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COVID-19をモデルとした長崎県における 

感染症疫学解析体制の構築 
 

髙木 由美香、井原 基、松本 文昭、蔡 国喜、吉川 亮 

 

2020年以降のCOVID-19流行時の課題解決に向け、感染症疫学解析体制および関係機関との連携体制の
構築・強化を図った。記述疫学では、県内のCOVID-19患者の情報を用いて統計学的解析を実施し、入院
や重症化におけるワクチンの有効性を明らかにした。この成果は次に起こり得る新興感染症の患者情報
解析のモデルとすることができる。一方、分子疫学では、COVID-19の2,373株のゲノム解析を行って情報
を還元するとともに、分子疫学情報を感染症対策に活用する研修を実施した。さらに薬剤耐性菌など
COVID-19以外のゲノム解析も行い病原体解析能力を向上させた。また、関係機関との連携では、「感染症
情報交換会」を立ち上げ、感染症対策に寄与した。本研究の成果は、感染症有事に備えた「健康危機対処
計画」に基づく平時の体制整備に直結するものとなっている。 

 

 

キーワード：COVID-19、記述疫学、分子疫学、ゲノム解析、健康危機対処計画 
 
 
 

は じ め に 

2020 年 以 降 の 新 型 コ ロ ナ ウ イ ル ス 感 染 症

（Coronavirus disease of 2019: COVID-19）流行におい

て、当センターを含む地方衛生研究所（地衛研）では、

国内での患者発生初期からPCRによる検査対応を行

ってきた。さらに変異株の出現と流行に伴い、地衛研

においても次世代シークエンサー（NGS）によるゲノム

解析が求められた。一方、COVID-19の患者情報は、

HER-SYS （ Health Center Real-time information-

sharing System on COVID-19：新型コロナウイルス感染

者等情報把握・管理支援システム）により集約・管理さ

れ、膨大な情報が集まる一方、感染症対策における患

者情報の活用、公表が課題となっていた。 

当センターでは、COVID-19対応当初には、ゲノム

解析体制が整備されておらず、変異株は国立感染症

研究所（現：国立健康危機管理研究機構）に解析を依

頼し、結果を待つ状況であった。また、長崎県感染症

情報センターとしては、COVID-19の流行状況等の発

信は行っていなかった。これらの課題を解決するため

には、ゲノム解析や患者情報を活用する体制を構築

する必要があり、さらに、感染症対策に貢献するため

には、関係機関との連携も重要と考えられたことから令

和4年度から経常研究「COVID-19をモデルとした長崎

県における感染症疫学解析体制の構築」を開始した。 

研究期間中には、令和4年12月に感染症の予防及

び感染症の患者に対する医療に関する法律（感染症

法）、令和5年3月に地域保健法が改正され、健康危機

管理全般における体制の構築に向けた平時からの体

制整備が求められた。当センターでも令和6年3月に健

康危機対処計画を策定し、令和6年度より本計画に基

づく取り組みを開始している。法改正、健康危機対処

計画で求められる平時の体制は、本研究において令

和4年度から先駆けて目指してきた姿であり、研究成

果は本計画に直結するものである。 

本報告では、感染症疫学体制の構築および関係機

関との連携強化にむけた研究の概要および成果につ

いて報告する。 

 

研 究 項 目 お よ び 方 法 

1 COVID-19患者情報を用いた記述疫学解析 

COVID-19が感染症法における全数把握感染症

であった2020年3月から2022年8月にHER-SYSに登

録のあった県内の185,549件のデータを抽出し、材

料とした。 

抽出したデータは、①対象患者の重複チェック

と整理、②必須項目の確認と追加入力依頼、③解析

に向けた個人情報の整理、④解析対象項目の検討

の順にデータクリーニングを行った。クリーニン

グ後、使用可能な184,986件のデータを統計解析に

供した（図1）。統計解析にはSPSS 25.0、可視化に

はRStudio 2023.03.1を用いた。 

また、クリーニングしたデータを用いて、週ごと

の患者情報を解析し、長崎県感染症情報センター

ホームページに掲載し、県民へ情報提供を行った。 
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2 分子疫学解析体制の構築 

(1) COVID-19のゲノム解析 

分子疫学解析体制構築を図るため、県内の

COVID-19患者の臨床検体を用いて、ゲノム解析を

行った。 

2023年5月7日以前は積極的疫学調査の一環として

行政依頼に基づく臨床検体、5月8日以降は、新たな

変異株の流行を監視するための国の要請に基づき県

内8か所の医療機関および2か所の民間検査機関の

協力のもと実施した「新型コロナウイルスゲノムサーベ

イランス」で採取された臨床検体を材料とした。NGSに

よるゲノム解析を既報1), 2）に基づき行った。 

(2) 研修による解析技術習得 

  分子疫学解析の技術、知識を得るため、公的機関

や先進県の研修を企画し、積極的に参加した。 

(3) 分子疫学情報活用のための研修開催 

分子疫学情報を感染症対策の現場で活用していく

ため、上記ゲノム解析で得られたハプロタイプネットワ

ーク図の一部（図2）を用いて、保健所職員向けに研修

を実施した。 

3 関係機関との連携体制強化 

担当者の情報交換を目的に、「感染症情報交換会」

を立ち上げ、県立・中核市保健所、本庁感染症担当

者を中心に、2か月に1回Webexを用いたオンラインで

開催した。令和6年度には、外部から講師を招き、セミ

ナーを実施した。 

 

結 果 と 考 察 

1 COVID-19患者情報を用いた記述疫学解析 

(1) 入院率に関する解析 

入院状況の入力があった41,382件を、ワクチン非

接種群（非接種群）、ワクチン1回または2回接種群

（1，2回接種群）、ワクチン3回接種群（3回接種群）

に分けて、入院率を比較した（表1）。 

その結果、1，2回接種群は非接種群に比べて、オ

ッズ比（OR）0.759で入院のリスクが低かった（95

％信頼区間（95％CI）：0.654-0.881）。3回接種群は

さらに入院リスクが低かった（OR：0.261、95％CI

：0.207-0.328）。 

図1 HER-SYSの患者データを用いた記述疫学解析フロー 
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(2) 重症化に関する解析 

重症度の入力があった34,259件において、ワクチ

ン接種状況の異なる3群の重症度の比較を行った

（表2）。1、2回接種群は非接種群に比べて、重症

化リスクが低く（OR：0.191、95％CI：0.160-0.228）、

3回接種群はさらにリスクが低かった（OR：0.129、

95％CI：0.099-0.169）。 

(3) 考察 

2020年3月から2022年8月までの県内の患者デー

タの解析を行い、入院予防、重症化予防におけるワ

クチン接種の有効性を明らかにした。その結果を

論文化し、国際雑誌に投稿し公表した 3)。県は

COVID-19流行時の行政施策として、ワクチン大規

模接種センター設置等、3回目の追加接種を含めた

ワクチン接種を推進していたが、本研究における

ワクチン有効性の証明は、ワクチン施策の正当性

を科学的に支持するものとなった。また、感染症有

事の際には、HER-SYSのような患者情報を集約す

るシステムが構築されることが予想されるが、そ

の際には今回のデータクリーニングや統計学的な

解析手法をモデルケースとして、新興感染症発生

早期から、記述疫学解析に取り組める体制を構築

できると考える。 

 

2 分子疫学解析体制の構築 

(1) COVID-19のゲノム解析 

解析対象の検体のうち、ゲノム解析に必要と考

えられるRNA量（real time PCRにおいてCt値が27以

下）が見込まれた検体をゲノム解析に供し、2,373

検体のフルゲノムデータを得た。フルゲノムデー

タは、PangoLineage4)による系統分類を行い、定期的

にホームページ上で公表した。 

(2) 研修による解析技術習得 

令和4年度には神戸市健康科学研究所において、

COVID-19のゲノム解析やレジオネラ菌の分子疫学解

析の技術研修を受けた。令和5年度には公益財団法

人 結核予防会 結核研究所のゲノム解析研修を受

講するとともに外部精度管理に参加し、当センターで

結核菌精度管理株のゲノム解析を行うことで、技術を

習得した。これらの解析方法は、ワークシートをすでに

作成し、マニュアル化を行っているところである。令和6

年度には福岡県保健環境試験所で、九州各県の地

衛研担当者を対象に行われた細菌ゲノム解析の座学、

実技研修に参加した。 

図2 長崎県で検出されたデルタ株のハプロタイプネットワーク図 
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(3) 分子疫学情報活用のための研修開催 

令和5年12月には、国の「健康危機対処計画」策定

・実践モデル事業内で、県央保健所と当センターの職

員を対象に、研修を実施した。本研修では、「高齢者

施設でCOVID-19の強毒株の患者が発生した」設定の

もと、初発疑い患者への対応から接触者調査、PCR検

査、ゲノム解析までをケーススタディ形式で行った。ゲ

ノム情報を用いたハプロタイプネットワーク図の見方や

実地疫学への活用例を示した。 

令和6年12月には、長崎県感染症予防計画に基づ

く研修として、前年度と同様の内容でオンライン研修を

行い、県内の保健所から計36名の参加があった。 

 

3 関係機関との連携体制強化 

 令和4年度から令和6年度の3年間で16回の感染

症情報交換会を開催した。COVID-19のゲノム解析

結果や薬剤耐性菌の院内感染事例の紹介、梅毒の

流行状況などの多岐にわたる内容について情報交

換を行った（表3）。初年度は県立保健所、本庁、

当センターの職員を対象に実施したが、2年目以降

は中核市保健所、試験所の職員を加え、内容によっ

ては、感染症担当以外の職員の参加もあった。また、

本交換会の中で使用した資料は地域の協議会等で

も活用された。 

令和7年2月には、外部講師を招き、「長崎県にお

ける地域保健・感染症対策セミナー」を開催した

表1 COVID-19ワクチン接種者における入院リスクの比較 

表2 COVID-19ワクチン接種者における重症化リスクの比較 
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（表4）。当セミナーの開催は、SFTS、記述疫学や

性感染症など感染症担当者の知見を広げる貴重な

機会となった。 

感染症情報交換会は、関係機関との連携強化に

寄与し、提供したデータは感染症対策において活

用されてきた。本交換会は、令和6年度からの第8次

長崎県医療計画5）内の感染症対策の施策として位

置づけられており、研究終了後も長崎県感染症予

防計画および当センターの健康危機対処計画に基

づく取り組みとして実施していく。 

 

ま と め 

COVID-19流行時、当センターにおいては検査が中

心で、患者情報・病原体の解析や情報発信が十分で

はなく、感染症施策に貢献することが難しい状況であ

った。本研究では、COVID-19患者情報の収集・後方

視的解析を行い、次に起こり得る感染症の患者情報

解析のモデルを示した。また、ゲノム解析体制の整備

により、病原体解析能力の向上を図った。 

さらに、これまで限定的であった関係機関との連携

について、新たに感染症情報交換会を立ち上げ、本

庁および保健所との情報共有、連携体制の強化に貢

献した。 

以上のとおり、本研究では、COVID-19対応時の当

センターの課題に取り組み、感染症有事に備えた体

制構築に寄与した。今後は、COVID-19対応未経験の

職員が増えても、次の感染症有事に備えた体制整備

ができるよう、本研究の成果を活用し、感染症予防計

画や健康危機対処計画に示される平時の体制維持、

向上に努めていく必要がある。 
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表3 感染症情報交換会 開催日及び主な内容 
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Establishing an infectious disease epidemiological analysis system in 
Nagasaki Prefecture using the COVID-19 pandemic as a model 

 
Yumika TAKAKI, Motoki IHARA, Fumiaki MATSUMOTO, Guoxi CAI, Akira YOSHIKAWA 

  
To address the challenges posed by the COVID-19 epidemic beginning in 2020, we established and strengthened an 
infectious disease epidemiological analysis system, along with a collaborative framework involving related 
organizations. In the field of descriptive epidemiology, we conducted statistical analyses using data on COVID-19 
patients within the prefecture, clarifying the effectiveness of the vaccine in reducing hospitalization and disease 
severity. These findings can serve as a model for patient data analysis in future emerging infectious diseases. In terms 
of molecular epidemiology, we conducted genome analysis of 2,373 COVID-19 isolates to inform public health 
strategies and provided training on the application of molecular epidemiological data for infectious disease control. 
Additionally, we enhanced our capacity for pathogen analysis by conducting genome sequencing of other bacteria, 
including drug-resistant isolates. To strengthen inter-organizational collaboration, we launched the Infectious Disease 
Information Exchange Meeting, contributing to improved infectious disease control. The outcomes of this research 
directly support the development of a sustainable, peacetime response system based on the “Health Crisis Response 
Plan” ensuring preparedness for future infectious disease emergencies. 
 
Key words: Infectious disease epidemiology, Descriptive epidemiology, Molecular epidemiology, Genome 
analysis 

表4 長崎県における地域保健・感染症対策セミナー プログラム 
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フードミクス解析による県産品の品質評価技術の確立 

－フードミクス解析による長崎県産緑茶の客観的品質評価について－ 

 
辻村 和也，谷口 香織，松尾 広伸 

 
本研究では、長崎県産の地域ブランド茶「彼杵茶」の品質を、フードミクス（食品メタボロミクス）解析により客観的

かつ科学的に評価する手法の確立を試みた。令和4年度長崎県茶品評会の一般茶部門で順位付けされた17試料

を対象とし、GC-MS/MSおよびLC-QTOF/MSによる成分プロファイリングを実施した。得られた成分データを説明

変数、品評会順位を目的変数として、部分最小二乗（PLS）回帰分析により品質予測モデルを構築した。その結果、

テアニンやグルタミンなどのアミノ酸類、スクロースなどの糖類、キナ酸などの有機酸類、さらに複数のカテキン類が、

VIPスコアに基づき高い寄与成分として抽出された。これらは茶の風味や香り、旨味に関与する既知成分であり、

品質評価に対する信頼性と再現性の向上に資することが示された。本手法は、彼杵茶の品質保証やブランド維持

のみならず、気候変動や製造工程の影響評価、他食品への応用展開にも有用であると考えられる。 

 
キーワード：フードミクス、フードメタボロミクス、GC-MS/MS, LC-TOF/MS, メタボリックプロファイリ
ング, 茶の品質, 主成分分析、PLS回帰分析  

 
 
 

は じ め に 

緑茶は日本を代表する伝統的飲料であり、その健

康増進効果と風味特性から国内外で高い評価を得

ている1),2)。なかでも長崎県で生産される彼杵茶（そ

のぎちゃ）は、優れた香味と品質から地域ブランドと

しての地位を確立している3)。緑茶の品質は、栽培

環境（土壌、気候、標高等）、栽培管理（施肥、剪定、

病害虫防除等）、収穫時期、製造工程（蒸し度、揉

捻、乾燥条件等）、および保存条件といった複合的

要因により決定される4),5)。これらの要因が最終製品

の化学組成や官能特性に及ぼす影響を科学的に

解明することは、信頼性の高い品質評価手法の確

立に不可欠である。 

従来、緑茶の品質評価は主に熟練審査員による

官能評価に依存しており、色沢、香気、滋味といっ

た特性が主観的に評価されてきた。しかし、この方

法は評価者の経験や感覚に大きく依存するため、

客観性や再現性の確保に課題がある6),7)。この課題

に対し、質量分析（MS）、核磁気共鳴分光（NMR）

やフーリエ変換（近）赤外分光法（FT-(N)IR）等の高

感度機器分析で得られるスペクトル等の莫大なデー

タに多変量解析を用いた化学的プロファイリングが

注目されている8)–10)。 

緑茶品質評価における技術的課題は主に以下の

3点に集約される。第1に、官能評価の主観性に起

因する評価の不確実性11)。第2に、従来の機器分析

が特定成分に限定されたターゲット分析に偏ってお

り、成分プロファイル全体の網羅的把握が困難であ

る点12, 13)、第3に、栽培・製造条件と化学的組成、な

らびに化学的組成と官能特性との相関に関する知

見が不足している点である14)。 

近年の質量分析技術の進展により、食品中の数

百～数千の成分を一斉に検出・定量できるようにな

った15),16)。これに伴い、得られた大量の化学的デー

タを多変量解析やデータマイニング技術と組み合わ

せて解析するフードメタボロミクス（以下、フードミクス）

アプローチが注目されている17), 18)。この手法は、成

分プロファイルと品質特性の相関を統計的に明らか

にすることで、客観的かつ再現性の高い品質評価モ

デルの構築を可能にし、ワイン19)やコーヒー20)、蜂蜜
21)等多様な食品分野で既に実用化されている。 

しかしながら、日本茶において、特に地域ブランド

茶を対象としたフードミクス解析の報告は限定的で

あり22),23)、科学的な評価手法の開発は依然として重

要な課題である。 

本研究では、長崎県産彼杵茶を対象とし、茶品評

会での官能評価結果と連動した客観的品質評価モ

デルの構築することを目的とし、茶品評会の官能評

価結果と連動した品質予測モデルの構築および関

連成分群の探索を試みた。 

 

材 料 お よ び 方 法 
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１  試料 

 令和4年度長崎県茶品評会において、茶葉の品種

を限定しない緑茶（荒茶）を対象とした一般茶部門

で、内質（渋味、香気、水色など）を基に実施された

一次審査、審査員による持ち点制の二次審査を実

施した。本研究では二次審査通過した乾燥茶葉のう

ち総合得点が1点以上の1位～17位の順位がつけら

れた17試料（品種；さえみどり[SA]：9点、やぶきた

[YB]：4点、あさつゆ[AT]、つゆひかり[TH]、おくゆ

たか[OY]、きらり31[K31]：各1点）を分析対象とした。 

 

２  試薬・器具 

すべての試薬は質量分析グレードを使用した。

GC-MS/MS分析には、関東化学製脱水ピリジン、メ

タノール、富士フイルム和光純薬製クロロホルム（残

留農薬試験用）、リビトール（内標準）、GLサイエンス

製メトキシアミン塩酸塩およびMSTFAを使用した。 

LC-QTOF/MS分析には、アズワン社製ドライブロ

ックバス、GVS Japan製0.20 µmシリンジレスPVDFフ

ィルターバイアルを使用した。 

 

３ 前処理方法 

（１） GC-MS/MSによる包括的ターゲット分析 

茶葉に含有する成分をプロファイルする目

的でGC-MS/MS分析を行った。前処理方法に

ついて、図1-1に示す。品評会で１位から17位

まで順位づけされた緑茶葉を用い、既報24),25)

に従って前処理を実施した。まず、緑茶葉試

料をラボミルで粉砕し、その内30 mgを分取し、

水/メタノール/クロロホルム（1/2.5/1）混合溶液1 

mLと内部標準のリビトールを添加した。撹拌、

遠心分離後液相900 µLをはかり取り、はかり

取った液相に超純水400 µLを添加し、遠心

分離し2層（水・メタノール層とクロロホルム層）

させた。遠心分離後、水・メタノール相を分取

し、減圧遠心分離（CVE-300, 東京理化機器

製）し、メタノールを除去し、凍結乾燥（FDS-

1000, EYELA）した。凍結乾燥した残渣をメト

シキム誘導体化後、トリメチルシリル（TMS）誘

導体化を行いGC-MS/MS（MRM）試料(17試

料、n=3/試料、全分析数：51分析)とした。TMS

化処理した試料は24時間以内の分析を終了

するスケジュールで実施した。また、全ての試

料を等量加えたQC試料も調製した。 

 

（２） LC-QTOF/MSによるデータ非依存型ノンター

ゲット分析 

LC-QTOF/MSによるノンターゲット分析では、

茶葉の抽出液（飲用想定）を対象とした。 

前処理方法について、図1-2に示す26)。粉

砕茶葉試料20 mgを1.5 mLマイクロチューブに

採取し、常温の超純水1 mLを添加し、ドライブ

ロックバス（THB-2、アズワン社製）を用い、100

℃、5分間抽出操作を行った。その後20,000g

で1分、遠心分離し、上清200 µLを0.20 µmシリ

ンジレスPVDFフィルターバイアル（GVS Japan）

に供し、ろ液をLC-QTOF/MS試料（17試料、

n=3/試料、全分析数：51分析）とした。また、

GC-MS/MS分析同様に測定バッチごとの分析

対象試料を等量混合QC試料も調製した。 

 

 

 

 

 

 

４ 装置および分析条件 

（１） GC-MS/MS 

GC-MS/MS には、島津製作所製  GCMS-

TQ8040（Smart Metabolites Database Ver.2）を

使用した。カラムには  BPX5（30 m ×  0.25 

・粉砕

← 1 mL 超純水/ﾒﾀﾉｰﾙ/ｸﾛﾛﾎﾙﾑ（1/2.5/1)混合液

← 10 µL 内部標準液（ﾘﾋﾞﾄｰﾙ 1 mg/mL)

・撹拌（2000 rpm, 5分）

・遠心分離（16000 g, 4℃, 5分）

←　400 μL  超純水

・撹拌（2000 rpm, 5分）

・遠心分離（16000 g, 4℃, 5分）

・減圧遠心分離（ﾒﾀﾉｰﾙ除去）

←　200 µL  ﾒﾄｷｼｱﾐﾝ溶液（20 mg/mL-ﾋﾟﾘｼﾞﾝ）

←　100 µL  MSTFA

37℃　３0分

GC-MS/MS試料

30 mg　分取

茶葉試料 

抽出液 　900 µL

上清 　400 µL

凍結乾燥

残渣

30℃　90分

図1-1  GC-MS/MSによる包括的ターゲット分析前

処理法  

図1-2  LC-QTOF/MSによるデータ非依存型   

ノンターゲット分析前処理法  

 

・粉砕

← 1 mL 超純水

・遠心分離（20000 g, 1分）

・ フィルターバイアルろ過

LC-QTOF/MS試料

１０0℃　5分

茶葉試料 

20 mg　分取

上清 　200 µL
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mm I.D., フィルム厚 0.25 µm, SGE社製）を用

い 、 分 析 時 間 は  23 分 と し た 。 AART

（Automatic Adjustment of Retention Time）によ

るアルカン分析を用いて保持時間を補正し、

331成分の同定を試みた。QC 試料は、各分析

バッチの前後および繰り返し間に計4回挿入し

て分析の一貫性を確認した。詳細な分析条件

は表1に示す。 

     

（２） LC-QTOF/MS 

LC-QTOF/MSには、エービー・サイエックス

社製 ExionLC 2.0 / X500R QTOF を使用した。

測定は陽イオンモード（POS）および陰イオン

モード（NEG）の両極性で実施した。QC試料

は GC-MS/MS 分析と同様に、各分析バッチ

の前後および繰り返し間に計4回挿入した。詳

細な測定条件は表2に示す。 

 

５ データ処理及び多変量解析 

（１） GC-MS/MS 

GC-MS/MS によって得られた MRM クロマ

トグラムから、Smart Metabolites Database Ver.2 

に基づきピーク面積値を抽出し、すべてのサン

プルについて成分ごとの面積値を一覧化した

データセットを作成した。欠損のないデータの

みを抽出し、多変量解析に供した。 

教師なし解析には主成分分析（PCA）を用い、

Webベースの「MetaboAnalyst」27)を使用した。

教師あり解析には部分最小二乗回帰（PLS-R: 

Partial Least Squares Regression）を適用し、理

研 ・ 環 境 資 源 科 学 研 究 セ ン タ ー 提 供 の

「Statistical Analysis Tool on Microsoft Excel」28)

を使用した。 

いずれの解析においても内標準物質リビト

ールによって正規化（Normalization）された面

積値を用いた。PLS-R 解析では、成分のモデ

ル寄与度評価のために Variable Importance in 

Projection（VIP）スコアを算出した。 

 

（２） LC-QTOF/MS 

SWATHモードで取得した  LC-QTOF/MS 

の生データは、MS-DIAL29)を用いて以下の前

処理を行った：デコンボリューション、ピーク検

出、MS/MSスペクトルによるアノテーション、マ

ルチサンプル間でのピークアライメント、およ

び QC 試料による LOWESS 平準化、これ

により得られたピーク高さおよびアノテーション

情報を用いて、成分ごとの定量データをCSV

形式で出力し、欠損のないデータを抽出した。 

 

結 果 

１ GC-MS/MSによる包括的ターゲット分析・解析 

 GC-MS/MS分析の結果、分析期間中の誘導体

化未反応やリテンションタイムの顕著な変動等解

析への影響が想定される不具合はみられなかった

ため、GC-MS/MSのMRMクロマトグラム上のピー

クについて面積値を取得し、全てのデータについ

てCSV形式の一覧表を作成し、その内、欠損が無

いデータを多変量解析に供した。解析に有効なコ

ンポーネントは172成分であった。 

（１） 主成分分析（PCA） 

品評会順位情報を加味せずGC-MS/MS分

析で得られたデータ（17試料×3繰返し分析、

172成分コンポーネント：計8,772データ）を用

いて、品評会出品茶試料分析で得られた多変

数データの情報を要約し、その潜在的なパタ

表1 GC-MS/MS分析条件 

GC-MS/MS：GCMS-TQ8040（島津製作所製）

カラム：BPX5（30 m × 0.25 mm I.D., フィルム厚 0.25 µm, SGE社製）

注入方法：スプリット注入（スプリット比1：30)

昇温条件：60℃(2分)→15℃/分→330℃(3分)

データベースソフトウェア：Smart Metabolites Database Ver.2（島津製作所製）

分析対象成分：331

データ取得：MRM

表2 LC-QTOF/MS分析条件 

LC-QTOF/MS：Exion2.0/X500R（エービー・サイエックス社製）

【液体クロマトグラフィー条件】

カラム：Inert Sustain PFP (2.1 x 100 mm, 3.0 um, GLサイエンス製)

流速：0.2 mL/分

移動相A：0.1%ギ酸,　移動相B：アセトニトリル

注入量：1uL

グラジエント条件：

時間（分） A(%) B(%)

0.0 99 1

3.0 99 1

6.0 70 30

11.0 70 30

18.1 0 100

23.0 0 100

【質量分析（SWATH-MS）条件】

測定モード：SWATH Ⓡ Acquisition

イオン化法：ESI（POS/NEG)

TOF MS range (Positive/Negative) 50-1000 Da

TOF MS/MS range(Positive/Negative) 50-620 Da

Accumulation time 0.1 S

CUR 30 psi

GS1 70 psi

GS2 50 psi

Temperature 450 ℃

Declustering potential 60 V

Collision Energy  5 V

Spray voltage (Positive) 5500 V

Spray voltage (Negative) 4500 V



 

 

 

長崎県環境保健研究センター所報 70，(2024) 報文 

- 46 - 
 

ーンを捉えるためにPCA解析を行った。その

第1-第2主成分得点2Dプロットを図2に示す。

その結果、品評会順位を反映した傾向はみら

れなかったが、品種によるグルーピングが確認

された。特に、国内生産量の7割を占める品種

で甘み、旨味、苦みのバランスの良い「やぶき

た（YB）」は、PC1-PC2の２Dプロット図におい

て、それぞれでグルーピングの形成が確認さ

れた。また、主成分得点プロットと同じ座標の

成分がその茶葉グルーピング形成に寄与が

大きい成分を示す特徴のあるローディングプ

ロットにおいては、YBグループに比べ、「さえ

みどり（SA）」の特徴と言われている、旨味、甘

味の主要成分グルタミン、アラニン、テアニン

等が同座標に位置し、特徴成分であることが

確認された。このことは、茶葉中の多成分プロ

ファイルは品種、ひいては味に大きく寄与して

いることが示唆された。加えて、食味の向上、

収穫量の増加、病害虫抵抗性の強化、栽培

のしやすさ等、様々な目的で行われてきた品

種改良は、茶葉成分の変動に大きく寄与する

ことが改めて本フードミクス解析で示唆された。 

 

（２） PLS回帰分析（PLS-R）    

品評会二次審査ランキング情報を反映さ

せ、品評会順位予測モデルをCSVデータか

ら構築するとともに、その過程で算出された

最適なPLS回帰順位予測モデル式への寄与

の 指 標 で あ る Variable Importance in 

Projection（VIP）スコアを解析対象の各成分

で比較検討した。PLS-R順位予測モデルによ

るPLS-R順位予測モデルの内部交差検証（7-

fold cross validation）結果を図3に示す。予測

モデルのズレの程度である RMSEE（ Root 

Mean Squared Error of Estimation）は1.640、

モデルの精度指標で直線性指標R2=0.899で

あった。また、VIPスコアは, 値が大きいほど

予測モデルの予測性能に対する寄与度が大

きいとされ,特に１以上でモデルの構築に重

要な成分とされている30)。本分析において、

VIPスコア１以上の成分として、ライブラリーに

一致した成分としては51成分、代表的な成分

グループとして、アミノ酸類（アスパラギン、ア

ルギニン、グルタミン、テアニン等）、糖類（ス

クロース、フルクトース-1-リン酸等）、有機酸

類（キナ酸等）、核酸類（グアノシン等）、カテ

図2 GC-MS/MS分析結果に基づきPCA解析結果 

  （A：主成分得点プロット,  B：ローディングプロット） 

y = 0.899x + 0.9094
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キン類としてエピカテキンおよびカテキン類の

エステル化合物の構成成分として重要であり、

強い抗酸化作用を持つ没食子酸がリストアッ

プされ、彼杵茶の風味、香り、甘味、苦味、う

ま味に寄与する可能性のあるものが多く含ま

れていた。これらの相互的なバランスが品評

会順位に寄与したと推察された。 

 

２ LC-QTOF/MSによるデータ非依存型ノンターゲッ

ト分析・解析 

GC-MS/MS分析同様にリテンションタイムやイオン

化抑制による感度の顕著な変動等解析への影響が

想定される不具合はみら れなかったため、LC-

QTOF/MSにおいて、データ非依存型ノンターゲット

分析「SWATHⓇAcquisition」で得られたクロマトグラ

ム上の全てのピークについて解析前処理をMS-

DIALを用い実施し、ピーク検出、ピークアライメント、

QC試料によるLOWESS平準化後、ピーク高さ値及

びピークアノテーションを取得し、全てのデータにつ

いてCSV形式の一覧表を作成し、その内、欠損が無

いデータを多変量解析に供した。解析に有効なコン

ポーネントはPOSモード分析で205成分コンポーネン

ト、NEGモード分析で681成分コンポーネント、解析

対象として総計886成分コンポーネントであった。 

 

（１） 主成分分析（PCA） 

LC-QTOF/MS分析で得られたデータ（17試

料×3繰返し分析、886成分コンポーネント：計

45,186データ）を用いて、品評会出品茶試料

分析で得られた多変数データの情報を要約し、

その潜在的なパターンを捉えるためにPCA解

析を行った。その第1-第2主成分得点2Dプロ

ットを図4に示す。その結果、緑茶葉を対象と

してGC-MS/MSによる成分プロファイル同様に、

茶葉抽出液を対象にしたLC-QTOF/MS-PCA

解析結果でも品種差のグルーピングが確認さ

れた。特にGC-MS/MSでグルーピングされた

「やぶきた（YB）」とその交配種である「さえみ

どり（SA）」のグループ差は顕著で、SAのもう

一つの交配種「あさつゆ（AT）」もYBグループ

とSAとは異なるグルーピングを形成していた。

加えて、YBとATの交配品種である「つゆひか

り（TH）」は、ATと類似する位置にグルーピン

グされた。また、ローディングプロットでも、テア

ニンやグルタミンがSAグループの特徴的成分

としてピックアップされ、以上のことから、茶葉

中の潜在的に含有する成分を対象にしたGC-

MS/MS-PCA解析同様に茶葉抽出液中の多

成分プロファイルは品種、ひいては茶葉抽出

成分においても味に大きく寄与していることが

示唆された。 

 

（２） PLS回帰分析（PLS-R） 

PCA解析に用いたデータに品評会順位デ

ータを反映させ、品評会順位予測モデルの構

築を試みるとともに順位への寄与の大きい成

分群の探索も検討した。PLS-R順位予測モデ

ルによるPLS-R順位予測モデルの内部交差検

証（7-fold cross validation）結果を図5に示す。

予測モデルのズレの程度であるRMSEEは

0.435 、 モ デ ル の 精 度 指 標 で 直 線 性 指 標

R2=0.9938であった。本分析において、VIPス

C 

D 

図4 LC-QTOF/MS分析結果に基づきPCA解析結果 

    （C：主成分得点,  D：ローディングプロット） 
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コア１以上の成分として、ライブラリーに一致し

た成分としては38成分、代表的な成分グルー

プとして、熱水により抽出された水溶性成分で

ある、アミノ酸類（アスパラギン、アルギニン、グ

ルタミン、テアニン等）、カテキン類（エピガロカ

テキンガレート、エピカテキンガレート、エピカ

テキン、エピガロカテキンおよびカテキン、没

食子酸）、有機酸類（キナ酸、クエン酸等）、糖

類（スクロース、グルコース-1-リン酸等）および

カフェイン等が精密質量数およびMS/MS解析

でアノテーションされリストアップされた。本解

析おいても、彼杵茶の風味、香り、甘味、苦味、

うま味に寄与する可能性のあるものが多く含ま

れていた。これらの相互的なバランスが品評

会順位に寄与したと推察された。 

 

考 察 

 R4年度品評会一般茶（荒茶）部門に出品し、二次

審査通過茶葉17試料について、茶葉に潜在的が含

有している成分の包括的なターゲット分析にGC-

MS/MS、また飲料として成分の網羅的な分析として

LC-QTOF/MSを適用して、その結果も基にフードミ

クス解析を実施し、品評会順位に寄与する成分群が

VIPスコアを指標に探索した。図6にGC-MS/MSおよ

びLC-QTOF/MSによるPLS-R解析において、VIP≧

1.0でピックアップされた成分（のべ78成分）カテゴリ

ーを示す。 

 また、図7に茶葉（GC-MS/MS）及び茶葉抽出液

（LC-QTOF/MS）で品評会順位への寄与が大きいと

とされる成分比較を示す。ここで示された成分のうち、

共通に挙がっている7つの成分群は茶葉もしくは茶

抽出液いずれの状態でも検出・解析が可能であり、

令和4年度一般茶部門の品評会順位への寄与が高

い成分群と推察される。これら成分のうち、アミノ酸

の中もテアニンやアルギニンは品質との相関が強い

ことが報告されている31)-34)。また、GC-MS/MS PLS-

図5 LC-QTOF/MS結果に基づくPLS-R順位
予測モデルの内部交差検証 

図6 GC-MS/MS及びLC-QTOF/MS結果に基づくVIP≧1の成分カテゴリー 
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R解析のVIPスコアではピックアップされたのはエピ

カテキンだけであるが、エピカテキングループも品質

に大きな影響を与えることがPongsuwanらが報告し

ており35),36)、や Tarachiwinら37)の報告でも、アミノ酸 

(特にテアニン) ，糖類が品質評価に影響を与えて

いること，品評会順位の低い茶にはフェノール由来

の成分が多く含まれていることが明らかとなっている。

また、同報告では、本研究で茶葉及び茶抽出液共

通の品質評価指標として挙がったキナ酸も品質評

価に影響を与えていることが示されている。以上の

既報の報告を踏まえると、品質評価指標探索目的

実施した本研究で検討した緑茶品質評価手法に妥

当性があると考える。また、本研究でVIPスコアの高

い成分として共通に検出されたキナ酸についても、

品質評価に関与するとの既報35), 37)があり、信頼性が

補強される。これらの知見は、化学的成分プロファイ

ルを通じて、茶の栽培条件や製造工程と品質との関

係性を推定する上でも重要な基盤となる。一方、現

在のところ、セドヘプツロース-7-リン酸が緑茶の味覚

特性に直接影響を与えるという明確なエビデンスは

存在しなかった。ただし、糖代謝ネットワーク全体の

動態解析や、特定の加工工程における本化合物の

挙動解明が進めば、味覚制御メカニズムの一端が

明らかになる可能性は否定できないため今後さらな

る検討は必要と考える。 

今回の報告を基にした今後の研究課題（表3）とし

ては、①複数年度にわたるデータ蓄積による予測モ

デルの安定性検証、②より幅広い品質帯の試料を

含めたモデルの一般化、③品種特性と品質関連成

分の遺伝的背景の解明、④気候変動による成分変

動パターンの把握と対応策の開発、が挙げられる。

これらの継続的研究により、科学的根拠に基づいた

持続可能な高品質茶生産システムの構築が可能に

なると考えられる。 

 

ま と め 

長崎県産彼杵茶の品質特性を科学的に解明し、

客観的評価手法を確立することを目的とした。具体

的には、茶品評会の官能評価結果と連動した品質

予測モデルの構築を試みた。LC-QTOF/MSによる

データ非依存型 ノンター ゲット分析および GC-

MS/MS（MRM）による包括的ターゲット分析により得

られた成分プロファイルを説明変数、品評会におけ

る総合評価順位を目的変数として、部分最小二乗

（PLS）回帰モデルを構築した。さらに、Variable 

Importance in Projection（VIP）スコアに基づき、品質

成分の網羅的解析
茶の成分を網羅的に解析することで、品質に影響を与える成分を
特定し、気候変動による影響を予測する。

フードミクス技術を用いた食品の品質評価　
38)

品評会ランキング予測
成分解析データを基に、品評会での評価を予測し、品質維持のた
めの対策を立てることができる。

フードミクスによる食品の安全・安心への展開　
39)

気候変動の影響評価 気候変動による成分変化を解析し、品質への影響を評価する。 メタボロミクス技術を用いた代謝物解析 
40)

栽培・製造工程の最適化
成分解析データを基に、栽培や製造工程を最適化し、品質を維持
する。

フードミクスによる食品成分の網羅的分析
 38)

データの蓄積と共有 データを蓄積し、共有することで、長期的な品質維持に役立てる。 フードミクスのデジタルデータ保存
 39)

表3 緑茶におけるフードミクス技術適応例 

図7 茶葉及び茶葉抽出液のPLS-R解析におけるVIP≧1の成分比較 
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評価への寄与度が高い成分群を特定し、彼杵茶の

品質特性を分子レベルで特徴づけられ、味や風味

関与のアミノ酸、糖類、有機酸類、緑茶特有のカテ

キン類がピックアップされ長年蓄積された既報の成

分が含まれていた。一方、単純な限られた成分だけ

の増減だけでないことも本研究フードミクス解析技術

で確認され、網羅的に食品の品質を評価できるフー

ドミクス（フードメタボロミクス）の有効性が確認された。 

本研究成果は、地域ブランド茶の品質を客観的

に評価する技術基盤の確立のみならず、消費者に

対する品質保証の強化および生産者の品質管理技

術の高度化にも貢献するものである。さらに、本研究

で開発した評価手法は、彼杵茶の国内外における

ブランド力強化および高付加価値化を支援する科

学的基盤として活用されることに加えて、他の食品

への応用の可能性も期待される。 
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Establishment of an Objective Quality Evaluation Method for Nagasaki-

Grown Green Tea Using Foodomics Approach 
 

Kazunari TSUJIMURA, Kaori TANIGUCHI and Hironobu MATSUO 
 
 

This study aimed to establish an objective, scientific method for evaluating the quality of “Sonogi-cha,” a regional 

green tea brand produced in Nagasaki Prefecture, using a foodomics (food metabolomics) approach. Seventeen 

green tea samples ranked in the 2022 Nagasaki Prefectural Tea Competition were analyzed using GC-MS/MS and 

LC-QTOF/MS to comprehensively profile their chemical components. Partial least squares (PLS) regression 

analysis was performed using metabolite profiles as explanatory variables and competition rankings as the 

objective variable to construct quality prediction models. As a result, amino acids such as theanine and glutamine, 

sugars including sucrose and glucose-1-phosphate, organic acids such as quinic acid; and various catechins were 

identified as high-contribution variables based on their Variable Importance in Projection (VIP) scores. These 

compounds are well-known contributors to the taste, aroma, and umami of green tea, supporting the reliability and 

reproducibility of this evaluation method. This approach is expected to support not only quality assurance and 

brand value maintenance for Sonogi-cha, but also the evaluation of cultivation and processing conditions, 

adaptation to climate change, and broader applications in food quality assessment. 
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