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■■キキーーワワーードド：： （1）大豆品種 
 （2）「とむたん」 
 （3）タンパク質含有率 
 

  
■■  ははじじめめにに  
大豆は、「畑の肉」と呼ばれるくらいタンパク質含有率が

高い作物です。国産大豆の主な用途は、豆腐、豆乳、納
豆、煮豆、味噌、醤油などです。近年の健康志向の高まり
から、大豆はタンパク質源としても注目されており、大豆ミ
ートをはじめとした新たな大豆加工食品の開発が進められ
ています。 
農業・食品産業技術総合研究機構（以下、農研機構）が

開発した大豆品種「とむたん」は、「タンパク質含有率が極
めて高い」という特徴があり、そのタンパク質含有率の高さ
を活かした大豆加工食品の原料として期待されます。 

 
■■  活活動動内内容容  
１．「とむたん」のタンパク質含有率 
国産大豆のタンパク質含有率は一般的に43％程度です

が、「とむたん」のタンパク質含有率は50％前後と非常に高
いです。 
 
２．「とむたん」の栽培適地 
「とむたん」の成熟期は、西日本地域で普及している大

豆品種「サチユタカA1号」と同等で、関東地域で普及して
いる大豆品種「里のほほえみ」よりやや遅いです。そのた
め、「とむたん」の栽培適地は関東以西の温暖地です。 
 
３．「とむたん」の栽培特性 

 「とむたん」は成熟後、圃場に一定期間放置しても莢が
はじけにくい「難裂莢性」という特性をもつため、コンバイン
収穫時のヘッドロスなどによる減収を防ぐことができます。
子実の粒の大きさは「中粒」で、裂皮等が少なく外観品質
が優れています。 
 
４．「とむたん」の豆腐加工適性 
  豆腐は、一般的に原料大豆のタンパク質含有率が高い
ほどしっかり固まる（硬い豆腐ができる）とされています。「と
むたん」は、成熟期が同等の「サチユタカＡ１号」と比較す
ると、タンパク質含有率が5％程度高く、「サチユタカA1号」
と比較して硬い豆腐ができます。また、実需者による加工
試験の結果、豆腐加工適性は“適”と評価されました。 
 
 
 

 
■■  関関連連情情報報等等  
「とむたん」は、2023年に農研機構・作物研究部門が品

種登録出願を行った大豆品種です（出願番号：36805）。 
育成者は下記13名です。 

青木恵美子、南條洋平、猿田正恭、加藤信、山崎諒、髙橋
浩司、山田哲也、高橋幹、湯本節三、菱沼亜衣、羽鹿牧太、
平田香里、山田直弘 
「とむたん」の種子の入手については、下記の「問い合

わせ先」までご連絡ください。 
 

 

 
育成地（茨城県つくばみらい市）で栽培した「とむたん」（左）
と「サチユタカA1号」（右）の成熟期草本と子実（2022年産） 
 

タタンンパパクク質質含含有有率率がが非非常常にに高高いい  
大大豆豆品品種種「「ととむむたたんん」」  

農農林林水水産産  

  

育成地（茨城県つくばみらい市）での栽培試験結果（2020～2024年の平均値）

(kg/a) (g) (%) （N/m2）
とむたん 8/21 11/6 25.4 29.0 4.6 49.5 10866
サチユタカA1号 8/21 11/7 30.1 33.0 4.8 43.9 8869
里のほほえみ 8/16 10/31 27.3 34.9 4.5 44.4 ー
注１)播種日は、2020年：7/20、2021年：7/21、2022年：7/5、2023年：7/12、2024年：7/9。
　 ２)粗タンパク質含有率は近赤外分光分析法による。乾物当たり％。窒素-蛋白質変換係数は6.25。
　 ３)豆腐破断強度は、2024年産の種子を利用して小規模に作成した豆腐の測定値。
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■■キキーーワワーードド：：   （1）抗体設計 
（2）生成AI/機械学習 
（3）可視化・解釈性 

■■共共同同研研究究者者：：  林 卓人 MI-6株式会社 
 

■■  ははじじめめにに  

抗体可変部配列から抗原結合親和性を推定するAI

は、創薬および病態解明の双方で探索効率を向上させ

る基盤技術である。近年、Transformer 系モデルの登場

により結合有無判定の高精度化が報告されているが、

公開ベンチマーク外での汎化性能、評価指標の再現

性、ならびにモデル内部の解釈性に関する知見は十分

ではない。 

 

■■  活活動動内内容容  

本研究では、次世代抗体設計ツールの指針を得るた

め、SOTA級モデルであるAntiFormer [1] とLlamaAffinit

y [2] を外部データで再評価した。COVID-19患者やイ

ンフルエンザワクチン接種者のscBCR-seq/scRNA-seq

データを統合して検証セットを作成し、Accuracy、ROC-

AUC、F1で分割再現とデータセット横断評価を実施し

た。さらに、最終層の隠れ状態ベクトルを用い、Gradient 

Input 法および Integrated Gradients 法により残基重要

度を算出、上位寄与残基を可視化して機序理解を試み

た。 

結果として、AntiFormerは特定データセットで高性能を

示したが、統合データセットでは精度が70％台に低下し

た。一方、LlamaAffinityは一貫して90％超の予測性能を

維持し、入力抗体配列のどの残基が予測に寄与したか

を定量的に提示できた。これらの知見は、抗体デザイン

支援AIの開発や抗体レパートリー解析において、モデ

ル信頼性向上と実験的検証との橋渡しに貢献すると期

待される。解釈性・説明性を備えた高精度AIモデルを活

用することで、抗体創薬や免疫学研究の効率化と新た

な知見創出が加速する。 

 

■■  関関連連情情報報等等（（特特許許関関係係、、施施設設））  

[1] Wang Q. et al. Briefings in Bioinformatics. (2024) do

i: 10.1093/bib/bbae403 

[2] Hossain D. et al. BioRxiv. (2025) doi: 10.1101/2025.

05.28.653051 

 

 

 
  

   図：抗原結合に寄与する抗体配列部位の予測結果 

抗抗原原抗抗体体結結合合予予測測AAIIのの実実験験的的妥妥当当性性とと  
可可視視化化解解析析  生生命命科科学学 
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