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	Nucleotides
	Amino acids

	genes
	ML
	BI
	ML
	BI

	ATPase 6
	GTR+I+G
	TVM+I+G
	MtREV+I+G+F
	MtREV+G

	ATPase 8
	HKY+G
	HKY+I+G
	JTT+I+G+F
	Jones+G

	COX1
	TrN+I+G
	TrN+I+G
	MtREV+I+G+F
	MtREV+I+G

	COX2
	HKY+I+G
	HKY+I+G
	MtREV+I+G+F
	MtREV+G

	COX3
	GTR+I+G
	GTR+G
	CpREV+I+G+F
	CpREV+G

	CYTB
	HKY+I+G
	TVM+I+G
	CpREV+I+G+F
	CpREV+I+G

	NADH1
	GTR+I+G
	GTR+I+G
	RtREV+I+G+F
	RtREV+I+G

	NADH2
	GTR+I+G
	GTR+I+G
	CpREV+I+G+F
	CpREV+I+G

	NADH3
	HKY+I+G
	TVM+I+G
	MtREV+I+G+F
	MtREV+I+G

	NADH4
	GTR+I+G
	TVM+I+G
	MtREV+I+G+F
	MtREV+I+G

	NADH4L
	TrN+I+G
	TIM1+I+G
	RtREV+G+F
	RtREV+G

	NADH5
	GTR+I+G
	TVM+I+G
	MtREV+I+G+F
	MtREV+I+G

	NADH6
	GTR+G
	GTR+I+G
	WAG+G+F
	WAG+G

	12S rRNA
	GTR+I+G
	GTR+I+G
	-
	-

	16S rRNA
	TrN+I+G
	GTR+I+G
	-
	-

	22 tRNAs
	GTR+I+G
	GTR+I+G
	-
	-



