Table S4 The median base substitution rates of mitochondrial genes in 24 brown algae.
	Gene 
	mid_dN
	mid_dS
	mid_dN/dS

	atp6
	0.0903
	1.1266
	0.0801

	atp8
	0.1688
	0.9735
	0.1734

	atp9
	0.0062
	0.3697
	0.0168

	cox1
	0.0627
	1.3765
	0.0456

	cox2
	0.0965
	1.2445
	0.0775

	cox3
	0.0834
	1.1527
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	cytb
	0.0819
	1.1769
	0.0696

	nad1
	0.0652
	1.0916
	0.0597

	nad11
	0.0858
	2.0364
	0.0421

	nad2
	0.1472
	1.2843
	0.1146

	nad3
	0.0831
	1.1199
	0.0742

	nad4
	0.1053
	1.3267
	0.0793

	nad4L
	0.0588
	1.0343
	0.0569

	nad5
	0.1104
	1.1753
	0.0939

	nad6
	0.2528
	1.2326
	0.2051

	nad7
	0.0672
	1.8578
	0.0361

	nad9
	0.0801
	1.0838
	0.0739

	rpl14
	0.1873
	1.4168
	0.1322

	rpl16
	0.2271
	1.5766
	0.1440

	rpl2
	0.2220
	1.9527
	0.1137

	rpl31
	0.4060
	0.9423
	0.4309

	rpl5
	0.3412
	1.2074
	0.2825

	rpl6
	0.2306
	1.2154
	0.1897

	rps10
	0.4213
	1.4766
	0.2853

	rps11
	0.3546
	1.2013
	0.2952

	rps12
	0.0990
	1.4426
	0.0686

	rps13
	0.2240
	1.0295
	0.2176

	rps14
	0.2185
	1.4473
	0.1510

	rps19
	0.1620
	1.1951
	0.1356

	rps2
	0.3513
	1.1439
	0.3071

	rps3
	0.1955
	1.5761
	0.1240

	rps4
	0.2181
	1.4604
	0.1493

	rps7
	0.2760
	1.2828
	0.2151

	rps8
	0.2123
	1.0837
	0.1959

	tatC
	0.3688
	1.3506
	0.2731



