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F IVは 1986年に発見されて以来 １）、主にenv遺伝
子V3–V5領域の塩基配列差に基づき、A、B、C、D、E、
Fの 6つのサブタイプに分類されてきた。しかし近年の
分子解析、特に次世代シーケンシングの進展により、こ
の分類は必ずしもウイルスの実態を十分に反映していな
いことが明らかになっている。現在では、FIVは単なる「6
つの型」に分かれる存在ではなく、変異と組換えを繰り
返しながら進化し続ける動的なウイルス集団として理解
されるべきである １〜４）。
まず重要なのは、FIVには地域特異的な系統が存在

することである。ニュージーランドではU-NZenvと
呼ばれる独自系統が報告されており、島嶼環境での長期
的な隔離がウイルス進化に影響を与えた典型例と考えら

れる。また近年、エジプト由来株について既知のA〜F
とは明確に異なるクレードが報告され、「FIV-X-EGY」
として新規サブタイプ候補が提案されている。
さらに、FIVの多様性を決定づける最大の要因は遺

伝子組換えである。レトロウイルスであるFIVは、逆転
写過程において高頻度で変異を導入するだけでなく、異
なるサブタイプが同一個体に感染した場合、遺伝子断片
の組換えによって新たなウイルスを生み出す。実際に、
北米や南米ではA/B組換え株、東欧やアジアではB/F
組換え株が報告されており、これらはいずれも自然界
で成立した「モザイクウイルス」である。このような組
換えは抗原性や細胞指向性を変化させる可能性があり、
FIVの進化を理解する上で不可欠な要素である ３）。

FIV（ネコ免疫不全ウイルス）は「ネコエイズの原因ウ
イルス」として広く知られている。しかし、この理解は
現在の科学的知見からみると必ずしも十分ではない。近
年の分子疫学的研究および長期臨床観察により、FIV
は単一の病原体ではなく、遺伝的に多様な複数のウイル
ス集団から構成される存在であることが明らかとなっ
ている。さらに重要な点として、これらのウイルスは宿

主である猫と長期間にわたり共進化しており、その結果
として感染の成立様式や病原性は一様ではない。
本稿では、FIVの遺伝的多様性、世界および日本にお

ける疫学構造、分子レベルの宿主−ウイルス相互作用、
さらに進化的視点からの弱毒化戦略を統合的に整理し、
FIV感染症の実態を再評価する。

第1回 FIV感染は一様に危険な感染症なのか？
〜サブタイプ、宿主制限因子、そして進化の歴史から紐解くFIVの真の姿〜

はじめに

FIV サブタイプの多様性と進化：静的分類から動的理解へ

F IVの遺伝的多様性は、単に分子レベルに留まらず、
地理的スケールでも明確な構造として現れる。すなわち、
FIVは世界中に均一に広がる単一のウイルスではなく、
サブタイプごとに異なる分布様式を示す「地理的モザイ
ク」構造を持つ感染症である。

グローバルな視点で最も重要なのは、サブタイプAとB
が広範囲に分布する「2大主流系統」という点である。北米、
ヨーロッパ、オセアニアなど多くの地域で両者はほぼ常に
検出され、地域によっては感染の大部分を占める。北米で
はA/Bの混在に加え組換え株も報告されており、流行の

F IV の世界分布：グローバル優勢株と地域特異株の共存
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