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Ｇａｌｌｉｄｈｅｒｐｅｓｖｉｒｕｓ１ ＧａＨＶ－１ ＮＣ＿００６６２３．１ Ｈｅｒｐｅｓｖｉｒｉｄａｅ Ｉｌｔｏｖｉｒｕｓ
Ｇａｌｌｉｄｈｅｒｐｅｓｖｉｒｕｓ２ ＧａＨＶ－２ ＮＣ＿００２２２９．２ Ｈｅｒｐｅｓｖｉｒｉｄａｅ Ｍａｒｄｉｖｉｒｕｓ
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Ｓｐｅｃｉｅｓ Ａｂｂｒ． Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｆａｍｉｌｙ Ｇｅｎｕｓ
Ｅｑｕｉｄｈｅｒｐｅｓｖｉｒｕｓ４ ＥＨＶ－４ ＮＣ＿００１８４４．１ Ｈｅｒｐｅｓｖｉｒｉｄａｅ Ｖａｒｉｃｅｌｌｏｖｉｒｕｓ
Ｓｕｉｄｈｅｒｐｅｓｖｉｒｕｓ１ ＳｕＨＶ－１ ＮＣ＿００６１５１．１ Ｈｅｒｐｅｓｖｉｒｉｄａｅ Ｖａｒｉｃｅｌｌｏｖｉｒｕｓ
Ｍｕｒｉｄｈｅｒｐｅｓｖｉｒｕｓ１ ＭｕＨＶ－１ ＮＣ＿００４０６５．１ Ｈｅｒｐｅｓｖｉｒｉｄａｅ Ｍｕｒｏｍｅｇａｌｏｖｉｒｕｓ
Ｍｕｒｉｄｈｅｒｐｅｓｖｉｒｕｓ２ ＭｕＨＶ－２ ＮＣ＿００２５１２．２ Ｈｅｒｐｅｓｖｉｒｉｄａｅ Ｍｕｒｏｍｅｇａｌｏｖｉｒｕｓ
Ｈｕｍａｎｈｅｒｐｅｓｖｉｒｕｓ６Ｂ ＨＨＶ－６Ｂ ＮＣ＿０００８９８．１ Ｈｅｒｐｅｓｖｉｒｉｄａｅ Ｒｏｓｅｏｌｏｖｉｒｕｓ
Ｈｕｍａｎｈｅｒｐｅｓｖｉｒｕｓ７ ＨＨＶ－７ ＮＣ＿００１７１６．２ Ｈｅｒｐｅｓｖｉｒｉｄａｅ Ｒｏｓｅｏｌｏｖｉｒｕｓ
Ｔｕｐａｉｉｄｈｅｒｐｅｓｖｉｒｕｓ１ ＴｕＨＶ－１ ＮＣ＿００２７９４．１ Ｈｅｒｐｅｓｖｉｒｉｄａｅ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄＢｅｔａｈｅｒｐｅｓｖｉｒｉｎａｅ
Ｃａｌｌｉｔｒｉｃｈｉｎｅｈｅｒｐｅｓｖｉｒｕｓ３ ＣａｌＨＶ－３ ＮＣ＿００４３６７．１ Ｈｅｒｐｅｓｖｉｒｉｄａｅ Ｌｙｍｐｈｏｃｒｙｐｔｏｖｉｒｕｓ
Ｈｕｍａｎｈｅｒｐｅｓｖｉｒｕｓ４ ＨＨＶ－４ ＮＣ＿００１３４５．１ Ｈｅｒｐｅｓｖｉｒｉｄａｅ Ｌｙｍｐｈｏｃｒｙｐｔｏｖｉｒｕｓ
Ａｌｃｅｌａｐｈｉｎｅｈｅｒｐｅｓｖｉｒｕｓ１ ＡＩＨＶ－１ ＮＣ＿００２５３１．１ Ｈｅｒｐｅｓｖｉｒｉｄａｅ Ｒｈａｄｉｎｏｖｉｒｕｓ
Ｂｏｖｉｎｅｈｅｒｐｅｓｖｉｒｕｓ４ ＢｏＨＶ－４ ＮＣ＿００２６６５．１ Ｈｅｒｐｅｓｖｉｒｉｄａｅ Ｒｈａｄｉｎｏｖｉｒｕｓ
Ｅｑｕｉｄｈｅｒｐｅｓｖｉｒｕｓ２ ＥＨＶ－２ ＮＣ＿００１６５０．１ Ｈｅｒｐｅｓｖｉｒｉｄａｅ Ｒｈａｄｉｎｏｖｉｒｕｓ
Ｈｕｍａｎｈｅｒｐｅｓｖｉｒｕｓ８ ＨＨＶ－８ ＮＣ＿００３４０９．１ Ｈｅｒｐｅｓｖｉｒｉｄａｅ Ｒｈａｄｉｎｏｖｉｒｕｓ
Ｍｕｒｉｄｈｅｒｐｅｓｖｉｒｕｓ４ ＭｕＨＶ－４ ＮＣ＿００１８２６．１ Ｈｅｒｐｅｓｖｉｒｉｄａｅ Ｒｈａｄｉｎｏｖｉｒｕｓ
Ｓａｉｍｉｒｉｉｎｅｈｅｒｐｅｓｖｉｒｕｓ２ ＳａＨＶ－２ ＮＣ＿００１３５０．１ Ｈｅｒｐｅｓｖｉｒｉｄａｅ Ｒｈａｄｉｎｏｖｉｒｕｓ
Ｉｃｔａｌｕｒｉｄｈｅｒｐｅｓｖｉｒｕｓ１ ＩｃＨＶ－１ ＮＣ＿００１４９３．１ Ｈｅｒｐｅｓｖｉｒｉｄａｅ Ｉｃｔａｌｕｒｉｖｉｒｕｓ
Ｏｓｔｒｅｉｄｈｅｒｐｅｓｖｉｒｕｓ１ ＯｓＨＶ－１ ＮＣ＿００５８８１．１ Ｈｅｒｐｅｓｖｉｒｉｄａｅ ＵｎａｓｓｉｇｎｅｄＨｅｒｐｅｓｖｉｒｉｄａｅ
Ｐｓｉｔｔａｃｉｄｈｅｒｐｅｓｖｉｒｕｓ１ ＰｓＨＶ－１ ＮＣ＿００５２６４．１ Ｈｅｒｐｅｓｖｉｒｉｄａｅ ＵｎａｓｓｉｇｎｅｄＨｅｒｐｅｓｖｉｒｉｄａｅ
Ａｔｅｌｉｎｅｈｅｒｐｅｓｖｉｒｕｓ３ ＡｔＨＶ－３ ＮＣ＿００１９８７．１ Ｈｅｒｐｅｓｖｉｒｉｄａｅ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄＨｅｒｐｅｓｖｉｒｉｄａｅ

Ｉｎｖｅｒｔｅｂｒａｔｅｉｒｉｄｅｓｃｅｎｔｖｉｒｕｓ６ ＩＩＶ－６ ＮＣ＿００３０３８．１ Ｉｒｉｄｏｖｉｒｉｄａｅ Ｉｒｉｄｏｖｉｒｕｓ
Ｌｙｍｐｈｏｃｙｓｔｉｓｄｉｓｅａｓｅｖｉｒｕｓ－ｉｓｏｌａｔｅＣｈｉｎａ ＬＣＤＶ－ＩＣ ＮＣ＿００５９０２．１ Ｉｒｉｄｏｖｉｒｉｄａｅ Ｌｙｍｐｈｏｃｙｓｔｉｖｉｒｕｓ

Ｌｙｍｐｈｏｃｙｓｔｉｓｄｉｓｅａｓｅｖｉｒｕｓ１ ＬＣＤＶ－１ ＮＣ＿００１８２４．１ Ｉｒｉｄｏｖｉｒｉｄａｅ Ｌｙｍｐｈｏｃｙｓｔｉｖｉｒｕｓ
Ｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓｓｐｌｅｅｎａｎｄｋｉｄｎｅｙｎｅｃｒｏｓｉｓｖｉｒｕｓ ＩＳａＫＮＶ ＮＣ＿００３４９４．１ Ｉｒｉｄｏｖｉｒｉｄａｅ Ｍｅｇａｌｏｃｙｔｉｖｉｒｕｓ

Ｆｒｏｇｖｉｒｕｓ３ ＦＶ－３ ＮＣ＿００５９４６．１ Ｉｒｉｄｏｖｉｒｉｄａｅ Ｒａｎａｖｉｒｕｓ
Ｓｉｎｇａｐｏｒｅｇｒｏｕｐｅｒｉｒｉｄｏｖｉｒｕｓ ＳｉＧＶ ＮＣ＿００６５４９．１ Ｉｒｉｄｏｖｉｒｉｄａｅ Ｒａｎａｖｉｒｕｓ

Ｓｈｒｉｍｐｗｈｉｔｅｓｐｏｔｓｙｎｄｒｏｍｅｖｉｒｕｓ ＷＳＳＶ ＮＣ＿００３２２５．１ Ｎｉｍａｖｉｒｉｄａｅ Ｗｈｉｓｐｏｖｉｒｕｓ
ＰａｒａｍｅｃｉｕｍｂｕｒｓａｒｉａＣｈｌｏｒｅｌｌａｖｉｒｕｓ１ ＰＢＣＶ－１ ＮＣ＿０００８５２．３ Ｐｈｙｃｏｄｎａｖｉｒｉｄａｅ Ｃｈｌｏｒｏｖｉｒｕｓ

Ｃａｎａｒｙｐｏｘｖｉｒｕｓ ＣＮＰＶ ＮＣ＿００５３０９．１ Ｐｏｘｖｉｒｉｄａｅ Ａｖｉｐｏｘｖｉｒｕｓ
Ｆｏｗｌｐｏｘｖｉｒｕｓ ＦＷＰＶ ＮＣ＿００２１８８．１ Ｐｏｘｖｉｒｉｄａｅ Ａｖｉｐｏｘｖｉｒｕｓ
Ｍｙｘｏｍａｖｉｒｕｓ ＭＹＸＶ ＮＣ＿００１１３２．２ Ｐｏｘｖｉｒｉｄａｅ Ｌｅｐｏｒｉｐｏｘｖｉｒｕｓ

Ｒａｂｂｉｔｆｉｂｒｏｍａｖｉｒｕｓ ＳＦＶ ＮＣ＿００１２６６．１ Ｐｏｘｖｉｒｉｄａｅ Ｌｅｐｏｒｉｐｏｘｖｉｒｕｓ
Ｃａｍｅｌｐｏｘｖｉｒｕｓ ＣＭＬＶ ＮＣ＿００３３９１．１ Ｐｏｘｖｉｒｉｄａｅ Ｏｒｔｈｏｐｏｘｖｉｒｕｓ
Ｃｏｗｐｏｘｖｉｒｕｓ ＣＰＸＶ ＮＣ＿００３６６３．２ Ｐｏｘｖｉｒｉｄａｅ Ｏｒｔｈｏｐｏｘｖｉｒｕｓ
Ｅｃｔｒｏｍｅｌｉａｖｉｒｕｓ ＥＣＴＶ ＮＣ＿００４１０５．１ Ｐｏｘｖｉｒｉｄａｅ Ｏｒｔｈｏｐｏｘｖｉｒｕｓ
Ｖａｃｃｉｎｉａｖｉｒｕｓ ＶＡＣＶ ＮＣ＿００１５５９．１ Ｐｏｘｖｉｒｉｄａｅ Ｏｒｔｈｏｐｏｘｖｉｒｕｓ
Ｖａｒｉｏｌａｖｉｒｕｓ ＶＡＲＶ ＮＣ＿００１６１１．１ Ｐｏｘｖｉｒｉｄａｅ Ｏｒｔｈｏｐｏｘｖｉｒｕｓ

Ｂｏｖｉｎｅｐａｐｕｌａｒｓｔｏｍａｔｉｔｉｓｖｉｒｕｓ ＢＰＳＶ ＮＣ＿００５３３７．１ Ｐｏｘｖｉｒｉｄａｅ Ｐａｒａｐｏｘｖｉｒｕｓ
Ｏｒｆｖｉｒｕｓ ＯＲＦＶ ＮＣ＿００５３３６．１ Ｐｏｘｖｉｒｉｄａｅ Ｐａｒａｐｏｘｖｉｒｕｓ

Ｓｗｉｎｅｐｏｘｖｉｒｕｓ ＳＷＰＶ ＮＣ＿００３３８９．１ Ｐｏｘｖｉｒｉｄａｅ Ｓｕｉｐｏｘｖｉｒｕｓ
Ｙａｂａｍｏｎｋｅｙｔｕｍｏｒｖｉｒｕｓ ＹＭＴＶ ＮＣ＿００５１７９．１ Ｐｏｘｖｉｒｉｄａｅ Ｙａｔａｐｏｘｖｉｒｕｓ
Ｙａｂａ－ｌｉｋｅｄｉｓｅａｓｅｖｉｒｕｓ ＹＤＶ ＮＣ＿００２６４２．１ Ｐｏｘｖｉｒｉｄａｅ Ｙａｔａｐｏｘｖｉｒｕｓ

Ｍｅｌａｎｏｐｌｕｓｓａｎｇｕｉｎｉｐｅｓｅｎｔｏｍｏｐｏｘｖｉｒｕｓ ＭＳＥＶ ＮＣ＿００１９９３．１ Ｐｏｘｖｉｒｉｄａｅ Ｂｅｔａｅｎｔｏｍｏｐｏｘｖｉｒｕｓ
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