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RD-114ウイルス発見の経緯

　哺乳類のゲノムの約 10%はレトロウイルス様の配列が
占めている 9, 11, 18, 28)．この配列は内在性レトロウイルス
（endogenous retrovirus：ERV）と呼ばれている．一方，
個体から個体へと感染し伝播していく通常のレトロウイル
スは，ERVと区別して「外来性」レトロウイルスと呼ん
でいる．外来性レトロウイルスは通常「体細胞」に感染し，
宿主のゲノムにプロウイルス DNAとして組み込まれる．
しかし，一部のレトロウイルスはごくまれに「生殖細胞」
に感染すると考えられる．レトロウイルスが感染した生殖
細胞由来の受精卵が個体として発生すると，レトロウイル
ス由来の遺伝子配列は，宿主ゲノムの一部として子孫へと
「遺伝」によって受け継がれ ERVとなると考えられている．

　ネコにも様々な ERVが存在するが，RD-114ウイルスは，
1970年代に現役だった年配のレトロウイルス研究者に
とっては，非常に懐かしく思われることだろう．このウイ
ルスは，1971年にヒトで初めて見つかったレトロウイル
スとして報告された 21)，記念すべきウイルスなのである．
ちなみに前年の 1970年は逆転写酵素が発見された年でも
ある 1, 45)．当時はガンが発生するメカニズムはわかってい
なかったが，動物由来のレトロウイルスの中に腫瘍を引き
起こすウイルス（ネコ肉腫ウイルスやラウス肉腫ウイルス
など）が存在することが知られていた．そのため，ヒトの
ガン発生メカニズムを探るべく，多くのウイルス研究者が
腫瘍を誘導するヒトのレトロウイルスを必死で探索してい
た．RD-114ウイルスはヒトの横紋筋肉腫由来の細胞（RD
細胞）で見つかったガンマレトロウイルス（当時は C型
レトロウイルスと呼称）であり（図 1），ヒトにガンを起
こすウイルスと目された．当時のアメリカ大統領であるニ
クソンは RD-114ウイルスの発見をガン解明に結びつく画
期的発見とし，1971年 12月 26日に，アポロ計画に続く
アメリカの国家的プロジェクトして National Cancer Act
に署名し，大型予算の執行を命令した．
　ヒトレトロウイルスの発見で世界が沸き返ったのである
が，その 1年後には，RD-114ウイルスはネコがもともと
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　ネコ（Felis catus）の内在性レトロウイルスである RD-114ウイルスは，1971年にヒト横紋筋肉腫細
胞から発見されたガンマレトロウイルスである．RD-114ウイルスは，およそ数百万年前に地中海沿岸
でヒヒ属の祖先動物の内在性レトロウイルスが，ネコ属の祖先動物に感染し内在化，その後，数百万年
もの間，感染性の内在性レトロウイルスとして維持されてきたと考えられてきた．RD-114関連ウイル
スのネコゲノムの座位を精査した結果，感染性の RD-114ウイルスをネコはもっておらず，感染性をも
たない内在性レトロウイルス（RDRSと命名）の組換えによって感染性が復活した RD-114ウイルスが
生じることがわかった．さらに，感染性が復活しうるタイプの RDRS（新しい RDRSと命名）は，ネコ
が家畜化されたおよそ1万年前以降にネコのゲノムに侵入したと考えられた．新しいRDRSの保有率は，
欧米とアジアのネコの間で大きく異なり，染色体上の位置もネコの品種によって異なった．本研究によっ
て，これまで不明であった家畜化後のイエネコの移動経路を明らかにするための指標として，RDRSが
有用であることがわかった．
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もっている内在性レトロウイルスであることが判明し 2, 8, 

10, 31, 32, 33)，発見の喜びは一時の糠喜びに終わった．そして
本当のヒトレトロウイルスの発見は，ヒト T細胞白血病
ウイルス（HTLV-1）[またはヒト成人 T細胞白血病ウイル
ス（ATLV）]の発見（1981年）まで待つことになった 15, 16)．
ヒトレトロウイルスと誤認された RD-114ウイルスは，
RNA Tumor Virus（逆転写酵素が発見される前のレトロ
ウイルスの名前）をもじって，RNA Rumor Virus（「ヒト
レトロウイルスとして噂されたレトロウイルス」という意
味）49)の第一号という汚名を着せられることになった．

RD-114ウイルスの由来

　なぜヒトの横紋筋肉腫細胞にネコの ERVが感染してい
たのだろうか？その答えは明らかになっている．当時は，
まだ実験用のヌードマウスは存在せず，ヒトの腫瘍は動物
の脳に移植され維持されていたのである．そしてネコの脳
に移植されて大きくなった横紋筋肉腫は，再び試験管内で
培養され，そこに C型レトロウイルスが見つかったので
ある．当時すでに，マウスには ERVが存在することは明
らかになっていたが，異種動物に感染する“Xenotropic”
の ERVはみつかっていなかった．そのため，ネコの脳に

図 1 レトロウイルスの系統樹
レトロウイルスの外膜タンパク質（Env）膜貫通（TM）領域のアミノ酸配列を用いて推定したレトロウイルスの系統樹．太
字は ERV由来の配列を表す．赤色と青色の丸はそれぞれブートストラップ値が 95以上，または 80以上で支持された分岐点
を表す．
BaEV：ヒヒ内在性レトロウイルス；F-MuLV：フレンドマウス白血病ウイルス；GaLV：ギボン白血病ウイルス；HERV-K：
ヒト内在性レトロウイルス K；JSRV：ヤーグジークテヒツジレトロウイルス；KoRV：コアラレトロウイルス；MMTV：マ
ウス乳がんウイルス；M-MuLV：モロニーマウス白血病ウイルス；PERV-C：ブタ内在性レトロウイルスサブグループ C；
REV：細網内皮症ウイルス；SRV-3：サルレトロウイルス 3型；SRV-4：サルレトロウイルス 4型；XMRV：異種指向性マウ
ス白血病ウイルス関連ウイルス．
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移植したヒトの横紋筋肉腫にネコの ERVが感染すること
は想定しておらず，ヒト横紋筋肉腫に感染したネコの
ERVをヒトの外来性レトロウイルスであると誤認したの
であった．
　このように，RD-114ウイルスはヒトレトロウイルス第
一号にはならなかったのであるが，当時の研究で興味深い
結果が得られた．そのころは，まだ塩基配列の決定法もサ
ザンブロットハイブリダイゼーション法もなかったが，そ
の代わりにリキッドハイブリダイゼーション法で核酸配列
の類似度を推定する手法があった．リキッドハイブリダイ
ゼーション法で，様々な動物がもっている RD-114ウイル
スに類似のERV配列を探索すると，ネコ属 [イエネコ (Felis 
catus)，ジャングルキャット (Felis chaus)，ヨーロッパヤ
マネコ (Felis sylvestris )，スナネコ (Felis margarita)]のゲ
ノムに RD-114ウイルス様の ERV配列が存在した 5)．この
ことから，ネコ属の祖先動物の生殖細胞に RD-114ウイルス
の祖先ウイルスが感染し，ERVとなったと考えられた．これ
は特段珍しいことではないが，ことはそれだけではなかった．
なんと，ヒヒ属の動物 [キイロヒヒ (Papio cynocephalus)，
マントヒヒ (Papio hamadryas)，ギニアヒヒ (Papio paio)]
も RD-114ウイルス様の配列をもっていて 5)，これらの動物
の細胞から感染性の ERV（baboon endogenous retrovirus：
BaEV）が産生されることがわかったのである（図 1）4, 19, 

47, 51)．これらの結果から，およそ数百万年前から 1,000万
年前に，地中海沿岸でネコ属とともに棲息していたとされ
るヒヒ属の祖先動物が感染性の ERVをもっていて，それ
が当時のネコ属の祖先動物に感染，RD-114ウイルスとなっ
たと推測された 4, 13, 50)．また，ネコの細胞（初代培養細胞）
を薬剤（ヨードブロモデオキシウリジン）で ERVの誘導
を行うと，感染性の RD-114ウイルスが飛び出してくるこ
と，その現象は調べた限りすべての個体（ネコ）由来の細

図 2 ERVを利用した系統関係の解析
外来性レトロウイルスとしてレトロウイルス -Ⅰとレトロウイルス -Ⅱを仮に設定し，それに対応する内在性レトロウイルス
を ERVⅠと ERVⅡとした．

胞で起こりうることから，RD-114ウイルスは感染性を保
持したまま Felis属のネコのゲノムに組み込まれ，綿々と
維持されていると考えられた 2,3）．

RD-114ウイルスの生ワクチンへの混入

　RD-114ウイルスがヒトレトロウイルスではないことが
わかってからは，RD-114ウイルスの研究は下火になり，
ほとんど顧みられることはなかった．ところが意外なとこ
ろから RD-114ウイルスは再び注目されることになった．
2007年，我々は生物学的製剤の安全性を調べている過程
で，感染性の RD-114ウイルスが伴侶動物用の弱毒生ワク
チンに混入していることを見いだしたのである 24, 25)．こ
れまでにも ERV由来の RNAがワクチンに混入している
ことは報告されていたが，感染性のある ERVがワクチン
に混入していることを確認したのは初めてであった．日本
やイギリスで市販されている生ワクチンを調べると，
RD-114ウイルスの混入は，ネコのワクチンのみならず，
イヌのワクチンにも混入していた 53, 54, 55)．特に一部のイ
ヌの生ワクチンには，1ショットあたり 5×108 RNAコピー
（感染価としては 104 TCID50）ものウイルスが混入してい
た．RD-114ウイルスは Xenotropic（ネコの細胞には感染
せず，異種由来の細胞にしか感染しない）と発見当初に分
類され，ネコのワクチンに混入していても接種動物である
ネコには感染しないため，問題ないと考えられた．ところ
が，我々が詳しく調べたところ，RD-114ウイルスは多く
のネコの細胞にも感染し良く増殖すること［すなわち
RD-114ウイルスは Xenotropicではなく，Polytropic（多
指向性）であること］がわかった 23, 34, 43, 56)．さらに，
RD-114ウイルスは，ワクチン接種動物であるイヌの細胞
でも良く増殖し 56)，感染実験により RD-114ウイルスはイ
ヌにも感染した．RD-114ウイルスが混入したワクチンが
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すぐに問題を引き起こすことは考えにくかったが，
RD-114ウイルスフリーのワクチンの製造が求められた．

RD-114ウイルスの生成機構と XMRVとの類似性

　RD-114ウイルスのワクチンへの混入が明らかになって，
我々はゲノム編集技術を応用して，RD-114ウイルスを産
生しえない細胞を樹立し，RD-114ウイルスフリーのワク
チンを開発することを目指した．これまでの研究で，
RD-114ウイルスはネコのゲノムに数十コピー存在するが，
ウイルスを産生する RD-114ウイルスゲノムの座位は 1つ
であると考えられてきた．実際，由来が異なる RD-114ウ
イルスの塩基配列を決定しても，LTR配列を除いてほぼ
同一であり，その説を裏付けた 44)．しかしながら，過去
に少なくとも 3つの研究グループが感染性をもつ RD-114
ウイルスの染色体上の正確な位置を明らかにしようと試み
ていたが，どのグループも特定には至っていなかった 37, 

38, 39, 48)．また，ネコのゲノムデータベースには，感染性の
RD-114ウイルスと塩基配列が一致するプロウイルスを見
つけることはできなかった．我々は数十もの RD-114ウイ
ルス関連配列をノックアウトすることは不可能であると考
え，感染性の RD-114ウイルスの座位のみをノックアウト
することを目指し，感染性 RD-114ウイルスをコードする
染色体の座位を特定することとした．
　感染性 RD-114ウイルスの座位を探索している過程で
我々は興味深い事実を見いだした．従来の説とは異なり，
感染性のある RD-114ウイルスの配列はイエネコのゲノムに
もともと存在せず，感染性の RD-114ウイルスは，不完全な
RD-114ウイルス関連配列（RD-114 virus-related sequence, 
RDRS）の組換えによって生じていたのである 42)．ネコの
細胞で ERVの発現を誘導すると RD-114ウイルスが産生
されるのは，宿主のゲノムの感染性RD-114ウイルスをコー
ドしているプロウイルスから発現されるのではなく，不完
全な RDRSの転写産物がウイルス粒子にコパッケージン
グされ，それが次の細胞に感染した際，逆転写の過程で組
換えを起こし，感染性が復活した RD-114ウイルスができ
るということがわかったのである．
　この状況は，2009年から 2012年に欧米を中心に世間を
大きく騒がせた，慢性疲労症候群の原因ウイルス
xenotropic murine leukemia virus-related virus（XMRV）
の事例と似ている 12)．XMRVは 2006年にヒトの前立腺ガ
ンの細胞で見つかったのであるが 46)，2009年のScience
誌に，XMRVがヒトの慢性疲労症候群と関連があると公
表され衝撃が走った 20)．しかし後にこれは，慢性疲労症
候群患者の疫学調査の際に検査に用いた RT-PCRのキッ
トに，XMRV（もしくはそれに極めて類似したマウスの
ERV）の RNAがわずかに混入していたことにより誤った
結果が導かれたことによるものであることが，我々の研究
で明らかになった 16, 40)．また，ヒト前立腺ガンの株化細

胞に見つかった XMRVであるが，これも過去にヒトの前
立腺ガンをマウスに移植した際，マウスの非感染性の
ERVが組換えを起こし，複製可能なウイルスとなってヒ
トの前立腺がん細胞に感染，前立腺ガンを起こすウイルス
として誤認されたと考えられた 36)．RT-PCRキットにマウ
スの ERVの RNAが混入した経緯についてもほぼ明らか
になっている．PCRの非特異反応を減らすためにホット
スタート法がそのキットでは用いられており，その試薬に
は DNAポリメラーゼに対するモノクローナル抗体が添加
されていた．モノクローナル抗体は，マウスのハイブリドー
マの培養上清から精製しているので，その際にマウスの
ERV由来の RNAが混入したと考えられた．XMRVと
RD-114ウイルスは，もともとは何の関係もないのである
が，発見の経緯（コンタミネーション），ヒトレトロウイ
ルスとしての誤認，生成機構（異種動物体内でのリコンビ
ネーション）が酷似しており興味深い．

ネコの旅路を探るツールとしての RD-114ウイルス

　これまで，RD-114ウイルスは数百万年前から 1,000万
年前にヒヒ属の祖先動物からネコ属に感染し，感染性を保
持したままネコのゲノムに組み込まれていると考えられて
きた．しかしながら，RD-114ウイルス関連配列を精査し
た結果，それが誤りであることがわかった 42)．ネコはも
ともと感染性のRD-114ウイルスをゲノムにもっておらず，
組換えによって RD-114ウイルスが生じるのであるが，組
換えによって感染性を復活させる可能性がある RDRSは，
欧米のネコの多くはもっているものの，アジアのネコでは
ほとんど見られなかった．すなわち，感染性を復活させる
RDRSは，ネコが家畜化された一万年以降にネコのゲノム
に組み込まれたと考えられた．さらに，その RDRS（ここ
では新しい RDRSとする）のゲノム上の座位が，イエネ
コの中で異なっていたのである（「RDRSをマーカーとし
たネコの移動の解析」で詳しく記す）．欧米のグループが
1970年代に調べたとき，すべてのネコ由来細胞で RD-114
ウイルスが薬剤で誘導されることを見いだしていたが，そ
れは新しい RDRSを保有する欧米のネコを実験に用いて
いたからと考えられた．
　この発見を受け，我々は RDRSがネコの移動歴を調べ
る上で役に立つのではないかと考えた．すなわち，新しい
タイプの RDRSが 1万年以降にネコゲノムに侵入し，入
り込んだゲノム上の位置が異なるとすれば，RDRSの保有
状況と位置を調べることで，ネコがどのように世界各地へ
と生息域を拡げ，品種を増やしてきたのかが解明できるの
ではないかと考えたのである 42)．
　ERVによって系統関係を調べる原理は以下の通りであ
る．ある個体で生殖細胞ゲノムの特定の部位にレトロウイ
ルスが組み込まれると，子孫ゲノムの同じ位置（座位）に
レトロウイルスのゲノムが ERVとして組み込まれたまま
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イエネコの起源とその移動の歴史

　イエネコは野生の小型のヤマネコが，およそ１万年前に
中東で農耕が発達した際に家畜化されたと考えられてい
る．ネコは穀物を荒らすネズミ類の捕獲を目的として家畜
化されたが，次第に愛玩動物としての側面も重視され，様々
な品種がつくられた．中東で家畜化されたネコのうち，あ
る集団は貿易商人やバイキングたちとヨーロッパを移動
し，大航海時代には新大陸へと上陸していった．一方，あ
るネコたちは仏教の経典をネズミから守るために，仏教徒
とともにシルクロードを移動し，独自の形質を獲得したと
考えられている．
　イエネコの起源については，イエネコと様々な種類のヤ
マネコのミトコンドリア DNAの配列を比較した研究によ
り，中東に生息するリビアヤマネコ（Felis silvestris 
lybica）であることがわかっている 6)．考古学的な証拠と
しては，地中海のキプロス島で約１万年前の墓に成人とイ
エネコがともに埋葬された遺跡が見つかっており，当時す
でにネコは家畜化されていたと考えられている．ネコは現
在世界各地に生息し，約 100種類もの品種が存在するが，
様々なイエネコやヤマネコ間で交雑が繰り返されてきたた
め，各品種の起源には不明な点が多い．

になり，メンデルの法則にしたがって子孫に伝えられる．
この特性を利用し，ERVの分布を個体間・集団間で比較
することでそれらの共通祖先を知ることができる（図 1）．
例えば，A，B，Cという 3つの集団の系統関係を調べた
いとき，座位Ⅰで集団A，集団 Bに ERVが挿入されていて，
集団 Cには ERVが 挿入されていなかったとする．この場
合，集団 Aと Bは共通祖先をもち，Cが最も古くに分岐
したと推測できる．座位Ⅰの ERVは，集団 A，Bが共通
祖先だった頃（Aと Bが分岐する前）にその染色体領域
に挿入されたと考えられる．さらに別の座位Ⅱにおいて，
Aに ERVが挿入されていて B，Cには ERVが挿入されて
いなかったとする．この場合，Aと Bが分岐した後，集
団Aにだけ座位ⅡのERVが獲得されたことが推測できる．
これらの結果から，まず集団 Cが分岐，その後，集団 A
と Bの共通祖先の座位Ⅰに ERVが組み込まれ，さらに集
団 Aと Bが分岐したのちに集団 Aの座位Ⅱに ERVが組
み込まれたという一連の流れが明らかになる．このように，
座位ⅠとⅡの ERVの有無を調べることで集団間の系統関
係を推測することができる．原理的には極めてシンプルで
あるが，系統関係を調べる上では塩基配列の変異に基づく
系統関係の推定よりも確実である．ただし，ERVは数
百万年前から数千万年前に組み込まれたものが多く，同種
内の系統関係を調べるには不適であると考えられてきた．

図 3 RD-114関連ウイルスの侵入時期
古い RD-114関連ウイルスは，数百万年前に Felis属に侵入した．一方，新しい RD-114関連ウイルスはヤマネコとイエネコ
が分岐した後に侵入したと考えられる．
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ている個体は欧米では約半数であったのに対し，アジアで
はわずかに約 4％のみだった（表 1）42)．このことから，
中東で家畜化されたイエネコのうち欧米へと向かった（西
まわり）一部の集団に新しい RDRSが侵入したと推察さ
れた（図 4）．
　新しい RDRSの染色体上の位置を調べると，さらに興
味深いことがわかった．ヨーロピアンショートヘア，アメ
リカンショートヘア，アメリカンカールは共通して E3染
色体に RDRSを保有していたのである 42)．この結果は，
従来の説，すなわち「ヨーロピアンショートヘアの元となっ
たスカンディナビア半島の土着ネコはイギリスへと渡った
後，さらにメイフラワー号に乗ってアメリカに上陸し，ア
メリカンショートヘアやアメリカンカールがつくられた」
と一致した 22, 27)．このことから新しい RDRSが各品種の
起源を知る上で有用なマーカーとして使用できることが裏
付けられた（図 4）．

おわりに

　私（宮沢）はグラスゴー大学に留学していた 1994年に，
RD-114ウイルスがネコの細胞にも感染しうることを知り，
以来，RD-114ウイルスが数百万年前にネコ属に侵入し，
感染性を保持していることを不思議に思っていた．宿主に
再感染して腫瘍を引き起こす可能性がある ERVを数百万
年も生体が保持する理由を知りたいと思っていた．いまま

RDRSをマーカーとしたネコの移動の解析

　我々はまず，イエネコの血液および細胞のゲノム DNA
配列を比較し，すべてのイエネコが C2染色体に RDRSを
保有していることを明らかにし，これを RDRS C2aと名
付けた（C2aとはC2染色体の 1つめの RDRSという意味）．
さらに，イエネコ以外のネコ科動物のゲノム DNAの配列
を調査したところ，トラ，ユキヒョウ，サーバルキャット，
ベンガルヤマネコでは RDRS C2aを保持していなかった 42)．
このことから，RDRS C2aのゲノムへの侵入時期はベンガ
ルヤマネコとネコ属（Felis属）が分岐した 620万年前以
降であることがわかった（図 3）．その後の解析により，
この RDRS C2aは，数百万年前にヒヒから Felis属の祖先
動物に感染したと従来考えられてきた ERV配列（古い
RD-114関連ウイルス由来）であると考えられた．
　次に様々な品種・地域のイエネコを調べたところ，
RDRS C2aとは別の染色体上に RDRSを保有している個
体が存在することがわかった．RDRS C2a以外の RDRS
はすべてのイエネコが保持しているわけではないため，新
しい RDRS（新しい RD-114関連ウイルス由来）といえる．
また，塩基配列解析により，この新しい RDRSこそが感
染性をもつ RD-114ウイルスの元（組換えによって生じた
感染性 RD-114ウイルスの元の配列）になったと考えられ
た．極めて興味深いことに，この新しい RDRSを保有し

図 4 ネコの移動と RDRSの獲得
古い RD-114関連ウイルスはネコが家畜される前にネコのゲノムに侵入した．新しい RD-114関連ウイルスは，ネコが家畜さ
れた後にネコのゲノムに侵入した．ゲノムに侵入した RD-114関連ウイルスのゲノム上での位置を指標にして，ネコの移動経
路を知ることができる．
RDRS：RD-114ウイルス関連配列；ESH：ヨーロピアンショートヘア；ASH：アメリカンショートヘア；AC：アメリカンカール
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　今回は触れなかったが，我々は ERVが哺乳類の進化，
特に胎盤の形成過程における ERVの役割も研究している
17, 29, 30)．（我々の成果については，今川らの稿「胎盤とレ
トロウイルス」を参照されたい．）RD-114ウイルスの env
領域はウサギの胎盤形成に使われているとされる
Syncytin-Ory1にも相同性は高い（図 1）7, 14)．その一方で，
RD-114ウイルスの env 領域は，2001年から 2012年に京
都大学霊長類研究所で流行した，ニホンザルに致死性の血
小板減少症を誘導するサルレトロウイルス（simian 
retrovirus type 4：SRV-4）とも相同性が高く（図 1），同
じ感染受容体（アミノ酸トランスポーター ASCT2）を使
用している 35, 42, 52)．RD-114ウイルス関連ウイルスが，今
でも病原性ウイルスとして振る舞っている一方で，一部の
哺乳類の胎盤の形成にも関与していることは非常に興味深
い．1970年代に RNA Rumor Virusとして汚名を着せられ
た RD-114ウイルスであるが，RD-114ウイルスがネコの
旅路を解き明かすツールになるだけでなく，レトロウイル
スの生態を解き明かす鍵となることを切に願っている． 

での研究の結果は教科書に書いてある通説を覆すものであ
り，ネコは感染性の RD-114ウイルスのプロウイルスを保
持しておらず，組換えによって感染性を回復すること，
RD-114ウイルスとして感染性を復活しうる RDRSは比較
的最近にネコのゲノムに入り込んだことがわかった．また
本研究によって，これまで不明であった家畜化後のイエネ
コの移動経路を明らかにするための指標として，RDRSが
有用であることがわかった．イエネコは品種ごとに見た目
だけでなく性格や遺伝性疾患も様々であるが，その違いを
もたらしている要因はほとんど未解明である．RDRSはイ
エネコの起源・歴史を紐解くだけでなく品種ごとの特徴・
違いの理解にも役立つと考えられる．また，外来性レトロ
ウイルスが ERVとなる過程，すなわち「レトロウイルス
の内在化過程」は生物学的に大きな命題であるが，まった
く明らかになっていない．RDRSの解析から，RD-114関
連ウイルスが比較的近年にネコに内在化したこともわかっ
たことから，レトロウイルスの内在化過程と宿主に与えた
影響を調べる上でも，RD-114関連レトロウイルスの研究
は大いに役立つと考えられる．

表 1　ネコの各品種における新しい RDRSの保有率

地域 品種 新しい RDRSの保有率（％）

北米

アメリカンカール
アメリカンショートヘア
ベンガル
エキゾチック
メインクーン

2 / 4 (50.0)
5/ 6 (83.3)
1 / 2 (50.0)
2 / 4 (50)
0 / 2 (0)

計 10 / 18 (55.6)

欧州

ブリティッシュショートヘア
ヨーロピアンショートヘア
マンチカン
ロシアンブルー

0 / 1 (0)
2 / 2 (100)
0 / 1 (0)

2 / 6 (33.3)

計 4 / 10 (40.0)

北米 × 欧州の
交雑種

ヒマラヤン
ラグドール
スコティッシュフォールド
ミックス

0 / 1 (0)
0 / 3 (0)

12 / 17 (70.6)
0 / 4 (0)

計 12 / 25 (48.0)

アジア

シンガプーラ
トンキニーズ
三毛猫
日本雑種

0 / 1 (0)
0 / 1 (0)
0 / 1 (0)

3 / 77 (3.9)

計 3 / 80 (3.8)

中東
アビシニアン
ペルシャ

1 / 6 (16.7)
2 / 2 (100)

計 3 / 8 (37.5)

総計 42 / 141 (29.8)
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 RD-114 virus is a feline endogenous retrovirus (ERV) isolated from human rhabdomyosarcoma 
in 1971 and classified as endogenous gammaretrovirus in domestic cats (Felis catus).  Based on the 
previous reports in 70's, it has been considered that a horizontal, infectious event occurred to transfer 
the virus from ancient baboon species to ancient cat species, whereupon it became endogenous in the 
cat species about several million years ago in Mediterranean Basin.  Although it has been believed 
that all domestic cats harbor infectious RD-114 provirus in their genome, we revealed that cats do not 
have infectious RD-114 viral loci, but infectious RD-114 virus is resurrected by recombination between 
uninfectious RD-114 virus-related ERVs [here we designated them as RD-114-related sequences 
(RDRSs)].  Further, we also revealed the RDRSs which would potentially be resurrected as RD-114 
virus (here we refer to them as “new” RDRSs) had entered the genome of the domestic cat after 
domestication of the cat around 10 thousand years ago.  The fractions and positions of RDRSs in the 
cat genome differed in Western and Eastern cat populations and cat breeds.  Our study revealed that 
RDRS would be a useful tool for elucidating the world travel routes of domestic cats after domestica-
tion. 


