅で対策決定に必要な病原体・害⾍の同定には、専⾨家(同定の匠)・時間(培養・飼育)・空間(隔離施設等)の制約が⼤。

検疫・植物防疫現場のユーザー

迅速な対策意思の決定へ

“匠”（専⾨家）がデータベース化し
た知識をITと遺伝⼦情報を通じて共

有・活⽤して意思決定を迅速化

結果をフィードバック

情報を検索・⼊⼿

試料⼊⼿から24時間以内で種同定

画像、同定結果、発⽣
情報、遺伝⼦解析情報
など紐付けて情報の更
新に利⽤




