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Caption:

Among species genetic divergence of trnH-psbA and rbcL barcode markers based on the K2P distance calculation and related standard error for both the groups of taxa (A and B) considered in this study. Samples details can be retrieved from Table I.
Group A – trnH-psbA
	
	A1
	A2
	A3
	A4
	A5
	A6
	A7
	A8
	A9

	A1
	
	0.000
	0.003
	0.022
	0.039
	0.016
	0.015
	0.015
	0.015

	A2
	0.000
	
	0.003
	0.022
	0.039
	0.016
	0.015
	0.015
	0.015

	A3
	0.003
	0.003
	
	0.023
	0.038
	0.016
	0.015
	0.015
	0.015

	A4
	0.094
	0.094
	0.098
	
	0.046
	0.020
	0.019
	0.020
	0.022

	A5
	0.378
	0.378
	0.373
	0.437
	
	0.043
	0.042
	0.044
	0.043

	A6
	0.088
	0.088
	0.091
	0.065
	0.414
	
	0.009
	0.014
	0.016

	A7
	0.076
	0.076
	0.079
	0.050
	0.409
	0.030
	
	0.012
	0.015

	A8
	0.082
	0.082
	0.085
	0.070
	0.418
	0.073
	0.059
	
	0.016

	A9
	0.082
	0.082
	0.085
	0.097
	0.414
	0.085
	0.079
	0.094
	


Group A – rbcL
	
	A1
	A2
	A3
	A4
	A5
	A6
	A7
	A8
	A9

	A1
	
	0.000
	0.002
	0.004
	0.010
	0.004
	0.005
	0.005
	0.004

	A2
	0.000
	
	0.002
	0.004
	0.010
	0.004
	0.005
	0.005
	0.004

	A3
	0.003
	0.003
	
	0.005
	0.010
	0.005
	0.005
	0.005
	0.005

	A4
	0.013
	0.013
	0.016
	
	0.010
	0.004
	0.004
	0.004
	0.004

	A5
	0.078
	0.078
	0.078
	0.076
	
	0.010
	0.011
	0.011
	0.010

	A6
	0.015
	0.015
	0.015
	0.010
	0.080
	
	0.004
	0.004
	0.004

	A7
	0.016
	0.016
	0.019
	0.013
	0.080
	0.010
	
	0.005
	0.005

	A8
	0.016
	0.016
	0.019
	0.015
	0.088
	0.016
	0.018
	
	0.005

	A9
	0.015
	0.015
	0.018
	0.010
	0.081
	0.015
	0.018
	0.019
	


Group B - trnH-psbA
	
	B1
	B2
	B3
	B4
	B5
	B6
	B7
	B8
	B9
	B10
	B11
	B12
	B13
	B14

	B1
	
	0.000
	0.000
	0.000
	0.004
	0.046
	0.048
	0.048
	0.048
	0.048
	0.047
	0.044
	0.045
	0.046

	B2
	0.000
	
	0.000
	0.000
	0.004
	0.046
	0.048
	0.048
	0.048
	0.048
	0.047
	0.044
	0.045
	0.046

	B3
	0.000
	0.000
	
	0.000
	0.004
	0.046
	0.048
	0.048
	0.048
	0.048
	0.047
	0.044
	0.045
	0.046

	B4
	0.000
	0.000
	0.000
	
	0.004
	0.046
	0.048
	0.048
	0.048
	0.048
	0.047
	0.044
	0.045
	0.046

	B5
	0.006
	0.006
	0.006
	0.006
	
	0.046
	0.048
	0.048
	0.048
	0.048
	0.047
	0.044
	0.045
	0.046

	B6
	0.328
	0.328
	0.328
	0.328
	0.328
	
	0.010
	0.010
	0.010
	0.010
	0.009
	0.009
	0.005
	0.000

	B7
	0.323
	0.323
	0.323
	0.323
	0.323
	0.036
	
	0.000
	0.000
	0.000
	0.012
	0.011
	0.011
	0.010

	B8
	0.323
	0.323
	0.323
	0.323
	0.323
	0.036
	0.000
	
	0.000
	0.000
	0.012
	0.011
	0.011
	0.010

	B9
	0.323
	0.323
	0.323
	0.323
	0.323
	0.036
	0.000
	0.000
	
	0.000
	0.012
	0.011
	0.011
	0.010

	B10
	0.323
	0.323
	0.323
	0.323
	0.323
	0.036
	0.000
	0.000
	0.000
	
	0.012
	0.011
	0.011
	0.010

	B11
	0.328
	0.328
	0.328
	0.328
	0.328
	0.027
	0.049
	0.049
	0.049
	0.049
	
	0.011
	0.010
	0.009

	B12
	0.315
	0.315
	0.315
	0.315
	0.315
	0.027
	0.043
	0.043
	0.043
	0.043
	0.037
	
	0.010
	0.009

	B13
	0.324
	0.324
	0.324
	0.324
	0.324
	0.009
	0.043
	0.043
	0.043
	0.043
	0.036
	0.036
	
	0.005

	B14
	0.328
	0.328
	0.328
	0.328
	0.328
	0.000
	0.036
	0.036
	0.036
	0.036
	0.027
	0.027
	0.009
	


Group B – rbcL
	
	B1
	B2
	B3
	B4
	B5
	B6
	B7
	B8
	B9
	B10
	B11
	B12
	B13
	B14

	B1
	
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.011
	0.012
	0.012
	0.012
	0.012
	0.013
	0.011
	0.011
	0.011

	B2
	0.000
	
	0.000
	0.000
	0.000
	0.011
	0.012
	0.012
	0.012
	0.012
	0.013
	0.011
	0.011
	0.011

	B3
	0.000
	0.000
	
	0.000
	0.000
	0.011
	0.012
	0.012
	0.012
	0.012
	0.013
	0.011
	0.011
	0.011

	B4
	0.000
	0.000
	0.000
	
	0.000
	0.011
	0.012
	0.012
	0.012
	0.012
	0.013
	0.011
	0.011
	0.011

	B5
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	
	0.011
	0.012
	0.012
	0.012
	0.012
	0.013
	0.011
	0.011
	0.011

	B6
	0.078
	0.078
	0.078
	0.078
	0.078
	
	0.009
	0.009
	0.009
	0.009
	0.010
	0.008
	0.003
	0.003

	B7
	0.085
	0.085
	0.085
	0.085
	0.085
	0.059
	
	0.000
	0.000
	0.000
	0.010
	0.008
	0.009
	0.009

	B8
	0.085
	0.085
	0.085
	0.085
	0.085
	0.059
	0.000
	
	0.000
	0.000
	0.010
	0.008
	0.009
	0.009

	B9
	0.085
	0.085
	0.085
	0.085
	0.085
	0.059
	0.000
	0.000
	
	0.000
	0.010
	0.008
	0.009
	0.009

	B10
	0.085
	0.085
	0.085
	0.085
	0.085
	0.059
	0.000
	0.000
	0.000
	
	0.010
	0.008
	0.009
	0.009

	B11
	0.090
	0.090
	0.090
	0.090
	0.090
	0.059
	0.056
	0.056
	0.056
	0.056
	
	0.008
	0.010
	0.010

	B12
	0.071
	0.071
	0.071
	0.071
	0.071
	0.042
	0.042
	0.042
	0.042
	0.042
	0.039
	
	0.008
	0.008

	B13
	0.076
	0.076
	0.076
	0.076
	0.076
	0.005
	0.057
	0.057
	0.057
	0.057
	0.057
	0.037
	
	0.003

	B14
	0.080
	0.080
	0.080
	0.080
	0.080
	0.006
	0.059
	0.059
	0.059
	0.059
	0.063
	0.045
	0.008
	


