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	Abstract of Taxonomy Proposal: 

	
Taxonomic rank(s) affected:       
Genus, Family, Order

Description of current taxonomy:       
The family Botourmiaviridae is currently the only family in the order Ourlivirales. It includes twelve genera with 159 species: Ourmiavirus, Botoulivirus, Betabotoulivirus, Magoulivirus, Scleroulivirus, Betascleroulivirus, Betascleroulivirus, Gammascleroulivirus, Epsilonscleroulivirus, Rhizoulivirus, Betarhizoulivirus, and Penoulivirus.

Proposed taxonomic change(s):     
We propose to reorganize current family Botourmiaviridae by creating additional two new families “Ourmiaviridae” and “Rhizouliviridae” in the order Ourlivirales by to better reflect phylogenetic relationships among members of this order of (+)RNA viruses.

Justification: Results of updated phylogenetic analyses of the RNA dependent RNA polymerases (RdRPs) of viruses belonging to the family Botourmiaviridae and newly characterized, related and yet unclassified, viruses showed three main clades supported by high bootstrap values. One group includes ten genera currently classified in the family Botourmiaviridae, second clade is composed of the two genera (Rhizoulivirus and Betarhizoulivirus) of viruses exclusively reported from the basidiomycetous hosts, while the third comprises members of the three plant-infecting members of a current genus Ourmiavirus along with several recently sequenced closely related viruses. The three well-supported clades are proposed to represent three families in the order Ourlivirales.



	· Text of Taxonomy proposal:  


	
Taxonomic rank(s) affected:       
Genus, Family, Order

Description of current taxonomy:    
   
The family Botourmiaviridae currently includes twelve genera with 159 species: Ourmiavirus, Botoulivirus, Betabotoulivirus, Magoulivirus, Scleroulivirus, Betascleroulivirus, Deltascleroulivirus, Gammascleroulivirus, Epsilonscleorulivirus, Rhizoulivirus, Betarhizoulivirus, and Penoulivirus. With the exception of the genus Ourmiavirus, that includes plant viruses with a genome divided in three segments, the remaining members of the family are viruses that infect fungi. Genera Rhizoulivirus and Betarhizoulivirus include exclusively viruses that infect fungi of the Basidiomycota division, specifically, genera Armillaria and Rhizoctonia. 

Proposed taxonomic change(s):     

We propose creation of two new families in the order Ourlivirales by reorganization of current complex family Botourmiaviridae by moving/reclassifying genera Rhizoulivirus and Betarhizoulivirus to a new family “Rhizouliviridae” and a genus Ourmiavirus in the new family “Ourmiaviridae”.  Furthermore, we propose creation of 24 new species to classify them into 10 new genera comprising in the family “Ourmiaviridae” in order to classify newly characterized viruses.  

Demarcation criteria:

The demarcation criteria for genera in the families “Ourmiaviridae” and “Rhizouliviridae” have been stablished at >35% amino acid identity of the RdRP.
Amino acid sequence identities of putative RdRP proteins between viruses belonging to different species is less that 80%.

Justification:      
  
Phylogenetic analysis of the amino acid sequences of the RNA-directed RNA polymerase (RdRP) of viruses inside the current family Botourmiaviridae (Ayllón et al. 2020; Donaire et al. 2024), and viruses related to ourmiaviruses, show a phylogenetic tree with three independent main groups supported by bootstrap values >97% (Figure 1). 

One of the main groups with a strong statistical support is constituted by two genera, Rhizoulivirus and Betarhizoulivirus, based in this clear differentiation we propose the creation of a new family, “Rhizouliviridae”, to include both genera. This new classification is additionally supported by the fact that these two genera include only mycoviruses infecting fungi of the Basidiomycota division (Armillaria and Rhizoctonia). 

Other main group, supported by a bootstrap value of 100%, included members of the genus Ourmiavirus, and many other related ourmia-like viruses. This clear phylogenetic separation prone us to propose the creation of the new family “Ourmiaviridae” to include the genus Ourmiavirus and related viruses reported from numerous HTS-based studies on “viromes”-associated with different plants and animals (birds, fishes, arthropods, mollusks) (Shi et al. 2016; François et al. 2019; Stanojević et al. 2020; Yang et al. 2022; Lu et al. 2024; Zhang et al. 2024; Mao et al. 2024; Martínez-Fajardo et al. 2024), riverbank sediments or water, or different soil ecosystems(Chen et al. 2022; French et al. 2022; Sadiq et al. 2024). To classify new viruses, we propose to create 24 new species in 10 new genera in the family “Ourmiaviridae”. Anyway, the original hosts of these viruses are yet to be experimentally ascertained. Except for the members of the genus Ourmiavirus, which have three-segmented genomes, the viruses in other genera of all three families have non-segmented, RdRP-encoding genomes.

Comparison between current and proposed organization of the order Ourlivirales with reorganized current family Botourmiaviridae and additional two new families “Rhizouliviridae” and “Ourmiaviridae” is presented in Table 1. 
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	Tables, Figures:  
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[image: ]Figure 1. Phylogenetic tree of the order Ourlivirales, including the family Botourmiaviridae and two proposed families “Ourmiaviridae” and “Rhizouliviridae”. Included are only viruses proposed as representative of species in each of the two proposed families.
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AI-generated content may be incorrect.]Figure 2. Matrix diagram of amino acid identities of RNA dependent-RNA polymerase (RdRP) proteins among members of the genera in the families Botourmiaviridae, and “Rhizouliviridae” and “Ourmiaviridae”. The percent identity matrixes were created via multiple sequence alignment in R.
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Figure 3. Identity matrix of amino acid identities of RNA dependent-RNA polymerase (RdRP) proteins among members of the proposed family “Ourmiaviridae”.




Table 1. Current and proposed organization of the order Ourlivirales. Proposed new taxa are reported in red font, those moved from current family Botourmiaviridae are listed in blue. 

                            Current                                                                                Proposed
	Family
	Genus
	
	Family
	Genus

	Botourmiaviridae
	Betabotoulivirus
	
	Botourmiaviridae
	Betabotoulivirus

	(12 genera)
	Betarhizoulivirus
	
	(9 genera)
	Betascleroulivirus

	
	Betascleroulivirus
	
	
	Botoulivirus

	
	Botoulivirus
	
	
	Deltascleroulivirus

	
	Deltascleroulivirus
	
	
	Epsilonscleroulivirus

	
	Epsilonscleroulivirus
	
	
	Gammascleroulivirus

	
	Gammascleroulivirus
	
	
	Magoulivirus

	
	Magoulivirus
	
	
	Penoulivirus

	
	Ourmiavirus
	
	
	Scleroulivirus

	
	Penoulivirus
	
	
	

	
	Rhizoulivirus
	
	“Rhizouliviridae”
	Betarhizoulivirus

	
	Scleroulivirus
	
	
	Rhizoulivirus

	
	
	
	
	

	
	
	
	“Ourmiaviridae”
	Ourmiavirus

	
	
	
	
	“Alphaourmiavirus”

	
	
	
	
	“Betaourmiavirus”

	
	
	
	
	“Gammaourmiavirus”

	
	
	
	
	“Deltaourmiavirus”

	
	
	
	
	“Epsilonourmiavirus”

	
	
	
	
	“Etaourmiavirus”

	
	
	
	
	“Iotaourmiavirus”

	
	
	
	
	“Kappaourmiavirus”

	
	
	
	
	“Thetaourmiavirus”

	
	
	
	
	“Zetaourmiavirus”




[image: ]ICTV Taxonomy Proposal Form 2025 v.2

14 | Page





image2.png
00

Botourmiaviridae

Ripablex virus WZH59313.1 Deltaourmiavirus
Ripazant virus WZH59096.1

Ourmia melon virus ACF16360.1
Cassava virus C ACI03053.1 Ourmiavirus
Epirus cherry virus ACF16357.1

Epsilonourmiavirus

Crocidura lasiura ribovirus 17 WZI33269.1
Wauhan spider virus 7 YP 009344979.1

Riboviria sp.bird WKV34205.1

Laodelphax striatellus narna-like virus 1 BFU48982.1 o
Serbia narna-like virus 3 QNS17454.1 Zetaourmiavirus
Tetranychus urticae-associated namavirus QBS55243.1

Hubei nama-like virus 3 YP 009337787.1

Hubei nama-like virus 3 APG77181.1

Ripablyj virus WZH59351.1

Beihai nama-like virus 1 YP 0093332831 ]—- Betaourmiavirus

Hubei nama-like virus 2 YP 009336796.1

Wenling narna-like virus 1 YP 009337264.1

Ripasyc virus WZH61313.1 -

Wenzhou narna-like virus 2 YP 009336518.1 Alphaourmiavirus

Beihai nama-like virus 4 YP 009333266.1
Namaviridae sp URG16889.1

Beihai nama-like virus 2 YP 009333277.1

Gammaourmiavirus

o Etaourmiavirus

tvir t
Sopadaq virus WZH61911.1
Ripabruz virus WZH59465.1
Chrocapent virus WZH58458.1
Sonajac virus WZHE1616.1
Sonahyx virus WZH61611.1
Sonatrut virus WZH61561.1
Flumine botourmiavirus 3 UQB75998.1

Chrocabim virus WZH58129.1 lotaourmiavirus

Thetaourmiavirus

l— Kappaourmiavirus

Chrocafask virus WZH58253.1 =

Armillaria mellea ourmia-like virus 1 QUD20355.1
Rhizoctonia solani ourmia-like virus 1 ALD89132.1

Rhizoctonia solani ourmia-like virus 3 QDW65428.1 Rhizoulivirus
Rhizoctonia solani ourmia-like virus 4 QDW65429.1

Rhizoctonia solani ourmia-like virus 2 QDW65427.1

Rhizoctonia solani ourmia-like virus 5 QDW65430.1 ]_ Betarhizoulivirus
Saccharomyces 23S RNA namavirus AAC98708.1

‘Saccharomyces 20S RNA narnavirus AAC98925.1

— Ourmiaviridae

Rhizouliviridae




image3.tiff
Botourmiaviridae - Identity matrix

Betabotoulivirus,

Beﬁam\zwhwms\

Betasdleroulvirud

Botoulvinug

Deltascleroulivirud
Epsionscloroulvirug
‘Gammascloroulivinug

Magoulvinug
Identity
100
75
Namaviug
50
B
Ourmiavinig
Penoulvinig
Rhizoulvirug

Sdleroulvirud





image4.emf
Genera Riboviria_sp.WKV33489.1Riboviria_sp.WKV34090.1Riboviria_sp.WKV34455.1Narnaviridae_sp.UJQ92763.1Wenling_narna.like_virus_1.YP_009337264.1Ripasyc_virus.WZH61313.1Beihai_narna.like_virus_4.YP_009333266.1Wenzhou_narna.like_virus_2.YP_009336518.1Narnaviridae_sp.URG16902.1Riboviria_sp.WKV34517.1Ripablyj_virus.WZH59351.1Hubei_narna.like_virus_2.YP_009336796.1Beihai_narna.like_virus_1.YP_009333283.1Sopacod_virus.WZH61864.1Narnaviridae_sp.UJQ92836.1Beihai_narna.like_virus_2.YP_009333277.1Narnaviridae_sp.URG16889.1Riboviria_sp.WKV33295.1Riboviria_sp.WKV33542.1Riboviria_sp.WKV34224.1Ripazant_virus.WZH59096.1Ripablex_virus.WZH59313.1Kummerowia_striata_ourmiavirus.QKI29250.1Kummerowia_striata_ourmiavirus.QKI29251.1Saffron_associated_botourmia.like_virus.DBA56827.1Riboviria_sp.WKV34280.1Ourmia_melon_virus.ACF16360.1Epirus_cherry_virus.ACF16357.1Cassava_virus_C.ACI03053.1Wuhan_spider_virus_7.YP_009344979.1Crocidura_lasiura_ribovirus_17.WZI33269.1Riboviria_sp.bird.WKV34205.1Tetranychus_urticae.associated_narnavirus.QBS55243.1Hubei_narna.like_virus_3.APG77181.1Hubei_narna.like_virus_3.YP_009337787.1Serbia_narna.like_virus_3.QNS17454.1Laodelphax_striatellus_narna.like_virus_1.BFU48982.1Riboviria_sp.WKV34479.1Riboviria_sp.WKV33637.1Chrocasust_virus.WZH58587.1Chrocaniss_virus.WZH58416.1Sopadaq_virus.WZH61911.1Ripabruz_virus.WZH59465.1Sonajac_virus.WZH61616.1Chrocapent_virus.WZH58458.1Riboviria_sp.WKV33397.1Riboviria_sp.WKV33081.1Chrocafask_virus.WZH58253.1Chrocabim_virus.WZH58129.1Flumine_botourmiavirus_3.UQB75998.1Sopagup_virus.WZH61968.1Sonatrut_virus.WZH61561.1Sonahyx_virus.WZH61611.1

Alphaourmiavirus Riboviria_sp|WKV33489.1 100 50,5 52,3 34 33,3 36,3 34,3 35,8 33,7 27,6 28,9 29,9 32,5 27,4 26,5 30 29,5 28,5 29,8 32,9 25,1 26,1 29,3 28 29,4 28 27,5 26,2 25,2 27,3 30,2 29,6 25,9 25,7 26,6 28,6 28,3 31,1 28,2 25,8 28,4 23,5 25,6 27,5 25,5 25,3 26,9 24,9 25,8 27,8 23,9 27,7 26,3

Riboviria_sp|WKV34090.1 50,5 100 52,1 33,3 33 34 32,6 32,9 34,4 27,7 29,8 31,2 29,6 30,6 26,9 28 31,1 29,9 29,5 31,4 23,1 22,9 27,9 27,6 29,5 25,1 29,8 26,1 26,7 27,8 26,9 27 28 25,2 25,2 28 28 30,4 31 23,8 31,2 25 25,6 27 25,3 26,5 29,3 28,8 26,3 28,9 26,4 29,6 27,4

Riboviria_sp|WKV34455.1 52,3 52,1 100 36,4 38,4 35 32,8 32,9 36,8 31,9 31,7 30,1 32,7 30,6 27,3 31,5 30,1 28,4 27,5 29,2 24,1 24,3 29,1 27,5 28,2 27,5 29 26,6 27,6 29,1 29,4 27,5 29,3 28,3 28,1 29,4 30,6 31 32,6 24,5 31,8 27,6 24,9 26,1 25,1 27,6 30,6 27,3 28,3 28,2 27,3 29,2 26,4

Narnaviridae_sp|UJQ92763.1 34 33,3 36,4 100 51,5 43,3 36,3 37,2 39,1 32,4 33,3 34,2 36,8 30,8 28,2 33,4 33,3 32 33,7 36,4 26,5 27,4 29,1 28,4 27,5 29 27,7 27,6 28,2 29 31,1 29 29 29,4 30,4 29,6 29,4 28,2 27,9 26 30,8 22,6 26,6 23,9 27,3 26 27,5 29,9 29,8 28,5 24,7 30,7 29,3

Wenling_narna-like_virus_1|YP_009337264.1 33,3 33 38,4 51,5 100 42,2 38,5 39,1 40,1 32,4 33,7 33,3 34,6 29,7 28,2 35,6 32,2 30 32,8 35,4 26 27 28,4 28,3 27,2 29,5 27,4 26,8 26,9 28,5 31,8 29 29,9 28,5 28,2 29,9 31,2 26,8 28,8 25,6 30,7 23,8 25,6 23,9 25,7 27,3 28,4 30,9 27,7 28,1 22,4 28,7 29,4

Ripasyc_virus|WZH61313.1 36,3 34 35 43,3 42,2 100 39,8 38,8 43,2 34,3 36,6 35,8 34,2 29,6 29,4 31,5 34,4 30,3 29,8 30,3 26,2 27,2 28,8 28,7 28,2 28,3 27 25,8 25,4 27,8 29,3 28 29,9 27,3 27,1 28,7 29 32,1 33,1 24,8 32,3 27 27 28 26,5 26 31,6 29,3 26,6 25,8 25,6 34,4 30,5

Beihai_narna-like_virus_4|YP_009333266.1 34,3 32,6 32,8 36,3 38,5 39,8 100 51,4 36,9 29,7 31,8 34,4 34,9 26,6 26,7 28,3 29,1 26,5 29,8 32,7 25,1 26,1 27,5 27,4 24,4 24,3 26,1 23,6 24,2 26,6 30,7 26,4 26,9 28 27,7 26,6 29 27,2 25,7 25,4 26,9 21,4 24,8 24,7 24,5 25 27,1 28,6 25,6 27,5 24,5 28,5 25,8

Wenzhou_narna-like_virus_2|YP_009336518.1 35,8 32,9 32,9 37,2 39,1 38,8 51,4 100 37,3 28 32,7 34,8 36,7 26,4 25,2 29,3 30,6 27,3 30,7 32,3 24,9 24,3 28 28,2 25,6 23,8 24,2 23,6 23,6 25,3 27,4 26,6 27,4 25,9 26 26,8 27,3 27 29,6 24,6 27,5 22,4 24,8 23,6 25,5 26,2 28,1 28,1 24,8 25,8 23 28,1 26,9

Narnaviridae_sp|URG16902.1 33,7 34,4 36,8 39,1 40,1 43,2 36,9 37,3 100 34,1 32,9 33,8 35,5 30,9 30,9 28,1 27,6 27,9 32,3 35,9 30,2 32,7 29,5 29,6 28,8 30,9 27,6 27 26,9 24,8 28,5 28 27,1 26,4 26,8 28,5 27,5 26,8 26,5 24,6 29,7 23,7 26,7 24,1 26,6 27,1 27,9 27,7 28,5 27,3 24,4 29,5 29,2

Betaourmiavirus Riboviria_sp|WKV34517.1 27,6 27,7 31,9 32,4 32,4 34,3 29,7 28 34,1 100 36,2 34,9 37,6 32,9 31,7 34 31,9 30,3 34,9 36,4 25,7 27,6 27,8 30,5 28 28,2 30 29,5 28,2 27,8 30,1 30,7 29 27,6 27,9 30 28,4 29,4 28,6 27,9 34,4 28,4 27,9 24,8 23,8 31 32,1 30,8 31,6 29,8 26,7 33,3 32,3

Ripablyj_virus|WZH59351.1 28,9 29,8 31,7 33,3 33,7 36,6 31,8 32,7 32,9 36,2 100 44 44,7 34,4 32,8 36,9 36 32,8 37,1 37 26,6 26,7 27,7 29,5 29,6 31,2 28,3 26,9 26,8 31,3 31,8 31,6 27,3 28,7 29,7 31,6 31 30,1 31,6 29 30,3 22,9 26,5 24,5 28 29,7 32,7 30,4 29 29 29,2 31,7 31,5

Hubei_narna-like_virus_2|YP_009336796.1 29,9 31,2 30,1 34,2 33,3 35,8 34,4 34,8 33,8 34,9 44 100 57,5 33,3 29,4 32,4 36 31,2 34,9 36,2 26,1 26,7 27,4 25,7 26,8 26,6 28,1 28,4 26,8 30,1 34,2 32,6 29,1 27,7 27,5 29,9 30,9 30,5 31 28,1 35 26,6 29,4 25,2 26,5 31,2 34,1 32,1 29,6 29,6 27,7 30,6 29,6

Beihai_narna-like_virus_1|YP_009333283.1 32,5 29,6 32,7 36,8 34,6 34,2 34,9 36,7 35,5 37,6 44,7 57,5 100 35,8 33,8 34,8 35,4 32,1 35,2 35,7 25,4 25,7 28,4 26,1 27,7 28,5 29,9 29,3 29,1 29,8 33,7 33,7 30,1 30,6 30,2 31,2 30,8 29 32,1 29,7 33,9 25,6 27,9 25,8 28,8 31,7 34,8 32,6 30,7 30,5 30,4 32,4 30,5

Sopacod_virus|WZH61864.1 27,4 30,6 30,6 30,8 29,7 29,6 26,6 26,4 30,9 32,9 34,4 33,3 35,8 100 28 32,2 34 30,3 30,6 30,7 26,4 27,3 25,8 27,7 26,1 24,9 26,4 27 25,9 27,6 31,3 29,7 29,9 28,7 28,1 28,8 31,7 29,9 31 27 33,3 25,1 27,5 26,7 25,9 30,3 34,1 28,9 28,7 27,6 28,4 32 30,7

Narnaviridae_sp|UJQ92836.1 26,5 26,9 27,3 28,2 28,2 29,4 26,7 25,2 30,9 31,7 32,8 29,4 33,8 28 100 29,7 29,7 28,2 29,4 30,7 23,9 25,4 22,7 25 23 23,4 26,9 26,6 26,8 27,3 27,2 27,8 27,6 26,3 26,9 26,6 30,1 28,8 29,6 25,6 30,8 24,8 25,5 26 23,3 26,9 29 28 25,6 24,6 26,2 31,2 28,2

Gammaourmiavirus Beihai_narna-like_virus_2|YP_009333277.1 30 28 31,5 33,4 35,6 31,5 28,3 29,3 28,1 34 36,9 32,4 34,8 32,2 29,7 100 43,8 40,8 42,5 42 27 25 25,9 27,2 27,4 27,2 28,3 26,7 28,4 30,6 33,5 30,2 28,8 28,2 27,6 27,4 30,7 30,3 32,2 24,7 31,3 24,2 27,2 24,2 26,2 29,2 30,8 28,2 28,3 26,1 26,5 31,1 29,6

Narnaviridae_sp|URG16889.1 29,5 31,1 30,1 33,3 32,2 34,4 29,1 30,6 27,6 31,9 36 36 35,4 34 29,7 43,8 100 55,2 57,8 56,1 27,4 27,5 27,4 29,8 29,9 29,3 32,1 28,9 29,8 32,5 34,6 30,9 30,4 29,9 29,5 30,7 32,4 32,2 33 27,3 32,9 27,6 26,6 27,3 27,9 29,6 31,4 30 29,6 29,7 28,8 30,7 31,1

Riboviria_sp|WKV33295.1 28,5 29,9 28,4 32 30 30,3 26,5 27,3 27,9 30,3 32,8 31,2 32,1 30,3 28,2 40,8 55,2 100 57,6 55,4 27,1 25,7 25,4 26,3 26,5 27,6 30,8 28,5 28 28,5 32,1 29,8 29,6 27,7 27,2 29,2 31,6 31,2 29,2 27,6 31,1 23,2 23,9 22,9 25,4 27 29 27,5 27,5 27,5 25,1 28,1 27,6

Riboviria_sp|WKV33542.1 29,8 29,5 27,5 33,7 32,8 29,8 29,8 30,7 32,3 34,9 37,1 34,9 35,2 30,6 29,4 42,5 57,8 57,6 100 100 27,2 25 26,1 25,3 28,6 27,6 32,1 28,7 29,6 30 30,9 28,4 31 27,2 27 30,2 32,8 35,2 34,2 26,9 33,5 26,1 24 23,9 24 30,8 35,2 29,1 29,5 28,6 24,2 32,2 29,2

Riboviria_sp|WKV34224.1 32,9 31,4 29,2 36,4 35,4 30,3 32,7 32,3 35,9 36,4 37 36,2 35,7 30,7 30,7 42 56,1 55,4 100 100 28,2 27 27,9 26,4 30,1 28,6 30,8 28,7 28,4 29 31,6 29,3 31,5 26,7 26,2 30,9 34,3 37,9 37,3 27,6 33,7 26,4 24,1 23,6 24 30,7 37,4 28,6 28,5 26,7 24,4 33,4 29,8

Deltaourmiavirus Ripazant_virus|WZH59096.1 25,1 23,1 24,1 26,5 26 26,2 25,1 24,9 30,2 25,7 26,6 26,1 25,4 26,4 23,9 27 27,4 27,1 27,2 28,2 100 84 24 23,3 24,2 21,8 27,6 26,1 24,8 25,7 27,8 25,7 27,1 25,1 25 25,6 25,6 28,4 26,7 23 26 22,8 26,4 22,8 23,5 24,1 26,7 26,7 23,9 22,6 22,4 28,3 26,4

Ripablex_virus|WZH59313.1 26,1 22,9 24,3 27,4 27 27,2 26,1 24,3 32,7 27,6 26,7 26,7 25,7 27,3 25,4 25 27,5 25,7 25 27 84 100 23,5 24,5 23,4 23,7 29,9 27,7 24,9 26,5 29,7 26,6 27,8 25,8 25,8 27,4 27,2 29,4 28,3 25,3 28,8 23,9 24,5 23,6 24,4 24,2 27,7 25,6 24,3 22 22,6 30,3 27,4

Epsiloourmiavirus Kummerowia_striata_ourmiavirus|QKI29250.1 29,3 27,9 29,1 29,1 28,4 28,8 27,5 28 29,5 27,8 27,7 27,4 28,4 25,8 22,7 25,9 27,4 25,4 26,1 27,9 24 23,5 100 60,6 49,3 25,6 31,1 30,4 30,4 29,1 31,9 30,2 29,4 28,5 28 28,9 29,8 30,5 31,5 25,5 27 23,4 27,6 27,1 28,5 26,5 28,9 26,7 24,9 25,3 25,5 30,8 27,8

Kummerowia_striata_ourmiavirus|QKI29251.1 28 27,6 27,5 28,4 28,3 28,7 27,4 28,2 29,6 30,5 29,5 25,7 26,1 27,7 25 27,2 29,8 26,3 25,3 26,4 23,3 24,5 60,6 100 46,7 27 32,2 30,5 30,6 28,7 31,5 30,4 29,2 27,5 27,4 30,4 29,8 33,1 30,3 24,2 27,5 24,1 28,6 25,4 28 27,6 29,2 27 24,7 26 25,4 30,8 28,8

Saffron_associated_botourmia-like_virus|DBA56827.1 29,4 29,5 28,2 27,5 27,2 28,2 24,4 25,6 28,8 28 29,6 26,8 27,7 26,1 23 27,4 29,9 26,5 28,6 30,1 24,2 23,4 49,3 46,7 100 25,5 30,6 29,5 28,2 28,3 33,6 29,7 26,2 25,7 25,7 27,8 29,6 30,1 28,6 23,9 29,1 24,4 25,2 27,8 27,3 26,3 29,3 25,9 26,2 24,7 22,5 32,2 29,3

Riboviria_sp|WKV34280.1 28 25,1 27,5 29 29,5 28,3 24,3 23,8 30,9 28,2 31,2 26,6 28,5 24,9 23,4 27,2 29,3 27,6 27,6 28,6 21,8 23,7 25,6 27 25,5 100 30,4 27,8 27 29,6 29,3 29,1 27,2 27,8 27,2 28,1 29,6 30,5 30,8 22,2 30,9 23,2 25 24,3 22,7 25,3 26,9 25,9 23,2 21,9 23,7 30,4 27,7

Ourmiavirus Ourmia_melon_virus|ACF16360.1 27,5 29,8 29 27,7 27,4 27 26,1 24,2 27,6 30 28,3 28,1 29,9 26,4 26,9 28,3 32,1 30,8 32,1 30,8 27,6 29,9 31,1 32,2 30,6 30,4 100 50,8 50,9 32,8 39,2 35,8 30,6 30,5 31,4 34,2 33,5 31,4 31 27,6 31,2 23,8 24,8 25,2 28,2 29,5 33,1 29,4 28,5 28,4 25,5 31,3 29

Epirus_cherry_virus|ACF16357.1 26,2 26,1 26,6 27,6 26,8 25,8 23,6 23,6 27 29,5 26,9 28,4 29,3 27 26,6 26,7 28,9 28,5 28,7 28,7 26,1 27,7 30,4 30,5 29,5 27,8 50,8 100 46,6 29,8 34,5 34,4 30,7 30,3 31 31,8 32,1 30,2 29,5 26,1 29,6 22,4 25,6 23,9 25,5 27,3 32,2 27,4 27 28,7 24,7 31,5 28,1

Cassava_virus_C|ACI03053.1 25,2 26,7 27,6 28,2 26,9 25,4 24,2 23,6 26,9 28,2 26,8 26,8 29,1 25,9 26,8 28,4 29,8 28 29,6 28,4 24,8 24,9 30,4 30,6 28,2 27 50,9 46,6 100 31,4 35 34,7 30,7 31 31,6 34 32,4 32 31,5 28,1 28,7 22,8 26,8 24,5 24,3 27,8 30,9 29,1 27,3 28,3 25,2 30 27,5

Zetaourmiavirus Wuhan_spider_virus_7|YP_009344979.1 27,3 27,8 29,1 29 28,5 27,8 26,6 25,3 24,8 27,8 31,3 30,1 29,8 27,6 27,3 30,6 32,5 28,5 30 29 25,7 26,5 29,1 28,7 28,3 29,6 32,8 29,8 31,4 100 68,9 44,1 37,3 36,7 36,5 40,8 37,5 37,6 39 25,2 31,1 25,1 26,9 28,3 26,1 28,3 29 29,2 28,7 24,1 24,9 32,8 31,8

Crocidura_lasiura_ribovirus_17|WZI33269.1 30,2 26,9 29,4 31,1 31,8 29,3 30,7 27,4 28,5 30,1 31,8 34,2 33,7 31,3 27,2 33,5 34,6 32,1 30,9 31,6 27,8 29,7 31,9 31,5 33,6 29,3 39,2 34,5 35 68,9 100 45 40,5 40,2 40,6 43,5 44,2 42,8 44,4 30,1 35,1 27,9 28 29,5 28,7 30,1 32,6 30,8 31,6 28,3 29,3 35,4 35,1

Riboviria_sp.bird|WKV34205.1 29,6 27 27,5 29 29 28 26,4 26,6 28 30,7 31,6 32,6 33,7 29,7 27,8 30,2 30,9 29,8 28,4 29,3 25,7 26,6 30,2 30,4 29,7 29,1 35,8 34,4 34,7 44,1 45 100 39,9 39,9 40,9 42,8 41,8 41,7 41,4 27 30,8 23 25,2 23,3 25,7 30,5 34,9 28,1 27,3 25,6 25,3 31,3 30,2

Tetranychus_urticae-associated_narnavirus|QBS55243.1 25,9 28 29,3 29 29,9 29,9 26,9 27,4 27,1 29 27,3 29,1 30,1 29,9 27,6 28,8 30,4 29,6 31 31,5 27,1 27,8 29,4 29,2 26,2 27,2 30,6 30,7 30,7 37,3 40,5 39,9 100 46,5 46,9 48,1 48,7 40,5 40 23,6 33 26,2 23,6 24,4 26,2 26,1 27,2 26,9 26,2 24,8 27,6 29,3 28,3

Hubei_narna-like_virus_3|APG77181.1 25,7 25,2 28,3 29,4 28,5 27,3 28 25,9 26,4 27,6 28,7 27,7 30,6 28,7 26,3 28,2 29,9 27,7 27,2 26,7 25,1 25,8 28,5 27,5 25,7 27,8 30,5 30,3 31 36,7 40,2 39,9 46,5 100 87,7 49,7 49,4 42 42,7 25,7 29,5 22,7 22,9 22,1 24 25,2 26,8 26 23,1 23,1 26,1 28,3 27,1

Hubei_narna-like_virus_3|YP_009337787.1 26,6 25,2 28,1 30,4 28,2 27,1 27,7 26 26,8 27,9 29,7 27,5 30,2 28,1 26,9 27,6 29,5 27,2 27 26,2 25 25,8 28 27,4 25,7 27,2 31,4 31 31,6 36,5 40,6 40,9 46,9 87,7 100 49,9 49,4 42,9 42,7 26,1 29,5 22,2 22,7 22,4 23,9 26 28,1 25,5 23,8 22,9 25,5 28,1 26,9

Serbia_narna-like_virus_3|QNS17454.1 28,6 28 29,4 29,6 29,9 28,7 26,6 26,8 28,5 30 31,6 29,9 31,2 28,8 26,6 27,4 30,7 29,2 30,2 30,9 25,6 27,4 28,9 30,4 27,8 28,1 34,2 31,8 34 40,8 43,5 42,8 48,1 49,7 49,9 100 61,4 43,8 46,4 26,6 32,8 24,3 23,4 23 27,2 26,8 28,2 27,1 27 24,6 26,1 32,3 30,6

Laodelphax_striatellus_narna-like_virus_1|BFU48982.1 28,3 28 30,6 29,4 31,2 29 29 27,3 27,5 28,4 31 30,9 30,8 31,7 30,1 30,7 32,4 31,6 32,8 34,3 25,6 27,2 29,8 29,8 29,6 29,6 33,5 32,1 32,4 37,5 44,2 41,8 48,7 49,4 49,4 61,4 100 43,6 46,1 26,9 32,7 25,7 24,5 23,8 26,1 26,6 28,5 26,9 27,3 26,1 27,2 31,9 31,1

Riboviria_sp|WKV34479.1 31,1 30,4 31 28,2 26,8 32,1 27,2 27 26,8 29,4 30,1 30,5 29 29,9 28,8 30,3 32,2 31,2 35,2 37,9 28,4 29,4 30,5 33,1 30,1 30,5 31,4 30,2 32 37,6 42,8 41,7 40,5 42 42,9 43,8 43,6 100 56,4 27,3 32,8 26,1 25,9 26,6 25,5 28,4 29,4 27,7 28,3 27,1 28,5 31,6 31,1

Riboviria_sp|WKV33637.1 28,2 31 32,6 27,9 28,8 33,1 25,7 29,6 26,5 28,6 31,6 31 32,1 31 29,6 32,2 33 29,2 34,2 37,3 26,7 28,3 31,5 30,3 28,6 30,8 31 29,5 31,5 39 44,4 41,4 40 42,7 42,7 46,4 46,1 56,4 100 28,3 32,6 28,2 27,9 27,5 27,9 28 28,8 27,4 27,1 28,7 31,5 28,5 29,2

Etaourmiavirus Chrocasust_virus|WZH58587.1 25,8 23,8 24,5 26 25,6 24,8 25,4 24,6 24,6 27,9 29 28,1 29,7 27 25,6 24,7 27,3 27,6 26,9 27,6 23 25,3 25,5 24,2 23,9 22,2 27,6 26,1 28,1 25,2 30,1 27 23,6 25,7 26,1 26,6 26,9 27,3 28,3 100 30,6 23,8 25,1 24,8 21,1 25,4 27 25,7 24,9 25,5 27,1 27,1 26

Chrocaniss_virus|WZH58416.1 28,4 31,2 31,8 30,8 30,7 32,3 26,9 27,5 29,7 34,4 30,3 35 33,9 33,3 30,8 31,3 32,9 31,1 33,5 33,7 26 28,8 27 27,5 29,1 30,9 31,2 29,6 28,7 31,1 35,1 30,8 33 29,5 29,5 32,8 32,7 32,8 32,6 30,6 100 29,3 34 32,4 33,9 32,2 31,9 30,6 31,3 30,5 28,7 31,5 31,5

Thetaourmiavirus Sopadaq_virus|WZH61911.1 23,5 25 27,6 22,6 23,8 27 21,4 22,4 23,7 28,4 22,9 26,6 25,6 25,1 24,8 24,2 27,6 23,2 26,1 26,4 22,8 23,9 23,4 24,1 24,4 23,2 23,8 22,4 22,8 25,1 27,9 23 26,2 22,7 22,2 24,3 25,7 26,1 28,2 23,8 29,3 100 38,1 37,9 31,9 30 29,8 27 27,3 25,5 25,8 31,3 28,5

Ripabruz_virus|WZH59465.1 25,6 25,6 24,9 26,6 25,6 27 24,8 24,8 26,7 27,9 26,5 29,4 27,9 27,5 25,5 27,2 26,6 23,9 24 24,1 26,4 24,5 27,6 28,6 25,2 25 24,8 25,6 26,8 26,9 28 25,2 23,6 22,9 22,7 23,4 24,5 25,9 27,9 25,1 34 38,1 100 37,4 36,4 29,5 31,3 28,6 30 28,4 24 31,8 30,6

Sonajac_virus|WZH61616.1 27,5 27 26,1 23,9 23,9 28 24,7 23,6 24,1 24,8 24,5 25,2 25,8 26,7 26 24,2 27,3 22,9 23,9 23,6 22,8 23,6 27,1 25,4 27,8 24,3 25,2 23,9 24,5 28,3 29,5 23,3 24,4 22,1 22,4 23 23,8 26,6 27,5 24,8 32,4 37,9 37,4 100 36,1 30,2 30,6 28,8 28,6 27,5 25 28,6 27,9

Chrocapent_virus|WZH58458.1 25,5 25,3 25,1 27,3 25,7 26,5 24,5 25,5 26,6 23,8 28 26,5 28,8 25,9 23,3 26,2 27,9 25,4 24 24 23,5 24,4 28,5 28 27,3 22,7 28,2 25,5 24,3 26,1 28,7 25,7 26,2 24 23,9 27,2 26,1 25,5 27,9 21,1 33,9 31,9 36,4 36,1 100 28,8 30,5 29,9 29,3 30,1 25,1 31,1 30,6

Iotaourmiavirus Riboviria_sp|WKV33397.1 25,3 26,5 27,6 26 27,3 26 25 26,2 27,1 31 29,7 31,2 31,7 30,3 26,9 29,2 29,6 27 30,8 30,7 24,1 24,2 26,5 27,6 26,3 25,3 29,5 27,3 27,8 28,3 30,1 30,5 26,1 25,2 26 26,8 26,6 28,4 28 25,4 32,2 30 29,5 30,2 28,8 100 99,8 45,9 54,8 44,8 30,7 30,7 30,5

Riboviria_sp|WKV33081.1 26,9 29,3 30,6 27,5 28,4 31,6 27,1 28,1 27,9 32,1 32,7 34,1 34,8 34,1 29 30,8 31,4 29 35,2 37,4 26,7 27,7 28,9 29,2 29,3 26,9 33,1 32,2 30,9 29 32,6 34,9 27,2 26,8 28,1 28,2 28,5 29,4 28,8 27 31,9 29,8 31,3 30,6 30,5 99,8 100 50,3 56,4 49,7 32,1 31,8 31,3

Chrocafask_virus|WZH58253.1 24,9 28,8 27,3 29,9 30,9 29,3 28,6 28,1 27,7 30,8 30,4 32,1 32,6 28,9 28 28,2 30 27,5 29,1 28,6 26,7 25,6 26,7 27 25,9 25,9 29,4 27,4 29,1 29,2 30,8 28,1 26,9 26 25,5 27,1 26,9 27,7 27,4 25,7 30,6 27 28,6 28,8 29,9 45,9 50,3 100 49,8 48,1 30,6 30,9 32,2

Chrocabim_virus|WZH58129.1 25,8 26,3 28,3 29,8 27,7 26,6 25,6 24,8 28,5 31,6 29 29,6 30,7 28,7 25,6 28,3 29,6 27,5 29,5 28,5 23,9 24,3 24,9 24,7 26,2 23,2 28,5 27 27,3 28,7 31,6 27,3 26,2 23,1 23,8 27 27,3 28,3 27,1 24,9 31,3 27,3 30 28,6 29,3 54,8 56,4 49,8 100 45,2 30,3 33 32,4

Flumine_botourmiavirus_3|UQB75998.1 27,8 28,9 28,2 28,5 28,1 25,8 27,5 25,8 27,3 29,8 29 29,6 30,5 27,6 24,6 26,1 29,7 27,5 28,6 26,7 22,6 22 25,3 26 24,7 21,9 28,4 28,7 28,3 24,1 28,3 25,6 24,8 23,1 22,9 24,6 26,1 27,1 28,7 25,5 30,5 25,5 28,4 27,5 30,1 44,8 49,7 48,1 45,2 100 28,2 31,1 30,2

Sopagup_virus|WZH61968.1 23,9 26,4 27,3 24,7 22,4 25,6 24,5 23 24,4 26,7 29,2 27,7 30,4 28,4 26,2 26,5 28,8 25,1 24,2 24,4 22,4 22,6 25,5 25,4 22,5 23,7 25,5 24,7 25,2 24,9 29,3 25,3 27,6 26,1 25,5 26,1 27,2 28,5 31,5 27,1 28,7 25,8 24 25 25,1 30,7 32,1 30,6 30,3 28,2 100 32,6 30

Kappaourmiavirus Sonatrut_virus|WZH61561.1 27,7 29,6 29,2 30,7 28,7 34,4 28,5 28,1 29,5 33,3 31,7 30,6 32,4 32 31,2 31,1 30,7 28,1 32,2 33,4 28,3 30,3 30,8 30,8 32,2 30,4 31,3 31,5 30 32,8 35,4 31,3 29,3 28,3 28,1 32,3 31,9 31,6 28,5 27,1 31,5 31,3 31,8 28,6 31,1 30,7 31,8 30,9 33 31,1 32,6 100 91,1

Sonahyx_virus|WZH61611.1 26,3 27,4 26,4 29,3 29,4 30,5 25,8 26,9 29,2 32,3 31,5 29,6 30,5 30,7 28,2 29,6 31,1 27,6 29,2 29,8 26,4 27,4 27,8 28,8 29,3 27,7 29 28,1 27,5 31,8 35,1 30,2 28,3 27,1 26,9 30,6 31,1 31,1 29,2 26 31,5 28,5 30,6 27,9 30,6 30,5 31,3 32,2 32,4 30,2 30 91,1 100
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