[bookmark: _GoBack]Table S3. Length of each gene and PCG start/stop codon in eight newly published ophiuroid mitogenomes.
	
	A. (A) digitula 
	A. (F) sinicola
	O. japonica
	O. mirabilis
	O. japonicus
	O. mixta
	O. gorgonia
	O. sarsii

	Genes/tRNAs
	Length
	Start/Stop
	Length
	Start/Stop
	Length
	Length
	Length
	Start/Stop
	Length
	Start/Stop
	Length
	Start/Stop
	Length
	Start/Stop
	Length
	Start/Stop

	ATPase 6
	699
	ATG/TAA
	693
	ATG/TAA
	684
	ATG/TAA
	684
	ATG/TAA
	696
	ATG/TAA
	687
	ATG/TAA
	687
	ATG/TAA
	705
	ATG/TAA

	ATPase 8
	129
	ATG/TAA
	114
	ATG/TAA
	174
	ATG/TAA
	171
	ATG/TAA
	165
	ATG/TAA
	168
	ATG/TAA
	165
	ATG/TAA
	162
	ATG/TAA

	COX1
	1602
	ATG/TAA
	1602
	ATG/TAA
	1617
	ATG/TAG
	1617
	ATG/TAG
	1602
	ATG/TAA
	1590
	ATG/TAA
	1593
	ATG/TAA
	1605
	ATG/TAA

	COX2
	690
	ATG/TAA
	687
	ATG/TAA
	696
	ATG/TAA
	696
	ATG/TAA
	693
	ATG/TAA
	696
	ATG/TAA
	693
	ATG/TAA
	693
	ATG/TAA

	COX3
	798
	ATG/TAA
	798
	ATG/TAA
	798
	ATG/TAA
	798
	ATG/TAA
	795
	ATG/TAA
	798
	ATG/TAA
	798
	ATG/TAA
	798
	ATG/TAA

	CYTB
	1158
	ATG/TAG
	1143
	ATG/TAA
	1144
	ATG/TGC+T*
	1141
	ATG/AAA+A*
	1141
	ATG/TAT+T*
	1143
	ATG/TAG
	1146
	ATG/TAG
	1141
	ATG/ACC+T*

	NADH1
	999
	ATG/TAG
	1002
	ATG/TAG
	1005
	ATG/TAA
	999
	ATG/TAA
	1005
	ATG/TAA
	999
	ATG/TAA
	993
	ATG/TAG
	1002
	ATG/TAA

	NADH2
	1047
	ATG/TAA
	1011
	ATG/TAA
	1044
	ATG/TAG
	1044
	ATG/TAA
	1062
	ATG/TAG
	1041
	ATG/TAA
	1038
	ATG/TAA
	1056
	ATG/TAA

	NADH3
	360
	ATG/TAA
	360
	ATG/TAA
	342
	ATG/TAA
	345
	ATG/TAA
	354
	ATG/TAA
	348
	ATG/TAA
	354
	ATG/TAA
	354
	ATG/TAA

	NADH4
	1359
	ATG/TAA
	1359
	ATG/TAA
	1359
	ATG/TAA
	1359
	ATG/TAG
	1362
	ATG/TAA
	1365
	ATG/TAG
	1374
	ATG/TAG
	1371
	ATG/TAG

	NADH4L
	297
	ATG/TAA
	297
	ATG/TAA
	294
	ATG/TAA
	294
	ATG/TAA
	297
	ATG/TAA
	297
	ATG/TAA
	297
	ATG/TAA
	297
	ATG/TAA

	NADH5
	1782
	ATG/TAA
	1800
	ATG/TAG
	1785
	ATG/TAG
	1785
	ATG/TAG
	1803
	ATG/TAA
	1788
	ATG/TAA
	1779
	ATG/TAA
	1794
	ATG/TAA

	NADH6
	483
	ATG/TAG
	480
	ATG/TAA
	480
	ATG/TAA
	480
	ATG/TAA
	483
	ATG/TAG
	489
	ATG/TAA
	483
	ATG/TAA
	480
	ATG/TAG

	12S rRNA
	898
	
	889
	
	885
	
	893
	
	901
	
	901
	
	917
	
	894
	

	16S rRNA
	1442
	
	1356
	
	1410
	
	1419
	
	1416
	
	1395
	
	1438
	
	1768
	

	tRNA-Ala
	66
	
	65
	
	66
	
	64
	
	67
	
	65
	
	66
	
	67
	

	tRNA-Arg
	68
	
	67
	
	63
	
	68
	
	71
	
	71
	
	74
	
	69
	

	tRNA-Asn
	73
	
	72
	
	73
	
	73
	
	73
	
	72
	
	72
	
	72
	

	tRNA-Asp
	72
	
	69
	
	69
	
	69
	
	70
	
	68
	
	66
	
	70
	

	tRNA-Cys
	67
	
	65
	
	66
	
	65
	
	65
	
	63
	
	65
	
	62
	

	tRNA-Gln
	72
	
	74
	
	71
	
	71
	
	71
	
	73
	
	72
	
	69
	

	tRNA-Glu
	66
	
	67
	
	67
	
	65
	
	65
	
	66
	
	67
	
	65
	

	tRNA-Gly
	65
	
	65
	
	70
	
	65
	
	69
	
	67
	
	71
	
	66
	

	tRNA-His
	72
	
	71
	
	71
	
	64
	
	68
	
	73
	
	71
	
	68
	

	tRNA-Ile
	71
	
	72
	
	71
	
	71
	
	73
	
	70
	
	75
	
	72
	

	tRNA-Leu(UAA)
	73
	
	72
	
	75
	
	73
	
	75
	
	73
	
	73
	
	69
	

	tRNA-Leu(UAG)
	71
	
	73
	
	74
	
	71
	
	70
	
	70
	
	70
	
	66
	

	tRNA-Lys
	75
	
	66
	
	72
	
	73
	
	68
	
	70
	
	74
	
	71
	

	tRNA-Met
	70
	
	70
	
	68
	
	70
	
	69
	
	67
	
	69
	
	67
	

	tRNA-Phe
	70
	
	72
	
	72
	
	71
	
	70
	
	72
	
	71
	
	70
	

	tRNA-Pro
	66
	
	68
	
	68
	
	69
	
	67
	
	69
	
	68
	
	68
	

	tRNA-Ser(GCU)
	68
	
	67
	
	70
	
	70
	
	66
	
	63
	
	70
	
	69
	

	tRNA-Ser(UGA)
	71
	
	71
	
	75
	
	73
	
	74
	
	74
	
	72
	
	71
	

	tRNA-Thr
	68
	
	71
	
	67
	
	67
	
	71
	
	70
	
	71
	
	66
	

	tRNA-Trp
	70
	
	71
	
	71
	
	79
	
	73
	
	67
	
	69
	
	66
	

	tRNA-Tyr
	68
	
	67
	
	73
	
	71
	
	71
	
	69
	
	71
	
	64
	

	tRNA-Val
	70
	
	70
	
	70
	
	70
	
	72
	
	71
	
	70
	
	70
	


*Asterisks indicate the incomplete terminal codon in PCGs.

