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研究要旨  
 きのこによる食中毒は、形態学的に判別が難しい食用きのことの誤食が主な原因である。日本

国内で中毒被害が多いツキヨタケ、クサウラベニタケ、カキシメジ、ニガクリタケのうち、特に

近縁種が多く、かつ形態学的な判別が困難なクサウラベニタケ、およびツキヨタケについて、間

違えやすい食用きのこと合わせて国内より広くサンプリングして分子系統樹解析を行った。その

結果、1 種と考えられていたクサウラベニタケは 3 種存在することが判明した。この結果を用い

て、クサウラベニタケについて、調理加工後サンプルでも適用可能な MslI を用いる新たな食毒

判別用迅速 PCR-RFLP 法を確立した。ツキヨタケについては、生のきのこを対象とした

PCR-RFLP 法を構築し、各種市販きのこ中でも判別できることを示した。クサウラベニタケおよ

びツキヨタケについて、確定法となるリアルタイム PCR 法を開発し、これまで調理後の原型を

とどめていないために形態判別が不可能であったサンプルに対しても、確定検査が可能となった。

本法により、きのこ中毒被害事例数の半分を占める、原因きのこ不明の事例の特定につながると

考えられる。 

研究協力者 

中村公亮、野口秋雄、坂田こずえ、小林友子、福田のぞみ （国立医薬品食品衛生研究所）

  
A. 研究目的 

日本国内では植物性自然毒（高等植物ときの

こ）による食中毒被害が毎年発生する。その中

で、きのこによる食中毒被害は、多くの野生き

のこが発生する 9 月から 11 月に集中している。

夏の終わりから秋にかけて、野生のきのこの発

生時期に重なり、多くの人がきのこ採取を行い、

多くの場合には採取したきのこの鑑定を行わ

ずにそのまま自宅に持ち帰るために、摂取後中

毒に至る場合が多い。国内で中毒事例が多いき

のこについて過去 10 年以上のデータを解析す

ると、クサウラベニタケとツキヨタケの 2 つ

のきのこであることが判明している。一方で、

きのこによる中毒被害事例の中で、原因きのこ

が特定できない場合も多く存在する。これは、

きのこの判別や同定が経験者の形態学的判別

により行われているためである。鑑定能力には

大きな個人差があること、形態をとどめていな

い細分化されたものや調理された場合、さらに

は、摂取後吐瀉物の場合には同定不可能になる。

これらの事実を踏まえて、植物性自然毒の中で、

きのこによる食中毒被害を低減するための施

策として重要なことは次のように考えられる。

1 つは、きのこ採取者に対する一層の情報提供

と注意喚起であり、もう一つは迅速にかつ科学

的なエビデンスに基づく検査方法の確立と整

備であると考えられる。日本国内で食中毒被害

が多く発生する、クサウラベニタケとツキヨタ
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ケのうち、クサウラベニタケ（Entoloma 

rhodopolium と現在考えられている）は、一

般には複合種と言われ複数の種を含むと考え

られており、分類学的にも整理されていない。

文献および遺伝子データベース情報から、ヨー

ロッパにおける Entoloma rhodopolium とし

て公開されているものと同一かどうかを含め

て、現在まで詳しく検討されたことはなかった。

そこで、本研究班においてこれまでに、クサウ

ラベニタケとその近縁種について全国からサ

ンプルを収集して遺伝子配列解析を行い、系統

樹解析を行ってきた。また、その結果を用いて

生のきのこの判別に有効なPCR-RFLP法を昨

年作成したが、本年度は、加熱調理や吐瀉物を

想定し、加熱および人口胃液処理したサンプル

でも適用可能な PCR-RFLP 法を考案した。さ

らに、ツキヨタケについても同様の検討を行い、

PCR-RFLP 法を確立するとともにリアルタイ

ム PCR 法についても検討を行った。 

 

B. 研究方法 

クサウラベニタケ 

クサウラベニタケの ITS 領域解析の実験 

（１）試料 

昨年度に引き続き、今年度はさらに栃木、福

島産のウラベニホテイシメジを収集し、さらに

標本試料を用いた。 

 

（２）DNA 抽出 

試料は蒸留水でよく洗浄し、1.5mL tube に

て 0.3～0.7g のサンプルを採取し、マイクロ乳

棒を用いてホモジナイズし、65℃の AP1 

buffer 600 μL と RNaseA 4 μL を加え、混合

した。次に、AP1 buffer 195 μL を加え、ボル

テックスでよく混合した後、氷上で 10 分間静

置した。次に、室温で 14,000×g、10 分間遠

心し、その上清を QIAshredder Mini spin 

culum に負荷し、室温で 14,000×g、1 分間遠

心し得られた溶出液を 2mL tube に移した。溶

出液は 1.5 倍量の AP3/E  buffer を加え混合

し、650 μL ずつ数回に分けて DNeasy Mini 

spin culum に負荷した。その際、10,000×g、

1 分間遠心し、溶出液は廃棄した。次に、AW 

buffer 500 μL を DNeasy Mini spin culum に

負荷後、10,000×g、1 分間遠心し溶出液は廃

棄した。これを 3 回繰り返し、最後に、10,000

×g、15 分間遠心し、余分なアルコールを除去

した。DNeasy Mini spin culum は新しい

1.5mL tube に移し、65℃に加温しておいた

AE buffer 40 μLをシリカメンブレンに負荷し、

5 分静置後、10,000×g、1 分間遠心し溶出液

を回収した。再度、同様の操作を行い、合計

80 μL の DNA 抽出液を得た。 

 

（３）PCR 条件 

使用したプライマー対 

rDNA ITS 領域（ITS）解析用として 

ITS1F:5’-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-

3’ 

ITS4B:5’-CAGGAGACTTGTACACGGTCCA

G-3’ 

を用いた。 

 

PCR用反応液は50 μL /wellとして調製する。

その組成は以下のとおりである。10×Ex Taq 

Buffer 5 μL、2.5mM dNTP 4 μL、対象プライ

マー対溶液（各プライマー、50 μmol/L）各 0.5 

μL、TaKaRa Ex Taq HS 0.25 μL、蒸留水 

34.75 μL を混合調製し、DNA 試料液 5 μL（10 

ng/μL）を添加した。また、反応条件は、95℃
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で 5 分間加温し、ホットスタート法で反応を

開始する。その後、95℃ 30 秒、55℃ 30 秒、

72℃ 1 分を 1 サイクルとして、45 サイクルの

増幅反応を行った。その後、72℃ 5 分伸長反

応、4℃保存を行った。PCR 産物は 1％アガロ

ースゲル（エチジウムブロマイド溶液 0.1 

μg/mL）で電気泳動後、目的のバンドである約

1 kb 付近を UV 下で検出した。 

 

（４）シークエンス解析および系統樹作成 

PCR 産物は、アガロースゲルで電気泳動後、

目的のバンドをゲルから切り出し、DNA を精

製した。それをシークエンス解析（ファスマッ

ク）に用いた。シークエンス解析で得た塩基配

列は GENETYX ver.12 および CLC Genomic 

workbench ver.6.5 を使用して MUSCLE アラ

イメント解析および最尤法（ Maximum 

likelihood）を用いて分子系統樹作成を行った。 

 

クサウラベニタケの PCR-RFLP 法の実験 

（１）PCR-RFLP 法のための制限酵素の選択 

国内から広く集めた毒きのこであるクサウ

ラベニタケと食用ウラベニホテイシメジのシ

ークセンス解析の結果をもとに、食毒判別が可

能な制限酵素部位と種類を、In silico で検討

を行った。検討には、In silico simulation of 

molecular biology experiments 

(http://insilico.ehu.es)および遺伝子解析ソフ

ト GENETYX を用いて行った。 

 

加熱調理あるいは吐瀉物からでも適用可能

にするために、増幅断片長を 200 bp とする領

域を標的とした PCR 反応用（short-PCR）プ

ライマーを設計した。 

 

（２）PCR 条件 

PCR 条件は生のきのこ対象とした RFLP 法

と同一である。 

Short PCR プライマーの配列を示す。 

[5’-Primer ] Short-MslI-PCR Fw: 

5’- GCTCTTCTTAAATGCATTAGC -3’ 

[3’-Primer ] Short-MslI-PCR Rev: 

5’- TCGCTTCGTCAACCTG -3’ 

 

 加熱調理（30-60 分）、人口胃液処理（30 分）

したきのこを 100 mg 測り取り、よく洗浄する。

これに PrepMan Ultra Sample Preparation 

Regeagent 400 μL を加え、100℃、10 分間処

理し、13,000×g、2 分間遠心して上清を取る。

これを、PCR 反応の鋳型とする。次の PCR 条

件で行い、制限酵素処理を行った。 

 

95℃, 3 min 

95℃, 30 sec 

55℃, 30 sec       

72℃, 1 min 

 

（３）PCR-RFLP 条件 

加熱調理、人口胃液処理したきのこ試料の場

合は、食毒判別のみに特化するために、短い増

幅断片長（200 bp）の PCR 産物に対して、

MslI（37℃、30 min）で処理した。酵素反応

後、2%アガロースゲルを用いて泳動して、MslI

処理での切断の有無の違いにより判別した。 

 

（４）市販流通きのこ中での混入試料への適用 

作成した検査法の適用範囲を広げるために、

市販のきのこ（ブナシメジ、マッシュルーム、

ナメコ、エノキ、エリンギ、マイタケ、シイタ

ケ）中に含まれた場合でも、毒のクサウラベニ

45 サイクル 
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タケが検出可能かどうかを検討した。疑似試料

として、市販きのこに一部クサウラベニタケを

含むものを調製し、DNA 抽出、PCR 反応、

MslI を用いた PCR-RFLP を行った。 

 

（５）リアルタイム PCR 法の検討 

PCR-RFLP 法で得られた結果を、最終的に

確認するためのリアルタイム PCR 法について

検討した。 

 

ツキヨタケ 

ツキヨタケの ITS 領域解析の実験 

（１）試料 

ツキヨタケおよびヒラタケ、ムキタケは、鳥

取、島根、山形、北海道などから収集したもの

を用いた。さらに標本試料を用いた。 

 

（２）DNA 抽出条件および（３）PCR 条件 

クサウラベニタケと同じ条件およびプライ

マーを用いて行った。 

 

（４）シークエンス解析および系統樹作成 

PCR 産物は、アガロースゲルで電気泳動後、

目的のバンドをゲルから切り出し、DNA を精

製した。それをシークエンス解析（ファスマッ

ク）に用いた。シークエンス解析で得た塩基配

列はGENETYX ver.12を使用してClastalW2

アライメント解析および NJ 法を用いて分子

系統樹作成を行った。 

 

ツキヨタケの PCR-RFLP 法の実験 

（１）PCR-RFLP 法のための制限酵素の選択 

アライメント解析結果をもとに、ツキヨタケ

に対する PCR-RFLP 法に用いる制限酵素を、

Sau96I、Bpu10I、SfcI および DrdI/HincII に

設定した。 

 

（２）市販流通きのこ中での混入試料への適用 

作成した検査法の適用範囲を広げるために、

市販のきのこ（ブナシメジ、マッシュルーム、

ナメコ、エノキ、エリンギ、マイタケ、シイタ

ケ）中に含まれた場合でも、毒のツキヨタケが

検出可能かどうかを検討するために。ITS 領域

の PCR 産物（800 bp）および各制限酵素で切

断した時の泳動パターンを比較した。 

 

（３）リアルタイム PCR 法の検討 

PCR-RFLP 法で得られた結果を、最終的に

確認するためのリアルタイム PCR 法について

検討した。 

 

C. 研究結果 

1. 分子系統解析 

クサウラベニタケについて、昨年までの結果

から、遺伝的バリエーションがあるクサウラベ

ニタケおよび近縁種の解析に、さらなる食用の

ウラベニホテイシメジのサンプル数が必要と

考えられたため、栃木県および福島県からサン

プルを収集し、これまでのデータと合わせて再

解析した。また、outgroup として、Clitocybe 

dealbata、Collybia tuberosa、Rugosomyces 

carneus、Lyophyllum leucopaetum を用い

た。その結果、食用であるウラベニホテイシ

メジは他からよく分離した系統樹が得られ、デ

ータベース上の Entoloma sarcopum_Ec3

（GenBank: AB301603.1）に一致した。一方、

形態学的にクサウラベニタケと考えられたき

のこは、分子系統樹解析結果から Entoloma 

rhodopolium clade I~III の 3 つのグループに

分類された（Fig.1）。このうち、Entoloma 
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rhodopolium clade II が日本でクサウラベニ

タケと考えられてきたもので、データベース上

の Entoloma rhodopolium_Er3（GenBank: 

AB301602.1）に一致した。しかしながら、こ

の種のきのこがよく分類研究されているヨー

ロッパでは、Entoloma rhodopolium と呼ばれ

ているものは、今回解析した Entoloma 

rhodopolium clade III と考えられており、し

たがって、clade I および II は分類上では新種

である可能性も示唆された。 

一方、ツキヨタケとこれに似た間違えやすい

食用きのこであるシイタケ、ムキタケおよびヒ

ラタケは、お互いに属が異なることから分子系

統樹解析では明確に分離され、クサウラベニタ

ケのように近縁関係にあるきのこは少ない。ま

た、遺伝的なバリエーションもほとんど見られ

なかった（Fig.2）。 

 

2. PCR-RFLP 法 

クサウラベニタケについて、本研究班で昨年

度の研究成果として、生きのこに対して適用可

能なPCR-RFLP法を報告した。しかしながら、

喫食前の中毒防止とともに、摂取した後の原因

きのこ特定にも使える検査法の整備が必要で

あることから、加熱調理などの操作後で DNA

断片化が一部進んでいる試料に適用可能な

200 bpを標的とするShort-PCR-RFLP法を検

討した（Fig.3）。その結果、標的とした 200 bp

の断片は 60 分の加熱および人工胃液処理（ト

リプシン含まず）においてもバンドが消失せず、

その後の MslI 制限酵素処理で、食用のウラベ

ニホテイシメジと確実に区別できた（Fig.4）。 

一方、ツキヨタケと他の食用きのこである、

シイタケ、ムキタケ、ヒラタケに対する

PCR-RFLP 法では、Bpu10I および SfcI 制限

酵素処理した時に、ツキヨタケのみ切断される

ことから、他と明確に区別可能であることが判

った。一方、Sau96I では、シイタケ以外のす

べてのきのこが切断されるが、その泳動パター

ンはツキヨタケとそれ以外では異なることか

ら、3 つの制限酵素の複数を用いることで判別

同定可能である（Fig.5）。 

市販の多様な食用きのこ存在下でも、その中

に一部毒のクサウラベニタケが混入したよう

な試料でも検出可能で（>20 mgの試料）あり、

原型をとどめていない多種のきのこ中に混入

しても検出できることが示唆された（Fig.6）。

ツキヨタケにおいても、市販の多様なきのこと

制限酵素処理後の泳動パターンは特徴的で、特

に Bpu10I 処理ではツキヨタケが切断され他

と明確に区別できた（Fig.7）。 

さらに、毒性を持つツキヨタケのみ制限酵素

で切断しないパターンでも検討するために、

DrdI および HincII で処理したところ、食用の

シイタケ、ヒラタケ、ムキタケのみ切断される

ことが判った（Fig.8）。これにより、制限酵素

が万が一機能しなかった時に、毒のツキヨタケ

を食用と誤判定する危険性を除くことができ

る。 

 

3. リアルタイム PCR 法 

PCR-RFLP 法は、PCR 反応後にそれぞれに

特異的な制限酵素で処理して、電気泳動した時

の泳動パターンの違いで判別するもので、特殊

な装置を必要としないことから、各都道府県衛

生研究所だけではなく、保健所あるいは役所等

でも実施可能な方法であり、検査の裾野を拡大

する意味でも重要である。一方で、これらの結

果を確認するための高感度な確定法としてリ

アルタイム PCR を用いた方法があれば最終確
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認が可能となり結果の信頼性がさらに向上す

る。 

クサウラベニタケについては、他に 2 つの

近縁種が毒でありこの 3 系統を検出する必要

があることから、マルチプレックス定性リア

ルタイム PCR 法の開発を行った。その結果、

プローブをうまく設計することで、それぞれを

特異的に検出できることが明らかになった

（Fig.8）。一方、ツキヨタケについては、毒性

を持つ分類学上の近縁種が存在しないことか

ら、ツキヨタケのみに特異性が高いプライマ

ー・プローブを設計したところ、食用のシイタ

ケ、ムキタケ、ヒラタケには交差反応しない、

ツキヨタケ時的検出が可能であることが明ら

かになった（Fig.9）。 

 

D. 考察 

植物性自然毒の中でも、きのこ毒について、

原因物質が特定されているものは非常に少な

い。また、ツキヨタケやカキシメジのように原

因物質が明らかになっているものも存在する

が、LC/MS などで分析しようと考えても標準

品が存在しないという重要な問題に直面する。

さらに、野生きのこの場合には、その成分含量

は非常に大きく変動し(数十から数百倍)、ある

毒きのこを検出する場合、ある地域からの試料

は検出可能であっても、別の地域からの試料は

検出下限以下になることも想定される。その成

分が明らかな唯一の原因物質である場合には、

測定した試料が検出下限以下であれば問題は

ない。しかしながら、きのこ毒の原因物質には

類縁体が多く存在し、かつ毒性を示す成分も複

数あることが多いため、ある特定の化学的成分

の分析のみに依存すると、リスク管理上問題と

なることが考えられる。 

そこで、本研究班では食中毒被害事例が多い

きのこについて、採取時期や採取地域、測定ま

での保存時間と状態により、化学成分（低分子

有機化合物やペプチド、タンパク質）のように

変動しない検査対象として、きのこ自身が持つ

遺伝子塩基配列を用いた信頼性の高い、かつ迅

速で簡便な試験検査法を確立し、これまで中毒

被害防止と中毒発生時の原因きのこ特定のた

めの、健康危機管理に必要な必要な試験法を整

備することが極めて重要である。 

今年度開発したクサウラベニタケとその近

縁種、およびツキヨタケに対する迅速簡便な同

定法とより高感度で確定検査としても重要な

特異性の高い定性リアルタイム PCR 法を開発

することができた。調理加熱後の試料でも適用

できることから、これを今後は全国の検査可能

なところに普及していくことが必要であると

考えられた。 

最後に Table I には、過去 13 年間のきのこ

による食中毒事例をまとめたものを示した。 

 

E. 結論 

１．クサウラベニタケは、日本国内では近縁種

が 3 種存在することが明らかになった。こ

れら毒性を持つ 3 種の簡便迅速な検査法と

して PCR-RFLP 法を加熱調理サンプルま

で適用可能な方法として確立した。さらに、

確定法として Multiplex 定性リアルタイム

PCR 法を開発した。 

２．ツキヨタケについて、誤食原因であるシイ

タケ、ムキタケ、ヒラタケに対する簡便迅

速な検査法として PCR-RFLP 法を他の多

様な市販きのこ存在下でも適用可能方法と

して確立した。さらに、確定法としてマル
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チプレックス定性リアルタイム PCR 法を

開発した。 
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G. 知的財産権の出願・登録状況 

本研究で得られたクサウラベニタケとその

近縁種の分子系統樹解析およびPCR-RFLP法

に関して、昨年度出願したものの適用範囲拡大

のために再出願した。 

出願番号：特願２０１４－００６１４２ 

出願人 ：公益財団法人ヒューマンサイエン

ス振興財団 

発明の名称：キノコの同定方法、及び、同定

キット 

出願日 ：平成２６年１月１６日 

発明者 ：近藤一成、小櫃冴未、坂田こずえ 

弊所整理番号：２６Ｈ００６ 

 

さらにツキヨタケとシイタケ、ムキタケ、ヒ

ラタケに対するPCR-RFLP法およびリアルタ

イム PCR 法に関して出願した。 

出願番号：特願２０１４－１０３５５５ 

出願人 ：公益財団法人ヒューマンサイエン

ス振興財団 

発明の名称：きのこの同定方法および同定キ

ット 

出願日 ：平成２６年 ５月１９日 

発明者 ：近藤一成 

弊所整理番号：２６Ｈ１０５ 
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Fig.1. クサウラベニタケとその近縁種の分類 
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Fig.2. ツキヨタケとその形態学的に似ているきのこの分類 



 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
    Fig.4. Short
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Short-PCR-RFLPRFLP 法を用いた結果法を用いた結果  



 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
   

Fig.
ウラベニタケの検出

 

Fig.5 市販きのこを用いた疑似試料中のクサ

ウラベニタケの検出
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市販きのこを用いた疑似試料中のクサ

ウラベニタケの検出 
市販きのこを用いた疑似試料中のクサ市販きのこを用いた疑似試料中のクサ市販きのこを用いた疑似試料中のクサ



 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Fig.6 ツキヨタケ、シイタケ、ムキタケ、ヒラタケの

ITS1-5.8S
切断パターン

ツキヨタケ、シイタケ、ムキタケ、ヒラタケの

5.8S-ITS2 領域の増幅

切断パターン 
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ツキヨタケ、シイタケ、ムキタケ、ヒラタケの

領域の増幅(上
ツキヨタケ、シイタケ、ムキタケ、ヒラタケの

上)と PCR-
ツキヨタケ、シイタケ、ムキタケ、ヒラタケの

-RFLP 法 Sau
ツキヨタケ、シイタケ、ムキタケ、ヒラタケの

Sau96I



 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

Fig.7
Bpu10I

 

7 ツキヨタケ、シイタケ、ムキタケ、ヒラタケの

10I（上）および

 

ツキヨタケ、シイタケ、ムキタケ、ヒラタケの

（上）および SfcI（下）切断パターン
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ツキヨタケ、シイタケ、ムキタケ、ヒラタケの

（下）切断パターン

ツキヨタケ、シイタケ、ムキタケ、ヒラタケの

（下）切断パターン 
ツキヨタケ、シイタケ、ムキタケ、ヒラタケの PCR-RFLPRFLP 法
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Fig.8
未処理（上）および
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ツキヨタケ、シイタケ、ムキタケ、ヒラタケの PCR
（下）切断パターン 

RAC)

PCR-RFLP 法



 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

Fig.
PCR

 

Fig.9 ツキヨタケ、シイタケ、ムキタケ、ヒラタケおよびの

PCR-RFLP

 

ツキヨタケ、シイタケ、ムキタケ、ヒラタケおよびの

RFLP 法 Bpu10I（上）および

58 

ツキヨタケ、シイタケ、ムキタケ、ヒラタケおよびの

（上）および

ツキヨタケ、シイタケ、ムキタケ、ヒラタケおよびの

（上）および SfcI（下）切断パターン

ツキヨタケ、シイタケ、ムキタケ、ヒラタケおよびの

（下）切断パターン

ツキヨタケ、シイタケ、ムキタケ、ヒラタケおよびの

（下）切断パターン 



 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Fig.Fig.11 ツキヨタケ特異的定性リアルタイム

Fig.10 クサウラベニタケとその近縁種の

PCR を用いた同定

ツキヨタケ特異的定性リアルタイム

クサウラベニタケとその近縁種の

を用いた同定 
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ツキヨタケ特異的定性リアルタイム

クサウラベニタケとその近縁種の

ツキヨタケ特異的定性リアルタイム PCR

クサウラベニタケとその近縁種のMultiplex

PCR を用いた同定

Multiplexリアルタイム

を用いた同定 

リアルタイム
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/年度
発生件数

摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数

2012 20 60 54 0 7 21 18 0 23 85 74 0 3 6 6 0
2011 10 26 20 0 1 2 2 0 13 46 49 0 11 22 20 0
2010 38 112 105 0 19 102 66 0 18 64 62 0 16 31 29 0
2009 12 40 39 0 2 13 11 0 19 67 61 0 7 15 15 0
2008 13 39 35 0 7 29 26 0 19 78 70 0 22 66 46 0
2007 16 61 51 2 8 31 30 0 15 63 59 0 15 41 37 0
2006 11 50 43 0 6 15 15 0 17 65 61 0 9 24 22 2
2005 13 34 31 0 5 17 13 0 15 70 63 0 9 25 22 3
2004 28 125 99 1 16 42 41 0 16 53 52 0 20 58 44 0
2003 14 53 49 1 4 71 48 0 11 39 36 0 19 59 45 0
2002 17 78 77 0 8 25 24 0 19 110 91 0 12 36 32 0
2001 7 30 23 1 2 8 8 0 3 45 45 0 4 9 9 0
2000 28 110 101 0 3 10 8 0 13 61 67 0 10 34 29 1

きのこ/キノコ クサウラベニタケ ツキヨタケ 以下のきのこ

/年度
発生件数

摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数

2012 1 2 2 0 1 2 2 0
2011 3 4 3 0 2 7 7 0 1 1 1 0
2010 1 1 1 0 2 3 2 0
2009 1 2 2 0
2008 2 3 3 0 3 7 6 0 3 12 4 0 1 1 1 0
2007 1 1 1 0 1 2 1 0
2006 1 2 1 0 1 4 3 0
2005 1 3 3 0 2 5 3 0 1 2 2 1
2004 5 9 9 0 3 9 7 0
2003 3 4 4 0 4 17 7 0 1 2 2 0 1 1 1 0
2002 1 2 1 0 4 8 6 0
2001
2000 1 3 2 0 1 2 1 0 1 4 4 0

ベニテングタケイボテングタケ ドクササコ ドクツルタケテングタケ

/年度
発生件数

摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数

2012 1 2 2 0
2011
2010 1 1 1 0
2009
2008
2007 1 1 1 0
2006 1 1 1 1 1 5 5 0
2005 1 2 2 0
2004 1 2 2 0
2003 1 4 4 0
2002 1 2 2 0
2001
2000 1 1 1 0 1 2 2 0

タマゴタケモドキ タマゴテングタケモドキ ヒカゲシビレタケシロタマゴテングタケタマゴタケ

/年度
発生件数

摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数

2012
2011 1 4 4 0
2010 1 1 1 0 2 2 2 0
2009 1 2 2 0
2008 1 4 3 0
2007 1 6 6 0 1 5 5 0
2006 1 1 1 1 1 5 5 0
2005 1 2 2 2 2 8 7 0
2004 1 16 8 0 2 7 7 0
2003 2 5 4 0 1 7 4 0
2002 1 6 5 0 4 27 17 0
2001 2 6 6 0
2000 1 10 8 0 1 3 3 0

/年度
発生件数

摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数

2012
2011 1 1 1 0
2010
2009
2008 1 2 1 0
2007 2 5 5 0 1 2 2 0 1 2 2 0
2006 1 2 2 0
2005
2004 1 5 4 0
2003 1 1 1 0
2002 1 2 2 0
2001
2000 1 4 4 0

ドクヤマドリニセクロハツクロハツモドキ

ニセショウロヒメアジロガサイッポンシメジハイイロシメジ

ニガクリタケカキシメジ

ヒメカタショウロ

Table I 過去 13 年間の食中毒きのこ事例のまとめ（continued） 
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/年度
発生件数

摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数

2012
2011 1 1 1 0 1 1 1 0
2010 1 1 1 0 2 3 3 0
2009 3 5 5 0
2008 3 7 7 0
2007
2006 1 3 3 0
2005 1 3 3 0
2004 2 2 2 0 2 2 2 0
2003 2 10 10 0 1 1 1 0
2002
2001 2 3 3 0
2000 1 2 2 1 1 3 2 0

/年度
発生件数

摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数

2012
2011
2010
2009 1 3 3 0
2008
2007 1 2 1 0 1 1 1 0
2006
2005
2004 1 2 1 0 1 1 1 0
2003 1 1 1 0
2002
2001
2000

/年度
発生件数

摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数

2012
2011 1 3 2 0
2010 1 3 3 0
2009
2008 1 5 4 0
2007 1 1 1 0
2006 1 1 1 0
2005
2004
2003
2002
2001
2000

/年度
発生件数

摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数 発生件数
摂食者総
数

患者数 死者数

2012
2011
2010 1 3 3 0 1 1 1 0 1 5 4 0
2009 1 3 3 0
2008 1 3 3 0
2007 1 5 5 0 1 3 1 0
2006
2005
2004 1 3 1 0
2003 1 6 6 0
2002
2001
2000

オオワライタケオオシロカサカサタケオオキヌハダトヤマタケカエンタケネズミシメジ

ウスキテングタケ

コクサウラベニタケオオシビレタケツチスギタケキツチスギタケオシロイシメジ

コウタケコカブイヌシメジカブラアセタケカオリツムタケ

カヤタケ属 シビレタケ属 モリノカレバタケ属コレラタケコテングタケモドキ

Table I 過去 13 年間の食中毒きのこ事例のまとめ 


