	Table S2. Estimates of evolutionary divergence over mitochondrial COI DNA sequence pairs between species calculated using the Kimura 2-parameter model. P.hept=P.hepatacanta; P.macr=P.macronemus; P.pleu=P.pleurostigma; P.ind=P.indicus; P.multi=P.multifasciatus; P.cycl=P.cyclostomus; P.cras=P.crassilabris; P.barb=P.barberinus; P.barbe=P.barberinoides; P.chrys=P.chrysopleuron; P.fras=P.fraserorum; P.rub=P.rubescens; P.trif=P.trifasciatus; P.cili=P.ciliatus; P.jan=P.jansenii; P.spil=P.spilurus; P.ins=P.insularis; P.por=P.porphyreus; P.for RM=P.forsskali Red Sea and Mediterranean Sea;  P.bif=P.bifasciatus; P.for Ind=P.forsskali Indian Ocean;  P.mar=P.margaritus; P.crys=P.crysonemus

	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	 
	P.hept
	P.macr
	P.pleu
	P.ind
	P.multi
	P.cycl
	P.cras
	P.barb
	P.barbe
	P.chrys
	P.fras
	P.rub
	P.trif
	P.cili
	P.jan
	P.spil
	P.ins
	P.por
	P.for RM
	P.bif
	P.for Ind
	P.mar
	P.crys

	P.hept
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	P.macr
	0.162
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	P.pleu
	0.181
	0.204
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	P.ind
	0.173
	0.111
	0.171
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	P.multi
	0.160
	0.016
	0.205
	0.116
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	P.cycl
	0.183
	0.168
	0.210
	0.158
	0.157
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	P.cras
	0.159
	0.087
	0.189
	0.103
	0.098
	0.156
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	P.barb
	0.156
	0.122
	0.177
	0.032
	0.126
	0.170
	0.113
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	P.barbe
	0.202
	0.208
	0.219
	0.200
	0.195
	0.233
	0.207
	0.211
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	P.chrys
	0.210
	0.159
	0.236
	0.189
	0.160
	0.218
	0.171
	0.196
	0.238
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	P.fras
	0.194
	0.194
	0.239
	0.217
	0.181
	0.234
	0.171
	0.202
	0.255
	0.249
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	P.rub
	0.162
	0.102
	0.195
	0.102
	0.088
	0.144
	0.087
	0.113
	0.182
	0.194
	0.167
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	P.trif
	0.161
	0.087
	0.178
	0.104
	0.097
	0.150
	0.027
	0.108
	0.204
	0.168
	0.166
	0.094
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	P.cili
	0.186
	0.114
	0.198
	0.108
	0.105
	0.155
	0.102
	0.112
	0.202
	0.215
	0.190
	0.046
	0,098
	0.163
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	P.jan
	0.147
	0.161
	0.131
	0.161
	0.165
	0.186
	0.167
	0.160
	0.225
	0.255
	0.230
	0.159
	0.160
	0.163
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	P.spil
	0.181
	0.112
	0.197
	0.103
	0.104
	0.165
	0.103
	0.117
	0.204
	0.207
	0.181
	0.038
	0.104
	0.054
	0.168
	
	
	
	
	
	
	
	

	P.ins
	0.164
	0.091
	0.186
	0.102
	0.102
	0.152
	0.003
	0.111
	0.207
	0.174
	0.174
	0.091
	0.024
	0.103
	0.165
	0.107
	
	
	
	
	
	
	

	P.por
	0.173
	0.115
	0.186
	0.098
	0.109
	0.151
	0.100
	0.102
	0.204
	0.211
	0.174
	0.038
	0.102
	0.039
	0.155
	0.054
	0.104
	
	
	
	
	
	

	P.for RM
	0.158
	0.154
	0.174
	0.125
	0.143
	0.166
	0.128
	0.132
	0.206
	0.186
	0.213
	0.144
	0.122
	0.138
	0.166
	0.153
	0.128
	0.150
	
	
	
	
	

	P.bif
	0.160
	0.087
	0.176
	0.104
	0.098
	0.148
	0.037
	0.106
	0.202
	0.165
	0.169
	0.096
	0.012
	0.098
	0.157
	0.106
	0.033
	0.103
	0.122
	
	
	
	

	P.for Ind
	0.178
	0.151
	0.183
	0.166
	0.151
	0.208
	0.162
	0.180
	0.226
	0.235
	0.193
	0.153
	0.155
	0.161
	0.126
	0.151
	0.163
	0.152
	0.206
	0.153
	
	
	

	P.mar
	0.157
	0.134
	0.173
	0.121
	0.124
	0.163
	0.122
	0.123
	0.198
	0.191
	0.230
	0.128
	0.116
	0.122
	0.157
	0.138
	0.123
	0.127
	0.048
	0.116
	0.180
	
	

	P.crys
	0.177
	0.153
	0.195
	0.160
	0.153
	0.189
	0.144
	0.151
	0.243
	0.183
	0.208
	0.153
	0.150
	0.165
	0.205
	0.151
	0.145
	0.156
	0.159
	0.152
	0.195
	0.143
	 



