Table S1 Samples used in this study.
	Species
	Code
	Source
	Voucher ID
	SRA number

	P. menglianensis
	Q1
	Baoshan, Yunnan, China
	LCQ2021001
	SRR29689218

	P. bicolor
	Q2
	Puer, Yunnan, China
	LCQ2021009
	SRR29689217

	P. wui
	Q4
	Yuxi, Yunnan, China
	LCQ2021026
	SRR29689216

	P. duclouxii
	Q5
	Kunming, Yunnan, China
	LCQ2021032
	SRR29689215

	P. shilinensis var. changhuensis
	Q6
	Kunming, Yunnan, China
	LCQ2021039
	SRR29689214

	P. serica
	Q7
	Wenshan, Yunnan, China
	LCQ2021051
	SRR29689213

	P. barbata
	Q8
	Yuxi, Yunnan, China
	LCQ2021059
	SRR29689212

	P. cavaleriei
	Q9
	Anshun, Guizhou, China
	LCQ2021061
	SRR29689211

	P. sinensis
	Q10
	Liangshan, Sichuan, China
	LCQ2021072
	SRR29689210

	P. nervosa
	Q12
	Chuxiong, Yunnan, China
	LCQ2021086
	SRR29689209






Table S2 Protein-coding genes and functional classification encoded by Petrocosmea plastomes.
	Category
	Sub-category
	Gene

	Photosynthesis
	Photosystem I
	psaA, psaB, psaC, psaI, psaJ

	
	Photosystem II
	psbA, psbB, psbC, psbD, psbE, psbF, psbH,
psbI, psbJ, psbK, psbL, psbM, psbN, psbT, psbZ

	
	NADH dehydrogenase
	ndhA*, ndhB* (×2), ndhC, ndhD, ndhE, ndhF,
ndhG, ndhH, ndhI, ndhJ, ndhK

	
	cytochrome b/f complex
	petA, petB*, petD*, petG, petL, petN

	
	ATP synthase
	atpA, atpB, atpE, atpF*, atpH, atpI

	
	Large subunit of Rubisco
	rbcL

	Self-replication
	Ribosome
	rpl2* (×2), rpl14, rpl16*, rpl20, rpl22, rpl23 (×2), rpl32,
rpl33, rpl36

	
	
	rps2, rps3, rps4, rps7 (×2), rps8, rps11, rps12** (×2),
rps14, rps15, rps16*, rps18, rps19

	
	RNA polymerase
	rpoA, rpoB, rpoC1*, rpoC2

	
	Ribosomal RNAs
	rrn4.5 (×2), rrn5 (×2), rrn16 (×2), rrn23 (×2)

	
	Transfer RNAs
	trnA-UGC* (×2), trnC-GCA, trnD-GUC, trnE-UUC,
trnF-GAA, trnfM-CAU, trnG-GCC, trnG-UCC*,
trnH-GUG, trnI-CAU (×2), trnI-GAU* (×2), trnK-UUU*,
trnL-CAA (×2), trnL-UAA*, trnL-UAG, trnM-CAU,
trnN-GUU (×2), trnP-UGG, trnQ-UUG, trnR-ACG (×2),
trnR-UCU, trnS-GCU, trnS-GGA, trnS-UGA, trnT-GGU,
trnT-UGU, trnV-GAC (×2), trnV-UAC*, trnW-CCA,
trnY-GUA

	Other genes
	Maturase
	matK

	
	Protease
	clpP**

	
	Envelope membrane protein
	cemA

	
	Acetyl-CoA carboxylase
	accD

	
	C-type cytochrome synthesis gene
	ccsA

	
	Translation initiation factor
	infA

	Genes of unknown
	Proteins of unknown function
	ycf1, ycf2 (×2), ycf3**, ycf4


Genes with one or two introns were labeled by one (*) or two asterisks (**), respectively. Genes in the IR regions were followed by the (×2).



Table S5 The number of different lengths SSR (simple sequence repeat) in studied plastomes.
	Species
	mono
	di
	tri
	tetra
	penta
	hexa

	Petrocodon jingxiensis
	16
	11
	2
	7
	1
	0

	Lysionotus pauciflorus
	29
	6
	2
	6
	0
	0

	P. menglianensis
	25
	8
	2
	8
	0
	0

	P. bicolor
	26
	8
	2
	8
	0
	0

	P. duclouxii
	26
	9
	2
	10
	0
	0

	P. wui
	29
	12
	2
	8
	0
	0

	P. serica
	23
	8
	1
	7
	0
	0

	P. shilinensis var. changhuensis
	31
	9
	2
	10
	0
	0

	P. cavaleriei
	24
	10
	2
	8
	0
	0

	P. barbata
	23
	9
	2
	10
	0
	0

	P. sinensis
	24
	10
	2
	10
	0
	0

	P. nervosa
	24
	11
	4
	10
	0
	0



“mono”, “di”, “tri”, “tetra”, “penta” indicated simple mono-, di-, tri-, tetra- and pentanucleotide microsatellites, respectively.



Table S6 The number of different lengths tandem repeats and the accumulated length in studied plastomes.
	Species
	<10 bp
	10-20 bp
	20-30 bp
	>30 bp
	Length (bp)

	Petrocodon jingxiensis 
	3
	13
	4
	2
	1174

	Lysionotus pauciflorus
	0
	13
	5
	11
	2378

	P. menglianensis
	0
	9
	8
	3
	1108

	P. bicolor
	0
	10
	8
	2
	1014

	P. duclouxii
	0
	6
	6
	3
	1057

	P. wui
	0
	8
	5
	2
	846

	P. serica
	0
	11
	8
	2
	1031

	P. shilinensis var. changhuensis
	1
	13
	7
	3
	1323

	P. cavaleriei
	0
	9
	10
	4
	1303

	P. barbata
	0
	11
	10
	3
	1380

	P. sinensis
	0
	10
	10
	3
	1346

	P. nervosa
	0
	12
	10
	3
	1612





Table S7 The number of the different type dispersed repeats in studied plastomes.
	Species
	F
	P
	R
	C

	Petrocodon jingxiensis 
	13
	22
	3
	0

	Lysionotus pauciflorus
	24
	18
	0
	0

	P. menglianensis
	11
	17
	0
	0

	P. bicolor
	11
	17
	0
	0

	P. duclouxii
	12
	12
	1
	0

	P. wui
	12
	20
	2
	1

	P. serica
	14
	22
	1
	2

	P. shilinensis var. changhuensis
	10
	14
	1
	0

	P. cavaleriei
	13
	18
	1
	1

	P. barbata
	12
	17
	1
	1

	P. sinensis
	11
	23
	0
	0

	P. nervosa
	13
	22
	1
	0


“F” indicated the forward repeat, “R” indicated the reverse repeat, “C” indicated the complement repeat, and “P” indicated the palindromic repeat.



Table S8 The number of the different length dispersed repeats and the accumulated length in studied plastomes.
	Species
	30-45 bp
	45-60 bp
	60-75 bp
	>75 bp
	Length (bp)

	Petrocodon jingxiensis 
	27
	10
	4
	0
	1464

	Lysionotus pauciflorus
	26
	6
	6
	4
	2127

	P. menglianensis
	26
	0
	2
	0
	997

	P. bicolor
	26
	0
	0
	2
	1059

	P. duclouxii
	20
	1
	1
	3
	1111

	P. wui
	29
	4
	0
	22
	1349

	P. serica
	37
	0
	0
	2
	1432

	P. shilinensis var. changhuensis
	22
	1
	0
	2
	1004

	P. cavaleriei
	31
	0
	0
	2
	1270

	P. barbata
	25
	4
	0
	2
	1223

	P. sinensis
	27
	5
	0
	2
	1340

	P. nervosa
	29
	5
	0
	2
	1413




Table S9 The nucleotide substitution rate and selective pressures of PCGs in studies plastomes.
	Genes
	dN
	dS
	w
	Genes
	dN
	dS
	w

	accD
	0.0344
	0.0987
	0.3485
	psbH
	0.0178
	0.0697
	0.2554

	atpA
	0.0068
	0.1008
	0.0675
	psbI
	0.0000
	0.2733
	0.0000

	atpB
	0.0090
	0.0498
	0.1807
	psbJ
	0.0328
	0.0000
	NA

	atpE
	0.0281
	0.0409
	0.6870
	psbK
	0.0381
	0.0444
	0.8581

	atpF
	0.0323
	0.1390
	0.2324
	psbL
	0.0000
	0.0247
	0.0000

	atpH
	0.0000
	0.1150
	0.0000
	psbM
	0.0000
	0.1207
	0.0000

	atpI
	0.0144
	0.1021
	0.1410
	psbN
	0.0100
	0.1913
	0.0523

	ccsA
	0.0386
	0.1394
	0.2769
	psbT
	0.0000
	0.1349
	0.0000

	cemA
	0.0341
	0.0676
	0.5044
	psbZ
	0.0000
	0.0936
	0.0000

	clpP
	0.0266
	0.0318
	0.8365
	rbcL
	0.0083
	0.0689
	0.1205

	infA
	0.0109
	0.1658
	0.0657
	rpl14
	0.0212
	0.1062
	0.1996

	matK
	0.0836
	0.1214
	0.6886
	rpl16
	0.0124
	0.1720
	0.0721

	ndhA
	0.0558
	0.1017
	0.5487
	rpl2
	0.0050
	0.0144
	0.3472

	ndhB
	0.0028
	0.0047
	0.5957
	rpl20
	0.0771
	0.1047
	0.7364

	ndhC
	0.0212
	0.0724
	0.2928
	rpl22
	0.0799
	0.2205
	0.3624

	ndhD
	0.0495
	0.1385
	0.3574
	rpl23
	0.0045
	0.0192
	0.2344

	ndhE
	0.0200
	0.1505
	0.1329
	rpl32
	0.0213
	0.1168
	0.1824

	ndhF
	0.0833
	0.1911
	0.4359
	rpl33
	0.0192
	0.1094
	0.1755

	ndhG
	0.0365
	0.0686
	0.5321
	rpl36
	0.0245
	0.1772
	0.1383

	ndhH
	0.0144
	0.1461
	0.0986
	rpoA
	0.0389
	0.1228
	0.3168

	ndhI
	0.0293
	0.2149
	0.1363
	rpoB
	0.0199
	0.0718
	0.2772

	ndhJ
	0.0160
	0.1020
	0.1569
	rpoC1
	0.0202
	0.0779
	0.2593

	ndhK
	0.0321
	0.1138
	0.2821
	rpoC2
	0.0378
	0.0919
	0.4113

	petA
	0.0298
	0.0644
	0.4627
	rps11
	0.0158
	0.0764
	0.2068

	petB
	0.0103
	0.0631
	0.1632
	rps12
	0.0037
	0.0124
	0.2984

	petD
	0.0029
	0.1308
	0.0222
	rps14
	0.0166
	0.1577
	0.1053

	petG
	0.0545
	0.0001
	545.0000
	rps15
	0.0636
	0.1499
	0.4243

	petL
	0.0142
	0.1505
	0.0944
	rps16
	0.0644
	0.0502
	1.2829

	petN
	0.0000
	0.0918
	0.0000
	rps18
	0.0341
	0.0661
	0.5159

	psaA
	0.0048
	0.0458
	0.1048
	rps19
	0.0364
	0.2630
	0.1384

	psaB
	0.0041
	0.0794
	0.0516
	rps2
	0.0305
	0.0959
	0.3180

	psaC
	0.0053
	0.2338
	0.0227
	rps3
	0.0379
	0.1048
	0.3616

	psaI
	0.0000
	0.0953
	0.0000
	rps4
	0.0354
	0.0490
	0.7224

	psaJ
	0.0105
	0.0842
	0.1247
	rps7
	0.0080
	0.0237
	0.3376

	psbA
	0.0102
	0.1008
	0.1012
	rps8
	0.0489
	0.0466
	1.0494

	psbB
	0.0100
	0.1058
	0.0945
	ycf1
	0.1280
	0.1631
	0.7848

	psbC
	0.0039
	0.0554
	0.0704
	ycf2
	0.0122
	0.0152
	0.8026

	psbD
	0.0013
	0.0635
	0.0205
	ycf3
	0.0053
	0.0353
	0.1501

	psbE
	0.0174
	0.0391
	0.4450
	ycf4
	0.0485
	0.0792
	0.6124

	psbF
	0.0000
	0.0301
	0.0000
	
	
	
	




Table S10 The selective pressure values (w) of PCGs in studied plastomes.
	Clade
	　
	E
	D
	C
	B
	A
	Outgroup

	Functional categories
	Gene
	Q10
	Q12
	Q8
	Q9
	Q6
	Q7
	Q4
	Q5
	Q1
	Q2
	NC034660
	NC044477

	PS I
	psaA
	0.0000
	0.0000
	0.1053
	0.1054
	0.0000
	0.1054
	0.1054
	0.1056
	0.0000
	0.0000
	0.1053
	0.1055

	　
	psaB
	0.0515
	0.0000
	0.0514
	0.0516
	0.0514
	0.0513
	0.0516
	0.0516
	0.0515
	0.0000
	0.0513
	0.0000

	　
	psaC
	0.0000
	0.0000
	0.0210
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0210
	0.0210
	0.0000
	0.0000
	0.0210
	0.0000

	　
	psaI
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000

	　
	psaJ
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.1247
	0.1247
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.1246

	PS II
	psbA
	0.0000
	0.1007
	0.1008
	0.1008
	0.1008
	0.1009
	0.1008
	0.1009
	0.1007
	0.0000
	0.1008
	0.1008

	　
	psbB
	0.0943
	0.0944
	0.0945
	0.0942
	0.0943
	0.0943
	0.0943
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0943
	0.0000

	　
	psbC
	0.0709
	0.0000
	0.0706
	0.0000
	0.0707
	0.0706
	0.0706
	0.0706
	0.0000
	0.0000
	0.0707
	0.0707

	　
	psbD
	0.0000
	0.0000
	0.0202
	0.0000
	0.0202
	0.0202
	0.0202
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0201
	0.0202

	　
	psbE
	0.5000
	0.5000
	0.5000
	0.5000
	0.4451
	0.4451
	0.5000
	0.4451
	0.5000
	0.5000
	0.5000
	0.5000

	　
	psbF
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0001
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000

	　
	psbH
	0.3333
	0.3333
	0.2560
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.2560
	0.2561
	0.3333

	　
	psbI
	0.0000
	0.0001
	0.0001
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0002

	　
	psbJ
	NA
	NA
	NA
	NA
	NA
	NA
	NA
	NA
	NA
	NA
	996.6364
	NA

	　
	psbK
	1.0000
	1.0000
	1.0000
	1.0000
	0.8587
	0.8587
	1.0000
	0.8587
	1.0000
	1.0000
	1.0000
	0.8588

	　
	psbL
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0001
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000

	　
	psbM
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0001
	0.0000

	　
	psbN
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0522
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0521

	　
	psbT
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0001
	0.0000

	　
	psbZ
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0001
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0001
	0.0001

	NADH dehydrogenase
	ndhA
	0.5000
	0.5493
	0.5491
	0.5491
	0.5491
	0.5490
	0.5490
	0.5491
	0.5490
	0.5489
	0.5490
	0.5490

	　
	ndhB
	0.5000
	0.5000
	0.5972
	0.5962
	0.5000
	0.5972
	0.5000
	0.5000
	0.5000
	0.5000
	0.5000
	0.5714

	　
	ndhC
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.2932
	0.3333
	0.2932
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.2932
	0.2931

	　
	ndhD
	0.3573
	0.3573
	0.3573
	0.3572
	0.3573
	0.3573
	0.3573
	0.3574
	0.3576
	0.3574
	0.3573
	0.3571

	　
	ndhE
	0.1327
	0.2000
	0.1327
	0.1327
	0.1327
	0.2000
	0.1327
	0.1327
	0.2000
	0.2000
	0.1327
	0.1327

	　
	ndhF
	0.4357
	0.4358
	0.4357
	0.4358
	0.4358
	0.4357
	0.4357
	0.4358
	0.4358
	0.4357
	0.4357
	0.4357

	　
	ndhG
	0.5313
	0.5000
	0.5311
	0.5312
	0.5314
	0.5313
	0.5000
	0.5000
	0.5000
	0.5313
	0.5313
	0.5312

	　
	ndhH
	0.0983
	0.0000
	0.0982
	0.0983
	0.0983
	0.0983
	0.0982
	0.0983
	0.0983
	0.0984
	0.0982
	0.0982

	　
	ndhI
	0.1364
	0.2500
	0.2500
	0.2500
	0.1364
	0.1364
	0.1364
	0.1365
	0.2500
	0.2500
	0.1364
	0.1364

	　
	ndhJ
	0.1567
	0.2500
	0.1568
	0.1567
	0.2500
	0.1567
	0.2500
	0.1567
	0.2500
	0.2500
	0.1567
	0.1567

	　
	ndhK
	0.3333
	0.2821
	0.2821
	0.3333
	0.2821
	0.2821
	0.2822
	0.2821
	0.3333
	0.3333
	0.2821
	0.2821

	Cytochrome b/f complex
	petA
	0.4633
	0.5000
	0.5000
	0.5000
	0.4632
	0.4632
	0.4633
	0.4633
	0.5000
	0.5000
	0.4632
	0.4648

	　
	petB
	0.2500
	0.1633
	0.2500
	0.2500
	0.1634
	0.1633
	0.1634
	0.1635
	0.2500
	0.2500
	0.2500
	0.1634

	　
	petD
	0.0000
	0.0219
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0219
	0.0220
	0.0220
	0.0000
	0.0000
	0.0219
	0.0216

	　
	petG
	NA
	NA
	NA
	985.2143
	NA
	969.2143
	NA
	NA
	NA
	NA
	967.5714
	NA

	　
	petL
	0.0000
	0.0000
	0.0941
	0.0000
	0.0000
	0.0941
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0941

	　
	petN
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0001
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000

	ATP synthase
	atpA
	0.0000
	0.0672
	0.0674
	0.0674
	0.0673
	0.0673
	0.0672
	0.0674
	0.0000
	0.0674
	0.0673
	0.0673

	　
	atpB
	0.1810
	0.1808
	0.1811
	0.1808
	0.2500
	0.1810
	0.1808
	0.1808
	0.2500
	0.2500
	0.1808
	0.1808

	　
	atpE
	0.5000
	0.5000
	0.5000
	0.5000
	0.6870
	0.6868
	0.5000
	0.6869
	0.5000
	0.5000
	0.6869
	0.6884

	　
	atpF
	0.2325
	0.3333
	0.2325
	0.2326
	0.2326
	0.2325
	0.2326
	0.2325
	0.3333
	0.2325
	0.2326
	0.2325

	　
	atpH
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0001
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0001
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0001

	　
	atpI
	0.1407
	0.1406
	0.1407
	0.1407
	0.1407
	0.2500
	0.1406
	0.1407
	0.2500
	0.1407
	0.1407
	0.1407

	Rubisco
	rbcL
	0.0000
	0.1208
	0.1208
	0.1207
	0.1209
	0.1208
	0.1209
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.1209
	0.1209

	Ribosome
	rps2
	0.3177
	0.3333
	0.3333
	0.3178
	0.3178
	0.3178
	0.3178
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.3177
	0.3178

	　
	rps3
	0.3333
	0.3613
	0.3613
	0.3333
	0.3333
	0.3613
	0.3333
	0.3613
	0.3333
	0.3333
	0.3613
	0.3725

	　
	rps4
	0.5000
	0.5000
	0.7231
	0.7231
	0.7231
	0.7228
	0.7231
	0.7230
	0.5000
	0.5000
	0.7232
	0.7500

	　
	rps7
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.3381
	0.3381
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.3381
	0.3381
	0.3333

	　
	rps8
	1.0000
	1.0000
	1.0502
	1.0503
	1.0509
	1.0504
	1.0504
	1.0000
	1.0000
	1.0000
	1.0501
	1.0501

	　
	rps11
	0.3333
	0.2068
	0.3333
	0.3333
	0.2068
	0.2068
	0.3333
	0.2069
	0.3333
	0.3333
	0.2068
	0.2069

	　
	rps12
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.2980
	0.3333

	　
	rps14
	0.0000
	0.1056
	0.1056
	0.0000
	0.1056
	0.1056
	0.1056
	0.1055
	0.0000
	0.0000
	0.1056
	0.1055

	　
	rps15
	0.5000
	0.5000
	0.4242
	0.4241
	0.4241
	0.4242
	0.4242
	0.4241
	0.5000
	0.5000
	0.4241
	0.4241

	　
	rps16
	1.0000
	1.0000
	1.0000
	1.0000
	1.0000
	1.3029
	1.3029
	1.0000
	1.0000
	1.3028
	1.3029
	1.3029

	　
	rps18
	0.5000
	0.5000
	0.5000
	0.5149
	0.5000
	0.5000
	0.5149
	0.5000
	0.5000
	0.5000
	0.5150
	0.5149

	　
	rps19
	0.2500
	0.2500
	0.1386
	0.1385
	0.1386
	0.1385
	0.1385
	0.1385
	0.2500
	0.2500
	0.1386
	0.1386

	　
	rpl2
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.3456
	0.3453
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.3333

	　
	rpl14
	0.2596
	0.2596
	0.3333
	0.2595
	0.3333
	0.2595
	0.3333
	0.2596
	0.3333
	0.3333
	0.2595
	0.3333

	　
	rpl16
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0719
	0.0000
	0.0000
	0.0719
	0.0719
	0.0000
	0.0000
	0.0719
	0.0719

	　
	rpl20
	0.5000
	0.5000
	0.7365
	0.5000
	0.7364
	0.7365
	0.7364
	0.7364
	0.5000
	0.5000
	0.7365
	0.7365

	　
	rpl22
	0.3624
	0.3333
	0.3623
	0.3333
	0.3623
	0.3623
	0.3623
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.3623
	0.3623

	　
	rpl23
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.2354
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.3333
	0.3333

	　
	rpl32
	0.2500
	0.2500
	0.2500
	0.2500
	0.2500
	0.1825
	0.1824
	0.2500
	0.2500
	0.2500
	0.1825
	0.1825

	　
	rpl33
	0.2500
	0.2500
	0.2500
	0.2500
	0.2500
	0.1752
	0.2500
	0.2500
	0.2500
	0.2500
	0.1751
	0.1749

	　
	rpl36
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.1384
	0.1383
	0.0000
	0.1383
	0.0000
	0.0000
	0.1383
	0.1353

	RNA polymerase
	rpoA
	0.3171
	0.3170
	0.3169
	0.3168
	0.3172
	0.3170
	0.3169
	0.3169
	0.3333
	0.3168
	0.3169
	0.3170

	　
	rpoB
	0.2775
	0.2777
	0.2775
	0.2782
	0.2777
	0.2777
	0.2777
	0.2775
	0.3333
	0.2777
	0.2776
	0.2764

	　
	rpoC1
	0.3333
	0.2589
	0.2588
	0.2588
	0.2588
	0.2586
	0.2588
	0.2588
	0.3333
	0.3333
	0.2587
	0.2588

	　
	rpoC2
	0.4109
	0.4113
	0.4115
	0.4115
	0.4114
	0.4114
	0.4115
	0.4115
	0.4100
	0.4118
	0.4115
	0.4114

	Maturase
	matK
	0.6890
	0.6887
	0.6889
	0.6890
	0.6890
	0.6889
	0.6890
	0.6890
	0.6889
	0.6891
	0.6889
	0.6890

	Protease
	clpP
	0.5000
	0.5000
	0.8376
	0.8378
	0.8373
	0.8374
	0.8375
	0.8371
	0.5000
	0.5000
	0.8373
	0.8374

	Envelope membrane protein
	cemA
	0.5000
	0.5000
	0.5044
	0.5044
	0.5044
	0.5044
	0.5000
	0.5044
	0.5000
	0.5000
	0.5044
	0.5045

	Acetyl-CoA carboxylase
	accD
	0.3484
	0.3484
	0.3485
	0.3486
	0.3485
	0.3485
	0.3485
	0.3484
	0.3333
	0.3333
	0.3485
	0.3507

	C-type cytochrome synthesis gene
	ccsA
	0.2768
	0.2768
	0.2769
	0.2767
	0.2768
	0.2768
	0.2768
	0.2768
	0.2770
	0.3333
	0.2768
	0.2769

	Translation initiation factor
	infA
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0000
	0.0658
	0.0000
	0.0000
	0.0658
	0.0658

	Proteins of unknown function
	ycf1
	0.7853
	0.7853
	0.7852
	0.7852
	0.7852
	0.7852
	0.7852
	0.7852
	0.7845
	0.7853
	0.7852
	0.7852

	　
	ycf2
	0.7978
	0.8004
	0.7994
	0.8001
	0.7978
	0.7994
	0.8004
	0.7992
	0.5000
	0.8004
	0.7992
	0.8000

	　
	ycf3
	0.2500
	0.2500
	0.2500
	0.2500
	0.2500
	0.2500
	0.2500
	0.1503
	0.2500
	0.2500
	0.1503
	0.1502

	　
	ycf4
	0.6116
	0.6118
	0.5000
	0.5000
	0.6116
	0.5000
	0.6116
	0.6116
	0.6117
	0.5000
	0.6116
	0.6117




