SUPPLEMENTARY TABLE 2. Estimates of evolutionary divergence among sequence pairs within and between species analyzed here

	
	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8
	9
	10
	11
	12
	13
	14
	15
	16
	17
	18
	19
	20
	21
	22
	23

	1) cameroonensis
	n/c
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	2) citricolor
	0,248
	0,003
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	3) contortipes
	0,259
	0,271
	0,000
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	4) fimbriatum
	0,245
	0,276
	0,149
	0,001
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	5) galerinicola
	0,261
	0,292
	0,035
	0,151
	0,002
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	6) guyanensis
	0,288
	0,289
	0,265
	0,263
	0,277
	n/c
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	7) imbachii
	0,232
	0,194
	0,222
	0,228
	0,224
	0,267
	0,003
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	8) magnisquarrulosa
	0,266
	0,278
	0,236
	0,222
	0,239
	0,245
	0,235
	0,000
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	9) mira
	0,276
	0,319
	0,286
	0,277
	0,285
	0,313
	0,265
	0,276
	0,005
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	10) odoratum
	0,266
	0,296
	0,113
	0,153
	0,114
	0,286
	0,250
	0,260
	0,296
	0,010
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	11) orientalis
	0,238
	0,188
	0,209
	0,243
	0,209
	0,249
	0,059
	0,245
	0,253
	0,238
	n/c
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	12) paradoxum
	0,248
	0,259
	0,112
	0,158
	0,120
	0,276
	0,233
	0,253
	0,283
	0,142
	0,226
	0,005
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	13) pearsonii
	0,265
	0,302
	0,189
	0,169
	0,197
	0,293
	0,251
	0,234
	0,304
	0,191
	0,258
	0,170
	0,001
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	14) phaolepioticola
	0,284
	0,310
	0,140
	0,171
	0,140
	0,286
	0,246
	0,257
	0,292
	0,155
	0,246
	0,160
	0,192
	0,000
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	15) pseudofimbriata
	0,283
	0,326
	0,188
	0,135
	0,186
	0,293
	0,264
	0,271
	0,299
	0,200
	0,256
	0,189
	0,201
	0,202
	n/c
	
	
	
	
	
	
	
	

	16) schreieri
	0,240
	0,290
	0,242
	0,226
	0,245
	0,261
	0,213
	0,235
	0,268
	0,259
	0,206
	0,242
	0,257
	0,278
	0,270
	0,000
	
	
	
	
	
	
	

	17) sororcula
	0,236
	0,201
	0,231
	0,254
	0,236
	0,267
	0,050
	0,248
	0,270
	0,251
	0,041
	0,239
	0,261
	0,259
	0,282
	0,214
	0,005
	
	
	
	
	
	

	18) sp
	0,302
	0,272
	0,270
	0,263
	0,283
	0,086
	0,256
	0,257
	0,317
	0,280
	0,240
	0,277
	0,295
	0,285
	0,286
	0,248
	0,254
	n/c
	
	
	
	
	

	19) squarrulosa
	0,284
	0,282
	0,223
	0,241
	0,239
	0,259
	0,250
	0,045
	0,304
	0,265
	0,251
	0,257
	0,249
	0,263
	0,276
	0,248
	0,275
	0,275
	0,003
	
	
	
	

	20) stuntzii
	0,258
	0,289
	0,182
	0,177
	0,187
	0,282
	0,240
	0,226
	0,306
	0,179
	0,244
	0,164
	0,072
	0,193
	0,205
	0,249
	0,256
	0,277
	0,232
	n/c
	
	
	

	21) sumstinei
	0,262
	0,303
	0,256
	0,253
	0,261
	0,263
	0,230
	0,251
	0,278
	0,279
	0,207
	0,260
	0,286
	0,292
	0,298
	0,191
	0,227
	0,255
	0,268
	0,279
	n/c
	
	

	22) umbonata
	0,227
	0,243
	0,252
	0,250
	0,268
	0,274
	0,189
	0,266
	0,272
	0,266
	0,187
	0,252
	0,278
	0,277
	0,275
	0,210
	0,195
	0,275
	0,273
	0,270
	0,241
	0,018
	

	23) volvatiparva
	0,264
	0,284
	0,261
	0,259
	0,247
	0,300
	0,219
	0,285
	0,303
	0,262
	0,210
	0,263
	0,294
	0,295
	0,291
	0,263
	0,234
	0,311
	0,305
	0,301
	0,257
	0,227
	0,007



The number of base differences per site from averaging over all sequence pairs within each group are shown, The analysis involved 138 nucleotide sequences, All ambiguous positions were removed for each sequence pair, There were a total of 1221 positions in the final dataset, Evolutionary analyses were conducted in MEGA6 [1], The presence of n/c in the results denotes cases in which it was not possible to estimate evolutionary distances.

