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1. Eleven new species in the genus Badnavirus and two new species in the genus Caulimovirus



Angelica bushy stunt virus (AnBSV) can be considered a new species in the genus Caulimovirus for the following reasons: 
1. AnBSV has a circular 8,300 bp dsDNA genome with seven putative ORFs (ORFs 1 to 7) containing conserved domains/motifs, which are typical features of caulimoviruses (Fig. 1). 
2. The AnBSV genome harbors a tRNAMet primer binding site.
3. In phylogenetic analyses using the RT/RNAseH domain nucleotide sequence, AnBSV groups within the genus Caulimovirus. Its closest relative is Lamium leaf distortion virus (Fig. 8).
4. AnBSV nucleotide sequence corresponding to the reverse trancriptase / RNaseH domain shares a maximum identity of 72.7% with those of other caulimoviruses (Table 1), which is below the 80% threshold for discrimination of strains and species within the genus Caulimovirus.
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Figure 1. Linearized representation of the genome organization of Angelica bushy stunt virus (AnBSV). Conserved domains/motifs, such as the movement protein (MP), aphid transmission factor (ATF), caulimovirus DNA binding protein (DNAb), peptidase, reverse transcriptase, viroplasmin, and the cysteine motif are shown. From Lim et al. (2017). 


Birch leaf roll-associated virus (BLRaV) can be considered a new species in the genus Badnavirus for the following reasons: 
1. BLRaV has a circular 7,863 bp dsDNA genome with with three major open reading frames (ORFs) and a fourth potential ORF overlapping with the end of ORF3.
2. The BLRaV genome harbours a tRNAMet primer binding site.
3. The putative polyprotein encoded by ORF3 harbours conserved domains/motifs typical of zinc finger, aspartic protease, reverse transcriptase and RNAse H (Fig. 2)
4. In phylogenetic analyses using the RT/RNAseH domain nucleotide sequence, BLRaV groups within the genus Badnavirus. Its closest relative is the proposed new species Grapevine vein-clearing virus (GVCV) (Fig. 8).
5. BLRaV nucleotide sequence corresponding to the reverse trancriptase / RNaseH domain shares a maximum identity of 66.7% with those of other badnaviruses (Table 1), which is below the 80% threshold for discrimination of strains and species within the genus Badnavirus.
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Figure 2. Genome organization of the Birch leaf roll-associated virus (BLRaV) genome. Open reading frames are shown, together with the tRNA primer binding site (defining position 1 nt on the genome) and the functional motifs identified in the ORF3 polyprotein. RT: reverse transcriptase; RNase H: ribonuclease H. From Rumbou et al. (2018). 



Canna yellow mottle associated virus 1 (CaYMAV) can be considered a new species in the genus Badnavirus for the following reasons: 
1. CaYMAV has a circular 6,966 bp dsDNA genome with three open reading frames (ORFs).
2. The CaYMAV genome harbours a tRNAMet primer binding site.
3. CaYMAV putative polyprotein encoded by ORF3 harbours conserved domains/motifs typical of zinc finger, aspartic protease, reverse transcriptase and RNAse H (Fig. 3)
4. In phylogenetic analyses using the RT/RNAseH domain nucleotide sequence, CaYMAV groups within the genus Badnavirus. Its closest relative is Banana streak MY virus (BSMYV) (Fig. 8).
5. CaYMAV nucleotide sequence corresponding to the reverse trancriptase / RNaseH domain shares a maximum identity of 71.7% with those of other badnaviruses (Table 1), which is below the 80% threshold for discrimination of strains and species within the genus Badnavirus
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Figure 3. Linearized representation of the genome organization of Canna yellow mottle associated virus (CaYMAV). 
Open reading frames are shown, together with the tRNA primer binding site (defining position 1 nt on the genome) and the functional motifs identified in the ORF3 polyprotein. ZnF: zinc finger; Pro: aspartic protease; RT: reverse transcriptase; RNase H: ribonuclease H. From Wijayasekara et al. (2018). 



Blackberry virus F (BVF) can be considered a new species in the genus Badnavirus for the following reasons: 
1. BVF has a circular 7,633 bp dsDNA genome with four open reading frames (ORFs).
2. The BVF genome carries a tRNAMET binding-site sequence (TGGTATCAGAGCTTATAA1-18), characteristic for all known badnaviruses.
3. BVF ORF3 encodes a polyprotein of estimated Mw 223 kDa that contains key badnavirus motifs, including those involved in movement, coat protein zinc-finger domain, pepsin-like aspartate protease, reverse transcription and RNase H. 
4. In phylogenetic analyses using the RT/RNAseH domain nucleotide sequence, BVF groups within the genus Badnavirus. Its closest relative is Pelargonium vein banding virus (PVBV) (Fig. 8).
5. BVF nucleotide sequence corresponding to the reverse trancriptase / RNaseH domain shares a maximum identity of 70.9% with those of other badnaviruses (Table 1), which is below the 80% threshold for discrimination of strains and species within the genus Badnavirus.
6. 
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Figure 4. Schematic representation of the blackberry virus F (BVF) genome showing relative positions of tRNA binding site TATA box (denoted by box); open reading frame (ORF)1; ORF2; ORF3, with movement protein (MP), capsid protein zinc-finger domain (CP), pepsin-like asparate protease (Pro), reverse transcription (RT), and RNase H (RNase H) motifs; and ORF4. From Shahid et al. (2017). 






Cacao swollen shoot CE virus (CSSCEV), Cacao swollen shoot Ghana M virus (CSSGMV), Cacao swollen shoot Ghana N virus (CSSGNV), Cacao swollen shoot Ghana Q virus (CSSGQV) and Cacao bacilliform  Sri Lanka virus (CBSLV)  can be considered new species in the genus Badnavirus for the following reasons:
1. Their genomes are typical of the genus Badnavirus and share the same organization as those of previously reported cacao swollen shoot viruses. They consist of circular double-stranded DNA molecules of 7.0-7.3 kbp with five open reading frames (ORFs). ORF3 encodes a large polyprotein containing the conserved domains of movement protein, capsid protein, aspartic protease, reverse transcriptase (RT) and ribonuclease H (RH). 
2. In phylogenetic analyses, these viruses group within the genus Badnavirus (Fig. 8). They differ by more than 20% in the RT-RH region from previously recognized badnaviruses and from each other (Table 1), thus being below the 80% nt threshold for demarcation of species. Phylogenetic trees of cocoa badnaviruses are provided in Figures 2 and 3 in Muller et al. (2018). 

Cacao swollen shoot CE virus (CSSCEV) was reported as partial sequences from cocoa badnavirus subgroup E in Kouakou et al. (2012) and Abrokwah et al. (2016). Based on phylogenetic analyses, CSSCEV is the same species as the one described as a new species by Chingandu et al. (2017) and for which the name cacao red vein virus was proposed by these authors. CSSCEV nucleotide sequence corresponding to the RT/RNAse H domain shares 82.3%, 82.9%, 84.5% and 87.5% identity with those of Cacao red vein virus isolates CI286, GH67, CI275 and GH64, respectively.


Dioscorea bacilliform ES virus (DBESV) and Dioscorea bacilliform AL virus 2 (DBALV 2) can be considered new species in the genus Badnavirus for the following reasons:
1. DBESV and DBALV 2 have circular dsDNA genomes of 8106 bp and 7871 bp, respectively, with three open reading frames (ORFs).
2. Both DBESV and DBALV 2 genomes harbour a tRNAMet primer binding site.
3. DBESV and DBALV 2 putative polyproteins encoded by their respective ORFs3 harbor conserved domains/motifs typical of badnavirus movement protein (MP), capsid protein (CP), zinc finger (Zn), aspartic protease (AP), reverse transcriptase (RT) and ribonuclease H (RNaseH) (Fig. 5).
4. In phylogenetic analyses using the RT/RNAseH domain nucleotide sequence, DBESV and DBALV 2 group within the genus Badnavirus. They are most closely related to each other (Fig. 8) than to any other species in the genus Badnavirus.
5. DBESV and DBALV 2 nucleotide sequences corresponding to their reverse trancriptase / RNaseH domains each share a maximum identitiy of 74.1% with those of other badnaviruses (Table 1), which is below the 80% threshold for discrimination of species within the genus Badnavirus.
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Figure 5. Linearized representation of the genome organization Dioscorea bacilliform ES virus (DBESV; A) and Dioscorea bacilliform AL virus 2 (DBALV2; B). The putative tRNAmet-binding site (tRNAmet), TATA box and polyadenylation signal (polyA) are shown. Conserved motifs within ORF3-encoded polyprotein are shown: movement protein (MP), capsid protein (CP), zinc finger (Zn), aspartic protease (AP), reverse transcriptase (RT) and ribonuclease H (RNaseH). From Sukal et al. (2017). 





Jujube mosaic-associated virus (JuMaV) can be considered a new species in the genus Badnavirus for the following reasons:
1. JuMaV has a circular dsDNA genomes of 7194 bp with five open reading frames (ORFs).
2. JuMaV genomic organization, primer binding sites and ORF sizes are similar to those reported for other badnaviruses, except for ORF3, which is split into ORF3a and ORF3b with a 70-nt intergenic region
3. JuMaV putative proteins encoded by ORF 3a and ORF 3b harbour conserved domains/motifs typical of badnavirus movement protein, zinc finger, aspartic protease, reverse transcriptase and ribonuclease H (Fig. 6)
4. In phylogenetic analyses using the RT/RNAseH domain nucleotide sequence, JuMaV groups within the genus Badnavirus. Its closest relative is Bougainvillea  chlorotic  vein-banding  virus (BCVBV) (Fig. 8).
6. JuMaV nucleotide sequence corresponding to its reverse trancriptase / RNaseH domain shares a maximum identity of 68.4% with those of other badnaviruses (Table 1), which is below the 80% threshold for discrimination of strains and species within the genus Badnavirus
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Figure 6. Linearized representation of the genome Jujube mosaic-associated virus (JuMaV). Conserved motifs are marked as follows: movement protein (black star), zinc finger (black circle), aspartic protease (black triangle), reverse transcriptase (black diamond) and ribonuclease H (black square). From Du et al. (2017). 





Rudbeckia flower distortion virus (RuFDV) can be considered a new species in the genus Caulimovirus for the following reasons:
1. RuFDV has 42–45 nm icosahedral particles characteristic of the genus Caulimovirus. 
2. The dsDNA genome of RuFDV is 8222 bp in size and contains 7 open reading frames (ORFs), similarly to other members of the genus Caulimovirus. The putative movement protein is encoded by ORF2, whereas the MP of other caulimoviruses is encoded by ORF1 (Fig. 7).
3. RuFDV ORF5 encodes a polyprotein containing aspartic protease, reverse transcriptase (RT) and RNase H (RH) domains that is characteristic of viruses in the family Caulimoviridae. 
4. In phylogenetic analyses using the RT/RNAseH domain nucleotide sequence, RuFDV groups within the genus Caulimovirus. Its closest relative is Strawberry vein banding virus (SVBV) (Fig. 8).
5. RuFDV nucleotide sequence corresponding to its reverse trancriptase / RNaseH domain shares a maximum identity of 61.9% with those of other badnaviruses (Table 1), which is below the 80% threshold for discrimination of strains and species within the genus Caulimovirus
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Figure 7. Comparison of the genome organisation of Rudbeckia flower distortion virus (RuFDV) with the type species of other genera with isometric virions in the Caulimoviridae. Abbreviations are: ORF, open reading frame; MP, movement protein; CP, capsid protein; RYVV, Rose yellow veins virus (genus Rosadnavirus); CaMV, Cauliflower mosaic virus (genus Caulimovirus); SbCMV, Soybean chlorotic mottle virus (genus Soymovirus); CsVMV, Cassava vein mosaic virus (genus Cavemovirus); PVCV, Petunia vein clearing virus (genus Petuvirus). An open box represents an ORF and the upward-pointing arrow, the position of the tRNAMET consensus sequence. The replicase polyprotein contains the aspartic protease, reverse transcriptase and RNaseH enzyme precursors. From Lockhart et al., 2017.


2. A nomenclature change in the genus Badnavirus 

Species Cacao swollen shoot virus was the first described virus species responsible for the swollen shoot disease of cocoa (Hagen et al., 1993) and corresponds to reference isolate ToAgou1-93 (Genbank accession number L14546). This isolate originates from Togo and was later shown to belong to subgroup B of cacao swollen shoot viruses.

Two additional Cacao swollen shoot virus species were added to the taxonomy in 2015: Cacao swollen shoot TA virus (isolate Wobe 12, originating from Togo and belonging to subgroup A; Genbank accession number AJ781003; Muller & Sackey, 2005) and Cacao swollen shoot CD virus (isolate CI152, originating from Cote d’Ivoire and belonging to subgroup D; Genbank accession number: JN606110; Muller & Sackey, 2005). The creation of an additional five new CSSV species (CSSCEV, CSSGMV, CSSGNV, CSSGQV and CSSGRV) is proposed in 2018 (Muller et al., 2018). 

By convention, CSSV species names include the first letter of the name of the country of origin where the viral species was first described (C: Côte d’Ivoire; G: Ghana; T: Togo) and the code letter corresponding to the Cacao swollen shoot virus subgroup to which these species belong. For coherence it is proposed to change the name Cacao swollen shoot virus to Cacao swollen shoot Togo B virus (CSSTBV). 
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Figure 8. Phylogenetic tree showing placement of angelica bushy stunt virus (AnBSV), birch leaf roll-associated virus (BLRaV), blackberry virus F (BVF), canna yellow mottle associated virus  (CaYMAV), cacao swollen shoot CE virus (CSSCEV), cacao swollen shoot Ghana M virus (CSSGMV), cacao swollen shoot Ghana N virus  CSSGNV), cacao swollen shoot Ghana Q virus (CSSGQV), cacao bacilliform  Sri Lanka virus (CBSLV), dioscorea bacilliform ES virus (DBESV), dioscorea bacilliform AL virus 2 (DBALV 2), jujube mosaic-associated virus (JuMaV) and rudbeckia flower distortion virus (RuFDV) in genera Badnavirus and Caulimovirus. Maximum likelihood analysis with 1000 bootstrap sets were performed on nucleotide sequences corresponding to the RT-RNase H domains. Type species of other genera in the Caulimoviridae family are also included. Sequences of the proposed new species are shown in red boxes.
Page 2 of 13
Table 1. Percent nucleotide identities for the Caulimoviridae in ORF3 nucleotide sequences corresponding to the conserved RT/RNAseH domain. Proposed new species are highlighted in yellow.
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SceTy1V PVCV RYVV BFDaV RuFDV EVCVE SVBV SPuV DCMV HRLVAnBSVCaMV MiMV CERV LLDV AMMV FMV SCMV BRRV WCSV1 PCSV CmYLCV TVCV SPCV CsVMV SPVCV BSCAV BSGFV BSIMV BSMYV BSOLV BSUAV BSUIV BSULV BSUMV BSVNV BLRaV BVF BCVBV CBSLV CaMMV CSSV CSSCEV CSSGMV CSSGNV CSSGQV CSSGRV CaYMV CYMV CoYMV CLNV DBESV DBALVDBALV2DBRTV DBRTV2 DBRTV3 DBSNV DBTRV FBV1 GVBV GVCV GRLDaV HBVJuMAVKTSV PYMAV PVBV PBCOV PYMoV RYNV SPPV SCBIMVSCBMOVTaBV TaBCHV YNMoV WBV1

Saccharomyces cerevisiae Ty3 virus (SceTy1V)  (M34549.1)  {Metavirus}

Petunia vein clearing virus (PVCV) (NC  001839.2)  {Petuvirus} 43,3

Rose yellow vein virus (RYVV) (NC  020999.1)  {Rosadnavirus} 45,6 47,6

Blueberry fruit drop associated virus (BFDaV) (NC  028462.1)  {Unassigned} 43,6 46,9 52,4

Rudbeckia flower distortion virus (RuFDV) (NC  011920.1)  {Caulimovirus} 45,0 49,4 52,6 52,7

Eupatorium vein clearing virus (EVCVE) (NC  010738.1)  {Caulimovirus} 44,1 50,0 53,2 49,5 56,9

Strawberry vein banding virus (SVBV) (NC  001725.1)  {Caulimovirus} 43,1 47,5 54,2 54,6 57,5 58,3

Soybean Putnam virus (SPuV) (NC  018505.1)  {Caulimovirus} 45,1 48,7 51,6 51,4 60,4 62,4 62,4

Dahlia common mosaic virus (DCMV)(JN032736.1)  {Caulimovirus} 45,8 50,6 53,1 51,4 59,2 63,8 59,0 67,1

Horseradish latent virus (HRLV) (NC  018858.1)  {Caulimovirus} 44,0 47,4 48,6 53,0 59,1 62,2 59,5 69,5 63,0

Angelica bushy stunt virus (AnBSV) (KU508800.1)  {Caulimovirus} 46,1 49,9 53,0 49,7 60,6 65,2 61,5 69,5 68,4 66,1

Cauliflower mosaic virus (CaMV) (NC  001497.1)  {Caulimovirus} 45,0 49,2 50,0 53,4 59,8 62,8 61,0 68,4 65,0 79,9 67,5

Mirabilis mosaic virus (MiMV)(NC  004036.1)  {Caulimovirus} 44,0 48,6 51,7 52,0 59,2 63,0 60,2 67,3 83,0 62,7 68,8 64,0

Carnation etched ring virus (CERV) (NC  003498.1)  {Caulimovirus} 44,5 50,0 51,3 50,2 59,2 62,2 59,9 70,6 66,1 67,2 69,7 68,0 66,2

Lamium leaf distortion associated virus (LLDV) (NC  010737.1)  {Caulimovirus} 45,4 48,8 51,7 50,5 61,9 62,9 60,6 69,2 66,8 66,0 72,7 66,9 66,5 68,7

Atractylodes mild mottle virus (AMMV) (NC  027924.1)  {Caulimovirus} 46,0 49,1 52,1 51,2 59,7 62,6 64,0 78,1 67,4 67,2 68,5 67,6 67,4 68,8 69,2

Figwort mosaic virus (FMV) (NC  003554.1)  {Caulimovirus} 45,3 49,5 51,9 52,1 59,8 63,1 61,7 67,6 71,6 64,6 66,2 65,0 69,5 66,8 67,0 68,1

Soybean chlorotic mottle virus (SCMV) (NC  001739.2)  {Soymovirus} 43,7 45,9 47,9 49,2 54,1 50,7 52,4 54,3 53,0 52,8 53,2 53,3 52,0 52,2 52,3 51,9 52,9

Blueberry red ringspot virus (BRRV) (NC  003138.2)  {Soymovirus} 43,6 48,2 49,9 50,6 53,8 54,2 54,8 54,5 55,4 52,5 56,8 54,4 55,5 52,5 54,8 51,5 54,3 61,3

Water chestnut soymovirus 1 (WCSV1) (NC  030205.1)  {Soymovirus} 44,6 48,7 50,5 49,7 51,3 51,7 52,7 51,6 52,4 50,6 54,5 53,8 52,0 50,1 51,8 51,4 52,9 58,0 60,6

Peanut chlorotic streak virus (PCSV) (NC  001634.1)  {Soymovirus} 44,7 46,6 50,3 49,4 52,1 53,0 52,9 55,1 54,9 52,1 55,5 52,8 55,8 54,7 54,8 52,9 54,5 57,5 62,1 60,6

Cestrum yellow leaf curling virus (CmYLCV (NC  004324.3)  {Soymovirus} 42,7 45,0 48,9 48,7 55,2 52,3 54,2 55,5 55,2 54,3 55,2 55,6 54,9 53,8 55,2 53,9 56,3 63,0 62,5 56,5 59,8

Tobacco vein clearing virus (TVCV) (NC  003378.1)  {Solendovirus} 42,2 48,3 52,4 47,5 52,6 53,8 51,9 50,6 53,3 50,0 54,1 51,9 53,6 52,1 50,7 50,7 53,0 49,7 54,3 51,7 51,6 50,5

Sweet potato collusive virus (SPCV) (NC  015328.1)  {Cavemovirus} 44,3 47,2 52,8 48,3 49,7 51,1 52,8 50,4 50,1 51,2 53,2 52,0 49,6 51,7 51,3 49,9 52,0 50,3 51,5 50,5 51,2 49,8 64,1

Cassava vein mosaic virus (CsVMV) (NC  001648.1)  {Cavemovirus} 43,7 47,2 53,8 48,7 49,6 52,4 52,7 51,3 51,4 50,3 53,0 48,7 50,9 50,5 51,1 49,6 52,1 49,0 51,5 49,5 50,5 49,4 62,1 79,3

Sweet potato vein clearing virus (SPVCV) (NC  015228.1)  {Solendovirus} 41,2 46,4 49,2 47,1 48,9 49,4 50,8 48,3 50,5 49,1 49,0 49,6 49,2 47,8 48,9 48,4 50,8 49,7 51,6 47,0 50,1 49,1 68,7 59,2 58,5

Banana streak CA virus (BSCAV) (NC  015506.1)  {Badnavirus} 46,2 46,3 50,1 47,3 48,2 48,5 48,8 48,4 48,4 48,1 48,3 47,3 49,2 47,2 48,5 49,5 46,9 43,6 46,2 45,1 47,9 45,7 48,9 50,0 49,5 47,8

Banana streak GF virus (BSGFV) (NC  007002.1)  {Badnavirus} 44,2 45,6 49,0 47,2 47,6 48,3 47,3 47,3 46,5 46,2 48,3 47,9 46,9 46,3 47,8 46,5 46,4 44,3 47,3 44,6 45,7 45,1 49,0 48,1 48,2 46,4 70,6

Banana streak IM virus (BSIMV) (NC  015507.1)  {Badnavirus} 46,2 45,1 48,3 47,7 46,1 47,3 47,3 46,4 47,0 47,5 46,0 47,6 47,1 45,8 46,5 46,8 45,7 45,6 45,0 45,4 46,5 43,9 47,0 46,6 48,2 46,0 73,8 68,5

Banana streak MY virus (BSMYV) (NC  006955.1)  {Badnavirus} 44,5 45,4 49,2 48,6 46,5 47,5 46,3 46,4 47,3 47,3 47,5 48,9 48,5 45,4 48,0 47,2 45,7 42,8 46,5 45,4 45,1 44,1 48,6 45,6 47,1 45,3 70,5 66,8 67,4

Banana streak OL virus (BSOLV) (NC  003381.1)  {Badnavirus} 46,0 46,5 50,6 48,4 49,6 49,5 47,5 48,8 49,1 47,8 48,4 48,9 49,1 47,3 47,5 49,5 48,4 44,5 45,7 46,3 48,0 45,4 49,1 49,0 48,6 47,6 78,5 67,8 72,8 70,8

Banana  streak  UA  virus  (BSUAV) (NC  015502.1)  {Badnavirus} 44,8 45,8 50,4 47,9 49,1 48,9 48,2 48,0 47,5 48,8 48,1 47,9 49,0 46,6 47,9 48,9 46,7 44,9 46,4 45,8 46,2 46,9 49,4 49,4 50,0 46,9 80,6 69,9 72,4 71,1 75,7

Banana  streak  UI  virus  (BSUIV) (NC  015503.1)  {Badnavirus} 45,0 44,7 49,4 46,8 47,4 48,5 48,0 46,0 48,4 47,8 47,5 48,8 48,4 45,0 46,3 47,3 46,9 45,2 46,6 44,9 46,6 45,0 49,9 48,9 47,8 48,0 66,3 64,1 63,0 65,2 66,7 66,4

Banana  streak  UL  virus  (BSULV) (NC  015504.1)  {Badnavirus} 45,0 45,4 49,9 46,0 46,4 49,9 48,8 46,1 47,9 47,8 47,9 48,3 49,1 46,2 46,0 47,9 47,7 45,8 47,5 44,7 47,7 44,1 50,3 49,2 49,5 45,4 68,1 65,4 63,8 65,1 64,9 66,2 80,3

Banana  streak  UM  virus  (BSUMV) (NC  015505.1)  {Badnavirus} 46,1 44,2 47,2 47,6 47,9 49,5 46,6 45,6 46,3 47,9 47,5 48,0 47,6 44,7 46,2 46,1 44,8 44,5 45,7 45,2 46,1 43,3 50,4 48,9 48,6 46,4 65,5 65,1 64,6 64,6 65,8 65,2 77,4 78,6

Banana  streak  VN  virus  (BSVNV) (NC  007003.1)  {Badnavirus} 45,3 45,2 49,3 47,9 46,6 47,8 47,8 45,5 47,6 46,8 48,8 47,3 47,7 46,2 47,7 46,8 46,8 43,4 46,3 45,4 46,4 45,4 47,8 47,7 47,9 47,0 72,8 69,9 77,4 70,5 71,1 73,1 64,4 63,5 65,1

Birch  leaf  roll-associated  virus  (BLRaV) (MG686421.1)  {Badnavirus} 45,5 43,6 47,8 47,5 46,8 47,1 46,9 46,9 46,2 47,2 47,0 47,3 46,4 44,9 46,8 46,2 45,7 44,5 45,5 43,0 44,2 44,0 46,5 47,0 46,3 45,3 65,2 61,6 63,0 62,6 63,5 64,4 62,5 63,6 61,6 62,4

Blackberry  virus  F  (BVF) (NC  029303.1)  {Badnavirus} 45,3 44,9 48,3 46,7 48,5 46,8 47,3 46,5 49,8 49,5 48,2 50,6 48,4 47,3 47,2 46,8 48,1 45,5 44,6 46,0 44,4 44,8 47,0 45,2 45,8 44,9 66,2 63,0 64,9 65,5 65,7 65,6 64,6 63,6 66,0 66,3 66,3

Bougainvillea  chlorotic  vein-banding  virus  (BCVBV) (NC  011592.1)  {Badnavirus} 44,0 45,5 48,3 46,2 48,0 47,3 47,7 47,1 46,8 48,9 47,4 48,9 46,3 46,2 49,1 47,3 47,8 44,5 43,3 43,3 45,5 47,3 46,2 46,2 47,3 45,4 64,7 61,9 63,4 64,1 64,0 64,8 61,9 63,0 63,0 63,3 65,7 67,9

Cacao  bacilliform  Sri  Lanka  Virus  (CBSLV) (MF642736.1)  {Badnavirus} 44,6 43,7 48,3 49,0 46,6 46,6 46,8 46,0 47,5 46,2 47,7 47,8 47,8 45,6 47,4 47,2 45,6 45,1 44,6 43,3 44,5 44,9 48,6 46,2 46,2 47,8 62,1 62,6 61,9 64,0 62,3 63,2 61,6 61,3 61,9 60,5 64,9 66,6 64,2

Cacao  mild  mosaic  virus  (CaMMV) (NC  033738.1)  {Badnavirus} 43,1 45,8 47,8 45,5 45,7 46,4 48,7 46,8 46,4 45,8 47,3 47,5 46,5 45,9 47,1 47,0 46,1 45,7 45,7 44,6 46,5 41,5 46,9 48,0 47,1 45,3 63,1 61,6 60,0 60,3 63,5 62,9 62,3 61,7 60,3 60,0 61,1 61,1 60,4 60,9

Cacao  swollen  shoot  virus  (CSSV) (NC  001574.1)  {Badnavirus} 43,1 44,3 47,6 46,9 47,3 45,3 47,5 47,0 47,4 47,5 47,1 48,4 46,6 45,8 46,7 46,5 45,2 44,5 44,7 44,0 44,5 45,1 46,8 46,8 45,4 46,4 63,8 61,6 63,0 60,8 65,1 63,0 60,3 59,9 60,3 64,7 63,2 63,7 59,9 62,4 60,8

Cacao  swollen  shoot  CE  virus (CSSCEV) MF642719.1)  {Badnavirus} 43,8 44,6 48,0 46,4 48,2 46,5 48,7 47,2 47,8 47,7 46,8 48,3 47,5 46,3 47,6 46,8 47,2 46,0 44,7 45,1 44,6 44,6 46,4 46,9 45,9 44,9 64,9 63,0 64,0 61,7 64,2 63,6 60,5 59,9 61,4 64,9 63,0 64,1 63,1 63,1 61,7 76,6

Cacao  swollen  shoot  Ghana  M  virus  (CSSGMV) (MF642724.1)  {Badnavirus} 42,6 44,3 47,8 47,5 46,3 47,9 48,4 48,3 46,9 47,4 48,4 48,9 46,8 47,3 47,5 47,6 48,1 45,6 45,8 45,5 44,8 44,9 46,9 46,9 45,7 44,3 66,3 62,1 64,3 61,9 65,1 66,8 61,7 63,4 62,2 65,3 63,6 65,5 62,2 60,9 62,2 74,9 75,4

Cacao  swollen  shoot  Ghana  N  virus  (CSSGNV) (MF642725.1)  {Badnavirus} 43,4 44,1 47,7 46,9 47,1 47,1 48,8 46,2 47,4 48,7 47,8 48,2 46,9 47,0 48,3 46,5 46,2 45,3 44,2 44,1 44,7 45,8 46,9 47,4 45,5 45,4 65,9 62,1 64,5 60,8 65,7 65,0 61,8 61,8 61,6 64,4 63,6 64,6 62,4 62,3 59,8 74,4 74,7 79,1

Cacao  swollen  shoot  Ghana  Q  virus  (CSSGQV) (MF642728.1)  {Badnavirus} 42,2 45,3 49,3 47,7 46,9 48,4 49,4 48,5 46,7 48,5 47,1 49,2 48,5 47,2 46,7 48,4 47,3 44,2 45,6 46,2 46,8 46,3 47,7 48,0 49,0 46,8 66,9 64,6 64,4 63,1 66,3 67,6 61,2 61,4 63,0 64,4 63,3 65,7 62,2 64,3 64,1 63,9 65,4 66,2 65,0

Cacao  swollen  shoot  Ghana  R  virus  (CSSGRV) (MF642733.1)  {Badnavirus} 42,6 45,2 49,6 47,7 46,2 46,8 50,1 47,5 47,8 48,2 47,8 49,9 47,7 46,2 47,3 48,9 45,8 44,4 45,3 45,5 44,0 45,5 46,1 46,7 48,1 46,2 66,1 64,0 64,1 62,9 63,7 66,8 61,9 60,3 61,9 65,2 62,5 65,1 62,5 62,4 64,2 62,8 62,8 63,7 63,2 81,3

Canna  yellow  mottle-associated  virus  (CaYMV) (NC  030462.1)  {Badnavirus} 43,9 45,3 48,1 46,2 46,7 46,9 47,5 46,5 46,1 46,5 47,5 47,1 46,0 45,3 47,1 47,3 46,2 47,0 46,6 45,3 46,3 46,7 47,1 47,9 47,6 47,2 70,8 68,8 68,8 70,1 69,4 72,3 64,6 64,1 64,4 71,7 62,4 65,8 64,3 63,1 64,0 63,8 64,1 64,3 64,7 65,7 64,8

Citrus  yellow  mosaic  virus  (CYMV) (NC  003382.1)  {Badnavirus} 43,3 44,2 50,2 48,4 47,9 48,9 50,1 47,1 48,5 48,5 47,3 48,9 49,2 44,8 47,6 47,5 49,1 45,3 46,0 44,6 44,2 46,5 47,0 46,3 46,3 45,0 66,3 61,7 62,3 63,4 65,8 64,1 62,9 61,6 61,2 62,4 60,6 67,3 61,9 63,7 61,1 64,1 65,7 64,6 65,3 65,4 65,4 63,8

Commelina  yellow  mottle  virus (CoYMV) (NC  001343.1)  {Badnavirus} 45,7 44,4 48,6 46,9 49,5 47,2 47,3 48,7 47,3 48,0 48,3 47,8 48,2 46,2 45,7 48,9 48,4 45,5 45,0 45,2 45,4 45,9 46,4 47,4 46,5 46,3 65,7 64,5 64,1 64,1 65,7 65,6 62,2 62,8 63,1 66,2 61,1 64,3 62,1 61,4 60,7 62,4 61,9 62,1 60,8 62,4 62,3 64,6 62,3

Cycad  leaf  necrosis  virus  (CLNV) (NC  011097.1)  {Badnavirus} 44,1 42,0 47,0 47,7 46,2 46,7 45,7 44,7 46,4 46,1 44,5 45,3 45,8 43,9 45,7 45,8 43,4 42,7 44,7 41,4 43,7 43,7 44,8 43,1 44,3 43,2 70,0 66,8 67,2 68,4 67,7 69,7 61,9 63,0 63,1 67,7 62,3 65,6 62,1 63,0 59,5 62,5 64,6 62,5 64,6 64,8 64,9 69,7 65,2 65,2

Dioscorea  bacilliform  ES  virus (DBESV)  (KY827394.1)  {Badnavirus} 44,1 42,7 46,4 48,1 47,1 45,2 46,9 45,9 47,6 47,4 46,0 45,9 46,6 46,5 46,4 46,7 45,1 41,8 43,0 42,1 43,4 43,8 45,0 44,3 44,0 44,8 66,2 65,3 66,4 65,7 65,1 66,3 62,0 62,6 63,7 67,1 65,8 68,2 65,2 64,5 59,2 64,4 65,7 64,6 65,1 66,3 65,3 67,9 68,3 63,7 68,9

Dioscorea  bacilliform  AL  virus (DBALV)  (X94576.1  X94577.1  X94579.1  X94579.1)  {Badnavirus} 45,1 45,2 48,1 47,5 47,2 47,2 48,4 47,8 46,6 48,7 45,9 48,8 47,2 48,0 47,9 48,9 46,0 44,6 44,7 43,3 44,6 44,9 47,0 45,7 46,2 46,3 69,4 64,2 67,0 67,1 68,5 68,8 63,7 64,4 64,9 66,2 61,6 67,3 63,5 63,5 62,3 64,0 65,1 64,4 63,7 66,4 67,6 65,7 66,2 64,6 66,2 70,6

Dioscorea  bacilliform  AL  virus  2 (DBALV2) (KY827395.1)  {Badnavirus} 44,4 45,0 49,0 48,6 46,0 47,4 48,7 48,2 46,9 49,0 47,2 47,7 47,1 46,3 47,8 48,8 45,7 43,0 44,7 42,1 44,6 44,6 45,3 46,2 45,7 45,2 68,0 64,1 65,7 66,8 66,3 66,4 64,1 63,4 62,9 65,1 65,0 67,2 64,2 62,7 61,4 63,8 67,0 65,4 65,0 66,6 66,5 65,9 69,2 64,9 67,5 74,1 70,5

Dioscorea  bacilliform  RT  virus  (DBRTV) (KX008574.1)  {Badnavirus} 44,1 44,7 49,0 46,7 47,2 46,8 46,8 46,4 46,7 48,1 46,2 48,2 47,5 47,4 47,1 47,8 46,6 43,3 44,3 43,7 44,9 44,9 47,3 46,4 45,7 45,0 69,2 66,6 66,3 65,2 67,8 68,8 63,9 65,9 63,9 66,1 64,8 65,7 63,6 64,8 64,0 64,4 65,1 66,2 65,6 67,9 66,2 69,0 67,5 65,6 68,4 70,3 72,8 71,2

Dioscorea  bacilliform  RT  virus  2  (DBRTV2) (KX008577.1)  {Badnavirus} 45,3 43,6 48,0 46,9 46,2 46,8 46,8 45,3 45,6 46,8 46,6 48,0 45,6 44,7 46,5 45,9 46,1 43,0 44,6 44,0 44,8 42,9 45,9 45,1 44,5 44,8 67,6 63,1 66,4 66,5 67,2 67,2 63,5 61,9 62,7 67,1 63,1 66,5 64,0 62,4 64,0 62,9 64,1 64,1 63,7 66,2 65,5 66,7 64,8 63,6 68,1 67,8 70,8 68,1 72,8

Dioscorea  bacilliform  RT  virus  3  (DBRTV3) (MF476845.1)  {Badnavirus} 44,2 43,6 48,6 47,2 46,0 48,4 46,3 47,1 47,3 48,6 46,5 48,1 47,3 45,7 46,2 47,9 45,6 43,0 43,5 43,5 44,8 44,6 47,3 46,2 46,6 44,7 66,8 64,1 64,1 66,1 65,2 65,8 64,0 63,0 63,4 64,6 61,9 66,1 64,3 63,9 62,4 63,5 63,8 63,1 63,5 64,9 65,4 65,7 67,6 64,4 66,4 68,3 71,1 72,2 70,5 69,4

Dioscorea  bacilliform  SN  virus (DBSNV) (DQ822073.1)  {Badnavirus} 44,5 43,4 48,5 47,3 46,8 48,0 48,2 47,5 48,0 50,7 47,8 49,5 47,3 46,9 47,3 49,6 46,6 42,6 43,5 43,5 44,2 44,7 47,1 47,1 45,0 45,9 68,8 64,2 65,3 67,5 66,6 68,3 64,2 64,6 63,6 66,5 64,6 64,6 65,4 64,1 62,9 63,4 64,6 64,6 64,4 65,2 66,2 66,6 66,8 65,1 67,3 70,6 72,3 71,3 71,4 69,1 80,2

Dioscorea  bacilliform  TR  virus (DBTRV) (KX430257.1)  {Badnavirus} 44,5 44,8 47,0 47,0 48,0 46,3 47,1 46,6 47,1 48,7 47,0 48,6 48,2 45,3 47,5 47,6 46,6 42,0 45,1 42,4 44,3 44,0 47,0 45,0 45,5 44,9 68,9 65,3 66,8 66,8 68,2 70,7 66,1 65,4 65,0 66,1 64,2 65,4 63,9 62,2 63,0 62,2 64,0 65,5 64,2 66,9 65,7 67,3 66,2 64,2 68,4 70,5 71,7 72,1 74,7 69,9 68,5 70,0

Fig  badnavirus  1  (FBV1) (NC  017830.1)  {Badnavirus} 43,7 45,9 48,8 46,9 45,1 48,1 47,0 47,7 46,6 48,1 48,4 47,8 46,6 46,8 46,3 48,4 47,3 44,4 44,9 44,6 45,2 46,3 47,1 46,2 46,7 45,3 69,6 63,6 66,5 65,7 68,1 68,0 65,3 64,5 64,2 66,2 64,1 68,3 66,2 65,9 61,9 65,7 66,5 65,8 66,8 67,0 66,6 66,9 68,7 64,5 67,2 69,9 70,3 70,4 68,4 67,5 68,3 67,2 68,6

Gooseberry  vein  banding  virus (GVBV) (NC  018105.1)  {Badnavirus} 45,3 43,2 47,9 45,5 46,1 45,1 45,6 45,0 43,0 46,8 43,3 47,0 42,5 45,2 45,6 45,3 43,4 43,2 42,2 41,9 41,2 42,8 43,1 43,3 43,0 43,1 63,7 61,4 62,2 61,3 63,2 64,2 61,2 59,3 61,1 62,0 65,6 67,1 63,6 60,9 59,2 60,7 62,7 62,2 61,7 62,6 61,1 61,6 61,1 59,5 62,3 63,7 64,1 62,1 62,7 62,6 61,4 61,5 63,4 63,0

Grapevine  vein-clearing  virus (GVCV) (NC  015784.2)  {Badnavirus} 44,7 42,5 47,9 46,9 46,7 44,8 47,7 46,1 45,9 48,4 47,3 47,8 45,7 46,0 47,9 45,8 47,2 43,5 44,3 42,3 43,6 43,5 44,7 46,1 46,2 44,0 64,3 62,2 64,2 61,1 63,3 64,6 62,1 61,4 62,1 63,1 66,6 65,8 64,1 63,7 61,6 61,9 62,8 64,2 64,4 63,0 61,4 63,8 60,4 61,5 62,3 65,7 62,8 63,5 63,8 62,4 61,1 63,0 63,5 65,7 67,4

Grapevine  roditis  leaf  discoloration-associated  virus  (GRLDaV) (NC  027131.1)  {Badnavirus} 45,0 45,2 48,3 48,6 46,8 49,0 48,9 47,5 49,2 47,8 47,3 47,6 48,2 46,8 47,4 49,6 47,0 45,7 45,6 45,6 46,7 44,8 48,1 47,4 46,4 44,4 70,1 66,6 66,8 66,2 68,4 69,1 66,3 66,7 66,0 67,8 65,2 68,9 65,1 63,2 64,2 63,7 64,6 66,0 65,2 68,0 68,2 66,6 68,3 65,6 68,3 68,0 69,4 70,5 70,3 66,4 67,8 67,7 70,6 79,7 61,4 64,7

Hibiscus  bacilliform  virus  (HBV) (NC  023485.1)  {Badnavirus} 43,1 46,0 48,6 49,6 45,7 47,4 48,9 47,5 48,0 49,3 45,4 47,8 47,6 45,5 46,7 47,9 47,4 44,9 44,2 43,2 45,2 45,4 46,4 45,3 47,5 45,2 65,1 63,2 64,7 64,3 66,9 66,2 63,8 64,0 65,2 66,6 63,2 66,6 63,9 64,3 63,5 65,7 65,4 65,9 64,4 66,5 66,0 66,4 68,4 63,9 65,1 68,4 68,2 68,4 66,7 67,0 66,2 68,1 67,0 70,1 61,9 63,2 70,5

Jujube  mosaic-associated  virus  (JuMAV) (NC  035472.1)  {Badnavirus} 44,1 42,5 47,9 45,5 46,6 46,2 47,7 47,3 46,0 47,7 47,8 46,4 47,0 45,4 46,3 47,0 47,3 44,6 45,2 43,7 44,7 45,2 47,7 46,9 46,8 45,9 65,7 60,4 61,8 64,2 63,3 65,1 63,8 62,9 63,4 63,0 64,5 69,2 67,6 62,8 62,4 62,6 62,2 63,4 63,9 62,4 62,8 62,8 64,9 62,4 63,0 64,8 65,0 63,8 61,9 63,1 65,1 63,7 64,1 68,4 61,4 63,3 67,8 65,9

Kalanchoe  top-spotting  virus  (KTSV) (NC  004540.1)  {Badnavirus} 45,5 42,9 46,0 47,0 46,2 46,7 46,1 46,4 45,0 47,2 45,0 48,0 45,5 45,7 45,1 46,8 43,2 43,1 42,4 43,0 43,7 43,6 44,7 45,5 45,0 45,4 72,0 69,0 70,8 69,7 73,1 71,6 63,4 62,3 63,5 71,6 63,4 65,6 63,6 61,9 61,2 63,0 63,4 64,6 64,3 64,0 63,9 68,9 63,2 63,8 68,9 66,6 67,5 64,2 67,7 67,7 66,1 66,1 66,2 65,6 64,0 64,6 67,1 64,5 65,2

Pagoda  yellow  mosaic  associated  virus  (PYMAV) (NC  024301.1)  {Badnavirus} 44,6 43,4 46,9 45,9 46,4 46,4 46,1 46,8 46,1 46,5 46,8 47,5 46,4 45,7 45,9 46,1 44,3 43,8 43,4 42,2 42,2 44,4 47,0 44,6 44,2 45,6 59,5 59,1 61,2 61,2 61,5 62,0 59,4 59,1 59,9 61,5 65,4 65,0 63,0 62,6 59,3 61,8 60,3 61,9 61,4 61,4 61,9 62,1 60,8 60,1 62,9 64,6 62,9 63,3 64,9 62,9 64,1 62,0 62,1 63,5 62,5 63,6 62,4 63,3 62,4 62,0

Pelargonium  vein  banding  virus  (PVBV) (NC  013262.1)  {Badnavirus} 44,9 44,9 46,3 46,3 46,9 47,6 46,2 44,0 45,6 48,0 46,7 47,7 44,9 44,2 47,5 46,0 46,6 44,1 44,2 43,0 44,2 43,9 47,2 44,7 44,2 45,1 66,2 63,1 65,5 64,8 64,3 67,0 62,3 60,7 62,6 66,5 66,5 70,5 65,1 64,9 61,8 62,7 64,1 63,6 63,9 63,3 63,5 68,2 65,2 62,1 64,7 67,8 67,8 66,2 66,5 64,4 64,1 65,7 68,0 66,3 65,4 63,3 67,2 64,1 67,1 65,6 62,8

Pineapple  bacilliform  CO  virus  (PBCOV) (NC  014648.1)  {Badnavirus} 43,5 44,7 47,5 47,5 47,8 45,6 45,1 45,3 45,1 46,8 45,6 46,6 45,9 43,7 47,1 45,5 44,2 44,0 41,8 43,6 45,4 43,3 45,8 45,6 45,8 46,1 70,5 66,8 68,4 67,3 68,7 68,7 63,4 62,4 63,5 68,8 62,9 64,6 62,9 62,4 59,9 62,3 62,9 63,2 63,2 65,2 63,7 69,2 64,0 64,8 70,0 64,7 65,9 65,4 65,8 66,1 65,8 65,6 67,5 65,0 61,0 60,4 66,3 65,7 61,2 68,0 61,6 64,3

Piper  yellow  mottle  virus  (PYMoV) (NC  022365.1)  {Badnavirus} 45,6 46,8 48,7 48,5 47,5 48,4 46,9 47,3 48,4 48,7 46,9 48,3 48,4 47,6 48,3 47,9 47,6 42,8 46,7 43,4 45,1 44,1 47,9 45,2 46,9 46,3 66,2 64,2 63,6 66,4 66,5 64,0 64,6 65,1 64,6 67,1 63,2 65,9 62,9 63,2 61,9 62,6 63,3 65,1 63,6 64,5 65,2 65,4 64,1 64,9 66,7 66,8 69,5 66,3 69,5 66,6 66,4 66,2 67,1 68,5 60,8 63,7 69,0 67,0 64,5 65,1 63,0 62,3 64,2

Rubus  yellow  net  virus  (RYNV) (NC  026238.1)  {Badnavirus} 45,4 45,0 47,3 48,2 46,6 46,6 46,9 45,1 46,8 48,2 46,3 48,8 47,2 45,1 46,9 46,9 44,3 43,0 43,4 42,3 42,6 44,3 45,9 44,6 45,7 44,4 63,0 58,1 62,4 60,1 62,0 63,5 59,1 59,6 59,7 63,5 65,9 66,2 65,0 61,1 59,7 63,5 62,9 64,1 63,7 62,5 64,0 61,3 61,1 59,2 61,5 62,6 61,4 61,4 63,7 62,0 61,2 61,1 61,8 63,5 70,9 68,2 62,0 60,9 61,1 62,8 63,2 64,3 60,8 61,7

Sweet  potato  pakakuy  virus  (SPPV) (NC  015655.1)  {Badnavirus} 44,8 44,7 48,1 44,7 47,2 47,3 47,8 45,5 47,2 46,9 46,1 45,8 47,4 45,6 46,8 47,1 45,2 44,2 46,4 46,1 46,8 45,2 48,9 47,3 46,9 47,6 65,9 62,4 63,5 64,0 62,9 64,4 63,9 63,2 63,1 64,5 61,9 62,2 62,1 61,6 62,5 62,8 64,3 63,9 64,6 62,7 61,8 66,0 61,9 61,4 64,2 63,4 64,5 63,5 65,4 64,0 62,4 66,0 64,4 64,3 58,8 61,9 65,3 64,2 61,7 62,2 61,4 62,6 63,2 63,4 59,9

Sugarcane  bacilliform  IM  virus (SCBIMV)  (NC  003031.1)  {Badnavirus} 42,9 43,6 48,6 46,1 45,7 46,9 49,0 47,6 47,4 48,5 46,6 48,9 47,5 45,7 46,2 47,5 46,0 44,3 45,2 43,5 46,3 46,7 48,1 47,3 44,9 47,9 63,9 60,3 60,5 60,0 62,3 63,2 70,2 69,6 68,4 58,9 60,4 63,2 61,4 59,5 59,3 58,8 59,3 59,4 59,5 61,4 61,9 61,8 58,6 62,3 58,7 59,9 61,4 62,3 63,5 60,9 60,7 62,4 63,4 60,9 59,2 60,9 63,8 60,4 60,1 59,1 59,2 61,2 58,9 61,1 58,2 61,4

Sugarcane  bacilliform  MO  virus  (SCBMOV) (NC  008017.1)  {Badnavirus} 45,6 45,9 49,4 47,5 45,3 48,3 47,1 46,5 46,5 46,7 46,4 48,3 47,3 44,4 46,2 46,9 46,1 44,6 45,8 43,9 45,8 44,5 48,1 47,9 47,6 46,9 65,2 61,9 61,7 62,2 63,2 62,6 73,0 72,2 72,3 61,7 60,4 62,4 61,0 60,6 61,5 60,1 59,3 62,7 61,0 61,9 60,7 62,0 58,3 62,4 60,3 60,0 63,4 62,5 63,5 58,8 62,6 61,9 63,8 61,7 58,7 60,2 64,2 60,6 60,3 60,3 57,6 62,4 61,1 61,8 59,4 62,4 79,3

Taro  bacilliform  virus  (TaBV) (NC  004450.1)  {Badnavirus} 45,2 45,7 48,3 47,2 48,0 46,7 48,4 48,6 49,0 48,8 48,4 48,9 48,0 47,0 48,5 48,9 48,7 46,0 46,3 42,9 44,2 46,1 47,2 49,6 47,6 47,0 63,3 60,8 62,9 60,3 62,4 62,1 62,0 61,9 63,4 61,5 63,0 63,3 65,0 62,3 62,3 63,0 62,1 63,4 62,1 60,8 61,6 62,9 60,8 61,9 61,9 63,5 64,2 63,4 63,5 63,1 63,0 62,9 63,8 64,4 59,9 62,6 65,0 63,5 64,7 59,6 61,8 62,4 62,0 64,6 60,9 61,2 60,2 61,3

Taro  bacilliform  CH  virus (TaBCHV) (NC  026819.1)  {Badnavirus} 45,1 45,4 48,9 49,5 47,3 48,7 49,5 47,9 48,4 48,8 46,7 49,4 47,9 46,2 47,3 47,2 48,4 45,1 45,1 44,6 46,0 47,2 47,7 47,8 47,3 47,3 68,9 64,7 65,4 66,8 68,8 66,5 64,9 64,6 64,5 65,7 66,8 67,6 65,1 63,8 62,2 63,2 64,9 64,9 64,1 65,7 64,6 65,4 69,1 64,7 67,8 70,0 70,1 69,5 68,7 68,9 67,6 68,5 66,5 70,1 62,6 64,1 71,2 67,3 66,6 67,0 61,3 65,7 65,1 70,5 62,9 63,9 60,6 61,8 64,1

Yacon  necrotic  mottle  virus  (YNMoV) (NC  026472.1)  {Badnavirus} 44,9 44,4 48,6 48,5 47,6 47,5 49,3 48,0 46,5 49,0 47,5 49,2 47,5 46,6 47,3 48,0 47,3 46,1 45,3 45,9 45,2 45,0 48,5 48,4 46,9 46,3 67,4 63,6 63,5 62,9 65,9 66,8 64,6 64,6 65,3 63,8 66,7 68,3 67,8 64,8 62,5 63,8 64,4 64,9 65,1 65,4 63,7 66,2 64,7 64,0 64,7 65,6 66,0 66,8 66,0 63,4 63,8 64,4 65,7 68,7 64,1 65,4 69,5 66,5 67,7 65,0 62,8 68,2 63,8 62,8 64,0 63,9 61,3 63,2 64,9 65,3

Wisteria  badnavirus  1  (WBV1) (NC  034252.1)  {Badnavirus} 43,1 45,0 47,1 44,3 44,8 45,8 46,5 45,5 46,2 46,8 46,6 48,4 46,9 45,7 46,2 45,4 44,7 43,5 43,5 42,9 43,6 45,6 47,5 46,1 45,3 44,4 60,0 58,9 59,2 60,8 60,7 61,6 60,5 59,7 59,6 60,8 65,6 67,3 63,5 62,5 60,0 61,4 62,0 62,9 63,4 62,4 63,0 61,7 60,6 61,4 62,4 62,2 62,4 62,5 63,5 62,1 61,8 61,4 61,0 64,6 62,7 63,2 63,6 61,9 63,5 59,7 75,8 63,8 61,7 62,1 65,6 62,6 58,3 59,0 61,9 62,4 64,5

Rice  tungro  bacilliform  virus  (NC  001914.1)  {Tungrovirus} 45,2 47,0 51,1 45,5 47,2 48,8 46,6 48,2 49,4 48,6 49,6 49,8 49,0 46,5 46,8 47,8 49,4 48,0 47,2 47,0 46,7 47,5 53,1 52,9 52,3 49,7 53,5 52,0 52,3 51,6 53,9 53,1 54,2 53,8 54,0 51,5 50,7 52,7 51,1 51,0 50,2 49,7 50,8 51,7 51,7 52,7 52,2 52,0 50,6 50,0 51,1 49,4 52,1 53,4 50,5 50,1 50,6 49,9 51,1 53,0 50,3 50,8 53,4 51,0 49,9 50,0 49,4 51,9 50,2 51,5 51,7 54,6 51,6 52,9 52,8 52,2 53,0 50,5
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