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研究要旨 

食品を汚染するかび毒産生菌の迅速検出法の開発を目的として、培養を行わずにかび毒産生菌を

効率よく検出する方法の開発を行った。今後モニタリングを強化していくべきかび毒として、ステ

リグマトシスチン（STC）およびジアセトキシスシルペノール（DAS）を取り上げ、それぞれ産生

菌種のみを検出する方法の開発を試みた。1年目は、食品に付着したカビ由来の DNAを回収し、改

変型 DNA合成酵素を用いた特異的な PCR法により、培養を経ずに標的菌種のみを増幅する手法を

確立した。2年目は、1年目に確立した技術的基盤をもとに、配列特異性の高い改変型酵素を用いた

PCR法により、STC産生菌種を多く含む Aspergillus section Versicolores において培養を経ずに STC

産生菌種を効率よく検出する系の開発を行った。その結果、国内において主要な STC産生菌種であ

る Aspergillus creber を特異的に検出する系、および、Aspergillus section Versicolores の中で分離頻度

が高いものの STC非産生菌種であるA. sydowii を除いた残りの当該 sectionに属する菌種をまとめて

検出することで効率よく STC 産生菌種を検出する系、これらの PCR 法の系の確立に成功した。さ

らに、開発した系を使用して、玄米から培養を行わずに STC産生菌種を検出することに成功し、ス

クリーニング法としての有効性を示した。3年目は、Fusarium属菌のうち DAS産生菌種のみを検出

する方法の開発を試みた。昨年度までに確立した玄米に付着したカビ由来のDNA抽出法および PCR

法により、同様に、培養を経ずに標的菌種のみを検出できる迅速検出法の開発を行った。その結果、

-tubulin遺伝子および Lys2遺伝子の塩基配列に設計したプライマーを用いて、供試した全ての DAS

産生菌種を検出することに成功した。以上の結果から、食品または飼料から、培養を行わずに STC

または DAS産生菌種を効率的に検出する方法を確立することができた。これまでカビを検出するた

めに行われる培養法では、結果を得るまでに 5日から 14日程度必要であったが、今回開発した手法

では 4時間程度で STCまたは DASを産生するカビの検出が可能であり、STCまたは DAS汚染のス

クリーニング検査として有効な手法となることが期待される。 



107 
 

A. 研究目的 

食品や飼料のかび毒による汚染は、食品およ

び飼料中に存在するかび毒産生菌が増殖し、か

び毒を産生することで起こる。栽培、貯蔵、流

通等の環境が不適切であった場合には、かび毒

産生菌が付着、増殖し、汚染が生じる。かび毒

が検出されていない食品や飼料においても、保

存が不適切であった場合には、かび毒産生菌が

増殖し、汚染が生じる可能性がある。例えば、

米や麦などの貯蔵穀物においては、生産時にか

び毒による汚染が検出されない場合にもかび毒

産生菌種が存在していると、貯蔵中に増殖して

かび毒が産生され、かび毒により汚染される恐

れがある。輸入食品においては、長時間の輸送

時および輸入後の貯蔵がなされ、またその貯蔵

環境は、貯蔵の前後または貯蔵中に大きく変化

する場合がある。したがって、食品や飼料のか

び毒汚染を真にコントロールするためには、産

生されて蓄積されたかび毒を検出するだけでな

く、食品そのものや周辺環境におけるかび毒産

生菌による汚染の有無を調べることにより、菌

汚染のルートや増殖の原因を解明し、汚染防止

に努めることが重要である。 

一般に、かび毒産生菌を食品から検出するた

めには菌を培養する必要があり、カビの培養は

5 日から 2 週間程度の時間を要するため、迅速

に検出することは困難である。食品から、培養

を経ずに直接かび毒産生菌の存在の有無が判定

できる手法が求められる。そこで、本研究では、

培養を経ずに食品からかび毒産生菌を直接検出

できる迅速で簡便な方法を遺伝子レベルで開発

することを目的とした。輸送・貯蔵の間にカビ

が死滅している可能性もあるが、かび毒はかび

毒産生菌が死滅した後も食品中に残存する。遺

伝子レベルで検出を行うことで、食品中のカビ

がすでに死滅していたとしても検出することが

可能となる。 

本研究では、特に、輸入食品において今後モ

ニタリングを強化していくべきかび毒として、

ステリグマトシスチン（STC）産生菌およびジ

アセトキシスシルペノール（DAS）産生菌に着

目した検討を行った。 

2016 年度および 2017 年度に、STC 産生菌種

の代表菌種であるAspergillus versicolorに着目し、

当該菌種およびその近縁種を含む Aspergillus 

section Versicolores において STC産生性菌種の

みを検出する遺伝子検出法の技術的基盤を開発

した。さらに、開発した検出法を使用しての玄

米から培養を行わない STC産生菌種の検出を試

み、スクリーニング法としての有効性を検討し

た。2018年度には、Aspergillus section Versicolores 

において確立した検出法にならい、Fusarium属

菌のうち DAS 産生菌種のみを検出する培養を

行わない遺伝子検出法の開発を試みた。 

 

B. 研究方法 

１．供試菌株 

STC 産生菌種およびその近縁種として、食品

および環境から分離した Aspergillus section 

Versicolores 株を合計 60株供試した。DAS産生

菌種およびその近縁種として以下の 15 菌種 15

株を用いた。DAS 産生菌種：F. acuminatum

（MAFF236716）、F. equiseti（MAFF236434）、F. 

graminearum sensu stricto（MAFF240270）、F. 

langsethiae（FRC T-1000）、F. longipes（IFM50036）、

F. poae（MAFF305947）、F. scirpi（CBS448.84）、

F. semitectum（MAFF236521）、F. sporotrichioides

（ATCC34914）、DAS非産生菌種：F. avenaceum

（ATCC200255）、F. crookwellense（MAFF101144）、

F. culmorum （ IFM50210 ）、 F. kyushuense

（MAFF237645）、F. lateritium（MAFF235344）、

F. tritinctum（ATCC38183）。 

 

 

２．米検体 

米は平成 27年度産の国産玄米 9検体および平
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成 25 年度産国産玄米 4 検体を用いた。平成 27

年度産玄米の 1 検体（検体番号 9）および平成

25年度産玄米 4検体（検体番号 10～13）は STC

による汚染が検出された検体である。 

 

３．培養真菌からのゲノム DNA抽出 

胞子をポテトデキストロース液体培地（PDB）

に接種して 25℃で２日間培養し、その後菌糸体

を回収した。ゲノム DNA の抽出は SDS 法 1)ま

たは DNeasy plant mini kit（QIAGEN）を用いて

添付のプロトコルに従って行った。抽出した

DNAは使用するまで-20℃で保存した。 

 

４．分子生物学的手法による菌種同定 

まず、β-tubulin 遺伝子部分配列（377 bp）を

PCRにより増幅した。PCRには Forward 用プラ

イマーとして bt2a (5′- GGTAACCAAATCGGT 

GCTGCTTTC -3′)、Reverse用プライマーとして

bt2b (5′- ACCCTCAGTGTAGTGACCCTTGGC 

-3′) を用いた 2)。PCR 条件は、95℃で 3 分間熱

変性を行った後、95℃ 15秒、60℃ 45秒、72℃ 

60秒を 1サイクルとして 35サイクル行い、72℃

で 120秒間最終伸長を行った。その後、PCR産

物をエタノール沈殿により精製し、BigDye 

Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit（Thermo 

Fisher Scientific）を用いてシークエンス反応を行

った。シーケンシングは ABI PRISM 3100 

Genetic Analyzer（Applied Biosystems社）を用い

て行い、塩基配列を決定した。決定した供試菌

株の塩基配列を登録配列と共にアライメントし

た。登録配列は Aspergillus section Versicolores に

含まれる 14 種 3)および外群 2 種 39 株の登録配

列を NCBI のデータベースからダウンロードし

て使用した。このアライメントを基にMEGA6.0 

4)を用い、近隣結合法により系統樹を作成し、菌

種の同定を行った。 

 

５．Thin-layer chromatography (TLC)による STC

産生能の確認 

胞子をポテトデキストロース寒天培地（PDA）

に接種し、25℃で２週間培養した。1-mLチップ

を用いてコロニーを寒天ごとくり抜き、サンプ

ルチューブに移し、メタノール：クロロホルム

（1:2）を 1 mL加えて振盪した。得られた素抽

出物を、Silica gel 60 薄層版（Merck社）にスポ

ットした。メタノール：クロロホルム（2:98）

を用いて展開し、366 nm の光の下でシグナルを

確認した。STC標準品（Major Chemicals）と同
じ移動度に現れるスポットを STCのシグナルと

判断した。 

 

６．RNA polymerase 2遺伝子部分配列の比較 

Aspergillus section Versicolores に含まれる種

の登録配列を NCBI のデータベースからダウン

ロードして使用し、MEGA6.0 を用い、ClustalW

によりアライメントを行った。使用した RNA 

polymerase 2（RPB2 ）遺伝子登録配列のアクセ

ッション番号は、以下の通り：JN853831.1（A. 

creber ）、 JN853811.1 （ A. tennesseensis ）、

JN853809.1（A. jensenii）、EF652178.1（A. versicolor 

sensu stricto）、 EF652214.1（A. tabacinus）、

JN853841.1（A. protuberus）、 JN853803.1（A. 

venenatus）、 JN853823.1（A. puulaauensis）、

EF652187.1（A. sydowii）。 

 

７．米付着カビ胞子からの直接 DNA抽出 

玄米 500 mg（20粒程度）から、市販抽出キッ

ト（NucleoSpin Soil: TaKaRa）を用い、添付のプ

ロトコルに従い、DNA を抽出した。抽出した

DNAは使用するまで-20℃で保存した。 

 

８．菌種特異的検出 PCR 

６で作成したアライメントを基に、標的菌種

の塩基配列がその他の菌種と異なる部分にプラ

イマーを設計し、HiDi DNA polymerase (myPOLS 

Biotec GmbH）を用い、添付のプロトコルに従っ
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て PCRを行った。 

 

９．β-tubulin遺伝子部分配列の比較 

DAS 産生性 Fusarium 属菌種およびその近縁

種の登録配列を NCBI のデータベースからダウ

ンロードし、MEGA6.0 を用いて ClustalW によ

りアライメントを行った。使用した β-tubulin遺

伝子登録配列のアクセッション番号は以下の通

り ： AB587072 （ F. poae ）、 AB587071（ F. 

langsethiae ）、 AB587036 （ F. semitectum）、

AB587076（F. sporotrichioides）、AB587049（F. 

acuminatum）、AB587047（F. equiseti）、AB820716

（F. longipes）、AB587040（F. graminearum）、

AB820714（ F. camptoceras）、 AB587077（ F. 

tricinctum）、AB587052（F. lateritium）、AB820709

（F. culmorum）、AB587067（F. kyushuense）、

AB587059（F. verticillioides）。 

 

１０．Lys2遺伝子部分配列の比較 

DAS 産生性 Fusarium 属菌種およびその近縁

種の登録配列を NCBI のデータベースからダウ

ンロードし、MEGA6.0 を用いて ClustalW によ

りアライメントを行った。使用した Lys2遺伝子

登録配列のアクセッション番号は以下の通り：

AB586973（F. poae）、AB586953（F. acuminatum）、

AB586972（ F. langsethiae）、 AB586975（ F. 

sporotrichioides）、AB586944（F. graminearum）、

AB586951（F. equiseti）、AB586940（F. semtectum）、

AB586968（ F. kyushuense）、 AB586969（ F. 

crookwellense）、 AB586942（ F. culmorum）、

AB586954 （ F. lateritium ）、 AB586979 （ F. 

tricinctum）、AB586965（F. avenaceum）。 

 

 

C. 研究結果 

（１）国内に分布する Aspergillus section 

Versicolores の分離、同定および STC産生能 

STC 産生菌種の迅速検出法の開発を行うにあ

たり、まず国内の食品および環境からAspergillus 

section Versicolorese を多数分離し、分子生物学

的手法を用いて菌種の同定を行った。食品及び

環境から分離された合計 60 株について、

β-tubulin遺伝子部分配列（377 bp）を決定し、配

列データを得た。データベースに配列が登録さ

れている Aspergillus section Versicolores の 14菌

種および外群 2菌種（計 28株）と共に系統樹を

作成し、菌種の同定を行った（図 1）。その結果、

全ての登録配列は単系統群を形成した。それぞ

れの菌株が含まれるクレードの登録配列の菌種

をもとに同定を行った。供試菌株には、A. 

amoenus が 1株、A. creber が 12株、A. jensenii が

4株、A. protuberus が 2株、A. puulaauensis が 1

株、A. sydowii が 22株、A. tabacinus が 1株、

A. tennesseensis が 10株、A.venenatus が 3株、

A. versicolor sensu stricto が 4株含まれた。60株

の分離・同定を行った結果、Aspergillus section 

Versicolores に属する 14菌種の内、10菌種の株

を得ることができた。 

また、供試した 60 株について STC 産生能を

TLC により調べた結果、A. creber の 12 株中 8

株、A. jensenii の 4株中 2株、A. tennesseensis 10

株中 4株、A. venenatus の3株中 1株、A. versicolor 

sensu stricto の 4株中 3株で STC産生能が確認

された。A. amoenus（1株）、A. protuberus（2株）、

A. puulaauensis（1株）、A. sydowii（22株）およ

び A. tabacinus（1株）においては、STC産生株

は検出されなかった。 

 

（２）培養を経ずに標的菌種のみを特異的検出

する PCR法の確立 

食材に付着したカビ胞子を培養することなく

直接検出することを目的に、玄米に付着したカ

ビからの DNA検出方法を検討した。微量と考え

られる付着カビ胞子からの検出を行うにあたり、

土壌や堆積物中のバクテリアや真菌、藻類など

から効率よく DNA 抽出することができる市販
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キットの適用を検討した。その結果、玄米付着

カビ胞子から直接 DNAを抽出でき、PCRに
よりカビを検出することが可能であると考

えられた。一方で、一部の米については非特異

的と考えられる増幅が見られたため、特異性の

高い PCR法の検討を行った。プライマーの 3’

末端の 1 塩基の違いを認識し、完全一致しない

場合は増幅効率が著しく低下することが報告さ

れた改変型DNA合成酵素（HiDi DNA polymerase）

を活用した検出法を検討した。その結果、標的

の菌種 DNA においては目的サイズの増幅が観

察されたのに対し、 プライマーの 3’末端の 1

塩基が異なるカビの DNA からは増幅が起こら

ず、標的カビ以外の DNAの混入があっても菌種

特異的な検出が可能であることが確認できた

（図 2）。以上より、食材に付着したカビ由来の

DNAを回収し、非特異的な増幅を回避しながら

ST 産生能を持つ菌種のみを検出することがで

きることが示され、食品を汚染するかび毒産生

菌の迅速検出法の技術的基盤を確立することが

できた。 
 

（３）Aspergillus creber 特異的検出 PCR 

（１）の結果より、国内において分離される

Aspergillus section Versicolores の中でA. creberは

分離頻度が高く、且つ STC産生菌株の頻度が高

い菌種であることが明らかとなった。そこで、

（２）で確立した菌種特異的増幅を可能とする

HiDi DNA polymerase を用いた PCRにより、A. 

creber のみを特異的に増幅する系を検討した。 

RPB2遺伝子における A. creber に特徴的な塩

基配列を基に当該菌種のみを標的とするプライ

マーセットを設計し（図 3A）、培養菌株から抽

出したゲノム DNAをテンプレートに PCRを行

った。その結果、A. creber 特異的に増幅が見ら

れ（図 3B）、HiDi DNA polymerase を用いた PCR

により国内の主要な STC産生菌種と考えられる

A. creber を特異的に検出することが可能である

ことが示された。 

 

（４）Aspergillus sydowii を除く Aspergillus 

section Versicolores 検出 PCR 

さらに、（１）の結果より A. sydowiiは国内で

最も高頻度に分離される Aspergilus section 

Versicolores であるが、STCを産生しない菌種で

あることが示された。そこで、A. sydowii を除く

Aspergillus section Versicolores の他菌種をまと

めて検出することで効率よく STC産生菌を検出

する系を検討した。（３）と同様に、RPB2 遺伝

子において、A. sydowii のみで特異的に他の菌種

と配列が異なるサイトをターゲットに、A. 

sydowii 以外の菌種の塩基配列と一致するプラ

イマーセットを設計したところ（図 4A）、A. 

sydowii では増幅が見られず、その他の菌種では

全て目的のサイズの増幅が観察された（図 4B）。

以上の結果から、STC 産生菌種を多く含む

Aspergillus section Versicolorese の中で STC非産

生菌種である A. sydowii 以外の菌種を特異的に

増幅することが可能であることが確認された。 

 

（５）玄米における STC産生菌の検出 

（４）で検討した A. sydowii 以外の菌種をま

とめて増幅する PCRの系を用い、玄米からの

STC産生菌の検出を行った。STCによる汚染が

確認された玄米 5検体と STCが検出されていな

い玄米8検体に付着するカビからDNAを抽出し、

PCRを行った。 

その結果、STCが検出された玄米については

全てにおいて目的サイズの増幅産物が確認され

た（図 5）。また、STCが未検出の玄米について

も、8検体中 7検体で増幅産物が確認された。 

 

（６）β-tubulin遺伝子部分配列を基にした DAS

産生菌種特異的検出 PCR 

STC産生菌種を対象に開発した「改変型 DNA

合成酵素を使用した PCR技術」を基に目的の特
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定菌種のみを増幅して検出する方法を応用し、

DAS 産生菌種を特異的に検出する PCR 法の開

発を行った。先行研究 5)のデータを基に、DAS

産生性 Fusarium 属菌種 9菌種（F. acuminatum、

F. equiseti、F. graminearum s. str.、F. langsethiae、

F. longipes、F. poae、F. scirpi、F. semitectum、F. 

sporotrichioides）および DAS を産生することが

知られていないそれらの近縁種 6 菌種（F. 

avenaceum、F. crookwellense、F. culmorum、F. 

kyushuense、F. lateritium、F. tritinctum）、合計 15

菌種を対象とした。 

まず、対象菌種の内、β-tubulin 遺伝子の配列

がデータベースに登録されていた DAS 産生性

菌種 8菌種および非産生菌種 5菌種について塩

基配列を比較した。その結果、DAS 産生菌種 8

菌種のうち F. graminearum s. str.を除く 7菌種に

のみ共通するサイトが存在したため、当該サイ

トにプライマーを設計した（図 6A）。併せて、

F. graminearum s. str.特異的なサイトにプライマ

ーを設計し（図 6B）、二つの PCRを行うことで

DAS産生菌種を特異的に検出する系の確立を試

みた。培養菌株から抽出したゲノム DNAをテン

プレートに PCRを行なったところ、前者のプラ

イマーセットでは DAS 産生菌種 9 菌種のうち

F. graminearum s. str.を除く 8菌種において特異

的な増幅が得られ（図 7A）、後者のプライマー

セットでは F. graminearum s. str.特異的な増幅が

得られた（図 7B）。以上より、これら二つの PCR

を組み合わせることで、DAS産生菌種を特異的

に検出することが可能であることが明らかとな

った。 

 

（７）Lys2遺伝子部分配列を基にした DAS産生

菌種特異的検出 PCR 

次に、対象菌種の内、Lys2遺伝子の配列がデ

ータベースに登録されていた DAS産生性菌種 7

菌種および非産生菌種 6 菌種について塩基配列

を比較した。その結果、DAS産生菌種 8菌種の

うち F. poaeを除く 6菌種にのみ共通するサイト

が存在したため、当該サイトにプライマーを設

計した（図 8A）。併せて、F. poae 特異的なサイ

トにプライマーを設計した（図 8B）。この際、

Forward 側のプライマーを同じ位置に設計する

ことで、Reverse 側のプライマーを混合して用

いるマルチプレックスPCRの系とすることとし

た。培養菌株から抽出したゲノム DNAをテンプ

レートにマルチプレックスPCRを行なったとこ

ろ、F. poae ではおよそ 220 bp の増幅産物が得

られ、そのほかの DAS産生菌種 8菌種において

はおよそ 400 bpの増幅産物が得られた（図 9）。

DAS非産生菌種においては増幅が見られなかっ

た。以上より、設計したマルチプレックス PCR

の系により、DAS産生菌種を特異的に検出する

ことが可能であることが明らかとなった。 

 

 

D. 考察 

本研究では、食品において今後モニタリング

を強化していくべきかび毒として STC および

DASに着目し、これらのかび毒産生菌種の迅速

検出法の開発を目的に、培養を経ずにかび毒産

生菌を検出できる方法の開発を行った。 

まず、培養を経ずに食材に付着したカビを直

接検出する方法の検討を行うため、土壌や堆積

物から微量の微生物等の DNA を効率よく抽出

可能な市販のキットを用い、玄米に付着するカ

ビからの DNA抽出を試みた。その結果、食品中

のカビを直接検出するための DNA 抽出法とし

て有効であることが示された。一方で、食材自

体や環境由来細菌等の DNA の混入による非特

異的増幅と思われる増幅産物が検出される検体

が見られた。そのため、プライマーの 3’末端

の 1 塩基の違いを認識し、完全一致しない場合

は増幅効率が著しく低下することが報告された

改変型 DNA 合成酵素である HiDi DNA 

polymerase を用いて、より特異的な増幅反応を
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示す PCRを検討した。その結果、標的とする菌

種のみで目的とする産物長の増幅が確認され、

標的とするカビ以外の DNA の混入があっても

特異的な検出が可能な系を確立できた。 

次に、確立した系を基に STC産生菌種の特異

的な検出法の開発を行った。国内の食品および

環境から Aspergillus section Versicolores に属す

る菌株の分布と STC 産生能を検討したところ、

A. creber が国内の主要な STC 産生菌種である

ことが明らかとなった。そこで、当該菌種のみ

を検出する系の開発をおこなった。また一方で、

A. sydowii は国内で頻繁に検出される STC非産

生菌種であるため、 A. sydowii を除いた

Aspergillus section Versicoloresに属する菌種をま

とめて検出する系の開発も試みた。いずれの系

についても、RPB2遺伝子上にプライマーを設計

することで、目的の特定菌種のみを増幅して検

出する方法を確立することができた。 

さらに、A. sydowii を増幅させずに他の菌種を

まとめて検出する系を用い、玄米からの STC産

生菌の直接検出を試みたところ、STC 汚染が確

認された玄米では、全てにおいて STC産生菌種

が検出された。以上の結果から、食品または飼

料から培養を行わずに STC産生菌種を効率的に

検出する方法を確立することができた。 

最後に、STC 産生菌種において確立された標

的菌種を特異的に検出することが可能なPCR法

を基に、DAS産生菌種の迅速検出法の開発を行

った。DAS 産生菌種および近縁な DAS 非産生

菌種についてβ-tubulin遺伝子およびLys2遺伝子

の塩基配列を比較し、DAS産生菌種特異的な塩

基配列にプライマーを設計し、種特異的な検出

PCR の系の確立を試みた。β-tubulin 遺伝子にお

いては、二つの PCRを組み合わせることで供試

した全ての DAS 産生菌種を検出することがで

き、Lys2 遺伝子においてはマルチプレックス

PCRにより、全ての DAS産生菌種を検出するこ

とに成功した。 

E. 結論 

以上の結果から、食品または飼料に付着した

カビ由来の DNAを回収し、培養を行わずに PCR

によって STC 産生菌種および DAS 産生菌種を

効率的に検出する方法を開発することができた。

さらに STC産生菌種の検出法については、実際

に玄米における STC産生菌種による汚染のスク

リーニング法としての有効性を確認した。 

これまでカビを検出するために行われる培養

法では、結果を得るまでに 5日から 14日程度必

要であったが、今回開発した手法では 4 時間程

度で STC および DAS を産生するカビの検出が

可能であり、STCおよび DAS汚染のスクリーニ

ング検査として有効な手法となることが期待さ

れる。 
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図 1. β-tubulin遺伝子部分配列による系統樹 

供試菌株 60 株の配列データとデータベース登録配列から 39 配列データを使用
して近隣結合法（NJ 法）により系統樹を作成した．各枝上の数字はブートスト
ラップ確率を示している．●：食品由来株、○：環境由来株． 
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図 2. 特異的 PCR法の検討 

A：使用したプライマーのアニーリング部位．B：特異的増幅酵素を用いた
β-tubulin遺伝子部分配列の増幅結果． 
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図 3. Aspergillus creber 特異的検出用プライマーの検討 

A：RPB2 遺伝子塩基配列のアライメントと使用したしたプライマーのアニーリ
ング部位．B：HiDi DNA polymeraseを用いた PCRの結果．  
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図 4. Aspergillus sydowii を除く菌種検出用プライマーの検討 

A：RPB2 遺伝子塩基配列のアライメントと使用したしたプライマーのアニーリ
ング部位．B：HiDi DNA polymeraseを用いた PCRの結果．  
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図 5．玄米付着カビからの抽出 DNA における Aspergillus sydowii を除く Aspergillus 

section Versicoloresの検出 

検体 1～9：平成 27年度産国産玄米、検体 10～13：平成 25年度産国産玄米、NC: 
negative control（陰性対照）．  
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図 6. DAS産生菌種特異的検出用プライマーの検討（β-tubulin） 

β-tubulin 遺伝子塩基配列のアライメントと使用したしたプライマーのアニーリ
ング部位を示す。A：DAS産生菌種 8菌種の内、Fusarium graminearum を除く 7
菌種特異的な領域 B：Fusarium graminearum 特異的な領域．  
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図 7. DAS産生菌種特異的検出 PCR（β-tubulin） 

A：DAS産生菌種 9菌種の内、Fusarium graminearum を除く 8菌種特異的な増
幅. B：Fusarium graminearum 特異的な増幅.  
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図 8. DAS産生菌種特異的検出用 Primer の検討（Lys2） 

Lys2 遺伝子塩基配列のアライメントと使用したしたプライマーのアニーリング
部位を示す．A：Fusarium poae 特異的な領域． B：DAS産生菌種 7菌種の内、
Fusarium poaeを除く 6菌種特異的な領域． 
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図 9. DAS産生菌種特異的検出 PCR（lys2） 

DAS産生菌種 9菌種の内、Fusarium poaeにおいて約 220 bpの増幅産物（白矢頭）
が検出され、他の 8種の DAS産生菌種において約 400 bpの増幅産物（黒矢頭）
が検出された. 
。 

 


