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研究成果の概要（和文）：　大豆種子に含まれる大豆サポニンは，多様な分子種の総称である。大豆サポニンの
健康機能性や呈味性は，化学構造の違いにより大きく異なると報告されているが，不明な点が多く再評価が求め
られている。一方，各種大豆サポニンは，複数遺伝子の共優勢，優勢，劣勢遺伝の組み合わせで生合成されるこ
とが明らかとなってきた。
　本研究では，微量，不安定，分離困難などの理由で構造解析できなかった各種大豆サポニンの化学構造を，遺
伝解析とLCｰPDA/MS/MS分析の総合判断で推定する新しい手法（プロファイル解析）を開発した。この新規手法
で，今後，食品加工工程で変化した各種大豆サポニンの化学構造が推定できると考えられる。

研究成果の概要（英文）：  Saponin contained in soybean seeds is a generic term for a various 
molecular species. It has been reported that the health and taste properties of soybean saponins 
differ greatly due to the difference in chemical structure, but there remained many unclear points 
and re-evaluation was required. On the other hand, it has been clarified that the soybean seed 
saponins are biosynthesized by the combination of co-dominant, dominant, and recessive acting 
multiple genes.
  In this study,  to estimate the chemical structure of various soybean saponins which could not be 
elucidated for reasons such as trace, instability, or separation difficulty, we developed a new 
method (profile analysis) which is comprised of the comprehensive judgment with a combination of 
instrumental analysis and genetic analysis. By using this new method, it is thought that the 
chemical structures of various soybean saponins which changed during the food processing can be 
presumed in the future.

研究分野： 食品科学
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１．研究開始当初の背景 
 大豆種子に含まれるサポニンは 50 種類以
上にもおよぶ多様な分子種の総称であり，化
学構造の違いにより健康機能性や呈味性が
大きく異なると報告されている。50 種類にも
およぶ大豆サポニンの組成は，品種により異
なるうえ，種子の子葉と胚軸でも異なり，種
子サポニンの約 30％（w/w）は種子重量のわ
ずか 2％程度にすぎない種子胚軸に高濃度で
蓄積していると報告されている。 
 しかしながら，これまでの報告で用いられ
たサポニン分析技術は，単利精製した標準サ
ポニン成分を用いた HPLC-UV 分析であり，
近年の技術の進歩により，それらの結果が根
底から覆る可能性が出てきた。また最近，複
数の未知アグリコンに糖鎖が付加した数種
類の未知サポニンを種子に多量に蓄積する
サポニン組成変異ツルマメを見いだしたが，
それら未知サポニンの一部は不安定であっ
たり微量であり，化学構造の全容解明には至
っていない。 
 近年のタンデムマススペクトロメトリー
（MS/MS）分析技術の向上により，遺伝的に
サポニン組成が異なる各種大豆種子中の未
確認サポニンを含む大豆種子サポニン組成
と含量の再評価が求められている。 
 
２．研究の目的 
 本研究では，先ず，既知サポニンの化学構
造と MS/MS フラグメントパターンに関する
データベースを構築し，MS/MS 分析により新
規サポニンの化学構造を推定する。 
 次に，単利精製した新規サポニンの化学構
造解析結果と MS/MS 分析による推定構造を
照合し，データベースの再構築を行う。これ
により，MS/MS 分析による微量サポニン成分
の化学構造推定を可能にする。 
 
３．研究の方法 
(1) 既知サポニンの化学構造と MS/MS フラ
グメントパターンに関するデータベースの
構築 
 化学構造が異なる種々のサポニンは市販
品を購入し，必要に応じて精製して用いる。
未知サポニン含有変異ツルマメは岩手大学
圃場で栽培・増殖し種子を得る。サポニン成
分は試料からアルコールで抽出し，岩手大学
に設置されている LC-PDA-MS/MS（QTL 
Orbitrap, Thermo 社）で分析する。 
 
(2) 未知サポニン合成に関与する遺伝子の遺
伝解析 
 未知アグリコン（ソヤサポゲノール H, I, J
と暫定的に命名）の合成は一因子優性遺伝子
Sg-6 で制御されているため，Sg-6 型種子には
未知アグリコンに糖鎖を付けた未知サポニ
ンが複数存在すると推定される。既知サポニ
ンの C-3 位糖鎖への Ara 転移は，一因子優性
遺伝子 Sg-4 が制御しているため，Sg-4/sg-6
型（未知アグリコンを持たないが Ara を C-3

位に転移できる）と sg-4/Sg-6 型（未知アグリ
コンを持つが Ara を C-3 位に転移できない）
を交配して交雑後代種子を得る。雑種後代の
中には，未知アグリコン C-3 位糖鎖に Ara を
持った新規サポニンを合成する個体が出現
すると予想される。それらの種子サポニン成
分を LC-PDA/MS/MS 分析してフラグメント
イオンパターンを解析することで，未知サポ
ニンの糖鎖構造を確認する。 
 
(3) 未知サポニンアグリコン（ソヤサポゲノ
ール H, I，J）の単離精製と化学構造解析 
 未知サポニン蓄積ツルマメ変異体は，岩手
大学圃場で栽培・増殖する。種子（数百グラ
ム）を粉砕，アルコール抽出後，糖類を除去
し，ODS カラムを装着した分取分画用 HPLC
を用いて未知サポニン成分濃縮画分を得る。
これを塩酸加水分解し，未知アグリコン成分
をエーテル抽出し，再度，分取分画用 HPLC
を用いて未知アグリコン（ソヤサポゲノール
H）を単離精製する。単離精製した未知アグ
リコン（ソヤサポゲノール H）は，岩手大学
に 設 置 さ れ て い る 精 密 質 量 分 析 装 置
（TOF-MS），赤外吸収スペクトル分析装置
（IR），核磁気共鳴スペクトル分析装置（1H, 
13C-NMR, DEPT, HMBC, HMQC 等）などで解
析し，その化学構造を決定する。 
 
(4)プロファイル解析手法を用いた大豆サポ
ニン分析に関する妥当性の検討と評価 
 得られた結果に基づき，プロファイル解析
による大豆サポニンの化学構造推定の妥当
性を評価・検証する。 
 
(5)プロファイル解析手法を用いた大豆種子
並びに大豆加工食品のサポニン組成の再評
価 
 これまで，大豆不快味サポニン成分（グル
ープ A アセチルサポニン類）は種子胚軸にの
み局在すると報告されてきたが，脱胚軸して
子葉のみを使った豆乳でも，不快味が感じら
れる。種子の子葉には，部分的にアセチル基
が取れた脱アセチルグループ A サポニンが
多量に検出されると推定される。 
 どのようなサポニンが，どのような濃度・
含量で種子子葉に含まれるのか，豆腐加工時
の浸漬処理や発芽（大豆もやし製造）により
それら成分が変化するのかなど，上記で得ら
れる種々の情報を活用して，食品化学的立場
から，大豆種子サポニン組成を再検討する。 
 
４．研究成果 
 
(1) 化学構造が異なる種々の既知サポニンを
含む大豆種子アルコール抽出液を薄層クロ
マトグラフィー（TLC）並びに LC-PDA/MS/ 
MS 分析し，得られた機器分析データ（TLC
バンドの色と溶出位置，LC 溶出位置，UV ス
ペクトル，MS と MS/MS フラグメントパター
ン）とアグリコン骨格並びに糖鎖配列との相



関関係をデータベース化した。 
 
(2) 未知アグリコンの合成は一因子優性遺伝
子 Sg-6 で，また既知サポニン C-3 位結合糖鎖
へのAra転移はSg-4遺伝子でそれぞれ制御さ 
れている。遺伝子が Sg-4/sg-6 型と sg-4/Sg-6
型を交配して得られた交雑後代の Sg-4/Sg-6
型は，予想通り新規サポニンを蓄積した。 
 
(3) サポニン組成変異体で観察される新規サ
ポニンを単離精製し，精密質量分析，赤外吸
収スペクトル分析，核磁気共鳴スペクトル分 
析（ 1H-NMR,13C-NMR,DEPT,HMBC, HMQC
等）等で解析した結果，これらの化学構造は
全て，プロファイル解析で推定した結果と完
全に一致した。 
 以上の結果より，プロファイル解析は，大
豆種子サポニンの化学構造解析に有効であ
ると考えられる。 
 
(4) 化学変異原 Ethylmethan-sulfonate（EMS）
処理で得られた大豆系統群からサポニン組
成変異系統を TLC で一次スクリーニングし
た結果，多様な変異が発見された。変異体に
含まれる未確認サポニンの化学構造はプロ
ファイル解析で予測できるため，変異遺伝子
の機能解析（推定）が容易となった。 
 
(5) 今回得られた大豆サポニンに関するプ
ロファイル解析のデータベースは，オレアナ
ン型である大豆サポニン以外にも，各種トリ
テルペン型サポニンの化学構造解析に広く
応用できる可能性がある。 
 
(6) 種子子葉で部分的にアセチル基が取れた
種々のグループ A 脱アセチルサポニンが確
認された。プロファイル解析情報の活用で，
食品化学的立場から各種大豆加工食品中の
サポニン組成再検討が可能となった。 
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