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研究成果の概要（和文）：DNAマイクロアレイを用いて発現遺伝子を網羅的に解析し、プレハー

ベストにおける食材の品質関連因子を推定することを目的とし、研究対象としてはダイズを用

いた。ダイズの主要貯蔵タンパク質組成のうち、グリシニンのサブユニットのほとんどを欠失

した品種における種子の成分解析と、ＤＮＡマイクロアレイを用いた遺伝子発現プロファイル

を解析した。その結果、欠失ダイズでは遊離アミノ酸の含有量が著しく増大した。また、数種

の種子成熟期発現タンパク質、グルタチオンＳトランスフェラーゼおよびアスコルビン酸パー

オキシダーゼの発現が上昇していた。  

 

研究成果の概要（英文）：Above 70% of storage proteins of soybean were composed with 

-coglycinine and glycinine. Characterisation of seed components and global gene 

expression analysis was performed with most-glycinne–deficient cultivar, Nanahomare. 

The constituents of seed were almost the same as those of control cultivar, Tmahomare, 

but free amino acid contents were highly increased in Nanahomare. The gene expression 

in developing seeds were not so different. Some seed maturation proteins and two 

stress related genes, glutathione S-transferase and ascorbate peroxidase, were more 
expressed in Nanahomare. 
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１．研究開始当初の背景 

食品には三つの機能がある。第一番目は、

「栄養機能」、第二に「嗜好的機能」、第三番

目は「生体調節機能」である。第一番目の栄

養機能は、栄養素を与えるという食品の最も

重要な機能であり、栄養学をはじめとする幅

広い研究の対象となってきた。また、第三番

目の生体調節機能は、一次機能である栄養機

能とリンクしつつ、栄養素以外の食品成分が

身体の生理機能を調節する働きを有すると

いう食品の新しい概念に基づくものである。

現在、食品の機能性を様々な方向から研究す

る試みが行われている。食品研究の立場から

は、食品を摂取した生物で生じる生理変化を

遺伝子変動として捉えるニュートリゲノミ

クスが、食品の一次機能と三次機能の評価の

ためのツールとして威力を発揮している。一

方で、食品の二次機能に関わる研究は、オミ
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クス研究の対象とはされてこなかった。しか

し、食品成分の網羅的解析は食品の二次機能

評価において重要な意味を持ち、食材の生産、

加工などと関連のあるオミクス研究が求め

られるようになってきた。 

 

２．研究の目的 

食材の品質（特においしさの要因）を遺伝

子から解析することを目指した。食品化学及

び調理科学分野における食品研究は、最終生

産物の成分分析に専ら頼ってきた。しかし、

食品は極めて複雑な複合系であり、評価が難

しい。本申請研究は、DNA マイクロアレイを

用いて発現遺伝子を網羅的に解析し、プレハ

ーベストにおける食材の味質あるいは、栄養

素関連因子の変動を推定する新しい試みで

ある。具体的には、DNA マイクロアレイを用

いて発現遺伝子を網羅的に解析し、プレハー

ベストにおける食材の味質関連因子を推定

することを目的とする。研究対象としてはダ

イズを用いた。 

ダイズは世界中で最も生産量の多いマメ

科の種実で、タンパク質、脂質、糖質を含み、

その他にも鉄分、カルシウムなど、ミネラル

も多く含む、栄養価が高い食品である（図１）。 

 

完熟種子から抽出された油脂は食用油と

して利用される。植物性タンパク質としては

アミノ酸スコアが高く、優良な食糧種実であ

る。全ゲノム解析が Glycine maxについては、

終了している。ダイズの主要な貯蔵タンパク

質は７Ｓの β コングリシニンンと１１Ｓの

グリシニンで両者でタンパク質の約７０％

を占める。  

グリシニンと β コングリシニンのアミノ

酸組成を比較すると、グリシニンには含硫ア

ミノ酸や必須アミノ酸の一つであるトリプ

トファンが含まれるのに対し、βコングリシ

ニンにはこれらのアミノ酸が非常に少なく、

栄養的に β コングリシニンンは劣るとされ

てきたが、近年 β コングリシニンンが血中

のグルコースの取り込みや血中脂質含有量

に影響を与えるというデータが出され、βコ

ングリシニンが注目されるようになってき

た。このような β コングリシニンの生理効

果が報告され、βコングリシニンを効率よく

抽出できる大豆が求められ様になった。 

 

３．研究の方法 

本研究計画では、タンパク質、脂質の含有量

の異なる品種を用いた解析を行った。ダイズ

タンパク質は豆腐などのゲル化食品の生産

において、重要な役割を持つ。沈降係数によ

って分画されるタンパク質、7S, 11S, 2S の

うち、ゲル化に大きく関与するのは 11Sであ

る。11S欠失の品種が育種栽培されているが、

主要タンパク質が大きく欠失した品種にお

いて他の種子成分がどのように変化するか

を遺伝子レベルから探索した。また、種子の

成熟過程における発現遺伝子についても解

析を行った。各ステージのサンプルから RNA

を抽出し、アフィメトリックス社のプロトコ

ルに従って cRNA を合成し、ハイブリダイゼ

ーション、解析を行った。用いたジーンチッ

プはアフィメトリックス社の rice genome 

array で、約 57,000 のダイズ関連遺伝子が

搭載されている。得られたデータは DFWアル

ゴリズムによって正規化し、発現パターンの

類似性によるクラスター解析へ供した。 

 

４．研究成果 

ななほまれは、大豆の主要タンパク質であ

るグリシニンのほとんどを欠失しているた

めに相対的に７Ｓの β コングリシニン含有

比率が高くなっている品種である。７Ｓと親

品種タマホマレのほまれを取って「ななほま

れ」と名付けられた。対照として親品種であ

るタマホマレとななほまれの未熟な莢、未熟

豆（豆 2 ㎜、5 ㎜）枝豆（最大サイズであり

脱水直前のもの）をサンプルとし、ＤＮＡマ

イクロアレイ解析に供した。 

ななほまれとタマホマレのタンパク質組

成を示した写真である。Βコングリシニンに

はα’、α、βの３種類のサブユニットがあ

る。親品種のタマホマレとななほまれのタン

パク質の組成を比較すると、グリシニンのサ

ブユニットのうち G3 を除くすべてのサブユ

ニットが欠失していた（図２）。 

 



 

 

主要タンパク質の片方を欠損した大豆の他

の成分が変化しているかを調べた。ななほま

れは主要貯蔵タンパク質であるグリシニン

サブユニットをほとんど欠失しているにも

拘わらず粗タンパク質含有量は親品種のた

まほまれとわずか２％しか減少しておらず、

その他の成分の成分である脂質、糖質はほと

んど変わらなかった(表１)。 

 
しかし、遊離アミノ酸量を調べたところ、な

なほまれではタマホマレの 1.8倍にも増加し

ていた。特にアルギニンの増加率は高く、2.3

倍になっていた（表２）。 

 

遊離のアルギニンが増加したことは、2 つ

の視点から意味のあることと考えられる。種

子生理の面からは、発芽に必要とされる窒素

をアミノ酸側鎖の中で、もっとも多く保有し

ているアルギニンを多くすることで確保す

る。また、食品化学的側面からは、遊離アミ

ノ酸の増加が食味に関わる可能性がある。特

にアルギニンは、他の味を増強する働きがあ

り、遊離のアルギニン量の増加は、食味へ影

響を与える可能性が高い。  

ＤＮＡマイクロアレイ解析によって、発現

する遺伝子を網羅的に解析した。まず、豆の

成長段階のどの時期において遺伝子の発現

が大きいかを解析した。その結果、豆のサイ

ズが大きく変化するステージにおいて遺伝

子の発現変動が大きいことがわかった。 

（図３） 

 

 

そこで、豆５ｍｍと枝豆サイズ（最大サイ

ズ）になった時のタタマホマレおよびななほ

まれで発現している遺伝子を比較した。その

結果、成長段階ごと、品種ごとにクラスター

を形成することがわかった（図４）。 

 

 

 

2 つの品種間で発現量に有意に差があった遺

伝子の数を示す。対照群に比べてななほまれ

で発現が FDR(False discovery rate)が 0.05

未満の遺伝子数は、豆 5㎜ではタマホマレ（対

照）＜ななほまれは 17 遺伝子、タマホマレ

（対照）＞ななほまれ 72遺伝子、枝豆期（最

大サイズの登熟種子）では、タマホマレ（対

照）＜ななほまれは 52 遺伝子、タマホマレ

（対照）＞ななほまれ 15 遺伝子であった。

これらの遺伝子のうち、機能が分かっている

ものを表３にまとめた。 



 

 

 

ななほまれではグリシニンの各サブユニッ

トをコードする遺伝子発現が著しく低いあ

るいは、検出されなかった。一方でグリシニ

ン以外の種子成熟期に発現するタンパク質

では発現が高くなっていた。特記することと

して、各種のストレスに関与する酵素、アス

コルビン酸ペルオキシダーゼやグルタチオ

ントランスフェラーゼの発現量がななほま

れで上昇していたことである。  

主要貯蔵タンパク質の欠失によるものか、遊

離アミノ酸の過剰蓄積に要るものなのか原

因に関しては今後の検討課題である。しかし、

２つの品種の発現遺伝子を比較した結果、貯

蔵タンパク質の組成が大きく変化しても、発

現する遺伝子はほとんど影響を受けないこ

とがわかった。しかしながら、機能未知の遺

伝子としてジーンチップに搭載されている

分子の中にグリシニン欠失によって引き起

こされている可能性もあり、今後の検討が必

要である。 
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