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論 文 の 内 容 の 要 旨 

 
Soyasaponins are complex molecules consisting of more than 100 structural variations 

that show various health beneficial and taste characteristics depending on the chemical 
structure. Soyasaponins contain sugar chains in the molecule but sugar chain sequences 
having the same molecular mass like a hexose-hexose sequence can not be elucidated by 
LC-MS analysis. Therefore, time consuming purification steps and instrumental analysis, 
such as HI-MS, IR, NMR, have always been required. 

This research has demonstrated that the chemical structures and biosynthetic pathway 
of soyasaponins can be elucidated by using a new method called "profiling base on the 
database" without purification and instrumental analysis. 

First, a set of database (LC-MS, genetic information, etc.) of major 36 soyasaponins was 
created. Among 36 soyasaponins, chemical structures of 20 components have been 
reported by purification and instrumental analysis. It is also reported that the sugar 
chain sequences of soyasaponins are strictly regulated by the combination of some genes 
on independent loci relating to soyasaponin biosynthesis. Thus, by using LC-MS and 
genetic information without purification and instrumental analysis, we were able to detect 
the sugar chain sequences containing a glucose and a galactose residue of the remaining 
16 soyasaponins. 

Second, we evaluated if the profiling based on the database can elucidate the chemical 
structures of unknown soyasaponins produced by additional enzymatic modification (the 
other gene is expressed) of aglycone parts other than sugars. The estimated chemical 
structures of newly discovered Sg-6 saponins found in the wild soybeans were completely 
consistent with the chemical structures elucidated by purification and instrumental 



analysis afterwards. 
These results strongly suggest that this newly developed "profiling base on the 

database" in this research is a very effective tool to elucidate the chemical structure and 
biosynthetic pathway of soyasaponins. The database can be expanded by adding new 
soyasaponin information, and it enriches the profiling procedure. 
 
【要旨】大豆サポニンは 100 種類以上にもなる複雑な分子種からなり，化学構

造に依存した健康機能性と呈味性を示す。大豆サポニンは分子内に糖鎖を持つ

が、グルコースとガラクトースのような同じ質量の糖が並んだ場合、 LC-MS 分

析では糖鎖配列を決定できない。そのため、大豆サポニンの化学構造決定には、

多大な時間と労力を要する単利精製操作と精密質量分析、近赤外分析、核磁気

共鳴分析などの機器分析が必要であった。  
 本研究は，単離精製や機器分析無しでも，新手法すなわち「データベース構

築とプロファイル解析」により大豆サポニンの化学構造や生合成経路が決定で

きることを提案するものである。  
 始めに主要 36 種類の大豆サポニンのデータベース（ LC-MS データや遺伝情

報等）を構築した。 20 種類は既に単離精製物の機器分析結果に基づき化学構造

が決定されている。また、大豆サポニン糖鎖配列は生合成に関与するいくつか

の独立遺伝子座に座乗する遺伝子の組み合わせで厳密に制御されていることも

報告されている。すなわち、遺伝情報を加味することで、単利精製や機器分析

無しでも、グルコースとガラクトースを含む残る 16 種類の大豆サポニンの糖

鎖配列を LC-MS 情報から決定できる。  
 次に、データベースに基づくプロファイル解析により、糖以外のアグリコン

部位が別遺伝子の発現により酵素修飾された新規サポニンの化学構造を決定で

きるかどうか評価した。野生大豆から発見されたアグリコン部位が異なる新規

Sg-6 サポニンの推定化学構造は、単利精製して構造解析して決定された化学構

造と完全に一致していた。  
 これらの結果は，本研究で新たに開発した「データベース構築とプロファイ

ル解析」の手法が，大豆サポニンの化学構造と生合成経路の解明に非常に役立

つ手法であることを強く示唆している。データベースは新規サポニン情報を追

加することで拡張され、それによりプロファイル解析もより精度が上がること

になる。  
 
 

論 文 審 査 の 結 果 の 要 旨 
 

Soyasaponins are complex molecules consisting of more than 100 structural variations 
that show various health beneficial and taste characteristics depending on the chemical 
structure. Soyasaponins contain sugar chains in the molecule but sugar chain sequences 
having the same molecular mass like a hexose-hexose sequence can not be elucidated by 
LC-MS analysis. Therefore, time consuming purification steps and instrumental analysis, 



such as HI-MS, IR, NMR, have always been required. 
This research has demonstrated that the chemical structures and biosynthetic pathway 

of soyasaponins can be elucidated by using a new method called "profiling base on the 
database" without purification and instrumental analysis. 

First, a set of database (LC-MS, genetic information, etc.) of major 36 soyasaponins was 
created. Among 36 soyasaponins, chemical structures of 20 components have been 
reported by purification and instrumental analysis. It is also reported that the sugar 
chain sequences of soyasaponins are strictly regulated by the combination of some genes 
on independent loci relating to soyasaponin biosynthesis. Thus, by using LC-MS and 
genetic information without purification and instrumental analysis, we were able to detect 
the sugar chain sequences containing a glucose and a galactose residue of the remaining 
16 soyasaponins. 

Second, we evaluated if the profiling based on the database can elucidate the chemical 
structures of unknown soyasaponins produced by additional enzymatic modification (the 
other gene is expressed) of aglycone parts other than sugars. The estimated chemical 
structures of newly discovered Sg-6 saponins found in the wild soybeans were completely 
consistent with the chemical structures elucidated by purification and instrumental 
analysis afterwards. 

These results strongly suggest that this newly developed "profiling base on the 
database" in this research is a very effective tool to elucidate the chemical structure and 
biosynthetic pathway of soyasaponins. The database can be expanded by adding new 
soyasaponin information, and it enriches the profiling procedure. 
 
【要旨】大豆サポニンは 100 種類以上にもなる複雑な分子種からなり，化学構

造に依存した健康機能性と呈味性を示す。大豆サポニンは分子内に糖鎖を持つ

が、グルコースとガラクトースのような同じ質量の糖が並んだ場合、 LC-MS 分

析では糖鎖配列を決定できない。そのため、大豆サポニンの化学構造決定には、

多大な時間と労力を要する単利精製操作と精密質量分析、近赤外分析、核磁気

共鳴分析などの機器分析が必要であった。  
 本研究は，単離精製や機器分析無しでも，新手法すなわち「データベース構

築とプロファイル解析」により大豆サポニンの化学構造や生合成経路が決定で

きることを提案するものである。  
 始めに主要 36 種類の大豆サポニンのデータベース（ LC-MS データや遺伝情

報等）を構築した。 20 種類は既に単離精製物の機器分析結果に基づき化学構造

が決定されている。また、大豆サポニン糖鎖配列は生合成に関与するいくつか

の独立遺伝子座に座乗する遺伝子の組み合わせで厳密に制御されていることも

報告されている。すなわち、遺伝情報を加味することで、単利精製や機器分析

無しでも、グルコースとガラクトースを含む残る 16 種類の大豆サポニンの糖

鎖配列を LC-MS 情報から決定できる。  
 次に、データベースに基づくプロファイリングにより、糖以外のアグリコン

部位が別遺伝子の発現により酵素修飾された新規サポニンの化学構造を決定で



きるかどうか評価した。野生大豆から発見されたアグリコン部位が異なる新規

Sg-6 サポニンの推定化学構造は、単利精製して構造解析して決定された化学構

造と完全に一致していた。  
 これらの結果は，本研究で新たに開発した「データベース構築とプロファイ

ル解析」の手法が，大豆サポニンの化学構造と生合成経路の解明に非常に役立

つ手法であることを強く示唆している。データベースは新規サポニン情報を追

加することで拡張され、それによりプロファイリングもより精度が上がること

になる。  
以上より、本審査委員会は、「岩手大学大学院連合農学研究科博士学位論文審査基準」に則

り審査した結果、本論文を博士（農学）の学位論文として十分価値のあるものと認めた。 
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