
 

 
Tableau C1 : description des accessions d’Arabidopsis thaliana utilisées lors de la thèse (d’après 

http://dbsgap.versailles.inra.fr/vnat/) 

Dans la dernière colonne, NG : résultat obtenu par ce travail ; nd : non déterminé.  
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Tableau C2 : oligonucléotides utilisés pour amplifier les MSAT localisés au sud du chromosome 1 

Ces couples d’amorces amplifient des marqueurs MSAT polymorphes entre les allèles parentaux Sha et 

Mr-0. Dans la dernière colonne, base MSAT : collection de marqueurs développés pour amplifier des 

MSAT chez A. thaliana (la collection est mise à jour quotidiennement par les équipes de la SGAP) ; 

NG : Nicolas Gobron ; CW : Cezary Waszczak. 

 

Tableau C3 : oligonucléotides utilisés pour amplifier les MSAT localisés au sud du chromosome 3 

Ces couples d’amorces amplifient des marqueurs MSAT polymorphes entre les allèles parentaux Sha et 

Mr-0. Dans la dernière colonne, base MSAT : collection de marqueurs développés pour amplifier des 

MSAT chez A. thaliana (la collection est mise à jour quotidiennement par les équipes de la SGAP) ; 

NG : Nicolas Gobron ; CW : Cezary Waszczak. EW : Estelle Wenes. 

Nom du marqueur 
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Tableau C4 : oligonucléotides utilisés pour amplifier les MSAT en multiplex 

a – couples d’amorces utilisés pour amplifier deux MSAT du chromosome 1 

b – couples d’amorces utilisés pour amplifier deux MSAT du chromosome 3 

  

a 

b 

 

Tableau C5 : oligonucléotides utilisés pour amplifier les marqueurs CAPS au 

sud du chromosome 3 

Dans la première colonne, le nom de l’amorce contient le nom du gène où un 

polymorphisme SNP existe entre les allèles Sha et Mr-0. Ce polymorphisme est 

exploité grâce aux enzymes de restriction indiquées dans la dernière colonne. 
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Tableau C7 : oligonucléotides utilisés pour amplifier les 

régions intergéniques du génome chloroplastique  

D’après Moison et al., 2010. 

 

Tableau C6 : oligonucléotides utilisés pour amplifier les 

fragments de 6000 à 8000 pb au sud du chromosome 3 

Les chiffres romains dans la première colonne correspondent aux 

numéros des fragments amplifiés d’après la figure B18. 

  

IV-3b 
 

IV-5a 
 

V-4b 
 

V-6a 
 

VI-5b 
 

VI-7a 
 

VII-6b 
 

VII-8a 
 

VIII-7b 
 

VIII-9a 
 

IX-10a 
 

IX-8b 
 

X10-b 
 

X-9b 
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Tableau C9 : oligonucléotides utilisés pour amplifier spécifiquement chaque copie du gène trnK 

du génome mitochondrial d’A.thaliana 

Ces couples d’amorces ont été dessinés par Françoise Budar. La position de ces oligonucléotides sur le 

génome mitochondrial d’Arabidopsis est indiquée dans la figure B27. 

 
Tableau C8 : oligonucléotides utilisés pour typer l’ADN mitochondrial 

Ces couples d’amorces ont été mis au point par Moison et al., 2010. 
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Figure B1 : analyse de la population « rétrocroisement maternel 1 » (RM1) 

a- Noms et les positions des marqueurs utilisés pour le génotypage, par chromosome.  

b- Représentation graphique des résultats de génotypage. Le pourcentage d’individus hétérozygotes aux 

marqueurs analysés, est indiqué pour l’ensemble de la population (N=188) en vert ; pour les plantes fertiles 

(N= 134) en bleu ; pour les plantes stériles (N= 54) en rose. Les cercles rouges entourent les résultats 

s’écartant significativement (!=0,05) de la proportion attendue.  
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Figure B2 : analyse de la population F2-63RV  

a. Noms et les positions des marqueurs utilisés pour le génotypage, par chromosome. 

b. Représentation graphique des résultats de génotypage. Le pourcentage de chaque génotype est indiqué (Mr-0 : 

bleu, Sha : vert, hétérozygote : rose) pour chaque marqueur selon la position physique. 
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Figure B3 : introgression des allèles Mr-0 mainteneurs de stérilité mâle  

Plan de croisement utilisé pour introgresser les allèles Mr-0 mainteneurs de 

stérilité dans un fond génétique Sha : trois rétrocroisements par le parent 

récurrent Sha ont permis de produire trois populations « rétrocroisement 

maternel » (nommées RM1, RM2 et RM3). Dans la RM3, les individus 

stériles ont, en théorie, les deux locus mainteneurs de stérilité à l’état 

hétérozygote et se trouvent dans un fond nucléaire et cytoplasmique très 

majoritairement Sha. Chaque boîte correspond à un génotype. Les cinq 

barres verticales dans le rectangle blanc représentent les 5 chromosomes. 

La couleur du fond de chaque boîte indique le cytotype. En rouge : 

génotype Mr-0 ; en jaune, génotype Sha ; en marron : génotype 

hétérozygote. Le phénotype de chaque plante est également indiqué : F = 

fertile, bleu et S = stérile, rose. 
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Population « Fixation Mr-0 au locus ch1 » Population « Fixation Mr-0 au locus ch3 » 

Individus issus de la RM3-A Individus issus de la RM3-A 

 

   a    b 
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Figure B4 : fixations des allèles Mr-0 à l’état homozygote au locus ch1 ou au locus ch3. 

(a) Pour créer une population « fixation Mr-0 au locus ch1 », deux individus hétérozygotes au locus ch1 ont 

été sélectionnés dans la population « rétrocroisement maternel n°3 » (RM3-A) : l’un des individus est stérile 

(S), car hétérozygote aux locus ch1 et ch3, et l’autre est fertile (F) car Sha au locus ch3. La descendance de 

ce croisement, appelée population « fixation Mr-0 au locus ch1 » contient donc des individus Mr-0 au locus 

ch1 et hétérozygote ou Sha au locus ch3 : ces individus (identifiés par * dans la figure) seront utilisés comme 

parents femelles et comme parents mâles respectivement pour générer des populations de cartographie au 

locus ch3.  

(b) La même stratégie a été effectuée afin d’éviter la ségrégation du locus ch3 mainteneur de stérilité lors de 

la recherche de recombinants au locus ch1. Les individus sélectionnés dans la population « fixation Mr-0 au 

locus ch3 » pour produire des populations de cartographie pour le locus ch1 sont identifiés par ° dans la 

figure. Chaque boîte correspond à un génotype. Les cinq barres verticales dans le rectangle blanc 

représentent les 5 chromosomes. La couleur du fond de chaque boîte indique le cytotype. En rouge : 

génotype Mr-0 ; en jaune, génotype Sha ; en marron : génotype hétérozygote. Le phénotype de chaque plante 

est également indiqué : F = fertile, bleu et S = stérile, rose. 
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Tableau B1 : ségrégation des marqueurs dans les populations RM3-A et RM3-B 

Les tableaux indiquent, pour les populations RM3-A (a) et RM3-B (b), le nom et la position physique des 

marqueurs génotypés et les effectifs d’individus hétérozygotes et Sha dans ces populations. Les valeurs de Chi2 

ont été calculées, pour chaque marqueur, pour la répartition des génotypes dans la population (attendue à 1 :1) et la 

transmission des allèles parentaux (attendue à 3 :1). Les valeurs de Chi2 significatives (!=0,05) sont indiquées en 

rouge. 

 

 

 

 

 

Nom du marqueur 

Position physique (Mb) 

Nombre d’individus Sha 

Nombre d’individus He 

Total 

Chi2 génotypes (1 :1) 

Chi2 allèles (3 :1) 

 

 

 

Nom du marqueur 

Position physique (Mb) 

Nombre d’individus Sha 

Nombre d’individus He 

Total 

Chi2 génotypes (1 :1) 

Chi2 allèles (3 :1) 

 

a 

b 

Population RM3-B 

Population RM3-A Chromosome 1 Chromosome 3 

Chromosome 1 Chromosome 3 
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Nom du marqueur 

Position physique (Mb) 
 

Nombre d’individus Sha 
 

Nombre d’individus He 
 

Nombre d’individus Mr-0 

Total 

Chi2 allèles (3/4 : 1/4) 

Chi2 génotypes (1 : 1) 

 

 

 

 

Nom du marqueur 

Position physique (Mb) 
 

Nombre d’individus Sha 
 

Nombre d’individus He 
 

Nombre d’individus Mr-0 

Total 

Chi2 allèles (3/4 : 1/4) 

Chi2 génotypes (1 : 1) 

 

 

 

 

Nom du marqueur 

Position physique (Mb) 
 

Nombre d’individus Sha 
 

Nombre d’individus He 
 

Nombre d’individus Mr-0 
 

Total 
 

Chi2 allèles (1 :1) 

Chi2 génotypes (1/2 :1/4 :1/2) 

 

a 

 
Chi2 allèles (3/4 :1/4) 

Chi2 génotypes (1 :1) 

 

 

 

Nom du marqueur 

Position physique (Mb) 
 

Nombre d’individus Sha 
 

Nombre d’individus He 
 

Nombre d’individus Mr-0 
 

Total 
 

Chi2 allèles (1 :1) 

Chi2 génotypes (1/2 :1/4 :1/2) 

 
 

Chi2 allèles (3/4 :1/4) 

Chi2 génotypes  (1 :1) 

 

b 

a 

b 

 

 

Chi2 allèles (1 :1) 

Chi2 génotypes  (1/2 :1/4 :1/2) 

 

 

 

Chi2 allèles (1 :1) 

Chi2 génotypes  (1/2 :1/4 :1/2) 

 

 

 

Tableau B2 : ségrégation des marqueurs dans les populations « fixation Mr-0 au ch1 » 
(a) Population issue du croisement « RM3-A CC3 x RM3-A CA4 ». (b) Population » issue du croisement « RM3-A 

CG4 x RM3-A CH10 ». Les tableaux indiquent le nom et la position physique des marqueurs génotypés et les effectifs 

d’individus de chaque génotype à chaque marqueur dans ces populations. Les valeurs de Chi2 ont été calculées, pour 

chaque marqueur, pour la répartition des génotypes dans la population et la transmission des allèles parentaux. Les 

proportions attendues dans chaque cas sont indiquées entre parenthèses. Les valeurs de Chi2 significatives (a=0,05) 

sont indiquées en rouge. 

 

Tableau B3 : ségrégation des marqueurs dans les populations « fixation Mr-0 au ch3 » 
(a) Population issue du croisement « RM3-A CB2 X RM3-A CF8 ». (b) Population issue du croisement « RM3-A CH8 

X RM3-A CG5 ». Les tableaux indiquent le nom et la position physique des marqueurs génotypés et les effectifs 

d’individus de chaque génotype à chaque marqueur dans ces populations. Les valeurs de Chi2 ont été calculées, pour 

chaque marqueur, pour la répartition des génotypes dans la population et la transmission des allèles parentaux. Les 

proportions attendues dans chaque cas sont indiquées entre parenthèses. Les valeurs de Chi2 significatives (a=0,05) 

sont indiquées en rouge. 
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Tableau B5 : ségrégation du marqueur CIW1 dans les populations de cartographie du locus ch1 

Le Chi2 a été calculé pour une proportion égale de plantes hétérozygotes et Sha, attendue dans ces populations. 

Tableau B4 : ségrégation des phénotypes dans les populations de cartographie du locus ch1 

Le Chi2 a été calculé pour une proportion égale de plantes stériles et fertiles, attendue dans ces populations. La 

valeur du Chi2 significative (!=0,05) est indiquée en rouge.  
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Tableau B6 : ségrégation des phénotypes dans les populations de cartographie du locus ch3 

Le Chi2 a été calculé pour une proportion égale de plantes stériles et fertiles, attendue dans ces populations. Les 

valeurs du Chi2 significatives (!=0,05) sont indiquées en rouge.  
 

 

Tableau B7 : ségrégation d’un marqueur dans les populations de cartographie du locus ch3 

Le Chi2 a été calculé pour une proportion égale de plantes hétérozygotes et Sha, attendue dans ces populations La 
valeur du Chi2 significative (!=0,05) est indiquée en rouge.  
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Tableau B8 : caractéristiques des accessions 702AV, 703AV et Mr-0 

Ces accessions (colonnes 1 et 2) ont été utilisées comme parents lors des croisements réciproques avec 

Sha. Les croisements ont été réalisés par Mylène Durant-Tardif (MDT) et par moi-même (NG). Les 

phénotypes des F1 obtenues par les croisements Sha x Accession (Acc) et Acc x Sha sont indiqués dans les 

colonnes 5 et 6 respectivement. S = Stérile et F = fertile. Les trois accessions appartiennent au cluster 

nucléaire 2b (figure B24) d’après Simon et al. (2011).  
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Tableau B9 : résultats des croisements réciproques de différentes accessions avec Mr-0 

Les noms et N° dans la collection de Versailles des accessions utilisées en croisements avec Mr-0 sont indiqués dans les deux premières colonnes. La 

colonne 3 indique le chlorotype de l’accession (les petites croix indiquent les accessions dont j’ai défini les chlorotypes ; les autres chlorotypes ont été  

définis par Moison et al (2010). La colonne 4 précise le cluster nucléaire (d’après Simon et al, 2011) auquel appartient l’accession. Les colonnes 5 et 6 

précisent leur origine géographique. La  colonne 7 indique l’auteur du croisement : Nicolas Gobron, (NG) ou Cezary Waszczak (CW). Les colonnes 8 

et 9 indiquent le phénotype de la F1 produite avec Mr-0 en utilisant celle-ci comme père ou comme mère, respectivement. F= fertile ; S= stérile.  
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Tableau B10 : polymorphisme observé dans l’ADN chloroplastique des accessions d’Arabidopsis thaliana étudiées 
Le tableau B10 présente, pour 15 sites chloroplastiques, le polymorphisme de référence (0) et le polymorphisme observé (1) chez certaines accessions. Les 

polymorphismes peuvent être de type « substitution » (SN), « délétion » (DE) ou « insertion » (IN). Les sites polymorphes du tableau 1 (cf introduction) ont été 

testés sur les accessions d’A. thaliana inductrices (IDS, en rose) et non-inductrices (NIDS, en bleu clair) de stérilité ; Seuls les sites polymorphes dans ce panel 
d’accessions sont montrés ici. 
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Tableau B11 : résultats du polymorphisme observé dans l’ADN mitochondrial des accessions d’A. thaliana  

Les 15 marqueurs du tableau 2 (cf introduction) ont été utilisés pour observer le polymorphisme mitochondrial de 15 accessions IDS (en rose) ou NIDS (en bleu 

clair). SS : sublimons ; nd : non déterminé ; 0 = pas d’amplification ; 1 = amplification profil 1  ; 2 = amplification profil 2 (les profils sont disponibles dans 

Moison et al. 2010). 
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Parent femelle  
 

Parent femelle  
 

Parent mâle  
 

Parent mâle  

 

X X 

Figure B5 : production de populations de cartographie indépendantes 
(a) Production des populations de cartographie PC3 adaptées à la cartographie du locus ch3. Les parents 

proviennent des croisements réalisés pour fixer le locus ch1 (figure B4a).  

(b) Production des populations de cartographie PC1 à partir d’individus de la population « Fixation Mr-0 au 

locus ch3 » (figure B4b). Chaque boîte correspond à un génotype. Les cinq barres verticales dans le rectangle 

blanc représentent les 5 chromosomes. La couleur du fond de chaque boîte indique le cytotype. En rouge : 

génotype Mr-0 ; en jaune, génotype Sha ; en marron : génotype hétérozygote. Le phénotype de chaque plante 

est également indiqué : F = fertile, bleu et S = stérile, rose. 

 

 

 

 

En jaune, génotype Sha ; en marron : génotype hétérozygote ; en rouge : génotype Mr-0 
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Figure B7 : caractéristiques des populations de cartographie du locus ch1 et génotypes des parents de ces 

populations 

a Caractéristiques des populations de cartographie.  

b Représentation des génotypes des parents de populations de cartographie du locus ch1. Les traits verticaux 

représentent la position des marqueurs utilisés pour génotyper ces plantes. Leurs noms et positions physiques sur le 

chromosome 1 sont indiqués. En jaune, génotype Sha ; en marron : génotype hétérozygote. Deux types de parent 

femelle (type 1 ou type 2) sont  distingués selon l’étendue de la zone d’hétérozygotie au chromosome 1. 

 

 

 

a 

b 

 

 

Figure B6 : caractéristiques des populations de cartographie du locus ch3 et génotypes des parents de ces 

populations 

a. Caractéristiques des populations de cartographie PC3.  

b Représentation des génotypes des parents de populations de cartographie du locus ch3. Les traits verticaux 

représentent la position des marqueurs utilisés pour génotyper ces plantes. Leurs noms et positions physiques sur le 

chromosome 3 sont indiqués au-dessus et au-dessous. En jaune, génotype Sha ; en marron : génotype hétérozygote. 

Deux types de parent femelle (type 1 ou type 2) sont distingués selon l’étendue de la zone d’hétérozygotie au 
chromosome 3. 
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Figure B8 : liaison du génotype aux marqueurs encadrant ch1  avec les phénotypes de stérilité (S) et de 

fertilité (F) 

Pour chacune des populations de cartographie, le diagramme représente la distribution (en %) des plantes de la 

plaque phénotypée selon leur phénotype (stérile, S ou fertile, F) et leur génotype aux trois marqueurs génotypés. 

Les plantes recombinantes entre deux marqueurs n’ont pas été prises en compte pour cette analyse.  Les effectifs 
concernés sont indiqués au-dessus de chaque diagramme. 
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Figure B9 : génotypes des recombinants identifiés dans la PC1 (a) et la PC1.1 (b). 

La colonne de gauche indique le phénotype des recombinants (F = fertile et S = stérile) et la colonne de 

droite indique le nombre de recombinants pour un génotype donné. Les traits verticaux représentent la 

position des marqueurs utilisés pour génotyper ces plantes. Leurs noms et positions physiques sur le 

chromosome 1 sont indiqués. En jaune, génotype Sha ; en marron : génotype hétérozygote. Le cadre 

vert représente l’intervalle génétique contenant le locus ch1, défini par les recombinants stériles. Il 

existe des recombinants fertiles en contradiction avec cette localisation génétique. Ils sont indiqués par 

des points rouges.  

 

 

 

Figure B10 : génotypes des recombinants identifiés dans la PC1.2.  

La colonne de gauche indique le phénotype des recombinants (F = fertile et S = stérile) et la colonne de 

droite indique le nombre de recombinants pour un génotype donné. Les traits verticaux représentent la 

position des marqueurs utilisés pour génotyper ces plantes. Leurs noms et positions physiques sur le 

chromosome 1 sont indiqués. En jaune, génotype Sha ; en marron : génotype hétérozygote. Les cadres verts 

indiquent les locus ch1A et ch1B déduits de l’analyse de cette population. Les génotypes recombinants 

utilisés pour tester l’hypothèse des deux locus sont indiqués. Type bêta : hétérozygotes au locus ch1A et Sha 

au locus ch1B  ; type alpha : Sha au locus ch1A et hétérozygote au locus ch1B. 
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Figure B11 : génotypes des descendants issus des croisements entre recombinants PC1.2.  

(a) Croisement RecPC1.2 n°39 X RecPC1.2 n°54. (b) Croisement RecPC1.2 n°46 X RecPC1.2 n°52.  

Pour les génotypes des parents, la colonne de gauche indique si l’individu a été utilisé comme parent 

mâle ou comme parent femelle ; la colonne de droite indique le numéro de la plante et le type alpha ou 

bêta de la plante. Dans la descendance des croisements, la colonne de gauche indique le phénotype des 

descendants (F = fertile et S = stérile) et la colonne de droite indique le nombre de descendants pour un 

génotype donné. Les traits verticaux représentent la position des marqueurs utilisés pour génotyper ces 

plantes. Leurs noms et positions physiques sur le chromosome 1 sont indiqués. En jaune, génotype 

Sha ; en marron : génotype hétérozygote. Les plantes dont le phénotype est contradictoire avec les 

résultats de la PC1.2 sont indiquées par des points rouges.  
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Figure B12 : génotypage d’une population issue du croisement RecPC1.2 n°52 X RecPC1.2 n°48 

Pour les génotypes des parents, la colonne de gauche indique si l’individu a été utilisé comme parent 

mâle ou comme parent femelle ; la colonne de droite indique le numéro de la plante et le type alpha ou 

bêta de la plante. Dans la descendance des croisements, la colonne de gauche indique le phénotype des 

descendants (F = fertile et S = stérile) et la colonne de droite indique le nombre de descendants pour un 

génotype donné. Les traits verticaux représentent la position des marqueurs utilisés pour génotyper ces 

plantes. Leurs noms et positions physiques sur le chromosome 1 sont indiqués. En jaune, génotype 

Sha ; en marron : génotype hétérozygote. Il existe des recombinants en contradiction avec la 

localisation génétique du locus ch3 définie dans les figures B9 et B10. Ils sont indiqués par des points 

rouges.  
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Figure B13 : ségrégation des allèles parentaux dans des descendances d’autofécondation de plantes 

hétérozygotes au chromosome 1 

Pour chaque plante dont la descendance a été analysée (a à h), le diagramme décrit son génotype dans la région 

considérée au chromosome 1. Le nom de la plante mère est indiqué à droite. Les traits verticaux représentent la 

position des marqueurs utilisés pour génotyper ces plantes. Leurs noms et positions physiques sur le 

chromosome 1 sont indiqués. En jaune, génotype Sha ; en marron : génotype hétérozygote. La ségrégation du ou 

des marqueurs dans la descendance d’autofécondation de chaque plante est indiquée dans le tableau sous chaque 

diagramme. Les Chi2 ont été calculés, pour chaque marqueur, pour la répartition des génotypes et des allèles dans la 

population. Les proportions attendues dans chaque cas sont indiquées entre parenthèses. Les valeurs de Chi2 significatives 

.!/010+2 sont indiquées en rouge et les valeurs de Chi2 non significatives .!/010+2!34*5!6*7689:#3!#*!;#<5( 

!

te
l-0

07
13

64
7,

 v
er

si
on

 1
 - 

2 
Ju

l 2
01

2



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

  

  

  

   Effectif : 83 individus    Effectif : 80 individus 

   Effectif : 89 individus 

   Effectif : 66 individus 

   Effectif : 62 individus 

   Effectif : 74 individus 

   Effectif : 38 individus    Effectif : 58 individus 

te
l-0

07
13

64
7,

 v
er

si
on

 1
 - 

2 
Ju

l 2
01

2



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure B14 : liaison du génotype aux marqueurs encadrant ch3 avec les phénotypes de stérilité (S) et de 

fertilité (F) 

Pour chacune des populations de cartographie, le diagramme représente la distribution (en %) des plantes de la 

plaque phénotypée selon leur phénotype (stérile, S ou fertile, F) et leur génotype aux deux marqueurs génotypés. Les 

plantes recombinantes entre deux marqueurs n’ont pas été prises en compte pour cette analyse.  Les effectifs concernés 
sont indiqués au-dessus de chaque diagramme  
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Figure B15 : génotypes des recombinants identifiés dans les différentes PC3 

La colonne de gauche indique le phénotype des recombinants (F = fertile , S = stérile et ? = phénotype 

incertain) et la colonne de droite indique le nombre de recombinants pour un génotype donné. Les traits 

verticaux représentent la position des marqueurs utilisés pour génotyper ces plantes. En jaune, génotype Sha ; 

en marron : génotype hétérozygote. Le carré vert représente l’intervalle (contenant le locus ch3) encadré par 

les recombinants stériles. Les % de plantes hors-types observés dans l’échantillon phénotype de chaque 

population sont indiqués. Il existe des recombinants fertiles en contradiction avec la localisation génétique du 

locus ch3 encadré par les recombinants stériles : ils sont indiqués par des points rouges.  
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Figure B17 : vérification de la conservation de la région génomique [At3g62560-At3g62700]. 

10 couples d’amorces ont été dessinés pour amplifier par PCR, chez Col-0, Sha et Mr-0, des fragments de 

6000 à 8000 pb dans cet intervalle. Les résultats pour les trois accessions sont présentés dans le tableau et les 

positions des 10 fragments chez Col-0 sont représentées sur le schéma.  

 

Figure B16 : cartographie fine du mainteneur de stérilité au locus ch3 à l’aide de marqueurs CAPS. 

Génotypes des recombinants dans l’intervalle MSAT3.23072 et MSAT3.23289. La colonne de gauche 

indique le phénotype des recombinants (F = fertile, S = stérile et ? = phénotype incertain) et la colonne de 

droite indique le nombre et l’origine des recombinants pour un génotype donné. Les traits verticaux 

représentent la position des marqueurs utilisés. En jaune, génotype Sha ; en marron : génotype 

hétérozygote. Le crochet vert indique la position du locus ch3 [CAPSAt3g62560-CAPSAt3g62700].  
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Figure B18 : gel d’électrophorèse des produits PCR amplifiant les fragments IV à X de l’ADN Sha et Mr-0 

Les ADNs génomiques des accessions parentales ont été amplifiés avec des amorces dessinées pour amplifier les 

fragments de la figure B17. Ils ont été séparés par électrophorèse sur un gel d’agarose 1%. M : échelle (1kb DNA 

ladder Fermentas). Les produits d’amplification des fragments IV à X sont présentés ici. 
 

Figure B19 : gel d’électrophorèse de confirmation des 

produits PCR amplifiant le fragment VIII de l’ADN Sha et 

Mr-0 

Les ADNs génomiques des accessions parentales ont été 

amplifiés avec des amorces dessinées pour la région VIII et les 

produits d’amplification séparés par électrophorèse sur un gel 

d’agarose 1%. 1 : Sha ; 2 : Mr-0 ; 3 : H20 ; M : échelle (1kb 

DNA ladder Fermentas). Le produit d’amplification obtenu à 

partir de l’ADN Sha (>10 000 pb) est plus grand que celui 

obtenu avec l’ADN Mr-0 (6000 pb -8000 pb). 
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Figure B20 : caractérisation phénotypique de l’incompatibilité nucléo-cytoplasmique Sha/Mr-0 

a- Génotypage des plantes observées au locus mainteneurs de stérilité. Sha : homozygote Shahdara ; He : 

hétérozygote. 

b- Hampes florales des plantes matures.  

c- Anthères colorées à l’Alexander. Les grains de pollen sont colorés en rouge s’ils sont viables ou en bleu-

vert s’ils sont non viables. L’agrandissement d’une zone du champ est montré en encart. Les rares grains 

de pollen colorés en rouge visibles dans les anthères des plantes de type 2 sont signalés par des flèches.  
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Figure B21 : observations cytologiques d’anthères de plantes des types 1 et 2 au cours du 

développement du pollen 

Les anthères en développement, d’individus de type 1 et de type 2, ont été colorées à l’iodure de propidium 

et observées au microscope confocal. Deux stades de développement des anthères, un stade précoce (pollen 

jeune) et un stade tardif (pollen mûr), ont été choisis. L’iodure de propidium colore particulièrement 

l’ADN, faisant apparaître les noyaux, et les parois cellulaires. Un marquage ponctué (mp) est visible 

au niveau du tapis de l’anthère. Epiderme (ep), assise mécanique (am), tapis (t), grain de pollen (p).  
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Figure B22 : caractérisation phénotypique du distorteur de ségrégation du chromosome 1 

a- Génotypage des plantes observées au locus mainteneurs de stérilité. Sha : homozygote Shahdara ; He : 

hétérozygote. 

b- Hampes florales des plantes matures.  

c- Anthères colorées à l’Alexander. Les grains de pollen sont colorés en rouge s’ils sont viables ou en 

bleu-vert s’ils sont non viables. L’agrandissement d’une zone du champ est montré en encart. Les 

grains de pollen colorés en bleu-vert visibles dans les anthères des plantes de type 3 sont signalés par 

des flèches.  
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Figure B23 : caractérisation phénotypique du distorteur de ségrégation du chromosome 3 

a- Génotypage des plantes observées au locus mainteneurs de stérilité. Sha : homozygote 

Shahdara ; He : hétérozygote. 

b- Hampes florales des plantes matures.  

c- Anthères colorées à l’Alexander. Les grains de pollen sont colorés en rouge s’ils sont viables 

ou en bleu-vert s’ils sont non viables. L’agrandissement d’une zone du champ est montré en 

encart. Les grains de pollen colorés en bleu-vert visibles dans les anthères des plantes de type 

5 sont signalés par une flèche.  
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Figure B24 : Clustering des accessions d’A. thaliana d’après un 

génotypage SNP (adapté de Simon et al, 2011) 

 

 
Zoom des clusters 1 et 2 de 

Simon et al. (2011) : Les 

positions des accessions Sha et 

Mr-0 dans les clusters 1b et 2b 

respectivement sont indiquées par 

des flèches. Les autres accessions 

pertinentes pour la thèse sont 

indiquées par des croix. 
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Figure B25 : phénotype des F1 obtenues par des croisements réciproques entre Sha et les accessions 702AV et 

703AV 

a- Plantules F1 issues de croisements réciproques entre Sha et 702AV environ 10 jours après semis. 

b- Plantes F1 issues de croisements réciproques entre Sha et 703AV.  
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Figure B26 : analyse de la population « rétrocroisement maternel 1 » (RM1) du croisement Sha X 703AV 

a- Noms et les positions des marqueurs utilisés pour le génotypage, par chromosome.  

b- Représentation graphique des résultats de génotypage. Le pourcentage d’individus hétérozygotes aux marqueurs 

analysés, est indiqué pour l’ensemble de la population en bleu ; pour les plantes fertiles en rouge; pour les plantes 

stériles en vert. Les cercles rouges entourent les résultats s’écartant significativement (!=0,05) de la proportion 

attendue.  
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Figure B27 : environnement génétique autour des deux copies trnK dans l’ADNmt de C24 

(a) zoom de la région génétique de l’ADNmt de C24 contenant la copie trnK , amplifiée par les amorces L’ (5’ à 29430 pb) et U’ (5’ à 28529 pb) représentées par  des 

flèches, et située entre les gènes nad9 et ccb206. Les gènes et les ORFs sont schématisés en rouge et la copie du trnK, en bleu. (b) zoom de la région génétique de l’ADNmt 

de C24 contenant la copie trnK liée à l’orf240a, entre les gènes nad4 et cox3. Les gènes et les ORFs sont schématisés en rouge et l’une des copies du trnK, en bleu 

(amplifiée par les amorces L (5’ à 204831 pb)  et U (5’ à 204001 pb) représentées par des flèches). L’orf240a, encadré en rouge, constitue le marqueur discriminant 

spécifiquement les cytoplasmes IDS des cytoplasmes NIDS (tableau B11).  
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 1   2    1    2   1  2   1   2 

  BamHI EcoRI  HimdIII  SpeI   BamHI   EcoRI  HimdIII  SpeI b 

 

 1  2    1  2    1   2    1  2 

 

enzyme Sonde trnK Sonde orf122c 

BamHI 12 kb* + 3,4 kb 12 kb* 

EcoRI 8,7 kb* + 13,3 kb 8,7 kb* 

HindIII 5,9 kb* + 5 kb 5,9 kb* 

SpeI 1,2 kb + 1,5 kb + 6,5 kb + 7,1 kb 7,2 kb 

 

Figure B29 : southern blot obtenus avec des sondes mitochondriales 

I/ L’ADN de Sha (1) et de 403AV (2) a été digéré par des enzymes de restriction dont les 

noms sont indiqués sur la figure. Les fragments d’ADN digéré ont été séparés par 

électrophorèse en gel d’agarose, transférés sur membrane et hybridés avec une sonde trnK 

(a) et une sonde orf122c (b). Ces southerns ont été réalisés par F. Budar.  

II/ Tableau des tailles attendues en hybridation (figure 29) d’après la séquence de 

référence. Les fragments notés d’un * sont les mêmes pour les deux sondes. Les fragments 

en gras sont ceux qui ne sont pas retrouvés ou ne sont pas à la taille attendue chez Sha. 
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Tableau B12 : résumé des amplifications par PCR obtenus en utilisant les amorces trnK 

Résultats des amplifications par PCR en utilisant des combinaisons d’amorces utilisées pour 

amplifier les deux copies trnK à partir d’ADN d’accessions inductrices de stérilité (IDS) et non 

inductrices de stérilité (NIDS). La position des amorces sur le génome mitochondrial de C24 est 

indiquée dans la figure B27.  

 
 

 

550pb 

900pb 

Figure B28 : marqueur « TrnK » spécifique des accessions IDS 

Photo de gel 1% obtenu en utilisant les amorces L’+U. 1 : Col-0, 2 : 

403AV, 3 : 534AV et 4 : Sha. Les accessions 1 et 2 sont NIDS et 

les accessions 3 et 4 sont IDS. M : échelle (50 pb DNA ladder 

Fermentas). 
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 Tableau B13: résumé des résultats de la figure B31 

Les profils moléculaires mitochondriaux obtenus diffèrent 

entre Sha et 403AV avec les enzymes BamHI, HimdII et 

EcoRI. et sont identiques avec l’enzyme SpeI. 

1    2     3    4  

 

BamHI       HimdIII              EcoRI           SpeI 

Figure B31 : gel d’électrophorèse de produits PCR mitochondriaux amplifiés 

et digérés à partir d’ADNt de Sha et 403AV 

L’ADN total de Sha et 403AV a été digéré avec les enzymes indiquées puis les 

fragments de digestion ont été circularisés et amplifiés avec des amorces 

mitochondriales en amont de la région génomique qui diffère entre Sha et 403AV. 

1 : Sha L+, 2 : Sha L-, 3 : 403AV L+, 4 : 403AV L-. L+ = ligation, L- = pas de 

ligation. Cette expérience a été réalisée par F. Budar. 
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1 / Digestion par des enzymes 

de restriction de l’ADNmt  

2 / Circularisation des 

produits de digestion 

5 / Analyse de la région d’intérêt non 

conservée entre l’ADNmt de Sha et de 403AV  

4 / Séquençage de la région d’intérêt non 

conservée entre l’ADNmt de Sha et de 403AV  

3 / Amplification par PCR des  produits circularisés avec 

des amorces spécifiques (flèches) dessinées dans les 

régions conservées (entre Sha et 403AV, en gris) qui 

encadrent la région d’intérêt non conservées (en bleu). 

Figure B30 : stratégie utilisée pour analyser la région d’ADNmt d’intérêt, non conservée 
entre Sha et 403AV 

Cette stratégie a été réalisée à partir d’ADN de Sha et de 403AV. 
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Figure B32 : structure de la région génomique de l’orf117Sha 

a- Shéma représentatif de la région mitochondriale d’intérêt chez C24, 403AV et Sha.  

b- Alignement des séquences en acides aminés de ORF117Sha et ORF108. La séquence ORF117Sha a été 

blastée sur NCBI : 58% de cette séquence est identique à celle d’ORF108 (Brassica juncea) et ces deux 

ORF ont 71% de similarité. 
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Figure B33 : gel d’électrophorèse de produits PCR de l’orf117Sha à partir de l’ADNt des accessions 

d’Arabidopsis thaliana 

La légende des numéros est indiquée dans le tableau B14. Tous les produits d’amplification ont une taille 

d’environ 400pb. 

 

 

400pb 
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Tableau B14 : résumé des résultats de la figure B33 

L’orf117Sha est spécifiquement amplifié chez les accessions 

IDS (en rose). En bleu, les accessions NIDS. 
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        atp1          atp8         ccb2          cox1        rps4           cox2        ccb3      orf117Sha 

 

 

      nad5         nad9      atp6-1      atp9         rps7      ccb6n2   rps3rpl16    nad4     cobrpl5  

 

         nad1      nad6        cox3       atp6-2    ccb6n1  rpl12orfX   nad2    nad4Latp4  nad7    nad3rps12 

 

Figure B34 : gels d’électrophorèse de produits cRT-PCR  

Les couples d’amorces dessinés par Marie Verzaux, permettant d’amplifier les extrémités de 26 

transcrits mitochondriaux ont été utilisés sur de l’ADN provenant de 4 types d’individus issus d’une 

population RM4. Les gènes ciblés dans chaque amplification sont indiqués en dessous des gels. Les 

génotypes des individus sont ceux de type 1 (Sha au sud des chromosomes 1 et 3), type 2 (He au 

sud des chromosomes 1 et 3), type 3 (He au sud du chromosome 1 et Sha au sud du chromosome 3) 

et type 5 (Sha au sud du chromosome 1 et He au sud du chromosome 3) définis dans le chapitre II 

(indiqués au dessus des gels). Pour chaque profil obtenu, le puits 0 contient le contrôle H20.  
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