[bookmark: OLE_LINK1]Table S3 The median base substitution rates of chloroplast genes in 24 brown algae.
	[bookmark: OLE_LINK2]Gene
	mid_dN
	mid_dS
	mid_
dN/dS
	
	Gene
	mid_dN
	mid_dS
	mid_
dN/dS

	atpA
	0.0359
	0.7521
	0.0477
	
	rpl18
	0.1571
	0.6431
	0.2442

	atpB
	0.0337
	0.7720
	0.0437
	
	rpl19
	0.1772
	0.8037
	0.2205

	atpD
	0.0874
	0.7091
	0.1233
	
	rpl2
	0.0823
	0.8336
	0.0987

	atpE
	0.0802
	0.6227
	0.1288
	
	rpl20
	0.1408
	1.0529
	0.1337

	atpF
	0.1380
	0.7491
	0.1842
	
	rpl21
	0.1123
	0.6991
	0.1606

	atpG
	0.1151
	0.8593
	0.1340
	
	rpl23
	0.1218
	0.7432
	0.1639

	atpH
	0.0282
	0.4170
	0.0676
	
	rpl24
	0.1616
	0.9659
	0.1673

	atpI
	0.0637
	0.7106
	0.0896
	
	rpl27
	0.1131
	0.7262
	0.1558

	cbbX
	0.0608
	0.8545
	0.0712
	
	rpl29
	0.1412
	0.6718
	0.2101

	ccs1
	0.1501
	0.8777
	0.1710
	
	rpl3
	0.1350
	0.8500
	0.1588

	ccsA
	0.1990
	0.8434
	0.2359
	
	rpl31
	0.0570
	0.6596
	0.0864

	chlB
	0.0510
	0.9104
	0.0560
	
	rpl33
	0.1444
	0.6081
	0.2375

	chlI
	0.0562
	0.9106
	0.0617
	
	rpl34
	0.1259
	0.5409
	0.2328

	chlL
	0.0427
	0.8637
	0.0494
	
	rpl35
	0.1600
	0.6278
	0.2548

	chlN
	0.0732
	0.8787
	0.0833
	
	rpl36
	0.0483
	0.5585
	0.0865

	clpC
	0.0495
	0.8730
	0.0566
	
	rpl4
	0.1695
	0.6936
	0.2444

	dnaB
	0.1637
	0.8492
	0.1928
	
	rpl5
	0.0745
	0.9218
	0.0808

	dnaK
	0.0881
	0.9237
	0.0954
	
	rpl6
	0.1475
	0.6269
	0.2353

	ftrB
	0.1538
	0.6448
	0.2384
	
	rpl9
	0.2526
	0.6378
	0.3960

	ftsH
	0.0481
	0.8237
	0.0583
	
	rpoA
	0.2341
	0.9004
	0.2600

	groEL
	0.0604
	0.7764
	0.0778
	
	rpoB
	0.1116
	0.9476
	0.1177

	ilvB
	0.1672
	0.8713
	0.1918
	
	rpoC1
	0.0950
	0.8834
	0.1075

	ilvH
	0.2397
	0.8302
	0.2887
	
	rpoC2
	0.1682
	0.8721
	0.1928

	petA
	0.0868
	0.8352
	0.1039
	
	rps1
	0.1853
	0.7193
	0.2576

	petB
	0.0082
	0.8335
	0.0098
	
	rps10
	0.1597
	0.9139
	0.1748

	petD
	0.0195
	0.8326
	0.0234
	
	rps11
	0.0658
	0.7845
	0.0838

	petF
	0.2741
	0.6229
	0.4401
	
	rps12
	0.0277
	0.7933
	0.0349

	petJ
	0.1233
	0.5869
	0.2101
	
	rps13
	0.1019
	0.9244
	0.1102

	petM
	0.0435
	0.4731
	0.0919
	
	rps14
	0.1564
	1.0663
	0.1466

	petN
	0.0001
	0.7812
	0.0001
	
	rps16
	0.1076
	0.7575
	0.1420

	psaA
	0.0216
	0.7381
	0.0292
	
	rps17
	0.0712
	0.5670
	0.1256

	psaB
	0.0185
	0.6414
	0.0288
	
	rps18
	0.1457
	0.5564
	0.2619

	psaC
	0.0137
	0.6502
	0.0211
	
	rps19
	0.0757
	0.6511
	0.1163

	psaD
	0.0492
	0.8573
	0.0573
	
	rps2
	0.0496
	0.6594
	0.0751

	psaE
	0.1219
	0.6886
	0.1770
	
	rps20
	0.3385
	0.9814
	0.3449

	psaF
	0.1046
	0.7576
	0.1380
	
	rps3
	0.1408
	0.8099
	0.1738

	psaJ
	0.0533
	0.6314
	0.0844
	
	rps4
	0.1438
	0.7969
	0.1804

	psaL
	0.0732
	0.6143
	0.1192
	
	rps5
	0.0886
	0.8014
	0.1106

	psbA
	0.0138
	0.3506
	0.0394
	
	rps7
	0.0697
	1.0507
	0.0663

	psbB
	0.0149
	0.6461
	0.0231
	
	rps8
	0.0638
	0.7183
	0.0888

	psbC
	0.0112
	0.5932
	0.0189
	
	rps9
	0.1057
	0.7463
	0.1416

	psbD
	0.0200
	0.5824
	0.0343
	
	secA
	0.1112
	0.9811
	0.1133

	psbE
	0.0343
	0.3704
	0.0926
	
	secY
	0.1010
	0.7201
	0.1403

	psbH
	0.0065
	0.4788
	0.0136
	
	tatC
	0.1370
	0.8149
	0.1681

	psbI
	0.0105
	0.6839
	0.0154
	
	thiG
	0.1127
	0.9712
	0.1160

	psbK
	0.0518
	0.3770
	0.1374
	
	tsf
	0.1286
	0.7984
	0.1611

	psbL
	0.0001
	0.5779
	0.0002
	
	tufA
	0.0512
	0.7525
	0.0680

	psbT
	0.0329
	0.4426
	0.0743
	
	ycf19
	0.2701
	0.8525
	0.3168

	psbV
	0.0532
	0.7463
	0.0712
	
	ycf33
	0.1475
	0.5421
	0.2720

	psbY
	0.0509
	0.5716
	0.0890
	
	ycf34
	0.2502
	1.0944
	0.2286

	rbcL
	0.0281
	0.6478
	0.0434
	
	ycf35
	0.1553
	0.8101
	0.1917

	rbcS
	0.0774
	0.6306
	0.1227
	
	ycf37
	0.2751
	0.7988
	0.3444

	rpl1
	0.0979
	0.7421
	0.1319
	
	ycf39
	0.1224
	0.8081
	0.1515

	rpl11
	0.0633
	0.7644
	0.0827
	
	ycf41
	0.2257
	0.6986
	0.3230

	rpl12
	0.1090
	0.7076
	0.1540
	
	ycf46
	0.0930
	0.8605
	0.1080

	rpl13
	0.1214
	0.7355
	0.1651
	
	ycf65
	0.1294
	1.1051
	0.1171

	rpl14
	0.0372
	0.6456
	0.0575
	
	ycf66
	0.0477
	0.6713
	0.0711

	rpl16
	0.0679
	0.8193
	0.0829
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