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INTRODUCTION GENERALE 

Du fait de leur caractère sessile, les plantes sont en permanence obligées de s’adapter aux modifications 

de leur environnement qui mettent à mal leur longévité et leur reproduction. Certaines de ces modifications 

environnementales sont source de stress pour la plante, avec deux grands types de stress ou contraintes : 

des stress d’origine abiotique, i.e. qui ne sont pas du domaine du vivant et des stress d’origine biotique, 

i.e. qui sont issus du vivant. Dans le cadre des changements climatiques touchant notre planète et dans un 

souci de limitation de l’utilisation des intrants présentant un danger pour l’environnement, de nombreuses 

études visent à étudier et à comprendre les capacités d’adaptation des plantes aux stress.  

La capacité d’adaptation des plantes aux stress est en partie acquise au cours de l’évolution par des 

phénomènes de mutations qui engendrent des modifications nucléotidiques de la séquence d’ADN. 

Cependant de récentes études montrent que, bien que les mutations apparaissant dans le génome soient 

un élément crucial de la diversité des plantes au sein d’une même famille, d’autres sources de variabilité 

existent. Parmi ces autres sources, la variabilité de l’épigénome des plantes est décrite comme un acteur 

non négligeable dans les phénomènes de plasticité et d’adaptation des plantes. Des épimutations, i.e. 

les modifications héritables de l’expression de gènes sans modification de la séquence nucléotidique 

sont ainsi impliquées dans le contrôle de divers caractères complexes. D’ailleurs, ces épimutations 

peuvent survenir à des fréquences non négligeables. Par exemple, dans le cas de la marque épigénétique 

méthylation de l’ADN, l’apparition d’une épimutation au niveau d’une cytosine est 105 fois plus 

fréquente que celle d’une mutation nucléotidique au niveau des génomes d’une même population 

(Ossowski et al., 2010 ; van der Graaf et al., 2015). 

L’épigénome et plus particulièrement le méthylome des plantes, est un élément à part entière de la 

modulation de la réponse des plantes aux stress biotiques. La rapidité avec laquelle des modifications 

de l’épigénome peuvent être mises en place sont en adéquation avec la dynamique de l’interaction 

plante/pathogène qu’elle soit de type hôte compatible ou incompatible. Dans le cadre de l’interaction 

hôte non compatible, l’infection de la plante par un agent pathogène peut déclencher l’expression de 

gènes majeurs de résistance, dits gènes R, afin de stopper rapidement la progression de l’agent 

pathogène. Ces gènes R présentent une très grande variabilité nucléotidique permettant de contrôler 

l’infection par divers agents pathogènes et par divers isolats d’un même agent pathogène. Cependant 

l’expression de ces gènes pouvant mener à un effet délétère chez la plante, notamment par le phénomène 

de HR (hypersensibilité de la plante), leur expression est finement contrôlée par différents types de 

facteurs incluant des modifications épigénétiques (Lai & Eulgem, 2018). Dans le cadre de l’interaction 

dite hôte compatible, la réponse de résistance de la plante à l’agent pathogène est le plus souvent 

partielle et sous contrôle polygénique. Ce type de résistance dite quantitative autorise la progression et 
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la multiplication de l’agent pathogène de manière plus ou moins importante au sein de la plante. La 

résistance quantitative faisant intervenir plusieurs gènes est théoriquement plus difficilement 

contournable par l’agent pathogène que la résistance qualitative du fait de la variabilité potentielle 

existant au niveau de chaque gène impliqué dans la résistance partielle (French et al., 2016). 

Actuellement, la résistance quantitative est considérée comme résultant principalement de la 

ségrégation de nombreux allèles à différent loci. Cependant, ces variations alléliques n’expliquent pas 

toujours la totalité de la variabilité phénotypique observée suggérant l’existence d’une autre source de 

variabilité contribuant à la réponse de résistance. Le rôle démontré de l’épigénétique dans la réponse 

des plantes à des stress biotiques et abiotiques, la transmissibilité de marques épigénétiques influençant 

des caractères complexes de plantes et des fréquences d’épimutations comparables voire plus 

importantes que celles des mutations nucléotidiques suggèrent qu’une partie de la résistance 

quantitative pourrait aussi résulter d'une ségrégation génomique de nombreux épiallèles. 

Le travail effectué au cours de ces trois années de thèse s’intègre dans la problématique scientifique 

visant à mieux comprendre et caractériser la résistance quantitative. L’objectif de ma thèse a été de 

déterminer si des variations stables d’origine épigénétique étaient impliquées dans la résistance 

quantitative à la hernie chez Arabidopsis thaliana.  

Mon travail de thèse a été encadré par Mélanie Jubault (Maître de Conférences, AGROCAMPUS 

OUEST) et Maria Manzanares-Dauleux (Professeur, AGROCAMPUS OUEST) au sein de l’équipe 

« Résistance et Adaptation » de l’UMR IGEPP (Institut de Génétique, Environnement et Protection des 

Plantes, UMR 1349 INRA, AGROCAMPUS OUEST, Université de Rennes 1) et cofinancé par une 

bourse du Département Biologie et Amélioration des Plantes de l’INRA (Institut National de la 

Recherche Agronomique, France) et de la région Bretagne.  

Mon manuscrit de thèse est structuré en 5 chapitres. Dans le premier chapitre j’ai réalisé une synthèse 

bibliographique ayant pour but de replacer les contextes scientifique et socioéconomique dans lesquels 

s’intègre mon travail. Je me suis intéressé dans cette partie i) aux voies de défense chez les végétaux, 

ii) à l’implication de l’épigénétique dans la réponse des plantes aux stress et iii) à la description du 

modèle d'interaction plante pathogène étudié, Brassicaceae/Plasmodiophora brassicae, l’agent causal 

de la Hernie des Crucifères. Dans le chapitre II sont décrits les matériels et méthodes utilisés. Les 

chapitres III et IV sont consacrés à la présentation des résultats obtenus au cours de ma thèse, 

notamment sous forme d’articles, un article soumis pour publication et accepté avec révisions majeures 

traitant de la détection de QTL de résistance à la hernie sous dépendance épigénétique et un article en 

cours de préparation traitant de l’identification d’une épimutation sous-jacente à un QTL de résistance 

à la hernie qui contrôle l’expression de deux gènes NLR. Le chapitre V exposera une discussion 

générale sur le travail que j’ai effectué.  



  



CHAPITRE I 

SYNTHESE BIBLIOGRAPHIQUE 

  



Figure I.1. Modèle en zigzag illustrant les axes de résistance chez les plantes. Pendant la phase une, les
plantes détectent les motifs moléculaires associés aux microbes et aux pathogènes (MAMP/PAMP, diamants
rouges) par l’intermédiaire des PRR. Cette reconnaissance déclenche la mise en place de la PAMP-triggered
immunity (PTI). Durant la phase 2, les agents pathogènes vont sécréter des effecteurs qui vont interférer avec
la PTI et ainsi permettre aux agents pathogènes de se développer, entraînant une susceptibilité déclenchée par
les effecteurs appelée ETS. En phase 3, un effecteur (rond en rouge) est reconnu par une protéine NB-LRR,
activant l'immunité déclenchée par effecteur (ETI) conduisant généralement à l’'induction de la mort cellulaire
hypersensible (HR). Issue de Jones & Dangl (2006)
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CHAPITRE I. SYNTHESE BIBLIOGRAPHIQUE 

1. Les voies de défense chez les végétaux 

L'interaction entre une plante et un agent pathogène présent dans son environnement peut être de deux 

types différents, « non hôte » ou « hôte ». Les interactions plante pathogène sont qualifiées de non hôte 

lorsque la résistance est démontrée pour une espèce végétale entière et est présente pour tous les isolats 

d'un agent pathogène particulier (Mysore & Ryu, 2004). A contrario, les interactions plante pathogène 

sont qualifiées d’hôte lorsque la résistance décrite est cultivar ou accession spécifique (Mysore & Ryu, 

2004). Quel que soit le type d’interaction entre l’agent pathogène et la plante, deux principaux 

mécanismes du système immunitaire des plantes peuvent être mis en place : la reconnaissance de motifs 

moléculaires associés à l’agent pathogène : les Pathogen Associated Molecular Pattern (PAMP) 

conduisant à un état basal de résistance chez la plante connu sous le nom de PAMP-Triggered Immunity 

(PTI) et la résistance induite par les effecteurs de l’agent pathogène appelée Effector-Triggered 

Immunity (ETI ; Figure I.1 ; Jones & Dangl, 2006). La voie PTI représente la première ligne de réponse 

de défense de la plante ; l’ETI la seconde ligne de défense de la plante qui conduit à une réponse 

spécifique dite gène pour gène. 

Dans le cadre des interactions plante pathogène de type hôte, deux catégories sont ainsi possibles i) les 

interactions hôte compatible où l’agent pathogène arrive à se multiplier au sein de son hôte de manière 

plus ou moins importante et ceci grâce à l’absence de reconnaissance de type gène pour gène, ii) les 

interactions de type hôte incompatible où la progression de l’agent pathogène à l’intérieur de son hôte 

est stoppée rapidement par des mécanismes faisant intervenir des gènes tels que les gènes R 

(Glazebrook, 2005). La PTI intervient dans le cadre de l’interaction hôte incompatible (Boller & Felix, 

2009 ; Schulze-Lefert & Panstruga, 2011) mais peut aussi contribuer à la résistance hôte compatible 

dans le cas de la résistance quantitative (French et al., 2016). L’ETI est présente lors des interactions 

hôte incompatible et mène à des réponses de défense de type qualitative (Boller & Felix, 2009).  

Le travail présenté dans ce manuscrit étant appuyé sur une interaction plante pathogène de type hôte la 

suite des éléments décrits ne prendront en compte que le cas de ce type d’interaction. 

1.1. L’interaction hôte incompatible : cas de la résistance qualitative 

Les résistances qualitatives, dites aussi résistances totales, mettent en jeu les deux mécanismes du 

système immunitaire de la plante que sont la PTI et l’ETI. La PTI est mise en place au niveau de la 

plante hôte par la reconnaissance de différents motifs : i) des motifs issus de l’hôte lui-même suite aux 

dommages qui lui sont causés par l’agent pathogène et qui sont nommés DAMP pour Damage 

Associated Molecular Patterns et ii) les PAMP issus directement de l’agent pathogène (Boller & Felix, 



Figure I.2. Reconnaissance des PAMP et DAMP par les protéines PRR menant à l’activation de voies de
défense. Les motifs moléculaires associés aux microbes (MAMP), les motifs moléculaires associés aux
dommages (DAMP) ainsi que les effecteurs sont perçus comme signaux de danger. Cette reconnaissance est
réalisée par des récepteurs de type PRR tels que les RLK (Receptor Like Kinase) et les RLP (Receptor Like
Protein). Au cours de la co-évolution des systèmes plante- pathogène, les agents pathogènes gagnent des
effecteurs appelé facteurs de virulence afin de contourner la détection par les protéines PRR. De leur côté, les
plantes gagnent de nouvelles protéines PRR ainsi que des protéines de résistance R tels que les NBS-LRR
(Nucleotide binding-site-leucine-rich repeat) afin de détecter les facteurs de virulence de l’agent pathogène. La
détection des effecteurs de virulence par les nouvelles protéines PRR et R vont mener à la mise en place d’un
nouveau signal de danger et à la mise en place d’une réponse de défense. D’après Boller et Felix (2009).
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2009). L’interaction entre PAMP/DAMP et les récepteurs PRR, pour Pattern-recognition receptors, 

entraîne l’activation de la voie PTI qui se traduit par différentes modifications cellulaires telles que : i) 

un influx d’ions Ca2+ à travers la membrane plasmique conduisant à une alcalinisation extracellulaire 

et à une dépolarisation de la membrane plasmique, ii) un burst d’espèces réactives de l’oxygène (ROS), 

iii) l’activation des protéines 14-3-3 qui participent à la transduction du signal et iv) l'activation de 

protéines kinases qui vont phosphoryler des protéines et jouer un rôle dans la transduction du signal. 

Les PAMP et les DAMP sont reconnus par les récepteurs PRR qui sont situés au niveau de la membrane 

plasmique des cellules. Les récepteurs PRR sont classés en deux types, les RLK pour receptor-like 

kinases et les RLP pour receptor-like proteins. Les protéines PRR sont constituées de manière globale 

d’un ectodomaine impliqué dans la fixation du ligand et d’un domaine transmembranaire. Les RLK 

possèdent en plus un domaine kinase intracellulaire à leur extrémité C terminale qui est absent chez les 

RLP (Macho & Zipfel, 2014). La reconnaissance des PAMP et DAMP par les protéines PRR mène à 

l’activation de la voie PTI, permettant ainsi d’arrêter la propagation de l’agent pathogène au sein de son 

hôte (Figure I.2). Afin de contourner cette première ligne de défense les agents pathogènes sécrètent 

des effecteurs dans le but de tromper ce système de défense de la plante aboutissant à un état de 

sensibilité de la plante vis-à-vis de l’agent pathogène (Jones & Dangl, 2006).  

Afin de bloquer la propagation de l’agent pathogène suite au contournement de sa première ligne de 

défense la plante possède une seconde ligne de défense, l’ETI. Ce mécanisme de défense conduit de 

manière générale à un phénomène de mort cellulaire programmée nommé réponse hypersensible (HR). 

Cette HR induit un « suicide » des cellules entourant le point d’entrée de l’agent pathogène afin 

d’endiguer sa progression (Bashir et al., 2013). La HR vient renforcer la Résistance Systémique 

Acquise (RSA) qui est un mécanisme de résistance qui se généralise à l’ensemble de la plante contre 

un large spectre d’agents pathogènes (Fu & Dong, 2013).  

Le fonctionnement de cette voie a été initialement décrit suivant le modèle d’interaction gène pour gène 

proposé par Flor (1971). Dans ce modèle deux éléments entrent en jeu, le gène de résistance de la plante, 

nommé gène R qui code une protéine R et le gène d’avirulence de l’agent pathogène, qui produit une 

protéine nommée protéine d’avirulence (protéine Avr). Depuis, le terme de protéine d’avirulence a été 

remplacé par le terme effecteur (Boller & Felix, 2009) du fait du rôle des protéines Avr qui vont cibler 

des facteurs de la cellule hôte faisant d’eux de vrais facteurs de virulence (Jones & Dangl, 2006). 

La plupart des gènes de résistance R codent des protéines de la famille des récepteurs de type nucleotide-

binding domain leucine rich repeat (NBS-LRR ou NLR ; Dangl & Jones, 2001 ; Chisholm et al., 2006 ; 

Jones & Dangl, 2006 ; Dodds & Rathjen, 2010 ; Maekawa et al., 2011). Les protéines NLR sont 

constituées de manière globale i) d’une P-loop ATPase de la famille AAA + qui assure de nombreux 

rôles complexes tel que la régulation de l’activation des NLR, ii) d’un domaine central de liaison aux 



Figure I.3. Configuration intronique / exonique et motifs protéiques de gènes NBS-LRR chez
Arabidopsis. (A) Configuration et motif des gènes CNL (CC–NBS–LRR). (B) Configuration et motif des
gènes TNL (TIR–NBS–LRR). Les CNL diffèrent de TNL par la présence respective d’un domaine coiled-coil
(CC domain) et d’un domaine Toll-interleukin 1 (TIR domain). Les exons sont représentés par des boîtes et les
introns par les traits qui connectent les exons. Les nombres indiqués en amont des introns indiquent la phase
des introns. Adaptée de Meyers et al. (2003).

Figure I.4. Diversité du nombre de gènes codant des NLR chez les plantes. Le nombre de gènes NLR par
génome identifiés par calcul varie largement, comme le montre cet arbre évolutionniste stylisé (branches non à
l'échelle). Le nombre de NLR peut varier de façon marquée même à travers les génomes provenant de taxons
étroitement apparentés. L'astérisque pour la tomate indique que des preuves expérimentales existent pour
donner cette précision. Le double astérisque pour le blé indique le nombre de NLR par génome diploïde (le blé
est hexaploïde). Adaptée de Jones et al. (2016).

A

B
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nucléotides (NB) et iii) d’un domaine LRR à leur extrémité C-terminale. Les NLR se différencient au 

niveau de leurs extrémités N-terminales et sont classées en deux groupes principaux : les NLR avec un 

domaine Toll-interleukin 1 (TIR) qui sont appelés des TNL et les NLR avec un domaine coiled-coil 

(CC) qui sont appelés CNL (Figure I.3 ; Maekawa et al., 2011). Chez les génomes des plantes, le 

nombre de gènes codant des protéines NLR est très variable (Figure I.4) avec par exemple environ 150 

gènes codant des protéines NLR chez Arabidopsis thaliana (Meyers et al., 2003) alors que la pomme 

en possède 737 et que l’algue Chlamydomonas n’en possède aucun (Jones et al., 2016).  

Les plantes maintiennent un certain niveau de diversité des NLR leur permettant de conserver des 

mécanismes de défense efficaces face aux agents pathogènes. Cette diversité peut être généré par des 

modifications de la séquence de l’ADN reposant sur des mécanismes divers tels que i) une variation du 

nombre de copies (CNV) résultant de duplications en tandem menant à la création de clusters de gènes 

complexes, ii) la variabilité des NLR due à des mutations dans différentes espèces végétales, iii) des 

phénomènes de fusion de domaines par des recombinaisons inter-alléliques (Baggs et al., 2017). 

Une deuxième source de diversité des NLR repose sur les modalités de leur activation qui se fait de 

manière spécifique par la présence d’effecteurs qui leurs sont propres. Différents modèles existent pour 

expliquer le mécanisme par lequel l’interaction entre les protéines NLR et les effecteurs se met en place. 

Historiquement le premier modèle décrit dans le contexte de l’interaction entre l’effecteur et les 

protéines R suggérait que la protéine R entrait en contact direct avec l’effecteur (Keen, 1990). 

Cependant parmi toutes les études menées seul un nombre très restreint a réussi à démontrer une 

interaction directe entre les deux protéines (Jia et al., 2000 ; Deslandes et al., 2003 ; Dodds et al., 2006 

; Krasileva et al., 2010). Depuis d’autres modèles ont été proposés tels que i) le modèle de « garde » 

qui propose que la protéine R surveille non pas l’effecteur mais une protéine accessoire impliquée dans 

la signalisation de défense qui est elle la vraie cible de l’effecteur (Van der Biezen & Jones, 1998) et ii) 

le modèle du « leurre » qui fait lui intervenir une protéine leurre qui a pour rôle d’être comme la protéine 

de garde la cible de l’effecteur. Dans le cadre de la présence d’une protéine R fonctionnelle, le 

mécanisme mis en place est similaire à celui du modèle de garde. Par contre dans le cas d’une protéine 

R non fonctionnelle, la sélection naturelle va favoriser les mutations au niveau de la protéine leurre afin 

de piéger l’effecteur en l’empêchant de déclencher l’ETS (Figure I.5; van der Hoorn & Kamoun, 2008). 

La diversité des fonctions portées par les NLR (senseur de l’effecteur, senseur de la cible de l’effecteur, 

participant à la voie de signalisation…) traduite par l’ensemble des modèles d’activation décrit est très 

importante dans la diversité des NLR. Récemment de nouveaux types de NLR ont été décrits 

augmentant encore la complexité et la diversité des réponses NLR : i) les NRL dénommés NLR-ID qui 

présentent un domaine intégré ressemblant à la cible de l’agent pathogène ; ces NLR reposent sur le 

modèle du « leurre intégré » où l'intégralité ou une partie de l’élément ciblé par l’effecteur est fusionnée 

à une protéine NLR issue de l’expression d’un gène R (Cesari et al., 2014 ; Wu et al., 2015 ; Kroj et al., 

https://paperpile.com/c/aRvmHN/BOeaX
https://paperpile.com/c/aRvmHN/acED4


Figure I.5. Récapitulatif des divers mécanismes de détection des agents pathogènes par les NLR. Dans le
premier modèle, la protéine NLR inactive interagit directement avec l’effecteur reconnu induisant alors son
activation. Dans le deuxième modèle, la protéine NLR ne surveille pas la présence d’un effecteur mais d’une
protéine du soi appelée « garde» (« guardee », en rouge) qui est-elle la vraie cible de l’effecteur. Initialement la
protéine garde inhibe le NLR, lors de l’interaction entre la protéine garde et l’effecteur, la structure de la
protéine de garde se retrouve altérée activant alors le NLR. Dans le troisième modèle, l’interaction s’effectue
comme dans le deuxième modèle entre l’effecteur et une autre protéine que le NLR qui est dans ce cas une
protéine leurre (Decoy). Cependant à la différence du deuxième modèle, dans ce modèle si la protéine NLR
n’est pas fonctionnelle, la sélection naturelle tend à favoriser l’apparition de mutations au niveau de la protéine
leurre afin de bloquer sa modification par l’effecteur et la mise en place de l’ETS. Dans le quatrième modèle,
la protéine leurre n’est plus indépendante de la protéine NLR mais est intégrée à cette dernière. Adaptée de
Jones et al. (2016).
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2016 ; Giolai et al., 2017). ii) Les NLR helpers qui sont des NLR qui garantissent ou amplifient la 

réponse induite par d’autres NLR (Bonardi et al., 2011). Pour le moment trois NLR helper ont été 

identifiés : ADR1 pour Activated Disease Resitance 1, NRG1 pour N Requirement Gene et NRC1 pour 

NB-LRR required for Hypersensitive Response-Associated Cell Death 1 (Gabriëls et al., 2007 ; Dong 

et al., 2016). Les NRL ADR1 et NRG1 possèdent tous les deux à leur extrémité N-terminale un domaine 

similaire à RPW8 (Resistance to Powdery mildeW 8) qui contient un motif coiled coil. Des analyses 

phylogénétiques récentes suggèrent que les NLR de l’ancienne sous-clade des coiled coil (CCR-NBS- 

NLR) ont évolué en NBS helper qui ont un rôle durant l’ETI (Collier et al., 2011). Le rôle de NRG1 a 

été montré chez Nicotiana benthamiana où elle est nécessaire pour le fonctionnement du NLR TNL N 

du tabac. Chez A. thaliana quatre gènes codant des protéines de la famille ADR1 existent : ADR1 

(At1g33560), ADR1-L1 (At4g33300), ADR1-L2 (At5g04720) et ADR1-L3 (At5g47280). Le rôle helper 

des trois premiers membres de la famille a été démontré par Bonardi et al. (2011) via leur importance 

dans la transduction du signal lors de l’ETI. En ce qui concerne le dernier membre de la famille ADR1-

L3, aucun phénotype n’a été reporté dans leur étude en utilisant des mutants T-DNA de Col-0. De plus, 

il a été montré que ce dernier membre des ADR1 a perdu approximativement les 190 premiers 

nucléotides de son extrémité N-terminale modifiant ainsi son domaine RPW8 spécifique des NLR de 

la famille des helpers. Cependant, malgré la perte de ce domaine Bonardi et al. (2011) ne réfutent pas 

la possibilité d’une fonction spécifique de ADR1-L3.  

La diversité des mécanismes de reconnaissance disponibles met en avant la capacité des réponses NLR 

d’être rapidement activées ou éteintes en fonction des conditions environnementales (stress… ; Jones 

et al., 2016). En effet, les NLR nécessitent un système strict de contrôle de leur expression du fait d’un 

possible risque délétère pour la plante à des niveaux d’expression trop élevés. Leur expression est ainsi 

contrôlée par divers mécanismes aussi bien pré-transcriptionnels (avec par exemple la modulation de la 

présence de facteurs de transcription et la régulation de la structure de la chromatine par modulation de 

marques épigénétiques) que post transcriptionnels par l’utilisation de petits ARN conduisant à la 

destruction des ARN synthétisés (Lai & Eulgem, 2018). 

Un affaiblissement ou une absence d’ETI, due à la non fonctionnalité de gènes impliqués dans le 

mécanisme ou à sa suppression par d’autres éliciteurs permet à l’agent pathogène de progresser dans 

son hôte. Cette progression peut par la suite être stoppée par d’autres métabolites ou protéines de 

résistance conduisant à un état de résistance quantitatif (Kushalappa et al., 2016). 

1.2. L’interaction hôte compatible : cas de la résistance partielle ou résistance 

quantitative 

La résistance quantitative est possible dans le cadre des interactions hôte compatible et a été identifiée 

chez de nombreux pathosystèmes dont ci-après quelques exemples i) dans le pathosystème 

riz/Magnaporthe oryzae (Tanweer et al., 2015) ii) dans les pathosystèmes Arabidopsis/Ralstonia 

https://paperpile.com/c/aRvmHN/TSu9n


Figure I.6. Comparaison de la résistance quantitative et de la résistance qualitative. (A) Au niveau
phénotypique, pour la résistance qualitative deux classes distinctes sont observées dans une population en
ségrégation alors qu’une distribution continue est observée dans le cadre de la résistance quantitative. (B) Dans
une population en ségrégation, la résistance qualitative portée par un gène R ségrège dans un rapport de 3 : 1,
tandis que de multiples gènes de faible effet contribuent à la variation phénotypique continue de la résistance
quantitative. (C) Pour la résistance qualitative, un seul gène sous-jacent engendre deux phénotypes distincts: la
résistance ou la sensibilité. La ségrégation de gènes de résistance quantitative couplée à des effets
environnementaux entraîne une gamme de phénotypes de résistance partielle. Figure adaptée de Nelson et al.

(2017).

A

B

C
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solanacearum (Aoun et al., 2017), Arabidopsis/Botrytis cinerea (Corwin et al., 2016) et 

Arabidopsis/Plasmodiophora brassicae (Jubault et al., 2008c) iii) dans les pathosystèmes 

maïs/Bipolaris maydis etmaïs/Cercospora zeae-maydis (Kump et al., 2011 ; Benson et al., 2015) iv) 

dans le pathosystème soja/Sclerotina sclerotiorum (Sclérotinia; Kim & Diers, 2000) v) dans les 

pathosystèmes colza/Leptosphaeria maculans (Phoma; Kumar et al., 2018), colza/Sclérotinia (Zhao et 

al., 2006) et colza/P. Brassicae (Manzanares-Dauleux et al., 2000a) vi) dans le pathosystème 

tournesol/Leptosphaeria maculans (phoma; Darvishzadeh R. et al., 2007) vii) dans le 

pathosystème/Alternaria solani (Foolad et al., 2002). 

La résistance quantitative ne bloque pas mais réduit la multiplication des agents pathogènes, la 

colonisation des plantes et/ou la gravité des symptômes. De ce fait, les phénotypes issus de la résistance 

quantitative se caractérisent par une distribution continue allant de phénotypes résistants à des 

phénotypes sensibles avec un niveau de résistance incomplet ou partiel. La distribution des phénotypes 

de résistance dans une descendance résulte le plus souvent de la ségrégation des allèles ayant des effets 

variables sur plusieurs loci (Corwin & Kliebenstein, 2017 ; Figure I.6). Dans la plupart des systèmes 

plante pathogène, les facteurs contribuant aux résistances quantitatives sont associés à des régions 

génomiques appelées quantitative trait loci (Lindhout, 2002 ; Stuthman et al., 2007). Les effets des QTL 

de résistance sont souvent additifs avec certains QTL ayant des effets majeurs et d'autres des effets 

mineurs. Néanmoins, des QTL ayant des effets épistatiques, i.e des QTL ayant un effet uniquement en 

combinaison de deux ou plus (et non de manière individuelle), ont été identifiés (Lefebvre & Palloix, 

1996 ; Manzanares-Dauleux et al., 2000 ; Jubault et al., 2008). De plus, les QTL de résistance peuvent 

parfois être spécifiquement détectés dans certaines conditions environnementales (sol, climat, 

population d'agents pathogènes) ou dans des contextes génétiques spécifiques (effet fonds génétique). 

Ainsi, lorsque plusieurs isolats d’un agent pathogène sont utilisés pour la détection de QTL dans une 

population, la résistance amenée par les QTL peut être spécifique (détectée pour un seul isolat) ou non 

spécifique (Ellis et al., 2014 ; Wiesner-Hanks & Nelson, 2016). En effet, il a été montré que dans 

plusieurs pathosystèmes, la résistance quantitative résultait de la combinaison de QTL mineurs et de 

QTL à large spectre ou spécifiques à un ou plusieurs isolats (Caranta et al., 1997 ; Calenge et al., 2004 

; Rocherieux et al., 2004). 

En termes de durabilité, la résistance quantitative est décrite comme pouvant être plus stable et durable 

que la résistance qualitative (Poland et al., 2009 ; St Clair, 2010 ; Roux et al., 2014 ; Niks et al., 2015). 

Selon French et al. (2016) la meilleure durabilité, i.e. une résistance efficace sur une longue période, 

même en cas de culture intensive, de la résistance quantitative est due au fait qu’elle repose sur de 

multiples gènes conduisant ainsi à des niveaux de pressions évolutives appliqués sur le pathogène 

nettement moins importants. En plus de cet aspect, Pilet-Nayel et al. (2017) exposent dans leur revue 

des éléments supplémentaires permettant d’expliquer la meilleure durabilité de la résistance quantitative 



Figure I.7. Schématisation des mécanismes de résistances qualitatives et quantitatives. La figure illustre la
résistance qualitative à gauche et la résistance quantitative à droite. (A) Au niveau des populations, le
phénotype de résistance qualitative à la maladie suit une distribution binaire (résistant ou sensible) alors que la
résistance quantitative suit une distribution continue allant de la sensibilité à la résistance. (B) Au niveau
moléculaire, la résistance qualitative résulte de la perception d’un seul effecteur de l’agent pathogène (Avr) par
le produit d’un gène de résistance R alors que la résistance quantitative résulte de l’intégration simultanée de
plusieurs facteurs génétiques de résistance apportant des contributions différentes afin d’atteindre le phénotype
de résistance globale. QDR, résistance quantitative aux maladies. (Roux et al., 2014)

A

B
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avec la présence i) d’une combinaison de pressions de sélection contradictoires sur l'évolution des 

agents pathogènes, (ii) d’une faible probabilité de mutations multiples de pathogènes nécessaires pour 

surmonter de multiples QTL, (iii) d’une combinaison de différents mécanismes associés à la résistance, 

plus difficiles à surmonter (iv) d’une combinaison de mécanismes de résistance agissant successivement 

à différents moments du cycle de vie de l'agent pathogène ou tout au long du développement de la plante 

(Palloix et al., 2009 ; Mundt, 2014). Néanmoins, des études évolutives menées en appliquant 

successivement un agent pathogène sur des plantes portant une résistance quantitative suggèrent une 

possible altération ce type de résistance par les champignons et les virus (Kolmer & Leonard, 1986 ; 

Lehman & Shaner, 1997 ; Montarry et al., 2012). 

Comme l’utilisation des résistances génétiques reste l’une des meilleures méthodes pour cultiver les 

végétaux en utilisant un minimum d’intrants et de produits phytosanitaires, de multiples recherches ont 

été menées dans le but d’augmenter la durabilité de ces résistances (Delourme et al., 2006 ; Stuthman 

et al., 2007). Un des axes étudiés afin d’augmenter cette durabilité est le pyramidage de différentes 

résistances quantitatives entre elles ou de résistances quantitatives avec des résistances qualitatives. En 

effet, bien que les gènes R sont capables de contrôler la plupart des souches avirulentes présentes dans 

les populations d'agents pathogènes, les gènes impliqués dans la résistance quantitative pourraient 

diminuer la taille effective de la population de l’agent pathogène et ainsi diminuer le nombre des 

mutations au sein du génome de l’agent pathogène susceptibles de contourner les gènes R (Roux et al., 

2014). De plus, contrairement à la résistance qualitative qui apporte un désavantage en présence d’un 

agent pathogène nécrotrophe, la résistance quantitative est efficace contre les agents pathogènes 

biotrophes et nécrotrophes. Brun et al. (2010) proposent trois effets positifs de l’utilisation du 

pyramidage de gènes R avec des résistances quantitatives i) l’amélioration du contrôle de la maladie 

par la résistance quantitative et ceci grâce au contrôle des fractions avirulentes d’agents pathogènes de 

la population par les gènes R ii) la limitation de la sélection des isolats virulents via la résistance 

quantitative qui va ralentir le développement de l'épidémie et ainsi diminuer la gravité de la maladie et 

la taille de la population efficace iii) le maintien à un niveau satisfaisant de la protection lors du 

contournement de la résistance portée par le gène R. L’évaluation dans le pathosystème Leptospheria 

maculans/Brassica napus de l’effet du pyramidage a montré que 8 années de sélection récurrente ont 

été nécessaires pour surmonter la résistance du gène Rlm6 introduit dans un contexte génétique 

partiellement résistant, contre seulement 3 ans dans un contexte génétique sensible (Brun et al., 2010 ; 

Delourme et al., 2014a). 

Cependant, même si la résistance quantitative semble être plus durable que la résistance qualitative et 

qu’elle permet de conserver l’effet des gènes R avec lesquels elle est combinée, il est nécessaire de bien 

choisir les QTL de résistance afin de minimiser l’altération de l’effet des QTL et de créer des 

combinaisons optimales de résistance respectant un coût raisonnable pour la plante (Pilet-Nayel et al., 



Tableau I.1. Exemples de gènes causaux identifiés sous des QTL de résistance. Adapté de Nelson et al.
(2017).
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2017). Roux et al. (2014) proposent trois manières de diminuer efficacement l’effet du coût de la multi-

résistance tout en maintenant une résistance durable : (i) pyramider des gènes R et des QTL de résistance 

qui sont exprimés dans différents tissus (ii) identifier des gènes associés à une amélioration 

compensatoire du coût de la résistance multiple (iii) utiliser une stratégie de mosaïque en alternance 

spatiale des gènes R et QDR dans les champs de culture. En plus de ces propositions,Pilet-Nayel et al. 

(2017) indiquent que le choix de QTL pourrait être basé sur leur spectre d'action sur différentes souches, 

leur effet sur les caractéristiques de vie des agents pathogènes et leurs mécanismes moléculaires sous-

jacents (Niks et al., 2015 ; Kushalappa et al., 2016). Ce dernier point nécessite de connaître les bases 

moléculaires sous-jacentes aux QTL, or pour le moment, les mécanismes moléculaires sous-jacents à 

la résistance quantitative sont moins connus que ceux impliqués dans la résistance qualitative.  

Roux et al. (2014) décrivent les mécanismes de résistance quantitative comme faisant intervenir de 

nombreux QTL dont les gènes sous-jacents interagissent en réseau donnant la possibilité via plusieurs 

voies de réponse de détecter la présence de différents effecteurs de l’agent pathogène (Figure I.7). Les 

facteurs génétiques pourraient ainsi être i) impliqués dans des fonctions de défense basale, de 

transduction du signal de défense, ii) des gènes R partiellement altérés mais aussi iii) des gènes 

impliqués dans le développement et la morphologie de la plante hôte (Poland et al., 2009). De plus, 

l’effet large spectre conféré par les résistances quantitatives pourrait s’expliquer par la présence de 

gènes jouant un rôle au niveau des voies de perception et de réponse à des éléments spécifiques de la 

signature microbienne, tels que les effecteurs conservés et les PAMP (Roux et al., 2014). Finalement, 

la diversité des gènes impliqués dans la résistance quantitative peut s’expliquer par le fait qu’elle doit 

pouvoir intervenir à différents niveaux de développement de l’agent pathogène. Ceci est décrit 

notamment pour les champignons pathogènes où l’interaction peut se faire lors de la germination des 

spores, lors de sa pénétration au niveau de la paroi cellulaire, lors de la colonisation de la plante hôte, 

lors de sa production de spores… (Niks & Rubiales, 2002). 

Chez les végétaux, des analyses de liaison et d’association (Genome Wide Association Studies 

(GWAS)) sont utilisées pour identifier les QTL qui influencent les phénotypes de résistance (St Clair, 

2010). Ces approches ont mené à l’identification de nombreux loci impliqués dans la résistance 

quantitative. Cependant les QTL de résistance identifiés à travers les approches de liaison incluent 

généralement plus d’une centaine de gènes dont plusieurs gènes candidats intéressants rendant difficile 

l’identification du ou des vrais gènes causaux. Cependant, des progrès considérables ont été réalisés ces 

dernières années dans le clonage de gènes sous-jacents aux QTL de résistance et ont permis de cloner 

les gènes causaux par une approche de cartographie fine (Nelson et al., 2017). Au sein des gènes 

identifiés, beaucoup sont similaires à des gènes NLR, à des gènes PRR ou à des gènes de défense qui 

peuvent être contrôlés par les NLR et les PRR. Il existe également d’autres gènes qui ne sont pas 

apparentés à des gènes R mais qui sont impliqués dans des voies connues pour être associées aux 



Figure I.9. Représentation de la structure de la chromatine. La molécule d’ADN libre d’un diamètre de
2 nm (1) se retrouve dans un premier temps entourée autour d’un octamère de protéines histones (2 H2A, 2
H2B, 2 H3, 2 H4) formant ainsi le nucléosome (2, 3). Les nucléosomes sont “verrouillés” par l’apposition de la
protéine histone H1 formant ainsi un chromatosome (4). Par la suite, les nucléosomes se replient pour former
une fibre de chromatine de 30 nanomètres, qui forme des boucles d'une longueur moyenne de 300 nanomètres
(5,6). Finalement, Les fibres de 300 nm sont comprimées et pliées pour produire une fibre de 250 nm de
largeur, qui est étroitement enroulée dans la chromatide d'un chromosome. D’après © 2013 Nature Education,
adapted from Pierce, Benjamin. Genetics: A Conceptual Approach, 2nd ed. All rights reserved.

Figure I.8. Représentation de Waddington (1957) de son paysage épigénétique. (A) La bille représente un
système biologique (par exemple une cellule) sur le point de suivre un ensemble d’états alternatifs plus
différenciés représentés par les trois dépressions terminales à la base de la pente. (B) Une vision derrière un
paysage épigénétique. La forme de la pente est déterminée par la tension de plusieurs haubans interconnectés
(produits de gènes en interaction) qui sont attachés à des piquets coincés dans le sol (gènes). Issue de Fusco et

al. (2014).
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défenses des plantes, ainsi que des gènes qui n’avaient jusqu’à présent pas été associés à des résistances 

aux maladies ou à des voies de défense (Tableau I.1). 

De manière générale, la résistance quantitative aux agents pathogènes des plantes est supposée comme 

issue de la combinaison de variations alléliques dues à des variations nucléotidiques au niveau de 

plusieurs loci. Cependant, les travaux récents menés en épigénétique, notamment au niveau de la 

méthylation de l’ADN, montrent l’impact de variations de l’état de méthylation de l’ADN au niveau du 

génome sur la régulation de l’expression des gènes, la plasticité développementale, les interactions avec 

l’environnement y compris des interactions avec des stress. 

2. L’implication de l’épigénétique dans la réponse des plantes aux stress 

L’information génétique codée par l’ADN est empaquetée dans une structure appelée chromatine. Cette 

dernière est sujette à de nombreuses modifications qui peuvent ou non changer la séquence 

nucléotidique de l’ADN. L’ensemble des modifications apposées peuvent alors avoir un impact sur 

l’expression de gènes. L’étude des mécanismes de régulation de l’expression des gènes a montré que 

ces derniers en plus d’être sous la dépendance de régions régulatrices (activatrices et inhibitrices) faisant 

intervenir des séquences nucléotidiques en amont (lieu de fixation de facteurs modifiant l’accès de la 

machinerie transcriptionnelle ; Jacob & Monod, 1961), sont sous la dépendance d’un autre niveau de 

régulation. Ce niveau supplémentaire, dit épigénétique (Silveira et al., 2013), régule la structure de la 

chromatine (Roudier et al., 2011 ; Ha, 2013). 

2.1. Définition générale de l’épigénétique 

La première définition de l’épigénétique a été donnée par Waddington en 1942 comme étant les 

changements de phénotypes observables sans changement du génotype (Figure I.8 ; Waddington, 

1942). Depuis cette définition historique de l’épigénétique, d’autres définitions plus complètes ont été 

développées. Dans ce manuscrit nous définirons l'épigénétique comme l’ensemble des processus 

modulant l’expression des gènes sans changer la séquence nucléotidique, par l’apposition de marques 

dites épigénétiques, transmissibles par mitose et/ou méiose (Johannes et al., 2008). Les marques 

épigénétiques sont nombreuses et concernent les différents éléments constituant la chromatine tels que 

l’ADN et les protéines histones. Que ce soit dans le cadre des modifications touchant l’ADN ou les 

protéines histones, différents types de protéines sont responsables de la mise en place de ces marques 

épigénétiques chez les eucaryotes.  

2.2. Epigénétique et structure de la chromatine  

La chromatine est constituée d’un enchainement de nucléosomes qui sont issus de l’enroulement de 147 

paires de bases (pb) d’ADN autour d’un octamère de protéines histones composé de 2 copies de chacune 

des histones H2A, H2B, H3 et H4 (Luger et al., 1997). Ce nucléosome est verrouillé par l’apposition 

d’une autre protéine basique, l’histone H1 au niveau de l’ADN libre appelé ADN « linker ». Les 



Figure I.10. Présentation des 4 états chromatiniens identifiés au niveau de l’épigénome d’Arabidopsis.
(A) Composition en marques épigénétiques des 4 états prédominants de la chromatine (CS) identifiés chez
Arabidopsis. Chaque ligne donne la composition en marque d’un CS (CS1 à CS4). Chaque colonne
correspond à l’une des 12 marques épigénétiques utilisées lors de l’étude. Une coloration des cases allant du
violet clair (25 %) au violet foncé (100 %) indique la distribution des marques entre les 4 CS. Le pourcentage
de gènes indexés par CS1, CS2 et CS4 et le pourcentage d’annotations TE indexées par CS3 sont également
indiqués à droite. (B) Proportion relative de chaque élément génomique dans chacun des CS. (C)
Représentation des différents états chromatiniens le long du chromosome 4 d’Arabidopsis. Chaque CS est
représenté avec la même couleur que celle utilisée dans les figures A et B. Le centromère est indiqué par un C
et le knob hétérochromatinien par un K. La partie non séquencée du centromère est représentée par un ligne
noire verticale. Le niveau d’expression des différents éléments et l’état chromatinien où ils se trouvent au
niveau d’une portion du chromosome 4 sont représentés dans la partie inférieure de la figure. La coloration
grise à noire du niveau d’expression indique des niveaux faibles à des niveaux fort d’expression. Adaptée de
Roudier et al. (2011).
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nucléosomes ainsi formés sont liés entre eux par de l’ADN « linker » afin de former la chromatine. La 

chromatine se retrouve par la suite condensée sous différents états par repliements successifs menant à 

la formation de chromatides puis de chromosomes (Figure I.9). 

La chromatine est sujette à différentes modifications telles que la méthylation de l’ADN, les 

modifications de l'extrémité N terminale des protéines histones, l’incorporation de variants histones et 

à l’action de divers facteurs tels que des protéines appelées facteurs de remodelage de la chromatine et 

les petits ARN. L’ensemble de ces processus mènent à l’établissement de différents états de la 

chromatine qui régulent l’accès à l’ADN (Kouzarides, 2007 ; Berger, 2007). La transcription (Lee et 

al., 2010) et la réplication du génome (Suzanne Dorn & Cook, 2011) sont étroitement dépendants de 

l’accessibilité à l’ADN. La chromatine se retrouve naturellement dans le noyau des cellules eucaryotes 

sous trois formes appelées euchromatine, hétérochromatine constitutive et hétérochromatine facultative. 

L’euchromatine est l’état de la chromatine qui est associé à des gènes actifs (exprimés) et 

l’hétérochromatine à des gènes inactifs (non exprimés).  

Chaque état de la chromatine est étroitement lié au statut épigénétique des histones et de l’ADN la 

constituant. Différentes marques épigénétiques sont aujourd’hui connues au niveau de l’ADN et des 

protéines histones. Au niveau de protéines histones ces marques sont apposées de manière post-

traductionnelle. Les combinaisons de marques histones, des variants histones et de la méthylation de 

l’ADN sont essentielles dans l’établissement des différents états chromatiniens qui régissent 

l’accessibilité ou non aux différents éléments génomiques de l’ADN.  

En fonction des combinaisons de ces marques, l’épigénome conduirait à la mise en place de différents 

états chromatiniens. Des travaux réalisés chez A. thaliana confirment l’effet des marques épigénétiques 

sur la structure de la chromatine. Roudier et al. (2011) ont montré en utilisant 12 marques 

chromatiniennes couvrant environ 90 % du génome d’Arabidopsis, que l’épigénome conduirait à la 

mise en place de 4 états prédominants de la chromatine nommés de CS1 à CS4 (Figure I.10A). Dans 

chacun de ces états CS, on retrouverait des régions génomiques spécifiques. Par exemple, l’état CS3 est 

constitué majoritairement d’éléments transposables (TE) et les états CS1 et CS2 sont majoritairement 

associés aux gènes (Figure I.10B). L’état CS1 est plutôt associé à des régions transcriptionnellement 

actives et le CS4 à des régions transcriptionnellement réprimées (Figure I.10C ; Roudier et al., 2011).  

Une autre étude plus récente réalisée par Sequeira-Mendes et al. (2014) sur la totalité du génome 

d’Arabidopsis a montré l’existence de 9 états chromatiniens distincts en utilisant 11 modifications 

histones, la méthylation de l’ADN en CG, l’occupation des nucléosomes et trois variants histones. 

L’état chromatinien 1 contient un large set de modifications d’histones associées à un état de la 

chromatine ouvert/actif et l’état 9 correspond aux régions hétérochromatiniennes péricentromériques 

qui sont dans un état réprimé (Figure I.11A). Comme dans l’étude précédente, une répartition 



Figure I.11. Définition et localisation au niveau des éléments du génome des 9 états chromatiniens
identifiés par Sequeira-Mendes et al. (2014). (A) Graphique des 9 états de la chromatine définis par une
combinaison spécifiques de marques. Les scores z positifs et négatifs présents sur l’axe y indiquent
respectivement des valeurs supérieures ou inférieures à la moyenne dans le génome de chacune des marques de
la chromatine considérées. Les barres d'erreur représentent l’écart type à la moyenne. (B) Relation entre les
différents éléments génomiques et les états chromatiniens. Le chevauchement (en pb) entre les éléments
génomiques étudiés et chaque état chromatinien a été calculé puis exprimé en pourcentage (indiqué sur l’axe
y). Pour l’élément promoteur, une région de 0,65 kb a été utilisée. Dans cette figure, la classe TE fait référence
aux régions génomiques qui contiennent des TE mais ne se chevauchent pas avec les gènes de type TE.
Adaptée de Sequeira-Mendes et al. (2014).
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préférentielle des différents éléments génomiques à l’intérieur de chaque état chromatinien a été 

décelée. Les états 1 à 3 sont très similaires au niveau des marques histones mais diffèrent au niveau des 

proportions dans lesquelles elles sont présentes dans les différents éléments du génome (5’UTR, 

CDS…). L’état chromatinien 4 contient en grande majorité les régions non codantes intergéniques. 

L’état chromatinien 5 correspond à des régions chromatiniennes régulées par le complexe polycomb 

avec un haut niveau de marque H3K27me3 (cf. paragraphe 2.3.2) et un niveau modéré H2A.Z similaire 

à celui identifié par Roudier et al. (2011). Les états chromatiniens 6 et 7 sont typiques des régions 

intragéniques avec un enrichissement en marque H2A.Z, une forte densité en nucléosomes. En plus, 

l’état 6 possède des marques H3K4me1 typiques des méthylations corps gène. L’état chromatinien 8 se 

situe préférentiellement dans les régions intergéniques et dans les éléments transposables et enfin l’état 

chromatinien 9 correspond aux régions hétérochromatiniennes péricentromériques majoritairement 

situées au niveau des régions intergéniques et des éléments transposables (Figure I.11B). 

2.3. Les variants et les modifications post traductionnelles histones 

Différentes modifications post-traductionnelles sont possibles au niveau de la queue des protéines 

histones telles que la méthylation, l’acétylation, la phosphorylation, l’ubiquitination, la sumoylation, 

l’ADP-ribosylation et la citrullination (Kouzarides, 2007 ; Berger, 2007). L’ensemble de ces 

modifications mènent à différents types de régulation qui ont été proposés comme faisant partie du code 

appelé le « code histone » (Jenuwein & Allis, 2001 ; Kouzarides, 2007).  

2.3.1. Les variants d’histones 

Les variants d’histones sont des isoformes des protéines histones qui diffèrent par des variations au 

niveau d’acides aminés spécifiques. La mise en place des variants d’histones au niveau du génome est 

régulée par des protéines chaperonnes telles que les protéines Sga1/2, Fas1, Msi1, HIRA pour les 

variants des histones H3-H4 et les protéines NRP1/2 pour les variants des histones H2A/H2B (Gurard-

Levin et al., 2014). La plupart des variants d’histones décrits chez les plantes sont ceux de la famille 

des histones H2A et H3. En effet, les membres de la famille H4 présentant les mêmes séquences en 

acides aminés et seulement quelques variants ont été décrits pour la famille H2 (Yang Hao et al., 2016). 

Chez Arabidopsis il existe 3 types majeurs de variants de l’histone H2A, les variants H2A.X et H2A.Z, 

présents chez les plantes et les animaux, et le variant H2A.W qui est spécifique des plantes. Les 

nombreuses variations en acides aminés sont en majorité localisées au niveau de trois régions de la 

protéine histone, la « P1 loop », le « docking domain » et la queue C terminale qui sont notamment 

impliqués dans l’interaction avec les autres histones influençant ainsi la stabilité et la compaction des 

nucléosomes (Kawashima et al., 2015, Figure I.12A). Le variant H2A.W est très fréquent au niveau 

des régions hétérochromatiniennes, des régions enrichies en marques H3K9me2 et des éléments 

transposables (Figure I.12B) où il semble agir en association avec la méthylation de l’ADN afin de 

réprimer l’expression de ces derniers (Bernatavichute et al., 2008 ; Yelagandula et al., 2014). Chez 



Figure I.12. Présentation des variants H2A et localisation préférentielle des variants d’histones au
niveau du génome. (A) Illustration des variants histones H2A et de leurs motifs spécifiques au niveau de la
boucle L1 et de l’extrémité C terminale. Les queues N et C-terminales sont indiquées par différentes tailles de
rectangle blanc afin de mettre en évidence les différences de longueur. Les motifs spécifiques de chaque
variants chez les plantes à fleur sont indiqués à l’intérieur de leur extrémité C terminale. Les motifs spécifiques
de chaque variant H2A au niveau de la boucle L1 sont indiqués dans la partie inférieure du schéma avec le
nom de l’espèce dans laquelle ils ont été identifiés. (B) Localisation préférentielle des variants d’histones. En
raison des propriétés différentes des variants d'histones, ils se localisent souvent de manière préférentielle dans
certaines régions de la chromatine, notamment le centromère, l'hétérochromatine péricentromérique,
l'euchromatine et le télomère. (C) Représentation de la présence et de la localisation des variants d’histones au
niveau des TE et des gènes. La présence de variants d'histones dans différentes régions de gènes (par exemple,
TSS, corps de gène, TTS) peut influencer de manière différente l'activité transcriptionnelle de ces derniers.
Adaptée de Kawashima et al. (2015) et de Jiang et Berger (2017).
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Arabidopsis, le variant H2A.Z est principalement associé aux régions euchromatiniennes et est très 

fréquent notamment au niveau du site initiateur de la transcription (Transcriptionnal Start : TSS) des 

gènes (Zilberman et al., 2008 ; Coleman-Derr & Zilberman, 2012 ; Yelagandula et al., 2014) 

promouvant ainsi l’élongation transcriptionnelle. Ce variant est également présent au niveau du corps 

des gènes, qui se traduit dans ce cas, par une corrélation négative entre sa présence et le niveau 

d’expression des gènes (Coleman-Derr & Zilberman, 2012, Figure I.12C). L’exemple le plus connu 

d’un gène d’Arabidopsis nécessitant la présence du variant H2A.Z aux extrémités de la région transcrite 

pour l’activation de sa transcription est le gène FLC (FLOWERING LOCUS) qui est responsable de la 

répression de la transition florale (Sheldon et al., 1999 ; Deal et al., 2007). 

L’histone H3 présente trois types majeurs de variants, H3.1, H3.3 et CenH3. Le variant H3.1 est présent 

au niveau des régions enrichies en marques histones H3K9me2 et H3K27me3 suggérant leur association 

aux régions réprimées transcriptionnellement aussi bien au niveau de l’hétérochromatine que de 

l’euchromatine (Zhang et al., 2007a ; Stroud et al., 2012 ; Figure I.12B). Le variant H3.3 est enrichi 

dans les régions euchromatiniennes au niveau du site de terminaison de la transcription (TSS) des gènes 

transcrits où sa présence corrèle positivement avec l’expression des gènes (Stroud et al., 2012 ; 

Wollmann et al., 2012 ; Figure I.12C). Par ailleurs la présence de ce variant au niveau de la région 

promotrice des gènes est le plus souvent associée avec la marque H3K27me3 sur le corps du gène 

menant à l’inactivation du gène (Shu et al., 2014). Le variant cenH3 qui diverge des autres variants au 

niveau de sa queue N terminale est présent au niveau des régions centromériques où il est impliqué dans 

l’assemblage des kinétochores et dans la ségrégation des chromosomes durant la division nucléaire 

(Ravi et al., 2011 ; Fukagawa & Earnshaw, 2014, Figure I.12B).  

Finalement l’histone H1 présente 3 variants chez Arabidopsis, les variants H1.1 et H1.2 qui sont 

exprimés de manière ubiquitaire et sont capables de bloquer l’accès de l’ADN aux méthyltransférases 

et le variant H1.3 qui est notamment induit lors de stress hydriques (Ascenzi & Gantt, 1997 ; Zemach 

et al., 2013). 

2.3.2. Les modifications post traductionnelles des histones 

Différentes modifications d’histones sont impliquées dans la régulation de diverses fonctions de l’ADN 

telles que sa transcription, sa réparation, sa réplication et sa condensation (Tableau I.2A). Parmi 

l’ensemble des modifications possibles, la méthylation et l’acétylation des histones sont les deux 

marques particulièrement étudiées.  

Les protéines histones peuvent être acétylées ou désacétylées au niveau de leur extrémité N terminale 

menant respectivement à un effet activateur ou désactivateur de l’expression des gènes (Allfrey et al., 

1964). L’acétylation des résidus lysine de l’extrémité N terminale des histones est réalisée par des 

histones acétyltransférases (HAT) qui sont regroupées au sein de quatre familles chez les plantes : 



Tableau I.2. Liste des modifications présentes au niveau des histones et listes des gènes encodant les
protéines intervenant dans deux modifications d’histones. (A) Différentes classes de modifications
identifiées sur les histones ; Issue de Kouzarides (2007). (B) Liste des gènes codant les homologues d’histones
acétyltransférases (HAC) et d’histones désacétylases (HDAC) chez Arabidopsis. Issue de Pandey et al. (2002).
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GNAT (General control nondepressible 5 (GCN5)-related N-acetyl transferase), MYST (MOZ-

YBF2/SAS3-SAS2/TIP60), CBP (cAMP-responsive element-binding protein) et TAFII250 

(transcription initiation factor TFIID 250 kDa subunit ; Pandey et al., 2002 ; Tableau I.2B). Le transfert 

du groupement acétyl sur le résidu lysine de l’extrémité N terminale des histones neutralise la charge 

positive du groupement amino modifiant l’interaction entre l’ADN et la protéine histone (Yang & Seto, 

2008). La désacétylation des histones est assurée par des histones désacétylases (HDAC) regroupées 

dans trois familles : RPD3/HDA1 (Reduced Potassium Dependancy 3/Histone DeAcetylase 1) et SIR2 

(pour Silent Information Regulator 2) qui sont présentes chez tous les eucaryotes (Pandey et al., 2002) 

et HD2 qui est spécifique des plantes (Grandperret et al., 2013 ; Tableau I.2B). L’action des HDAC 

conduit à l’accumulation des histones sous une forme hypo-acétylée menant à la compaction de la 

chromatine sous forme d'hétérochromatine et à l’inhibition de l’expression des gènes. 

Parallèlement, la méthylation des protéines histones peut être effectuée sur les résidus lysine ou arginine 

de leur extrémité N terminale menant à différentes formes mono, di ou triméthylée pour la lysine et 

mono ou diméthylée pour l’arginine (Kouzarides, 2007), la majorité des modifications étant réalisées 

au niveau des résidus lysine. Cinq sites de méthylation ont été identifiés chez les plantes :sur les lysines 

4, 9, 27 de l’histone H3 et les lysines 3 et 20 de l’histone H4 (Zhang et al., 2007b ; Pfluger & Wagner, 

2007). Les marques de méthylation sont apposées par des histones lysine méthyltransférases (HKMT) 

qui appartiennent à la super famille des protéines SDG (SET Domain Group) car possédant un domaine 

SET (Suppressor of variegation, Enhancer of zeste ans Trithorax) qui est responsable de leur activité 

catalytique (Gendler et al., 2008). Les 31 protéines SDG identifiées chez A. thaliana présentant une 

activité HKMT ont été divisées en 5 classes en fonction de leur activité enzymatique et ou de 

l’architecture de leurs domaines (Baumbusch et al., 2001 ; Springer et al., 2003 ; Ng et al., 2007) : i) la 

classe I contient des HKMT qui codent chez Arabidopsis trois protéines homologues de l’ « Enhancer 

of Zeste E(Z) » de la Drosophile qui sont CURLY LEAF (CLF), MEDEA (MEA) et SWINGER (SWN). 

Ces trois protéines ont une activité de méthyltransférase sur la lysine 24 de l’histone H3 (H3K24) et 

sont des composants du complexe polycomb 2 (PRC2) qui a un rôle dans la répression de la transcription 

des gènes chez différents eucaryotes (Baroux et al., 2007). ii) La classe II contient des HKMT qui 

codent des protéines impliquées majoritairement dans la méthylation de la lysine 36 de l’histone H3 

(H3K36) qui est une marque enrichie au niveau des régions contenant des gènes transcrits (Lee & 

Shilatifard, 2007). iii) La classe III comprend des HKMT qui codent 5 gènes homologues à Trithorax 

qui sont les gènes Arabidopsis Trithorax like proteins de 1 à 5 (ATX1-5; Avramova, 2009). Parmi les 5 

ATX, ATX1 conduit la triméthylation de la lysine 4 de l’histone H3 (H3K4me3) alors que ATX2 

conduit à sa diméthylation (H3K4me2 ; Pien et al., 2008 ; Saleh et al., 2008). iv) La classe IV englobe 

les HKMT ATXR5 et ATXR6 qui sont impliquées dans la monométhylation de la lysine 27 de l’histone 

H3 (H3K27me1) qui est une marque présente au niveau de l’hétérochromatine des chromocentres 

(Jacob et al., 2009). v) Enfin la classe V des HKMT est composée de deux groupes de protéines, les 



Figure I.13. Schéma représentant les lysines des histones H3 et H4 ciblées par les HKMT chez
Arabidopsis. Les HKMT dont l'activité a été démontrée biochimiquement sont mises en évidence en utilisant
le noir, tandis que les HKMT dont les spécificités n'ont pas été confirmées sont indiquées en gris. Adaptée de
Pontvianne et al. (2010).

Figure I.14. Représentation graphique de la cytosine méthylée et niveau de méthylation des cytosines
chez différents eucaryotes. (A) Représentation graphique de la cytosine et de sa forme modifiée la 5-
méthylcytosine. (B) Exemples du niveau de méthylation de l’ADN présent chez 8 eucaryotes. Les taux de
méthylation donnés en CG, CHG et CHH ont été calculés à partir des principaux chromosomes/groupes de
liaison ou scaffolds et de différents tissus chez chacun des eucaryotes.

Cytosine 5 -Méthylcytosine
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protéines SUVH (SU (VAR)3-9 homolog) et les protéines SUVR (SU (VAR)3-9 related). Parmi les 

protéines SUVH, SUVH4 appelée aussi KRYPTONITE a été montrée comme étant impliquée dans la 

répression de l’expression des gènes et le maintien de la méthylation de l’ADN en contexte CHG en 

méthylant la lysine 9 de l’histone H3 (H3K9 ; Jackson et al., 2002 ; Figure I.13). Quelques auteurs 

suggèrent que SUVH2 méthyle la lysine 20 de l’histone H4 (H4K20) et la lysine 9 de l’histone H3 

(H3K9 ; Naumann et al., 2005). Cinq gènes codant des protéines SUVR (SUVR1-5) ont été identifiés 

chez A. thaliana. Parmi les protéines codées par ces gènes, SUVR4 présente un activité de mono ou 

diméthylation de la lysine 9 de l’histone H3 (H3K9me1 ou H3K9me2) suggérant un effet répressif des 

membres de cette famille sur l’expression des gènes (Thorstensen et al., 2006).  

Au sein des marques de méthylation apposées sur les histones, les marques H3K4me2, H3K4me3 et 

H3K36me3 sont associées à des régions transcrites et au site d’initiation de la transcription (TSS) des 

gènes alors que les marques H3K27me1 et H3K27me3 sont associées à des régions réprimées 

(Sequeira-Mendes et al., 2014). La marque de méthylation H3K9me2 apposée par les 

méthyltransférases de la famille SUVH est une bonne illustration de l’interconnexion existant entre les 

modifications post traductionnelles des histones et la méthylation de l’ADN. Ainsi le mutant de la 

cytosine méthyltransférase MET1 montre une diminution de la marque H3K9me2 tandis que le mutant 

de la protéine SUVH4 impliquée dans l’apposition de la marque H3K9me2 présente une diminution de 

la méthylation des cytosines de l’ADN (Jackson et al., 2002 ; Tariq et al., 2003).  

2.4. La méthylation de l’ADN 

Actuellement la méthylation de l’ADN est la marque épigénétique la plus étudiée du fait de i) la 

présence de mécanismes permettant sa transmissibilité, ii) son importance pour la régulation de 

l’expression des gènes, iii) son rôle dans le silencing des éléments transposables, iv) son rôle dans la 

stabilité du génome et iv) la facilité de son étude à l’échelle d’un génome entier.  

Chez les eucaryotes, la méthylation s’effectue sur le 5ème carbone de la cytosine donnant la 5-

méthylcytosine (Vanyushin et al., 1970 ; Figure I.14A). Cette modification site spécifique de l’ADN 

permet le recrutement de protéines particulières appelées « readers » qui vont influencer la structure du 

génome et l’expression des gènes au locus considéré. Ce motif de méthylation est incorporé ou retiré 

de manière dynamique contribuant ainsi de manière reprogrammable et sophistiquée à la régulation de 

la structure du génome et à la modulation de l’accessibilité à la séquence génomique (Raiber et al., 

2017). 

La catalysation de la réaction de méthylation des cytosines au niveau de l’ADN est réalisée par des 

enzymes appelées méthyltransférases de l’ADN (DNMT) qui utilisent la S-adénosylméthionine (SAM) 

comme donneur de groupement méthyl. Chez les plantes, la réaction de méthylation des cytosines est 

catalysée au niveau de trois contextes nucléotidiques CG, CHG et CHH (où le H peut être une Adénine, 
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une Cytosine ou une Thymine ; Henderson & Jacobsen, 2007). Chez A. thaliana, le niveau de 

méthylation dans chacun des contextes CG, CHG et CHH est respectivement d’environ 24 %, 6,7 % et 

1,7 % (Cokus et al., 2008). Cependant le taux de méthylation dans chaque contexte est variable d’une 

espèce à l’autre avec par exemple un taux de méthylation globalement plus élevé chez Oryza sativa 

(CG: 59,4 %, CHG: 20,7 %, CHH: 2,18 %) et globalement plus faible chez Chlamydomonas 

reinharditi (CG: 5,38 %, CHG: 2,59 %, CHH: 2,49 %) que chez A. thaliana (Feng et al., 2010a ; 

Figure I.14B). La suppression d’une marque de méthylation apposée au niveau d’une cytosine 

méthylée peut se faire de manière passive, i.e. sans intervention d’enzyme, ou de manière active, i.e. 

par l’action d’une réaction enzymatique (Law & Jacobsen, 2010).  

A contrario des eucaryotes, chez les procaryotes la méthylation de l’ADN a été rapportée comme 

s’effectuant de manière majoritaire sur l’azote six de l’adénine donnant des N6-méthyladénine (6 mA ; 

Dunn & Smith, 1958 ; Vanyushin et al., 1968). Jusqu’à présent, cette modification n’a été montrée que 

chez un nombre réduit d’eucaryotes tels que l’algue verte Chlamydomonas (Hattman et al., 1978), le 

protozoaire Tetrahymena (Gorovsky et al., 1973) et plus récemment chez les métazoaires 

Caenorhabditis elegans (Greer et al., 2015) et la drosophile (Zhang et al., 2015).  

Dans la suite du manuscrit seuls les mécanismes menant à la mise en place, le maintien et la suppression 

de la méthylation du 5ème carbone des cytosines de l’ADN seront traités.  

2.4.1. Mise en place de la méthylation de l’ADN 

Chez les plantes, la méthylation de novo de l’ADN est médiée par la voie dépendante des ARN appelée 

RdDM pour RNA-directed DNA methylation. Cette voie utilise différentes protéines associées à des 

petits ARN interférents (siRNA) et à des ARN comme plateforme de ciblage du locus. Chez 

Arabidopsis, la méthylation de novo est catalysée par la méthyltransférase DRM2 pour Domains 

Rearranged Methyltransferase 2 (Chan et al., 2005). Au niveau mécanistique, la mise en place de la 

méthylation a été décrite comme étant médiée par des petits ARN longs de 24 nucléotides qui sont 

synthétisés suite à l’action de différentes protéines. Tout d’abord un long transcrit ssRNA (ARN simple 

brin ; single strand RNA) est synthétisé par une ARN polymérase spécifique des plantes, l’ARN 

polymérase IV (Pol IV). Ce transcrit est ensuite pris en charge par la protéine RDR2 (RNA-Dependent 

RNA Polymerase 2) qui génère alors des ARN double brin (dsRNA). Finalement les dsRNA générés 

sont clivés en petits ARN de 24 nucléotides par l’action de la protéine Dicer like 3 (DCL3 ; Law & 

Jacobsen, 2010).  

Les petits ARN de 24 nucléotides sont pris en charge par les protéines Argonaute 4 ou 6 (AGO4 ou 

AGO6). Ces dernières interagissent avec la sous-unité NRPE1 (Nuclear RNA Polymerase E1) d’une 

autre RNA polymérase spécifique des plantes, l’ARN polymérase V (Pol V). Le complexe ainsi formé 

entre la protéine Argonaute contenant le petit ARN de 24 nucléotides et la Pol V conduit à l’activation 



Figure I.15. Mécanisme de méthylation de l’ADN médiée par la voie RdDM (RNA-directed DNA
methylation) chez Arabidopsis thaliana. A gauche, la voie canonique de la méthylation de l'ADN dirigée par
l'ARN POLYMERASE IV (POL IV ; 1). Dans cette voie la POL IV génère des ARN non codants (ARN P4)
servant de matrice pour la production d’ARN doubles brins (dsRNA) par la RNA-DEPENDENT RNA
POLYMÉRASE 2 (RDR2). Les dsRNA produits sont clivés par les protéines DICER-LIKE PROTEIN 3
(DCL3), DCL2 et DCL4 afin de donner des ARN interférents (siRNAs) de 24 nucléotides. Par la suite, les
siRNA sont liés par les protéines ARGONAUTE 4 (AGO4) ou AGO6 et appariés avec des plateformes
d’ARN transcrits par la POL V afin de recruter la protéine DOMAINS REARRANGED METHYLASE 2
(DRM2). DRM2 est responsable de la méthylation (m) de l’ADN. La POL IV est recrutée au niveau des loci à
méthyler par la voie RdDM par la protéine SAWADEE HOMEODOMAIN HOMOLOGUE 1 (SHH1), qui lie
l'histone diméthylée H3 lysine 9 (H3K9me2). La protéine CLSY1, qui est une protéine de classe SNF2 qui
intervient dans le remodelage de la chromatine, interagit avec la POL IV afin de permettre la production de
siRNA par la POL IV. A droite, la voie non canonique de la méthylation de l'ADN dirigée par l'ARN
POLYMERASE II (POL II). Dans cette voie, la POL II peut produire pour certains loci des siRNA de 24
nucléotides et des ARN plateforme (2) et pour d’autres loci interagir avec la protéine RDR6 afin de produire
de manière collaborative des précurseurs de siRNA de 21 nucléotides ou de 22 nucléotides qui interviennent
dans la méthylation de l'ADN de manière similaire aux siRNA de 24 nucléotides (3). AGO4 et/ou AGO6
s'associent directement avec la POL V, et le complexe ainsi formé est renforcé par la protéine RNA-
DIRECTED DNA METHYLATION 3 (RDM3). La production des ARN plateforme par la POL V nécessite
le complexe DDR, constitué du remodeleur de la chromatine DEFECTIVE IN RNA-DIRECTED DNA
METHYLATION 1, DEFECTIVE IN MERISTEM SILENCING 3 et RDM1, qui s'associe à AGO4 et DRM2.
Le complexe DDR interagit avec les protéines SUPPRESSOR OF VARIEGATION 3-9 HOMOLOGUE
PROTEIN 2 (SUVH2) et SUVH9, qui se lient aux cytosines méthylées préexistantes et permettent le
recrutement de la POL V. Adaptée de Zhang et al. (2018).



17 

 

de DRM2 via l’interaction entre la protéine Argonaute et DRM2 (Zhong et al., 2014). DRM2 méthyle 

ensuite le locus cible au niveau duquel la Pol V aura généré un transcrit non codant (ncRNA) servant 

de guide pour la méthylation (Wierzbicki et al., 2009 ; Figure I.15). 

En parallèle de cette voie dite RdDM canonique mettant en jeu des petits ARN de 24 nucléotides, la Pol 

IV, RDR2, DCL3, la Pol V et AGO4 ou AGO6, une autre voie de mise en place de la méthylation de 

novo dite non canonique existe. Cette voie utilise une autre ARN polymérase, l’ARN polymérase 2 (Pol 

II) qui est habituellement associée aux voies de silencing des gènes de manière post transcriptionnelle 

(PTGS). L’action de la Pol II dans cette voie non canonique a été associée à la protéine RDR6 (RNA-

Dependent RNA Polymerase 6) afin de méthyler de novo des éléments transposables 

transcriptionnellement actifs (McCue et al., 2015). Cette voie Pol II/RDR6 dépendante encore appelée 

voie RDR6-RdDM, permet la méthylation de novo en utilisant soit des petits ARN de 21 ou 22 

nucléotides qui sont produits par les protéines Dicer like-2 (DCL2) ou Dicer like-4 (DCL4), soit des 

petits ARN de 24 nucléotides produits par DCL3 (Marí-Ordóñez et al., 2013 ; McCue et al., 2015). Les 

petits ARN de 21 et 22 nucléotides sont par la suite pris en charge par la protéine AGO6 alors que les 

petits ARN de 24 nucléotides peuvent être pris en charge par AGO4 ou AGO6 comme dans la voie 

canonique de la méthylation de novo. Finalement, la voie non canonique rejoint la voie canonique dans 

ses dernières étapes avec l’activation de DRM2 par interaction avec la Pol V et la méthylation du site 

cible guidée par un ncRNA transcrit par la Pol V (McCue et al., 2015 ; Figure I.15).  

Une fois la méthylation de novo mise en place cette dernière doit être maintenue au cours des 

multiplications et divisions cellulaires. Ce maintien est réalisé en grande partie par des mécanismes 

différents de ceux de la méthylation de novo.  

2.4.2. Maintien de la méthylation de l’ADN 

Chez les plantes, le maintien de la méthylation de l’ADN au cours des multiplications cellulaires est 

dépendant du contexte nucléotidique et est effectué par différentes voies (Figure I.16).  

Le maintien de la méthylation en contexte CG est réalisé chez Arabidopsis par la DNA 

Méthyltransférase 1 (MET1) qui est un orthologue de la DNA Méthyltransférase 1 (DNMT1) présente 

chez les mammifères. MET1 maintient la méthylation en contexte CG via la reconnaissance des sites 

CG hémi-méthylés lors de la réplication de l’ADN. Une fois les CG hémi-méthylées reconnus, MET1 

catalyse la réaction de méthylation des cytosines non méthylées du brin fille (Chan et al., 2005). Ce 

maintien de la méthylation par MET1 nécessite également l’action de trois autres protéines de la même 

famille, les protéines VIM1 (VARIANT IN METHYLATION 1), VIM2 (VARIANT IN 

METHYLATION 2) et VIM3 (VARIANT IN METHYLATION 3 ; Woo et al., 2008). 



Figure I.16. Mécanismes de maintien de la méthylation de l’ADN. Le maintien de la méthylation en
contexte CG est réalisé chez Arabidopsis par la DNA Méthyltransférase 1 (MET1) qui est recrutée par les
protéines VIM qui vont reconnaître les CG hémiméthylées. Le maintien de la méthylation en contexte CHG
est réalisé par deux protéines spécifiques des plantes, la chromométhylase 3 (CMT3) et dans une moindre
mesure par la chromométhylase 2 (CMT2). La mise en place du maintien de la méthylation en CHG par CMT3
est contrôlée par la fixation de CMT3 au niveau de la marque H3K9me2. En tant que boucle de renforcement,
les protéines SUVH (KYP) se lient au CHG méthylé pour déposer la méthylation de H3K9me2. Le maintien
de la méthylation en contexte CHH fait intervenir soit CMT2 qui se fixe au niveau de la marque H3K9me2,
soit la voie RdDM faisant intervenir notamment la polymérase IV (Pol IV), la Pol V, des protéines argonaute
(AGO) et DRM2. Adaptée de Deleris et al. (2016).
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Le maintien de la méthylation en contexte CHG est réalisé par deux protéines spécifiques des plantes, 

la chromométhylase 3 (CMT3) et dans une moindre mesure par la chromométhylase 2 (CMT2) (Stroud 

et al., 2013 ; 2014). La mise en place du maintien de la méthylation en CHG par CMT3 est contrôlée 

par la fixation de cette dernière au niveau de la lysine 9 de l’histone H3 sous sa forme doublement 

méthylée (H3K9me2 ; Du et al., 2012). La di-méthylation de la lysine 9 de l’histone H3 est réalisée par 

les histones lysine méthyltransférases SUV4, SUVH5 et SUVH6 (Jackson et al., 2002 ; Ebbs et al., 

2005 ; Ebbs & Bender, 2006).  

Le maintien de la méthylation en contexte CHH est réalisé par deux mécanismes : par DRM2 de manière 

dépendante des siRNA (Chan et al., 2005) et par CMT2 de manière indépendante des siRNA (Zemach 

et al., 2013 ; Stroud et al., 2014). La maintenance de la méthylation par DRM2 est localisée au niveau 

des éléments transposables récents, des éléments transposables courts, des séquences répétées des 

régions euchromatiniennes et des extrémités des éléments transposables longs (Law & Jacobsen, 2010). 

La maintenance via CMT2 est réalisée surtout au niveau du corps des éléments transposables et des 

régions péricentromériques (Zemach et al., 2013) et est liée, comme pour la méthylation en CHG, à la 

marque H3K9me2 et à l’action de KYP, SUVH5 et SUVH6. Chez le mutant ddm1 la méthylation 

médiée par CMT2 est altérée, indiquant que le facteur de remodelage de la chromatine DDM1 (Decrease 

In DNA Methylation1) est nécessaire pour l’action de CMT2 (Zemach et al., 2013).  

Bien que les états de méthylation soient maintenus au cours de la réplication de l’ADN, la dynamique 

de méthylation peut aussi mener à la perte de méthylation de l’ADN par des mécanismes passifs ou 

actifs. 

2.4.3. La déméthylation de l’ADN 

L’absence de maintien de la méthylation de l’ADN par les systèmes qui viennent d’être décrits au cours 

des réplications de l’ADN conduit à un phénomène de déméthylation de l’ADN de manière passive. En 

plus de ce système passif, une voie active de déméthylation de l’ADN par suppression de la méthylation 

de l’ADN de manière enzymatique existe (Meyer, 2015). Cette voie utilise plusieurs enzymes dont des 

ADN déméthylases qui possèdent des activités glycosylase permettant de rompre la liaison N-

glycosidique liant le groupement méthyl et le 5ème carbone de la cytosine (Baute & Depicker, 2008 ; 

Gehring et al., 2009). Chez Arabidopsis quatre déméthylases sont décrites, ROS1 (Repressor Of 

Silencing 1), DME (Transcriptionnal Activator Demeter), DML2 (DEMETER-like 2) et DML3 

(DEMETER-like 3). Ces dernières sont capables de catalyser la suppression du groupement méthyl 

dans tous les contextes nucléotidiques (Gong et al., 2002 ; Morales-Ruiz et al., 2006 ; Ortega-Galisteo 

et al., 2008). Ces 4 enzymes possèdent des substrats similaires mais elles ne sont pas exprimées dans 

les mêmes tissus. En effet ROS1, DML2 et DML3 sont exprimées dans les tissus végétatifs de la plante, 

alors que DME est exprimée dans les cellules compagnes des gamètes mâle et femelle (Penterman et 

al., 2007 ; Huh et al., 2008). 



Figure I.17. Méthylation de l’ADN du génome d’Arabidopsis. (A) Distribution de la méthylation de l’ADN
et des régions répétées le long des 5 chromosomes d’Arabidopsis. Le calcul du niveau de méthylation a été
effectué en utilisant une fenêtre glissante de 100 kb. (B) Représentation du niveau de méthylation et de
l’abondance en siRNA en fonction du type de gènes et de régions répétées. Adaptée de Cokus et al. (2008)
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L’ensemble des processus responsables de la mise en place de la méthylation, de sa maintenance et de 

sa suppression mènent à l’établissement des motifs de méthylation le long du génome des plantes. 

Suivant les régions génomiques les motifs de méthylation sont différents et suivant leur positionnement 

et le type de méthylation engagée leurs conséquences seront différentes. 

2.4.4. Les profils de méthylation de l’ADN au niveau du génome 

Différentes régions du génome des plantes ont été montrées comme présentant des profils de 

méthylation qui leur sont spécifiques. Suivant le lieu et le type de méthylation apposé au niveau de 

l’ADN, les conséquences sur l’expression des éléments qui sont présents dans la région ciblée sont 

différentes. De manière globale la méthylation de l’ADN montre des fluctuations le long du génome 

avec la présence de régions nettement plus méthylées que d’autres (Figure I.17A). Chez Arabidopsis, 

un enrichissement en méthylation dans les trois contextes (CG, CHG et CHH) a été démontré au niveau 

des éléments répétés localisés dans les régions péricentromériques. Des profils de méthylation différents 

entre les gènes codant des protéines et les pseudogènes/éléments transposables existent indiquant la 

présence de profils de méthylation spécifiques des différents éléments génomiques (Cokus et al., 2008 

; Figure I.17B).  

2.4.4.1. La méthylation de l’ADN au niveau des gènes 

L’expression du génome dépend de différentes séquences régulatrices appelées activatrices et 

inhibitrices se trouvant en amont et en aval des séquences codantes. Ces séquences génomiques sont le 

lieu de fixation en cis d’éléments transrégulateurs nécessaires à l’expression des gènes. Parallèlement, 

le remodelage de la structure de la chromatine réalisée par l’apposition d’un jeu de marques 

épigénétiques peut limiter ou faciliter la fixation de l’ARN polymérase au niveau de l’ADN. Ainsi la 

localisation, le niveau et le type de méthylation de l’ADN présent au niveau des gènes sont des éléments 

permettant d’estimer l’influence de cette marque sur l’expression du gène concerné. 

Chez les plantes sans fleur telles que les mousses et les algues vertes, il y a une grande diversité de 

motifs de méthylation (Zemach et al., 2010 ; Feng et al., 2010a). Chez les angiospermes, il existe 5 

classes de méthylation de gènes en fonction de l’enrichissement en méthylation des séquences 

exoniques (Bewick & Schmitz, 2017, Figure I.18) : i) la classe des gènes non méthylés (Unmethylated 

: UM), où il y a absence de méthylation au niveau des trois contextes CG, CHG et CHH sur l’ensemble 

de la région transcrite du corps du gène (Figure I.18A). ii) La classe des gènes corps méthylés (Gene 

body methylated : gbM), où il y a un enrichissement en méthylation en contexte CG de la région 

transcrite et une perte de méthylation au niveau du site initiateur de la transcription (Transcription Start 

Site : TSS) et au niveau du site terminateur (Transcription Termination Site : TTS ; Figure I.18B). Les 

gènes possédant une méthylation de ce type présentent une expression constitutive et ubiquitaire plus 

élevée que les gènes non gbM (Zilberman et al., 2007). iii) La classe des gènes méthylés au niveau de 

leur TSS (Figure I.18C), où l’enrichissement en méthylation de type CG se fait uniquement au niveau 



Figure I.18. Schématisation des motifs de méthylation de l’ADN génique chez les plantes. En fonction de
l’enrichissement en méthylation au niveau de leurs régions exoniques les gènes peuvent être classés en
différents groupes. (A) Les gènes non méthylés (UM : Unmethylated), où il y a absence de méthylation au
niveau des trois contextes CG, CHG et CHH sur l’ensemble de la région transcrite du corps du gène. (B) des
gènes corps méthylés (gbM : Gene body methylated), où il y a un enrichissement en méthylation en contexte
CG de la région transcrite et une perte de méthylation au niveau du site initiateur de la transcription et au
niveau du site terminateur. (C) Les gènes méthylés au niveau de leur TSS, où l’enrichissement en méthylation
de type CG se fait uniquement au niveau du TSS du gène conduisant à la répression de son expression (D) Les
gènes dits CG/CHG, où il y a un enrichissement en méthylation de CHG et une perte de méthylation de type
CHH au niveau du corps du gène, avec la présence ou non de méthylation de type CG (E) Les gènes dits
CHH/RdDM présentant un enrichissement en méthylation CHH accompagné ou non de méthylation CG et ou
CHG au niveau du corps du gène. Figure issue de Bewick et Schmitz, (2017).
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du TSS du gène conduisant à la répression de son expression (Niederhuth et al., 2016). iv) La classe 

des gènes dits CG/CHG, où il y a un enrichissement en méthylation de CHG et une perte de méthylation 

de type CHH au niveau du corps du gène, avec la présence ou non de méthylation de type CG 

(Figure I.18D). Les gènes de cette classe sont typiquement exprimés à des niveaux très faibles par 

rapport aux autres gènes et aux gènes ayant une méthylation gbM chez les angiospermes (Niederhuth 

et al., 2016). v) La classe des gènes dits CHH/RdDM présentant un enrichissement en méthylation CHH 

accompagné ou non de méthylation CG et ou CHG au niveau du corps du gène (Figure I.18E). Les 

gènes ayant une méthylation de ce type sont la plupart du temps réprimés dans l’ensemble de la plante 

chez A. thaliana à l’exception du pollen et des graines en développement (Schmitz et al., 2013). 

Parmi les 5 classes de méthylation possibles au niveau des gènes, la méthylation du corps des gènes 

(gbM) est l’une des plus étudiée afin de comprendre les origines et la fonction de ce type de méthylation 

au sein du génome. En effet, la méthylation gbM mène à l’expression constitutive des gènes 

contrairement à l’idée originale sur la méthylation de l’ADN selon laquelle celle-ci est associée à la 

répression de l’expression des gènes. A l’heure actuelle, les mécanismes par lesquels la méthylation 

gbM est mise en place restent peu connus. Bewick et al. (2016) ont proposé un modèle pour expliquer 

son accumulation. Dans ce modèle, l’histone lysine déméthylase IBM1 (Increased In Bonsai 

Methylation 1) ne supprime pas la marque histone H3K9me2 conduisant au recrutement de la 

chromométhylase CMT3 et à la méthylation des sites CHG. La méthylation en CHG provoque le 

recrutement des histone méthyltransférases SUVH4/5/6 menant à la diméthylation de la lysine 9 de 

l’histone H3 initiant la boucle de renforcement de la méthylation par CMT3 et la méthylation des sites 

CG par un mécanisme inconnu. Une fois les sites CG hémiméthylés, la méthyltransférase MET 1 vient 

maintenir la méthylation sur ces sites puis la méthylation se répand le long du gène. La fonction de la 

méthylation gbM n’est pas connue. Différentes hypothèses ont été proposées telles que i) un rôle dans 

la régulation de l’épissage des gènes et de leur expression (Maunakea et al., 2010 ; Regulski et al., 

2013), ii) le fait de conférer un avantage sous de nouvelles pressions de sélection avec par exemple chez 

A. thaliana l’existence pour un même gène de plusieurs epiallèles possédant une classe de méthylation 

différente entre différentes accessions (Kawakatsu et al., 2016). Bewick & Schmitz (2017) proposent 

également que la méthylation gbM puisse être un sous-produit de la méthylation de l’ADN responsable 

de la répression des éléments transposables et d’autres séquences répétées. 

2.4.4.2. La méthylation de l’ADN au niveau des éléments transposables 

Les éléments transposables (TE) sont des fragments mobiles de l’ADN qui ont été initialement 

découverts dans le génome du maïs par McClintock (1951). Ces derniers sont présents dans le génome 

de la plupart des eucaryotes avec une corrélation nette entre la quantité de TE présents dans le génome 

et la taille de ce dernier. Par exemple A. thaliana qui a un petit génome (environ 135 Mb), possède 

environ 17 % d’éléments transposables alors que chez le maïs qui a un génome de 2,3 Gb les éléments 



Figure I.19. Les différents types d’éléments transposables (TE). (A) De nombreux transposons à ADN sont
encadrés par des régions terminales inversées (TIR ; flèches noires), encodent une transposase (TPase, cercles
violets) et sont mobilisés par un mécanisme de type « couper-coller » (ciseaux). La transposase se fixe sur ou à
proximité des TIR, extrait le transposon du génome (zones en gris clair) et le transfert dans une nouvelle région
génomique (zones en gris foncé). Le clivage des deux brins au site ciblé entraine un chevauchement entrainant
la duplication d’une zone de 4 à 8 pb (courtes lignes noires autours du TE). (B) et (C) Les rétrotransposons
sont mobilisés par un mécanisme de réplication qui nécessite un ARN intermédiaire. (B) Les LTR-
rétrotransposons contiennent deux longues régions répétées (LTR ; flèches noires) et encode Gag, protéase
(PR), transcriptase inverse (RT) et une intégrase (IN). La 5’LTR contient un promoteur qui est reconnu par
l’ARN polymérase II de l’hôte et produit l’ARNm du TE (le début de la transcription est représenté par une
ligne verticale noire). Dans la première étape, Gag (cercles roses) s’assemble en particules similaires à des
virus qui contiennent l’ARNm du TE, RT et IN (cercles violets). La RT duplique l’ARNm du TE en ADN
double brin (arc de cercle bleu). Lors de la seconde étape, IN introduit l’ADN dans la région cible. De la même
manière que les TPases des transposons à ADN, l’activité des IN produit des TSD. (C) Les rétrotransposons
non-LTR ne possèdent pas les LTR, la synthèse d’ADNc a lieu directement au site d’insertion de la nouvelle
copie : un seul brin d’ADN du site cible est clivé par l’endonucléase de l’élément, l’ARNm y est rattaché,
permettant la transcription inverse d’un brin. Le second brin est synthétisé après le retrait de l’ARNm
(mécanisme appelé Target-Primed Reverse Transcriptase). D’après Levin et Moran (2011).
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transposables représentent environ 85 % du génome (Buisine et al., 2008 ; Schnable et al., 2009). Les 

TE sont divisés en 2 classes majoritaires (Wicker et al., 2007 ; Figure I.19). Les TE de classe I utilisent 

un mécanisme de « copier-coller » au travers d’une étape de réverse transcription de leur ARN messager 

afin de s’intégrer dans un autre endroit du génome. Les transposons de cette classe sont ainsi appelés 

des rétrotransposons. Les TE de classe II utilisent un système de « couper-coller » afin de s’exciser de 

leur région d’origine pour s’insérer dans un autre endroit du génome. Les transposons de cette classe 

sont appelés des transposons à ADN. Les transposons de type hélitrons utilisent un autre mécanisme 

appelé « cercle de roulement » ou « rolling-circle » où seulement un brin de l’élément transposable est 

utilisé lors de la transposition dans une autre région chromosomique. La capacité de transposition des 

éléments transposables leur confère un pouvoir mutateur vis-à-vis du génome. De ce fait l’expression 

de ces derniers est très contrôlée via un mécanisme de répression ou « silencing » très efficace. Alors 

que les mécanismes de maintien et de renforcement du silencing des éléments transposables sont bien 

connus, les raisons pour lesquelles un élément transposable se retrouve réprimé via un état 

hétérochromatinien de la région où il se trouve sont peu connues. 

Le maintien de la répression de l’expression des TE est dépendant du facteur de remodelage de la 

chromatine DDM1 qui aide à la méthylation en facilitant l’accès au niveau de la région 

hétérochromatique des protéines servant à la méthylation de l’ADN dans les trois contextes (Zemach et 

al., 2013). La méthyltransférase MET1 est responsable du maintien de la méthylation dans le contexte 

CG et la chromométhylase CMT2 et CMT3 maintiennent la méthylation en contexte CHH et CHG 

guidée par la marque histone H3K9me2. 

Concernant l’initiation du silencing d’un élément transposable deux voies possibles ont été décrites. La 

première voie dépend de l’existence d’autres copies du TE déjà réprimées au sein du génome et est 

appelée homology-dependent initiation of silencing. La seconde voie ne dépendant pas de l’existence 

de copies homologues du TE à réprimer est appelée homology-independent initiation silencing (Fultz 

et al., 2015). 

Dans la voie Homology-dependent initiation of silencing ce sont les siRNA de 24 nucléotides issus de 

la voie RdDM provenant d’une copie homologue déjà réprimée qui vont cibler le nouvel élément 

transposable à silencer menant ainsi à sa méthylation (Figure I.20A). En effet, chez toutes les plantes 

où cela a été vérifié, les siRNA de 24 nt produits par la répression d’un élément transposable sont 

omniprésents (Nobuta et al., 2007 ; Cho et al., 2008 ; Huang et al., 2013) et servent de senseur 

d’homologue afin d'identifier et de permettre la répression d’éléments transposables actifs possédant 

une séquence similaire. Cependant une question reste en suspens, celle de comprendre comment la 

Pol V est recrutée au niveau de l’élément transposable actif et quel est le pourcentage d’homologie 

nécessaire entre les siRNA de 24 nucléotides et leur cible (Fultz et al., 2015). 



Figure I.20. Mécanisme de méthylation des TE. (A) Mécanisme d’initiation du silencing des éléments
transposables dépendant de l’homologie. Les TE précédemment silencés et dégénérés sont abondants au
niveau des péricentromères du génome des plantes. La Pol IV transcrit ces TE hétérochromatiques et les ARN
non codants résultant sont clivés en siARN de 24 nt par l'activité de RDR2 et DCL3. Les siARN de 24-nt
peuvent fonctionner comme un capteur d'homologie pour identifier d'autres TE avec des séquences similaires
et initier ou renforcer leur silencing via la marque H3K9me et la méthylation de l'ADN. La méthylation de
l'ADN en CG est représentée en rouge, la CHG en bleu et la CHH en vert, où H = A, T ou C. Adaptée de Fultz
et al. (2015). (B) Mécanisme d’initiation du silencing des éléments transposables indépendant de l’homologie.
Dans ce schéma, de multiples mécanismes déclenchent une mise en place du silencing post transcriptionnel des
TE actifs. Afin d’arriver à cela, les ARNm des TE peuvent être pris en charge par différentes voies non
exclusives entraînant une réduction de l’expression du TE ciblé. Ce mécanisme passe par la dégradation des
ARN messager du TE actif (TE mRNA) en un nombre abondant de siRNA de 21 et 22 nucléotides primaires
via un mécanisme ARN interférent endogène à la plante. Ces siRNA sont ensuite pris en charge par AGO, le
complexe allant cibler les TE mRNA conduisant à leur clivage. Certains TE mRNA clivés sont ensuite copiés
en double brin d'ARN par RDR6 qui sont par la suite clivés par DCL2 et DCL4 produisant des siRNA
secondaires qui vont participer à la boucle de dégradation des TE mRNA. Adaptée de Fultz et al. (2015).
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Dans la voie homology-independent initiation silencing, l’initiation de la répression du TE actif passe 

tout d’abord par un mécanisme de répression post transcriptionnel (Figure I.20B). Ce mécanisme 

conduit à la dégradation des ARN messager du TE actif (TE mRNA) en un nombre abondant de siRNA 

de 21 et 22 nucléotides via un mécanisme ARN interférent endogène à la plante. Chez Arabidopsis ce 

mécanisme est composé des protéines RDR6, AGO1, DCL2 et DCL4 (Dunoyer et al., 2010). Une fois 

ce processus de répression post transcriptionnel mis en place, deux modèles sont proposés pour 

expliquer la modification de la chromatine. Le premier modèle suggère que la plante mesure la quantité 

de transcrits aberrants synthétisés et bascule sur le clivage de ces derniers en siRNA de 24 nt par DCL3 

lorsque les protéines DCL2 et DCL4 se retrouvent dépassées par le nombre de transcrits à cliver en 

siRNA de 21 et 22 nucléotides. Les siRNA de 24 nt synthétisés seraient utilisés de manière similaire à 

ceux synthétisés par la RdDM (Marí-Ordóñez et al., 2013) menant à la méthylation du TE. Le second 

modèle utilise la voie RDR6 RdDM précédemment décrite dans le paragraphe 2.4.1. 

Quelle que soit la voie menant à la méthylation d’un TE actif, un phénomène de renforcement des 

marques hétérochromatiniennes au niveau du TE est mis en place en utilisant la voie RdDM passant par 

la Pol IV afin de mettre l’élément transposable dans un état de répression permanent. Cette action de la 

voie Pol IV RdDM est essentielle pour marquer la jonction entre l’état hétérochromatinien au niveau 

du TE et l’état euchromatinien des gènes dans le cas où le TE est proche de gènes (Zhong et al., 2012 ; 

Zemach et al., 2013). De plus l’action de la voie Pol IV RdDM peut mener à l’étalement des marques 

de répression aux régions adjacentes du TE appelé phénomène de spreading (Daxinger et al., 2009). En 

effet, il a été démontré que la méthylation mise en place au niveau du TE par la voie RdDM peut se 

propager au niveau de ses régions flanquantes sur environ 300 pb avec des conséquences possibles sur 

l’expression de gènes qui seraient proches du TE ciblé (Ahmed et al., 2011b). L’analyse au niveau des 

TE nouvellement insérés chez Arabidopsis a permis de déterminer que le phénomène de spreading 

touche la méthylation dans ses 3 contextes et peut se réaliser de chaque côté du TE inséré sur des 

distances allant de 300 paires de bases (pb) à plus de 3500 pb (Quadrana et al., 2016 ; Figure I.21). 

L’ensemble des mécanismes précédemment évoqués mènent ainsi au profil de méthylation observé au 

niveau de la plupart des TE réprimés avec des taux élevés de méthylation dans les trois contextes 

nucléotidiques CG, CHG et CHH (Cokus et al., 2008 ; Lister et al., 2008).  

2.4.5. Stabilité de la méthylation de l’ADN : l’épigénétique transgénérationnelle 

Alors que les mécanismes de maintien des profils de méthylation au cours de la mitose sont bien connus, 

notamment via la copie de l’état de méthylation du brin mère sur le brin fille lors de la réplication de 

l’ADN par MET1 (Chan et al., 2005), la validation de la transmissibilité des marques épigénétiques 

lors de la méiose est plus ambigüe. En effet l’analyse chez les mammifères a montré qu’un large 

processus de reprogrammation des marques épigénétiques est mis en place dans le zygote et les cellules 

germinales immédiatement après la fécondation (Seisenberger et al., 2012), limitant ainsi l’effet 



Figure I.22. Les différentes classes d’épiallèles possibles. Schématisation de trois classes d’épiallèles
possibles en fonction de la relation entre l’épigénotype et le génotype. L'axe horizontal distingue deux
génotypes représentés par des allèles x et y. À un emplacement génomique, soit en cis, soit en trans (ligne en
pointillés), deux états épigénétiques alternatifs sont représentés sous forme de boîtes rouges ou blanches. Ainsi
trois scénarii sont possibles : Obligatory, dans ce scénario, l'épigénotype du locus est strictement déterminé par
le génotype ; Ainsi, l'épigénotype est un phénotype obligatoire des génotypes alternatifs ; Facilitated, où le
génotype dirige ou potentialise l’épigénotype mais de manière non stricte ; Pure, dans ce scénario, l’épiallèle
est généré par des évènements stochastiques largement indépendants de variations génétiques. Adaptée de
Richards (2006).
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Figure I.21. Phénomène de spreading au niveau de l’insertion d’un élément transposable. Le pourcentage
de méthylation présent autour du site d’insertion d’un élément transposable est représenté sur l’axe y.
L’analyse sur une courte distance du niveau de méthylation entourant le site d’insertion de 457 éléments
transposables (en bleu) montre que le niveau de méthylation est généralement étendu jusqu’à 300 pb du lieu de
l’insertion quelque soit le contexte nucléotidique. Un phénomène de spreading plus important allant ici jusqu’à
900 pb (en rouge) est également possible. n: indique le nombre d’insertions étudiées. Adaptée de Quadrana et

al. (2016).
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transgénérationnel de ces marques. Cependant, chez les plantes le phénomène de reprogrammation pour 

la méthylation de l’ADN est limité au contexte asymétrique CHH dans le pollen (Calarco et al., 2012). 

Cette différence de la reprogrammation des statuts épigénétiques rend ainsi plausible la transmissibilité 

des marques épigénétiques chez les plantes.  

L’étude de l’épigénétique transgénérationnelle - par opposition à l’épigénétique développementale -

implique l’absence de reprogrammation du statut épigénétique entre les générations (Heard & 

Martienssen, 2014). Le premier exemple de transmissibilité épigénétique a été mis en évidence par 

McClintock (1961) chez le maïs où elle a montré que l’effet des transposons Activator (Ac) et 

Suppressor mutator (Spm) sur un gène impliqué dans la production des anthocyanes était cyclique entre 

une phase active et inactive et que ces phases pouvaient être transmissibles entre les générations. La 

transmissibilité des marques épigénétiques lors de la méiose étant dépendante de leur contexte 

génétique, trois classes d’épiallèles ont été définies par Richards (2006) i) Les épivariants obligatoires 

où l’épigénotype au locus est strictement déterminé par le génotype, faisant de l’épigénotype une cause 

directe de la variation de l’expression du gène mais pas la cause initiale. L’épigénotype peut alors être 

interprété comme « un phénotype obligatoire » médié par un génotype alternatif. ii) Les épivariants 

facilités où le génotype dirige ou potentialise l’épigénotype mais de façon non obligatoire. iii) Les 

épivariants purs générés par des évènements stochastiques indépendants de variations génétiques tels 

que des erreurs aléatoires de propagation de marques de répression après la réplication de l’ADN 

(Figure I.22).  

Le taux d’apparition spontané de variations de méthylation dans le génome des plantes a été estimé 

chez A. thaliana en utilisant les lignées accumulatrices de mutation (MA lines) créées par sélection 

monograine de l’accession de référence Columbia (Shaw et al., 2000). A partir de ces lignées, les 

analyses menées par Ossowski et al. (2010), Schmitz et al. (2011) et Van der Graaf et al. (2015) ont 

permis respectivement d’estimer le taux de mutations (de l’ordre de 10-9) et d’épimutations (de l’ordre 

de 10-4) et de montrer ainsi qu’au niveau d’une cytosine seule, le taux d’épimutation est 105 fois plus 

important que celui des mutations nucléotidiques. Par ailleurs, Becker et al., 2011 ont montré que la 

fréquence d’apparition des DMR était du même ordre de grandeur que celui des mutations de la 

séquence d’ADN. En utilisant également les lignées MA, Schmitz et al. (2011) ont identifié différents 

épiallèles qui sont en majorité stables à travers les méioses et transmissibles entre les générations et qui 

pour certains ont un impact significatif sur la variation de la transcription des gènes au locus affecté. 

A travers diverses études il a été montré que des loci présentant des états de méthylation alternatifs 

(épiallèles), obtenus naturellement ou induits, sont transmis au cours des générations et sont sources de 

variations phénotypiques.  



Figure I.23. Conséquences phénotypiques de différents épiallèles naturels chez les plantes. (A) Fleurs de
Linaria vulgaris de type sauvage et du mutant pélorique vues de face. La fleur sauvage présente une symétrie
dorso-ventrale alors que la fleur pélorique possède une symétrie radiale, avec toutes ses pétales ressemblant
aux pétales ventrales du type sauvage. Adaptée de Cubas et al. (1999). (B) Modification phénotypique induite
chez la tomate en réponse à un changement épigénétique au locus Cnr. Les deux photos illustrent le
phénomène de réversion de secteurs de maturation au niveau des mutants Cnr avec l’apparition de phénotype
de maturation de type sauvage. Adaptée de Manning et al. (2006). (C) Phénotypes observables au niveau des
fleurs de melon. Phénotypes de fleurs mâles monoïques (Monoecious), de fleurs femelles gynoïques
(gynoecious) et de fleurs gynoïques partiellement révertantes (gynoecious revertant). En accord avec l’origine
épigénétique de la régulation de la détermination du sexe chez le melon, des phénomènes de réversion partielle
au niveau des plantes gynoïques femelles sont observables avec la présence au niveau phénotypique de fleurs
femelles avec des étamines et des ovaires réduits. Ov, ovaire ; st, étamines. Adaptée de Martin et al. (2009).
(D) Phénotype du mutant epi-d1 qui produit des tallages de type dwarf et normal sur la même plante. Les
tallages de type dwarf (à gauche) ont des feuilles courtes vert foncé, des panicules compactes (inflorescences)
et de petits grains ronds. Par ailleurs les tallages normaux ont un type sauvage (à droite). Adaptée de Miura et

al. (2009). (E) Phénotype d’un fruit normal et d’un fruit « mantled » du palmier à huile. Le fruit est montré à
gauche complet, au milieu en coupe longitudinale et à droite en coupe transversale du fruit. Les flèches noires
montrent la présence de pseudo-carpelles chez les fruits mantled qui sont absents chez le fruit normal. Les
flèches blanches indiquent les noyaux. Adaptée de Ong-Abdullah et al. (2015).
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2.4.5.1. Epiallèles naturels 

Un nombre restreint d’épiallèles naturels ont été identifiés chez les plantes suggérant que ce phénomène 

est plus rare que les variations alléliques au sein du génome. Ces épiallèles sont présents dans différentes 

espèces végétales et influencent différents traits phénotypiques des plantes (Figure I.23).  

Le premier exemple d’épiallèle naturel décrit chez les plantes pour lequel les bases moléculaires n’ont 

pas été attribuées à un changement dans la séquence de l’ADN est le variant pelorique de la linaire 

commune (Linaria vulgaris). Dans ce variant, une épimutation qui persiste pendant des centaines de 

générations influence sa symétrie florale. En effet chez le mutant pelorique la symétrie florale est radiale 

alors que cette dernière est bilatérale dans le sauvage (Figure I.23A). La variation phénotypique 

observée est causée par des niveaux différents de méthylation au niveau de la région promotrice du gène 

CYCLOIDEA (Lcyc locus) qui vont alors moduler son expression. Comme aucune variation de 

séquencen’a été associée à cet épiallèle celui-ci entre donc dans la classe des épiallèles purs décrit par 

Richards (2006). 

Chez la tomate, le variant cnr (Colorless non-ripening) présente une altération du phénotype de 

maturation du fruit avec la présence de zones immatures au niveau du fruit causée par un épiallèle 

naturel métastable (Figure I.23B). En effet, il a été montré que le phénotype de cnr est le résultat d’une 

épimutation spontanée créant une hyperméthylation au niveau de la région promotrice du locus LeSPL-

CNR conduisant à une réduction du niveau d’expression de LeSPL-CNR (Manning et al., 2006). Chez 

la tomate, une seconde épimutation contrôlant l’accumulation de la vitamine E dans le fruit a été décrite 

par Quadrana et al. (2014). Cette dernière a un effet sur le taux de vitamine E via la régulation de 

l’expression du gène VTE3(1) (Vitamin E 3) codant une 2-methyl-6-phytylquinol méthyltransférase qui 

est impliquée dans la synthèse des formes γ et α du tocophérol (Quadrana et al., 2014). Quadrana et al. 

(2014) ont montré que la région promotrice du gène VTE3(1) pouvait exister sous différents états 

méthylés conduisant à la modification de l’expression de VTE3(1) et ceci en lien avec l’état de 

méthylation d’un rétrotransposon SINE localisé dans sa région promotrice.  

Chez le melon, la transition des fleurs mâles vers les fleurs femelles implique le facteur de transcription 

CmWIP1. L’étude menée par Martin et al. (2009) a montré que ce gène présente un épiallèle stable et 

héritable mettant en jeu l’insertion d’un élément transposable, Gyno-HAT, à proximité du gène 

CmWIP1. Le TE est responsable de la mise en place et du maintien de la méthylation de la région 

promotrice de CmWIP1 conduisant à la modification de son niveau d’expression et du phénotype 

reproducteur du melon (Figure I.23C). 

Chez le riz, l’étude d’un mutant spontané de riz epi-d1 montrant un phénotype de nanisme a entrainé 

l’identification d’une épimutation contrôlant la structure du tallage menant au phénotype dwarf 



Figure I.24. Variations morphologiques observées chez des Arabidopsis sauvages et chez des Arabidopsis

altérées au niveau de DDM1 et MET1. (A) Phénotypes morphologiques observés chez des lignées sauvages
et chez le mutant ddm1/ddm1 multipliées par autofécondation. Des altérations morphologiques importantes
sont observables dans les mutants ddm1 uniquement après plusieurs étapes de multiplication par
autofécondation. En effet, l’individu mutant ddm1 obtenu après une seule multiplication par autofécondation
ne présente que de faibles altérations morphologiques (une légère réduction de la dominance apicale et des
feuilles plus rondes) par rapport au sauvage. Toutes les plantes présentées sur la photo ont le même âge
(40 jours) et ont été cultivées en parallèle et dans les mêmes conditions de culture. Issue de Kakutani et al.

(1996). (B) Phénotypes foliaires observés dans des lignées sauvages et des lignées anti-sens MET1. Les fleurs
des lignées anti-sens MET1 présentent des niveaux réduits d’expression du gène AGAMOUS. Par rapport à
l’individu sauvage (WT) une altération de la morphologie foliaire est clairement identifiable dans les lignées
anti-sens MET1 avec la présence de phénotypes foliaires similaires (ag-like) et intermédiaires (Weak ag-like) à
celui de mutant du gène AGAMOUS. Adaptée de Jacobsen et al. (2000). (C) Phénotypes foliaires observés
dans la lignée sauvage d’Arabidopsis Landsberg erecta et dans des mutants sup et clk. La plante sauvage
Landsberg erecta (Ler) montre un phénotype foliaire normal avec la présence de 6 étamines et le pistil central
composé de 2 carpelles fendues. Chez le mutant homozygote sup-5 la fleur est quant à elle composée de 11
étamines et de pistils issus de la fusion incomplète de 3 carpelles. Chez le mutant homozygote clk-3 la fleur est
quant à elle composée de 9 étamines et de pistils issus de la fusion incomplète de 3 carpelles. Adaptée de
Jacobsen et Meyerowitz (1997).
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(Figure I.23D). Cet épiallèle impacte le fonctionnement du gène DWARF1 (D1) qui a été décrit comme 

faisant varier la taille des feuilles, des panicules et des grains. L’allèle Epi-d1 a été démontré comme 

responsable du phénomène héritable et métastable (qui peut retourner à son état normal) de nanisme via 

la présence de marques histones et de méthylation répressives au niveau du promoteur de D1 et ceci 

sans variation de séquence entre l’allèle Epi-normal et Epi-dwarf (Miura et al., 2009). 

Chez le palmier à huile, le phénotype anormal du fruit (Figure I.23E), dit « Mantled » est causé par la 

présence d’un épiallèle spontané au niveau du rétrotransposon karma présent au sein d’un intron du 

gène DEFICIENS. Cet épiallèle existe sous deux formes : la forme hyperméthylée du rétrotransposon 

appelée « the Good Karma epiallele » mène à la formation de fruit normaux et la forme hypométhylée 

appelée « the Bad Karma epiallele »conduit à une version altérée du fruit causant d’importantes pertes 

de rendement (Ong-Abdullah et al., 2015).  

Chez Arabidopsis plusieurs épiallèles héritables différents ont été décrits, dont des épiallèles 

obligatoires car issus de la duplication des gènes. Parmi ces épiallèles certains affectent i) les processus 

d’incompatibilité en modulant l’expression des gènes HISN6A/HISN6B (Blevins et al., 2017) et des 

gènes AtFOLT1/AtFOLT2. Dans le cas des gènes AtFOLT1/AtFOLT2 le réarrangement spécifique 

présent au niveau de AtFLOT2 conduit à la méthylation de AtFOLT1 via la voie RdDM (Durand et al., 

2012) ii) la synthèse du tryptophane en influant sur les gènes PAI (Phosphoribosylanthranilate 

isomerase ; Bender, 2004).  

D’autres épiallèles sont issus de la présence d’éléments transposables à proximité d’un gène. C’est le 

cas du rétrotransposon NMR19-4 (Naturally occuring DNA methylation variation region 19-4) qui 

contrôle la sénescence foliaire en régulant l’expression du gène PPH (Pheophorbide hydrolase) et 

l’acclimatation (He et al., 2018). De plus, l’état de méthylation de NMR19-4 a été corrélé au climat 

local suggérant une fonction de ce dernier dans l’adaptation locale au climat. Finalement, un épiallèle 

héritable décrit chez Arabidopsis ne montre pas de variations de séquence au niveau des régions 

impactées, c’est le cas du gène QQS (Qua-Quine Starch) qui est impliqué dans le métabolisme de 

l’amidon et qui est sujet à de nombreuses variations épigénétiques dans la nature. Le niveau 

d’expression de ce gène a été corrélé négativement au niveau de méthylation des séquences répétées se 

trouvant au niveau de l’extrémité 5’ de ce gène (Silveira et al., 2013).  

2.4.5.2. Epiallèles induits et populations épigénétiques 

Afin d’analyser les bases moléculaires et les mécanismes responsables de la mise en place et du 

maintien de la méthylation, différents mutants d’Arabidopsis altérés au niveau de gènes codant des 

modificateurs de la chromatine ont été utilisés. Parmi les mutants utilisés, les mutants met1 et ddm1, 

altérés dans le maintien de la méthylation, présentent des niveaux réduits de méthylation CG ainsi 



Figure I.25. Schéma de la construction de la population épiRIL ddm1-2 x Col-0. Les barres grises
représentent le génome d’Arabidopsis thaliana et les triangles représentent la méthylation de l'ADN. A
l’exception du locus DDM1 (carrés noirs et blancs) situé sur le chromosome 5, les deux parents (Col-wt et Col-
ddm1) sont quasi-isogéniques; ils diffèrent dans leurs niveaux de méthylation de l'ADN. Un individu F1 a été
rétrocroisé avec la lignée parentale Col-wt et 505 individus DDM1 / DDM1 BC1 ont été auto-fécondés. Après
trois autres autofécondations (BC1-S4), trois sous-lignées indépendantes ont été établies et auto-fécondées une
fois pour obtenir la population d‘épiRIL Col-wt. Issue de Johannes et al. (2009).
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qu’une altération importante de leur développement (Figure I.24A et B). En effet la mutation du gène 

DDM1 et du gène MET1 conduit à un retardement de la floraison, à un nanisme et à une structure florale 

altérée par rapport au génotype sauvage (Kakutani et al., 1996 ; Jacobsen et al., 2000). C’est le cas par 

exemple des 7 épiallèles (clark kent (clk) 1 à 7) hyperméthylés du gène SUPERMAN (SUP) héritables 

mais instables et qui influencent le développement floral d’Arabidopsis en causant une augmentation 

du nombre d’étamines et de carpelles (Jacobsen & Meyerowitz, 1997 ; Figure I.24C). L’épiallèle 

hypométhylé de FWA résulte de la déméthylation de l’élément transposable SINE présent dans son 

promoteur et conduit à l’expression de FWA induisant un retard de la floraison (Soppe et al., 2000). De 

manière intéressante, il a été montré que la perte de méthylation induite par les mutants ddm1 et met1 

persiste dans le temps et ceci même après l’élimination des mutations causales dans la descendance 

(Vongs et al., 1993 ; Kankel et al., 2003). 

L’observation d’épiallèles, qu’ils soient naturels ou induits, associés à des variations phénotypiques 

touchant notamment des caractères d’intérêt agronomique montre leur importance dans les différents 

processus développementaux des plantes. Cependant, l'étude de l'aspect épigénétique est très difficile 

(Johannes et al., 2008) puisque les effets de(s) (l')épiallèle (s) et l'allèle (s) sur le (s) phénotype (s) sont 

difficilement distinguables. Différentes populations recombinantes épigénétiques (épiRIL) ont été 

créées en utilisant soit ddm1, soit met1 afin d'évaluer l'impact de modifications épigénétiques 

transgénérationnelles sur le phénotype végétal. L’avantage de ces populations est la présence d’une 

forte variabilité épigénétique avec une faible variabilité génétique. Ces populations permettent ainsi de 

relier plus facilement la (les) variation(s) phénotypique(s) observée(s) à l'effet(s) épigénétique(s) 

transgénérationnel versus l’effet génétique(s).  

2.4.5.2.1. Construction et caractérisation des populations épigénétiques 

Deux populations épiRIL dans un fonds génétique quasi isogénique ont ainsi été créées chez 

Arabidopsis i) la population épiRIL créée par Johannes et al. (2009) a été réalisée en croisant un 

individu Columbia sauvage et le mutant EMS ddm1-2 (Col-ddm1, de 4ème génération ; Vongs et al., 

1993). Une plante F1 a ensuite été rétro-croisée en tant que parent femelle avec le parent sauvage 

Columbia. A partir de là, 505 individus homozygotes DDM1/DDM1 ont été sélectionnés et multipliés 

pendant 6 générations par autofécondation (sélection monograine ; Figure I.25). ii) la population 

épiRIL créée par Reinders et al. (2009) est-elle issue du croisement entre un individu Columbia sauvage 

et un mutant nul met1-3 (Figure I.26). Les individus F1 obtenus ont été autofécondés et seuls les 

individus F2 présentant l’allèle sauvage de MET1 à l’état homozygote ont été conservés. Cette sélection 

a été réalisée afin de restaurer immédiatement une héritabilité transgénérationnelle stable des variations 

de méthylation ségrégeant au sein des individus. Finalement les 96 individus MET1 F2 sélectionnés ont 

été autofécondés et multipliés par sélection monograine et autofécondations jusqu’en génération F7. Le 

phénotypage et l’analyse de l’ADN ont été réalisés sur les plantes F8 issues d’un bulk de 9 plantes F7. 



Figure I.26. Schéma de la construction de la population épiRIL met1-3 x Col-0. La construction de la
population épiRIL est illustrée à l’aide d’une paire de chromosomes. Les chromosomes des lignées parentales
ainsi que leurs fragments présents au niveau des épiRIL sont annotés WT et MM ou colorés en gris pour le
parent Col-0 et annotés met1-3, mm ou colorés en blanc pour le parent met 1-3. L’axe vertical montre les 8
générations de lignées épiRIL obtenues marquées de F2 à F8. Le cercle couplé à une croix sur la gauche des
flèches indique les descendants obtenus à partir d’une seule graine. Une récolte massive des individus F7 est
illustrée par un B à la gauche de la flèche entre la F7 et la F8. Les niveaux prédits d’épi-homozygotes et d’épi-
hétérozygotes à chaque génération sont indiqués à droite de la figure. Issue de Reinders et al. (2009).
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Au total seulement 68 des 96 lignées épiRIL créées ont pu être amenées jusqu’en génération F8 du fait 

d’une perte de fitness des plantes (Figure I.26). Au cours de la création de leur population, Reinders et 

al. 2009 ont noté la présence de manière stochastique et instable de variations développementales au 

sein et entre les épiRIL. 

Dans les deux populations épiRIL obtenues, des variations de l’état de méthylation entre les différentes 

lignées ont été observées. Chez la population de Reinders et al. (2009) des états de méthylation stables 

et hérités de chaque parent (wild-type-like et met-like) ont été décelés. Ils ont également détecté en 

proportions significatives dans la population met1 x Col-0 des états de méthylation non parentaux ainsi 

que des états épihétérozygotes (Figure I.27). Johannes et al. (2009) ont analysé l’état de méthylation 

de 22 Col-wt épiRIL présentant des dates de floraisons extrêmes par rapport au reste de la population 

et ont mis en exergue la présence d’états de méthylation stables et hérités issus de chacun des deux 

parents avec cependant la présence de révertants de méthylation au niveau de régions initialement 

hypométhylés dans le mutant ddm1. 

Les deux populations étant issues de croisement avec des mutants de modification de la chromatine, 

des mouvements d’éléments transposables lors de la création des populations ne pouvaient être écartés. 

En effet, des études précédentes avaient montré des mouvements des TE CACTA et MULES chez le 

mutant ddm1 (Singer et al., 2001 ; Miura et al., 2001 ; Kato et al., 2003) confirmés dans la population 

de Johannes et al. (2009). De manière plus inattendue des mouvements de TE CACTA ont aussi été 

observés dans la population de Reinders et al. (2009) alors qu’aucun mouvement du TE CACTA n’avait 

été montré dans le simple mutant met1. 

Dans les deux populations créées, des variations phénotypiques importantes ont été observées pour 

différents caractères.  

2.4.5.2.2. Populations épigénétiques et variations phénotypiques 

Différents traits phénotypiques ont été analysés dans chaque population afin de mettre en évidence le 

rôle des variations transgénérationnelles de méthylation dans les variations phénotypiques.  

Reinders et al. (2009) ont ainsi analysé le temps de floraison, la croissance des plantes (biomasse), les 

réponses au stress salin lors de la germination et à l’infection par la bactérie pathogène Pseudomonas 

syringae pv. tomato (Pst ; Figure I.27A). Pour chacun des traits analysés, ils ont montré des variations 

phénotypiques en fonction des épiRIL. La distribution bimodale du caractère précocité de floraison 

dans la descendance épiRIL suggérait la présence d’un seul épiallèle responsable de la variation du 

caractère, avec 26 % des épiRIL montrant un retard de floraison. Le mutant met1-3 étant connu pour 

induire un état hypométhylé de FWA conduisant à son expression et à un retard de floraison, ils ont 

analysé l’état de méthylation du TE SINE présent à l’intérieur de la région promotrice de FWA. Ils ont 



Figure I.27. Variations phénotypiques observées dans les populations épiRIL ddm1-2 x Col-0 et met1-3 x
Col-0. (A) Variations phénotypiques observées dans la population épiRIL met1-3 x Col-0. Pour tous les
graphiques, l’axe x montre les variations du trait et l’axe y le nombre de lignées épiRIL dans l’intervalle.
Différents traits ont été analysés, le temps de floraison (flowering time), la biomasse (biomass), le taux de
germination en condition de stress salin (NaCl stress) et la résistance à Pseudomonas (Pseudomonas

resistance). Les épiRIL montrant une variation phénotypique de type Col-0 ou différente de Col-0 (niveau de
confiance à 95%) sont colorés respectivement en gris et en noir. Les parents Col-0 et met1-3 sont indiqués
respectivement par les flèches grises et noires. (dps) jours post semis ; (cfu) unités formant une colonie ; (FW)
poids frais. (WT) Col-0 sauvage ; (m) met1-3. Le taux de germination des graines (% Germination) a été
effectué en présence de 150 mM de NaCl appliqué à 4 dps. Pour la réponse à Pseudomonas, les réponses de
type résistante (R) et sensible (S) sont indiquées sur l’axe des x. Adaptée de Reinders et al. (2009). (B)
Distribution des valeurs brutes des variations phénotypiques observées dans la population épiRIL ddm1-2 x
Col-0 pour le temps de floraison et la taille des plantes. Les traits ont été mesurés sur les lignées parentales
Col-0 (Col-wt), ddm1-2 (Col-ddm1) et les épiRIL (Col-wt epiRIL). Le temps de floraison (en jours) et la taille
des plantes (en cm) sont représentés sur l’axe x. La densité est représentée sur l’axe y. Adaptée de Johannes et

al. (2009).
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ainsi démontré que pour 11 épiRIL montrant un retard de floraison, un epiallèle de type met1-like était 

présent validant ainsi le rôle de FWA dans ce retard de floraison. Pour les autres caractères analysés, la 

distribution continue des valeurs phénotypiques dans la descendance suggérait la présence de multiples 

épiallèles contrôlant les traits étudiés. Un retard de germination en condition de stress salin était observé 

pour 60 % des épiRIL par rapport au sauvage, ainsi qu’une variation de la réponse de résistance à 

Pseudomonas avec 34 % des épiRIL plus résistants et 4 % plus sensibles que le sauvage. Cette 

population épiRIL de Reinders et al. (2009) n’a pas été utilisée par la suite pour des études 

d’épigénétique quantitative du fait de sa faible taille (68 individus) et des fortes instabilités des états de 

méthylation notamment avec la présence d’épiallèles dans des segments parentaux qui ne correspondent 

pas à ce parent. 

Johannes et al. (2009) ont aussi mis en évidence un large impact du méthylome de leurs épiRIL sur les 

traits phénotypiques analysés (temps de floraison et taille des plantes ; Figure I.27B), ainsi que des 

valeurs modérées d’héritabilité au sens large de 0,26 et 0,32 pour le temps de floraison et la taille des 

plantes respectivement. Pour les deux caractères étudiés, ils ont observé une distribution continue des 

valeurs phénotypiques suggérant un contrôle par de multiples épiallèles. L’analyse du locus FWA a 

montré dans leur population que bien que l’épiallèle présent à ce locus joue un rôle dans le retard de 

floraison, ce rôle est mineur et que d’autres épiallèles expliqueraient la variabilité phénotypique 

observée.  

Un sous ensemble de 123 lignées de la population créée par Johannes et al. (2009) a été utilisé par 

Colomé-Tatché et al. (2012) pour réaliser la construction d’une carte de recombinaison. Une approche 

de MeDIP-chip couplant immunoprécipitation ciblant les cytosines méthylées avec une hybridation des 

séquences capturées sur une puce à ADN a été réalisée chez les lignées parentales et les 123 épiRIL 

(Colomé-Tatché et al., 2012). Les signaux obtenus sur la puce ont été catégorisés en trois états, non 

méthylé (U), méthylé de manière intermédiaire (IM) et méthylé (M) via un modèle HMM (Hidden 

Markov Model). Au total 2 611régions différentiellement méthylées (DMR) ont été identifiées 

(Figure I.28A) entre les deux parents avec une diminution nette de l’état de méthylation chez ddm1 

avec un passage de l’état M à l’état U. Sur ces 2 611 DMR, 867 DMR parentales stables ont été 

identifiées dans les 123 épiRIL en F8. Les autres DMR identifiées chez les parents ont été sujettes à des 

phénomènes de réversion de l’état de méthylation ddm1 vers l’état de méthylation sauvage de manière 

complète ou incomplète. Après une dernière étape de filtration des DMR identifiées dans les 123 épiRIL 

comprenant notamment la suppression des DMR donnant des marqueurs génétiquement redondants (les 

marqueurs situés à moins de 0,0001 cM d’écart), 126 DMR ont été retenues. Finalement la carte créée 

contient 126 DMR stables méiotiquement qui couvrent 81,9 % du génome (Figure I.28A et B). 

L’évaluation morphologique du sous-ensemble de 123 lignées de la population épiRIL par Cortijo et 

al. (2014) a démontré que plusieurs DMR héritées agissent comme des loci quantitatifs sous contrôle 



Figure I.28. Carte de recombinaison des épiRIL ddm1-2 x Col-0. (A) Distribution le long du génome des 2
611 DMR parentales (traits noirs sur la barre du milieu) et des 126 DMR (i.e., marqueurs ; traits noirs sur la
barre du bas) retenues pour le construction de la carte de recombinaison (en violet) pour chacun des 5
chromosomes d’Arabidopsis. L’emplacement des 126 marqueurs est aussi bien montré de manière physique
(échelle présente en bas de l’image) que génétique (sur les barres en violet). (B) Représentation de
l’épihaplotype ( WT en vert, ddm1-2 en rouge) présent au niveau de chacun des 126 marqueurs utilisés et pour
les 123 lignées épiRIL. Les épihaplotypes sont représentés sur l’axe x tandis que les 123 lignées épiRIL sont
représentées sur l’axe y. Les extrémités des chromosomes non couvertes sur la carte génétique par des
marqueurs sont en gris. Adaptée de Colomé-Tatché et al. (2012).
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épigénétique (QTLépi) pour deux caractères complexes. Pour les caractères temps de floraison et 

longueur de racine primaire, les DMR expliquent 60 % à 90 % de leur héritabilité. En outre, cette 

population épiRIL a été utilisée pour évaluer la contribution épigénétique dans la plasticité 

phénotypique des plantes, à savoir la capacité d'un génotype à exprimer des phénotypes alternatifs dans 

différents environnements. L’exposition de la population épiRIL à différentes contraintes abiotiques, 

telles que la sécheresse, la contrainte nutritionnelle et le stress salin a montré que les variations de 

méthylation dans le génome contribuaient à des variations phénotypiques notables et a de la plasticité 

phénotypique, permettant notamment l’identification de QTLépi (Zhang Yuan-Ye et al., 2012 ; Kooke 

et al., 2015b) contrôlant ces différents caractères. Récemment, il a également été montré que les 

variations de méthylation transgénérationnelles présentes dans cette population épiRIL influaient sur 

les niveaux de glucosinolates au sein des plantes, avec notamment la détection de plusieurs QTLépi. 

Cependant, l’effet des variations de méthylation était inférieur à celui induit par les variations 

génétiques (Aller et al., 2018). 

Qu’elles soient transgénérationnelles ou non, les variations de méthylation ont de nombreuses fonctions 

au sein de la plante et peuvent notamment influencer son phénotype, divers processus cellulaires ainsi 

que son interaction avec son environnement. 

2.4.6. Méthylation de l’ADN et réponses de la plante aux stress 

Que cela soit dans le cadre de stress abiotique ou biotique, une relation étroite entre les modifications 

de l’épigénome et l'exposition des plantes au stress a été identifiée. Dès lors, l’importance de la gestion 

du méthylome de la plante lors des interactions avec son environnement semble être un élément 

potentiellement important dans l’adaptation.  

2.4.6.1. Cas des stress abiotiques 

Un nombre important d’études ont été réalisées afin d’identifier le rôle potentiel de la méthylation de 

l’ADN dans la réponse des plantes aux stress d’origine abiotique. Ces études ont été réalisées chez des 

espèces d’intérêt agronomique telles que le riz, la tomate, le maïs, le colza mais aussi l’espèce modèle 

Arabidopsis thaliana. 

Certaines études ont montré des effets de différents stress abiotiques sur la méthylation de l’ADN, tels 

que : 

• Le stress froid. Chez Brassica rapa, des phénomènes de méthylation et de déméthylation du 

génome de la plante ont lieu pendant le processus d’acclimatation au froid (Liu et al., 2017). 

Parmi les 29 624 DMR identifiées entre les individus en condition contrôle et ceux en 

acclimatation au froid, 4 DMR ont été démontrées comme ayant une influence sur l’expression 

de 4 gènes (Liu et al., 2017). En réponse au stress froid le même phénomène de déméthylation 
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globale de l’ADN par rapport au contrôle est observé chez les racines de maïs (Steward et al., 

2002). L’analyse des conséquences du stress froid imposé aux tomates afin de les préserver lors 

de leur commercialisation a montré que le froid modifiait de manière transitoire la méthylation 

de l’ADN avec notamment l’identification de 30 918 DMR dans trois tissus différents. 

Contrairement aux observations faites précédemment sur l’hypométhylation induite par un 

stress froid chez B. rapa et le maïs, le froid appliqué pour le stockage des tomates conduit à une 

augmentation de la méthylation de gènes connus pour contribuer à la maturation des fruits qui 

coïncide avec leur diminution d’expression (Zhang et al., 2016). 

• Le stress thermique. L’étude des conséquences d’un stress thermique court sur les microspores 

de Brassica napus cv. Topas a montré qu’un stress température de 32 °C pendant 6 h mène à 

une hypométhylation globale de l’ADN surtout au niveau des contextes CG et CHG (Li et al., 

2016a). De manière intéressante, chez Arabidopsis la culture des plantes lors d’un stress 

thermique conduit à une augmentation globale du niveau de méthylation de l’ADN (Boyko et 

al., 2010).  

• Le stress salin. L’utilisation des lignées accumulatrices de mutations (MA lines) d’Arabidopsis 

thaliana en condition de stress salin (haute concentration en sel dans le sol) a mis en avant que 

ce stress modifie la fréquence des cytosines méthylées entre les lignées. En effet, une 

accumulation d’environ 45 % de cytosines différentiellement méthylées en CG (CG-DMP) 

pour les plantes ayant été cultivées en condition de stress salin pendant 10 générations (G10) 

par rapport au contrôle G1. De plus les auteurs ont observé une augmentation de la moyenne 

des fréquences d’apparition des DMR d’environ 200 % en condition de stress par rapport aux 

lignées contrôles. Finalement, l’utilisation d’une lignée G10 venant de la condition de stress 

salin en culture dans un sol contrôle a montré que pour la génération G11 générée, environ 

75 % des CG-DMP étaient héritées (Jiang et al., 2014). Deux lignées accumulatrices 

d’épimutations (epi-MA) de riz ont également été soumises à un stress hydrique sur 11 

générations successives. Cette étude a montré que l’apposition de stress multiples conduit à une 

modification du méthylome des lignées de riz avec la présence d’épimutations au niveau de 

« hotspots ». En plus de la différence entre les plantes cultivées en stress hydrique et sans stress, 

la comparaison des taux de méthylation entre les lignées après une seule génération de stress 

(G0) et après les 11 générations de stress (G11) montre que l’accumulation des stress conduit à 

une diminution du niveau de méthylation entre G0 et G11 (Zheng et al., 2017). 

A contrario, différentes publications n’ont pas mis en avant de modifications consistantes de la 

méthylation de l’ADN suite à différents stress. L’exposition du maïs après 14 jours de culture en 

condition standard à des températures chaudes (4 traitements à 50 °C de 4 heures espacés d’une 

journée), températures froides (4 traitements à 4 °C de 4 heures espacés d’une journée) et aux UV (4 

traitements UV à 60–64 umoles.m-2.s-1 de 4 heures espacés d’une journée) n‘ont pas permis de mettre 
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en évidence des variations stables de méthylation de l’ADN entre la condition stressée et la condition 

contrôle (Eichten & Springer (2015). L’application d’un stress hydrique chez Arabidopsis pendant une 

seule génération et pendant 5 générations n’a entraîné que peu de variations de la méthylation de l’ADN 

suggérant que la méthylation de l’ADN serait peu modifiée au cours des stress hydriques (Ganguly et 

al., 2017). 

Bien que la méthylation de l’ADN semble jouer un rôle important lors des stress abiotiques, les résultats 

obtenus contrastés ne permettent pas une compréhension claire du mécanisme sous-jacent. Concernant 

les modifications de méthylation induites lors de stress, même si un maintien pendant une génération 

en absence de stress a pu être observé dans le cadre du stress salin, la question d’un maintien en absence 

de stress pendant de multiples générations se pose encore.  

2.4.6.2. Cas des stress biotiques  

L’utilisation de produits conduisant à la déméthylation a permis de mettre en avant un lien entre l’état 

de méthylation du génome de la plante et la réponse de résistance aux agents pathogènes. C’est le cas 

par exemple de l’augmentation de la résistance chez le riz à Xanthomonas oryzae pv. oryzae suite au 

traitement par le 5-azadeoxycytidine (Akimoto et al., 2007). Chez des mutants altérés pour des gènes 

modificateurs de la chromatine tels que le mutant met1 (modifiant la méthylation en CG), le double 

mutant met1 nrpd2 et le triple mutant ddc (altérant à la fois la voie RdDM et le maintien de la 

méthylation en CG ou CHG), une augmentation de la résistance à P. syringae DC3000 est observée 

(Luna et al., 2012 ; Dowen et al., 2012 ; Yu et al., 2013). De plus, chez le double et le triple mutant, la 

propagation du phytopathogène au sein des tissus vasculaires était diminuée par rapport à l’individu 

sauvage (Yu et al., 2013). L’utilisation d’un mutant du gène ROS1, responsable de la déméthylation 

active de l’ADN corrobore les résultats obtenus avec les mutants du maintien de la méthylation avec 

une plus grande sensibilité du mutant ros1 à P. syringae DC3000 (Yu et al., 2013). D’autre part, il a été 

montré chez Arabidopsis que la méthylation de l’ADN est un élément important pour la suppression du 

développement d’Agrobacterium tumefaciens ; contrairement à sa résistance accrue à Pto DC3000, le 

mutant ddc montre dans le cas d’ A. tumefaciens un plus grande sensibilité (Bond & Baulcombe, 2015). 

L’inoculation du variant nain métastable bal dérivé du mutant ddm1 par P. syringae (pv. tomato strain 

DC 3000) a mis en avant la présence d’une plus grande résistance due à la surexpression du gène NLR 

SNC1 (Stokes et al., 2002). Le mutant ago4-2, altéré au niveau du gène ARGONAUTE4 impliqué dans 

le maintien de la méthylation en contexte CHG et CHH via la voie RdDM, montre une plus grande 

sensibilité à la forme virulente et avirulente de P. syringae pv tomato DC3000, ainsi qu’à P. syringae 

pv tabaci (Agorio & Vera, 2007). De plus, les mutants affectés pour la pol V montrent d’une part une 

plus grande sensibilité aux nécrotrophes Botrytis cinerea et Plectosphaerella cucumerina et d’autre part 

une plus grande résistance au biotrophe P. syringae DC300 (López et al., 2011). Egalement, le mutant 

nrpe1, montrant une hypométhylation globale de l’ADN, est plus résistant à Hyaloperonospora 
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arabidopsidis alors qu’il est plus sensible au nécrotrophe P. cucumerina. A contrario, le mutant ros1, 

montrant une hyperméthylation globale de l’ADN, est plus sensible à H. arabidopsidis alors qu’il est 

plus résistant face à P. cucumerina (López Sánchez Ana et al., 2016). 

Le taux de méthylation chez la plante peut être modifié par l’infection par différents agents pathogènes. 

Chez Arabidopsis, l’infection par P. syringae DC300 ou lors de son interaction avec le nématode à 

kyste Heterodera schachtii, induit une hypométhylation du génome (Pavet et al., 2006 ; Hewezi et al., 

2017). Une hypométhylation du génome lors de l’infection par le nématode à kyste a également été 

observée chez le soja (Rambani et al., 2015). 

Les éléments transposables peuvent également être un élément régulateur de la réponse des plantes à 

un stress biotique via une variation de leur niveau de méthylation. En effet, même si la transposition de 

TE peut être délétère pour les gènes, des cas d’effet positif d’insertions d’éléments transposables sur 

l’expression de gènes de gènes de défense ont été observés. Par exemple, le transposon « renovator » 

présent au niveau dans la région promotrice du gène Pit chez le riz va provoquer sa transcription et 

conférer une résistance au pathogène Magnaporthe grisea (Hayashi Keiko & Yoshida Hitoshi, 2009). 

L’analyse de la région promotrice du gène RMG1 (Resistance Methylated Gene 1) présentant des 

éléments transposables a montré que ces derniers servaient de plateforme de contrôle de l’expression 

de ce gène. Cette régulation s’effectue par un jeu antagoniste de méthylation via la voie RdDM à l’état 

basal et de déméthylation lors de la réponse au stress biotique (Yu et al., 2013). Le triple mutant de 

déméthylases rdd (ros1 dml2 dml3) d’Arabidopsis montre également une plus grande sensibilité face à 

Fusarium oxysporum. Cette différence de sensibilité est cohérente avec la répression de l’expression de 

plus de 200 gènes, notamment impliqués dans la réponse au stress biotique, montrant des éléments 

transposables dans leurs séquences (Le et al., 2014). 

L’ensemble de ces observations montrent clairement l’impact de la méthylation de l’ADN dans la 

réponse aux stress abiotiques et biotiques par des régulations transitoires de l’état de méthylation de 

gènes de défense. Cependant le rôle potentiel de modifications stables de méthylation transmises au 

cours des générations et impliquées dans l’interaction plante pathogène reste relativement méconnu 

(Molinier et al., 2006 ; Rasmann et al., 2011 ; Slaughter et al., 2011 ; Luna & Ton, 2012 ; Dowen et 

al., 2012 ; Yu et al., 2013).  

Lors de ma thèse je me suis intéressé à étudier cette relation entre épigénétique et réponse de résistance 

ou de sensibilité des plantes dans le cadre d’un pathosystème spécifique qui est le pathosystème 

Brassicaceae/Plasmodiophora brassicae qui est décrit dans la suite de cette introduction.  



Figure I.29. Distribution mondiale et française de la hernie des crucifères. (A) Distribution mondiale de la
hernie des crucifères. Les pays colorés en jaune sont ceux où la maladie a été détectée. Adaptée de Dixon
(2009). (B) Représentation de la distribution de la hernie sur le sol français en 2008. Issue de Terres Inovia.
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3. Le modèle d'interaction plante pathogène : Plasmodiophora brassicae - Brassicaceae 

3.1. Plasmodiophora brassicae, agent causal de la hernie des Crucifères 

3.1.1. Contexte et enjeu économique de la maladie 

L’interaction entre les plantes de la famille des Brassicaceae et le protiste biotrophe obligatoire 

Plasmodiophora brassicae conduit à la maladie nommée hernie des crucifères. Cette maladie est une 

maladie majeure des Brassicaceae incluant les trois espèces Brassica d’importance agronomique 

mondiale B. napus, B. rapa et B. oleracea et la plante modèle A. thaliana. Les conséquences socio-

économiques de cette maladie sont en augmentation depuis quelques années avec le classement de la 

hernie comme maladie émergeante ou ré-émergeante (Terres Inovia, 2008). Les premiers cas de hernie 

reportés sur des Brassica datent du XIIIème siècle (Dixon, 2009a) mais l’identification de l’agent causal 

de cette maladie n’a été réalisée qu’en 1875. En effet, c’est à cette date qu’un scientifique russe, M. S. 

Woronin identifia un organisme plasmodiophoral comme causal de la maladie, qu’il nomma 

Plasmodiophora brassicae (Woronin, 1878). Actuellement la hernie est présente dans plus de 60 pays 

dans le monde (Figure I.29A) avec deux pays présentant des niveaux d’infection préoccupants que sont 

la Chine et le Canada, deux acteurs importants de la filière de production de Brassicacées (Chai et al., 

2014 ; Strelkov & Hwang, 2014). Au niveau Français, la hernie impacte les cultures légumières de B. 

oleracea ainsi que les cultures de colza avec des intensités différentes en fonction des régions françaises 

comme cela est illustré sur la Figure I.29B. 

3.1.2. Biologie de Plasmodiophora brassicae 

P. Brassicae est un eucaryote unicellulaire biotrophe obligatoire appartenant au taxon des Rhizaria dans 

l’ordre des Plasmodiophorida et le phylum des Cercozoaires du règne des protistes (Cavalier-Smith & 

Chao, 2003 ; Burki et al., 2010 ; Neuhauser et al., 2011 ; He et al., 2014 ; Schwelm et al., 2015). 

L’appartenance de P. Brassicae à l’ordre des Plasmodiophorida repose sur l’identification de la forme 

particulière de mitose, dite cruciforme qui caractérise les individus de cet ordre (Braselton, 1995). Au 

niveau génomique, les études visant à identifier la taille et le nombre de chromosomes présents chez P. 

Brassicae sont difficiles du fait de son caractère biotrophe. Le nombre de chromosomes a été estimé 

par électrophorèse en champ pulsé de 6 à 16 bandes chromosomiques avec des tailles allant de 1,7 Mb 

à 750 Kbselon les études (Ito et al., 1994 ; J. Bryan et al., 1996 ; Graf et al., 2001 ; Fähling et al., 2004 

; Siemens et al., 2009), le nombre et la taille des chromosomes pouvant varier en fonction de l’isolat 

étudié (Graf et al., 2004). Le génome de P. Brassicae a été séquencé récemment par Schwelm et al. 

(2015) à partir d’ADN génomique extrait de spores de repos de l’isolat monospore e3. Au total 24 Mb 

ont été assemblés de novo en 165 scaffolds représentant une taille de génome inférieure à celle mesurée 

pour deux autres espèces appartenant aux Rhizaria que sont Bigelowiella natans (~100 Mb) et 

Reticulomyxa filosa (~320 Mb). Malgré sa petite taille, le génome de P. Brassicae présente une 



Figure I.30. Cycle de vie de Plasmodiophora brassicae. Le cycle de développement de P. brassicae se
découpe en trois étapes successives, correspondant à deux phases : la survie de P. brassicae dans le sol et
l’infection de la plante hôte. La phase d’infection de la plante est découpée en 2 étapes : l’infection des poils
absorbants (infection primaire) et l’infection des cellules corticales de la racine (infection secondaire). (a)
Spores de repos. (b) Zoospore primaire. (c) Plasmode primaire dans un poil absorbant. (d) Cluster de
zoosporanges dans les poils absorbants. (e) Zoosporange vide. (f), (g) Plasmode secondaire dans les cellules
corticales. (h) et (i) Spore de repos dans les cellules corticales. Adaptée de Kageyama et Asano (2009).
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prédiction d’un total de 9 730 gènes qui est cohérente avec sa forte densité en gènes et son faible niveau 

de séquences répétées (Schwelm et al., 2015). Cinq autres isolats de P. Brassicae d’origine canadienne 

ont été (re)-séquencés permettant de valider la structure générale du génome avec cependant, comme le 

suggéraient les premières études, la présence de variations entre isolats notamment concernant le 

nombre de gènes prédits (Rolfe et al., 2016 ; Daval et al., submitted). L’étude de la fonction des gènes 

prédits a mis en avant l’absence de gènes codant la synthèse ou l’assimilation d’éléments indispensables 

au développement de l’agent pathogène tels que des gènes de l’assimilation de l’azote, du soufre et de 

la synthèse de différents acides aminés expliquant le caractère biotrophe obligatoire de ce dernier 

(Schwelm et al., 2015).  

3.1.3. Cycle de développement de Plasmodiophora brassicae 

Le cycle de développement de P. Brassicae se découpe en trois étapes successives, correspondant à 

deux phases : la survie de P. Brassicae dans le sol et l’infection de la plante hôte (Figure I.30). La 

phase d’infection de la plante est découpée en 2 étapes : l’infection des poils absorbants (infection 

primaire) et l’infection des cellules corticales de la racine (infection secondaire) (Ayers, 1944 ; Ingram 

& Tommerup, 1972 ; Naiki, 1987).  

La phase de survie dans le sol commence par la dissémination de l’agent pathogène à l’état de spores 

de repos à partir des tissus de plantes infectées au cours d’un cycle précédent. Les spores de repos ont 

une forme sphérique couverte d’épines d’environ 3 µm (Williams & McNabola, 1967 ; Buczacki & 

Cadd, 1976 ; Ikegami et al., 1978) et ont une capacité de survie très importante, la période de demi-vie 

d’un inoculum est estimée entre 3 et 6 ans (Wallenhammar, 1996). Dans certaines conditions, il est 

nécessaire d’attendre plus de 17 ans pour que le niveau d'infestation des champs les plus infectés passe 

sous le seuil de détection (Wallenhammar, 1996). 

La seconde phase commence par la germination des spores de repos qui est induite par la présence 

d’exsudats racinaires issus de la plante constitués de molécules telles que les facteurs dits de 

germination (GSF, Germination-Stimulating Factor ; Suzuki et al., 1992).  

Les spores de repos germées produisent des zoospores primaires haploïdes et biflagellées (pyriformes 

ou fusiformes) d’une taille allant de 2,8 à 5,9 μm (Ayers, 1944). Les zoospores primaires pénètrent dans 

la racine de la plante au niveau des poils absorbants menant à l’infection primaire. Une fois le contenu 

de la zoospore primaire injecté dans les poils absorbants, un plasmode primaire plurinucléé est créé 

suite à des endomitoses cruciformes successives (Braselton, 1995). Par la suite, ce plasmode primaire 

subit des clivages entraînant la formation d’un grand nombre de zoosporanges à l’origine de zoospores 

secondaires (4 à 16) qui seront relarguées dans le sol. 
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La pénétration des zoospores secondaires au niveau des cellules corticales de la racine marque le 

passage à l’infection secondaire avec le développement de plasmodes secondaires qui vont permettre la 

prolifération de l’agent pathogène. C’est lors de cette prolifération que la formation de la galle 

caractéristique de la maladie au niveau racinaire a lieu. La formation de la galle est due à des processus 

d’hypertrophie (augmentation de la taille des cellules) et d’hyperplasie cellulaire (augmentation du 

nombre de cellules). Finalement, les plasmodes secondaires vont être clivés et donner des millions de 

spores de repos qui seront libérées dans le sol lors de la désagrégation des tissus racinaires de la plante 

hôte (Kageyama & Asano, 2009). 

L’existence d’une reproduction sexuée chez P. Brassicae a été suggérée (Braselton, 1982), le grand 

nombre d’isolats coexistant dans le sol et au sein d’une même galle (Jones et al., 1982a,b ; Fähling et 

al., 2003) favorisant en effet la probabilité d’un brassage génétique. Toutefois aucun gène impliqué 

dans la reproduction sexuée n’a pu être identifié à partir de la séquence de P. Brassicae (Schwelm et 

al., 2016).  

3.1.4. Facteurs influençant le développement de la hernie.  

Un certain nombre d’études réalisées sur P. Brassicae ont permis de mettre en évidence la présence de 

facteurs environnementaux qui vont influencer son développement. Des températures allant de 20 à 

25 °Cont été montrées comme optimum pour le développement de l’agent pathogène (Wellman, 1930 ; 

Ikegami, 1981 ; Feng et al., 2010b ; Sharma et al., 2011) alors que des températures entre 10 et 15 °C 

mènent à un retard de l’infection et du développement des symptômes chez l’hôte (Sharma et al., 2011). 

Des sols à pH acide (inférieur à 6,5) sont favorables à la germination des spores avec l’observation de 

la réduction de la germination des spores dans des sols à des pH supérieurs à 6,5, ainsi que la diminution 

des symptômes provoqués par P. Brassicae pour des pH supérieurs à 7,2. (Webster & Dixon, 1991 ; 

Murakami et al., 2002 ; Dixon, 2009a). La combinaison de ces deux premier facteurs environnementaux 

à des niveaux optima pour P. Brassicae (température d’environ 24 °C et un pH du sol de 6) peuvent 

expliquer la sévérité des symptômes observables au niveau de la plante (Xiang-Hua, 2002). Par ailleurs, 

une humidité important des sols (70 %) est également un facteur favorisant le développement de P. 

Brassicae avec une meilleure dispersion des zoospores et une infection primaire favorisée (Monteith, 

1924 ; Naumova, 1933 ; Larson & Walker, 1934 ; Colhoun, 1952, 1953).  

3.1.5. Les différents pathotypes de Plasmodiophora brassicae et leur caractérisation 

L’analyse du niveau de résistance de différentes espèces de crucifères vis-à-vis de différents isolats de 

P. Brassicae d’origines variées par Honig (1931) a permis de mettre en évidence la présence de 

variations génétiques entre les différents isolats de P. Brassicae. Des gammes d’hôtes différentiels 

constituées de génotypes présentant des niveaux de résistance variés en fonction de l’isolat ont ainsi été 

développées. Aujourd’hui, trois principales gammes d’hôtes sont utilisées et divergent par la nature et 

le nombre de génotypes de plantes qui les composent (Buczacki et al., 1975 ; Some et al., 199 ; 



Tableau I.3. Gammes d’hôtes différentiels utilisées pour l’identification et la classification des différents
pathotypes de Plasmodiophora brassicae. (Williams 1966 ; Buczacki et al., 1975 ; Somé et al., 1996)

Gamme d'hôtes Nom Espèce Sous-espèce Cultivar

Williams (1966)
Brassica oleracea capitata

Jersey Queen
Badger Shipper

Brassica napus napobrassica
Laurentian

Wilhelmsburger

European Clubroot 
Differential (ECD ; 

Buczacki et al., 
1975) 

ECD1

Brassica rapa

rapifera

ECD2 rapifera

ECD3 rapifera

ECD4 rapifera

ECD5 pekinensis cv. Granaat
ECD6

Brassica napus

oleifera cv. Nevin
ECD7 napus

ECD8 napus

ECD9 napus

ECD10 napobrassica cv. Wilhelmsburger
ECD11

Brassica oleracea

capitata cv. Badger Shipper
ECD12 capitata cv. Bindsachsener
ECD13 capitata cv. Jersey Queen
ECD14 capitata cv. Septa
ECD15 acephala cv. Verheul

Somé et al. (1996)

ECD6

Brassica napus

oleifera cv. Nevin
ECD10 napobrassica cv. Wilhelmsburger

Brutor oleifera
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Williams, 1966). La gamme d’hôtes de Williams (1966) est composée de deux génotypes de B. napus 

et de deux génotypes de B. rapa, la gamme European Clubroot Differential (ECD) de Buczacki et al. 

(1975) utilise 15 génotypes des espèces B. napus, B. rapa et B. oleracea. La gamme de Somé et al. 

(1996) implique trois génotypes de B. napus. Ces trois gammes permettent de distinguer respectivement 

48, 16 et 8 pathotypes différents de P. Brassicae (Tableau I.3). En utilisant la gamme de Somé et al. 

(1996) qui permet de discriminer 8 pathotypes différents de P. Brassicae (P1 à P8), Manzanares-

Dauleux et al. (2001) ont montré qu’une grande diversité de génotypes de P. Brassicae existe au niveau 

de la parcelle et au sein même de la galle. Par ailleurs cette grande diversité a été démontrée à l’échelle 

européenne dans les pays producteurs de Brassica que sont la Pologne, l’Allemagne et la République 

Tchèque (Zamani‐Noor 2016 ; Řičařová et al., 2016). En fonction des zones géographiques, la 

répartition des pathotypes est différente : en France les pathotypes les plus fréquents sont les P1 et 

P2 (gamme de Somé et al. (1996)), au Canada le pathotype P3 prédomine par rapport aux pathotypes 

P2, P5, P6 et P8 (gamme de Williams (1966) ; Howard et al., 2010 ; Hwang et al., 2012) et en Australie 

les pathotypes P3, P6 et P7 sont les plus fréquents (gamme de Williams (1966); Donald et al. (2006)).  

3.2. Impact de Plasmodiophora brassicae sur la plante hôte 

L’infection par P. Brassicae provoque chez les plantes hôtes de nombreuses modifications aussi bien 

au niveau morphologique, qu’au niveau hormonal et métabolique. Ces modifications induites chez 

l’hôte par le développement de l’agent pathogène sont responsables de lourdes pertes de rendement. A 

l’échelle mondiale, cette maladie entraînerait une perte de l’ordre de 10 à 15 % de rendement (Dixon, 

2009b), dans certains cas, elle peut entraîner la destruction complète de la culture pouvant aller de 30 à 

100 % pour des parcelles canadiennes fortement infectées (Howard et al., 2010).  

3.2.1. Modifications morphologiques 

Aucun symptôme morphologique de l’infection par P. Brassicae n’est visible durant l’infection 

primaire. Les symptômes commencent à être visibles à partir de l’infection secondaire lors du 

développement de l’agent pathogène au niveau de la partie corticale de la racine de l’hôte. Au début de 

la phase secondaire les racines présentent de petits renflements qui vont grossir. Par la suite la 

prolifération de l’agent pathogène mène à la formation des galles caractéristiques de la hernie dues à 

des processus d’hypertrophie (augmentation de la taille des cellules) et d’hyperplasie cellulaire 

(augmentation du nombre de cellules ; Kageyama & Asano, 2009). Aux stades avancés de la maladie, 

la racine de la plante hôte sensible ne présente plus ou presque plus de système racinaire sain entraînant 

une perturbation importante du transport hydrique et minéral au niveau de la racine. A partir du moment 

où le système racinaire de la plante présente d’importantes altérations, des symptômes apparaissent au 

niveau de la partie aérienne de la plante avec un flétrissement des feuilles, un état de sénescence et la 

présence de chlorose. Aux stades avancés de la maladie les galles finissent par pourrir et entrainent la 

mort de la plante (Figure I.31). 



Figure I.31. Photos des symptômes observables au niveau de la partie racinaire et aérienne de Brassica

napus lors de son infection par P. brassicae. (A) Cas sévère de hernie au niveau de la racine dans laquelle la
région touchée s’étend au dessus de la ligne du sol. (B) Conséquences d’un cas sévère de hernie au niveau de
la partie aérienne de la plante avec la présence d’un flétrissement et un retard de croissance. Adaptée de
Hwang et al. (2012).
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3.2.2. Modifications hormonales et métaboliques 

Des modifications métaboliques et hormonales sont présentes dès le stade primaire de l’infection de 

l’hôte par P. Brassicae, avec par exemple des modifications importantes au niveau protéique chez A. 

thaliana (Devos et al., 2006) et ceci malgré l’absence de symptômes visibles observables. Lors de la 

phase secondaire d’infection de nombreuses modifications d’ordre métabolique (sucres, acides aminés 

et lipides ; Ludwig-Müller et al., 2009) et transcriptomique (Siemens et al., 2006) sont observées. Du 

fait de l’importance supposée de l’ensemble de ces modifications chez l’hôte pour le développement 

biotrophe de P. Brassicae différentes études visant à déterminer, comprendre et détailler ces 

modifications ont été réalisées dans le but de limiter l’impact de P. Brassicae sur le rendement des 

cultures. 

3.2.2.1. Les modifications hormonales au sein de la plante 

Les modifications structurales de la racine menant à la formation de la galle mettent en jeu des 

phénomènes d’hyperplasie et d’hypertrophie cellulaires suggérant un rôle crucial des hormones dans le 

développement des symptômes. Ainsi par exemple, les voies de signalisation auxinique et cytokinique 

sont suractivées dans les racines présentant des galles (Siemens et al., 2006 ; Devos et al., 2006 ; Jubault 

et al., 2013). L’augmentation des niveaux d’auxine pourrait être impliquée dans le phénomène 

d’hypertrophie cellulaire en permettant l’augmentation de l’extensibilité des parois cellulaires de la 

plante hôte (Ludwig-Müller et al., 2009). Cependant les résultats de la mesure de teneur en auxine chez 

des Brassicaceae infectés par P. Brassicae sont contradictoires, avec des augmentations (Raa, 1971 ; 

Butcher et al., 1974 ; Ludwig-Muller et al., 1993 ; Devos et al., 2006) ou des diminutions des teneurs 

en auxine à différents points cinétiques (Butcher et al., 1974 ; Kavanagh & Williams, 1981 ; Mousdale, 

1981 ; Ludwig-Muller et al., 1993 ; Devos et al., 2006) en fonction des publications. Ces résultats 

mettent en avant le caractère complexe de l’interaction entre P. Brassicae et son hôte et peuvent être 

expliqués par les problèmes de quantification de l’auxine dans les tissus infectés (Ludwig-Müller et al., 

2009) et par les designs expérimentaux variés utilisés pour réaliser les analyses (différents temps 

cinétiques, isolats de P. Brassicae et plantes hôtes utilisés dans les analyses). 

Contrairement au rôle de l’auxine, le rôle des cytokinines semble plus clair. En effet une augmentation 

des cytokinines dans les galles a été identifiée dès la fin du XXème siècle (Dekhuijzen & Overeem, 1971 ; 

Dekhuijzen, 1981) au sein même des plasmodes de P. Brassicae ainsi que dans le cytoplasme des 

cellules de la plante hôte. Des analyses supplémentaires réalisées par Müller & Hilgenberg (1986) ont 

confirmé ces résultats et laissent supposer que les plasmodes seraient à l’origine de la synthèse des 

cytokinines. Ces cytokinines seraient par la suite libérées dans le cytoplasme des cellules de l’hôte afin 

de favoriser son développement en induisant la division cellulaire chez son hôte. Les données 

transcriptomiques obtenues par Siemens et al. (2006) vont dans le sens des précédentes observations 

avec une favorisation des voies cytokinines dans les tissus infectés qui se traduit chez la plante par une 



Figure I.32. Conséquences du traitement de l’accession Columbia d’Arabidopsis avec du méthyl
jasmonate sur le développement de la hernie. (A) Illustration des symptômes présents au niveau de
l’accession Columbia en fonction de son traitement ou non avec 50 µM de méthyljasmonate (MeJA) tous les
2 jours jusqu’à 251 jours après infection. (B) Evaluation quantitative des symptômes à 21 dpi en utilisant
l'indice de la maladie Ga/La, exprimant la surface des galles par rapport à la taille des feuilles de la rosette. Les
barres d'erreur représentent le SE (12 plantes par bloc, 4 blocs randomisés). Les astérisques indiquent des
différences statistiquement significatives selon les tests de Wald appliqués sur un modèle linéaire mixte, * p-

value < 0,05. Barres d'échelle = 1,6 cm. Adaptée de Lemarié et al. (2015).
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répression des gènes de la biosynthèse et du catabolisme des cytokinines et une surexpression des gènes 

de la réponse aux cytokinines durant la phase secondaire d’infection. Ces résultats ont été corroborés 

par l’infection de mutants d’A. thaliana sur-exprimant des cytokinines oxydases qui présentent une 

moins grande sensibilité à P. Brassicae comparée à l’accession sauvage Columbia (Devos et al., 2006). 

Malinowski et al. (2016) ont récemment apporté une nuance sur le rôle des cytokinines synthétisées par 

les plasmodes dans le développement de l’agent pathogène. En effet, les auteurs suggèrent que 

l’influence de ces dernières sur la plante hôte est minime au vu de leur faible impact sur la quantité 

cellulaire totale en cytokinines et sur l’expression des gènes au niveau de la plante.  

Les analyses transcriptomiques réalisées chez l’accession Columbia et Burren d’A. thaliana (Siemens 

et al., 2006 ; Agarwal et al., 2011 ; Gravot et al., 2012 ; Jubault et al., 2013) ont également mis en avant 

la modulation de l’expression de gènes de la voie de l’acide jasmonique dans les racines des plantes 

infectées par P. Brassicae. En effet, des gènes impliqués dans la biosynthèse (LOX2) et dans la réponse 

au jasmonate (THI2.1, ARGAH2 et NATA1) sont surexprimés dans les racines infectées. Ces résultats 

sont en accord avec l’augmentation du taux de jasmonate mesuré lors de la phase secondaire d’infection 

chez l’accession Columbia d’A. thaliana (Gravot et al., 2012 ; Lemarié et al., 2015) et ont été confirmés 

par une réduction de symptômes observables sur cette même accession suite à son traitement avec du 

méthyl-jasmonate (Lemarié et al., 2015 ; Figure I.32). Le rôle du jasmonate dans la diminution des 

symptômes suite à l’infection par P. Brassicae a également été validé sur un autre Brassicaceae, B. 

oleracea var. italica (le brocoli) par Lovelock et al. (2013) avec une diminution de 25 % de la quantité 

de symptômes présents au niveau de la plante après traitement des plantes avec du jasmonate.  

Dans la même étude Lovelock et al. (2013) ont testé l’effet d’un traitement par l’acide salicylique sur 

les symptômes observés chez le brocoli. Les résultats obtenus montrent une diminution de 25 à 65 % 

du développement des galles. Des résultats similaires ont été trouvés par Lemarié et al. (2015) avec 

l’observation d’un pic d’accumulation d’acide salicylique dans les racines de l’accession Burren (Bur-

0) d’A. thaliana, partiellement résistante à P. Brassicae, 14 jours après infection. Ce pic d’acide 

salicylique conduirait à une surexpression de gènes impliqués dans la SAR (Systemic Acquired 

Resistance) comme PR2 et PR5. De manière intéressante, Lemarié et al. (2015) ont montré que 

l’accession Columbia qui est sensible vis-à-vis de P. Brassicae utilise la voie du jasmonate comme voie 

de défense contrairement à l’accession partiellement résistante Bur-0. Ceci suggère une balance entre 

les deux voies en fonction des accessions et une meilleure efficacité de la voie dépendante de l’acide 

salicylique. Concernant ce dernier point, Ludwig-Müller et al. (2014) ont montré que l’isolat e3 de P. 

Brassicae était capable d’induire la méthylation de l’acide salicylique racinaire afin de le rendre inactif 

et de limiter son effet protecteur pour la plante.  



A B

Figure I.33. Conséquences de la mutation du gène ARGAH2 sur la réponse d’Arabidopsis à la hernie. (A)
Illustration des symptômes de la hernie chez un individu Columbia sauvage (Col-0) et chez le mutant argah2 à
21 jours après inoculation (21 dpi). (B) Evaluation quantitative des symptômes à 21 dpi en utilisant l'indice de
la maladie Ga/La, exprimant la surface des galles par rapport à la taille des feuilles de la rosette. Les barres
d'erreur représentent le SE (n = 8, et chaque répétition est composée d'au moins sept plantes). Les astérisques
représentent des différences statistiquement significatives avec le t-tests (p-value < 0,05). Adaptée de Gravot et

al. (2012).



39 

 

3.2.2.2. Les modifications métaboliques au sein de la plante 

Lors de l’infection par P. Brassicae les métabolismes primaire et secondaire de la plante sont altérés. 

Cette modulation du métabolisme de la plante peut s’expliquer par l’utilisation de certaines de ses 

ressources telles que les sucres, les acides aminés et les lipides par P. Brassicae afin d’assurer son 

développement au sein de l’hôte notamment au cours de la phase secondaire de l’infection (Ludwig-

Müller et al., 2009). 

Au niveau du métabolisme primaire, certains sucres comme le saccharose et l’amidon sont fortement 

réduits au niveau des feuilles d’A. thaliana infectées (Evans & Scholes, 1995) alors que des 

accumulations de glucose, saccharose, fructose et d’amidon ont été détectées au niveau des galles 

(Mithen & Magrath, 1992 ; Evans & Scholes, 1995 ; Brodmann et al., 2002). Ces résultats sont 

cohérents avec la présence de l’agent pathogène au niveau racinaire et sa dépendance à son hôte pour 

son développement du fait de son caractère biotrophe obligatoire. Cette modulation du métabolisme des 

sucres de la plante au profit de P. Brassicae, ainsi que son importance a été illustrée par Siemens et al. 

(2010) qui ont montré la réduction des symptômes de l’infection lors de l’inhibition d’invertases 

pariétales responsables de l’hydrolyse du saccharose en fructose et glucose. Parmi les sucres, le 

tréhalose, connu pour servir de stockage carboné chez différents organismes (Thevelein, 1984 ; Lippert 

et al., 1993) est présent en très faibles concentrations chez les plantules d’A. thaliana non infectées 

(Blázquez et al., 1998 ; Müller et al., 2001 ; Vogel et al., 2001) alors qu’il est fortement accumulé dans 

les galles (Keen & Williams, 1969 ; Brodmann et al., 2002 ; Gravot Antoine et al., 2011), le niveau de 

cette accumulation étant corrélé à la quantité de symptômes (Wagner et al., 2012). 

Le métabolisme des acides aminés est également altéré lors de l’infection avec une corrélation positive 

entre l’accumulation de 17 acides aminés et la quantité de symptômes mesurés (Wagner et al., 2012). 

Gravot et al. (2012) et Jubault et al. (2008b) ont également montré que l’arginase (ARGAH2), qui 

catabolise l’arginine en L-ornithine, joue un rôle dans la limitation du développement des symptômes 

induits au niveau de la plante par P. Brassicae (Figure I.33).  

Concernant le métabolisme secondaire les résultats obtenus dans différentes études mettent en avant 

une réponse complexe à interpréter. Les études réalisées chez Arabidopsis sur les glucosinolates, 

molécules considérées comme des composés de défense contre les agents pathogènes généralistes et 

attractifs pour les spécialistes (Halkier & Gershenzon, 2006), montrent des résultats contradictoires. En 

effet, le taux de glucosinolates indoliques est corrélé négativement avec la résistance dans certaines 

études (Butcher et al., 1974 ; Buczacki & Ockendon, 1979 ; Chong et al., 1985), positivement (Gu Lee 

& Soon Kim, 2010) ou non corrélé (Mullin et al., 1980) dans d’autres. D’autre part, l’étude de Siemens 

et al. (2006) a mis en avant une induction de gènes impliqués dans la biosynthèse de flavonoïdes lors 

de l’infection. Cependant l’utilisation de mutants de la voie des flavonoïdes n’a pas permis de mettre 
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en avant une variation de la réponse à l’infection des mutants comparée à l’individu sauvage (Siemens 

et al., 2003 ; Alix et al., 2007). 

3.3. La lutte contre Plasmodiophora brassicae 

Afin de lutter contre la hernie au champ différentes stratégies ont été envisagées incluant l'utilisation i) 

de différentes pratiques culturales ii) d’un contrôle chimique iii) d’un contrôle biologique iv) des 

résistances génétiques des plantes. 

3.3.1. Les pratiques culturales 

Une des premières possibilités en termes de pratiques culturales au niveau du champ est la pratique de 

la rotation de cultures afin de lutter contre le développement de la hernie. Cependant, une telle pratique 

n’est pas efficace dans le cas de P. Brassicae car son temps de demi-vie à l’état de spore de repos est 

de l’ordre de 3,6 ans et plus de 17 ans sont nécessaires pour obtenir une quantité d’inoculum dans les 

sols suffisamment faible pour être incompatible avec une nouvelle infection (Wallenhammar, 1996). 

Les tentatives effectuées en utilisant des cultures intermédiaires (fraise, oignon, pomme de terre, 

épinard) ou d’intercultures de plantes non hôtes (le seigle, le poireau, le ray-grass) n’ont eu que des 

effets limités sur la réduction du nombre des spores de repos dans le sol (Ikegami, 1985) et sur la 

diminution des symptômes observables sur un hôte sensible comme le chou chinois (Murakami H. et 

al., 2001 ; Friberg et al., 2006 ; Ahmed et al., 2011a). 

Outre les pratiques visant à piéger P. Brassicae en le faisant se développer sur d’autres plantes ou 

germer sans hôte compatible, d’autres pratiques se basant sur l’altération des conditions nécessaires au 

développement de l’agent pathogène ont été envisagées. C’est ainsi que le chaulage, visant à alcaliniser 

les sols a été testé afin de modifier les pH acides du sol favorables au développement de la maladie 

(Gossen et al., 2014). Néanmoins, l'utilisation du chaulage au champ présente deux inconvénients qui 

sont son coût (Hwang et al., 2011 ; Gossen et al., 2013) et la variabilité de son efficacité en fonction 

des types de sols et des conditions environnementales telles que l’hygrométrie et la température à 

l’application (Gossen et al., 2013). Un second axe envisagé afin de limiter le développement de l’agent 

pathogène est l’utilisation d’un apport combiné de calcium, magnésium, potassium et bore (Dixon & 

Page, 1998). A lui seul, le calcium combiné à un sol présentant un pH élevé diminue la viabilité des 

spores (Myers & Campbell, 1985 ; Webster & Dixon, 1991 ; Lee & Hsieh, 1992) et diminue le nombre 

d’infections primaires (Webster, 1986) en induisant potentiellement le renforcement de la paroi 

cellulaire de la plante (Palm, 1963) ce qui limiterait la pénétration de P. Brassicae (Webster & Dixon, 

1991 ; Donald & Porter, 2009). Le potassium réduirait le développement de la maladie à faibles 

concentrations (Walker & Hooker, 1945) car il serait un élément important du développement de P. 

Brassicae (Donald & Porter, 2009). Finalement le bore limiterait le développement de P. Brassicae 

durant ses deux phases d’infection (Webster, 1986 ; Webster & Dixon, 1991) potentiellement par son 

https://paperpile.com/c/aRvmHN/ogXG
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rôle dans la régulation de la teneur en auxine endogène (Bohnsack & Albert, 1977) et le maintien de 

l’intégrité des parois et membranes cellulaires de la plante (Marschner, 1995).  

Les pratiques culturales citées ci-dessus ayant plus comme but de limiter le développement de l’agent 

pathogène plutôt que de l’éradiquer d’autres moyens de lutte ont été envisagés. 

3.3.2. La lutte chimique 

Différentes matières actives ont été testées avec cependant un succès limité. En effet, à l’heure actuelle 

aucun produit phytosanitaire efficace contre la hernie n’est autorisé en Europe du fait de la toxicité de 

ces derniers pour l’Homme et l'environnement (Donald & Porter, 2009). Cependant malgré leur toxicité, 

certains produits montrent une efficacité contre la hernie et sont utilisés dans d’autres pays tels que i) 

le pentachloronitrobenzène qui a un effet fongicide, utilisé en Australie, ii) le flusulfamide qui inhibe 

la germination des spores (Tanaka et al., 1999) utilisé au Japon et en Nouvelle Zélande (Donald & 

Porter, 2009), iii) le fluazinam qui stoppe la production d'énergie chez les champignons pathogènes, 

utilisé au Japon (Donald & Porter, 2009) et iv) le cyazofamide qui permet de réduire la germination des 

spores de repos de près de 80 % en inhibant le transport des électrons à travers la membrane 

mitochondriale (Mitani et al., 2001, 2003) et qui est aussi utilisé au Japon (Donald & Porter, 2009). 

Devant les problèmes de toxicité rencontrés avec les produits chimiques une autre option pour lutter 

contre la hernie est l’utilisation de moyens de lutte biologique. 

3.3.3. La lutte biologique 

Diverses études ont montré que les symptômes développés suite à l’infection par P. Brassicae peuvent 

être limités par l’utilisation d’un moyen de lutte biologique. Le biofongicide SerenadeTM composé de 

spores de Bacillus subtilis QST713, qui jouerait un rôle de stimulateur des défenses naturelles de la 

plante (Lahlali et al., 2011, 2013), présenterait des effets protecteurs chez le colza vis-à-vis de la hernie 

(Peng et al., 2011). Certains champignons endophytes racinaires tels que Acremonium alternatum et 

Heteroconium chaetospira montrent un impact négatif sur le développement de la maladie sur différents 

Brassicaceae tels que le chou chinois (Narisawa et al., 1998, 2005 ; Doan et al., 2010), le colza (Auer 

& Ludwig-Müller, 2014) ou A. thaliana (Jäschke et al., 2010).  

Néanmoins bien que certains moyens de lutte biologique montrent une certaine efficacité pour limiter 

le développement de la maladie, leur effet reste inférieur à celui de l'utilisation de variétés résistantes 

(Dixon, 2009b). 

3.3.4. La lutte génétique 

La lutte génétique par l’utilisation de variétés résistantes à P. Brassicae est aujourd’hui le moyen de 

lutte privilégié du fait de son faible coût et de son faible impact environnemental. A l’heure actuelle 

diverses variétés de choux et de colza sont disponibles sur le marché dont la variété de colza « Mendel ». 
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Cette variété issue d’un colza synthétique provenant du croisement entre un chou B. oleracea et une 

navette B. rapa présentait un fort niveau de résistance face à P. Brassicae. Cependant, le caractère 

oligogénique de cette résistance a entraîné une forte pression de sélection sur les populations pathogènes 

se traduisant par un rapide contournement de la résistance présente dans cette variété (Hwang et al., 

2012). 

Afin de pouvoir développer la lutte génétique face à P. Brassicae il est nécessaire de diversifier et de 

comprendre la mise en place de la réponse de résistance chez les plantes hôtes en réponse à la hernie. 

3.4. Les résistances identifiées chez la plante hôte en réponse à P. Brassicae 

P. Brassicae est capable d’infecter la quasi-totalité des 3700 espèces appartenant à la famille des 

Brassicacées qu’elles soient cultivées (B. napus, B. rapa, B. oleracea…) ou sauvages (Capsella bursa-

pastoris, Thlaspi arvense, A. thaliana (Buczacki & Ockendon, 1979)). L’interaction entre P. Brassicae 

et les plantes de la famille des Brassicaceae est une interaction de type hôte compatible qui peut 

conduire à deux types de résistance, une résistance totale ou presque totale (résistance qualitative) ou 

une résistance partielle (résistance quantitative) en fonction de l’hôte et des isolats de P. Brassicae 

(Manzanares et al., 1996). Les analyses génétiques de résistance qui ont majoritairement été réalisées 

sur B. rapa, B. oleracea, B. napus et A. thaliana ont permis d’identifier des résistances qualitatives et 

quantitatives.  

3.4.1. Les résistances identifiées chez B. rapa 

La navette (B. rapa, génome AA, 2n = 20) est une espèce diploïde possédant une taille de génome 

estimée de 485 Mb (Wang et al., 2011) et dont389,2 Mb ont été assemblées pour le moment (Cai et al., 

2017). Les différents cultivars de B. rapa, tels que le navet et le chou chinois, sont utilisés comme 

légumes, matière pour la fabrication de condiments et comme source de graines oléagineuses. 

L'identification et l’introduction de résistances dans des cultivars de chou chinois a été l’un des enjeux 

majeurs des années 90 du fait de la sensibilité des choux chinois à la hernie et l’importance économique 

de ces derniers en Asie de l’est (Diederichsen et al., 2009). Les résistances identifiées sont 

majoritairement issues des navettes européennes (Crute et al., 1980 ; Yoshikawa, 1993). Une grande 

partie des facteurs génétiques de résistance identifiés sont localisés sur le chromosome A03 de B. rapa 

dans des régions génomiques différentes. Parmi ces facteurs on retrouve les gènes majeurs CRa, CRb, 

Crr3 et CRk (Matsumoto et al., 1998 ; Piao et al., 2002 ; Hirai et al., 2004 ; Piao et al., 2004 ; Saito et 

al., 2006 ; Hayashida et al., 2008 ; Sakamoto et al., 2008 ; Kato et al., 2012 ; Ueno et al., 2012 ; Kato 

et al., 2013) où CRa et CRb (Hatakeyama et al., 2017) ainsi que Crr3 et CRk ont été identifiés comme 

étant potentiellement des copies du même gène (Diederichsen et al., 2009). CRa est présent dans près 

de 80 % des cultivars de B. rapa (Aruga et al., 2013). Un deuxième locus appelé CRAki, lié à CRb, a 

été identifié en utilisant l’isolat N014 de P. Brassicae (Kato et al., 2012, 2013). D’autres facteurs de 



Figure I.34. QTL de résistance à la hernie détectés chez Brassica oleracea dans les populations F2/3 C10
x HDEM. Les rectangles représentent la position des QTL détectés pour chacun des cinq isolats avec un
intervalle de confiance d'un LOD. * indique les loci présentant une distorsion de ségrégation. Adaptée de
Rocherieux et al. (2004).
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résistance ont été identifiés sur d’autres chromosomes. Ainsi Crr1 (identifié chez la variété Siloga vis-

à-vis de l'isolat Ano-01 de P. Brassicae) et Crr2 (identifié chez la variété Siloga vis-à-vis de l'isolat 

Wakayama-01) ont été localisés respectivement sur les chromosomes A08 et A01. Crr1 est impliqué 

dans la résistance aux 2 isolats, mais il doit être obligatoirement en combinaison avec le gène Crr2 pour 

amener à la résistance vis-à-vis de l’isolat Wakayama-01. Le clonage du QTL Crr1 par Hatakeyama et 

al. (2013) a permis d'identifier que ce locus contient deux gènes Crr1a et Crr1b. Crr1a ainsi que CRa 

qui a été également cloné, codent des NLR (TIR-NBL-LRR) (Ueno et al., 2012). Récemment trois 

nouveaux facteurs de résistance à la hernie ont été identifiés Rcr4 qui confère une résistance aux 

pathotypes 2, 3, 5, 6 et 8 canadiens (gammede Williams (1966)) et Rcr8 et Rcr9 qui confèrent une 

résistance à un nouveau pathotype nommé 5x responsable du contournement des résistances des variétés 

de colza utilisées au Canada (Strelkov et al., 2016 ; Yu et al., 2017). 

3.4.2.  Les résistances identifiées chez B. oleracea 

Le chou (B. oleracea, génome CC, 2n = 18) est une espèce diploïde possédant une taille de génome 

d’environ 539 Mb (Liu et al., 2014). L’espèce B. oleracea est très diversifiée avec différents 

cultigroupes tels que le brocoli, le chou-fleur, le chou pommé, le chou fourrager, le chou de Bruxelles, 

etc. Les individus de cette espèce présentent de hauts niveaux de caroténoïdes (Kopsell & Kopsell, 

2006) et ils contiennent différents glucosinolates qui sont impliqués dans des voies de défense contre 

les champignons et les bactéries pathogènes (Halkier & Gershenzon, 2006). Les variétés de B. oleracea 

possèdent principalement de résistances partielles à la hernie et ont été peu utilisées comme source de 

facteurs de résistance du fait de leur association fréquente à des caractères agronomiques indésirables 

(Diederichsen et al., 2009). La résistance quantitative chez B. oleracea est sous contrôle polygénique 

(Landry et al., 1992 ; Figdore et al., 1993 ; Grandclément & Thomas, 1996 ; Voorrips et al., 1997 ; 

Moriguchi et al., 1999 ; Rocherieux et al., 2004 ; Nomura K. et al., 2008) mais il existe aussi, comme 

chez B. rapa, des résistances de type qualitative sous contrôle mono ou oligogénique (Chiang & Crête, 

1985 ; Yoshikawa, 1993). La complexité de la résistance a par exemple été illustrée par Rocherieux et 

al. (2004) qui ont montré que parmi 12 QTL identifiés contre 5 isolats de P. Brassicae à partir d’une 

population issue du croisement entre le chou C10 et un brocoli haploïde doublé HDEM, le QTL Pb-

Bo1 conférait une résistance contre les 5 isolats alors que les autres QTL étaient isolat spécifique 

(Figure I.34). Les auteurs ont par ailleurs démontré que la magnitude de l’effet du QTL Pb-Bo1 était 

dépendant de l’isolat, allant d’un effet proche de celui d’un gène majeur (expliquant jusqu’à 80 % de la 

variabilité observée) à un effet modéré (expliquant 21 % de la variabilité observée pour l’isolat eH). 

Plus récemment de nouveaux QTL de résistance ont été détectés : 1 QTL chez le cultivar Green Comet 

et 4 QTL chez le cultivar Anju (Nagaoka et al., 2010) et 3 QTL chez le chou pommé C1220 (Lee et al., 

2015). De manière globale la comparaison des différents QTL identifiés chez les différents cultivars de 



Figure I.35. Localisation sur la carte génétique du colza (Lombard et Delourme, 2001) des gènes
majeurs Pb-Bn1, Pb-Bn2 et Pb-Bn3 et des QTL additifs de résistance à la hernie identifiés dans les
populations en ségrégation Darmor-bzh x Yudal et Stellar x Drakkar. Les rectangles représentent la
position des QTL détectés pour chacun des quatre isolats avec un intervalle de confiance d'un LOD (d'après
Manzanares-Dauleux et al. 2000, 2003). Les noms des groupes de liaison sont indiqués selon la nomenclature
utilisée par les auteurs et les correspondances avec la nomenclature actuelle sont indiquées entre parenthèses.
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B. oleracea reste difficile du fait de l’absence dans les cartes génétiques utilisées de marqueurs 

communs et l’utilisation d’isolats différents. 

3.4.3.  Les résistances identifiées chez B. napus 

Le colza (B. napus, génome AACC, 2n = 38) est une espèce allotétraploïde issue de l’hybridation 

interspécifique naturelle il y a environ 7 500 ans (Chalhoub et al., 2014) de deux parents diploïdes, la 

navette et le chou. Son génome possède une taille globale de 843 Mb (314,2 Mb pour le sous-génome 

A et 528,8 Mb pour le sous-génome C; Chalhoub et al., 2014) et présente une homologie partielle à 

totale entre les sous-génomes A et C (Parkin et al., 2014). Le colza est l’une des principales espèces 

oléagineuses cultivées au même titre que le soja, le tournesol et le palmier à huile (FAOSTAT, 2014). 

Son importance économique est liée à la production d’huile pour la consommation humaine, son 

utilisation dans les biocarburants et la production de tourteaux pour l’alimentation animale. Du fait de 

sa récente création, le colza n’a que faiblement divergé de ses progéniteurs, faisant ainsi de B. rapa et 

B. oleracea des sources génétiques d’intérêt pour l’introgression de résistances à la hernie. Une 

illustration de ce potentiel a été la création de la variété de colza Mendel obtenu à partir d’un colza 

synthétique provenant du croisement entre B. rapa ECD04 et B. oleracea ECD15 (Diederichsen & 

Sacristan, 1996). 

Bien que la résistance portée par cette variété ait été très efficace pendant les premières années de sa 

commercialisation, de nombreux contournement de la résistance ont été décrits menant à l’abandon 

aujourd’hui de l’utilisation de cette variété. Des analyses menées sur la résistance de B. napus à la hernie 

ont montré que la résistance pouvait être de type qualitative et quantitative (Manzanares-Dauleux et al., 

2000a, 2003) et que pour un même génotype des niveaux de résistance différents existaient en fonction 

de l’isolat de P. Brassicae utilisé (Manzanares-Dauleux et al., 2000a). En effet, trois niveaux de 

résistance ont été identifiés chez le génotype Darmor-bzh avec une résistance presque totale vis-à-vis 

des isolats eH et Pb137-522 (pathotypes 1 et 7), une résistance partielle vis-à-vis de l’isolat K92-16 

(pathotype 4) et une sensibilité élevée vis-à-vis de l’isolat Ms6 (Pathotype 1 ; Manzanares-Dauleux et 

al., 2003). Un QTL a effet majeur, Pb-Bn1¸ conférant la résistance aux isolats Pb137-522 et K92-16 et 

deux QTL à effet mineur spécifiques à chaque isolat ont été identifiés chez Darmor-bzh (Manzanares-

Dauleux et al., 2000a). Chez les populations issues du croisement Darmor-bzh x Yudal et Stellar x 

Drakkar, Manzanares-Dauleux et al. (2003) ont détecté 8 QTL dont 3 QTL avec un effet majeur (Pb-

Bn1, Pb-Bn2 et Pb-Bn3) vis-à-vis des isolats Pb137-522, eH et Ms6 et un effet résiduel pour les autres 

isolats (Figure I.35). Werner et al. (2007) ont identifié 19 QTL de résistance dans une population 

d’haploïdes doublés vis-à-vis de 7 isolats de P. Brassicae différents, dont certains communs à différents 

isolats. Cependant aucun QTL commun à tous les isolats n’a été détecté. En utilisant une approche de 

génétique d’association (GWAS) sur 472 accessions de B. napus vis-à-vis d’un isolat chinois de P. 

Brassicae, 10 QTL de résistance ont été détectés par Li et al. (2016b).  



Figure I.36. QTL additifs et épistatiques contrôlant la résistance partielle à P. brassicae dans la
population Bur-0 × Col-0 RIL. Chaque nom de marqueur est constitué du numéro du chromosome et de sa
position physique en kb. Les QTL additifs détectés dans la population RIL sont indiqués par des barres de
couleur noire. La longueur de la barre est égale à l'intervalle de confiance de probabilité à un LOD. Les
interactions épistatiques significatives détectées par une recherche complète par paires sont indiquées par des
paires de barres hachurées. Issue de Jubault et al. (2008).
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Plus récemment, il a été montré que l’effet des résistances quantitatives à la hernie chez le colza peut 

être influencé par des facteurs abiotiques et biotiques. En effet, Laperche et al. (2017) et Aigu et al. 

(2018) ont montré que la contrainte azotée pouvait modifier les QTL de résistance à la hernie détectés 

pour différents traits phénotypiques. De plus, les auteurs ont montré que pour les QTL de résistance 

détectés dans deux conditions de culture, la variation phénotypique expliquée était différente entre les 

deux conditions. 

3.4.4.  Les résistances identifiées chez A. thaliana 

L’Arabette des dames (A. thaliana, génome 2n = 10) est une espèce diploïde de la famille des 

Brassicaceae possédant un génome d’environ 135 Mb (Arabidopsis Genome, 2000). De nombreux 

éléments tels que la petite taille de son génome, son cycle de développement court, la facilité de la 

réalisation de croisements et la possibilité de la muter en laboratoire ont fait de cette plante un outil 

important de la recherche en biologie comme plante modèle (Fink, 1998). En 50 ans cette plante a été 

le sujet de plus de 54033 publications couvrant 406 domaines différents de la biologie (Provart et al., 

2016) et est le point central de projets d’importance tel que le projet 1001 génomes ayant permis 

l’obtention en 2015 des données de séquençage de 1135 accessions naturelles d’Arabidopsis (Cao et 

al., 2011 ; Schmitz et al., 2013 ; Long et al., 2013). En 1996, Fuchs & Sacristán (1996) ont mis en 

évidence des réponses de défense de type HR chez deux écotypes d’Arabidopsis Tsu-0 et Ze-0 vis-à-

vis de l’isolat e3 (pathotype 1) conférées par un gène majeur présent au niveau d’un locus nommé RPB1 

pour Resistance to Plasmodiophora brassicae 1, localisé sur le chromosome 1. L’implication de cette 

région a également été mise en évidence au laboratoire dans la résistance vis-à-vis de l’isolat eH par 

une approche de GWAS et a permis l’identification d’un gène candidat (Jubault et al. in prep). En 2007, 

Alix et al. (2007) ont testé 48 accessions d’A. thaliana vis-à-vis des deux autres isolats de P. Brassicae, 

les isolats eH et Ms6 et identifié trois accessions partiellement résistantes aux isolats eH et/ou Ms6 Bur-

0, Kn-0 et Tsu-0 et une accession sensible à tous les isolats, Col-0. La résistance portée par Bur-0 est 

contrôlée par 4 QTL à effet additif (Pb-At1, Pb-At4, Pb-At5.1 et Pb-At5.2) localisés sur les 

chromosomes 1, 4 et 5 ainsi que 4 QTL à effet épistatique (Figure I.36). Parmi les QTL détectés, le 

QTL Pb-At5.2 est un QTL à effet majeur expliquant 22,6 % de la variabilité phénotypique observée 

(Jubault et al. 2008).  

Comme précédemment décrit pour des QTL de résistance à la hernie chez B. napus (cf paragraphe 

3.4.3) pour un autre facteur environnemental, il a été montré chez Arabidopsis que l’effet de QTL de 

résistance peut être modulé en fonction du niveau d’irrigation utilisé lors la culture des plantes. En effet, 

Gravot et al. (2016) ont montré que suivant le niveau d’irrigation appliqué durant la phase secondaire 

d’infection par P. Brassicae l’effet des QTL de résistance était différent avec un effet du QTL Pb-At5.2 

sous faible irrigation alors que le QTL Pb-At5.1 conduit à une résistance partielle sous forte irrigation.  
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4. Objectifs et stratégies de la thèse 

Dans un contexte de développement d’une agriculture plus durable visant à réduire l’utilisation des 

intrants et des produits phytosanitaires, l’utilisation des résistances génétiques des plantes est l’une des 

composantes majeures des systèmes intégrés de protection des plantes. Le développement et 

l’utilisation de variétés résistantes sont une priorité notamment dans le cas des maladies telles que la 

hernie pour lesquelles les autres méthodes de lutte se sont avérées inefficaces ou nocives pour 

l’environnement. La hernie des Crucifères est aujourd’hui la principale maladie des Brassicaeae dans 

le monde, avec des émergences dans différentes parties du monde (Chine, Canada…) et une 

recrudescence en Europe (France, Allemagne Pologne et Royaume-Uni principalement). Le 

développement de variétés portant des résistances qualitatives à la hernie a montré ces limites. En effet, 

il a notamment été observé un rapide contournement par P. Brassicae de la résistance de la variété de 

colza Mendel, première variété commercialisée comme résistante à la hernie, basée sur un gène majeur 

de résistance R. Le contournement des résistances qualitatives portées par les variétés commercialisées 

dû à une trop forte pression de sélection sur les populations pathogènes a incité les recherches sur la 

résistance quantitative. L’effet de la résistance quantitative sur l’infection par l’agent pathogène n’est 

pas total mais partiel, ce qui a l’avantage de n’imposer qu’une faible pression sur les populations 

pathogènes limitant ainsi l’apparition d’isolats virulents. De plus, cette résistance est sous le contrôle 

de multiples gènes réduisant le risque d’effondrement brutal de la résistance car cela nécessiterait 

l’apparition de multiples mutations chez l’agent pathogène. 

L’étude de la résistance quantitative par des approches de génétique quantitative basée sur des 

polymorphismes de séquence a montré que la variabilité phénotypique observée ne peut pas être 

totalement expliquée par les facteurs génétiques décelés (QTL) suggérant ainsi la présence d’autres 

sources de variabilité. Par ailleurs, diverses études ont démontré l’implication de marques épigénétiques 

dans le contrôle de caractères complexes et ceci de manière héritable sur différents matériels 

biologiques. En effet, ces études ont été menées i) sur des mutants altérés au niveau de gènes impliqués 

dans la structure de la chromatine ii) sur des populations expérimentales quasi isogénique possédant 

une mosaïque de l’épigénome parental (populations épiRIL) iii) directement sur différentes espèces 

végétales. Le rôle démontré de l’épigénétique dans la réponse des végétaux à des stress d’origine 

abiotique et biotique et la transmissibilité de marques telles que la méthylation de l’ADN au cours des 

générations et leur influence sur la mise en place de caractères complexes chez les plantes suggèrent 

qu’une source de variabilité d’ordre épigénétique pourrait moduler la résistance quantitative. 

Dans ce cadre - épigénétique et réponse aux stress-, l’objectif de mon sujet de thèse concernait l’étude 

de l’implication des mécanismes épigénétiques dans la résistance quantitative à la hernie chez 

Arabidopsis thaliana. Afin de réaliser ce travail, différents axes d’étude ont été suivis pour répondre 

aux questions suivantes : 
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• Existe-t-il des variations d’origine épigénétique impliquées dans le contrôle de la réponse à la 

hernie chez Arabidopsis thaliana ?  

• Quelle est l’architecture épigénomique (localisation de régions différentiellement méthylées) 

du caractère résistance à la hernie chez A. thaliana ?  

• La variation épigénétique est-elle liée et/ou indépendante de la variation génétique contrôlant 

la résistance à la hernie ? Quelle est la relation entre les architectures génétiques et 

épigénétiques dans le contrôle du caractère résistance à la hernie chez A. thaliana ? 

Dans un premier temps (cf chapitre III), nous avons déterminé par une approche non ciblée si des 

variations épigénétiques étaient impliquées dans la résistance quantitative à la hernie i) par le criblage 

de la réponse de différents mutants d’A. thaliana altérés au niveau de gènes impliqués dans la structure 

de la chromatine vis-à-vis de l’isolat eH de P. Brassicae, et ii) par l’analyse d’(épi)génétique 

quantitative en utilisant la population épiRIL développée chez Arabidopsis issue du croisement d’un 

mutant épigénétique ddm1-2 dans le fonds génétique Columbia et d’un individu sauvage Columbia. 

Afin de décomposer la réponse de résistance, différents caractères phénotypiques associés ou non à la 

maladie ont été mesurés en conditions contrôle (pas d’infection) et d’infection par l’isolat eH de P. 

Brassicae permettant ainsi de déterminer les facteurs génétiques associés aux différentes composantes 

de la maladie (contrôle de la taille de la galle, contrôle de la multiplication du pathogène, conséquences 

sur le développement foliaire). 

Dans un deuxième temps (cf chapitre IV), nous avons effectué une approche ciblée afin de caractériser 

la causalité de régions épigénétiques identifiées. Pour cela nous nous sommes intéressés à deux régions 

(l’une décelée lors de ma thèse et l’autre identifiée lors de travaux de recherche préalables dans mon 

laboratoire d’accueil) présentant potentiellement de la variabilité épigénétique contrôlant la résistance 

à la hernie dans des écotypes d’Arabidopsis. L’étude de ces régions a été réalisée par des approches de 

génomique structurale (séquençage), de transcriptomique (RNAseq) et d’épigénomique (méthylome) 

en utilisant de données générées au sein du laboratoire ou publiques.  



  



CHAPITRE II 

MATERIELS ET METHODES 

  



Figure II.1. Phénotype observé au niveau de la racine de plantes inoculées avec l’isolat eH de P.

brassicae. (A) Accession Col-0 d’Arabidopsis thaliana. (B) Accession Bur-0 d’Arabidopsis thaliana.

A

B
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CHAPITRE II. MATERIELS ET METHODES 

Afin de faciliter la lecture du manuscrit, ce chapitre regroupe l'ensemble des matériels et méthodes 

utilisés au cours de cette thèse, qu’ils soient détaillés ou non dans les publications. 

1. Matériels végétal et parasitaire 

1.1. Arabidopsis thaliana 

1.1.1. L’écotype sensible Col-0 

Trois accessions de l’écotype Américain d’A thaliana, Col-0 (Columbia), ont été utilisées au cours de 

cette thèse : 

• La N6000 : Cet écotype a été utilisé comme individu contrôle pour l’ensemble des tests 

pathologiques effectués sur les lignées HIF (cf paragraphe II.1.1.5). Cet écotype a été identifié 

au sein du laboratoire comme sensible vis-à-vis de l’isolat eH de P. Brassicae (Alix et al., 2007, 

Figure II.1A). 

• La N76778 qui provient du Nottingham Arabidopsis Stock Center (NASC). Cet écotype fait 

partie du set des 127 écotypes d’Arabidopsis testés contre l’isolat eH de P. Brassicae (cf 

paragraphe II.1.1.6) 

• La lignée parentale Col-WT provenant de centre de ressources de Versailles (cf paragraphe 

II.1.1.3). Les individus Col-WT sont les descendants homozygotes (DDM1/DDM1) issus du 

croisement entre un individu hétérozygote (ddm1/DDM1) et un individu Col-0 sauvage suivi 

de 6 générations de rétrocroisement avec le génotype sauvage Columbia (Johannes et al., 2009). 

1.1.2. Les mutants d’Arabidopsis thaliana 

L’ensemble des mutants utilisés et référencés dans ce manuscrit de thèse (à l’exception du parent Col-

ddm1, cf paragraphe 1.1.3) ont été commandés au NASC (The Nottingham Arabidopsis Stock center). 

Les mutants dont les mécanismes épigénétiques sont altérés ont été obtenus dans un fonds génétique 

Col-0. La liste de l’ensemble des mutants, ainsi que les informations qui leurs sont liées sont présentées 

dans le tableau II.1. 

1.1.3. La population épiRIL 

La population épiRIL résulte du croisement entre un mutant du maintien de la méthylation de l’ADN 

nommé ddm1-2 et l’écotype sauvage Col-0 (Johannes et al., 2009). DDM1 est une protéine appartenant 

à la famille des facteurs de remodelage de la chromatine Snf2 et est impliquée dans la maintenance de 

la méthylation en contextes CG, CHG et CHH au niveau des séquences répétées de l’ADN et dans la 

régulation de l’expression des éléments transposables (Bourc’his & Bestor, 2002 ; Lippman et al., 2004 

https://paperpile.com/c/dZgx5w/WY1Y
https://paperpile.com/c/dZgx5w/WY1Y
https://paperpile.com/c/dZgx5w/WY1Y
https://paperpile.com/c/dZgx5w/oJoa+lCmc+Elsq
https://paperpile.com/c/dZgx5w/oJoa+lCmc+Elsq
https://paperpile.com/c/dZgx5w/oJoa+lCmc+Elsq
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Tableau II.1. Liste des mutants d’Arabidopsis thaliana utilisés au cours de la thèse.
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; Zemach et al., 2013). La F1 obtenue a été rétrocroisée par le parent sauvage Col-0 afin de restaurer la 

fonction de DDM1 au niveau de la génération BC1, la mutation ddm1 étant délétère pour la plante après 

plusieurs autofécondations. Les individus de la BC1 ont été sélectionnés pour leur état homozygote 

DDM1 et ont été autofécondés sur 7 générations (cf. Chapitre I Figure I.25). Les 505 épiRIL ainsi 

obtenues, possèdent une mosaïque des marques épigénétiques parentales dans le même fonds génétique 

(Johannes et al., 2009). Les 505 individus de cette population, ainsi que les lignées parentales Col-0-wt 

et Col-ddm1 ont été commandés au Centre de Ressources de Versailles 

(http://publiclines.versailles.inra.fr/epirils/index). L’analyse des données de séquençage du génome des 

122 épiRIL épigénotypées à l'aide de GATK HaplotypeCaller (Gilly et al., 2014 ; données non publiées) 

par Victoire Baillet du laboratoire de Vincent Collot a mené à l'identification de variants à petite échelle 

(substitutions d’une base et indels < 100 pb ; Baillet et al., non publié). Les appels de variants bruts ont 

été filtrés en suivant les suggestions de GATK Best Practice et des scripts supplémentaires. Tous les 

variants ont été inspectés visuellement en utilisant IGV et un sous-ensemble des SNP détectés a été 

validé par PCR. Concernant les éléments transposables, l'analyse des événements de transposition a été 

réalisée avec TE-Tracker (Gilly et al., 2014) dans 102 épiRIL de couverture génomique suffisante. Les 

appels bruts ont ensuite été filtrés à l'aide de scripts internes. Toutes les nouvelles insertions de TE 

détectées ont été inspectées visuellement en utilisant l'IGV et une partie d'entre elles a été validée par 

PCR (Etcheverry et al., Non publié). Les variants d’insertion à petite échelle et TE partagés sont définis 

comme étant présents dans au moins 25 % de la population. 

1.1.4. L’écotype partiellement résistant Bur-0  

Deux accessions de l’écotype Irlandais d’A. thaliana, Bur-0 ont été utilisées au cours de cette thèse : 

• La N76734 qui provient du Nottingham Arabidopsis Stock Center (NASC). Cet écotype fait 

partie du set des 127 écotypes d’Arabidopsis testés contre l’isolat eH de P. Brassicae (cf 

paragraphe II.1.1.6). Cet écotype a été identifié au sein du laboratoire comme partiellement 

résistant vis-à-vis de l’isolat eH de P. Brassicae (Alix et al., 2007, Figure II.1B). 

● La 172AV qui provient du Centre de Ressources de Versailles et qui dérive de l’accession 

N1028 du NASC par filiation monograine. Cet écotype a été utilisé comme individu contrôle 

pour l’ensemble des tests pathologiques effectués sur les lignées HIF (cf paragraphe II.1.1.5). 

1.1.5. Les génotypes appartenant à des lignées quasi isogéniques HIF (Heterogenous 

Inbred Families) 

Les différents individus appartenant à une famille quasi-isogénique (HIF) ont été obtenus à partir de la 

lignée RIL499 issue du set 20RV de Simon et al. (2007) elle-même dérivée du croisement Bur-0 x Col-

0 (Institut Jean Pierre Bourgin, INRA Versailles, France). Elle présente un état hétérozygote résiduel 

au niveau de la région du QTL Pb-At5.2 identifié par Jubault et al. (2008) et a été utilisée pour former 

https://paperpile.com/c/dZgx5w/oJoa+lCmc+Elsq
https://paperpile.com/c/dZgx5w/oJoa+lCmc+Elsq
https://paperpile.com/c/dZgx5w/oJoa+lCmc+Elsq
http://publiclines.versailles.inra.fr/epirils/index
https://paperpile.com/c/dZgx5w/Pvnj
https://paperpile.com/c/dZgx5w/Pvnj
https://paperpile.com/c/dZgx5w/Pvnj


RIL 499

Hétérozygotie résiduelle
Région Bur-0
Région Col-0

HIF 499

HIF 499 parentales

HIF recombinantes 
issues des croisements 

13499 x 10499 et 
10499 x 13499

Bur-0Col-0
X

A

B

Figure II.2 Schématisation de l’obtention des lignées HIF recombinantes à partir des écotypes Col-0 et
Bur-0. (A) Schématisation de l’obtention des lignées HIF 10499 et 13499 présentant un état homozygote
contrasté au niveau de la région du QTL Pb At-5.2. Le trait sous l’indication PbAt-5.2 en bleu indique
l’intervalle de confiance du QTL détecté par Jubault et al. (2008). Les indications c5_ suivies d’un numéro sur
la droite des chromosomes schématisés illustrent l’emplacement des marqueurs utilisés pour effectuer le
génotypage. La partie noire des chromosomes indique la présence de régions homozygotes d’origine Bur-0. La
partie blanche des chromosomes indique la présence de régions homozygotes d’origine Col-0. La partie
hachurée des chromosomes indique la présence de régions hétérozygotes Bur-0/Col-0 résiduelles dans la RIL
499. (B) Représentation du génotypage de lignées recombinantes obtenues à partir du croisement dans les 2
sens des HIF 10499 et 13499. Les numéros sur la gauche indiquent le nom de chaque lignée HIF recombinante.
La partie noire des chromosomes indique la présence de régions homozygotes d’origine Bur-0. La partie
blanche des chromosomes indique la présence de régions homozygotes d’origine Col-0. Les flèches jaunes
indiquent les marqueurs de génotypage entourant les événements de recombinaison.
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deux lignées HIF présentant un état homozygote Col-0 (HIF 10499) et Bur-0 (HIF 13499) par l’institut 

Jean Pierre Bourgin de l’INRA de Versailles (Figure II.2A). Ces deux lignées sont quasi-isogéniques, 

i.e. elles possèdent la même combinaison d’allèles Col-0 et Bur-0 à l’état homozygote le long de leur 

génome, à l’exception de la région du QTL Pb-At5.2. L’inoculation de ces deux HIF par l’isolat eH de 

P. Brassicae par le docteur Antoine Gravot au sein du laboratoire a mis en évidence une réponse à la 

hernie contrastée entre les deux HIF : l’une présente une résistance partielle (HIF 10499) alors que 

l’autre est sensible (HIF 13499). Par la suite, d’autres lignées HIF dérivées de ses deux lignées ont été 

obtenues par le docteur Antoine Gravot au sein du laboratoire par croisements réciproques (avec 

l’utilisation de l’un ou de l’autre comme parent femelle) afin d’obtenir des individus F1 dont l’état 

hétérozygote a été vérifié par PCR. Une plante F1 provenant de chaque croisement a été autofécondée 

et environ 1500 plantes F2 ont été obtenues à partir de chaque F1. Parmi ces F2, les individus 

recombinants dans la région du QTL Pb-At5.2 ont été recherchés par génotypage de 10 marqueurs 

KASPAR. Au total, 554 F2 montrant au moins une recombinaison ont été identifiées dont 105 ont été 

choisies car représentatives de tous les événements de recombinaison observés dans cette région. A 

partir de ces F2, les lignées F3 ont été obtenues par autofécondation et ont été utilisées afin d’augmenter 

le nombre de marqueurs dans la région et d’améliorer la localisation des différents évènements de 

recombinaison (Figure II.2B). Au total 93 marqueurs SNP ont été génotypés par la technologie 

KASPAR sur 88 lignées HIF F3 (correspondant à un pool de 12 plantes). 

1.1.6. Autres écotypes d’Arabidopsis utilisés 

Au cours de cette thèse une sélection de 127 accessions naturelles d’Arabidopsis a été testée contre 

l’isolat eH de P. Brassicae. L’ensemble de ces accessions proviennent du Nottingham Arabidopsis 

Stock Center (NASC) et ont été re-séquencées par le consortium 1001 génomes (Kawakatsu et al., 

2016). La liste de l’ensemble de ces accessions, ainsi que les informations qui leurs sont liées sont 

présentées dans le Tableau II.2. 

1.2. Gamme d’hôtes différentiels 

Afin de caractériser et de valider les différents isolats de P. Brassicae utilisés, la gamme de plantes 

hôtes définie par Somé et al. (1996) a été testée dans chacun des tests pathologiques réalisés. Cette 

gamme est composée de trois génotypes de B. napus : B. napus ssp. oleifera cv ‘Nevin’ (ECD6), 

B.napus ssp. rapifera cv ‘Wilhelmsburger’ (ECD10) et B. napus ssp. oleifera (Brutor). L’ensemble de 

ces génotypes permet de classer les isolats en 8 pathotypes différents (Tableau II.3). En complément 

de ces 3 génotypes, deux génotypes de B. oleracea ssp. acephala : C10 et CB151 ont été ajoutés à la 

gamme d’hôtes précédemment citée afin de différencier les isolats appartenant au pathotype de type 1 

(P1) (Tableau II.4). L’ensemble de ces génotypes proviennent du Centre de Ressources Biologiques 

BraCySol (INRA, IGEPP). 

https://paperpile.com/c/dZgx5w/qy3o
https://paperpile.com/c/dZgx5w/qy3o
https://paperpile.com/c/dZgx5w/qy3o
https://paperpile.com/c/dZgx5w/qy3o
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Tableau II.2. Liste des accessions naturelles d’Arabidopsis thaliana utilisées.
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1.3. Matériel parasitaire 

1.3.1. Présentation des isolats de P. Brassicae utilisés  

Le principal isolat utilisé tout au long de cette étude est l’isolat monospore eH de P. Brassicae 

appartenant au pathotype P1. En plus de cet isolat de P. Brassicae, 5 autres ont été utilisés : les isolats 

monospore et population de pathotype P1 Ms6 et P1*, l’isolat monospore de pathotype P4 Pb137-522 

et l'isolat monospore de pathotype P7 K92-16. L’attribution du pathotype pour chacun de ces isolats a 

été réalisée en utilisant la gamme d’hôtes différentiels citée dans le paragraphe précédent.  

1.3.2. Préparation de l’inoculum 

L'inoculum a été préparé comme décrit par Manzanares-Dauleux et al. (2000a) à partir de de galles 

prélevées sur B. rapa ssp. pekinensis cv. « Granaat » (chou chinois) qui est l’hôte sensible universel. 

Les galles congelées ont été broyées dans 100 ml d’eau distillée puis le broyat a été filtré sur un jeu de 

tamis de maillages décroissants (500 μm, 250 μm puis 100 μm). Le nombre de spores de repos présentes 

dans le filtrat obtenu a été quantifié par comptage sur cellule de Malassez pour finalement préparer un 

inoculum avec une concentration de 107 spores par ml. 

2. Conditions de culture et caractérisation de la réponse de la plante à P. Brassicae  

2.1. Conditions de culture 

L’ensemble des tests effectués lors de cette étude ont été réalisés en se basant sur les conditions décrites 

par Alix et al. (2007). Dans un premier temps la germination de l’ensemble des graines utilisées a été 

synchronisée en plaçant ces dernières à 4 °C pendant 2 jours dans des boîtes de pétri sur un papier filtre 

humidifié. Les graines ont ensuite été semées individuellement à l’aide de pinceaux dans des pots de 4 

cm de diamètre contenant un mélange stérilisé de terreau et de vermiculite (2 : 1, v : v). Finalement, les 

plantes ont été placées sur des chariots en chambre de culture avec une photopériode de 16 h de jour 

(110±20 µmol.m−2.s−1 ; 20±1 °C) et 8 heures de nuit (18±1 °C) (Figure II.3). 

2.2. Suivi de la température 

Le suivi de la température a été réalisé dans un premier temps en utilisant une sonde OCEASOFT 

présente au sein de la chambre. Devant les variations phénotypiques observées au sein des tests, il a été 

décidé d'ajouter des capteurs de température Thermo Bouton 21G référence DAL0052 au niveau des 

plantes sur les chariots de culture. Ainsi, pour l’ensemble des tests effectués au cours de ma thèse un 

minimum de 4 capteurs de température par bloc a été utilisé afin de cartographier les variations de 

température au sein de la chambre et de prendre en compte ces variations dans l’analyse des résultats 

des tests pathologiques. 



Tableau II.3. Caractérisation de huit pathotypes de P. Brassicae en utilisant la gamme d’hôtes
différentiels décrite par Somé et al. (1996). (-) Les plantes sont considérées comme résistantes lorsque leur
indice pathologique est inférieur à 25. (+) Les plantes sont considérées comme sensibles lorsque leur indice
pathologique est supérieur à 25.

Figure II.3. Conditions de culture des plantes lors des tests pathologiques. Les plantes sont cultivées sur
des chariots avec une photopériode de 16 h de jour (110 ± 20 µmol.m−2.s−1) et 8 heures de nuit couplée à des
températures de 20 ± 1 °C le jour et 18 ± 1 °C la nuit.

Tableau II.4. Différentiation des isolats de pathotype 1 par addition de deux génotypes de B. oleracea

ssp. acephala. (-) Les plantes sont considérées comme résistantes lorsque leur indice pathologique est inférieur
à 25. (+) Les plantes sont considérées comme sensibles lorsque leur indice pathologique est supérieur à 25.
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2.3. Inoculation 

Pour chaque test pathologique réalisé, l’infection des plantes a été réalisée 10 jours après le semis au 

stade 1.04 décrit par Boyes et al. (2001) en déposant 1 ml d’inoculum au niveau du collet de la plante. 

2.4. Dispositifs expérimentaux 

L’ensemble des tests pathologiques réalisés au cours de cette thèse ont suivi le même dispositif 

expérimental en blocs complets de Fisher. En fonction des expérimentations, 2 ou 3 répétitions 

biologiques constituées de 2 blocs ont été réalisées en randomisant la position des génotypes. Selon 

l’objectif du test, la réponse à P. Brassicae a été évaluée en utilisant entre 6 et 12 plantes par bloc. La 

caractérisation de l’isolat de P. Brassicae a été réalisée pour chacun des tests en utilisant la gamme de 

Somé et al. (1996). 

2.5. Caractérisation de l’impact de la présence P. Brassicae sur la plante hôte 

La caractérisation de la réponse de la plante hôte a été évaluée via différentes variables. En fonction des 

expérimentations réalisées une à plusieurs variables ont été utilisées :  

• L’indice pathologique (IP) défini par Manzanares-Dauleux et al. (2000b) pour quantifier les 

symptômes racinaires a été analysé pour l’ensemble des plantes 

• La quantification de l’ADN de l’agent pathogène présent au sein des racines des plantes 

infectées par qPCR. 

• L’indice GA/LA développé par Gravot et al. (2011). 

• La longueur de la plus grande feuille de la rosette (Lf). 

• La biomasse racinaire (Rb). 

2.5.1. L’indice pathologique 

La lecture des symptômes racinaires provoqués par P. Brassicae a été réalisée 21 jours après 

inoculation. Afin de quantifier la quantité de symptômes, les plantes ont été déterrées et lavées une par 

une. Le calcul de l’indice pathologique a été réalisé en suivant l'échelle décrite par Manzanares-Dauleux 

et al. (2000b). Ainsi, les plantes ont été répertoriées dans 5 classes en fonction de la localisation et de 

l’intensité des symptômes observés (Figure II.4) : 

• 0 : les racines sont saines (absence de symptômes visibles) 

• 1 : de petites galles sont visibles sur le système racinaire secondaire uniquement  

• 2 : des galles sont présentes sur le système racinaire principal et secondaire 

• 2+ : le système racinaire présente d’importantes galles à l'exception de quelques racines 

• 3 : le système racinaire est remplacé par une galle 



Classe 0 Classe 1 Classe 2 Classe 2+ Classe 3

Figure II.4. Illustration des symptômes racinaires présents pour chacune des classes de maladie définies
permettant le calcul de l’indice pathologique.

Figure II.5. Carte épigénétique de la population épiRIL. La figure représente la distribution à
l'échelle du génome des 2 611 DMR parentales sur la partie haute et des 126 DMR (c'est-à-dire les
marqueurs) conservées pour la construction de la carte génétique (dans la partie violette basse) pour
chacun des cinq chromosomes d'A. thaliana. Figure adaptée de Colomé-Tatché et al. (2012).
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L’indice pathologique est alors calculé en affectant un coefficient aux plantes de chaque classe et en 

divisant par le nombre de plantes testées en utilisant la formule : 

IP = (n1x25 + n2x50 + n2+x75 + n3x100)/N 

Avec « ni » est le nombre de plantes de classe « i » et N le nombre total de plantes testées. Ainsi, en 

utilisant ce calcul, une plante présentant un IP égal à 0 sera totalement résistante et une plante présentant 

un IP égal à 100 sera totalement sensible. 

2.5.2. Quantification de l’ADN du pathogène par qPCR 

La quantification de l’ADN de l’agent pathogène présent au niveau des racines des plantes infectées a 

été réalisée à partir d’ADN extrait d’un pool (> 6 plantes) de racines du même génotype prélevées à 21 

jours après inoculation. Les racines prélevées ont été dans un premier temps congelées dans l’azote 

liquide puis lyophilisées. L’extraction de l’ADN des racines lyophilisées (ADN plante + ADN agent 

pathogène) a été réalisée en utilisant le kit d’extraction « NucleoSpin Plant II » de Macheray-Nagel en 

suivant le protocole du kit. La détermination de la concentration en ADN de chacun des échantillons 

extraits a été réalisée en utilisant le Nanodrop ND-1000. Cinq à 10 ng d’ADN total et des amorces 

spécifiques de l’isolat eH de P. Brassicae ont été utilisés dans des réactions de qPCR afin de quantifier 

l’ADN du pathogène. La quantification absolue de l’ADN du pathogène présent dans les échantillons 

est effectuée en utilisant une gamme de dilutions d’ADN purifié de l’agent pathogène. Pour quantifier 

spécifiquement l’ADN de P. Brassicae, les amorces suivantes ont été utilisées : 

• PbF-K1 : 5’ TTGGGTAATTTGCGCGCCTG 3’ 

• PbR-K1 : 5’ CAGCGGCAGGTCATTCAACA 3’  

Ces amorces ont été dessinées au sein du laboratoire afin de cibler l’ARN 18S de P. Brassicae. Pour 

chaque échantillon trois répétitions techniques ont été réalisées. Les réactions de qPCR ont été réalisées 

dans un thermocycleur de marque Roche (LightCycler 480 II) en utilisant du Syber green 

(LightCycler® 480 SYBR Green I Master). Les conditions de qPCR utilisées sont les suivantes : une 

étape de dénaturation pendant 5 min à 95 °C suivie de 50 cycles d’amplification de l’ADN cible 

(dénaturation à 95 °C pendant 15 s puis hybridation à 63 °C pendant 30 s et extension à 72 °C pendant 

30 s) et une étape d’extension finale à 72 °C pendant 5 min. Pour chaque échantillon et pour chaque 

point de gamme, une valeur de Cp a été déterminée en utilisant le logiciel Exor4 (LightCycler®480 

version 1.5.0). Finalement la quantité d’ADN de pathogène dans chaque échantillon a été obtenue en 

faisant correspondre le Cp de l'échantillon à la quantité de pathogène correspondante en utilisant la 

gamme étalon de l’ADN purifié du pathogène. 
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2.5.3. L’indice GA/LA 

L’indice GA/LA a été calculé comme décrit par Gravot et al. (2011) en utilisant les photographies des 

plantes étalées sur un support à 21 jours après inoculation. La surface des galles a été mesurée (index 

GA en cm-2) en détourant ces dernières à l’aide du logiciel image J. La mesure de la plus grande feuille 

de la rosette a été réalisée soit à partir des photographies, soit à l’aide d’un pied à coulisse numérique. 

La longueur de la feuille obtenue a été élevée au carré donnant ainsi l’index LA en cm2. Finalement 

l’indice GA/LA a été calculé en multipliant le ratio de l’index GA sur l’index LA par un coefficient 

arbitraire égal à 5000. 

2.5.4. La longueur de la plus grande feuille de la rosette 

Dans le but de suivre l’impact de la présence de l’agent pathogène sur le développement de la plante, 

la longueur de la plus grande feuille de la rosette a été mesurée avec un pied à coulisse 21 jours après 

inoculation. L’infection par P. Brassicae conduisant à un flétrissement et à un retard de croissance, cette 

mesure permet de quantifier l’impact de l’agent pathogène sur le développement foliaire et a été utilisée 

pour identifier les facteurs génétiques et épigénétiques impliqués dans la réponse de la plante à P. 

Brassicae. 

2.5.5. Biomasse racinaire 

Dans le but de suivre l’impact de la présence de l’agent pathogène sur le développement de la plante, 

la biomasse racinaire a été mesurée sur les échantillons lyophilisés de racines prélevées 21 jours après 

inoculation. P. Brassicae conduisant à une hypertrophie et à une hyperplasie cellulaire, le suivi de la 

biomasse racinaire dans les plantes infectées permet de quantifier l’impact de l’agent pathogène sur le 

système racinaire et a été utilisé pour identifier les facteurs génétiques et épigénétiques impliqués dans 

la réponse de la plante à P. Brassicae. 

3. Analyse de la méthylation et de l’expression de gènes 

3.1. Analyse de la méthylation par CHOP PCR et CHOP qPCR 

Les profils de méthylation ont été analysés par la méthode utilisant l’enzyme McrBC (M0272L, 

BioLabs®). Les conditions utilisées pour traiter l’ADN avec la McrBC étaient de 0,5 μL BSA 

(20 mg/mL), 0,5 μL de GTP (20 mM), 5 μL NEB (10X) et 0,2 μL McrBC (10000 U/mL) pour traiter 

40 ng d’ADN. Pour la CHOP PCR et qPCR 2 ng d’ADN digéré et non digéré ont été utilisés. Les 

conditions de températures utilisées ont été ajustées en fonction des amorces utilisées et 35 et 50 cycles 

d’amplification ont été effectués respectivement pour la CHOP PCR et qPCR. Pour déterminer l’état 

de méthylation de la région étudiée, chaque échantillon est présent sous sa forme digérée et non digérée 

(contrôle) par la McrBC. Le niveau de méthylation de la région ciblée a été calculé en pourcentage de 

molécules perdues lors de la digestion par la McrBC comme décrit par Silveira et al. (2013) en utilisant 

la formule : 
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���.�� �é�ℎ������� =  (1 − 2−(�� é�ℎ�������� ���é�é − �� é�ℎ�������� ��� ���é�é)) ∗ 100 

Pour la CHOP qPCR le pourcentage de méthylation de l’ADN des gènes At5g13440 et At5g47400 a 

été utilisé respectivement comme contrôle hypométhylé et hyperméthylé. 

3.2. Analyse de l’expression de gènes par RT-qPCR 

Les ARN utilisés pour les approches de quantification d’expression par RT-qPCR ont été extraits à 

partir de racines préalablement lyophilisées en utilisant un protocole d’extraction au trizol. Les 

échantillons présentant des traces résiduelles d’ADN ont été traités à la DNAse (Promega ; ref M6 

1OA). Avant l’étape de transcription inverse des ARN en ADNc par la SuperScript II (Invitrogen), la 

qualité des ARN a été vérifiée par électrophorèse sur gel d’agarose. Les RT-qPCR ont été réalisées sur 

les ADNc avec un thermocycler LightCycler® 480 (Roche) en utilisant le Syber green (LightCycler® 

480 SYBR Green I Master) comme spécifié par le constructeur. L’expression des gènes a été normalisée 

en utilisant comme référence deux gènes d’Arabidopsis (At1g54610, At5g38470) définis comme 

stables durant l’infection par l’agent pathogène en utilisant des données de RNA-seq (non publiées). 

Pour chaque gène analysé, des jeux d’amorces spécifiques ont été dessinés. 

4. Analyse de l’impact du méthylome de la plante sur la réponse à P. Brassicae 

4.1. Approche non ciblée par détection de QTLepi 

4.1.1. Carte épigénétique de la population épiRIL 

Afin d’identifier les régions génomiques d’Arabidopsis dont la variation de méthylation contrôle la 

réponse à la hernie (QTLépi), nous avons utilisé la population épiRIL ddm1-2 x Col-0 décrite 

précédemment. Pour cela, la carte épigénétique créée par Colomé-Tatché et al. (2012) avec un sous-set 

de 123 épiRIL a été utilisée (Figure II.5). Cette carte est basée sur la présence de régions 

différentiellement méthylées (DMR) entre les 2 parents et conservées dans la descendance (cf 

paragraphe I.2.4.5.2.2). 

4.1.2. Analyses statistiques des données de phénotypage 

Deux modèles linéaires généralisés ont été utilisés pour déterminer les effets du méthylome des plantes, 

de la température et de l'interaction méthylome x température sur la réponse de la plante à P. Brassicae 

en utilisant le package R glm2 (Marschne, 2011) de R version 3.2.2 (R Core Team 2015). Pour chaque 

modèle, l’option « family distribution » de la fonction glm a été adaptée en fonction de la distribution 

des données. Le premier modèle généralisé utilisé pour estimer l’effet du méthylome de chaque épiRIL 

dans chacun des environnements est décrit en (1) : 
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���� = µ + �� + �� + ������+ ���� (1) 

Où µ est l’effet moyen général, �� est l’effet différentiel entre les épigénotypes, �� est l’effet différentiel 

entre les répétitions biologiques, ������ est l’effet différentiel entre les blocs et les répétitions et ���� 

est la résiduelle. 

Basé sur ce modèle, l’héritabilité au sens large a été estimée en utilisant l’équation ci-dessous : 

�2 =
�²��²� +  (

�²�� )
 (1.1) 

Où �²�  est l’estimation de la variance épigénétique, �²� est l’estimation de la variance 

environnementale et n est le nombre de répétitions par lignée. 

Le second modèle linéaire généralisé a été utilisé pour estimer l’effet interactif entre le méthylome et 

la température : 

����� = µ + �� + �� + �� + ��(��) + ���� + ���� + ��(�)��� + �����  (2) 

Où µ est l’effet moyen général, �� est l’effet différentiel entre les épigénotypes, �� est l’effet différentiel 

entre les températures, ��  est l’effet différentiel entre les répétitions biologiques, ��(��) est l’effet 

différentiel entre les blocs et les répétitions, ����  est l’interaction entre l’épigénotype et la température, ���� est l'interaction entre les répétitions et la température, ��(�)��� est l'interaction entre les blocs et 

la température et �����  est la résiduelle.  

Basé sur ce modèle, l’héritabilité au sens large a été estimée en utilisant l’équation ci-dessous : 

�2 =
�²��²�  + �²��  + (

�²�� )
 (2.1) 

Où �²�  est l’estimation de la variance épigénétique, �²�� est l’estimation de la variance de l’interaction 

entre l’épigénotype et la température, �²� est l’estimation de la variance environnementale et � est le 

nombre de répétitions par lignées.  

Les données ajustées via les deux modèles ci-dessus et le package « lsmeans » (Russell, 2016) de R ont 

été utilisés afin de réaliser la détection de QTLépi. 

4.1.3. Détection de QTL épigénétiques 

Les données obtenues avec le package Lsmeans ont été traitées avec le package « qtl » (Broman et al., 

2003) sous l’environnement R 3.2.2 (R Core Team 2015). Le package « snow » (Tierney et al., 2015) 
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permettant de paralléliser les opérations a été utilisé pour réduire les temps de calcul des tests de 

permutation. 

Dans un premier temps, une approche par Simple Intervalle Mapping (SIM) a été réalisée pour 

déterminer les QTLépi potentiellement présents en utilisant la méthode Haley-Knott (hk) (Broman & 

Sen, 2009) avec une taille de pas de 2 cM et une taille de fenêtre de 10 cM. Les seuils de détection ont 

été déterminés en réalisant 1000 permutations pour chaque condition et trait analysés. Le niveau de 

significativité du seuil a été fixé à α = 0,05. Dans un second temps, la possibilité de la présence de 

plusieurs QTLépi sur le même chromosome a été déterminée par une approche manuelle de cartographie 

en utilisant la méthode de QTL multiples (Broman & Sen, 2009) sur la base des résultats de l'analyse 

SIM. Pour cela, la fonction « stepwise » a été utilisée en sélectionnant les QTLépi présents (système 

forward et backward, avec l’option « additive.only » = FALSE). Pour chaque trait, un minimum de 

deux QTLépi potentiels a été utilisé dans la fonction « stepwise », même si un seul QTLépi potentiel a été 

détecté en SIM. Les seuils LOD ont été calculés en utilisant 1000 permutations avec la fonction 

« scantwo » et un seuil de α = 0,05. Une fois les QTLépi sélectionnés, le modèle a été ajusté (fonction 

« fitqtl »), afin de calculer les scores LOD et les pourcentages de variation expliqués par chacun des 

QTLépi (R²). L'intervalle de confiance de chaque QTLépi a été calculé avec la fonction de « Lodint » et 

une baisse de LOD d'une unité. L'effet de l’épiallèle a été évalué avec la fonction « effectplot ». 

L'interaction potentielle entre les QTLépi incorporés dans le modèle a été testée avec la fonction 

« addint ». 

4.1.4. Analyses statistiques de l’impact des éléments transposables et des variants de 

séquence présents dans l’intervalle de confiance des QTLépi 

Dans le but d’évaluer l’impact des éléments transposables sur la variance observée chez les épiRIL en 

réponse à la hernie, différents modèles de QTL ont été comparés comme décrit par Kooke et al. (2015). 

Brièvement, le résultat du modèle comprenant les marqueurs épigénétiques au pic de chaque QTL a été 

comparé au modèle incluant la présence ou non d’un élément transposable à la place du marqueur 

épigénétique. Le premier modèle a également été comparé au modèle contenant le marqueur 

épigénétique au pic du QTL avec l’élément transposable. Pour toutes les analyses réalisées seul l’état 

homozygote d’un élément transposable ou du variant de séquence a été utilisé à la place du marqueur 

épigénétique dans les modèles testés. Si l’élément transposable avait un effet plus important que le 

marqueur épigénétique au pic, alors le modèle ajusté est meilleur ou identique au modèle présentant le 

marqueur épigénétique au pic. La même stratégie a été appliquée sur les variants de séquence identifiés 

dans l’intervalle des QTLépi détectés. 



A B C

Figure II.6. Analyse du statut de méthylation des régions différentiellement méthylées. (A) Principe de
fonctionnement de la McrBC. (B) Profil d’électrophorèse d’ADN digéré (+) ou non (-) par la McrBC puis
amplifié par PCR. (C) Profils de fluorescence obtenus par multiplexage pour une DMR hypométhylée et une
DMR hyperméthylée digérée (+) ou non (-) par la McrBC.
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4.1.5. Réduction de l’intervalle de confiance des QTLépi 

La réduction de l’intervalle de confiance des 4 QTLépi sélectionnés a été réalisée d’une part en ajoutant 

des marqueurs supplémentaires dans l’intervalle de confiance des QTLépi et d’autre part en identifiant 

des individus recombinants supplémentaires dans la population entière. 

4.1.5.1. Recherche d’individus recombinants supplémentaires 

Quatre DMR par QTLépi ont été sélectionnées sur la base de leur distribution régulière dans l’intervalle. 

Afin d’identifier de nouveaux recombinants dans les régions sélectionnées une enzyme de restriction 

coupant au niveau des cytosines méthylées, la McrBC (M0272L, BioLabs®) a été utilisée couplée à des 

amplifications par PCR (Figure II.6A, cf paragraphe 3.1). Pour chaque DMR la détection de l’état de 

méthylation repose sur un différentiel de signal obtenu entre un même échantillon traité et non traité 

par la McrBC (Figure II.6B). Au total 16000 amplifications ont été nécessaires afin d’obtenir le profil 

de méthylation des 4 DMR ciblées pour les 4 QTLépi sélectionnés. Ces amplifications, ainsi que 

l’obtention des signaux de fluorescence issus d’une approche par multiplexage ont été réalisées en 

collaboration avec la plateforme GENTYANE de Clermont-Ferrand. L’analyse des résultats a été 

réalisée au laboratoire en utilisant le logiciel Gene Mapper® 4.0 (Figure II.6C) dans le cadre du stage 

de Master 2 de Juliette Bénéjam que j’ai co-encadré. Les profils de méthylation des 505 épiRIL ont 

ainsi été déterminés pour chaque épiRIL et pour les parents Col-0 et ddm1-2. 

4.1.5.2. Densification en marqueurs épigénétiques chez les épiRIL recombinantes 

L’ajout de marqueurs épigénétiques a été réalisé sur la base de la liste des régions différentiellement 

méthylées (DMR) déterminées par Colomé-Tatché et al. (2012). La détermination de l’épihaplotype a 

été réalisée pour chacun des recombinants comme précédemment en utilisant des étapes de digestion 

d’ADN à la McrBC suivi d’une amplification de la région par PCR.  

4.1.5.3. Cartographie fine des 4 QTLépi sélectionnés 

Afin d’affiner la détection des QTLépi après identification dans la population entière de recombinants 

supplémentaires, une nouvelle carte épigénétique a été construite combinant les 16 nouveaux marqueurs 

épigénétiques aux marqueurs initiaux dans les quatre régions ciblées (3.1.5.1). Au total 30 DMR (10 

pour la région A, 16 pour la région B, 4 pour la région C) ont été utilisées comme marqueurs pour créer 

la carte épigénétique en utilisant le logiciel MAPMAKER/EXP 3.0. Les groupes de liaison ont été 

définis avec un LOD score minimum de 3 et une distance maximale entre les marqueurs de 40 cM. Les 

distances génétiques entre les marqueurs ont été calculées à l’aide de la fonction de Kosambi 

(Kosambi,1944). 



Tableau II.5. Liste des amorces de CHOP PCR, CHOP qPCR et RT-qPCR utilisées pour l’étude de la
méthylation de l’ADN par McrBC et de l’expression des gènes.

Gènes ou 
marqueur

Expérimentation Amorce forward (5' > 3') Amorce reverse (5' > 3')

MM10 Epigénotypage AAGGGTCTGACTTGCTGGAC AGAGCACAATTGCCTCAGGG
MM13 Epigénotypage TTGTCCGGGTTAAGGTGCTC ACTCCTTGTCTCGAAGCAGC
MM17 Epigénotypage ACCTAAGAACTCGGTTCGGC AATGAATCAGGCTTGGGCGG
MM18 Epigénotypage TTGCTGAAACATGCGATGCC ATGCGGCTCTGCAAATGATG
MM20 Epigénotypage CTGTTGCTCACTCATCTTGCC TAGACACTTTCGGAGAGCCAC
MM22 Epigénotypage ACTCGCAAACACGGAACAAC AGTCGTCTCGTCGTTCTGTC
MM27 Epigénotypage CCAGAGAGCACGGCTGATTT AGGGTGAGCTAGTCTCCGAT

MM402 Epigénotypage AAAGACCCATGTGCCGAGAG TCGGTAACTTTCTGCCTCACC
MM415 Epigénotypage AATTCCATTCAAGCCTGTCG AACCAAGCAGCATTCATTCC
MM466 Epigénotypage TATCCGGTTCAGCAGGTAGG ACCTCATACAGAGCCACCAAG
MM505 Epigénotypage AACTGCTACTCGTCCTGCAC TACAATCCTCCGAGCCATGC
MM510 Epigénotypage ATGGCGAGCTATTCCTTCGG TGGAATCGACGAGAGAAGCG
MM520 Epigénotypage TCGGTCCCTTCTTTGAGTGC AGCGCCTAATACACCCGATG
MM527 Epigénotypage ACAAGGCAGCAAGTGACAATC TCCACGAAGAAATCTGTGAGC
MM686 Epigénotypage ATATAAGGCCCGGTTAGTTGC TGCTCCCAACAAGACTGAAG
MM689 Epigénotypage TCCTCCACCTCGAATCTAACC TGTTAATGGGAAGCCCTAGC
MM691 Epigénotypage TGTTCGGGTTGCTTCTATACC ATGGCACCACTTTCGTCTATG
MM694 Epigénotypage ACGGTTGAGAGAAGGGAAGG TTCATCGACACATCCTTTGG

At1g54610 qPCR GGTCGGACAGAGGTAGAGCAG GTATGGTTCACGGGGTTTGT
At5g38470 qPCR TGTACTCGGGTATCCCTGCT CTGGAGCTGCTGCTTGTTG
At5g47260 qPCR AAGGTGGTCCAATCGGGAAC GATGGGGCAATCTGGTGTGA
At5g47280 qPCR AGCATACCAAGTTCCGCAGT TCGGGCCAAGTCATGTTGAA
At5g47260 CHOP qPCR TGCGTCGACCTATCGTTACA CCATGCCGTATCAAGCAAC
At5g13440 CHOP qPCR ACAAGCCAATTTTTGCTGAGC ACAACAGTCCGAGTGTCATGGT
At5g47400 CHOP qPCR GAAGCCGAACTGCAAACTGT ATGGTCCGGCTCTAGGAAAA
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4.2. Approche ciblée de l’influence du méthylome sur la réponse de la plante à P. 

Brassicae 

4.2.1. Analyse du statut de méthylation au niveau de l’épimutation et de l’expression 

des 2 NLR sous-jacents  

Le taux de méthylation au niveau du gène At5g47260 dans les écotypes d’Arabidopsis et des HIF a été 

quantifié en utilisant une approche de CHOP qPCR (pour les homo- et hétérozygotes). Pour cela l’ADN 

génomique des hétérozygotes a été digéré ou non en utilisant la McrBC comme décrit paragraphe 3.1. 

Pour la quantification, des amorces spécifiques des régions ciblées ont été réalisés (Tableau II.5). Les 

réactions de qPCR ont été réalisées comme décrit dans le paragraphe 3.1 (avec n = 3) avec les conditions 

suivantes : une étape de dénaturation pendant 5 min à 95 °C suivi de 50 cycles d’amplification l’ADN 

cible (dénaturation à 95 °C pendant 15 s puis hybridation à 63 °C pendant 30 s et extension à 72 °C 

pendant 30 s) et d’une étape d’extension finale à 72 °C pendant 5 min. La valeur de Cp a été déterminée 

en utilisant le logiciel Exor4 (LightCycler®480 version 1.5.0) et le taux de méthylation présent au 

niveau de la région ciblée a été estimé à partir des Cp obtenus comme décrit dans le paragraphe 3.1. 

Pour les écotypes d’Arabidopsis la quantification relative de l’expression des gènes At5g47260 et 

At5g47280 a été réalisée en RT-qPCR comme décrit paragraphe 3.2 en utilisant des amorces spécifiques 

pour chacun des gènes (Tableau II.5). Les conditions de qPCR utilisées sont identiques que celles 

décrites ci-dessus. L’expression relative de chaque gène a été calculée en utilisant la méthode du ΔΔCt. 

4.2.2. Séquençage des ARN messager 

4.2.2.1. Isolement des ARN, construction des banques d’ADNc et séquençage 

L’extraction des ARN totaux a été réalisée sur des racines congelées et lyophilisées (collectées 14 jours 

après inoculation) en utilisant le kit mirVana™ miRNA Isolation Kit (Ambion) en suivant les 

instructions fournies par le fabricant. Après extraction, la quantité d’ARN a été quantifiée en utilisant 

le NanoDrop ND-1000 et leur qualité a été vérifiée en utilisant une puce RNA 6000 assay kit total RNA 

(Agilent). Les échantillons possédant un RIN (RNA integrity number) supérieur ou égal à 7 ont été 

utilisés pour le séquençage. La construction des banques de séquençage ainsi que le séquençage ont été 

réalisés par la plateforme NGS de l’institut Marie Curie à Paris. Pour chaque échantillon un séquençage 

par Illumina HiSeq 2500 de type Paired-Ends (100x100 pb) a été réalisé. 

4.2.2.2. Alignement des lectures et comptage 

Pour chaque échantillon, les lectures en Paired-Ends obtenus ont été alignées sur le génome assemblé 

et annoté TAIR10 de l’écotype Columbia d’A. thaliana auquel a été concaténé le génome de l’isolat eH 

de P. Brassicae. L’alignement a été réalisé en utilisant le logiciel STAR (Version 2.5.3.a). Les 

paramètres d’alignement utilisés ont été sélectionnés afin de correspondre au génome d’Arabidopsis. 
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Un maximum de 5 alignements multiples et de 3 mésappariements ont été autorisés. Ensuite, les fichiers 

.bam obtenus ont été utilisés pour réaliser le comptage des reads présents au niveau de chaque gène en 

utilisant la fonction Counts de Feature Counts (version 1.4.6). Afin de réaliser ce comptage un fichier 

d’annotation concaténé des annotations TAIR10 d’A. thaliana et de l’annotation du génome de P. 

Brassicae a été utilisé. 

4.2.2.3. Détermination des gènes différentiellement exprimés 

L’analyse des gènes différentiellement exprimés a été réalisée comme décrit par Law et al. (2016) sous 

l’environnement R (3.3.0) en utilisant le package « EdgeR » (version 3.16.5 ; Robinson et al., (2010) ; 

McCarthy et al.,(2012)). Les comptages bruts ont été utilisés comme données d’entrée dans EdgeR. Les 

comptages bruts ont été convertis en « Count Per Million » (CPM) et seul les CPM supérieurs à 1 ont 

été conservés. Ensuite, pour chaque gène, les données d’expression ont été normalisées en utilisant la 

méthode TMM (Trimmed Mean of M-values) de la fonction « CalcNormFactors » de « EdgeR ». 

Finalement, les gènes différentiellement exprimés ont été détectés en utilisant la fonction 

« decideTests » pour un fold change minimum compris entre -1,5 et 1,5. 

4.2.3. Séquençage des petits ARN 

4.2.3.1. Isolement des petits ARN, construction des banques d’ADNc et séquençage 

L’extraction des petits ARN a été réalisée sur des racines congelées et lyophilisées (collectées 14 jours 

après inoculation) en utilisant le kit mirVana™ miRNA Isolation Kit (Ambion) en suivant les 

instructions fournies par le fabricant. La quantité et la qualité des ARN extraits a été réalisé comme 

dans la partie précédente. La construction des banques de séquençage ainsi que le séquençage ont été 

réalisés par la plateforme NGS de l’institut Marie Curie à Paris avec un Illumina HiSeq 2500 de type 

Single End (50 pb). 

4.2.3.2. Alignement des lectures et comptage 

Pour chaque échantillon les lectures en Single End obtenues ont été alignées sur le génome assemblé et 

annoté TAIR10 de l’écotype Columbia d’A. thaliana auquel a été concaténé le génome de l’isolat eH 

de P. Brassicae en utilisant le logiciel STAR (version 2.5.3.a). Le comptage et le regroupement des 

lectures ont été effectués en utilisant Shortstack (Axtell, 2013). 

4.2.3.3. Détermination des petits ARN différentiellement exprimés  

L’analyse des petits ARN différentiellement présents a été réalisée comme pour les ARNm (cf. 

II.4.2.2.3) à l’exception du seuil de CPM qui devait être supérieur à 1 dans au moins 3 échantillons. 

https://paperpile.com/c/dZgx5w/RQjd+THpK
https://paperpile.com/c/dZgx5w/RQjd+THpK
https://paperpile.com/c/dZgx5w/RQjd+THpK
https://paperpile.com/c/dZgx5w/RQjd+THpK
https://paperpile.com/c/dZgx5w/RQjd+THpK
https://paperpile.com/c/dZgx5w/RQjd+THpK
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4.2.4. Origine des données génomiques, d'expression et de méthylation des accessions 

naturelles d’Arabidopsis et des épiRIL. 

L’analyse du pourcentage de couverture génomique, des taux de méthylation présents au niveau des 

régions d’intérêt et de l’expression des gènes dans les différentes accessions naturelles d’Arabidopsis 

ont été réalisées en utilisant les données générées par Alonso-Blanco et al. (2016) et Kawakatsu et al. 

(2016) et stockées respectivement sur le NCBI SRA number SRP056687 et sur le NCBI GEO sous les 

références : GSE43857 et GSE80744. Les données de bisulfite et de petits ARN de mutants 

d’Arabidopsis ont été obtenues dans l’étude de Stroud et al. (2014) et archivées sur le NCBI GEO sous 

la référence : GSE39901. Les données de bisulfite, de MedIP-CHIP et de RNAseq concernant les 

épiRIL nous ont été fournies par le laboratoire du docteur Vincent Colot. 

4.2.5. Traitement en visualisation des données. 

Les analyses statistiques ont été réalisées en utilisant le logiciel R (version 3.3.0, R core Team 2015). 

La clusterisation des écotypes d’Arabidopsis thaliana en fonction de leur statut de méthylation en 

contexte CG, CHG et CHH au niveau de l’épimutation a été réalisé en utilisant la fonction « heatmap.2 » 

du package « gplots » (https://CRAN.R-project.org/package=gplots). Les histogrammes et les boîtes à 

moustaches ont été générés en utilisant respectivement les fonctions « ggbarplot » et « ggboxplot » du 

package « ggpubr » (https://CRAN.R-project.org/package=ggpubr). Les représentations des taux de 

méthylation à l’échelle du génome chez les épiRIL et chez les mutants d’Arabidopsis thaliana altérés 

au niveau de gènes impliqués dans la structure de la chromatine ont été réalisées en utilisant le logiciel 

IGV (Integrative Genome Viewer). Les représentations des mapping de lecture de DNA-seq et des 

profils de méthylation des écotypes d’Arabidopsis thaliana ont été réalisées en utilisant le browser de 

1001 génomes (http://neomorph.salk.edu/1001.aj.php). La représentation du taux de méthylation au 

niveau de la région RPB1 dans l’écotype Col-0 a été réalisée en utilisant le browser du laboratoire de 

Jacobsen (http://genomes.mcdb.ucla.edu/cgi-bin/hgTracks?db=araTha2&position=chr5%3A3172000-

3180999). La représentation du mapping des lectures de smRNA-seq a été réalisée à partir des fichiers 

BAM produits par le logiciel Shortstack (Axtell, 2013) en utilisant le logiciel IGV.  
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CHAPITRE III. APPROCHE NON CIBLEE DE 
L’IMPACT DE LA METHYLATION DE L’ADN 
D’ARABIDOPSIS THALIANA SUR LA REPONSE A 
L’INFECTION PAR PLASMODIOPHORA BRASSICAE 

Comme présenté dans le chapitre bibliographique, de nombreuses études ont montré l’implication de 

l’épigénétique dans la réponse des plantes aux stress qu’ils soient d’origine biotique ou abiotique (cf. 

Chapitre I, paragraphe 2.4.6.). L'interaction entre Arabidopsis et l’agent causal de la hernie P. Brassicae 

induit de nombreuses modifications au niveau hormonal, métabolique et morphologique au sein de la 

plante (cf. Chapitre I, paragraphes 3.2.1. et 3.2.2.). Le type et le niveau des modifications induites par 

l’agent pathogène sont différents en fonction du génotype de la plante et du génotype de l’agent 

pathogène. Actuellement la résistance quantitative à la hernie est considérée comme résultant 

principalement de la ségrégation de nombreux allèles. Cependant, les études menées jusqu’à maintenant 

montrent que les variations alléliques ne permettent pas d’expliquer à elles seules tout le phénotype de 

réponse de résistance observé, suggérant la présence d’une autre source de variabilité telle qu’une 

variabilité d’origine épigénétique. En effet, de récentes études ont montré que des variations héritables 

de méthylation de l’ADN peuvent aussi être responsables de la variation de caractères quantitatifs (cf. 

Chapitre I, paragraphe 2.4.5.2.2.). Ces observations nous ont conduits ainsi à émettre l’hypothèse 

qu’une résistance quantitative pourrait résulter de la ségrégation génomique de nombreux allèles et 

épiallèles. Des études préliminaires réalisées au sein du laboratoire sur des mutants d’Arabidopsis 

altérés au niveau de gènes codant des protéines impliquées dans la régulation épigénétique de la 

chromatine (dans un fonds génétique Col-0) en interaction avec P. Brassicae ont mis en évidence des 

niveaux de résistance/sensibilité à la hernie altérés chez ces mutants. En effet, le mutant ddm1 a montré 

une sensibilité moins importante vis-à-vis de l’isolat eH de P. Brassicae que l’écotype Col-0. Ces 

résultats ont conforté notre hypothèse sur le potentiel impact de l’épigénétique, notamment du 

méthylome de la plante, sur la résistance quantitative de la plante à la hernie. 

L'objectif de cette première partie de la thèse est d'évaluer de manière non ciblée s’il existe une 

variabilité épigénétique héritable à l'origine de variations de la réponse à la hernie. Pour ce faire, une 

approche d’épigénétique quantitative a été réalisée. Afin d’identifier la contribution de la variabilité 

épigénétique dans la réponse à la hernie en s’affranchissant des variations nucléotidiques, nous avons 

utilisé la population épiRIL ddm1-2 x Col-0 créée par Johannes et al. (2009). Dans un premier temps, 

afin d’identifier les régions sous contrôle épigénétique impliquées dans la résistance à la hernie, 

différents traits phénotypiques ont été mesurés sur 123 des 505 lignées épiRIL suite à leur infection par 

l’isolat eH de P. Brassicae. Les données phénotypiques recueillies au cours de cette évaluation ont 

ensuite été mises en relation avec la carte épigénétique développée sur ces mêmes individus par 
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Colomé-Tatché et al. (2012) à partir de 126 régions différentiellement méthylées (DMR). Ce travail 

développé dans la première partie de ce chapitre - sous la forme d’un article actuellement soumis et 

accepté (avec révisions majeures) à New Phytologist - a permis l’identification de 14 QTL 

épigénétiques (QTLépi) additifs regroupés au niveau de 6 régions génomiques réparties sur 4 des 5 

chromosomes d’Arabidopsis. Afin d’identifier les gènes causaux sous-jacents et leurs variations 

épialléliques associées, j’ai ensuite réalisé la cartographie fine de 3 de ces régions génomiques en 

utilisant l’ensemble des 505 lignées de la population épiRIL et par l’ajout de DMR supplémentaires.  

Les enjeux à terme de cette partie de ma thèse sont d’une part d’avoir une meilleure compréhension des 

mécanismes de résistance partielle à la hernie chez les Brassicaceae avec l’identification de nouvelles 

régions/nouveaux loci intervenant dans la résistance. D’autre part, les résultats obtenus permettront de 

déterminer si les facteurs de résistance contrôlés par des variations d’origine épigénétique sont 

différents de ceux affectés par des variations alléliques et ainsi de déterminer si les variations alléliques 

et épialléliques agissent de concert sur un même facteur de résistance pour le contrôle 

génétique/épigénétique de la réponse de la plante vis-à-vis de de P. Brassicae. 
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1. Lien entre les variations du méthylome d’Arabidopsis et la réponse à la hernie  

Cette partie de thèse est présentée sous la forme d’un article actuellement soumis et accepté (avec 

révisions majeures) dans la revue New phytologist. Des données supplémentaires sont fournies dans les 

paragraphes qui suivent l’article. 

QUANTITATIVE RESISTANCE TO CLUBROOT INFECTION MEDIATED BY 

TRANSGENERATIONAL EPIGENETIC VARIATION IN ARABIDOPSIS 

Benjamin Liégard1, Victoire Baillet2, Mathilde Etcheverry2, Evens Joseph1, Christine Lariagon1, 

Jocelyne Lemoine1, Aurélie Evrard1, Vincent Colot2, Antoine Gravot1, Maria J. Manzanares-Dauleux1, 

Mélanie Jubault1. 

1 IGEPP, INRA, AGROCAMPUS OUEST, Université de Rennes, F-35000 Rennes, France 

2 Institut de Biologie de l’Ecole Normale Supérieure (IBENS), Ecole Normale Supérieure, Centre 

National de la Recherche Scientifique (CNRS), Institut National de la Santé et de la Recherche Médicale 

(INSERM), F-75005 Paris, France 

SUMMARY 

• Quantitative disease resistances, often influenced by environmental factors, are thought to be 

the result of DNA sequence variants segregating at multiple loci. However, heritable 

differences in DNA methylation, so-called transgenerational epigenetic variants, could also 

contribute to quantitative traits. Here, we tested this possibility using the well-characterized 

quantitative resistance of Arabidopsis to clubroot, a Brassica major disease caused by 

Plasmodiophora brassicae. 

• For that, we used the epigenetic recombinant inbred lines (epiRIL) derived from the cross 

ddm1-2 x Col-0, which show extensive epigenetic variation but limited DNA sequence 

variation. Quantitative loci under epigenetic control (QTLepi) mapping was carried out on 123 

epiRIL infected with P. Brassicae and using various disease-related traits.  

• EpiRIL displayed a wide range of continuous phenotypic responses. Seventeen QTLepi were 

detected across the five chromosomes, with a bona fide epigenetic origin for fourteen of them. 

The effect of five QTLepi was dependent on temperature conditions. Thirteen QTLepi co-

localized with previously identified clubroot resistance genes and QTL in Arabidopsis. 

• Co-localization of clubroot resistance QTLepi with previously detected DNA-based QTL reveals 

a complex model in which a combination of allelic and epiallelic variations interacts with the 

environment to lead to variation in clubroot quantitative resistance. 

Keywords: Arabidopsis, Clubroot, Epigenetics, EpiRIL, Methylome, Plasmodiophora brassicae, 

Quantitative resistance, Transgenerational  
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1.1. Introduction 

Clubroot caused by the protist Plasmodiophora brassicae is a major disease of Brassicaceae including 

the three most economically important Brassica species: B. napus, B. rapa, B. oleracea (Dixon, 2009) 

and the model plant Arabidopsis thaliana (Koch et al., 1991). P. Brassicae infection leads to tumorous 

club formation on roots resulting from cell hyperplasia and hypertrophy (Ingram & Tommerup, 1972). 

Cropping practices and crop protection products have limited success in controlling clubroot (Dixon, 

2009). Currently, one of the most effective ways to limit the impact of this disease is to use resistant 

varieties (Diederichsen et al., 2009). To date, both qualitative and quantitative (QTL) clubroot 

resistance loci have been identified in different Brassicaceae species (Manzanares-Dauleux et al., 

2000a; Rocherieux et al., 2004; Alix et al., 2007; Jubault et al., 2008; Piao et al., 2009; Lee et al., 2016). 

Current approaches to generate resistant varieties rely mainly on a few loci controlling qualitative 

resistance, with the inevitable outcome of rapid adaptation of the pathogen populations (Diederichsen 

et al., 2009). In this context, diversification and access to other sources of clubroot resistance variability 

is becoming necessary. 

Numerous studies (Dowen et al., 2012; Luna et al., 2012; Zhang et al., 2013; Liu et al., 2015; Zheng et 

al., 2017; Aoun et al., 2017) have reported that plant responses to abiotic (temperature, drought) and 

biotic stresses could be associated with epigenetic variation in addition to nucleotidic variation. For 

instance, Dowen et al. (2012) and Yu et al. (2013) have shown that Arabidopsis mutants altered in the 

maintenance of DNA methylation in the CG, CHG and CHH contexts, showed strong resistance to 

Pseudomonas syringae pv, tomato strain DC3000. The role of epigenetics in the expression of adaptive 

plant traits thus suggests that epigenetic variability could be used for generating stress-tolerant or 

resistant plants. Furthermore, the occurrence of natural DNA methylation variants (epialleles) in plants 

(Becker et al., 2011, Schmitz et al., 2011) and their implication in evolution (Weigel & Colot, 2012) 

suggest that epialleles could be considered as a source of variability in plant breeding. In this “epigenetic 

breeding” approach (Gallusci et al., 2017), two conditions are needed: transgenerational inheritance of 

epialleles and a clear connection between epigenotype and observed phenotype. Previous studies 

demonstrated that epialleles could be stably transmitted across at least 8 generations (Teixeira et al., 

2009; Johannes et al., 2009), and that such heritable differences in DNA methylation could be 

associated with heritable phenotypic variation for several complex traits (Johannes et al., 2009; 

Reinders et al., 2009). However, linking heritable phenotypic variation to epigenetic variation remains 

challenging because of the difficulty in teasing apart its effects to that of DNA sequence variation in 

natural settings (Johannes et al., 2008; Quadrana & Colot, 2016). This problem can however be greatly 

alleviated in Arabidopsis by using experimental populations of so-called epigenetic recombinant inbred 

lines (epiRIL), which show extensive epigenetic variation but limited DNA sequence variation 

(Johannes et al., 2009; Reinders et al., 2009). One such population (Johannes et al., 2009) was indeed 

used to build a genetic map solely based on heritable differences in DNA methylation (differentially 

https://paperpile.com/c/WWKNEW/1tFrH
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methylated regions, DMR) (Colomé-Tatché et al., 2012) and to identify epigenetic quantitative trait 

loci (QTLepi) for several complex traits (Cortijo et al., 2014; Kooke et al., 2015; Aller et al., 2018). 

In the present study, we used this same epiRIL population to determine the impact of heritable 

differences in DNA methylation on the response of Arabidopsis to clubroot. We first showed that ddm1 

mutants were less susceptible to clubroot than the wild-type Col-0 and that the assessed subset of 123 

epiRIL displayed a wide range of continuous phenotypic responses to clubroot. Seventeen QTLepi were 

detected across the five chromosomes, with a bona fide epigenetic origin for fourteen of them. We have 

thus demonstrated that heritable differences in DNA methylation could also contribute to quantitative 

resistance to clubroot. Thirteen QTLepi co-localized with previously identified clubroot resistance genes 

and QTL in Arabidopsis revealing that quantitative resistance to clubroot in natural accessions could be 

controlled by both nucleotidic and epigenetic variations. 

1.2. Materials and methods 

1.2.1. Plant material 

Mutant plants altered in genes encoding chromatin modifiers were ordered from the NASC. All plants 

were obtained from T-DNA insertion in the Columbia (Col-0) genetic background and showed a 

homozygous insertion in the plant genome. The mutant lines used were ddrm2-2 (SALK_150863), 

hda15 (SALK_004027C), atxr5 (SALK_130607C), hac1 (SALK_082118C), srt2 (SALK_149295C) 

and ddm1 (SALK_000590C). T-DNA insertions and homozygosity were confirmed by PCR using the 

set of appropriate primers designed with the T-DNA Primer Design interface 

(http://signal.salk.edu/tdnaprimers.2.html, Annexe I.A). The epiRIL population is that derived from a 

cross between the A. thaliana ecotype Col-0 and a Col-0 line carrying the ddm1-2 mutant allele 

(Johannes et al., 2009). Note that the ddm1-2 allele was obtained by EMS mutagenesis, not T-DNA 

transformation (Vongs et al., 1993). 

1.2.2. Clubroot pathogen 

All clubroot tests were performed with the P. Brassicae eH isolate described by Fahling et al. (2003). 

Isolate eH belongs to the P1 pathotype according to the classification using the differential host set of 

Some et al. (1996). One ml of resting spore suspension (107 spores.ml-1) prepared according to 

Manzanares-Dauleux et al. (2000b) was used for pathogen inoculation 10 days (d) after germination 

(stage 1.04 (Boyes et al., 2001)). The inoculum was applied to the bottom of the stem base of each 

seedling. 

1.2.3. Growth conditions 

The Arabidopsis accession Col-0 and the six mutant lines (Col-0 background) were evaluated in a 

randomised complete block design (with three blocks) against the eH P. Brassicae isolate. For QTLepi 

https://paperpile.com/c/WWKNEW/pQHV0
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https://paperpile.com/c/WWKNEW/pQHV0
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detection, the 123 epiRIL that have been previously epigenotyped (Colomé-Tatché et al., 2012) together 

with the two parental lines were evaluated in four biological replicates, split in two growth rooms, in a 

randomized complete block design (with two blocks per replicate). In growth room-2, four temperature 

sensors per block were placed at the height of plants. For each pathological test, seed germination was 

synchronized by placing seeds on wet blotting paper in Petri dishes for two days at 4 °C. Seeds were 

sown individually in pots (four cm diameter) containing a sterilised mix (by autoclaving) composed of 

2/3 compost and 1/3 vermiculite. Per block, six plants per genotype (T-DNA mutants, Col-0, ddm1-2 

and epiRIL) were grown in controlled conditions of 16 h light (110 µmol m−2s−1) at 20 °C and 8 h dark 

at 18 °C.  

1.2.4. Phenotyping 

Phenotyping was performed three weeks after inoculation (21 days post inoculation (dpi)). Plants were 

thoroughly rinsed with water and photographed. Infected roots were removed and frozen in liquid 

nitrogen. For the epiRIL and their parents, four disease-related traits were assessed: longest leaf length 

(Lfi), disease index (DI), Root biomass (Rbi) and pathogen DNA quantity (Pb), whereas for mutants, 

only DI was evaluated. DI was calculated according to Manzanares-Dauleux et al. (2000b) and 

pathogen DNA quantification was determined by quantitative PCR (qPCR). These phenotypic traits 

were chosen due to their relevance for the study of the quantitative response to eH isolate on Arabidopsis 

(Jubault et al., 2008; unpublished).  

1.2.5. Pathogen DNA quantification 

Total genomic DNA (plant and pathogen) was extracted from lyophilised infected roots with the 

NucleoSpin Plant II kit according to manufacturer’s instructions. After the evaluation of DNA 

concentration by Nanodrop ND-1000, 5 to 10 ng of total genomic DNA extract and specific primers 

were used to quantify by qPCR pathogen DNA quantity in each epiRIL and the parental lines. The 

pathogen specific primers designed on the 18S rRNA of P. Brassicae used were PbF-K1 5’ 

TTGGGTAATTTGCGCGCCTG 3’; PbR-K1 5’ CAGCGGCAGGTCATTCAACA 3’. qPCR reactions 

were carried out in a thermocycler (LightCycler 480 II Roche), with Syber green (LightCycler® 480 

SYBR Green I Master). The qPCR conditions used were: 50 cycles of denaturation at 95 °C for 15 s, 

annealing/extension at 63 °C for 30 and 72 °C for 30 s. Absolute quantification of pathogen DNA was 

carried out using a standard curve obtained based on a series of known amounts of pathogen DNA. The 

average of the pathogen quantity present in each epiRIL (ratio of pathogen DNA quantity to total DNA 

used for qPCR) was used in further statistical analyses and QTLepi detection. 

1.2.6. Data analysis 

Two generalized linear models were used to determine the effects of epigenome, temperature and 

epigenome x temperature interaction with the R package “glm2” (Marschne, 2011) in R software 
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version 3.2.2 (R Core Team 2015). For each model, the family distribution option of the glm function 

was adapted according to the data distribution. The first generalized linear model described in (1) was 

used to estimate the epigenotype effect of each epiRIL across biological replicates in each growth room: 

Yijk = μ + Gi + Rj + Bk (Rj) + eijk (1) 

Where μ is the mean general effect, Gi is the differential effect between epigenotypes, Rj is the 

differential effect between replicates, Bk (Rj) is the interaction between blocks and replicates and eij for 

the residual variance. Based on this model, broad sense heritability was estimated using the following 

equation: 

H²
�²��²�+��²�� � (1.1) 

Where σ²G is the estimated epigenetic variance, σ ²e is the estimated environmental variance and n is the 

number of replicates per line. 

The second generalized linear model described in (2) was used to estimate the epigenotype x 

temperature effect in the growth room-2 for each epiRIL across the biological replicates: 

Yijkl = μ + Gi + Tj + Rk + Bl (Rk) + GTij + TRjk + TB(R) jlk + eijkl (2) 

Where μ is the mean general effect, Gi is the differential effect between epigenotypes, Tj is the 

differential temperature conditions, Rk is the differential effect between replicates, Bl (Rk) is the 

interaction between blocks and replicates, GTij is the interaction between epigenotype and temperature 

condition, TRjkis the interaction between replicate and temperature condition, TB(R)jlk is the interaction 

between block and temperature condition and eijkl is the residual variance. Based on this model, broad 

sense heritability was estimated using the following equation:  

H²
�²��²�+�² +��²�� � (2.1) 

Where σ²G is the estimated epigenetic variance, σ²GT is the estimated epigenetic x temperature variance, 

σ²e is the estimated environmental variance and n is the number of replicates per line.  

For all traits, least square means on each effect according to the two models described above were 

estimated with the function lsmeans of “lsmeans” package (Russell, 2016) in R software version 3.2.2 

(R Core Team 2015). Lsmeans function was also used to extract the epigenotype effect (G) and the 

interaction epigenotype x temperature (GT) of each trait according to the generalized model used. 
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1.2.7. QTLepi detection 

Epigenotype effect (G) and the interaction epigenotype x temperature (GT) of each trait were treated 

with the package “qtl” (Broman et al., 2003) of R software version 3.2.2 (R Core Team 2015). The 

package “snow” (Tierney et al., 2015) allowing the use of processor cores as cluster was used to reduce 

permutation calculation time. Simple Interval Mapping (SIM) was first carried out to identify potential 

QTLepi with the Haley-Knott (hk) method (Broman & Sen, 2009), using a step size of 2 cM and a 

window size of 10 cM. One thousand permutations with the hk method were carried out in order to 

determine SIM threshold levels for each condition and trait analyzed. The significance level of threshold 

was fixed at α = 0.05. In order to integrate the possibility of the presence of multiple QTLepi on the same 

chromosome, a manual multiple QTL mapping (MQM) approach (Broman & Sen, 2009) was used 

based on the results of SIM analysis. For this, the stepwise function was used in order to select the 

QTLepi (forward and backward system, option “additive.only = FALSE”) based on the preliminary 

putative QTLepi identified by SIM. For each trait, a minimum of two potential QTLepi was used in the 

stepwise function even if only one potential QTLepi was detected in SIM. LOD thresholds were 

calculated using 1000 permutations with the function scantwo with a significance level of α = 0.05. 

Once the QTLepi selected, the model was fitted (fitqtl function), in order to calculate the LOD scores 

and the percentage of variation explained by each and all QTLepi (R²). The confidence interval of each 

QTLepi was calculated with the lodint function with a LOD drop of one parameter. The epiallele effect 

was evaluated with the function effectplot. Putative interactions among the QTLepi incorporated in the 

model were tested with the function addint according to Browman and Sen (2009). 

1.2.8. DNA sequence variation 

Whole genome sequence data are available for the 123 epigenotyped epiRILs (Gilly et al., 2014; 

unpublished data). The joint identification of small-scale variants (single-base substitutions and 

indels < 100 bp) was performed using GATK HaplotypeCaller on the whole-genome sequencing data 

available for 122 epiRIL (Baillet et al., unpublished). Raw variant calls were then filtered following 

GATK Best Practice suggestions and additional scripts. All variants were visually inspected using IGV 

and a subset of the detected SNP was validated by PCR. For the analysis of transposition events, TE-

Tracker (Gilly et al., 2014) was used to identify non-reference TE insertions in 102 epiRIL of sufficient 

genomic coverage. Raw calls were then filtered using in-house scripts. All of the detected new TE 

insertions were visually inspected using IGV and a fraction of them were validated by PCR (Etcheverry 

et al., unpublished). Shared small-scale and TE insertion variants are defined as present in at least 25 % 

of the population. In order to evaluate the impact of shared sequence variants on the heritable variation 

observed in the epiRIL in response to clubroot, we compared various QTL models as described by 

Kooke et al. (2015). Three different models were tested i) using all QTL peak epigenetic markers (MM), 

ii) using each shared DNA sequence variant (SNP, indel, TE insertion) located in the confidence interval 

instead of the epigenetic marker at the peak, and iii) using both peak epigenetic markers and the shared 

https://paperpile.com/c/WWKNEW/vIHgc
https://paperpile.com/c/WWKNEW/vIHgc
https://paperpile.com/c/WWKNEW/OT1ZW
https://paperpile.com/c/WWKNEW/OT1ZW
https://paperpile.com/c/WWKNEW/OT1ZW


Figure III.1: Clubroot symptoms shown by Col-0 wild-type and the ddm1 mutant (Col-0 background).
Col-0 and mutants were inoculated 10 days after germination and phenotyped three weeks after inoculation.
(A) Col-0 ecotype; (B) ddm1 mutant. The ddm1 mutant showed a significant decrease in disease symptoms
(Dunett test, p-value < 0.02) compared to Col-0.
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DNA sequence variants included in the confidence interval. QTL detected using the three models were 

compared. If the DNA-based markers had a more significant effect than the peak QTL epigenetic 

markers, then the model fitted was considered to be better or identical to the model with the peak 

epigenetic markers.  

1.3. Results 

1.3.1. ddm1 mutants have reduced susceptibility to P. Brassicae 

To determine if epigenome variations could affect clubroot responses, we first assessed several 

Arabidopsis epigenetic mutants in genes encoding chromatin modifiers. Infection of Col-0 and six T-

DNA insertion mutants in genes encoding chromatin modifiers (atxr5, ddm1, drm2, hac1, hdc15 and 

srt2) with the P. Brassicae eH isolate led to a range of phenotypic responses. A statistically significant 

Disease Index (DI) effect (ANOVA: F = 4.99, p-value = 0.005) (Annexe I Table S2A) was identified 

21 days after infection suggesting that epigenetics was involved in plant response to infection by P. 

Brassicae. A Dunnett’s post hoc test (Annexe I Table S2B) revealed a significant difference between 

ddm1 and Col-0 (t = - 4.437, p-value = 0.003) for the DI trait, ddm1 showing reduced symptoms 

compared to Col-0 (Figure III.1). 

1.3.2. Heritable differences in DNA methylation are associated with differential 

susceptibility to P. Brassicae 

1.3.2.1. EpiRIL response to P. Brassicae is quantitative 

To identify epialleles involved in clubroot response, QTLepi detection was carried out on the subset of 

123 lines of the epiRIL population previously used in Colomé-Tatché et al. (2012). In total, each 

genotype was assessed against P. Brassicae isolate eH in four biological replicates, split in two growth 

rooms, each biological replicate being composed of two blocks. Distribution of the four disease-related 

traits assessed on the 123 epiRIL showed continuous distribution suggesting polygenic control of these 

traits (Figure III.2). However, significant differences were observed for all traits between the biological 

replicates (Mann-Whitney U-test) set up in the two growth rooms (DI: W = 3685.5, p-value < 2.2e-16; 

Lfi: W = 233530, p-value < 2.2e-16; Pb: W = 4826, p-value < 2.2e-16), suggesting an influence of the 

growth conditions on the epiRIL response to clubroot (Annexe I Table S3). Indeed, higher levels of 

disease symptoms were observed on the Col-0 parent line (growth room-1: DI = 53.25 ± 2.36; growth 

room-2: DI = 90.75 ± 9.64) and on the epiRIL population (growth room-1: DI = 51.17 ± 11.42; growth 

room-2: DI = 86.27 ± 10.74) growing in growth room-2 compared to growth room-1. Consequently, we 

decided to analyze data from the two growth rooms independently. Analysis of biological replicates 

grown in each growth room showed a significant epigenotype effect (glm, model 1) on all phenotypic 

traits measured (growth room-1: Lfi: χ² = 126.32, p-value < 2.2e- 16; DI: χ² = 22256.3, p-

value = 1.57e-06; Pb: χ² = 71.73, p-value = 0.02; growth room-2 : Lfi: χ² = 32.74, p-value < 2.2e-16; 



Figure III.2: Distribution of phenotypic data measured in the two growth rooms used for pathological
tests. For each trait studied, data are coloured to show in which growth chamber the plants were grown.
Vertical coloured dashed lines indicate means of traits in each growth room. Data distribution is shown for leaf
length (A), pathogen DNA quantity (B), disease index (C) and root biomass (D). GR1 corresponds to growth
room-1. GR2 corresponds to growth room-2.
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DI: χ² = 2.69, p-value = 1.65e-4; Pb: χ² = 3.75, p-value = 0.35, Rbi: χ² = 28.05, p-value < 2.2e-16). 

Broad-sense heritability (H²) was estimated for each trait using the formula (1.1) and ranged from 0.46 

to 0.76 in the growth room-1 and from 0.33 to 0.62 in the growth room-2 depending on the trait studied 

(Table III.1). 

1.3.2.2. QTL analysis of data obtained in growth room-1 

Phenotypic data measured on the two biological replicates set up in growth room-1 were used in the 

generalized linear model (1) to extract the epigenotype effect (G) with the lsmean function. The 

epigenotype effect G identified for each trait was then used for the QTLepi analysis. In total, five QTLepi 

were detected (Figure III.3). Two QTLepi were identified for pathogen DNA quantity (Pb) on 

chromosomes 1 and 4 (Pb1epi-At1, Pb1epi-At4) explaining 14.64 and 9.65 % of the phenotypic 

variability, respectively. Three QTLepi were detected for leaf length (Lfi) on chromosomes 1, 3 and 5 

(Lfi1epi-At1, Lfi1epi-At3, Lfi1epi-At5) explaining 15.49, 15.01 and 8.11 % of phenotypic variation, 

respectively (Table III.2). The variance explained by each fitted QTL model was of 43.82 and 19.59 % 

for Pb and Lfi, respectively. Surprisingly, no QTLepi was identified for DI despite a significant effect of 

epigenotype on this trait. Confidence intervals of the QTLepi detected ranged from 6.23 to 36 cM 

(Table III.2). No epistatic interaction was found between QTLepi for either trait. For the three QTLepi 

detected for Lfi (markers nearest of the peak LOD score: MM52, MM427 and MM728), WT epialleles 

were associated with an increase in the trait values. The ddm1-derived epiallele was associated with an 

increase in pathogen quantity at QTLepi on chromosome 1 (peak marker: MM123) whereas it was 

associated with a decrease in the Pb value on chromosome 4 (peak marker MM550) (Annexe I 

Figure S1, Table III.2).  

1.3.2.3. QTL analysis of data from growth room-2 

As above, phenotypic data measured on the two biological replicates in growth room-2 were used in 

the generalized linear model (1) to extract the epigenotype effect with the lsmean function. Once again, 

the epigenotype effect G identified for each trait was then used for the QTLepi analysis. In total, seven 

QTLepi were detected (Figure III.3). One QTLepi was detected on chromosome 4 for Pb (Pb2epi-At4) 

and two QTLepi on chromosomes 1 and 3 were detected for Lfi (Lfi2epi-At1, Lfi2epi-At3). QTL mapping 

also revealed four QTLepi controlling the trait root biomass (Rbi), which was measured only in this 

growth room: one on chromosome 1, two on chromosome 2 and one on chromosome 4 (Rbiepi-At1, 

Rbiepi-At2a, Rbiepi-At2b, Rbiepi-At4). Again, no QTLepi was identified for DI despite a significant effect 

of the epigenotype. The variance explained by each fitted QTL model was of 10.86, 25.61 and 44.59 % 

for Pb, Lfi and Rbi, respectively. The QTLepi identified for Pb on chromosome 4 explained 10.86 % of 

the variability. The two QTLepi detected on chromosomes 1 and 3 for Lfi explained respectively 14.97 

and 12.61 % of the phenotypic variation (Table III.2). Confidence intervals of the detected QTLepi 

ranged from 7.62 to 54.33 cM (Table III.2). No epistatic interaction was found between QTLepi for Lfi 



Trait Heritability equation H² Growth room-1 H² Growth room-2
DI 1 0.55 0.50
Pb 1 0.46 0.44
Lfi 1 0.76 0.33
Rbi 1 NA 0.62
DI 2 NA 0.50
Pb 2 NA 0.50
Lfi 2 NA 0.67
Rbi 2 NA 0.50

Table III.1. Heritability was calculated for each trait in the epiRIL population.

H² is the broad sense heritability calculated with the formula 1: H²= σ² G/[σ² G+ (σ² e/n)] and 2: H²= σ² G/[σ² G+
σ² GT+ (σ² e/n)] including the variance of the temperature x epigenotype interaction. σ² G is the estimated
epigenetic variance, σ² GT is the estimated temperature x epigenetic interaction variance, σ² e is the estimated
environmental variance and n is the number of replicates per line. DI is the disease index. Pb is the pathogen
DNA quantity. Lfi is the leave length. Rbi is the Root biomass.
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and Rbi traits. The additive allele effect of the two QTLepi detected for Lfi (peak markers: MM91 and 

MM515) and of three of the four QTLepi detected for Rbi (peak markers: MM147, MM383, MM686) 

was in the same direction: WT-derived epialleles were associated with an increase in trait value. For 

the Pb QTL (peak marker: MM693) and one of the four QTLepi of Rbi (peak marker: MM385), the 

ddm1-derived epiallele was associated with a decrease in trait value (Annexe I Figure S1, Table S2).  

For Lfi, QTLepi detected on chromosomes 1 and 3 in growth room-1 (Lfi1epi-At1, Lfi1epi-At3) co-

localized with the QTLepi detected on chromosomes 1 and 3 in growth room-2 (Lfi2epi-At1, Lfi2epi-At3). 

The QTLepi on chromosome 5 was only detected in growth room-1. The Pb QTLepi detected in the two 

growth rooms were different. These results indicated that the QTL detection was dependent on the 

growth room conditions (Figure III.3, Table III.2).  

1.3.3. Temperature affects the plant response to P. Brassicae in the epiRIL population 

To explain the differences observed between the two growth rooms, we payed specific attention to the 

temperature conditions, as this parameter was shown to be critical for the development of clubroot 

disease (Sharma et al., 2011; Siemens et al., 2002). While similar values of global mean temperature 

were noted in both growth rooms (growth room-1 = 19.95 °C, growth room-2 = 20.06 °C), significant 

differences (F = 2.67, p-value = 0.002) in global temperature variances were registered between the two 

rooms (Figure S2A). We then analyzed mean and variance temperature values for each photoperiod 

(day and night). Day and night mean temperatures were similar in both chambers (growth room-1: day 

temperature = 20.98 °C, night temperature = 17.83 °C; growth room-2: day temperature = 20.85 °C, 

night temperature = 18.51 °C) and were very close to the required values (day temperature = 20 °C, 

night temperature = 18 °C). Conversely, the temperature variance in the two growth rooms and for both 

periods was significantly different (Fisher permutation test; day period: F = 9.05, p-value = 0.002, night 

period: F = 3.67, p-value = 0.002). The temperature range in growth room-1 was for the day 

period = 10.83 °C, and for the night period = 4.98 °C; the temperature range in growth room-2 was for 

the day period = 3.51 °C, and for the night period = 1.88 °C (Figure S2B,C). 

1.3.4. Effect of temperature variation on plant response to clubroot  

Based on these observations, a more detailed analysis was carried out in growth room-2 to evaluate the 

impact of the temperature variability on epiRIL response to clubroot. For this, we used data from 

temperature sensors placed at the height of the plants in growth room-2. Significant differences 

(Kruskal-Wallis test) in the median temperatures were observed (χ² = 4115.3, df = 15, p-value < 2.2e-

16) according to the location of the sensors. Pair-wise analysis (Dunnett’s test) of the differences 

between temperatures measured by the sensors showed significant temperature variations at several 

positions in the growth room (Annexe I Table S4) and a temperature gradient from 21.4 to 24.1 °C 

(Annexe I Table S5).  
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A significant temperature effect (glm, model 2) was shown for two of the phenotypic traits measured 

(Lfi: χ² = 10.14, p-value < 2.2e-16; DI: χ² = 0.005, p-value= 0.54; Pb: χ² = 0.01, p-value = 0.53; Rbi: 

χ² = 2.98, p-value = 2.94e-09). Moreover, a significant interaction between temperature and 

epigenotype effects (GT interaction) on the phenotypic traits measured was identified for all traits (Lfi: 

χ² = 23.58, p-value < 2.2e-16; DI: χ² = 1.79, p-value= 0.44; Pb: χ² = 4.20, p-value = 0.01; Rbi: 

χ² = 14.51, p-value = 0.002). Heritability (H²) in the case of temperature and epigenotype interaction 

was estimated for each trait using the formula (2.1). Heritability ranged from 0.50 to 0.67 according to 

the dataset used (Table III.1).  

1.3.5. Detection of epigenotype x temperature QTLepi  

In order to determine whether temperature variation could influence plant response to clubroot in the 

epiRIL population, we associated each epiRIL with the mean temperature data measured with the 

temperature sensor placed in the block where the epiRIL was grown. These data were used in the 

generalized linear model (2) to extract the interaction epigenotype x temperature (GT) using the lsmean 

function. The interaction GT values identified for each trait were then used for the QTLepi analysis. Two 

QTLepiGT (epigenotype x temperature QTLepi) were detected on the chromosomes 1 and 3 for Lfi 

(LfiepiGT-At1, LfiepiGT-At3), and one QTLepiGT on chromosome 3 was detected for Rbi (RbiepiGT-

At3). No QTLepi was detected for Pb at a 5 % significance level using the SIM by stepwise approach 

but two QTLepi were detected on the chromosome 4 using a 10 % significance level (PbepiGT-At4a, 

PbepiGT-At4b). Again, no QTLepi could be detected for DI (Figure III.3). The variance explained by 

the fitted QTL model was 19.34 % for Lfi, 9.06 % for Rbi and 15.89 % for Pb. The QTLepi found for 

Lfi on chromosomes 1 and 3 explained 10.67 % and 7.81 % of the variability. The QTLepi found for Rbi 

explained 9.06 % of phenotypic variation. The two QTLepi found for Pb on chromosome 4 explained 

8.04 and 15.88 % of the variation (Table III.2). Confidence intervals of the detected QTLepi ranged 

from 10.59 to 76 cM (Table III.2). No epistatic interaction was found between QTLepi for Lfi and Pb 

traits. For all QTLepi detected, the wild-type epi-alleles were associated with an increase in the values 

(Annexe I Figure S1, Table III.2). Comparison of the QTLepi and QTLepiGT (taking into account the 

interaction with temperature) showed that all QTLepiGT co-localized totally or partially with QTLepi 

detected in at least one growth room (Figure III.3). Indeed, the comparison of the confidence intervals 

of QTLepi detected using the leaf length trait showed that the QTLepi Lfi1epi-At1 and Lfi2epi-At1 

overlapped with the QTLepiGT LfiepiGT-At1. Similarly, Lfi1epi-At3 and Lfi2epi-At3 confidence intervals 

co-localized with the confidence interval of LfiepiGT-At3 (Figure III.3 and Table III.2). For the 

QTLepi detected using the quantification of the pathogen DNA (Pb) two overlaps were identified on 

chromosome 4, one between Pb1epi-At4 and PbepiGT-At4a in the region extending from the short arm 

to the pericentromeric region and another between Pb2epi-At4, PbepiGT-At4a and PbepiGT-At4b on the 

long arm of chromosome 4 (Figure. III.3 and Table III.2). 



Figure III.3: Epigenetic QTL identified in the epiRIL population in response to Plasmodiophora

brassicae infection. Numbers above chromosomes indicate Arabidopsis chromosomes. MM indicates markers.
For each marker, position in cM is indicated. The vertical bar length is equal to the one-LOD likelihood
confidence interval. The dash in the bar indicates the peak position. QTL name indicates the trait associated
and chromosomal localisation.
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1.3.6. Impact of DNA sequence variation within QTLepi confidence intervals 

Although the epiRIL population was designed to minimize as much as possible DNA sequence 

variation, the presence of a small number of segregating nucleotidic variants cannot be avoided, notably 

as a result of the known effect of loss of DNA methylation on TE activity. In order to investigate the 

potential contribution of parental DNA sequence variants to the differential susceptibility to P. 

Brassicae associated with the 17 QTLepi, we identified using whole genome sequencing data all 

sequence variants shared by more 25 % of the epiRIL. In total, 63 small scale and 11 TE insertion 

variants were located within the 17 QTLepi, respectively. Eleven shared insertions of TEs were detected 

in the QTLepi confidence intervals, with 15 QTLepi showing at least one insertion and two QTLepi 

showing no insertion. All QTLepi detected included at least one small-scale sequence polymorphism in 

their confidence interval (Annexe I File S1).  

Effects of the shared TEs and sequence variants were tested as described in Kooke et al. (2015). For 14 

of the 17 QTLepi, the effect of the epigenetic marker at the QTL peak was more significant than the 

effect of the TE or the small-scale sequence variant (Annexe I File S3). However, for LfiepiGT-At1, 

LfiepiGT-At3 and Lfi1epi-At5, the significant effect observed for a SNP or a TE was greater than for the 

epigenetic marker at the QTL peak (Annexe I File S3). In this case, we considered that these three 

QTLepi were actually caused by DNA sequence variants. However, a linkage disequilibrium between 

the significant genetic markers and a causal epiallele could also be possible.  

1.4. Discussion 

The aim of the present study was to investigate the role of epigenetic modifications in the Arabidopsis 

response to P. Brassicae. To determine whether epigenetic regulation does play a role in clubroot 

quantitative resistance, a reverse genetics approach, using six T-DNA insertional mutants (Col-0 

background) in genes involved in epigenetic pathways, was first carried out. For the six mutants tested, 

the DI was only significantly reduced in the ddm1 mutant compared to Col-0. This finding suggests that 

ddm1 confers decreased susceptibility of Arabidopsis to P. Brassicae. This observation is in agreement 

with previous results obtained by Kellenberger et al. (2016) and Sharma et al. (2017) in the Brassica 

genus, which linked plant responses to biotic and abiotic stress to epigenetic regulations. Moreover, the 

involvement of ddm1 in the Arabidopsis- P. Brassicae interaction further supports the hypothesis that 

DNA methylation plays a role in plant pathogen infections (Dowen et al., 2012; López Sánchez et al., 

2016; Hewezi et al., 2017). To decipher the epigenetic architecture of the clubroot resistance in 

Arabidopsis, we then carried out a QTLepi detection experiment using the epiRIL population. Four 

disease-related traits (disease index, pathogen DNA quantity, leaf length and root biomass), mostly 

previously used in Arabidopsis (Jubault et al., 2008; unpublished) to evaluate plant response to clubroot, 

were monitored. These traits were chosen in order to characterize disease development (disease index 

https://paperpile.com/c/WWKNEW/PCSVq+PKEY+Oi3j8
https://paperpile.com/c/WWKNEW/PCSVq+PKEY+Oi3j8
https://paperpile.com/c/WWKNEW/PCSVq+PKEY+Oi3j8
https://paperpile.com/c/WWKNEW/PCSVq+PKEY+Oi3j8
https://paperpile.com/c/WWKNEW/PCSVq+PKEY+Oi3j8
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and pathogen DNA quantity) and the consequences of P. Brassicae infection on plant development 

(root biomass and leave length).  

1.4.1. Epigenetic QTL control Arabidopsis clubroot resistance  

From our experiments using four biological replicates, we have shown a significant epigenetic effect 

on the response to P. Brassicae infection. Thus, heritable plant responses induced by DNA methylation 

appear to be involved in the plant response to P. Brassicae. The moderate to high heritability values 

(from 0.33 to 0.76) observed were similar to those described in control and abiotic stress conditions for 

this population (Johannes et al., 2009; Colomé-Tatché et al., 2012; Kooke et al., 2015). Moreover, these 

heritability values were also similar to those described by Jubault et al. (2008) on a RIL population 

infected with P. Brassicae. The moderate heritability levels calculated for the traits mean that this 

epigenetic variability could be considered for use in breeding. As the plant response to P. Brassicae 

varied depending on the growth room used, we carried out the QTLepi detection experiments using data 

from each growth room. In total, fourteen additive QTLepi grouped in six genomic regions were 

identified distributed throughout four A. thaliana chromosomes. For three of the 17 QTLepi initially 

detected (LfiepiGT-At1, LfiepiGT-At3 and Lfiepi-At5), analysis of shared TE and sequence variants 

included in their confidence intervals showed that the effect of DNA-based markers was greater than 

the effect of epigenetic markers, suggesting these QTL are not bona fide epigenetic. Among the four 

phenotypic traits evaluated, no QTLepi was detected for DI despite a significant epigenotype effect in 

the two growth rooms (p-value = 1.57e-06 and 1.65e-04). Results of the reverse genetics approach 

showed that ddm1 was less susceptible to P. Brassicae compared to Col-0 suggesting that ddm1 epi-

alleles confer a reduction in symptoms. In this context, the absence of QTLepi detected for the DI trait 

may be explained by i) a sampling effect, since only a subset (123 lines out of 505) of the epiRIL 

population was phenotyped in this study and/or ii) a low proportion of ddm1 epi-haplotypes in the 

population subset (27 %), which may have been insufficient to detect small QTL effects (Holland, 

2007). Most of the QTLepi confidence intervals detected in this study co-localized with the 

pericentromeric regions. This may be explained by a more stable loss of methylation in those regions 

due to the loss of methylation maintenance on repeats and TE in ddm1 (Kooke et al. 2015). Concerning 

the effect of the epialleles, the majority of the wild-type epialleles were associated with an increase in 

the morphological trait values (length of leaves and root biomass). However, the ddm1-derived epiallele 

led to a decrease in the amount of pathogen DNA for two of the three QTLepi detected on chromosomes 

1 and 4. This finding highlighted the positive effect of this epiallele on plant resistance, in agreement 

with the results obtained in the mutant test of this study and by Dowen et al. (2012) who showed a 

modest increase in ddm1 resistance to P. syringae.  
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1.4.2. Stability and pleiotropy of clubroot epigenetic QTL 

Several QTL detected were stable across growth rooms. Indeed, despite the temperature variations 

between the two growth rooms, two overlapping leaf length QTLepi (growth room-1: Lfi1epi-At1 and 

Lfi1epi-At3, growth room-2: Lfi2epi-At1 and Lfi2epi-At3) were detected in both growth rooms. 

Furthermore, for Pb, the QTLepi Pb1epi-At4, detected in the growth room-1 overlapped with the QTLepi 

PbepiGT-At4a detected in the growth room-2 (Figure III.3 and Table III.2). The co-localization on 

chromosome 1 of four QTLepi controlling 3 different traits (Lfi, Pb and Rbi) and on chromosome 4 of 

three QTLepi controlling two traits (Pb and Rbi) may suggest the presence of pleiotropic QTLepi 

(Figure III.3 and Table III.2). However, analysis of the correlation (Spearman rho correlation) 

between traits showed only a moderate correlation (Rho = 0.52, p-value < 2.2e-16) between Lfi and 

Rbi. Fine mapping is necessary to overcome the bias imposed by the large size of the QTLepi confidence 

intervals and make further conclusions on the possibility of a pleiotropic gene or an effect due to linked 

genes. 

1.4.3. Temperature modulates Arabidopsis clubroot responses 

Taking into consideration the temperature variations in growth room-2, we tested the hypothesis that 

temperature plays a potential role in epiRIL and Col-0 clubroot symptom variations. These observations 

are in agreement with the variations in clubroot severity observed on B. rapa subsp. chinensis (Sharma 

et al., 2011) and in Col-0 and the Arabidopsis mutant tu8 (Siemens et al., 2002) according to the 

temperature used for growing the plants. Similar environmental effects on clubroot response have also 

been shown with nitrogen supply variations in Brassica napus (Laperche et al., 2017; Aigu et al., 2018) 

and with flooding in Arabidopsis (Gravot et al., 2016). Here, our analyses suggested that the 

temperature effect was partly triggered by the interaction with the plant epigenome for the traits root 

biomass and pathogen DNA quantity. The identification of temperature-dependent QTLepi controlling 

pathogen quantity (PbepiGT-At4a and PbepiGT-At4b) suggests the presence of QTLepi involved in the 

control of the pathogen development under temperature dependence. Similar observation concerning 

the detection of QTL temperature dependant was carried out by Aoun et al. (2017) using the model 

Arabidopsis - Ralstonia solanacearum. In their study, Aoun et al. (2017) showed that an increase of the 

temperature of 3 °C during the interaction between Arabidopsis and R. solanacearum lead to an increase 

of the sensibility of most accessions and the loss of detection of one major QTL associated with the 

resistance. The influence of the temperature on the epiRIL response to P. Brassicae could be explained 

by the increase of the environmental sensitivity triggered by the DNA hypomethylation suggested by 

Kooke et al. (2015). 
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1.4.4. Clubroot resistance, a sophisticated system of regulation involving genetics and 

epigenetics 

Interestingly, the comparison of the clubroot genetic QTL previously identified (Jubault et al., 2008; 

unpublished) in Arabidopsis and the clubroot epigenetic QTL identified in this study highlighted co-

localization of some confidence intervals. Indeed, the confidence intervals of two QTLepi (Rbiepi-At1 

and Pb2epi-At4) overlapped with two QTL (Pb-At1 and Pb-At4) found in the Bur-0 x Col-0 RIL 

population by linkage analysis (Jubault et al., 2008). Moreover, significant SNP identified by GWAS 

were localized in the confidence intervals of 13 QTLepi (Annexe I File S2, unpublished data). These 

multiple co-localizations suggest that quantitative resistance to clubroot is modulated by a system 

involving both nucleotidic and epigenetic variations. These results illustrate the fact that in classical 

populations used for QTL detection, dissociation between causal genetic and epigenetic variations, both 

in linkage disequilibrium with markers, is nearly impossible (Schmitz et al., 2013a, b). In addition, our 

findings are consistent with the suggestion that during plant pathogen interactions, plant 

transgenerational changes in genome structure and in DNA methylation patterns are possible (Boyko 

& Kovalchuk, 2011). The identification of two QTLepi (Rbiepi-At2 and Pb1epi-At4) that did not show 

any overlap with previously reported QTL for these traits suggests that at these loci only epigenetic 

variation may be responsible for plant response variation. However, an absence of co-localization could 

also be due to the absence of nucleotidic and/or epigenetic variations at these loci in the previously 

studied populations but does not exclude their existence in other genotypes. 

This first study on the role of epialleles in the Arabidopsis - P. Brassicae interaction brings to light the 

possibility of a complex model of quantitative resistance where alleles and epi-alleles act in concert. 

Furthermore, our study has shown that the temperature variations could influence epiRIL response to 

P. Brassicae. In order to confirm whether epialleles are involved in plant response to clubroot infection, 

the QTLepi confidence intervals must be reduced to find causal epialleles, notably through a fine-

mapping approach. The assessment of epiRIL in pathological tests in contrasting controlled temperature 

conditions is also needed to validate the possible role of temperature in modulating the epigenetic plant 

response to clubroot infection. 
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Tableau III.3. Intervalles des régions étudiées et marqueurs utilisés. (A). Délimitation des régions
étudiées. Les marqueurs de début et de fin de région correspondent aux DMR (marqueurs) extérieures de la
région utilisées pour l’épigénotypage des 505 épiRIL. (B). Liste des 4 DMR au niveau de chaque région
utilisées pour identifier les épiRIL recombinantes au niveau de chacune d’elles. Chaque DMR utilisée
provient de la liste des DMR identifiées par Colomé-Tatché et al. (2012).

Région Position Marqueur Position physique (pb) Largeur de la région en pb

Début MM10 8931527

Fin MM27 12409920

Début MM402 9435169

Fin MM527 16180190

Début MM686 8313712

Fin MM694 10529079

3478393

6745021

2215367

Région A

Région B

Région C

A

B
Région A Région B Région C

MM10 MM402 MM686

MM17 MM415 MM689

MM20 MM466 MM691

MM27 MM527 MM694

DMR utilisées 

comme marqueurs

Figure III.4. Localisation des régions 3 sélectionnées. Chaque région sélectionnée est délimitée par un
rectangle noir en pointillés. Figure issue de Liégard et al. (2018).
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2. Réduction de l’intervalle de confiance de 3 régions génomiques contenant plusieurs 

QTLépi 

Grâce à l’approche d'épigénétique quantitative nous avons montré que 14 QTL sous contrôle 

épigénétique (QTLépi) sont impliqués dans la réponse d’Arabidopsis à la hernie. Ces derniers sont 

localisés au niveau de 6 régions génomiques et, pour certains, leur effet est dépendant de la température. 

Cependant les QTLépi détectés présentent des intervalles de confiance de taille importante (de 1,9 Mb à 

22 Mb) rendant l’identification des gènes causaux et des DMR associées difficile. Nous avons donc 

initié une approche de cartographie fine afin de réduire les intervalles de confiance de QTLépi présents 

au niveau de 3 des 6 régions détectées, soit 8 QTLépi. Les analyses réalisées dans cette approche ont fait 

l’objet au sein de notre équipe du stage de M2 de Juliette Bénéjam que j’ai co-encadré.  

2.1. Choix des QTLépi 

Les trois régions sélectionnées pour la cartographie fine sont (Figure III.4 et Tableau III.3A) : 

• La région A, allant du marqueur MM10 au marqueur MM27 (3,48 Mb) regroupant une partie 

des intervalles de confiance des QTLépi Pb1epi-At1, Lfi1epi-At1 et Rbiepi-At1 sur le chromosome 

1. Cette région a été sélectionnée car elle co-localise également avec un facteur majeur de 

résistance à la hernie appelé RPB1 (Arbeiter et al., 2002) identifié vis-à-vis des isolats e et e3 

de P. Brassicae et un QTL de résistance à la hernie identifié par GWAS dans le laboratoire vis-

à-vis de l’isolat eH de P. Brassicae (Jubault et al., in prep).  

• La région B, allant du marqueur MM402 au marqueur MM527 (6,74 Mb) regroupant une partie 

ou la totalité des intervalles de confiance des QTLépi Lfi1epi-At3, Lfi2epi-At3, Lfi1epiGT-At3 et 

RbiepiGT-At3, sur le chromosome 3. Les pics aux QTL de l’ensemble des QTLépi sélectionnés 

étant proches mais non identiques, l’analyse de cette région s’avère intéressante afin de savoir 

si la causalité est commune aux différents QTLépi (locus pléïotropique) ou non.  

• La région C, allant du marqueur MM686 au marqueur MM694 (2,21 Mb) contient l’intervalle 

de confiance du QTLépi Pb2epi-At4 et une petite partie de l’intervalle de confiance du QTLépi 

Rbiepi-At4, sur le chromosome 4. Le QTLépi Pb2epi-At4 situé en région non péricentromérique 

était intéressant à étudier car il présente un épiallèle favorable (augmentation du niveau de 

résistance) de type ddm1-2 alors que les autres QTLépi sélectionnés présentent des épiallèles 

favorables de type WT.  

Afin de diminuer les intervalles de confiance de ces QTLépi et d’identifier les gènes candidats/loci sous 

contrôle épigénétique sous-jacents aux QTLépi deux approches ont été effectuées i) la recherche 

d’individus recombinants supplémentaires dans les intervalles de confiance et ii) l’augmentation du 

nombre de marqueurs dans les régions sélectionnées.  



Figure III.5. Sélection des épiRIL recombinantes, épihaplotypes et distribution des traits phénotypiques
étudiés. (A). Epihaplothype des 97 épiRIL recombinantes au niveau des 12 DMR utilisées comme marqueur
dans les trois régions sélectionnées. Les 97 épiRIL sont représentées sur l’axe y. L’épigénotype déterminé au
niveau de chaque marqueur le long des régions sélectionnées est représenté selon l’axe x. En vert l’épigénotype
de type sauvage. En rouge l’épigénotype de type ddm1-2. Les données manquantes sont représentées en blanc.
(B). Distribution des traits phénotypiques mesurés dans les 2 répétitions biologiques lors des tests
pathologiques. Pour chaque trait étudié, les données sont colorées en fonction de la répétition biologique. La
ligne verticale pointillée indique la moyenne du trait dans chaque répétition. La distribution des données est
montrée pour la longueur des feuilles (vert), l’indice pathologique (marron) et la biomasse racinaire (bleu).
rep1 correspond à la répétition biologique numéro 1. rep 2 correspond à la répétition biologique 2.
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Tableau III.4. Sélection des épiRIL recombinantes. Liste des 97 épiRIL identifiées comme recombinantes
parmi les 505 lignées à au moins l’une des trois régions sélectionnées. En vert les individus présentant une
recombinaison dans au moins deux des trois régions étudiées.

A B

EpiRILs recombinants
epi4 epi37 epi58 epi71 epi107 epi122 epi152 epi174 epi202 epi229 epi305 epi371 epi443 epi523

epi8 epi45 epi60 epi74 epi112 epi129 epi163 epi177 epi206 epi230 epi323 epi373 epi454 epi556

epi9 epi46 epi62 epi79 epi114 epi137 epi165 epi183 epi208 epi247 epi328 epi391 epi466 epi558

epi17 epi48 epi64 epi80 epi115 epi147 epi166 epi187 epi211 epi262 epi333 epi419 epi471 epi561

epi23 epi49 epi65 epi92 epi118 epi148 epi167 epi195 epi212 epi274 epi340 epi424 epi492 epi570

epi30 epi51 epi68 epi97 epi119 epi150 epi169 epi197 epi213 epi277 epi363 epi432 epi497 epi573

epi36 epi55 epi70 epi99 epi121 epi151 epi172 epi201 epi222 epi292 epi369 epi437 epi499



84 

 

2.2. Identification d’individus recombinants supplémentaires au niveau des QTLépi 

sélectionnés 

Notre étude initiale était basée sur le sous-ensemble de 123 épiRIL utilisé pour la construction de la 

carte épigénétique par Colomé-Tatché et al. (2012). Afin d’affiner la localisation de QTLépi présents au 

niveau de 3 des 6 régions détectées, nous avons recherché de nouveaux recombinants dans ces régions 

en utilisant la population épiRIL entière créée par Johannes et al. (2009), soit 505 individus.  

Afin d’identifier des lignées recombinantes supplémentaires au niveau des régions sélectionnées quatre 

DMR par région ont été sélectionnées à partir de la liste des 126 DMR utilisées pour épigénotyper les 

123 épiRIL par Colomé-Tatché et al. (2012) en tenant compte de leur distribution régulière dans la 

région étudiée. La liste des 12 DMR utilisées comme marqueur pour la recherche de nouveaux 

recombinants au niveau des régions étudiées est répertoriée dans le Tableau III.3.B.  

Pour chaque DMR, la détection de l’état de méthylation repose sur un différentiel de signal obtenu entre 

un même échantillon traité et non traité par la McrBC issu d’une amplification par PCR utilisant des 

amorces marquées spécifiques du locus à caractériser réalisée par une approche par multiplexage en 

collaboration avec la plateforme GENTYANE de Clermont-Ferrand (cf. Chapitre II, paragraphe 

3.1.5.1.). Au total, 97 individus recombinants (incluant les recombinants présents initialement dans la 

carte des 123 épiRIL réalisée par Colomé-Tatché et al. (2012)) au niveau d’au moins une des 3 régions 

sélectionnées ont été identifiés au sein des 505 individus (Tableau III.4) puis validés au sein du 

laboratoire par McrBC/PCR. Un total de 42 individus recombinants a été identifié pour la région A en 

utilisant 4 DMR, 38 pour la région B en utilisant 3 DMR (les résultats de fluorescence obtenus ne 

permettant pas de distinguer les épihaplotypes WT et ddm1-2 au niveau de la DMR MM415) et 47 pour 

la région C en utilisant 4 DMR (Figure III.5A). De plus, 32 individus présentant une recombinaison 

au niveau d’au moins 2 des 3 régions sélectionnées ont été identifiés (Tableau III.4). L’épigénotypage 

partiel des 505 épiRIL a ainsi permis d’augmenter le nombre d’individus recombinants pour chaque 

région de 1,8 à 2,3 fois par rapport au sous-ensemble de 123 lignées. Au final, l’épigénotype des 97 

épiRIL a été obtenu à chaque DMR étudiée. L’analyse de ces données montre pour chaque épiRIL au 

moins une recombinaison au niveau de l’un des 3 QTLépi sélectionnés (Figure III.5A). Afin de réaliser 

une nouvelle détection de QTLépi dans les intervalles étudiés, le comportement des 97 épiRIL 

recombinantes en réponse à l’infection par l’isolat eH de P. Brassicae a été évalué dans un test 

pathologique comportant 2 répétitions biologiques composées chacune de 2 blocs (soit au total 24 

individus testés par épigénotype). L’ensemble des traits phénotypés précédemment (Liégard et al., 

2018) - i.e. la longueur des feuilles, la quantification de l’ADN du pathogène, la biomasse racinaire et 

l’indice pathologique - ont été mesurés. Les valeurs obtenues pour chacun des caractères mesurés 

montrent une distribution continue suggérant un contrôle polygénique de ces traits comme observé 

précédemment (Figure III.5B).  
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Figure III.6. Epihaplotype des épiRIL sur 30 DMR et profils des QTLépi détectés. (A) Epihaplotype des 97
épiRIL recombinantes au niveau de 30 DMR utilisées comme marqueurs dans les trois régions sélectionnées.
Les 97 épiRIL sont représentées sur l’axe y. L’épigénotype déterminé au niveau de chaque marqueur le long
des régions sélectionnées est représenté selon l’axe x. En vert l’épigénotype de type sauvage. En rouge
l’épigénotype de type ddm1-2. Les données manquantes sont représentées en blanc. (B) QTLépi détectés en
utilisant les traits phénotypiques mesurés sur les 97 épiRIL recombinantes suite à l’infection par P. brassicae et
la carte contenant l’épigénotypage de 30 DMR. La ligne rouge indique le seuil de significativité à 5 %. Lfi
correspond à la longueur des feuilles. IP correspond à l’indice pathologique.

epi 4

epi 573

Région A Région B Région C

IP

A B

Tableau III.5. Liste des 30 marqueurs utilisés dans la carte épigénétique des recombinants. En noir les
marqueurs qui ont été épigénotypés à la McrBC pour les 97 épiRIL. En vert les marqueurs dont les données
sont issues de la publication de Colomé-Tatché et al. (2012) et disponibles pour 51 % des 97 épiRIL utilisées.

Lfi
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Afin de réduire la taille des régions sélectionnées, en plus de l’augmentation du nombre d’individus 

recombinants, nous avons également augmenté le nombre de marqueurs épigénotypés au sein des 

régions sélectionnées pour les 97 recombinants. 

2.3. Densification en marqueurs des régions étudiées chez les épiRIL recombinantes 

En plus des DMR utilisées pour sélectionner les 97 individus recombinants, 6 nouveaux marqueurs (3 

marqueurs au niveau de la région A et 3 au niveau de la B) et 10 marqueurs (Tableau III.5) dont les 

données d’épigénotypage sont issues de la carte épigénétique créée par Colomé-Tatché et al. (2012) 

(disponible pour 51,5 % des recombinants) ont été utilisés pour affiner l’épihaplotype des recombinants 

(Figure III.6A). Avec ces données, une carte épigénétique des recombinants a été réalisée et les régions 

étudiées présentaient une distance génétique de 57,1 cM (3,48 Mb) avec 10 marqueurs pour la région 

A, 406,7 cM (8,93 Mb) avec 16 marqueurs pour la région B et 45,3 cM (2,21 Mb) avec 4 marqueurs 

pour la région C. A noter que pour la région C aucun marqueur supplémentaire n’a été ajouté pour le 

moment car les données de quantification de l’ADN du pathogène nécessaire pour sa réduction sont 

toujours en cours d’acquisition. L’épigénotypage a été réalisé comme précédemment en utilisant des 

étapes de digestion d’ADN à la McrBC avec une lecture sur gel d’agarose et un passage par de la qPCR 

pour des marqueurs tendancieux (cf. Chapitre II, paragraphe 3.1.5.1).  

A partir de cette carte et des données phénotypiques obtenues, la détection des QTLépi a été réalisée 

comme décrit au Chapitre II, paragraphe 3.1.3. Les données de quantification de l’ADN de l’agent 

pathogène étant encore en cours d’acquisition, seules les réductions des régions A et B sont présentées. 

La nouvelle détection de QTLépi réalisée a permis de re-détecter des QTLépi à l’intérieur des régions A 

et B pour le caractère longueur de feuilles (Figure III.6B). Aucun QTLépi n’a été détecté dans les 

régions ciblées pour la biomasse racinaire. L’intervalle de confiance du QTLépi Rbiepi-At1 issu de la 

primo détection n’étant que partiellement inclus dans la région sélectionnée pour la cartographie fine, 

cette absence de détection n’est pas surprenante (pic du QTLépi non inclus dans la région sélectionnée). 

De plus, pour le caractère indice pathologique qui n’avait pas permis de détecter de QTLépi dépassant 

les seuils de détection lors de la primo détection, nous avons décelé un QTLépi à l’intérieur de la région 

A (Figure III.3B). Les effets des marqueurs au pic des QTLépi détectés dans les régions ciblées ont 

gardé les mêmes origines que celles décrites dans la publication Liégard et al. (2018) avec l’épiallèle 

WT qui augmente les valeurs de longueur de feuille. Pour l’indice pathologique, l’épihallèle WT amène 

à une diminution de l’indice pathologique (Figure III.7). Les intervalles de confiance des QTLépi 

détectés avec ce set d’individus recombinants présentent des tailles inférieures à celles des régions 

sélectionnées pour la réduction à partir de la primo-détection (Figure III.8). Au final les intervalles de 

confiance des QTLépi des régions sélectionnées présentent des tailles allant de 41,2 à 130,7 cM ou de 

1,2 à 2,55 Mb englobant de 217 à 669 gènes.  



Figure III.7. Effet de l’épiallèle au marqueur au pic des QTLépi. Tous les graphiques montrent l'effet de
chaque épiallèle sur la valeur du trait au marqueur au pic du QTL. Pour les QTLépi de longueur de feuilles
l'épiallèle ddm1-2 est associé à une valeur inférieure à l'épiallèle WT. Pour le QTL détecté pouur l’indice
pathologique, l’épiallèle ddm1-2 est associé à une valeur plus élevée que l’épiallèle WT. WT : individu
Columbia sauvage.

Tableau III.6. Tableau récapitulant les intervalles de confiance des QTLépi détectés dans les régions
sélectionnées.

Figure III.8. Schéma récapitulatif de la réduction des régions A et B. Les numéros à gauche des
chromosomes indiquent le numéro du chromosome où est positionnée la région étudiée. Les valeurs en Mb
indique la taille maximale de la région étudiée en fonction de l’étape de la réduction. Les marqueurs en vert
sont issus des données de la publication de Colomé-Tatché et al. (2012). Les marqueurs en noirs sont issus de
l’épigénotypage à la McrBC des 97 épiRIL recombinantes.

Intervalle de confiance

Trait phénotypique Région Positionnement Marqueur Position physique (pb)

IP

Région A
Début MM10 8931527

Fin MM22 11512649

Région B
Début

Fin

Lfi

Région A
Début MM10 8931527

Fin MM18 11102716

Région B
Début MM515 15621495

Fin MM537 16825096
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3. Discussion et perspectives 

La recherche de gènes ou régions candidates sous certains des QTLépi identifiés par Liégard et al. (2018) 

a été réalisée via une approche de réduction des intervalles de confiance de QTLépi avec l’identification 

de lignées recombinantes supplémentaires à partir des 505 individus constituant la population épiRIL 

(Johannes et al., 2009), ainsi que par l’ajout d’épimarqueurs en utilisant la McrBC. Cette approche a 

permis de réduire de manière plus ou moins importante les intervalles de confiance des QTLépi dans les 

régions A et B qui ont été sélectionnées (Tableau III.4 et Figure III.5). Cependant les intervalles de 

confiance des QTLépi détectés présentent encore des distances génomiques importantes allant de 1,2 Mb 

à 2,55 Mb (soit de 217 à 669 gènes). Au vu de leur taille, un nombre encore important de gènes est 

présent rendant difficile la recherche de gènes/loci candidats ou de régions candidates. Ainsi, malgré la 

réduction opérée par rapport à la taille des régions d’origine, des étapes supplémentaires de réduction 

sont encore nécessaires afin d’arriver à un nombre de gènes raisonnable pour poursuivre avec une liste 

de gènes candidats. Ainsi et par la suite, en plus des 30 marqueurs utilisés pour le moment dans la carte 

(Tableau III.5), un certain nombre de marqueurs non épigénotypés au niveau des 97 recombinants 

restent disponibles. Pour la région A, 3 marqueurs, les DMR MM14, MM15 et MM16 identifiées par 

Colomé-tatché et al. (2011) peuvent ainsi être utilisés pour épigénotyper et réduire encore si possible 

l’intervalle de confiance des QTLépi de la région. Pour la région B, le décalage de l’intervalle de 

confiance du QTLépi détecté nous a amené à utiliser des marqueurs supplémentaires de la carte de 

Colomé-tatché et al. (2011) au niveau de la borne droite de l’intervalle de confiance (Figure III.8). Au 

niveau de cette région, la réduction de l’intervalle de confiance du QTLépi pourra être réalisée par 

l’épigénotypage de 14 marqueurs supplémentaires (MM521 à MM526 et MM 528 à MM536), mais 

aussi par l’épigénotypage des marqueurs MM531 et MM537 utilisés dans la carte initiale mais pour 

lesquels l’information n’est connue que pour 51 % des recombinants (données de Colomé-tatché et al. 

(2011)). Pour la région C, bien qu’aucune analyse n’a encore été réalisée car l’acquisition des données 

de quantification de l’ADN du pathogène est encore en cours, 10 marqueurs sont disponibles dans la 

région afin d’essayer de réduire la taille de cette dernière.  

Même si l’identification de gènes candidats ou de régions candidates sous les régions réduites n’est pas 

encore possible sans travail supplémentaire, cette approche de réduction de QTLépi a permis de mettre 

en avant un nouvel élément par rapport à la publication d’origine qui est la présence d’un QTLépi en 

utilisant le trait phénotypique indice pathologique au niveau de la région A. En effet, initialement aucun 

QTLépi dépassant le seuil de significativité n’avait été identifié en utilisant ce trait phénotypique. 

L’augmentation du nombre de marqueurs et d’individus recombinants au niveau de la région d’intérêt 

ainsi qu’un meilleur contrôle des conditions de culture permettant une plus grande stabilité de la réponse 

des plantes ont ainsi permis de détecter un QTLépi avec ce trait phénotypique.  
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4. Conclusion partielle 

Le travail présenté dans ce chapitre de thèse apporte des premiers éléments de réponse à la question de 

l’implication de l’épigénome des Brassicaceae, plus précisément dans notre cas du méthylome d’A. 

thaliana, dans la réponse à l’infection par P. Brassicae l’agent causal de la hernie. Avec cette approche 

non ciblée, les résultats obtenus ont permis de mettre en avant différents éléments : 

• L’infection par l’isolat eH de P. Brassicae de différents mutants impliqués dans différentes 

voies épigénétiques a conduit à différentes réponses phénotypiques chez ces mutants, mettant 

en exergue le rôle de la méthylation de l’ADN dans la réponse de moindre sensibilité à la hernie 

via les résultats obtenus chez le mutant ddm1. 

• L’infection par le même isolat de P. Brassicae (eH) des individus de la population épiRIL 

conduit à une ségrégation de réponses phénotypiques, montrant une implication du méthylome 

d’Arabidopsis dans la réponse de cette dernière à la hernie. 

• La distribution continue des valeurs observées pour les différents caractères étudiés dans la 

descendance epiRIL suggère un contrôle polygénique (polyépigénétique) de ces traits.  

• 14 QTLépi additifs ont été détectés sur les chromosomes 1 à 4 d’Arabidopsis traduisant la 

régulation des gènes impliqués dans la résistance à la hernie par des variations de méthylation.  

• Les effets de 5 QTLépi sont dépendants de la température. 

• L’augmentation du nombre d’épiRIL recombinantes, ainsi que la densification en marqueurs 

au niveau de régions de QTLépi sélectionnées a permis de : 

o Réduire l’intervalle de confiance des 3 régions génomiques étudiées où co-localisent 

plusieurs QTLépi. Pour la région A la réduction de l’intervalle a permis de passer de 

3,48 Mb à 2,17 Mb pour la longueur des feuilles et à 2,55 Mb pour l’indice 

pathologique. Pour la région B l’intervalle est réduit de 6,74 Mb à 1,2 Mb.  

o Détecter des QTLépi non significativement détectés lors de la première analyse. En 

effet, alors qu’aucun QTLépi n’avait été détecté pour le trait indice pathologique dans 

Liégard et al. (2018), lors de la réduction de l’intervalle de confiance un QTLépi a été 

détecté significativement avec ce trait dans la région A. Ce nouveau QTLépi présente 

un intervalle de confiance de 1,1 Mb (de 10 Mb à 11,1 Mb).  

Même si le travail de cartographie fine a permis de réduire les intervalles de confiance, un nombre 

encore important de gènes candidats, allant de 217 à 669, est encore présent sous les QTLépi réduits. 

Pour le moment, seules des listes de gènes ont pu être dressées et une réduction supplémentaire des 

intervalles est encore nécessaire afin d’obtenir des listes restreintes de gènes/régions candidates à 

étudier.  



  



CHAPITRE IV 

APPROCHE CIBLEE DU ROLE POTENTIEL 
DES EPIMUTATIONS DANS LA RESISTANCE 

PARTIELLE D’ARABIDOPSIS THALIANA A 
PLASMODIOPHORA BRASSICAE   
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CHAPITRE IV. APPROCHE CIBLEE DU ROLE 
POTENTIEL DES EPIMUTATIONS DANS LA 
RESISTANCE PARTIELLE D’ARABIDOPSIS 

THALIANA A PLASMODIOPHORA BRASSICAE  

Comme présenté dans le chapitre bibliographique, différentes études ont démontré le rôle 

d’épimutations dans le contrôle de traits phénotypiques chez différentes espèces végétales, aussi bien 

dans le cadre d’épimutations naturelles (cf. chapitre I, paragraphe 2.4.5.1) que dans le cadre 

d’épimutations induites (cf. chapitre I, paragraphe 2.4.5.2). Les résultats que nous avons obtenus, 

présentés dans le chapitre précédent, mettent clairement en évidence que la résistance à la hernie peut 

être sous contrôle génétique et/ou épigénétique et que dans certaines régions les QTL génétiques et 

épigénétiques co-localisent. Dans cette deuxième partie de la thèse, nous nous sommes donc attelés à 

déchiffrer si des QTL identifiés préalablement par l’équipe d’accueil à partir de variations de séquence 

pourraient posséder une causalité épigénétique. Nous nous sommes intéressés à deux régions, localisées 

respectivement sur les chromosomes 1 et 5 d’A. thaliana.  

La première partie de ce chapitre présente l’étude de la région RPB1 sur le bras court du chromosome 

1 d’A. thaliana. Cette région qui co-localise avec trois QTLépi détectés par analyse épigénétique de 

liaison (Liégard et al., 2018) avait déjà été identifiée comme un facteur majeur de résistance à la hernie 

par Arbeiter et al. (2002) ainsi que comme un QTL majeur de résistance à la hernie par l‘équipe 

d’accueil (Jubault et al., submitted). Dans cette région Jubault et al. (submitted) ont identifié le gène 

At1g32030 par analyse d’association faisant de ce gène et de la région adjacente des candidats potentiels 

pour une analyse de DMR causales de QTLépi dans la population épiRIL. Des analyses bio-

informatiques préliminaires réalisées sur le contexte génomique de ce gène ont montré divers éléments 

dans le fonds génétique Columbia : le gène At1g32030 ne présente pas d'intron (pour une taille 

de1001 pb) et est encadré par des éléments transposables. Afin de déterminer si ce gène/cette région est 

l’élément causal des QTLépi détectés dans cette région, des analyses de la variation de la méthylation et 

de l’expression des gènes de cette région dans différentes épiRIL, ainsi que dans des accessions 

naturelles d’Arabidopsis ont été réalisées. Les résultats de ce travail sont développés dans la première 

partie de ce chapitre. 

La deuxième partie de ce chapitre de thèse s’intéresse à étudier la causalité épigénétique potentielle 

d’un autre QTL de résistance à la hernie précédemment identifié au sein du laboratoire (Jubault et al., 

2008) et étudié par l’équipe d’accueil. Ce QTL, nommé Pb-At5.2, a été initialement détecté par analyse 

de liaison dans la population RIL Bur-0 (partiellement résistant) x Col-0 (sensible) comme un QTL 

génétique impliqué dans la résistance à la hernie. Ce dernier expliquait 22,6 % de la variation 
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phénotypique observable. En utilisant une population HIF (Heterogenous Inbred Family) dérivée du 

croissement Bur-0 x Col-0, une approche de clonage positionnel a été réalisée au laboratoire. La région 

Pb At-5.2 a ainsi été réduite à 7 gènes candidats potentiellement impliqués dans la résistance partielle à 

la hernie. Cette région présente une très faible variation de séquence entre les deux parents posant ainsi 

la question d’une variabilité potentielle d’origine épigénétique. Pour répondre à cette question, le statut 

de méthylation et l’expression des 7 gènes candidats de la région ont été analysés chez Bur-0 et Col-0 

en utilisant notamment les données générées par le consortium 1001 génomes. A partir de ces données, 

deux des 7 gènes candidats ont montré des profils de méthylation et d’expression contrastés entre les 

deux accessions. Différentes analyses menées sur les accessions Col-0, Bur-0 mais aussi sur des lignées 

HIF et sur différentes accessions naturelles d’Arabidopsis ont permis d’identifier une épimutation 

contrôlant une partie de la résistance quantitative à la hernie chez Arabidopsis. Ce travail développé 

dans la deuxième partie de ce chapitre est présenté sous la forme d’un article en cours de rédaction pour 

soumission à Nature communication. La difficulté de relier l’effet du QTL Pb-At5.2 à la résistance à la 

hernie chez certaines des accessions d’A. thaliana utilisées nous a amené à nous poser la question de la 

présence d’une interaction épistatique potentielle entre ce QTL et une autre région du génome. Le travail 

effectué sur la recherche d’une interaction épistatique, ainsi que de régions/gènes causaux potentiels est 

présenté dans la troisième partie de ce chapitre. Afin de valider le rôle d’un ou des deux gènes sous 

l’épimutation dans la résistance à la hernie, des approches de clonage positionnel et de validation par 

CRISPR sont en cours au sein du laboratoire. La mise en place de ce travail est présentée dans la 

quatrième partie de ce chapitre.  

1. Analyse de la région du gène RPB1  

Le gène de résistance RPB1 a été précédemment identifié comme un facteur majeur de résistance à la 

hernie (Arbeiter et al., 2002) contre les isolats e et e3 et comme un QTL de résistance contre l’isolat eH 

(Jubault et al., submitted). Cette région a été sélectionnée comme une région candidate sous contrôle 

épigénétique du fait de sa co-localisation avec les QTLépi Pb1epi-At1, Lfi1epi-At1 et Rbiepi-At1 détectés 

dans la population épiRIL (Liégard et al., 2018). L’étude de la structure génomique de la région 

entourant les SNP significatifs identifiés en analyse GWAS a montré que celle-ci était composée de 

trois principaux gènes/pseudo-gènes flanqués d’éléments transposables (Figure IV.1A). Du fait de la 

présence de ces éléments transposables en plus de la co-localisation avec les QTLépi, nous avons suivi 

la piste d’une régulation d’origine épigénétique de la région. L’analyse de l’état de méthylation de cette 

région allant du gène At1g32010 au gène de type élément transposable At1g32040 (10 kb) en utilisant 

les données publiques de Stroud et al. (2013) a mis en avant dans le génotype Col-0 la présence d’un 

contexte de méthylation particulier avec un état de méthylation contrasté entre le gène At1g32030 et 

les éléments transposables qui l’entourent (qui sont hypométhylés) par rapport aux gènes et aux 

éléments transposables adjacents (qui sont eux hyperméthylés, Figure IV.1A). A la vue de ces premiers 

résultats nous avons décidé d’analyser le taux de méthylation au niveau de la région au sein des 123 



A

B

C

WT

ddm1-2

Epi 202

Epi 260

Epi 344

Epi 480

Epi 60

Epi 98

Figure IV.1. Données génomiques et de méthylation de la région de RPB1. (A). Contexte génomique et de
méthylation de la région RPB1 (issu de Stroud et al., 2013). WT : méthylation sur les ilôts CG, CHG ou CHH
de la région du gène chez l’écotype Columbia d’Arabidopsis. (Source :
www.mcdb.ucla.edu/Research/Jacobsen/LabWebSite). CG : rouge, CH : bleu, CHH : vert. (B). Etat de
méthylation moyen des épiRIL dans la région de RPB1 obtenu à partir des données de MeDIP-CHIP. Le calcul
du niveau moyen de méthylation a été réalisé dans l’intervalle de la région du gène RPB1 allant de
11 509 341 pb à 11 520 070 pb soit environ 10 kb). En ordonnées : le pourcentage moyen de méthylation. En
abscisses : nom des épiRIL correspondantes. Les lignes noires en abscisses indiquent de la gauche vers la
droite la position du niveau de méthylation de ddm1-2 et de WT. La ligne orange en abscisse indique la
position de l’épiRIL 202. (C). Profils de méthylation de la région de RPB1 des 6 épiRIL obtenus par
séquençage après un traitement au bisulfite. CG : rouge, CH : bleu, CHH : vert.
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épiRIL ainsi que la conservation de la structure génomique et l’état de méthylation de la région dans 

différentes accessions naturelles d’Arabidopsis. 

1.1. Analyse de la région au niveau des épiRIL 

Afin d’analyser les niveaux de méthylation de la région dans les 123 épiRIL, les données de méthylation 

acquises par l’approche MeDIP-CHIP par Colomé-Tatché et al. (2012) ont été utilisées et mises à notre 

disposition par l’équipe de Vincent Colot (IBENS).  

Dans un premier temps nous avons étudié la répartition des niveaux de méthylation des épiRIL au 

niveau de la région du gène RPB1. Les résultats obtenus montrent que la répartition de l’état de 

méthylation global de la région entre les types WT et ddm1-2 dans la population épiRIL dévie du 

pourcentage attendu de 25 % de méthylation pour le type ddm1-2 et de 75 % pour le type WT 

(Figure IV.1B). En effet, seulement 19 épiRIL montrent une méthylation globale égale ou inférieure à 

celle de ddm1-2 sur 123 lignées, soit environ 15,4 %. Cette observation semble aller dans le sens de ce 

qui avait été démontré par Colomé-Tatché et al. (2012) avec la présence de phénomènes de réversion 

partielle ou complète de la méthylation dans certaines régions de certaines lignées épiRIL. Toutefois, 

le niveau de méthylation moyen de la région de type ddm1-2 étant très faible (0,23) comparé à celui du 

WT (1,38) et la région couverte étant étendue (10 kb), il est possible que des épiRIL présentent un profil 

de méthylation de type ddm1-2 sur seulement une partie de la région mais possèdent ainsi un taux de 

méthylation global supérieur à ddm1-2. Afin de vérifier cette hypothèse l’analyse de données de 

bisulfite, mises à notre disposition par le laboratoire de Vincent Colot, obtenues à partir de jeunes 

plantules pour 6 épiRIL (les épiRIL 60, 98, 202, 260, 344 et 480) cultivées en condition contrôle a été 

réalisée. Le résultat obtenu montre que bien qu’ayant un taux de méthylation global supérieur à celui 

de ddm1-2 (0,41) pour la région via l’approche de MeDIP-CHIP, l’épiRIL 202 possède un profil de 

méthylation au bisulfite de type ddm1-2 (Figure IV.1C).  

Dans un deuxième temps nous avons étudié de manière plus précise le profil de méthylation de la région 

RPB1 en recherchant des DMR à partir des données de Colomé-Tatché et al. (2012). Ainsi nous avons 

trouvé trois DMR candidates entre le parent WT et ddm1-2 : les DMR58 (de 11 511 756 à 11 512 

571 pb, en TAIR8), 59 (de 11 517 887 à 11 518 652 pb, en TAIR8) et 60 (de 11 519 343 à 11 

519 828 pb, en TAIR8) qui sont de part et d’autre du gène At1g32030 (Figure IV.2A). La DMR 58 se 

situe au niveau du gène At1g32010 (de 11 509 321 à 11 512 020 pb, en TAIR8) et de l’extrémité gauche 

du gène At1g32020 (de 11 512 532 à 11 513 047 pb, en TAIR8). Les DMR 59 et 60 se situent toutes 

les deux au niveau du gène At1g32040 (de 11 518 398 à 11 520 050 pb, en TAIR8). Les trois DMR 

identifiées possèdent toutes un statut hyperméthylé dans la lignée parentale Col-0 WT et hypométhylé 

dans la lignée parentale ddm1-2. Le gène At1g32030 quant à lui est à l’état hypométhylé dans les 2 

lignées parentales. Afin de valider l’impact potentiel de la variation de méthylation sur l’expression des 

gènes de la région, l’analyse de données de RNA-seq, mises à notre disposition par le laboratoire de 



Figure IV.2. Etat de méthylation de trois DMR candidates au niveau de la région RPB1 et niveau
d’expression des gènes de la région. (A). Etat de méthylation de la région RPB1 chez Col-0 et ddm1-2. Les
données de méthylation ont été obtenues à partir de plantules par une approche de séquençage après traitement
au bisulfite (données fournies par le laboratoire de Vincent Colot). Les trois régions différentiellement
méthylées (DMR 58, 59 et 60) identifiées par Colomé-Tatché et al. (2012) sont encadrées par une ligne
pointillée grise. Les taux de méthylation en contexte CG sont en rouge, en bleu pour le contexte CHG et en
vert pour le contexte CHH. (B). Histogrammes des expressions des gènes de la région RPB1 issues de données
RNA-seq obtenues sur 5 épiRIL (55, 95, 260, 439 et 454) à partir de plantules. * indique des différences
significatives d’expression entre chaque individu et WT (FDR, p-values < 0,05).
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Vincent Colot, obtenues à partir de jeunes plantules de 5 épiRIL cultivées en condition contrôle a été 

réalisée.  

L’analyse de l’expression des gènes de la région entre ddm1-2 et WT a mis en avant la présence de 

variations d’expression significatives pour le gène At1g32010. En ce qui concerne les 5 épiRIL 

séquencées par RNA-seq (55, 95, 260, 439 et 454), 4 épiRIL (55, 95,454 et 439) montrent une variation 

d’expression significative (p-value <= 0,001) pour le At1g32010 par rapport au WT. Concernant le 

gène candidat At1g32030 aucune expression n’a été identifiée pour les épiRIL et les lignées parentales 

(Figure IV.2B). Cependant, les analyses de méthylation et d’expression ayant été réalisées sur des 

plantes non inoculées la question du niveau d’expression des gènes de la région et du gène At1g32030 

dans les racines des plantes en réponse à l’infection se pose. De ce fait il serait intéressant de réaliser 

une cinétique d’infection (14 et 21 jours après infection soit en phase secondaire de l’infection), couplée 

à des plantes non infectées aux mêmes temps cinétiques, afin d’étudier au niveau d’épiRIL présentant 

des réponses contrastées à la hernie, l’expression des 4 gènes (à partir d’ARN extrait de racines) présents 

dans la région et de vérifier le statut de méthylation des DMR lors de l’infection par P. Brassicae. Pour 

cette approche, 6 plantes par épi-génotype/lignée parentale et par bloc pourraient être utilisées dans 2 

répétitions biologiques composées de 2 blocs, soit 24 plantes au total par lignée. De plus, des marqueurs 

CHOP-PCR pourraient être développés au niveau des DMR58, DMR59 et DMR60 afin d’être 

implémentés dans la stratégie de cartographie fine de la région du chromosome 1 (épigénotypage des 

lignées recombinantes au niveau de la région du chromosome 1). 

Ces résultats ayant été obtenus dans une population issue d’un mutant EMS, l’existence de tels profils 

de méthylation au niveau de la région a également été analysée dans des écotypes d’A. thaliana. 

1.2. Analyse de la région au niveau des accessions naturelles d’A. thaliana 

Afin d’analyser le profil de méthylation de cette région au niveau de différentes accessions 

d’Arabidopsis, l’analyse de la conservation de la structure génomique de type Col-0 de la région au sein 

des accessions a d’abord été réalisée en collaboration avec Léandro Quadrana au sein du laboratoire de 

Vincent Colot. Pour cela, les données de DNAseq des 1001 accessions d’Arabidopsis du projet 1001 

génomes ont été utilisées. Les lectures de séquençage des 1087 accessions d’Arabidopsis ont été 

analysées et mappées sur la région afin de déterminer les couvertures verticale et horizontale présentes 

(Figure IV.3A). Ceci a été réalisé car une couverture homogène de lecture de séquençage de génome 

sur Col-0 est une forte indication que la structure de la région est similaire à la référence. Sur les 1087 

accessions d’Arabidopsis analysées, seules 82 accessions présentent des couvertures verticale et 

horizontale permettant d’établir que leur structure génomique est similaire à celle de Col-0 

(Figure IV.3B).  



Figure IV.3. Couverture génomique et état de méthylation de la région RPB1 pour des accessions
naturelles d’Arabidopsis. (A). Exemple du résultat de mapping des lectures de séquençage sur la région RPB1

de type Col-0 pour différentes accessions. Col-0 : profil de l’alignement des reads de Col-0 sur le génome Col-
0. Kondara : profil de l’alignement des reads de Kondara sur le génome Col-0, montrant une région de type
Col-0. Rakit-3 : profil de l’alignement des reads de Rakit-3 sur le génome Col-0, montrant une région de type
Col-0. Bch-1 : profil de l’alignement des reads de Bch-1 sur le génome Col-0, montrant une région différente
du type Col-0. Petergof : profil de l’alignement des reads de Petergof sur le génome Col-0, montrant une
région différente du type Col-0. (B). Couverture verticale en pourcentage de reads. Couverture horizontale :
région couverte par au moins un read. i) Une couverture verticale normalisée < 0,25 et horizontale < 0,3
indique l’absence totale du locus. ii) Une couverture verticale normalisée [0,25 – 0,8] et horizontale [0,3 – 0,8]
indique l’absence partielle du locus. iii) Une couverture verticale normalisée > 0,8 et horizontale > 0,5 indique
la présence du locus. RPB1 région (Chr1 : 11502466-11520824). Dans le cercle rouge les 82 accessions
présentant une structure génomique similaire à Col-0. (C). Profil de méthylation de la région RPB1 pour les
accessions Col-0, Dolen-1 et Rakit-3. Met : niveau de méthylation présent représenté par les barres verticales
de couleur. Cov : couverture des lectures de bisulfite représentés en rouge vert.
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L’analyse des données de méthylation mises à disposition par le projet 1001 génomes a montré que 73 

accessions des 82 identifiées présentent des données de méthylation. L'analyse des données de 

méthylation de ces 73 accessions montre que le profil de méthylation pour la quasi-totalité des 

accessions est similaire à celui de Col-0 sur la région. En effet, deux accessions Dolen-1 et Rakit-3 

semblaient présenter un état hypométhylé de la région, mais celui-ci est dû à une absence de lecture de 

bisulfite au niveau de la région (Figure IV.3C). Les résultats obtenus montrent que les profils de 

méthylation de type Col-0 identifiés au niveau de plantules d’épiRIL sont retrouvés dans les feuilles 

des écotypes étudiés.  

Au vu du faible nombre d’accessions de type Col-0 au niveau de la région RPB1, la comparaison de la 

structure génomique de cette région chez Col-0 avec celle des écotypes Ler-1 et Cvi, dont les génomes 

ont été assemblés de novo, a été réalisée. La comparaison effectuée, au sein du laboratoire de Vincent 

Colot par Léandro Quadrana, a mis en évidence qu’aucune des trois accessions ne présente la même 

structuration génomique dans la région, indiquant une forte variabilité structurale de la région. 

L’ensemble des résultats obtenus sur les accessions pour cette région montre que la seule variation 

identifiée au niveau de la région du gène RPB1 pour les accessions présentant une structure génomique 

de type Col-0 est une variation de séquence. En effet, des variations majeures de structure, telles que la 

perte complète du locus (Chr1:11502466-11520824), sont présentes dans la collection d’accessions. 

L’haplotype Col-0 représente un allèle rare (seulement 83 des 1087 accessions soit ~7,6 % MAF 

(Fréquence de l’Allèle Mineur)). Parmi les accessions de type Col-0, 71 accessions identifiées 

présentent un état hyperméthylé de la région RPB1, indiquant qu’a priori la structure de type Col-0 est 

associée à une hyperméthylation d’une partie de la région. Ainsi, aucune accession naturelle ne semble 

posséder une structure génomique de la région de type Col-0 associé à un état de méthylation de type 

ddm1-2. 

En perspective, il serait intéressant de déterminer la séquence de cette région pour les 1014 accessions 

restantes et de déterminer si la variation de séquence est due à une présence différentielle d’éléments 

transposables dans cette région. Cette hypothèse irait dans le sens de la présence d'un état hyperméthylé 

pour les accessions présentant une structure génomique de type Col-0 du fait de la présence des éléments 

transposables afin de maintenir la répression de l’expression de ces derniers. De ce fait, il serait 

intéressant d’essayer de reconstruire la séquence génomique de cette région au niveau des accessions 

présentant une structure génomique différente de Col-0. Ceci permettrait de déterminer si la structure 

de la région est modifiée, si les TE sont toujours présents ou non et de déterminer le niveau de 

méthylation au niveau de ces régions structurellement différentes. Les séquences DNA-seq générées 

pour les différentes accessions pourraient être mappées sur les génomes assemblés de novo des 

accessions Ler-1, Cvi et Bur-0 afin de déterminer si différentes accessions possèdent la même structure. 

Puis, l’annotation de ces régions pourrait être réalisée afin de voir quels éléments sont présents/absents 
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de la région par rapport à Col-0. Enfin les lectures de RNA-seq et de bisulfite pourraient être mappées 

sur les régions précédemment définies afin de déterminer l’expression et le niveau de méthylation des 

éléments présents dans la région. Finalement ce travail pourrait mettre en évidence le statut de 

méthylation et d’expression du ou des gènes causaux expliquant la différence de sensibilité d’accessions 

d’Arabidopsis à la hernie. 
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2. Analyse de la région du QTLépi Pb-At5.2 

Cette partie de thèse est présentée sous la forme d’un article en préparation pour soumission dans la 

revue Nature communication. Des données supplémentaires sont fournies dans les paragraphes qui 

suivent l’article. 

NATURAL EPIALLELIC VARIATION ASSOCIATED WITH QUANTITATIVE 

RESISTANCE TO PLANT PATHOGEN  

Benjamin Liégard1, Antoine Gravot1, Leandro Quadrana2, Yoann Aigu1, Juliette Benejam1, Christine 

Lariagon1, Jocelyne Lemoine1, Vincent Colot2, Maria Manzanarès-Dauleux1 and Mélanie Jubault1 

AGROCAMPUS OUEST – INRA – Université de Rennes 1 UMR 1349 IGEPPP, F-35000 Rennes, 

France 

Abstract 

Plant phenotypic variations are generally triggered by genomic sequence variations. However, some 

plant traits were recently described as controlled by epialleles. Clubroot caused by the protist 

Plasmodiophora brassicae is a major disease of Brassicaceae including crops and the model plant 

Arabidopsis thaliana. Both qualitative (major genes) and quantitative (QTL) clubroot resistances have 

been identified and studied in Brassicaceae. Here we describe a natural epimutation controlling one 

moderate-effect QTL involved in Arabidopsis clubroot resistance. Fine mapping of the QTL, previously 

identified in a biparental population, was first carried out using 2400 progenies from Heterogeneous 

Inbred Families. We thus identified a 25 kb-region containing eight genes with a reduced number of 

SNP between the parental accessions. Transcriptomic and methylation data analyses highlighted in this 

region a causal 6 kb epimutation spreading two NLR genes. These results revealed the implication of a 

natural epimutation in the variation of plant response to clubroot infection. Combination of favorable 

epiallelic variations to allelic ones could therefore constitute new opportunities to breed plant resistant 

varieties to biotic stress. 
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2.1. Introduction  

Intraspecific diversity of plant immune interactions is connected to the high level of sequence variations 

at hundreds of NLR, one of the largest and most rapidly diversifying plant gene families1–6. Each NLR 

protein can be involved in the direct or indirect recognition of a small range of effector proteins secreted 

by specific strains of plant pathogens, potentially triggering the induction of strong plant defense 

responses that can rapidly stops pathogen invasion7,8. Then, with only few exceptions (including non-

NLR driven resistances9–11 and NLR-driven broad-spectrum resistances12,13, the catalogue of NLR 

encoding R-genes expressed in a given plant genotype shapes the range of isolate-specific full 

resistances (incompatible interactions). 

Contrasting with R-gene driven resistances, quantitative resistances involve combinations of allelic 

variations at several loci (QTL), collectively contributing to post-invasive partial resistance in 

compatible plant-pathogen interactions. An emerging list of cloned resistance QTL supports that 

Quantitative Resistance Genes (QRG) are molecularly more diverse than R genes14,15.This short list 

however still includes genes encoding NLR16–19 and other receptors20,21 or co-receptors22. Thus, 

variations on NLR genes (or other non-self-recognition loci) can contribute to the variations of basal 

resistance levels in compatible interactions.  

The expression of NLR is limited by autoimmunity drawbacks and is potentially deleterious in plant 

genetic backgrounds expressing conformational variants of their corresponding guardee proteins. NLR 

expression levels are thus tightly downregulated by a variety of cellular mechanisms23,24. Those include 

regulation at transcriptional, post-transcriptional25 (i.e. alternative splicing) and post-translational levels 

(i.e. Ub-dependent proteolytic regulation). NLR regulation also involves a wealth of epigenetic-related 

cellular processes, including redundant networks of small RNA26–28, histone modifications29–31, histone-

mark dependent-alternative splicing32, regulation of chromatin structure and DNA methylation33. There 

are increasing evidences that epigenetic processes can play roles in the transitory imprinting of some 

plant biotic stress responses, for at least a few generations34,35. It is however not clear yet to which extent 

the stable transgenerational inheritance of epigenetically regulated gene expression contributes to the 

natural intraspecific diversity of plant-pathogen interactions. 

Most of the few available examples of transgenerational epigenetically controlled traits come from 

various plant models36, where differentially methylated regions (DMR) have been associated with 

phenotypic traits with stable or (most often) metastable inheritance across the generations. Such regions, 

designed as epialleles, can affect agronomically relevant traits: compatibility, accumulation of vitamin 

E and fruit ripening in tomato, sex determination in melon, and fruit productivity in oil palm36.  

In plants, DNA methylation is monitored at three different sequence contexts, CG, CHG and CHH37 

(where H could be A, C or T) and its impact variates in function of the targeted genomic region 
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(transposable elements, gene promoters or gene bodies). DNA methylation state at a genomic level is 

the result of a dynamic regulation of de novo methylation, maintenance of the methylation and DNA 

demethylation. The DNA de novo methylation is triggered by canonical and non-canonical RNA-

directed DNA methylation (RdDM) pathway involving several proteins and siRNA38. Maintenance of 

the DNA methylation across the mitosis division, meiosis division and generations involves an RNA-

dependent pathway (involving siRNA and DRM proteins) and RNA-independent pathways (involving 

DDM1, MET1 and VIM proteins in the CG context, and DDM1, KYP, CMT2/3 and histone mark 

HK9me2 in the CHG and CHH contexts39,40). One first report of DNA methylation as a possible 

inherited epigenetic mechanism controlling plant NLR function came from the dwarfing variant bal, 

derived from the inbred progeny of the ddm1 mutant, following a multigenerational accumulation of 

epigenetic and genetic alterations41. This artificial epimutant harbours a metastable phenotype of short 

stature/curled leaves/constitutively activated defence, that was however later attributed to a 55 kb 

duplication event responsible for the overexpression of the NLR-gene SNC142. Then, this 

overexpression was not associated with a specific methylation state of the genomic sequence of SNC1, 

as it was initially assumed. 

In the present work, we report the fine-mapping based identification of a naturally occurring stable 

epivariation underlying a quantitative trait locus involved in partial resistance to clubroot in 

Arabidopsis. Clubroot is a root gall disease caused by the telluric biotrophic pathogen Plasmodiophora 

brassicae (Rhizaria), affecting all Brassicaceae crops. The infection process involves a primary 

infection in root hairs for only few days, followed by a secondary infection where secondary plasmodia 

develop in root cortical cells, provoking hyperplasia and hypertrophy that ultimately impair plant water 

and nutrient uptake. Partial resistance to eH isolate in the Arabidopsis accession Bur-0 is controlled by 

four additive QTL43. Fine mapping of the resistance QTL PbAt5.2 led to the identification of a strong 

association between partial resistance and the methylation and expression patterns of two adjacent NLR 

genes At5g47260 and At5g47260. We show that both hypomethylated and hypermethylated epivariants 

are frequent in natural Arabidopsis accessions. An analysis of 127 natural accessions assessed that the 

highly methylation state at this locus was negatively correlated with the expression of the two NLR-

genes and with quantitative resistance against P. Brassicae, independently of nucleotide variations at 

this locus. We further show that the hypermethylated epiallele was maintained in Col-0 by the RNA 

independent pathway involving DDM1, MET1, VIM and CMT2/3. The small region including 

At5g47260 and At5g47280 was found massively targeted by siRNA in Col-0, with a majority of 24 nt 

siRNA. By contrast, the Bur-0 epiallele was weakly targeted by siRNA. Collectively, the presented data 

demonstrate that the quantitative resistance to a major root disease affecting Brassicaceae is associated 

with the stable inheritance of a natural epivariation involved in the control of the constitutive expression 

of a pair of NLR-genes.  



Figure IV.4. Fine mapping of PbAt5.2. (A). Genetic map and residual heterozygosity in the Recombinant Inbred Line
(RIL) 499 derived from Bur-0 and Col-0 (from46) and position of clubroot resistance QTL (from43). Black: Bur-0 allele,
White: Col-0 allele (B). Allele configuration at PbAt5.2 in the two derived HIF lines 10499 and 13499 (C). Illustration of
the partial resistance to eH isolate conferred by PbAt5.2 in the RIL499 genetic background (D). First round of fine
mapping: allelic structure in the F1 lines derived from reciprocal crosses between 10499 and 13499. 554 F3 lines with
recombination in the confidence interval were screened using 10 SNP markers between AG_14959 and AG_20993.
High density genotyping (94 SNP from K1 to K94), in a series of 88 recombinant F3 lines, and clubroot phenotyping in
their bulked segregating F4 progenies, led to a new interval between markers K58 (At5g47230) and K65 (At5g47360).
(E). Second round of fine mapping: Recombination positions in homozygous individuals obtained from selected
recombinant lines. For each line, GALA index is indicated on the right panel. Genetic markers are indicated for each
recombination position. Markers between CLG5 and 2017-C were used in every line, but indicated only for 2313-15 (F).
New 26 kb interval of PbAt5.2 between markers CL4 (excluded) and K64 (excluded), containing eight annotated ORF,
six transposons and one lncRNA. Yellow and red diamonds indicate SNP and nucleotide deletions, respectively.
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2.2. Results 

Fine mapping of the locus PbAt5.2 responsible for clubroot resistance. In a previous screen among 

Arabidopsis thaliana accessions, Bur-0 had been identified as partially resistant to eH isolate of P. 

Brassicae, when the canonical accession Col-0 is fully susceptible (illustrated in Annexe III Figure S1; 

first report in44). Partial resistance in Bur-0 was associated with a slow development of root gall, a lower 

amount of pathogen in infected root tissues, and a reduced impact on leaf development compared to 

Col-0 (Annexe III Figure S1; see also45). QTL controlling resistance to eH had been thereafter 

analysed43 in a RIL progeny derived from an initial cross Bur-0 (NASC accession N1028) x Col-0 

(NASC accession N1092) followed by 6 generation SSD (Recombinant Inbred Line set 20RV described 

in46). Those previous works had led to the identification of four additive QTL (illustrated in the 

Figure IV.4A). Among them the resistance QTL PbAt5.2, on the chromosome 5, displayed a medium 

effect (R2=20 %, Bur-0 allele providing partial resistance), with a rough position at 19.3 Mb, and a 

confidence interval containing 157 annotated sequences between At5g46260 and At5g47690. Among 

the RIL set 20RV from Simon et al. (2008), one RIL line (RIL499) displayed a single residual 

heterozygous region including markers c5_17570, c5_19313 and c5_20318, framed by the homozygous 

loci c5_14766 and c5_21319 (Figure IV.4A). Heterogeneous Inbred Family (HIF) lines 10499 and 

13499 have been derived from RIL499 by the Institute Jean Pierre Bourgin (INRA Versailles, France). 

Those two near-isogenic lines then harbour identical combinations of Bur-0 and Col-0 homozygous 

genome sequences at every loci, except in the region between c5_14766 and c5_21319, where 10499 

and 13499 are homozygous for Bur-0 or Col-0 alleles, respectively (Figure IV.4B). HIF line 10499 

displayed a higher level of partial resistance to eH isolate compared to 13499 (Figure IV.4C, Annexe 

III Figure S2) thus corroborating the position of PbAt5.2 in this interval (previously reported in45).  

The initial aim of the present work was the fine mapping of PbAt5.2, starting by the reciprocal crosses 

between HIF lines 10499 and 13499. Clubroot symptoms in the individuals of the F1 progeny were 

found identically high as those found in the susceptible parental line HIF 13499, suggesting that the 

resistance allele Bur-0 was recessive (Annexe III Figure S3). This conclusion was thereafter confirmed 

by the phenotyping of the segregating progeny (See details in Annexe II). The PbAt5.2 resistance locus 

was thereafter fine mapped through several rounds of genotyping and clubroot phenotyping 

(Figure IV.4D-F, details in Annexe II), revealing a final confidence interval of 26 kb between the 

marker CLG4 (19,182,401 bp, in the promoter region of At5g47240), and the marker K64 (on SNP at 

position 19,208,823 bp, in At5g47330). This region contained eight annotated ORF (including the three 

NLR-encoding genes At5g47250/At5g47260/At5g47280), six transposons and one lncRNA 

(Figure IV.4F). The two F5 progeny lines 1381-2 and 2313-15 (harbouring the closest recombination 

events from both sides of the 26 kb interval, see Figure IV.4E) were further challenged with a series 

of additional P. Brassicae isolates (from pathotypes 1, 4 and 7 following the classification of47). This 



Figure IV.5. Identification of the two candidates under the Pb-At5.2 region. (A). RNAseq expression (log
2 normalized cpm) of genes on the PbAt5.2 region for the Col-0/Bur-0 accessions, the 13499/10499 HIF lines
and 2313-15/1381-2 HIF lines in inoculated and control conditions. Statistical significant differences between
genes expression represented by the stars traduce the FDR adjusted p-values. (B). Distribution of the
methylation in the Col-0 and Bur-0 accessions using the bisulfite data from48. Average methylation level was
calculated within non overlapping 100-bp windows starting 1 kb before the TSS site of At5g47260 and
stopping 1 kb after the TSE site of At5g47280. In red the methylation in CG context. In green the methylation
in CHG context. In blue the methylation in CHH context. (C). Barplot of At5g47260 methylation profiles in
Bur-0, Col-0 and the HIF 10499, 13499, 1381-2 and 2313-15. Methylation level was obtained using CHOP-
qPCR. Vertical lines indicate the standard errors (N = 4) and p-values are shown (Wilcoxon test) (D). Barplot
of At5g47260 methylation profiles in HIF 1381 and 2509. Methylation level was obtained using CHOP-qPCR.
Vertical lines indicate the standard errors and p-values are shown (Wilcoxon test). Bur-0 indicates HIF with
the homozygous Bur-0 epiallele at PbAt-5.2. Col-0 indicates HIF with the homozygous Col-0 epiallele at
PbAt-5.2. HT indicates HIF which are heterozygous at PbAt-5.2. HIF 1381 Bur-0 (n = 12), HIF 1381 Col-0
(n = 22), HIF 1381 HT (n = 42), HIF 2509 Bur-0 (n = 23), HIF 2509 Col-0 (n =16), HIF 2509 HT (n = 47).
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highlighted the broad spectrum of the partial resistance conferred by the Bur-0 allele at this locus 

(Annexe III Figure S4). 

Possible causal role of a stably inherited expression/methylation polymorphism affecting two NLR 

genes. An RNA-seq analysis was performed in Bur-0 and Col-0 accessions, in the parental lines 10499 

and 13499 and in the F5 progeny lines 1381-2 and 2313-15 (harbouring the closest recombination events 

from both sides of the 26 kb interval, see Figure IV.4E). In the accession Col-0, sequencing reads were 

found for only four genes of this short list: At5g47240/At5g47250/At5g47310/At5g47320. At5g472310 

and At5g47320 were both devoid of nucleotide variations, to the exception of one SNP and one indel 

in their promoter regions, respectively. The possible causal role of these variations was discarded, as 

those genes were expressed at similar levels whatever the presence of Bur or Col allele in the PbAt5.2 

region (Figure IV.5A). By contrast, most SNP variations in the region were associated with the NUDX8 

encoding gene At5g47240 and to a smaller extent to the adjacent NLR-gene At5g47250 

(Figure IV.4F). Clubroot symptoms were however not different from Col-0 in the homozygous T-DNA 

mutant lines SALK_092325C (T-DNA in the At5g47240 gene) and WiscDsLoxHs110_09B (T-DNA 

in the At5g47250 gene), thus invalidating the idea that those genes may drive clubroot susceptibility in 

Col-0 (Annexe III Figure S5). The two non-TIR NLR-encoding genes At5g47260 and At5g47280 

displayed one single non-synonymous SNP, and no SNP, respectively. RNA-seq analysis indicated that 

those two genes were constitutively expressed in the roots of Bur-0 accession and the genotypes 10499 

and 1381-2 (with the Bur-0 allele, Figure IV.5A), but were almost not detectable in Col-0 accession, 

13499 and 2313-15 (with the Col-0 allele).  

To understand why the expression of the two NLR genes was significantly differentially expressed 

between Bur-0 and Col-0 alleles, we analysed the methylation level of these two genes in Bur-0 and 

Col-0 using the public bisulfite data48. The genomic interval between 19,188,411 and 19,196,559, which 

includes At47260 and At547280 and the transposon At5TE69050 in-between, was highly methylated 

in CG, CHG and CHH contexts in Col-0, as CHH/RdDM genes, whereas the Bur-0 region was poorly 

methylated with only some CG methylation, as gene body methylation (gbM) genes49 (Figure IV.5A, 

B). This contrasted methylation state between the two accessions was experimentally confirmed using 

CHOP qPCR with samples from plants cultivated in our laboratory, in both uninfected and infected 

conditions (Figure IV.5C). This epivariation was also found between the progeny HIF lines 10499 and 

13499 and in the pair of HIF-derived near-isogenic lines 1381-2/2313-15 (Figure IV.5C). The ‘Col-

like’ high-methylation pattern in the interval between At5g47260 and At5g47280 is systematically 

associated with a low expression of the two NLR genes and a lower level of partial resistance to P. 

Brassicae infection. To further investigate the inheritance behaviour of this epivariation and its 

penetrance on gene expression, the SNP status, methylation state and transcriptional expression of these 

two genes were then assessed in two progenies of 100 plant individuals, respectively derived from the 



Figure IV.6. Natural variations at the PbAt5.2 locus. (A). Boxplot of individual plant clubroot disease
evaluation on the two HIF lines in segregation. Disease index and GALA index were calculated for each
individual plant and their genetic state at the locus homozygote Bur-0 (bur), homozygote Col-0 (col) or
heterozygote (HT) was determined by genotyping. Number of individuals in each class is as follows : HIF
1381 Bur-0 n = 15, HIF 1381 Col-0 n = 25, HIF 1381 HT n = 47; HIF 2509 Bur-0 n = 28, HIF 2509 Col-0 n =
18, HIF 2509 HT n = 52. Horizontal lines indicate the means. Vertical lines indicate the standard errors.
Statistically different values (from wilcox test) are indicated in each boxplot. (B) Natural Arabidopsis

accessions DNA-seq read coverage in the PbAt5.2 region. DNA-seq data were derived from81. Vertical
coverage in read percentage. Horizontal coverage: region covered by at least one read. i) One normalized
vertical coverage < 0.25 and horizontal < 0.3 indicates the total absence of the locus. ii) One normalized
vertical [0.25 - 0.8] and horizontal [0.3 - 0.8] indicates partial absence of the locus. iii) One normalized vertical
> 0.8 and horizontal > 0.5 indicates the locus presence. Pb-At5.2 region (chr5: 19185600 - 19200600). (C)
Clustering of the accessions by their level of methylation on the Pb-At5.2 region. Bisulfite data were obtained
from the 1001 genome data project. Average of methylation level was calculated 1 kb before the TSS site of
At5g47260 and stopping 1 kb after the TSE site of At5g47280 for each context. In total 58 accessions were
hypermethylated like Col-0 and 229 were hypomethylated like Bur-0. (D) Spearman correlation between the
epimutation methylation and the NLR expression in the 127 Arabidopsis accessions. For each NLR
(At5g47260 and At5g47280) the correlation of their expression (RNAseq data of48) and the methylation level
in each context of the interval 1 kb before the TSS site of At5g47260 and stopping 1 kb after the TSE site of
At5g47280.

Methylation AT5G47260 AT5G47280 AT5G47260 AT5G47280

mCHH -0.44 -0.44 3.62E-13 2.02E-13

mCHG -0.40 -0.36 5.08E-11 2.21E-09

mCG -0.29 -0.15 3.96E-06 2.00E-02
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selfing of heterozygous 1381 and 2313 lines (harbouring heterozygosity at the locus). The methylation 

state of the region in these two progenies was monitored by CHOP qPCR on At5g47260. The study of 

the methylation state in homozygous Bur-0, Col-0 and heterozygous HIF 1381 and 2313 highlighted an 

intermediate level of methylation in heterozygous HIF compared to homozygous HIF (Figure IV.5D). 

The evaluation of plant disease for each individual plant in the two progenies indicated a clear 3:1 

mendelian segregation of the partial resistance phenotype. Levels of clubroot symptoms in individuals 

harbouring only one Bur-0 resistance allele were not distinguishable from individuals harbouring the 

two susceptible alleles Col-0, thus confirming that Bur-0 presents a recessive partial resistance allele 

(Figure IV.6A).  

Altogether, those results suggested a strong link between PbAt5.2 driven partial resistance to P. 

Brassicae and a stably inherited epivariation, which controls the expression of two NLR genes at this 

locus. The possible causal influence of nucleotidic variations in this small region (including one non-

synonymous SNP in At5g47260) was however not fully excluded. Thus, the respective roles of 

epivariations and/or nucleotidic variations in the control of clubroot resistance was further investigated 

by relying on the natural distribution of the methylation status at At5g47260/At5g47280 across natural 

Arabidopsis accessions. 

The Bur-like hypo-methylated epiallele is well represented among Arabidopsis accessions and 

contributes to reduce clubroot symptoms. A preliminary analysis of the genomic sequence of those two 

genes from the 1001 genome data highlighted genomic structural variations at this locus in a number of 

Arabidopsis accessions, since they displayed an absence of clear mapping of genomic reads on the two 

genes At5g47260 and At5g47280. It was thus necessary to focus our analysis on a set of Arabidopsis 

accessions showing a genomic structure similar to Col-0 and Bur-0 accessions. For that, DNA seq reads 

of 1135 accessions were mapped on the Col-0 reference genomic sequence of the PbAt5.2 region, 

revealing 401 accessions with a normalized vertical and horizontal coverages superior of 0.6 

(Figure IV.6B; Annexe III Table S1). This indicated that the Col-0/Bur-0-like genomic structure at 

this locus was present with a high frequency (Minor Allele Frequency MAF ~-0.37). Frequency also 

varied following geographic groups, from 52.7 % in the Spain group to 17.7 % in the Asia group 

(Annexe III Table S2). Among those 401 accessions, the methylation state of the two NLR genes was 

analysed on the 287 accessions for which public bisulfite data are available48. Based on methylation 

data, those 287 accessions split into two clearly distinct subsets of genotypes (Figure IV.6C): one 

composed of 229 accessions with a Bur-0-like methylation state at the locus, and another subset with 

58 accessions displaying a Col-0-like highly methylated state (Figure IV.6C, Annexe III Table S3). 

Mean proportion of Col-like hypermethylated state varied considerably along geographic origin of 

accessions: i.e. 3.7 % among the 54 accessions from the Spain group contrasting with 54.5 % among 

the 55 accessions from the Central Europe group (Annexe III Table S2). Among this set of 287 lines, 



A

B

Figure IV.7. Methylation profiles and disease evaluation on Arabidopsis thaliana accessions. (A). Barplot
of At5g47260 methylation profiles in 20 ecotypes. Methylation level was obtained using CHOP-qPCR .
Vertical lines indicate the standard errors (N = 4). (B). Boxplot of disease evaluation carried out on the 127
Arabidopsis accessions according to their epiallele. For each trait (Disease index and GALA index) and
accession the mean was obtained by modelling raw data of two biological replicates with two blocks.
Horizontal lines indicates the means for all accessions with the same epiallele. Vertical lines indicate the
standard errors. Statistically different values (from Wilcox test) are indicated in each boxplot. In total 43
accessions have Col-0 like epiallele and 84 have Bur-0 like epiallele .
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the comparison of publicly available bisulfite and RNA-seq data from 253 accessions revealed a sharp 

negative correlation between methylation level (in each context) and gene expression for At5g47260 

and At5g47280 (Figure IV.6D). The methylation state of the two NLR genes was confirmed on the 

roots infected and not-infected, in a subset of 24 accessions, using CHOP qPCR for methylation state 

(Figure IV.7A).  

The apparent balanced polymorphism between Col-like and Bur-like epialleles across Arabidopsis 

accessions (about 20 % of Col-like epialleles among the accessions with the Col/Bur-like structure at 

the locus) offered an interesting genetic material for further investigation of possible causal role of the 

epivariation in the control of clubroot partial resistance. A selection of 127 accessions, including 42 

accessions with the Col-like epiallele and 84 accessions with the Bur-like epiallele, were inoculated 

with the P. Brassicae eH isolate (two biological replicates composed of two blocks, Annexe III Table 

S4). Based on two different variables used to evaluate disease susceptibility (i.e. Disease Index and the 

GALA index), this experiment showed that low methylation state type Bur-0 at the 

At5g47260/At5g47280 locus was associated with an enhanced partial resistance level (Figure IV.7B). 

Mean GALA disease symptoms was 69.1 in Bur-like accessions and 102.3 in Col-like accessions, a 

delta similar to those found between HIF lines 10499 and 13499. This result corroborated and extended 

the conclusions from our analysis of the Bur-0 x Col-0 progeny. 

PbAt5.2 epivariation is independent of cis- genetic variations. Following the nomenclature proposed 

by50, epivariations can be categorized either as 1/obligatory/facultative epialleles (i.e. methylation 

variations caused or favoured by a cis-nucleotide variation) or 2/pure epialleles. At the locus PbAt5.2, 

the transposon At5TE69050 was identically present in both parental genotypes, with no sequence 

variation that might have been the primary cause of the variation of methylation on the two adjacent 

genes. The only cis-nucleotide variation between Bur-0 and Col-0 accessions was a SNP in the coding 

sequence of At5g47260. This SNP was however not likely the primary driver of the methylation 

patterns, as five accessions with a Bur-0-like methylation pattern (among the 229 analyzed), also 

harboured a sequence strictly identical to Col-0 in the region (-1 kb before At5g47260 to +1 kb after 

At5g47280, Figure IV.8A). Further GWAS analysis among the 287 accessions also failed to identify 

any nucleotide variation in the region between At5g47240 and At5g47330, which would explain the 

variation of methylation. These suggested that the switch of methylation between At5g47260 and 

At5g47280 was independent of cis-natural sequence variations. 

The hypermethylated epivariant is maintained by the RNA-independent pathway despite targeted by 

smRNA. Screening of the small RNA in the epiallele region using publicly available data51 has shown 

that in Col-0, the At5g47260/At5g47280 region is targeted by 21, 22, 23 and 24-nt small RNA. Analyses 

in the non-inoculated roots of Col-0 and Bur-0 accessions at a time point corresponding to 14 dpi 

confirmed the presence of a large range of smRNA targeting the Col-0 epiallele, but also highlighted 



Figure IV.8. Genomic and epigenetic characterisation of Pb-At5.2 epimutation. (A). Characterisation of
the link between sequence variant and methylation state in Pb-At5.2 region. Sequence variant data were
obtained from the signal SALK genome browser based on 1001 genome data. Average of methylation level
was calculated 1 kb before the TSS site of At5g47260 and stopping 1 kb after the TSE site of At5g47280. (B).
Mapping of smRNA-seq read. Read were obtained from roots of Col-0 and Bur-0 accessions at two time
points 7 and 14 days after inoculation. (C). Methylation of PbAt5.2 region in Col-0 and in mutants in genes
involved in epigenetic pathways51. In red the methylation in CG context. In green the methylation in CHG
context; in blue the methylation in CHH context.
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their absence in Bur-0 (Figure IV.8B). Maintenance of the DNA methylation involves an RNA-

dependent pathway (involving siRNA and DRM proteins) and RNA-independent pathways. An 

analysis of publicly available methylation profiles in a series of classical mutants affected for 

methylation maintenance highlighted the major role of a series of genes involved in the RNA-

independent methylation pathway (DDM1, MET1, CMT2/3 and SUVH456) in the maintenance of the 

Col-like epiallele (Figure IV.8C). By contrast, mutations affecting the RNA-dependent methylation 

pathway did not affect hypermethylation of the locus in the accession Col-0 (Annexe III Figure S6). 

Mutant methylation profiles ask thus the question of the role of the smRNA which target the Col-like 

hypermethylated region whereas the methylation maintenance is already ensured by the RNA-

independent pathway. 

2.3. Discussion  

Only a limited number of resistance QTL have been molecularly characterized so far15. Detection and 

fine mapping of resistance QTL can be tricky not only because of the challenge of measuring small 

variations of partial resistance in large number of progeny individuals, but also because resistance QTL 

can be sensitive to environmental variations52–54. However, technical issues may have been only part of 

the problem and recent developments in the field of epigenetics also suggests that the detection of an 

important part of inherited resistance factors could be also missed (or fluctuant) because regular genetic 

approaches are based only on nucleotide variations. In the present work, we report for the first time an 

example where an epigenetically driven expression polymorphism substantially contributes to the 

natural diversity of quantitative responses to a plant pathogen.  

Many examples of transgenerational inheritance of epigenetic variants, in particular ‘facultative 

epialleles’, are metastable, i.e. they can be reversed by stochastic or non-identified factors55. Stability 

over multiple generations is a primary concern from both evolutionary and breeding perspectives. In 

the particular example studied in this work, well before we understood its epigenetic nature, we focused 

our fine mapping efforts on the clubroot resistance QTL PbAt5.2 precisely because it was robustly 

detected in all our previous QTL investigations with Arabidopsis. This included two independent 

segregating progenies derived from Bur-0 and Col-043 and additional works with HIF lines 

10499/1349945,56. The high level of methylation and absence of gene expression of At5g47260 and 

At5g47280 in Col-0 was found in series of publicly available data obtained in different laboratories, 

with a diversity of plant tissues and conditions (efpBrowser, Trava…). It was also confirmed by our 

own data generated with inoculated roots, non-inoculated roots and leaf samples. Finally, this 

methylation pattern was also robustly found in multiple replicates of individual plants. Thus, PbAt5.2 

can be unreservedly classified in the category of stable epialleles. 

Beyond the example of SNC1 (discussed earlier in the introduction), there has been only one recent 

report of a plant disease resistance caused by an inherited methylation variant affecting the expression 
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of a resistance-related gene57. In their work, a stable expression polymorphism (between Ler-0 and Ag-

0 accessions) on the TIR-only encoding gene RBA1 (At1g47370) affected ETI-responses to the 

Pseudomonas syringae effector hopBA1. This expression polymorphism was linked to the nearby 

presence/absence of a transposon and to the apparently resulting MET1-3 dependent methylation of the 

promoter region of this gene. This epimutation on the promoter was reversed when the transposon was 

segregated away (Figure S2 in57), thus suggesting that structural sequence variations on this transposon 

was the actual causal polymorphism, probably driving the expression of the adjacent gene through a 

methylation spreading process (similarly to the archetypal gynoecy locus reported in58).  

In our case however, the low/high methylation polymorphism in the region between At5g47260 and 

At5g47280 was not linked to any nucleotide/structural variation on At5TE69050 whose location (the 

transposon is surrounded by the two genes) and sequence are identical in Bur-0 and Col-0. Taking into 

account also that the three genetic elements At5g47260/At5TE69050/At5g47280 were all abundantly 

targeted by siRNA in Col-0, one can hypothesize that the methylation pattern of this transposon 

probably follows the same process affecting its two neighbours, more than it drives them. One major 

remaining question to clarify was the possible role that could play other nucleotide variations in the 

26 kb interval, on the transgenerational inheritance of the hyper/hypomethylation state. Our efforts 

through SNP-based GWAS analysis of the epiallele variation (considered here as a phenotype) failed 

at identifying any nucleotide variation that would correlate with the methylation state at this locus. This 

suggests that PbAt5.2 behaves as a genuine ‘pure epiallele’ (as defined by50), i.e. the divergence between 

the two methylation variants should have emerged from unknown past events, and was thereafter 

autonomously inherited, causa sui, without any additional genetic cause.  

From available genomic and epigenomic data from the ‘1001 genome project’, it can be extrapolated 

that the Bur-like clubroot resistance epiallele is present in about half of the accessions from the ‘Relict’, 

‘Spain’, and ‘Italy/Balkans/Caucasus’ groups and 39 % of the accessions from the ‘North Sweden’ 

group (Annexe III Table S2), but stays below 10 % in the ‘Germany’ group. By contrast, the clubroot 

susceptibility Col-like epiallele was absent from the accessions from ‘Relict’ and ‘North Sweden’ 

groups, but reached 22 % in the ‘Central Europe’ group. This sharp geographical structuration suggests 

that both epialleles confer fitness gains depending on environmental contexts, but it cannot be evidently 

related to the distribution of clubroot incidence on Brassica cultures (usually low in the warm southern 

European regions). Keeping in mind that NLR can detect unrelated effectors from distinct microbial 

species59, and echoing to the work of60, we can hypothesise that the maintenance of this epivariation in 

natural populations may reflect additional PbAt5.2 roles against other plant pathogens (besides the 

control of clubroot infection).  

At5g47260 and At5g47280 belong to a small heterogeneous cluster of three non-TIR-NLR located on 

chromosome 5, not far from the largest NLR-hot spot in the Arabidopsis genome2. None of those three 
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genes has been previously involved in plant pathogen interactions before. At5g47260 belongs to the 

large sub-group CNL-B, which notably contains RPS52. At5g47280 is 66 % identical to the 

paradigmatic gene ACTIVATED DISEASE RESISTANCE 1 (ADR1, At1g33560) and belongs to the 

family of ADR-like genes, a small non-TIR clade which also includes in Arabidopsis ADR1-L1 

(At4g33300) and ADR1-L2 (At5g04720). Present in all plant species, these evolutionary conserved 

genes share a RPW8 domain on N-ter and this clade has been thus referred as CCR-NBS-LRR61–63. 

Consistently with their unusually low level of variations in the LRR domain, ADR1-like proteins do 

not play regular ‘specific sensor’ roles (that are typically played by NLR in ‘gene-for-gene’ 

interactions). They are now usually referred as ‘helpers NLR’ thanks to the pivotal roles they play as 

downstream signaling components for multiple TNL-mediated ETI, per part through the control of a 

regulatory loop of SA-driven responses61,62,64–66. The first genome-wide analysis of NLR genes had 

initially classified ADR1-L3 (At5g47280) in this clade as a pseudogene because of the lack of the 5’ 

part encoding the RPW8 domain2 and very low expression levels in Col-0. It has since been generally 

considered as an outsider and was therefore not included in previous functional studies of the ADR1-

like gene family62,65. However, based on several examples where NLR proteins can modulate resistance 

levels in spite of the loss of important conserved motifs, 62 did not fully exclude a possible role for 

ADR1-L3. The results presented in the present work would tend to corroborate this assumption.  

There are few examples of tandem NLR genes coding for pairs of proteins that function as 

heterodimers67–69. Similarly, the proteins encoded by the two epigenetically joint-regulated genes 

At5g47260/80 may function together in the control of cell defence responses during clubroot infection. 

Interestingly, and although the underlying molecular mechanisms are not known, the canonical example 

of TIR-NLR heterodimer RRS1/RPS4 corresponds to a recessive resistance locus, similarly to PbAt5.2. 

Among the 1001 genome genotypes, not a single accession was found methylated only for one of the 

two genes, and it was thus not possible to use such genetic resources to get any answer about the impact 

of the silencing of only one of the two genes. Additional molecular work (including the CRISPR-Cas9-

based nucleotide deletions or demethylation, in the Bur-0 accession, and the analysis of protein-protein 

interactions) would be necessary to assess the individual role and possible partnership of these two 

genes.  

From the data from70, we found that 32 genes from the NLR family (list of2) are methylated in Col-0, 

when 77 are unmethylated (others being ambiguous). It would be now interesting to start a careful 

genome wide analysis of methylation profiles on all NLR-genes among Arabidopsis accessions, which 

would take into account the structural diversity of all these individual genes (supported by additional 

targeted resequencing of NLR-loci). Beyond, the intraspecific diversity of methylation patterns of NLR 

and RLK/RLP genes in plants, their heritability, and their consequences on plant biotic interactions, 

might deserve further attention in future studies.  
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2.1. Methods 

Plant materials and growth conditions. Heterogeneous Inbred Family (HIF) lines 10499 and 13499 

and their parental accessions Col-0 (186AV) and Bur-0 (162AV) were obtained from the Institute Jean 

Pierre Bourgin (INRA Versailles, France). Arabidopsis thaliana accessions were all purchased from the 

Nottingham Stock Center. The panel of 127 accessions was selected according to their methylation level 

at interest region48. 

All accessions used in this study were listed in Annexe III Table S4. Seed germination were 

synchronised by placing seeds on wet blotting paper in Petri dishes for two days at 4 °C. Seeds were 

sown individually in pots (four cm diameter) containing a sterilised mix (by autoclaving) composed of 

2/3 compost and 1/3 vermiculite. Growth chamber controlled conditions of 16 h light (110µmol m−2s−1) 

at 20 °C and 8 h dark at 18 °C were used to grow plants. The 127 accessions of Arabidopsis and HIF 

were assessed to P. Brassicae in two biological replicates in randomised complete block designs (with 

two blocks per replicate). The Arabidopsis accessions Col-0, Bur-0 and the HIF 10499, 13499, 1381-2 

and 2313-15 used in RNA-seq and smRNA-seq approaches were assessed to P. Brassicae or in 

uninfected condition in three randomised blocks. Almost all clubroot tests were performed with the 

isolate eH of P. Brassicae described by71 which belongs to the most virulent pathotype P1. The 

resistance spectrum of PbAt5.2 was also assessed with a series of additional isolates Pb137-522, Ms6, 

K92-16 and P1+. For every isolate used in this study, pathotype was validated in every experiment using 

the differential host set according to47, including also two genotypes of B. oleracea ssp. acephala C10 

and CB151. One ml of resting spore suspension (107 spores.ml-1) prepared according to72 was used for 

pathogen inoculation 10 days (d) after germination (stage 1.0473). This inoculum was applied on crown 

of each seedling. 

Phenotyping. HIF and Arabidopsis accessions were phenotyped three weeks after inoculation (21 days 

post inoculation (dpi) for their susceptibility to P. Brassicae. Plants were thoroughly rinsed with water 

and photographed. Infected roots were removed and frozen in liquid nitrogen. In order to validate the 

involvement of the epivariation in the plant response to the pathogen two related phenotypic disease 

traits (the disease index and the GALA index) previously used were measured43,74,75. Disease index 

calculation was carried out according to72 and the GALA index was calculated according to74.  

Fine mapping of the loci responsible to clubroot resistance. Fine mapping of PbAt5.2 was performed 

starting from crosses between HIF lines 10499 and 13499, followed by successive rounds of genotyping 

and clubroot phenotyping in subsequent plant generations (full details are given in Annexe II). 

RNA isolation, mRNA Sequencing and differentially gene expression determination. Total RNA 

extraction was carried out on frozen and lyophilized roots (collected 14 days after inoculation) using 

the mirVana™ miRNA Isolation Kit (Invitrogen) according to the manufacturer's instructions. After 
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extraction, the RNA were quantified using the NanoDrop ND-1000 technologies and their quality was 

controlled using the RNA 6000 assay kit total RNA (Agilent). Samples with RIN superior or equal to 

seven were used for sequencing. Construction of cDNA sequencing libraries and the sequencing were 

performed by the NGS platform of Marie Curie Institute of Paris. For each sample, one Paired-end (100 

x 100 bp) sequencing using HiSeq 2500 technology was carried out. For each sample Paired-End reads 

were aligned on TAIR10 genome annotation and assembly of Columbia Arabidopsis thaliana genome 

concatenated with P. Brassicae genome using STAR software76 (Version 2.5.3.a). Alignment 

conditions were selected according to Arabidopsis genome. A maximum of five multiple read 

alignments were accepted and for each alignment no more than three mismatchs were enabled. Once 

alignment performed, BAM files were used to carry out read counts using the function Counts of Feature 

Counts software (Version 1.4.6) and the TAIR10 gff of Arabidopsis concatenated with the gff of P. 

Brassicae. The determination of the differentially expressed genes was carried out using the package 

EdgeR77 on the R software78 (version 3.3.0). Raw counts obtained as described previously were used as 

enter data in EdgeR. Once CPM (Counts Per Million) determined, only genes with at least one CPM in 

three samples were conserved. Normalization of expression signals were carried out using the TMM 

method (Trimmed Mean of M-values) of the CalcNormFactors function of Edge R. Finally, the genes 

differentially expressed were determined using the decideTests function of Edge R using one minimum 

fold change between -1.5 and 1.5. 

Small RNA isolation, sequencing, clusterization and differential presence determination. Small RNA 

extraction was carried out on frozen and lyophilized roots (collected 14 days after inoculation) using 

the mirVana™ miRNA Isolation Kit (Invitrogen) according to the manufacturer's instructions. After 

extraction, the small RNA was quantified using the NanoDrop ND-1000 technologies and their quality 

was controlled using the Small RNA assay kit (Agilent). Samples with RIN superior or equal to seven 

were used for sequencing. Construction of cDNA sequencing libraries and the sequencing were 

performed by the NGS platform of Marie Curie Institute of Paris. For each sample, one Single-end 

(50 bp) sequencing using Illumina HiSeq 2500 technology was carried out. For all sample Single-End 

reads were aligned on TAIR10 genome annotation and assembly of Columbia Arabidopsis thaliana 

genome concatenated with P. Brassicae genome using STAR software76 (Version 2.5.3.a), counts and 

clustered using Shortstack software79. The determination of the differentially presence of smRNA was 

carried out using the package EdgeR77 on the R software78 (version 3.3.0). Raw counts obtained as 

described previously were used as enter data in EdgeR. Once CPM (Counts Per Million) determined, 

only genes with at least one CPM in three samples were conserved. Normalization of expression signals 

were carried out using the TMM method (Trimmed Mean of M-values) of the CalcNormFactors 

function of Edge R. Finally, the small RNA differentially present in gene were determined using the 

decideTests function of Edge R using one minimum fold change between -1.5 and 1.5. 
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RNA isolation and Rt-qPCR analysis. Accessions and HIF total RNA were extracted from the root of 

21 days post infection plants previously lyophilised using the trizol extraction protocol. Samples with 

residual traces of DNA were treated with DNAse (Promea ref M6 10A). Before reverse transcription of 

RNA to cDNA by the SuperScript II (Invitrogen), RNA quality was checked by electrophoresis gel 

migration. RT-qPCR was carried out in the thermocycler LightCycler® 480 (Roche) on cDNA obtained 

as described above. Gene expression was normalized using as reference two Arabidopsis genes defined 

as stable during infection using RNA-seq data (At1g54610, At5g38470). Primer sets were designed for 

each gene and were listed in Annexe III Table S5. 

CHOP PCR and qPCR assays. Gene methylation profiles were investigated using McrBC enzyme 

(M0272L, BioLabs®). Conditions used to treat DNA with McrBC was 0.5 μL BSA (20 mg/mL), 0.5 μL 

GTP (20 mM), 5 μL NEB (10X) and 0.2 μL McrBC (10000 U/mL) to treat 40 ng of DNA. For CHOP 

PCR and qPCR 2 ng of digested and undigested DNA was used. For the CHOP PCR the temperature 

conditions were adjusted according to primer design and 35 cycles of amplification were used. To 

determine the methylation state of the targeted region, each sample is digested and undigested (control) 

by McrBC before amplification. For the CHOP qPCR the temperature conditions were adjusted 

according to primer design and 30 cycles of amplification were used. Methylation level of the target 

region was calculated in percentage of molecules lost through McrBC digestion according to80 with the 

formula: (1-(2-(Ct digested sample - Ct undigested sample)))*100. The percentage of DNA methylation 

for At5g13440 and At5g47400, was calculated in all CHOP qPCR as control. Primer sets designed for 

each gene were listed in Annexe III Table S5.  

Published data. The DNAseq data, RNAseq data, variant sequence and bisulfite data of the natural 

accessions studied were obtained to the previous studies48,81 archived at the NCBI SRA number 

SRP056687 and the NCBI GEO reference: GSE43857, GSE80744. The bisulfite data and small RNA 

data of Arabidopsis mutants studied were obtained to the previous study51 archived at the NCBI GEO 

reference: GSE39901. 

Statistical analysis. Data were statistically analysed using the R program78. 
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Figure IV.9. Plot de la valeur de l’indice pathologique en fonction de l’état allélique au QTL Pb-At5.2 et
de la région épistatique sur le chromosome 1. En ordonnées : valeur de l’indice pathologique. En abscisses
état allélique au QTL Pb-At5.2. Les couleurs rouge et bleu correspondent à deux états alléliques différents au
niveau de la région épistatique sur le chromosome 1. AA correspond à l’allèle Col-0. BB correspond à l’allèle
Bur-0.

Tableau IV.1. Liste des gènes candidats potentiels sous la région en interaction épistatique avec le QTL
Pb-At5.2.

Locus
Position physique 

(pb)
Type Description Processus biologique

AT1G23730 8395509 - 8398387 Code une protéine ATBCA3
Utilisation du carbone, régulation 
des mouvements des stomates, 
réponse au dioxyde de carbone

AT1G27285 9476197 - 9480516 
Gène de type élément 

transposable

AT1G27565 9574550 - 9575189 Code une protéine Protéine hypothétique

AT1G27570 9575538 - 9582376 Code une protéine
Protéine de la famille des 

phosphatidylinositol 3- and 4-kinase



112 

 

Nous avons démontré qu’une épimutation contrôle la réponse d’A. thaliana à la hernie. Cependant la 

mise en évidence difficile de l’effet du QTL Pb-At5.2 dans certaines accessions nous a mené à essayer 

d’en déterminer les causes. L’un des éléments souvent pris en compte dans les études de génétique 

quantitative et qui pourrait expliquer ce problème est la présence d’une ou d’interaction(s) épistatique(s) 

avec une autre ou d’autres régions du génome. En effet, une telle interaction si elle existe aurait pour 

effet de moduler l’effet de la résistance apporté par le QTL Pb-At5.2 en fonction des allèles présent au 

locus en épistasie. Ainsi, la recherche d’une potentielle interaction épistatique entre le QTL Pb-At5.2 et 

une autre région du génome d’Arabidopsis est présentée dans le paragraphe ci-après. 

3. Recherche d’une interaction épistatique avec le QTL Pb-At5.2 

Dans l’optique de déterminer la présence ou non d’une interaction épistatique modulant le niveau de 

résistance partielle apporté par le QTL Pb-At5.2, nous avons ré-analysé les données phénotypiques de 

Jubault et al. (2008) ayant mené à l’identification du QTL Pb-At5.2 dans la population RIL Bur-0 x 

Col-0. Ainsi, les données ajustées du trait phénotypique indice pathologique ont été ré-analysées avec 

le package « qtl » de R. Cette nouvelle analyse a permis d’identifier une interaction épistatique entre le 

QTL Pb-At5.2 et une zone du génome située sur le chromosome 1 d’A. thaliana. L’intervalle de 

confiance de la région épistatique identifiée englobe une région génomique de 1,4 Mb qui est située de 

8,39 Mb à 9,78 Mb sur le chromosome 1 d’Arabidopsis.  

L’étude de l’effet des marqueurs aux pics des deux régions (au QTL Pb-At5.2 et à la région épistatique 

identifiée) a montré que la présence des allèles favorables de type Bur-0 aux 2 loci permettait une 

diminution de l’indice pathologique de 12 points en moyenne. En effet, l’indice pathologique passe de 

82, lors de la présence de l’allèle favorable Bur-0 uniquement au niveau du QTL Pb-At5.2, à 69 lors de 

la présence de l’allèle Bur-0 aux 2 loci (Figure IV.9). Ce résultat met en avant l’importance de cette 

interaction épistatique dans la modulation de l’effet du QTL Pb-At5.2 sur la diminution du 

développement de la maladie chez Arabidopsis. L’analyse des éléments présents dans l’intervalle de 

confiance de la région épistatique identifiée a montré la présence dans ce dernier de 396 gènes, 3 

miRNA, 12 ncRNA, 1 snoRNA, 12 pseudogènes et 12 gènes éléments transposables (GFF TAIR10 

d’Arabidopsis).  

Au vu du nombre important de gènes présents dans la région une recherche directe de gènes candidats 

est difficile. Cependant, cette recherche a quand même été menée et est présentée ci-dessous en utilisant 

notamment des données de RNA-seq de racines de plantes infectées par P. Brassicae disponibles au 

sein du laboratoire.  
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Afin de réaliser cette sélection de gènes candidats différentes hypothèses ont été faites en fonction des 

résultats en notre possession. Ainsi les gènes candidats identifiés sont issus d’une approche avec a priori 

suggérant que les gènes proposés peuvent être différents de ceux réellement impliqués.  

Les deux hypothèses utilisées pour la recherche de gènes candidats sont les suivantes : 

• Le ou les gènes candidats de la région épistatique sont potentiellement exprimés chez Bur-0 

mais pas chez Col-0 comme cela est le cas pour les gènes At5g47260 et At5g47280 du QTL 

Pb-At5.2. 

• Le ou les gènes candidats de la région épistatique sont aussi bien exprimés dans les racines que 

dans les feuilles des plantes comme cela est le cas des gènes At5g47260 et At5g47280 du QTL 

Pb-At5.2 

A partir de la première hypothèse, 4 gènes candidats (un élément transposable et 3 gènes) ont été 

identifiés dans la région épistatique située sur le chromosome 1 en analysant les données de RNA-seq 

disponibles au sein du laboratoire pour l’HIF 13499 sensible et l’HIF 10499 partiellement résistante 

ainsi que pour Col-0 (Tableau IV.1). Puis en se basant sur notre seconde hypothèse nous avons testé 

l’implication de l’un ou de plusieurs de ces gènes dans la résistance à la hernie. Pour cela nous avons 

analysé l’expression de ces 4 gènes dans les accessions d’Arabidopsis pour lesquelles les gènes 

At5g47260 et At5g47280 sont exprimés (84 accessions des 127 accessions testées contre P. Brassicae 

dans la publication Liégard et al., in prep du chapitre IV). Nous nous sommes intéressés uniquement à 

ce set d’accessions car contrairement au QTL Pb-At5.2, la région en épistasie n’a pas été détectée en 

absence d’interaction avec le QTL Pb-At5.2. Ceci montre qu’à elle seule la région en épistasie n’est pas 

capable d’impacter le développement du pathogène chez Arabidopsis. Ainsi, pour arriver à déterminer 

la causalité de cette région, il est nécessaire de comparer les individus possédant les allèles favorables 

à l’un (seulement au QTL Pb-At5.2) ou aux deux loci en interaction (au QTL Pb-At5.2 et au niveau du 

locus en épistasie). 

Les caractères DI et GALA ont été mesurés pour ces 84 accessions. Les valeurs phénotypiques vont 

respectivement de 1,01 à 93,78 et 10,77 à 354,24. Nous avons ensuite vérifié si la variation d’expression 

d’un ou de plusieurs des gènes candidats permettait d’expliquer la variation de la résistance à la hernie. 

Aucune différence dans l’expression des gènes candidats n’a pu être mise en évidence en utilisant les 

données de RNA-seq de 1001 génomes afin d’expliquer une partie de la variabilité de réponse à la 

hernie visible au sein des 84 accessions d’Arabidopsis sélectionnées. Nous en avons donc conclu que 

les premières hypothèses que nous avons formulées afin d’essayer d’affiner la liste de gènes candidats 

étaient erronées. En effet, il est possible que le ou les gènes candidats ne soient pas exprimés de la même 

manière entre les feuilles et les racines, qu’ils ne soient pas exprimés de manière constitutive comme 

les gènes causaux du QTL Pb-At5.2 ou que la différence ne soit pas due à une différence d’expression 

mais de séquence au niveau du ou des gènes candidats.  
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Afin de réduire la liste de gènes candidats de la région en épistasie, une approche de cartographie fine 

pourrait être réalisée comme pour la réduction du QTL Pb-At5.2. Dans un premier temps une lignée 

RIL Bur-0 x Col-0 possédant un état résiduel hétérozygote au niveau de la région épistatique et la 

structure génomique de Bur-0 au QTL Pb-At5.2 devra être identifiée et sélectionnée. Cette lignée RIL 

sera par la suite utilisée pour la création de 2 lignées HIF l’une homozygote Bur-0, l’autre homozygote 

Col-0 au niveau de la région épistatique. Puis les deux lignées HIF seront croisées de manière réciproque 

afin d’obtenir des lignées F1. Ces F1 devront être autofécondées pour donner des F2 qui seront 

génotypées afin d’identifier les recombinants potentiels au niveau de la région épistatique. Les F2 

recombinantes identifiées seront alors autopollinisées pour donner des F3 qui seront soumises à des 

tests pathologiques avec l’isolat eH de P. Brassicae. Finalement, la mise en relation des données 

phénotypiques obtenues avec les marqueurs génétiques devrait permettre de réduire l’intervalle de 

confiance de la région épistatique. Si possible, de nouveaux marqueurs pourront être utilisés pour 

génotyper les F3 afin de réduire davantage l’intervalle de confiance de la région épistatique. Une fois 

la région suffisamment réduite une approche gène candidat pourra être réalisée. 

Concernant le QTL Pb-At5.2, l’épimutation causale identifiée englobant deux gènes NLR (At5g47260 

et At5g47280), il est difficile en l’état de déterminer si les 2 NLR sont requis pour obtenir le phénotype 

de résistance partielle à la hernie notamment observé chez Bur-0. Afin de répondre à cette question, le 

clonage des 2 gènes présents au niveau de l’épimutation ainsi que leur altération au niveau génomique 

par une approche de CRISPR sont en cours au sein du laboratoire. 

4. Validation du rôle de l’un ou des deux gènes présents sous l’épimutation dans la 

résistance à la hernie. 

Afin de déterminer si seulement l’un des deux gènes ou si les deux gènes présents sous l’épimutation 

identifiée est (sont) nécessaire(s) à la résistance à la hernie, deux approches financées par le projet 

CIRCLE du docteur Antoine Gravot sont en cours au sein du laboratoire.  

La première approche vise à exprimer de manière native ainsi qu’à surexprimer la version de Bur-0 de 

l’un des deux gènes ou les deux gènes dans l’accession Columbia et dans une lignée HIF de type Col-

0. Ce travail a pour but d’établir un niveau de résistance partielle plus important chez le Columbia 

transformé par rapport au sauvage ou d’établir une résistance équivalente à celle d’une HIF résistante 

chez la HIF sensible transformée. Il existe toutefois une probabilité de ne voir aucune variation de 

résistance dans les plantes sensibles transformées. En effet, deux scénarii pourraient expliquer un tel 

résultat i) lors de son intégration dans le génome de la plante transformée, la séquence exogène 

introduite deviendrait méthylée comme la séquence endogène, l’expression du ou des gènes introduits 

deviendrait alors nulle et aucune différence de phénotype ne serait observable, ii) uniquement chez 

Columbia, on pourrait imaginer que d’autres gènes nécessaires à la réponse de résistance partielle 
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possédés par Bur-0 ne seraient pas présents chez Col-0 rendant la voie de résistance incomplète et 

aucune différence de phénotype ne serait visible. De ce fait une deuxième approche complémentaire est 

réalisée. 

Dans la deuxième approche, le rôle de l’un ou des deux gènes dans la résistance partielle à la hernie 

n’est plus recherché par leur surexpression dans des plantes sensibles mais par leur altération dans les 

plantes partiellement résistantes Bur-0 et HIF. La technique CRISPR-Cas9 est utilisée afin d’obtenir 

différentes combinaisons de gènes de résistance fonctionnels, soit At5g47260, soit At5g47280 en 

altérant la séquence du second gène. Cette approche est réalisée en collaboration avec l’équipe de 

Fabien Nogué de l’INRA de Versailles dans le cadre du projet CIRCLE. En plus des constructions 

précédentes visant à comprendre le rôle des gènes dans la résistance partielle à la hernie, des 

constructions GUS visant à connaître le lieu d’expression des gènes sont en cours de création au sein 

du laboratoire. 

En perspective, parallèlement à cette approche de validation du rôle de l’un ou des deux NLR dans la 

résistance partielle à la hernie, il serait intéressant de confronter les accessions Col-0, Bur-0 ainsi que 

les HIF sensibles et partiellement résistantes à la hernie à d’autres agents pathogènes. En effet au cours 

de nos études nous avons pu démontrer que le QTL Pb-At5.2 avait un effet sur différents isolats de P. 

Brassicae, maintenant il serait intéressant de déterminer si celui-ci est également impliqué dans la 

résistance à d’autres agents pathogènes. 

5. Conclusion partielle 

Le travail présenté dans ce chapitre de thèse a permis de répondre à la question du rôle potentiel 

d’épimutations dans la résistance partielle d’Arabidopsis à la hernie. Avec cette approche ciblée, les 

résultats obtenus ont mis en évidence pour la région du gène RPB1 que : 

• Chez les épiRIL, une variation de méthylation existe entre le parent ddm1-2 et Col-0 WT, ainsi 

qu’entre différentes lignées épiRIL. 

• Contrairement à ce qui est observé dans la population épiRIL, la variation majoritaire au locus 

n’est pas d’ordre épigénétique mais est due à une importante variation structurale dans les 

accessions naturelles d’Arabidopsis. 

• La variation structurale observée pour les accessions naturelles d’Arabidopsis pourrait être le 

résultat de la présence/absence d’éléments transposables entre les accessions dans la région. 

En ce qui concerne la région du QTL Pb-At5.2, nous avons montré que : 

• La causalité de la détection de cette région est une épimutation contrôlant l’expression de deux 

gènes NLR et ainsi qu’un QTL détecté en utilisant des marqueurs basés sur des variations de 

séquence peut avoir une causalité épigénétique. 
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• Au niveau génomique, aucun SNP en cis ne semble causal dans la variation de méthylation. 

• La présence d’une interaction épistatique entre ce QTL et une autre région du génome sur le 

chromosome 1 d’Arabidopsis possédant un intervalle de confiance de 1,4 Mb. 

• Ce dernier présente un effet protecteur de la plante face à différents isolats de P. Brassicae (eH, 

Pb137-522, Ms6, K92-16 et P1+) 
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CHAPITRE V. DISCUSSION GENERALE ET 
PERSPECTIVES 

A l’heure où agriculture rime avec respect de l’environnement, la mise en œuvre de stratégies durables 

de protection des cultures contre les bioagresseurs constitue l’un des principaux défis sociétaux et 

économiques mais aussi scientifiques actuels. Dans ce contexte, le développement de méthodes 

complémentaires ou synergiques de lutte contre les bioagresseurs des espèces végétales d’intérêt 

agronomique est fondamental pour une agriculture plus respectueuse de l’environnement. L’utilisation 

de variétés résistantes est l’une des composantes majeures de ces systèmes de protection intégrés. Ainsi 

l’identification de sources de résistance génétique pour la construction de variétés résistantes est 

devenue une priorité notamment devant la recrudescence de maladies telles que la hernie des crucifères, 

l'une des principales maladies des Brassicaceae dans le monde (Terre Inovia, 2008). Du fait de la faible 

efficacité ou de la difficulté de mise en œuvre des solutions de type traitement chimique ou pratiques 

culturales sur le développement de la maladie, la lutte contre la hernie des crucifères passe 

majoritairement par la lutte génétique. La plupart des variétés résistantes à la hernie commercialisées 

jusqu’à présent présentent des résistances de type qualitatif basées sur l‘introduction (ou introgression) 

de gènes majeurs de type R. Ce type de résistance, à effet presque total, est principalement isolat 

spécifique, c’est à dire que la protection conférée n’est efficace que vis-à-vis de certains isolats/souches 

de l’agent pathogène. Par ailleurs, l’utilisation de gènes de type R impose une très forte pression de 

sélection sur les populations de pathogènes, favorisant ainsi l’émergence d’isolats plus virulents qui 

vont réussir à contourner la résistance et à la rendre inefficace. Cela a par exemple été le cas de la 

résistance à la hernie portée par la variété de colza Mendel qui après une période de culture relativement 

courte a été contournée par P. Brassicae (Diederichsen et al., 2009).  

Pour remédier à ce problème de contournement et ainsi augmenter la durabilité des résistances, d’autres 

sources de résistance d’origine génétique, les résistances dites quantitatives, ont été étudiées pour lutter 

contre les maladies. La résistance quantitative confère une protection partielle contre l’agent pathogène, 

c’est à dire qu’elle ne stoppe pas totalement le développement de l’agent pathogène mais réduit sa 

multiplication, sa colonisation ou la gravité des symptômes observés sur la plante hôte. L’un des 

avantages de ce type de résistance est de réduire ainsi la pression de sélection imposée sur l’agent 

pathogène et donc l’apparition de nouvelles souches virulentes. De plus, ce type de résistance repose 

non pas sur un gène unique mais sur l’effet de multiples gènes permettant ainsi des combinaisons de 

mécanismes de résistance divers et agissant à des moments différents du cycle de vie de l’agent 

pathogène et exerçant des pressions de sélection contradictoires sur l’évolution de l’agent pathogène. 

L’ensemble de ces données suggère ainsi que la résistance quantitative serait plus durable que la 

résistance qualitative (French et al., 2016; Pilet-Nayel et al., 2017). Des résistances quantitatives ont 
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été décrites chez de nombreuses espèces végétales vis-à-vis de différents agents pathogènes (Kim & 

Diers, 2000; Manzanares-Dauleux et al., 2000a ; Foolad et al., 2002 ; Zhao et al., 2006 ; Darvishzadeh 

R. et al., 2007 ; Jubault et al., 2008b ; Kump et al., 2011 ; Benson et al., 2015 ; Tanweer et al., 2015 ; 

Corwin et al., 2016 ; Aoun et al., 2017 ; Kumar et al., 2018). Chez les Brassicaceae de nombreux 

facteurs génétiques contrôlant la résistance quantitative à la hernie ont été identifiés chez B. napus, B. 

rapa, B. oleracea et A. thaliana (Aigu et al.; Landry et al., 1992 ; Figdore et al., 1993 ; Fuchs & 

Sacristán, 1996 ; Grandclément & Thomas, 1996 ; Voorrips et al., 1997, p. 199 ; Matsumoto et al., 

1998 ; Moriguchi et al., 1999 ; Manzanares-Dauleux et al., 2000a, 2003 ; Piao et al., 2002, 2004 ; Hirai 

et al., 2004 ; Rocherieux et al., 2004 ; Saito et al., 2006 ; Hayashida et al., 2008 ; Jubault et al., 2008b ; 

Nomura et al., 2008 ; Sakamoto et al., 2008 ; Diederichsen et al., 2009 ; Kato et al., 2012, 2013 ; Ueno 

et al., 2012 ; Li et al., 2016b ; Strelkov et al., 2016 ; Hatakeyama et al., 2017 ; Laperche et al., 2017 ; 

Yu et al., 2017). Cependant, lors des analyses génétiques effectuées, la variance phénotypique observée 

ne peut être expliquée en totalité par l’effet des différents QTL détectés et/ou par l’effet de 

l’environnement. Ce phénomène est appelé l’héritabilité manquante (« missing heritability » ; Brachi 

et al., 2011 ; Caballero et al., 2015). L’un des enjeux actuels des recherches menées sur les résistances 

quantitatives est de comprendre qu’elle(s) est (sont) la (les) source(s) de variabilité permettant 

d’expliquer une partie de cette héritabilité perdue. Une des hypothèses explicatives est basée sur 

l’existence d’une variabilité d’origine épigénétique. En effet, des études menées ces dernières années 

ont mis en évidence la modulation et l’implication des marques épigénétique dans la réponse des 

végétaux à des stress d’origine abiotique et biotique (Stokes et al., 2002 ; Steward et al., 2002 ; Pavet 

et al., 2006 ; Akimoto et al., 2007 ; Agorio & Vera, 2007 ; Boyko et al., 2010 ; López et al., 2011 ; 

Luna et al., 2012 ; Dowen et al., 2012 ; Yu et al., 2013 ; Jiang et al., 2014 ; Bond & Baulcombe, 2015 ; 

Rambani et al., 2015 ; López Sánchez Ana et al., 2016 ; Zhang et al., 2016 ; Li et al., 2016a ; Zheng et 

al., 2017 ; Liu et al., 2017 ; Hewezi et al., 2017). De plus, il a été montré que des modifications du 

méthylome des végétaux, sous la forme de cytosines différentiellement méthylées et/ou de régions 

différentiellement méthylées (DMR), pouvaient apparaitre dans le génome d’A. thaliana avec des 

fréquences respectivement plus importantes ou similaires que celle des mutations nucléotidiques 

(Becker et al., 2011 ; Schmitz et al., 2011 ; van der Graaf et al., 2015). Certaines de ces modifications 

sont transmissibles à travers les générations (Richards, 2006) et impliquées dans la variabilité 

phénotypique chez différentes espèces végétales (Cubas et al., 1999 ; Manning et al., 2006 ; Miura et 

al., 2009 ; Martin et al., 2009 ; Durand et al., 2012 ; Silveira et al., 2013 ; Ong-Abdullah et al., 2015 ; 

Blevins et al., 2017 ; He et al., 2018). A partir de ces données de la littérature nous avons posé 

l’hypothèse qu’une partie de la réponse de résistance quantitative à la hernie pourrait résulter d’une 

ségrégation de différents épiallèles. 

Les travaux que j’ai effectués durant ces trois années de thèse sont ancrés dans cet axe de recherche et 

ont pour objectif de déterminer si des variations de méthylation de l’ADN transmissibles au cours des 
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générations sont impliquées dans la résistance partielle à la hernie des crucifères chez A. thaliana. Afin 

d’apporter des éléments de réponse deux approches différentes ont été utilisées, une approche non ciblée 

et une approche ciblée. L’approche non ciblée repose sur l’étude de mutants affectés dans la structure 

de la chromatine et sur une analyse d’(épi)génétique quantitative à partir d’une population épiRIL 

présentant un fonds génétique quasi isogénique mais une mosaïque des épigénomes parentaux. 

L’approche ciblée s’est intéressée à l’étude de deux régions génomiques spécifiques, l’une issue des 

résultats de l’approche non ciblée et l’autre concernant un QTL de résistance détecté précédemment au 

laboratoire par une approche de génétique quantitative classique basée sur du polymorphisme de 

séquence et pour lequel la causalité sous-jacente ne semblait pas reposer sur un polymorphisme de 

séquence.  

Les résultats majeurs de mes travaux de thèse sont les suivants : 

• La méthylation de l’ADN est impliquée dans la résistance quantitative à la hernie des crucifères 

chez Arabidopsis. En effet le mutant ddm1 impliqué dans le maintien de la méthylation de 

l’ADN présente moins de symptômes vis-à-vis de l’isolat eH de P. Brassicae que l’écotype 

sauvage Col-0.  

• Des régions différentiellement méthylées transmissibles aux générations suivantes 

(actuellement génération 10) sont impliquées dans la résistance quantitative à la hernie chez A. 

thaliana : 14 QTLépi additifs ont été identifiés au sein de la population épiRIL.  

• Cinq QTLépi ont un effet dépendant de la température. 

• Le QTL de résistance Pb-At5.2 étudié lors de l’approche ciblée présente une causalité sous-

jacente d’origine épigénétique : une épimutation transmissible à travers les générations qui 

englobe deux gènes NLR. Ce résultat suggère qu’un QTL détecté en utilisant des marqueurs 

basés sur des variations de séquence peut avoir une causalité épigénétique.  

• Ce QTL confère une résistance à différents isolats de P. Brassicae (eH, Pb137-522, Ms6, K92-

16 et P1+). 

Dans la suite de ce chapitre, je discuterai dans un premier temps de l’intérêt d’étudier la variabilité 

épigénétique et des méthodologies disponibles pour étudier l’implication de l’épigénétique dans la 

résistance quantitative chez le pathosystème A. thaliana/P. Brassicae. Par la suite j’exposerai la 

pertinence, les avantages et les inconvénients liés à l’utilisation des approches ciblée et non ciblée dans 

l’étude de l’implication de l’épigénétique dans la résistance quantitative. Je continuerai par une 

discussion autour de la stabilité des QTLépi par rapport à l’environnement et j’aborderai la question de 

la causalité d’épimutations dans la détection de QTL. Finalement je terminerai ce chapitre par la 

question du transfert des résultats obtenus chez A. thaliana à d’autres Brassicaceae et de l’utilisation 

de la variation d’origine épigénétique et des épiallèles en sélection.  
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1. Résistance quantitative et épigénétique 

1.1. Pourquoi prendre en compte ce type de variabilité ? 

La première question relative à ma thèse a été de comprendre pourquoi l’hypothèse épigénétique était 

un élément cohérent à prendre en considération pour expliquer les mécanismes de résistance 

quantitative. Actuellement, la résistance quantitative est majoritairement étudiée en utilisant des 

approches de génétique quantitative de liaison ou d’association (GWAS) basées sur des marqueurs de 

polymorphisme de séquence. En effet, de manière classique les caractères complexes héritables sont 

considérés comme issus de variants de séquence de l’ADN transmis à travers les allèles. De nombreux 

facteurs génétiques de résistance ont ainsi été identifiés chez des nombreuses plantes hôtes vis-à-vis 

différents agents pathogènes y compris chez les Brassicaceae contre P. Brassicae. Cependant, bien 

qu’un nombre important de facteurs génétiques ait été décelé, l’ensemble de l’effet de ceux-ci ne 

permettait pas d’expliquer la totalité de la variabilité de la réponse de résistance quantitative.  

En parallèle de ces études, de nombreux variants de la structure de la chromatine (Kakutani et al., 1999 ; 

Riddle & Richards, 2002, 2005 ; Vaughn et al., 2007 ; Zhang et al., 2008) potentiellement impliqués 

dans des variations phénotypiques et transmis entre les générations ont été mis en évidence dans des 

populations naturelles et expérimentales. Différents chercheurs se sont alors questionnés sur le rôle de 

l’épigénétique dans la mise en place de caractères complexes, i.e. contrôlés par un grand nombre de 

gènes en interaction, dans la diversité des phénotypes observables (Johannes et al., 2008 ; Richards, 

2008). Le comportement de certains mutants affectés dans la mise en place de la structure de la 

chromatine vis-à-vis de différents agents pathogènes suggérait par ailleurs que la variabilité d’origine 

épigénétique pourrait être impliquée dans la réponse de résistance.  

Toutefois, aborder l’étude de l’implication épigénétique dans la réponse aux stress biotiques s’est avéré 

très compliqué. En effet, il est complexe de dissocier l’effet génétique de l’effet épigénétique, les deux 

pouvant être connectés comme dans le cas des épimutations obligatoires ou facilitées (cf chapitre I 

paragraphe 2.4.5). Les résultats que nous avons obtenus au cours de ma thèse sont une bonne illustration 

de cette difficulté. En effet nous avons démontré que certains QTL détectés par analyse génétique 

classique - cas du QTL Pb-At5.2 - étaient en fait des QTLépi. Dans notre cas ceci a été possible car 

l’épimutation causale était en déséquilibre de liaison avec des SNP dans les lignées parentales Bur-0 et 

Col-0 à l’origine de la population en ségrégation utilisée pour l’analyse génétique. Cependant cette 

détection n’aurait pas été possible dans le cas d’un QTLépi dont la causalité sous-jacente aurait été un 

épiallèle pur (Richards, 2006) en équilibre de liaison avec les SNP connus. Une des méthodes 

alternatives développées pour résoudre ce problème de déséquilibre de liaison entre variations 

épigénétiques et variations génétiques est l’analyse EWAS (Epigenome Wide Association Study; 

Rakyan et al., 2011). L’EWAS repose sur l’utilisation de marqueurs issus de polymorphisme 

épigénétique (tel que des DMR) afin trouver des associations entre des variations épigénétiques et des 
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traits phénotypiques d’intérêt. En perspective, il serait intéressant de réaliser une approche d’EWAS en 

utilisant les données de méthylation de 1001 génomes sur les 127 écotypes pour lesquels nous avons 

obtenu des données phénotypiques de réponse à l’infection par la hernie. 

1.2. Pourquoi le modèle Arabidopsis thaliana - Plasmodiophora brassicae  

L’une des questions de recherche menée au sein de l’équipe résistance et adaptation (RA) de l’UMR 

IGEPP où mon travail de thèse a été effectué est de comprendre, exploiter et combiner différents leviers 

afin de contrôler de manière durable les épidémies. Parmi eux se trouve la lutte génétique qui est étudiée 

dans différents pathosystèmes (Brassica napus/Leptosphaeria maculans, Brassicaceae/P. Brassicae, 

Pisum/Aphanomyces euteiches…) notamment par des approches de génétique/génomique quantitative. 

A l’heure actuelle beaucoup de données ont été accumulées sur le pathosystème Brassicaceae/P. 

Brassicae du fait de son importance socioéconomique (Terres Inovia, 2008), de sa distribution à 

l’échelle mondiale (Dixon, 2009) et ceci pour différents isolats de l’agent pathogène et différentes 

espèces hôtes telles que B. napus, B. oleracea, B. rapa et A. thaliana (Aigu et al.; Fuchs & Sacristán, 

1996 ; Manzanares-Dauleux et al., 2000a, 2003 ; Alix et al., 2007 ; Werner et al., 2007 ; Jubault et al., 

2008a,b ; Gravot Antoine et al., 2011 ; Gravot et al., 2012, 2016a,b ; Lemarié et al., 2015b,a ; Li et al., 

2016b ; Laperche et al., 2017). Un des avantages de l’étude de ce pathosystème est que P. Brassicae ne 

possède pas de spécificité d’hôte ; un même isolat peut infecter et être agressif sur différentes espèces 

et ainsi par exemple des données acquises sur Arabidopsis lors de l’interaction avec un isolat donné 

peuvent être transférables chez B. napus. De plus l’isolat privilégié pour notre étude, l’isolat eH, est un 

isolat monospore (stable et homogène génétiquement), représentatif du pathotype P1, l’un des 

pathotypes les plus fréquents en France (Orgeur et al., 2015), dont la séquence a été obtenue au sein du 

laboratoire (Daval et al., 2018) et de nombreuses données issues de l’infection de Brassicaceae par cet 

isolat sont disponibles. A. thaliana, hôte naturel de P. Brassicae, est une espèce modèle comportant 

d’importantes ressources génétiques (telles que des mutants, y compris épigénétiques ; des lignées HIF, 

NIL, RIL, y compris des lignées épiRIL…) et génomiques (données de RNA-seq, DNAseq, BS- seq, 

ChIP-seq …) qui ont été générées pour différents écotypes (voire même pour des milliers avec le projet 

1001 génomes). Dans le cadre d’une approche de d’épigénétique quantitative, il est nécessaire de 

posséder une bonne résolution au niveau génomique qui soit compatible avec les méthodes 

d’identification des marques épigénétiques (méthylation de l’ADN : MeDIP-CHIP, séquençage après 

traitement au bisulfite (BS- seq) ; marques histones : ChIP-seq) ce qui est le cas chez A. thaliana. Ce 

choix important d’outils et de données disponibles couplé à la non spécificité d’hôte de P. Brassicae 

font du pathosystème A. thaliana/P. Brassicae un modèle idéal pour étudier l’implication de 

l’épigénétique dans la résistance quantitative à la hernie. 
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1.3. Quel matériel végétal est disponible pour étudier l’impact de l’épigénétique dans 

le cadre de la résistance quantitative ? 

Le premier matériel végétal disponible est la collection de mutants altérés au niveau des gènes impliqués 

dans la structure de la chromatine. Initialement, l’impact de l’épigénétique sur des caractères complexes 

a été découvert en étudiant ces mutants. Certains de ces mutants montraient des altérations du phénotype 

notamment au niveau du phénotype floral (Jacobsen et al., 2000 ; Soppe et al., 2000). Ces mutants ou 

des lignées dérivées ont été utilisés récemment afin de mettre en relation la variation épigénétique et la 

réponse à l’infection par différents agents pathogènes tels que P. syringae DC3000, A. tumefaciens, B. 

cinerea ou P. cucumerina (Stokes et al., 2002 ; López et al., 2011 ; Yu et al., 2013 ; Bond & Baulcombe, 

2015 ; López Sánchez Ana et al., 2016). Ainsi, nous avons criblé certains de ces mutants pour la 

résistance à la hernie. Les premiers résultats obtenus dans ma thèse ont mis en avant une moindre 

sensibilité à la hernie du mutant ddm1, mutant qui présente une diminution globale de la méthylation 

de l’ADN (58 % en CG, 57 % en CHG et 32 % en CHH ; Zemach et al., 2013). De manière intéressante, 

nos résultats vont à l’inverse des observations réalisées chez Arabidopsis en interaction avec un autre 

agent pathogène à galle, A. tumefaciens, où la méthylation en CHG et CHH chez Arabidopsis 

empêcherait potentiellement la formation des galles. En effet, les mutants ddc (triple mutant cmt3 drm1 

drm2) et ago4 présentaient une forte augmentation de la taille des galles induites par cet agent 

pathogène. Néanmoins, bien que le mutant ddm1 nous ait fourni une information importante sur 

l’implication de la méthylation de l’ADN dans la résistance à la hernie, cela ne permettait pas d’aller 

plus loin dans la connaissance des mécanismes sous-jacents. En effet, la mutation ddm1 impacte 

d’autres régions que celles impliquées dans la réponse à la hernie.  

Un autre type de matériel végétal permettant ce type d’études sont les lignées accumulatrices de 

mutations d’A. thaliana chez lesquelles il a été évalué la fréquence d’apparition des épimutations en 

étudiant le méthylome (Becker et al., 2011 ; Schmitz et al., 2011 ; van der Graaf et al., 2015). Ces 

lignées accumulatrices de mutations et d’épimutations ont été utilisées afin de caractériser les 

changements de l’état de méthylation de l’ADN induits après un stress abiotique (Jiang et al., 2014 ; 

Zheng et al., 2017). Cependant, nous n’avons pas utilisé ces lignées dans notre étude du fait du faible 

nombre de lignées caractérisées disponibles par rapport à celui nécessaire pour une approche de 

génétique quantitative (environ 100 lignées au minimum). 

Enfin une dernière possibilité était d’utiliser une population épiRIL. Ce type de population est issue du 

croisement de deux individus possédant le même fonds génétique mais avec des fonds épigénétiques 

différents. Deux populations epiRIL quasi isogéniques mais avec une mosaïque des méthylomes 

parentaux sont disponibles chez Arabidopsis. Une population de 505 individus résultant du croisement 

entre le mutant ddm1-2 et un individu de type sauvage Col-0 (Johannes et al., 2009) et une autre de 68 

individus issus du croisement entre Col-0 et le mutant met 1-3 (Reinders et al., 2009). Ces populations 
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ont été utilisées afin d’évaluer l’impact des variations de méthylation sur l’expression de caractères 

complexes tels que le temps de floraison, la croissance des plantes, la taille des plantes en condition 

contrôle et la germination en condition stress salin (Johannes et al., 2009 ; Reinders et al., 2009). Une 

seule étude a concerné l’étude de la réponse de la population epiRIL Col-0 x met1-3 à un agent 

pathogène, P. syringae pv tomato où une augmentation de la réponse de résistance a été observée pour 

34 % des épiRIL et une plus grande sensibilité pour 4 % d’entre elles (Reinders et al., 2009). La 

population ddm1-2 x Col-0 a été utilisée dans différentes analyses d’épigénétique quantitative afin de 

détecter des QTLépi associés à différents traits phénotypiques mais uniquement en condition contrôle ou 

en présence d’un stress abiotique (Cortijo et al., 2014 ; Kooke et al., 2015 ; Aller et al., 2018).  

Finalement parmi tous les matériels disponibles, la population épiRIL de Johannes et al. (2009) semblait 

donc être la plus adaptée pour étudier la contribution épigénétique dans la réponse à la hernie car celle-

ci regroupait toutes les caractéristiques nécessaires : i) un nombre de lignées suffisant pour des analyses 

statistiques robustes, ii) peu de variabilité génétique et une forte variabilité épigénétique, permettant de 

dissocier l’effet génétique de l’effet épigénétique et iii) l’existence d’une carte épigénétique regroupant 

de manière précise l’état de méthylation de chaque lignée à chaque marqueur épigénétique stable 

(Colomé-Tatché et al., 2012).  

2. Pertinence, avantages et inconvénients des approches ciblées et non ciblées utilisées 

Dans notre étude, nous avons évalué les symptômes provoqués par l’isolat eH de P. Brassicae via 

l’indice pathologique (Manzanares-Dauleux et al., 2000b) chez des mutants d’A. thaliana affectés dans 

la structure de la chromatine puis sur la population épiRIL de Johannes et al. (2009). L’utilisation de 

certains mutants dans le cadre de ma thèse a ainsi permis de mettre en évidence le rôle de DDM1 dans 

la résistance à la hernie et donc de l’implication de la méthylation de l’ADN. Ce premier élément de 

réponse nous a permis de valider l’utilisation de la population epiRIL de Johannes et al. (2009) afin de 

mieux caractériser l’implication de la méthylation de l’ADN dans la réponse à la hernie via 

l’identification de QTLépi. Un des avantages de cette population était que celle-ci avait déjà été utilisée 

dans différentes études afin d’identifier des QTLépi impliqués dans le contrôle de caractères complexes 

(Cortijo et al., 2014 ; Kooke et al., 2015 ; Aller et al., 2018). Ces trois études ont permis de mettre en 

évidence différents QTLépi contrôlant une part plus ou moins importante des caractères complexes 

étudiés montrant ainsi i) la solidité de l’approche de détection de QTLépi en utilisant cette population et 

ceci même lors d’un stress abiotique, ii) l’implication de régions sous dépendance épigénétique dans le 

contrôle de divers traits phénotypiques et iii) l’influence des stress abiotiques sur la détection de QTLépi 

pour une même caractère complexe avec la détection de QTLépi communs et spécifiques d’une 

condition. Toutefois, dans aucune de ces études des DMR candidates ou gènes candidats ont été 

identifiés, les intervalles de confiance des QTLépi détectés étant très importants.  
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Les résultats que j’ai obtenus grâce à cette analyse ont permis, comme pour les autres détections de 

QTLépi réalisées avec cette population en condition contrôle ou lors d’un stress abiotique, de mettre en 

évidence l’implication de QTLépi dans la résistance à la hernie chez A. thaliana. Dans notre étude nous 

avons en plus pris en considération l’effet d’un facteur abiotique sur l’interaction épigénome 

Arabidopsis/hernie, l’influence de la température. La prise en compte de variations de température 

présentes dans la chambre de culture utilisée nous a permis de déceler pour la première fois des QTL 

sous dépendance épigénétique influencés par la température (l’interaction de QTLépi avec 

l’environnement est discutée dans le chapitre V.3). 

L’approche non ciblée s’est relevée très pertinente car avec peu de résultats préliminaires sur le sujet 

mais avec une bonne connaissance de notre pathosystème nous avons pu mettre en évidence la présence 

de QTLépi liés à la résistance à la hernie. Toutefois la population épiRIL utilisée possède un fonds 

génétique de type Columbia, accession sensible à l’isolat eH de P. Brassicae (Alix et al., 2007), 

contrairement à la population RIL utilisée précédemment pour les analyses classiques, constituée 

d’individus présentant différentes combinaisons du génome (et de l’épigénome) de Col-0 et de Bur-0, 

accession partiellement résistante à la hernie (Jubault et al., 2008b). Or d’après ce que nous avons 

démontré avec la région Pb-At5.2, des relations d’épistasie concernant des QTLépi existent et de ce fait 

le fonds génétique dans lequel est réalisée la population épiRIL conditionne fortement la détection de 

QTLépi. Il serait alors intéressant de développer une nouvelle population épiRIL en utilisant une 

accession partiellement résistante à la hernie telle que Bur-0 (Alix et al., 2007). Une telle population 

permettrait de réaliser la détection de QTLépi dans un autre fonds génétique et d’augmenter ainsi le 

nombre de QTLépi détectés, avec potentiellement la présence de QTLépi montrant des effets plus 

importants que ceux identifiés dans mon travail de thèse.  

Une fois l’implication de l’épigénétique dans la réponse à la hernie mise en évidence nous avons essayé 

de caractériser plus finement l’origine épigénétique potentielle de deux régions impliquées dans la 

résistance à la hernie, la région du gène RPB1 et du QTL Pb-At5.2. Afin d’arriver à notre objectif, nous 

avons utilisé des données de méthylation de l’ADN, de transcriptomique et de génomique de différents 

écotypes d’Arabidopsis (régions RPB1 et QTL Pb-At5.2), de lignées HIF (QTL Pb-At5.2) et de lignées 

épiRIL (région du gène RPB1). Des lignées HIF et épiRIL ont été utilisées afin d’identifier des régions 

différentiellement méthylées causales au niveau des régions ciblées. L’avantage de ces deux 

populations est qu’elles présentent peu de variations dues à du polymorphisme de séquence entre les 

lignées utilisées facilitant la recherche de DMR. 

Afin de déterminer si la structure génétique/épigénétique des deux régions ciblées est fréquente dans la 

nature, nous avons étudié ces régions dans une collection d’écotypes d’Arabidopsis. En effet, Cortijo et 

al. (2014 )avaient observé que seuls 30 % des DMR identifiées comme stables au cours des générations 

dans la population epiRIL étaient retrouvées au sein d’un panel de 138 accessions naturelles 
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d’Arabidopsis. Dans le cas des accessions Col-0, Bur-0 et des lignées HIF dérivées, l’identification 

d’une DMR causale aurait pu être un évènement naturel mais rare qui n’existerait que dans une 

proportion infime de la collection des écotypes d’A. thaliana. De ce fait, afin de pouvoir valider le rôle 

de nos DMR candidates dans une population non expérimentale et ainsi de valider leur impact au niveau 

de la variation de résistance à la hernie in natura, la validation de ces dernières au sein d’accessions 

naturelles d’Arabidopsis était nécessaire. 

Les résultats obtenus dans le cadre de ma thèse sur la région du gène RPB1 ont permis de montrer que 

les variations de l’état de méthylation présentes dans la population épiRIL ne sont pas retrouvées dans 

les écotypes d’Arabidopsis possédant une structure de la région de type Col-0 (80 écotypes sur 1035 

testés). Nos résultats suggèrent que, dans la nature, la variation au niveau de la région est principalement 

une variation de structure génomique induite potentiellement par des mouvements d’éléments 

transposables. Cependant, les variations de méthylation peuvent potentiellement exister au niveau de 

cette région chez des accessions avec des structures génomiques différentes de Col-0. Afin d’éclaircir 

ce point il serait intéressant de déterminer la structure génomique des autres 955 écotypes et de réaliser 

une nouvelle cartographie des lectures de bisulfite sur la région. Ce résultat illustre une autre limite de 

l’utilisation de populations expérimentales dans le cadre de l’interaction plante pathogène et la nécessité 

de valider les résultats obtenus en utilisant des accessions naturelles. 

Concernant la région du QTL Pb-At5.2 les résultats obtenus ont permis de mettre en évidence 

l’implication d’une épimutation dans la résistance à la hernie grâce à l’utilisation de couples de lignées 

HIF et d’écotypes d’Arabidopsis. Les lignées HIF ont permis de réduire la région causale à 8 gènes 

candidats (travail effectué par le docteur Antoine Gravot) et d’étudier au sein de deux lignées HIF 

homozygotes (1381 et 2509) et dans les lignées hétérozygotes issues de leurs autofécondations, le taux 

de méthylation au niveau de l’épimutation et l’expression des deux gènes NLR sous-jacents. Bien que 

les HIF hétérozygotes soient sensibles à la hernie comme les HIF homozygotes de type Col-0, le niveau 

de méthylation des hétérozygotes, intermédiaire de celui des homozygotes, a permis d’écarter 

l’existence d’un phénomène de paramutation. Ce résultat pose la question de l’origine de la sensibilité 

des hétérozygotes. Une des hypothèses possibles pour expliquer cette sensibilité est que la résistance 

ne s’établit que s’il existe un niveau suffisant de transcrits/protéines des deux NLR : l’hyperméthylation 

des deux brins ou d’un seul ne permettrait pas ainsi d’avoir un niveau de transcrits suffisant pour 

l’expression de la résistance. Afin de vérifier cette hypothèse le niveau d’expression des deux gènes 

NLR sous l’épimutation dans les HIF homozygotes de type Col-0 et Bur-0 et dans les hétérozygotes est 

en cours d’étude au sein du laboratoire. La variation de méthylation au niveau des deux NLR a été 

validée dans une proportion non négligeable d’écotypes (401 sur 1087 écotypes) chez lesquels cette 

variation est associée à la réponse de résistance. Nous avons aussi montré dans la collection d’écotypes 

l’absence de polymorphisme en cis responsable de l’épimutation. Cependant, la présence d’un 
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polymorphisme de séquence ayant un effet en trans sur l’épimutation n’a pas pu être écartée pour le 

moment.  

Finalement les deux approches ciblée et non ciblée utilisées dans mon travail de thèse ont été très 

complémentaires permettant de moduler le risque d’absence de résultats ainsi que la finesse des résultats 

obtenus.  

3. Interaction des QTLépi par rapport à l’environnement 

L’identification de multiples épimutations stables mais aussi métastables au sein de plusieurs espèces 

végétales (Cubas et al., 1999 ; Bender, 2004 ; Manning et al., 2006 ; Miura et al., 2009 ; Martin et al., 

2009 ; Durand et al., 2012 ; Silveira et al., 2013 ; Quadrana et al., 2014 ; Ong-Abdullah et al., 2015 ; 

Blevins et al., 2017 ; He et al., 2018) et la modulation du méthylome des végétaux en réponse à un 

stress (Steward et al., 2002 ; Boyko et al., 2010 ; Jiang et al., 2014 ; Zhang et al., 2016 ; Li et al., 2016a ; 

Zheng et al., 2017 ; Liu et al., 2017) pose la stabilité des épimutations dans des environnements 

fluctuants. Nous avons identifié cinq QTLépi dépendant de la température dans le cadre de l’interaction 

A. thaliana./P. Brassicae. Par ailleurs, des travaux réalisés dans le laboratoire d’accueil en utilisant 

différents génotypes d’A. thaliana et de B. napus ont permis de montrer l’effet de l’irrigation et de 

l’apport azoté dans la modulation de la réponse de la plante à la hernie (Gravot et al., 2016a ; Laperche 

et al., 2017 ; Aigu Y. et al., 2018). L’influence de l’environnement sur l’effet des résistances a été décrit 

chez d’autres pathosystèmes et le nombre de QTL de résistance détectés varie en fonction des années 

et donc des conditions climatiques (Calenge & Durel, 2006 ; Coyne et al., 2015 ; Huang et al., 2016) 

mais aussi de l’apport azoté (Talukder et al., 2005 ; Ballini et al., 2013).  

Mes résultats préliminaires suggèrent que la modulation de la réponse des plantes à un stress biotique 

par l’environnement (ici un stress abiotique : la température) ne touche pas simplement leur architecture 

génétique mais aussi leur architecture épigénétique. Maintenant, la question est de comprendre 

comment les variations environnementales telles que la température modulent le méthylome et 

l’architecture épigénétique de la réponse de la plante à un autre stress. Une hypothèse pourrait être que 

la température influerait sur le fonctionnement de protéines impliquées dans la mise en place et le 

maintien des marques épigénétiques.  

Afin de valider les QTLépi dépendant de la température, des tests pathologiques à deux températures 

distinctes (par exemple 20 °C et 25 °C) peuvent être envisagés ce qui permettrait d’une part de valider 

les QTLépi détectés dans Liégard et al. (2018) et de réduire potentiellement leurs intervalles de confiance 

par un phénotypage plus précis et d’autre part de détecter d’autres QTLépi sous la dépendance de la 

température. Une approche similaire pour l’étude de l’impact de la température sur la résistance a déjà 

été réalisée dans la cadre du pathosystème A. thaliana/Ralstonia solanacearum via une approche 

d’analyse d’association basée sur des polymorphismes de séquence de 176 accessions d’A. thaliana. La 
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sensibilité des plantes augmente lors d’une augmentation de la température de 3 °C et l’architecture 

génétique de la réponse d’A. thaliana à R. solanacearum est différente. Cette variation de l’architecture 

génétique de la réponse se traduit notamment par l’absence de détection des deux QTL majeurs associés 

à la résistance à l’agent pathogène à 30 °C par rapport à 27 °C (Aoun et al., 2017). 

4. Transfert des résultats obtenus chez Arabidopsis à d’autres Brassicaceae  

Une question importante lors de l’utilisation d’une espèce modèle est de savoir si les résultats obtenus 

sur cette dernière sont transférables à des espèces d’intérêt agronomique. Dans le cas du QTL Pb-At5.2 

il est ainsi important de savoir dans un premier temps si les gènes NLR identifiés chez A. thaliana 

existent chez B. napus, B. oleracea et /ou B. rapa. Une première analyse par BLAST sur le génome de 

B. napus suggère la présence d’une copie orthologue du gène At5g47260. Pour le gène At5g47280, 

nous avons identifié un gène orthologue mais qui a été attribué à un autre membre de la famille des 

ADR1-like à laquelle il appartient. Cependant, comme les gènes de cette famille sont proches et que le 

gène At5g47280 est annoté dans le génome d’A. thaliana comme un pseudogène, la question d’une 

mauvaise attribution du membre de la famille ADR1- like au gène orthologue chez B. napus se pose. 

Ces résultats étant issus d’une analyse préliminaire, il serait intéressant de réaliser une analyse plus 

poussée afin de déterminer si plusieurs copies orthologues existent, si elles sont exprimées de manière 

constitutive chez B. napus comme chez Bur-0 et si une différence d’expression et de méthylation existe 

entre des génotypes sensibles et partiellement résistants à la hernie chez B. napus.  

Par ailleurs une approche d’épi/génomique comparative (recherche de régions chromosomiques 

conservées entre plusieurs espèces) pourrait être réalisée chez les Brassicaceae afin de déceler des 

régions génomiques conservées. Des résultats récents du laboratoire soulignent la présence de 3 QTL 

conservés entre différentes Brassicaceae (Arabidopsis, chou et colza ; Evrard et al., en préparation). 

Dans ce contexte, l’hypothèse que des régulations épigénétiques différentielles seraient conservées 

entre les Brassicaceae semble très prometteuse. En perspective, la recherche des régions orthologues 

aux régions détectées chez A. thaliana (par détection de QTLépi) dans le génome de B. napus pourra être 

possible du fait de la disponibilité du séquençage et de l’annotation du génome du génotype Darmor-

bzh (Chalhoub et al., 2014). Afin de faciliter cette étude, le logiciel Askomics développé au sein de 

l'INRIA en collaboration avec l'UMR IGEPP pourra être utilisé pour mettre en relation les différentes 

régions identifiées chez les Brassicaceae au niveau génétique et épigénétique (Evrard et al., 2016). 

Finalement, une comparaison des gènes présents dans des régions communes ou spécifiques à une 

espèce et de leur état épigénétique pourrait être effectuée afin de valider ou non leur maintien entre les 

différents Brassicaceae. Si les résultats obtenus chez Arabidopsis sont maintenus chez les différentes 

Brassicaceae, cela permettrait d’obtenir une vision plus large du contrôle génétique et épigénétique de 

la résistance quantitative à la hernie mais aussi d’ouvrir de nouvelles pistes en sélection pour le 

développement de variétés résistantes à la hernie. 
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L’intégration des données épigénétiques, acquises au cours de la thèse, aux données génétiques, déjà 

disponibles au laboratoire, sur les deux espèces permettra d’établir une vision intégrative des régions 

génomiques impliquées au niveau génétique et épigénétique dans le contrôle de la résistance 

quantitative à la hernie chez les Brassicaceae et devrait apporter des éléments de réponse sur l’impact 

des duplications et des réarrangements structuraux sur l’organisation, l’effet et la diversité des facteurs 

génétiques et épigénétiques impliqués dans la résistance quantitative à la hernie des Crucifères. 

5. Utilisation de la variabilité épigénétique et des épiallèles en sélection 

Le travail effectué durant ma thèse a permis de mettre en évidence le rôle de variations de méthylation 

de l’ADN dans la résistance quantitative à la hernie et ceci notamment par l’identification de QTLépi et 

par l’identification d’une épimutation comme causale d’un QTL génétique précédemment identifié 

(Jubault et al., 2008b). Ces travaux additionnés à ceux déjà réalisés au sein du laboratoire mettent en 

avant que la résistance quantitative repose à la fois sur une variabilité génétique et sur une variabilité 

épigénétique ceci augmentant la complexité des mécanismes mis en jeu dans la résistance à la hernie. 

Cela suggère que le transfert d’un trait d’intérêt agronomique en sélection repose à la fois sur une 

transmission d’une séquence d’ADN mais aussi de son état épigénétique qui pour produire le phénotype 

attendu ne doit pas être modifié entre la plante donneuse et la plante receveuse. Les résultats obtenus 

sur le QTL Pb-At5.2 illustrent le fait que cette stabilité des épimutations au cours des processus de 

sélection est possible. En effet dans le cadre de ce QTL nous avons montré que l’épimutation sous-

jacente a été conservée depuis les accessions parentales Bur- 0 et Col-0 et jusqu’aux HIF après plusieurs 

générations.  

L’intégration de sources de résistance quantitative d’origine épigénétique en sélection pourrait 

permettre d’augmenter la durabilité des résistances en mettant ainsi en place un niveau supplémentaire 

de résistance à contourner par l’agent pathogène. Ainsi dans l’approche de pyramidage de gènes 

envisagé pour augmenter la durabilité de la résistance (Brun et al., 2010 ; Delourme et al., 2014 ; Pilet-

Nayel et al., 2017), un pyramidage de résistances basées sur des allèles et des épiallèles pourrait être 

une bonne perspective. De plus comme nous l’avons montré avec l’épimutation au QTL Pb-At5.2, les 

épiallèles comme les allèles peuvent être source de variabilité au niveau de gènes possédant un effet sur 

de multiples isolats (comme c’est le cas ici pour la hernie) mais également potentiellement sur de 

multiples agents pathogènes. Afin de répondre à ce dernier point il serait intéressant pour le QTL Pb-

At5.2 de tester si son effet est efficace vis-à-vis d’autres agents pathogènes en étudiant le comportement 

des accessions Col-0, Bur-0 et plus particulièrement des lignées HIF 1381 et 2509 vis-à-vis d’autres 

agents pathogènes, à galle comme les nématodes à galles du genre Meloidogyne ou Agrobacterium 

tumefasciens et/ou même sur des agents pathogènes ne produisant pas de galles.  

Cependant, même si des résultats intéressants ont été montrés sur l’implication d’épiallèles dans la mise 

en place de caractères complexes, l’utilisation d’épiallèles en sélection est encore un challenge. En effet, 



  



129 

 

l’utilisation d’épiallèles en sélection impose leur identification dans des espèces d’intérêt agronomique. 

Or pour le moment, un nombre restreint d’épiallèles a été mis en évidence dans des plantes d’intérêt 

agronomique (Manning et al., 2006 ; Quadrana et al., 2014 ; Ong-Abdullah et al., 2015). Une des 

difficultés liées à leur identification passe notamment par l’application des techniques d’identification 

de marques épigénétiques (Bisulfite, CHIP-seq…) largement éprouvées sur des espèces modèles mais 

qui le sont largement moins sur des espèces de grande culture. En effet les génomes des espèces d’intérêt 

agronomique sont dans la majorité des cas complexes : i) polyploïde, ii) de grande taille, iii) avec un 

nombre de séquences répétées important, iv) avec des variations génétiques importantes entre les 

génotypes et v) souvent assemblé de façon partielle, autant de difficultés techniques à dépasser pour les 

études d’épigénomique. En effet là où la cartographie de lecture d’approches omiques (RNAseq, 

bisulfite …) en des localisations spécifiques d’un génome de référence est une routine sur des espèces 

modèles, réaliser la même opération sur des génomes présentant des gènes paralogues, orthologues et 

homéologues sur des génomes de grande taille partiellement annotés est nettement plus complexe. De 

plus certaines techniques comme le bisulfite nécessitent des niveaux importants de couverture afin 

d’identifier des régions différentiellement méthylées ce qui est plus difficile à obtenir sur des génomes 

de grande taille. Enfin, l’utilisation d’une telle source de variabilité en sélection nécessite de bien 

connaitre sa stabilité à travers de multiples générations et d’étudier l’impact potentiel que pourraient 

avoir les techniques de sélection classiques pour l’introduire dans une espèce d’intérêt. 

En conclusion les résultats obtenus au cours de ma thèse ouvrent la voie quant à la prise en compte de 

variations épigénétiques dans la résistance quantitative basée notamment sur la ségrégation de multiples 

épiallèles au sein des génomes des végétaux. De manière plus large, une des questions majeures qui 

reste concerne l’origine des épimutations qui peut être un élément important en sélection. En effet, 

contrairement à un QTL issu d’un polymorphisme de séquence, un QTLépi pourrait perdre son effet en 

fonction du fonds génétique. On peut imaginer que suivant le fond génétique, la présence d’un 

polymorphisme de séquence en cis ou en trans mènerait au passage d’un épiallèle associé à la résistance 

vers un épiallèle associé à la sensibilité.   
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Figure S1. Epi-allele effects at the closest QTLepi peak marker. All graphics show the effect of each epi-

allele on the trait value at the closest QTL peak marker. For all QTLepi detected for root biomass, leaf length 

and pathogen quantity in growth room-2, the ddm1-2 epi-allele is associated with a lower value than the WT 

epi-allele. For all QTL detected for the pathogen quantity in growth room-1, the ddm1-2 epi-allele is associated 

with a higher value than the WT epi-allele. 

Figure S1. Epi-allele effects at the closest QTLepi peak marker. 
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Figure S2. Boxplot of temperature data recorded in each growth room. (A) Global temperature in each 

growth room. Stars indicate the significant difference (Fisher permutation test, F = 2.67, p-value = 0.002) of 

the variance of the global temperature between the two growth rooms. (B) Day temperature in each growth 

room. Stars indicate the significant difference (Fisher permutation test, F = 9.05, p-value = 0.002) of the 

variance of the day temperature between the two growth rooms. (C) Night temperature in each growth room. 

Stars indicate the significant difference (Fisher permutation test, F = 3.67, p-value = 0.002) of the variance of 

the day temperature between the two growth rooms. Boxplot showed the median (inner box black horizontal 

line), the 25 and the 75 percentiles (box), the 1.5 times interquartile (vertical line) and the extreme values 

(black dots). 

Figure S2. Boxplot of temperature data recorded in each growth room. 
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Table S1. List of primer sets used to confirm homozygosity of the T-DNA insertion in mutants.  

NASC number Mutant Gene LP primer (5' > 3') RP primer (5' > 3') 

N650863 SALK_150863 At5g14620 AGATCGCTTCCAGAGTTAGCC TTGTCGCAAAAAGCAAAAGAG 
N655230 SALK_004027C At3g18520 CTTCTCTGTTCATCGTTTCGC AGCAACATTCTCTCGTCGAAC 
N667337 SALK_130607C At5g09790 TTTCTCTTGTCCGGTGAAATG CCTGCAACAATCAGTGTGATG 
N681376 SALK_082118C At1g79000 GACTGACAGGTCTTTGCTTGG   ATGAACCTGGAATGGAGAACC 
N681865 SALK_149295C At5g09230 CGCAGAGAGAGAACAAAATCG TTCCACATTCTGTGCTAACCC 
N681885 SALK_000590C At5g66750 GAAGACAGGTTTCACCTGTGC CGTGAGAAATAGCTCAATGCC 

Table S1. List of primer sets used to confirm homozygosity of the T-DNA insertion in mutants. 
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Table S2. (A) Disease index for Col-0 and mutants after infection by Plasmodiophora brassicae. (B) 

Dunnett post hoc test results.  

A 

Lines Means Sd 

ddm1 * 46.56 14.63 

srt2 61.67 12.58 

drm2 66.67 14.43 

atxr5 70.28 15.28 

hac1 70.56 18.96 

Col-0 77.09 8.23 

hdc15 84.72 19.7 

Disease index calculation was carried out according to Manzanares-Dauleux et al. (2000b). Means 

were obtained by averaging the data from three blocks with six plants by block. Standard deviation 

(Sd) was obtained from the difference in DI between the three blocks for each mutant and Col-0. The 

star next to ddm1 indicates significant differences for the disease index compared to Col-0. 

 

B 

DI genotype comparison Estimate Std.Error t value Pr(>|t|) 

atxr5 - Col-0 -6.8083 6.880 -0.990 0.86361 

ddm1 - Col-0 -30.5283 6.880 -4.437 0.00269 

drm2 - Col-0  -10.4183 6.880 -1.514 0.53771 

hac1 - Col-0  -6.5283 6.880 -0.949 0.88306 

hdc15 - Col-0  7.6383 6.880 1.110 0.79812 

srt2 - Col-0  -15.4183 6.880 -2.241 0.18262 

Test was carried using multcomp R package. 

 

Table S2. (a) Disease index for Col-0 and mutants after infection by Plasmodiophora brassicae. (b) 
Dunnett post hoc test results.  
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Table S3. Phenotypic responses of epiRIL and their parent lines to infection by Plasmodiophora 

brassicae.  

Lines 
Growth 

room 
Leaf length 

(cm) 
Root biomass 
(mg per plant) 

Pathogen DNA 
quantity (%) 

Disease index 

Col-0 
1 5.52 ± 0.59 NA 0.036 ± 0.01 53.25 ± 2.36 

2 1.98 ± 0.34 1.95 ± 0.23 0.45 ± 0.05 90.75 ± 9.64 

ddm1-2 
1 NA NA NA NA 

2 2.12 ± 0.54 2.16 ± 0.72 0.31 ± 0.13 71.75 ± 17.11 

Epirils 
1 4.80 ± 0.75 NA 0.052 ± 0.04 51.17 ± 11.42 

2 2.17 ± 0.47 2.41 ± 0.95 0.43 ± 0.17 86.27 ± 10.74 

Disease index calculation was carried out according to Manzanares-Dauleux et al. (2000b). Pathogen 

DNA quantification was determined by quantitative PCR. For each trait and growth room, means 

were obtained by averaging data of two biological replicates, each one designed with two blocks and 

six plants per block. Standard deviation (Sd) was obtained from the difference in each trait between 

the four blocks. 

 

Table S3. Phenotypic responses of epiRIL and their parent lines to infection by Plasmodiophora 

brassicae.  
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Table S4. Dunnett test comparison of temperatures recorded by each temperature sensor in growth room-2.  

Adjusted p-values (Bonferroni method) calculated with the Dunnett test between each temperature sensor are presented in the bottom left of the table. 

Ts corresponds to the temperature sensor number. Non-significant p-values of test were highlighted in bold. 

Table S4. Dunnett test comparison of temperatures recorded by each temperature sensor in growth room-2.  

 

  Ts1 Ts2 Ts3 Ts4 Ts5 Ts6 Ts7 Ts8 Ts9 Ts10 Ts11 Ts12 Ts13 Ts14 Ts15 
Ts2 < 2.00E-16 ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ 
Ts3 < 2.00E-16 6.50E-06 ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ 
Ts4 < 2.00E-16 1.10E-04 < 2.00E-16 ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ 
Ts5 < 2.00E-16 < 2.00E-16 < 2.00E-16 < 2.00E-16 ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ 
Ts6 < 2.00E-16 < 2.00E-16 < 2.00E-16 < 2.00E-16 1.00 ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ 
Ts7 < 2.00E-16 < 2.00E-16 < 2.00E-16 < 2.00E-16 5.90E-02 2.90E-06 ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ 
Ts8 < 2.00E-16 < 2.00E-16 < 2.00E-16 < 2.00E-16 1.77E-0.2 1.00 2.90E-06 ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ 
Ts9  2.6 E-16 < 2.50E-06 1.00 < 2.00E-16 <2.00E-16 < 2.00E-16 < 2.00E-16 < 2.00E-16 ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ 

Ts10 < 2.00E-16 < 2.00E-16 < 2.00E-16 3.50E-05 6.40E-13 < 2.00E-16 2.30E-04 < 2.00E-16 <2.00E-16 ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ 
Ts11 < 2.00E-16 1.00 3.60E-08 2.54E-02 <2.00E-16 < 2.00E-16 < 2.00E-16 < 2.00E-16 1.50E-08 1.70E-14 ₋ ₋ ₋ ₋ ₋ 
Ts12 < 2.00E-16 < 2.00E-16 < 2.00E-16 3.90E-12 2.50E-06 2.20E-12 1.00 <2.00E-16 < 2.00E-16 1.00 < 2.00E-16 ₋ ₋ ₋ ₋ 
Ts13 < 2.00E-16 < 2.00E-16 < 2.00E-16 < 2.00E-16 2.5E-16 1.70E-09 <2.00E-16 7.40E-06 < 2.00E-16 < 2.00E-16 < 2.00E-16 < 2.00E-16 ₋ ₋ ₋ 
Ts14 < 2.00E-16 < 2.00E-16 < 2.00E-16 < 2.00E-16 4.80E-12 3.10E-06  <2.00E-16 2.68E-03 < 2.00E-16 < 2.00E-16 < 2.00E-16 < 2.00E-16 1.00 ₋ ₋ 
Ts15 < 2.00E-16 < 2.00E-16 < 2.00E-16 2.50E-14 5.80E-06 3.90E-12 1.00 < 2.00E-16 < 2.00E-16 4.29E-01 < 2.00E-16 1.00 < 2.00E-16 < 2.00E-16 ₋ 
Ts16 < 2.00E-16 < 2.00E-16 < 2.00E-16 8.60E-13 4.60E-07 1.20E-13 7.89E-01 < 2.00E-16 < 2.00E-16 1.00 < 2.00E-16 1.00 < 2.00E-16 < 2.00E-16 1.00 
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Table S5. Median temperature monitored by each temperature sensor in growth room-2.  

 

MAD: Median absolute deviation. The median temperatures are in °C. Ts corresponds to the temperature 

sensor number. 

 

Temperature sensor Median temperature MAD
Ts1 21.40 0.74      

Ts2 22.90 0.74      

Ts3 22.50 0.74      

Ts4 22.90 0.74      

Ts5 23.20 0.74      

Ts6 23.60 0.74      

Ts7 23.10 0.74      

Ts8 23.20 1.11      

Ts9 22.10 0.74      

Ts10 23.10 0.74      

Ts11 22.60 0.74      

Ts12 23.20 0.74      

Ts13 24.10 0.74      

Ts14 23.70 0.74      

Ts15 23.10 0.74      

Ts16 23.10 0.74      
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File S1. Location of segregating DNA sequence variants (SNP, indel, TE, SV) among the clubroot QTL intervals. 1 and 0 denote respectively the presence 

or absence of the variant in the epiRIL under scrutiny; het denotes heterozygosity, in black lack of evidence. * in the epiRIL name indicates that this line was 

not considered for TE detection. 

File S1. Location of segregating DNA sequence variants (SNP, indel, TE, SV) among the clubroot QTL intervals. 

Variant 

Type 
Chromosome Position Ref Alt QTL interval 

Lines nb for variant 

detection 

epi 

RIL 

8 

epi 

RIL 

11* 

epi 

RIL 

14 

epi 

RIL 

18 

epi 

RIL 

20* 

epi 

RIL 

24 

epi 

RIL 

36 

epi 

RIL 

46 

epi 

RIL 

52 

TE Chr1 6617937 . ATCOPIA78 Rbiepi-At1 102 0 NA 1 0 NA 0 0 1 0 

SNP Chr1 7241579 G A Rbiepi-At1 122 0 0 1 1 1 0 0 1 0 

SNP Chr1 9497509 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1 122 1 het 0 0 0 het 1 1 1 

SNP Chr1 9883998 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 0 1 1 1 1 het 0 0 0 

TE Chr1 12177658 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 0 NA 0 0 NA 0 0 0 0 

TE Chr1 12617099 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 0 NA 0 0 NA 0 0 0 0 

Footprint Chr1 12620247 C CGTA Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr1 13033405 C T Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1 122 1 0 1 1 NA het 0 1 1 

indel Chr1 13908828 CA C 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 1 0 1 1 0 het 0 1 1 

SNP Chr1 13967107 C T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 0 1 0 0 1 0 1 0 0 

SNP Chr1 14023610 C T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 0 1 0 0 1 0 1 0 0 

SNP Chr1 14590272 T C 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 1 0 0 1 0 0 0 1 0 

SNP Chr1 15509104 G A 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 0 1 0 0 1 0 1 NA 0 

indel Chr1 15935454 TGGTGAAG T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 1 0 1 1 0 1 0 1 1 

indel Chr1 15972511 AT A 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 0 1 0 0 1 0 1 0 0 
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TE Chr1 16836944 . ATENSPM3 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
102 1 NA 0 0 NA 0 0 1 0 

indel Chr1 17863273 TC T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 0 1 1 0 1 0 1 1 

SNP Chr1 18002233 T C Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 1 0 0 1 0 1 0 0 

SNP Chr1 18173880 C T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 1 0 0 1 0 1 0 0 

TE Chr1 20150892 . ATENSPM3/HELITRON Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 102 1 NA 0 0 NA 0 0 0 0 

SNP Chr1 20362809 G A Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 1 0 0 1 1 1 0 0 

SNP Chr1 21675141 G A Rbiepi-At1 122 0 het 0 0 1 1 1 0 0 

TE Chr2 10506856 . ATENSPM3/ATLANTYS Rbiepi-At2a 106 0 NA 1 0 NA 0 0 0 0 

SNP Chr2 11434437 A C Rbiepi-At2a 122 1 het 0 0 1 0 1 1 0 

TE Chr2 12762111 . ATENSPM3 Rbiepi-At2b 102 1 NA 0 0 NA 0 0 0 0 

SNP Chr3 3666840 A G Lfiepi-GTAt3 122 1 het 0 0 1 1 0 0 0 

SNP Chr3 4740011 C T Lfiepi-GTAt3 122 1 het 0 0 1 1 0 0 0 

TE Chr3 5595169 . ATENSPM3 Lfiepi-GTAt3 102 0 NA 0 0 NA 0 0 0 0 

Footprint Chr3 5595169 C CTTAA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

Footprint Chr3 5595169 C CTTA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr3 8547929 G A Lfiepi-GTAt3 122 1 0 0 0 1 0 1 0 0 

TE Chr3 8759468 . ATCOPIA78 Lfiepi-GTAt3 102 0 NA 1 1 0 1 1 1 1 

indel Chr3 9589063 TA T Lfiepi-GTAt3 122 0 1 1 1 1 1 0 1 1 

SNP Chr3 9858537 T C Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 0 1 1 1 1 1 0 1 1 

SNP Chr3 10202051 A G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 1 0 0 0 0 1 1 0 0 

SNP Chr3 10743038 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 0 0 1 1 1 0 0 1 1 

SNP Chr3 13092809 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 0 0 0 0 het 0 0 0 

SNP Chr3 14288480 A T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 1 1 0 1 het 0 1 1 

SNP Chr3 14509867 G T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 0 1 0 het 1 0 0 

SNP Chr3 14518339 C G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 0 1 0 het 1 0 0 

SNP Chr3 14530903 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 0 1 0 het 1 0 0 
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SNP Chr3 14545591 C A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 0 1 0 het 1 0 0 

SNP Chr3 15861145 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 1 1 0 1 het 0 1 1 

SNP Chr3 16205156 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3 122 0 1 1 0 1 het 0 1 1 

SNP Chr3 18112512 G A Lfiepi-GTAt3 122 0 1 0 0 1 0 0 1 1 

SNP Chr3 18253358 C G Lfiepi-GTAt3 122 0 1 0 0 1 0 0 1 1 

SNP Chr3 20306786 C T Lfiepi-GTAt3 122 1 0 1 1 0 0 1 0 0 

SNP Chr4 2834559 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 1 1 1 1 0 0 0 

SNP Chr4 2920544 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 0 0 0 1 1 1 1 

SNP Chr4 3318778 C G Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 0 0 0 1 1 1 1 

SNP Chr4 4474111 ACCAGAT A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 1 1 NA 1 0 0 0 

SNP Chr4 5115842 T A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 0 0 0 0 1 het 1 

indel Chr4 7214677 C CATTATTTGT Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 1 1 0 1 1 0 0 0 

SNP Chr4 7344157 C A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 1 1 0 NA 1 0 0 0 

indel Chr4 7652616 AC A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 0 0 1 0 0 1 1 1 

indel Chr4 7750735 G GT Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 0 0 1 0 0 1 1 1 

SNP Chr4 7944780 G A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 1 1 0 NA 1 1 0 0 

TE Chr4 9650119 . ATCOPIA93 Pb2epi-At4 102 0 NA 0 1 NA 0 0 0 0 

SNP Chr4 10012411 A G Pb2epi-At4 122 1 0 0 1 0 0 0 0 0 

SNP Chr4 10291133 A T Pb2epi-At4 122 0 1 1 0 1 1 1 1 1 

SNP Chr5 4896800 G A Lfi1epi-At5 122 1 0 0 1 0 0 1 0 0 

TE Chr5 6357944 . ATCOPIA78 Lfi1epi-At5 102 0 NA 1 0 NA 0 0 1 1 

SNP Chr5 7980674 A T Lfi1epi-At5 122 0 1 0 het 1 1 0 0 0 

SNP Chr5 8654576 G C Lfi1epi-At5 122 0 1 0 het 1 1 0 0 0 

indel Chr5 8872537 TG T Lfi1epi-At5 122 1 0 1 het 0 0 1 1 1 

SNP Chr5 9381623 C A Lfi1epi-At5 122 0 1 0 het 1 1 0 0 0 
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SNP Chr5 10075739 G A Lfi1epi-At5 122 1 0 1 het 0 0 1 1 1 

SNP Chr5 10214637 G A Lfi1epi-At5 122 1 0 1 het 0 0 1 1 1 

SNP Chr5 11645737 T C Lfi1epi-At5 122 1 0 1 het 0 0 1 1 1 

SNP Chr5 12506158 G A Lfi1epi-At5 122 0 1 0 het 1 1 0 0 0 

SNP Chr5 14215841 A T Lfi1epi-At5 122 0 1 0 het 1 1 0 0 0 

SNP Chr5 14240551 T A Lfi1epi-At5 122 0 1 0 het 1 1 0 0 0 

SNP Chr5 15070083 T C Lfi1epi-At5 122 1 0 1 het 0 0 1 1 1 

indel Chr5 15431687 G GT Lfi1epi-At5 122 1 0 1 0 0 0 1 1 1 

 

Variant 

Type 
Chromosome Position Ref Alt QTL interval 

Lines nb 

for variant 

detection 

epi 

RIL 

53 

epi 

RIL 

54 

epi 

RIL 

55 

epi 

RIL 

60 

epi 

RIL 

62 

epi 

RIL 

64* 

epi 

RIL 

69* 

epi 

RIL 

70 

epi 

RIL 

71 

TE Chr1 6617937 . ATCOPIA78 Rbiepi-At1 102 1 0 0 1 1 NA NA 0 0 

SNP Chr1 7241579 G A Rbiepi-At1 122 1 1 1 1 1 0 1 0 0 

SNP Chr1 9497509 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1 122 1 0 1 0 0 1 0 1 1 

SNP Chr1 9883998 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 0 1 0 1 1 0 1 0 0 

TE Chr1 12177658 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 0 0 0 1 0 NA NA 0 1 

TE Chr1 12617099 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 0 0 0 0 0 NA NA 0 1 

Footprint Chr1 12620247 C CGTA Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 0 0 0 1 0 0 0 0 0 

SNP Chr1 13033405 C T Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1 122 1 0 1 1 1 1 0 1 1 

indel Chr1 13908828 CA C 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 0 1 1 1 1 0 1 1 

SNP Chr1 13967107 C T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 1 0 0 0 NA 1 0 0 

SNP Chr1 14023610 C T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 1 0 0 0 0 1 0 0 

SNP Chr1 14590272 T C 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 0 0 1 0 1 0 1 1 
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SNP Chr1 15509104 G A 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 1 0 0 0 0 1 0 0 

indel Chr1 15935454 TGGTGAAG T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 0 1 1 1 1 0 1 1 

indel Chr1 15972511 AT A 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 1 0 0 0 0 1 0 0 

TE Chr1 16836944 . ATENSPM3 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
102 0 0 0 0 0 NA NA 0 0 

indel Chr1 17863273 TC T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 0 1 1 1 1 0 1 1 

SNP Chr1 18002233 T C Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 1 0 0 0 0 1 0 0 

SNP Chr1 18173880 C T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 1 0 0 0 0 1 0 0 

TE Chr1 20150892 . ATENSPM3/HELITRON Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 102 0 0 0 0 0 NA NA 0 0 

SNP Chr1 20362809 G A Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 1 0 0 0 0 1 0 0 

SNP Chr1 21675141 G A Rbiepi-At1 122 0 0 0 0 0 0 1 0 0 

TE Chr2 10506856 . ATENSPM3/ATLANTYS Rbiepi-At2a 106 0 0 0 0 0 NA NA 0 1 

SNP Chr2 11434437 A C Rbiepi-At2a 122 1 0 0 1 0 NA 0 0 1 

TE Chr2 12762111 . ATENSPM3 Rbiepi-At2b 102 0 0 0 0 0 NA NA 0 0 

SNP Chr3 3666840 A G Lfiepi-GTAt3 122 het 1 0 0 1 1 1 1 0 

SNP Chr3 4740011 C T Lfiepi-GTAt3 122 het 1 0 0 1 1 1 1 0 

TE Chr3 5595169 . ATENSPM3 Lfiepi-GTAt3 102 0 0 0 0 0 NA NA 0 0 

Footprint Chr3 5595169 C CTTAA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

Footprint Chr3 5595169 C CTTA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr3 8547929 G A Lfiepi-GTAt3 122 het 1 0 0 1 0 0 0 0 

TE Chr3 8759468 . ATCOPIA78 Lfiepi-GTAt3 102 1 0 1 1 0 NA NA 0 1 

indel Chr3 9589063 TA T Lfiepi-GTAt3 122 het 0 0 0 0 NA 1 1 1 

SNP Chr3 9858537 T C Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 het 0 1 0 0 1 1 1 1 

SNP Chr3 10202051 A G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 het 1 0 1 1 0 0 0 0 

SNP Chr3 10743038 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 1 0 1 1 0 1 1 0 1 



 

175 

SNP Chr3 13092809 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr3 14288480 A T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 1 1 0 1 1 0 1 

SNP Chr3 14509867 G T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 1 0 0 1 0 0 1 0 

SNP Chr3 14518339 C G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 1 0 0 1 0 0 1 0 

SNP Chr3 14530903 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 1 0 0 1 0 0 1 0 

SNP Chr3 14545591 C A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 1 0 0 1 NA 0 1 0 

SNP Chr3 15861145 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 1 1 0 1 1 0 1 

SNP Chr3 16205156 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3 122 1 0 0 1 0 NA 1 0 1 

SNP Chr3 18112512 G A Lfiepi-GTAt3 122 1 0 0 1 0 1 1 0 1 

SNP Chr3 18253358 C G Lfiepi-GTAt3 122 1 0 0 1 0 1 1 0 1 

SNP Chr3 20306786 C T Lfiepi-GTAt3 122 0 0 1 0 1 0 0 1 1 

SNP Chr4 2834559 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 0 0 0 0 1 0 0 

SNP Chr4 2920544 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 1 1 1 NA 0 1 1 

SNP Chr4 3318778 C G Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 1 1 1 1 0 1 1 

SNP Chr4 4474111 ACCAGAT A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 0 0 0 0 1 0 0 

SNP Chr4 5115842 T A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 1 1 1 NA 0 1 1 

indel Chr4 7214677 C CATTATTTGT Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 0 0 1 NA 1 0 0 

SNP Chr4 7344157 C A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 0 0 1 0 1 0 0 

indel Chr4 7652616 AC A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 1 0 1 0 1 1 

indel Chr4 7750735 G GT Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 1 1 0 NA 0 1 1 

SNP Chr4 7944780 G A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 0 0 1 0 1 0 0 

TE Chr4 9650119 . ATCOPIA93 Pb2epi-At4 102 0 0 1 1 0 NA NA 0 0 

SNP Chr4 10012411 A G Pb2epi-At4 122 0 0 1 1 0 0 0 0 0 

SNP Chr4 10291133 A T Pb2epi-At4 122 1 1 1 0 1 1 1 1 1 

SNP Chr5 4896800 G A Lfi1epi-At5 122 het 1 1 0 1 1 1 0 1 
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TE Chr5 6357944 . ATCOPIA78 Lfi1epi-At5 102 1 0 0 0 0 NA NA 0 0 

SNP Chr5 7980674 A T Lfi1epi-At5 122 het 0 0 1 1 1 0 0 0 

SNP Chr5 8654576 G C Lfi1epi-At5 122 het 0 0 1 1 1 0 0 0 

indel Chr5 8872537 TG T Lfi1epi-At5 122 het 1 1 1 0 0 1 1 1 

SNP Chr5 9381623 C A Lfi1epi-At5 122 0 0 0 0 1 1 0 0 0 

SNP Chr5 10075739 G A Lfi1epi-At5 122 1 0 1 1 0 0 1 1 1 

SNP Chr5 10214637 G A Lfi1epi-At5 122 1 0 1 1 0 0 1 1 1 

SNP Chr5 11645737 T C Lfi1epi-At5 122 1 0 1 1 0 0 1 1 1 

SNP Chr5 12506158 G A Lfi1epi-At5 122 0 1 0 0 1 1 0 0 0 

SNP Chr5 14215841 A T Lfi1epi-At5 122 0 1 0 0 1 1 0 0 1 

SNP Chr5 14240551 T A Lfi1epi-At5 122 0 1 0 0 1 1 0 0 1 

SNP Chr5 15070083 T C Lfi1epi-At5 122 0 0 1 1 0 0 1 1 0 

indel Chr5 15431687 G GT Lfi1epi-At5 122 0 0 1 1 0 0 1 1 0 

 

Variant 

Type 
Chromosome Position Ref Alt QTL interval 

Lines nb 

for variant 

detection 

epi 

RIL 

73 

epi 

RIL 

92 

epi 

RIL 

93 

epi 

RIL 

94 

epi 

RIL 

95 

epi 

RIL 

98 

epi 

RIL 

99* 

epi 

RIL 

101 

epi 

RIL 

108 

TE Chr1 6617937 . ATCOPIA78 Rbiepi-At1 102 0 0 0 0 0 0 NA 0 1 

SNP Chr1 7241579 G A Rbiepi-At1 122 0 1 0 0 0 0 1 0 1 

SNP Chr1 9497509 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1 122 0 1 1 1 1 0 0 1 0 

SNP Chr1 9883998 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 1 0 0 0 0 1 1 0 1 

TE Chr1 12177658 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 0 1 0 0 0 het NA 0 0 

TE Chr1 12617099 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 0 1 NA 0 0 het NA 0 0 

Footprint Chr1 12620247 C CGTA Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr1 13033405 C T Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1 122 0 1 1 1 1 het 0 1 0 

indel Chr1 13908828 CA C 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 1 1 1 1 het 0 1 0 
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SNP Chr1 13967107 C T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 0 0 0 0 het 1 0 1 

SNP Chr1 14023610 C T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 0 0 0 0 het 1 0 1 

SNP Chr1 14590272 T C 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 1 1 0 0 het 0 1 0 

SNP Chr1 15509104 G A 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 0 0 0 0 NA 1 0 1 

indel Chr1 15935454 TGGTGAAG T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 1 1 1 1 het 0 1 0 

indel Chr1 15972511 AT A 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 0 0 0 0 NA 1 0 1 

TE Chr1 16836944 . ATENSPM3 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
102 0 0 0 0 0 0 NA 0 0 

indel Chr1 17863273 TC T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 1 1 1 1 het 1 1 0 

SNP Chr1 18002233 T C Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 0 0 0 0 0 0 0 1 

SNP Chr1 18173880 C T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 0 0 0 0 0 0 0 1 

TE Chr1 20150892 . ATENSPM3/HELITRON Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 102 0 0 0 0 0 0 NA 0 0 

SNP Chr1 20362809 G A Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 0 0 0 0 0 0 0 1 

SNP Chr1 21675141 G A Rbiepi-At1 122 1 0 0 1 0 0 0 1 1 

TE Chr2 10506856 . ATENSPM3/ATLANTYS Rbiepi-At2a 106 0 0 0 1 0 1 NA 0 0 

SNP Chr2 11434437 A C Rbiepi-At2a 122 0 1 1 1 1 1 0 1 0 

TE Chr2 12762111 . ATENSPM3 Rbiepi-At2b 102 0 0 0 0 0 0 NA 0 0 

SNP Chr3 3666840 A G Lfiepi-GTAt3 122 1 1 1 0 1 het 1 1 1 

SNP Chr3 4740011 C T Lfiepi-GTAt3 122 1 1 1 0 1 het 1 1 1 

TE Chr3 5595169 . ATENSPM3 Lfiepi-GTAt3 102 0 0 0 0 0 0 NA 0 1 

Footprint Chr3 5595169 C CTTAA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

Footprint Chr3 5595169 C CTTA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr3 8547929 G A Lfiepi-GTAt3 122 1 1 1 0 1 1 1 1 1 

TE Chr3 8759468 . ATCOPIA78 Lfiepi-GTAt3 102 0 0 0 0 0 1 NA 0 1 
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indel Chr3 9589063 TA T Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 1 0 1 0 0 0 

SNP Chr3 9858537 T C Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 0 0 0 1 0 1 0 0 0 

SNP Chr3 10202051 A G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 1 1 1 0 1 0 1 1 1 

SNP Chr3 10743038 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 0 0 0 1 0 1 0 0 0 

SNP Chr3 13092809 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 0 0 0 0 0 1 0 0 

SNP Chr3 14288480 A T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 0 0 1 0 1 0 0 0 

SNP Chr3 14509867 G T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 1 1 0 1 0 1 1 1 

SNP Chr3 14518339 C G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 1 1 0 1 0 1 1 1 

SNP Chr3 14530903 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 1 1 0 1 0 1 1 1 

SNP Chr3 14545591 C A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 1 1 0 1 0 1 1 1 

SNP Chr3 15861145 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 0 0 1 0 1 0 0 0 

SNP Chr3 16205156 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3 122 0 0 0 1 0 1 0 0 0 

SNP Chr3 18112512 G A Lfiepi-GTAt3 122 1 0 0 1 0 1 0 0 0 

SNP Chr3 18253358 C G Lfiepi-GTAt3 122 1 0 0 1 0 1 0 0 0 

SNP Chr3 20306786 C T Lfiepi-GTAt3 122 0 1 1 0 1 0 1 0 0 

SNP Chr4 2834559 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 0 0 1 0 0 1 1 0 

SNP Chr4 2920544 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 1 1 0 1 1 0 0 1 

SNP Chr4 3318778 C G Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 1 1 0 1 1 0 0 1 

SNP Chr4 4474111 ACCAGAT A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 0 0 1 0 0 1 1 0 

SNP Chr4 5115842 T A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 1 1 0 1 1 0 0 1 

indel Chr4 7214677 C CATTATTTGT Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 1 0 0 1 0 1 

SNP Chr4 7344157 C A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 1 0 0 1 0 1 

indel Chr4 7652616 AC A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 het het 0 1 1 0 0 0 

indel Chr4 7750735 G GT Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 het het 0 1 1 0 1 0 

SNP Chr4 7944780 G A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 NA 0 1 0 NA 1 0 1 
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TE Chr4 9650119 . ATCOPIA93 Pb2epi-At4 102 1 1 0 0 1 1 NA 0 0 

SNP Chr4 10012411 A G Pb2epi-At4 122 1 het 1 0 1 1 0 1 0 

SNP Chr4 10291133 A T Pb2epi-At4 122 0 1 0 1 0 0 1 0 1 

SNP Chr5 4896800 G A Lfi1epi-At5 122 0 1 1 0 1 1 0 1 0 

TE Chr5 6357944 . ATCOPIA78 Lfi1epi-At5 102 1 0 0 0 0 0 NA 0 1 

SNP Chr5 7980674 A T Lfi1epi-At5 122 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

SNP Chr5 8654576 G C Lfi1epi-At5 122 1 0 0 1 0 0 het 0 1 

indel Chr5 8872537 TG T Lfi1epi-At5 122 0 1 1 0 1 1 1 1 0 

SNP Chr5 9381623 C A Lfi1epi-At5 122 1 0 0 1 0 0 het 0 1 

SNP Chr5 10075739 G A Lfi1epi-At5 122 0 1 1 1 1 1 0 1 0 

SNP Chr5 10214637 G A Lfi1epi-At5 122 0 1 1 1 1 1 0 1 0 

SNP Chr5 11645737 T C Lfi1epi-At5 122 0 1 1 1 1 1 0 1 0 

SNP Chr5 12506158 G A Lfi1epi-At5 122 1 0 0 0 0 0 1 0 1 

SNP Chr5 14215841 A T Lfi1epi-At5 122 1 0 0 0 0 0 1 0 1 

SNP Chr5 14240551 T A Lfi1epi-At5 122 1 0 0 0 0 0 1 0 1 

SNP Chr5 15070083 T C Lfi1epi-At5 122 0 1 1 1 1 1 0 1 0 

indel Chr5 15431687 G GT Lfi1epi-At5 122 0 1 1 1 1 1 0 1 0 

 

Variant 

Type 
Chromosome Position Ref Alt QTL interval 

Lines nb 

for variant 

detection 

epi 

RIL 

112 

epi 

RIL 

114 

epi 

RIL 

118* 

epi 

RIL 

122 

epi 

RIL 

137 

epi 

RIL 

144 

epi 

RIL 

147 

epi 

RIL 

148 

epi 

RIL 

150 

TE Chr1 6617937 . ATCOPIA78 Rbiepi-At1 102 0 0 NA 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr1 7241579 G A Rbiepi-At1 122 0 0 0 0 0 1 het 0 1 

SNP Chr1 9497509 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1 122 0 1 1 1 1 0 0 1 0 

SNP Chr1 9883998 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 1 0 0 0 0 1 het 0 1 

TE Chr1 12177658 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 0 0 NA 0 0 0 0 0 0 
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TE Chr1 12617099 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 0 0 NA 0 0 0 0 0 0 

Footprint Chr1 12620247 C CGTA Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr1 13033405 C T Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1 122 0 1 1 1 1 0 het 1 0 

indel Chr1 13908828 CA C 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 1 1 1 1 0 het 1 0 

SNP Chr1 13967107 C T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 0 0 0 0 1 het 0 1 

SNP Chr1 14023610 C T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 0 0 0 0 1 het 0 1 

SNP Chr1 14590272 T C 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 1 1 0 het 0 het 1 1 

SNP Chr1 15509104 G A 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 0 0 0 0 1 het 0 0 

indel Chr1 15935454 TGGTGAAG T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 1 1 1 1 1 het 1 1 

indel Chr1 15972511 AT A 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 0 0 0 0 0 het 0 0 

TE Chr1 16836944 . ATENSPM3 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
102 0 0 NA 0 0 0 0 0 0 

indel Chr1 17863273 TC T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 1 1 1 1 1 0 1 1 

SNP Chr1 18002233 T C Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 0 0 0 0 0 1 0 0 

SNP Chr1 18173880 C T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 0 0 0 0 0 1 0 0 

TE Chr1 20150892 . ATENSPM3/HELITRON Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 102 0 0 NA 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr1 20362809 G A Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 0 0 0 0 0 1 0 0 

SNP Chr1 21675141 G A Rbiepi-At1 122 1 0 0 0 0 0 0 0 0 

TE Chr2 10506856 . ATENSPM3/ATLANTYS Rbiepi-At2a 106 0 0 NA 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr2 11434437 A C Rbiepi-At2a 122 1 1 1 1 1 0 het 1 1 

TE Chr2 12762111 . ATENSPM3 Rbiepi-At2b 102 0 0 NA 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr3 3666840 A G Lfiepi-GTAt3 122 1 1 1 1 0 0 het 1 1 

SNP Chr3 4740011 C T Lfiepi-GTAt3 122 1 1 1 1 0 1 het 1 1 
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TE Chr3 5595169 . ATENSPM3 Lfiepi-GTAt3 102 0 0 NA 0 0 0 het 0 1 

Footprint Chr3 5595169 C CTTAA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

Footprint Chr3 5595169 C CTTA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 1 0 0 0 

SNP Chr3 8547929 G A Lfiepi-GTAt3 122 1 1 1 1 1 1 het 1 1 

TE Chr3 8759468 . ATCOPIA78 Lfiepi-GTAt3 102 0 0 NA 0 0 0 1 0 0 

indel Chr3 9589063 TA T Lfiepi-GTAt3 122 1 0 0 0 0 0 1 0 1 

SNP Chr3 9858537 T C Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 1 0 0 0 0 0 1 0 1 

SNP Chr3 10202051 A G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 0 1 1 1 1 1 0 1 0 

SNP Chr3 10743038 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 1 0 0 0 0 0 1 0 1 

SNP Chr3 13092809 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 0 1 1 0 1 0 0 het 

SNP Chr3 14288480 A T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 0 0 0 0 1 0 het 

SNP Chr3 14509867 G T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 1 1 1 1 1 0 1 het 

SNP Chr3 14518339 C G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 1 1 1 1 1 0 1 het 

SNP Chr3 14530903 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 1 1 1 1 1 0 1 het 

SNP Chr3 14545591 C A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 1 1 1 1 1 0 1 het 

SNP Chr3 15861145 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 0 0 0 0 1 0 0 

SNP Chr3 16205156 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3 122 0 0 0 0 0 0 1 0 0 

SNP Chr3 18112512 G A Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 0 1 0 1 

SNP Chr3 18253358 C G Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 0 1 0 1 

SNP Chr3 20306786 C T Lfiepi-GTAt3 122 1 1 1 1 1 0 0 1 0 

SNP Chr4 2834559 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 1 0 0 1 het 1 0 

SNP Chr4 2920544 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 0 1 1 0 het 0 1 

SNP Chr4 3318778 C G Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 0 1 1 0 het 0 1 

SNP Chr4 4474111 ACCAGAT A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 1 0 0 1 het 1 0 

SNP Chr4 5115842 T A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 0 1 1 0 het 0 1 

indel Chr4 7214677 C CATTATTTGT Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 0 1 0 1 het het 1 0 
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SNP Chr4 7344157 C A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 0 1 0 1 het het 1 0 

indel Chr4 7652616 AC A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 1 0 0 het 0 0 

indel Chr4 7750735 G GT Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 1 0 1 0 het het 0 0 

SNP Chr4 7944780 G A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 0 1 0 1 het het 1 1 

TE Chr4 9650119 . ATCOPIA93 Pb2epi-At4 102 0 0 NA 1 0 0 0 0 0 

SNP Chr4 10012411 A G Pb2epi-At4 122 0 1 0 1 0 0 het 0 0 

SNP Chr4 10291133 A T Pb2epi-At4 122 1 0 1 0 1 1 het 0 1 

SNP Chr5 4896800 G A Lfi1epi-At5 122 1 1 1 1 1 1 het het 0 

TE Chr5 6357944 . ATCOPIA78 Lfi1epi-At5 102 0 0 NA 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr5 7980674 A T Lfi1epi-At5 122 1 0 NA 0 NA 0 het 1 1 

SNP Chr5 8654576 G C Lfi1epi-At5 122 1 0 0 0 1 0 het 1 1 

indel Chr5 8872537 TG T Lfi1epi-At5 122 0 1 1 1 0 1 het 0 0 

SNP Chr5 9381623 C A Lfi1epi-At5 122 1 0 0 0 1 0 het 1 0 

SNP Chr5 10075739 G A Lfi1epi-At5 122 0 1 1 1 0 1 het 0 1 

SNP Chr5 10214637 G A Lfi1epi-At5 122 0 1 1 1 0 1 het 0 1 

SNP Chr5 11645737 T C Lfi1epi-At5 122 0 1 1 1 0 1 het 0 1 

SNP Chr5 12506158 G A Lfi1epi-At5 122 1 0 0 0 1 0 het 1 0 

SNP Chr5 14215841 A T Lfi1epi-At5 122 1 0 0 0 1 0 0 1 0 

SNP Chr5 14240551 T A Lfi1epi-At5 122 1 0 0 0 1 0 0 1 0 

SNP Chr5 15070083 T C Lfi1epi-At5 122 0 1 1 1 0 1 1 0 1 

indel Chr5 15431687 G GT Lfi1epi-At5 122 0 1 1 1 0 1 1 0 1 

 

Variant 

Type 
Chromosome Position Ref Alt QTL interval 

Lines nb 

for variant 

detection 

epi 

RIL 

159 

epi 

RIL 

164 

epi 

RIL 

166 

epi 

RIL 

169 

epi 

RIL 

170 

epi 

RIL 

172 

epi 

RIL 

183* 

epi 

RIL 

193 

epi 

RIL 

195 
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TE Chr1 6617937 . ATCOPIA78 Rbiepi-At1 102 0 0 0 0 0 0 NA 0 0 

SNP Chr1 7241579 G A Rbiepi-At1 122 0 0 1 1 1 0 0 1 1 

SNP Chr1 9497509 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1 122 1 1 0 1 0 1 0 0 0 

SNP Chr1 9883998 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 0 0 1 0 1 0 1 1 1 

TE Chr1 12177658 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 0 0 0 0 0 0 NA 0 0 

TE Chr1 12617099 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 1 0 0 0 0 0 NA 0 0 

Footprint Chr1 12620247 C CGTA Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr1 13033405 C T Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1 122 1 1 0 0 0 0 1 0 0 

indel Chr1 13908828 CA C 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 1 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr1 13967107 C T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 0 1 1 1 1 1 1 1 

SNP Chr1 14023610 C T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 0 1 1 1 1 1 1 1 

SNP Chr1 14590272 T C 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr1 15509104 G A 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 0 1 1 1 1 1 1 1 

indel Chr1 15935454 TGGTGAAG T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 1 0 0 0 0 0 0 0 

indel Chr1 15972511 AT A 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 0 1 1 1 1 1 1 1 

TE Chr1 16836944 . ATENSPM3 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
102 0 0 0 0 0 0 NA 0 0 

indel Chr1 17863273 TC T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 1 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr1 18002233 T C Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 0 1 1 1 1 1 1 1 

SNP Chr1 18173880 C T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 0 1 1 1 1 1 1 1 

TE Chr1 20150892 . ATENSPM3/HELITRON Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 102 0 0 0 0 0 0 NA 0 0 

SNP Chr1 20362809 G A Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 0 1 1 1 1 1 1 1 

SNP Chr1 21675141 G A Rbiepi-At1 122 0 0 1 0 1 1 1 1 1 
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TE Chr2 10506856 . ATENSPM3/ATLANTYS Rbiepi-At2a 106 0 0 0 0 0 0 NA 0 0 

SNP Chr2 11434437 A C Rbiepi-At2a 122 het 1 1 0 0 0 1 0 0 

TE Chr2 12762111 . ATENSPM3 Rbiepi-At2b 102 0 1 0 0 0 0 NA 0 0 

SNP Chr3 3666840 A G Lfiepi-GTAt3 122 1 0 0 0 1 1 1 0 0 

SNP Chr3 4740011 C T Lfiepi-GTAt3 122 1 0 0 0 1 1 0 0 0 

TE Chr3 5595169 . ATENSPM3 Lfiepi-GTAt3 102 0 0 0 0 0 1 NA 0 0 

Footprint Chr3 5595169 C CTTAA Lfiepi-GTAt3 122 1 0 0 0 0 0 0 0 0 

Footprint Chr3 5595169 C CTTA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr3 8547929 G A Lfiepi-GTAt3 122 1 0 0 0 1 1 0 0 0 

TE Chr3 8759468 . ATCOPIA78 Lfiepi-GTAt3 102 0 0 1 0 0 0 NA 0 0 

indel Chr3 9589063 TA T Lfiepi-GTAt3 122 1 1 1 1 0 0 1 0 1 

SNP Chr3 9858537 T C Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 1 1 1 1 0 0 1 0 1 

SNP Chr3 10202051 A G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 1 1 0 1 0 

SNP Chr3 10743038 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 1 1 1 1 0 0 1 0 1 

SNP Chr3 13092809 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 0 0 0 0 0 0 1 1 

SNP Chr3 14288480 A T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 1 1 1 1 1 1 0 0 

SNP Chr3 14509867 G T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 0 0 0 0 0 0 1 1 

SNP Chr3 14518339 C G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 0 0 0 0 0 0 1 1 

SNP Chr3 14530903 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 0 0 0 0 0 0 1 1 

SNP Chr3 14545591 C A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 0 0 0 0 0 0 1 1 

SNP Chr3 15861145 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 1 1 1 1 1 1 0 0 

SNP Chr3 16205156 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3 122 1 1 1 1 1 1 1 0 0 

SNP Chr3 18112512 G A Lfiepi-GTAt3 122 1 1 1 1 1 1 1 0 0 

SNP Chr3 18253358 C G Lfiepi-GTAt3 122 1 1 1 1 1 1 1 0 0 

SNP Chr3 20306786 C T Lfiepi-GTAt3 122 0 1 1 0 0 0 0 1 1 

SNP Chr4 2834559 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 0 0 1 1 0 0 0 het 

SNP Chr4 2920544 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 1 1 0 0 1 1 1 het 
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SNP Chr4 3318778 C G Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 1 1 0 0 1 1 1 het 

SNP Chr4 4474111 ACCAGAT A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 0 0 1 1 0 0 0 het 

SNP Chr4 5115842 T A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 1 1 0 0 1 1 1 het 

indel Chr4 7214677 C CATTATTTGT Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 0 0 1 1 0 0 0 0 

SNP Chr4 7344157 C A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 0 0 1 1 0 0 0 0 

indel Chr4 7652616 AC A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 0 0 1 0 1 1 

indel Chr4 7750735 G GT Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 1 1 0 0 1 0 1 1 

SNP Chr4 7944780 G A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 0 0 0 1 0 1 0 0 

TE Chr4 9650119 . ATCOPIA93 Pb2epi-At4 102 0 0 0 0 0 1 NA 1 0 

SNP Chr4 10012411 A G Pb2epi-At4 122 0 1 1 1 0 1 0 1 0 

SNP Chr4 10291133 A T Pb2epi-At4 122 1 0 0 0 1 0 1 0 1 

SNP Chr5 4896800 G A Lfi1epi-At5 122 0 0 0 1 1 1 1 1 0 

TE Chr5 6357944 . ATCOPIA78 Lfi1epi-At5 102 0 0 1 0 0 0 NA 0 0 

SNP Chr5 7980674 A T Lfi1epi-At5 122 1 het 1 0 0 0 het 0 het 

SNP Chr5 8654576 G C Lfi1epi-At5 122 1 1 1 0 0 0 het 1 1 

indel Chr5 8872537 TG T Lfi1epi-At5 122 0 0 0 1 1 1 het 0 0 

SNP Chr5 9381623 C A Lfi1epi-At5 122 1 1 1 0 0 0 het 1 1 

SNP Chr5 10075739 G A Lfi1epi-At5 122 0 0 0 1 1 1 het 0 0 

SNP Chr5 10214637 G A Lfi1epi-At5 122 0 0 0 1 1 1 het 0 0 

SNP Chr5 11645737 T C Lfi1epi-At5 122 0 0 0 1 1 1 het 0 0 

SNP Chr5 12506158 G A Lfi1epi-At5 122 1 1 1 0 0 0 het 1 1 

SNP Chr5 14215841 A T Lfi1epi-At5 122 1 1 1 0 0 0 1 1 1 

SNP Chr5 14240551 T A Lfi1epi-At5 122 1 1 1 0 0 0 1 1 1 

SNP Chr5 15070083 T C Lfi1epi-At5 122 0 0 0 1 1 1 0 0 0 

indel Chr5 15431687 G GT Lfi1epi-At5 122 0 0 0 1 1 1 0 0 0 
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Variant 

Type 
Chromosome Position Ref Alt QTL interval 

Lines nb 

for variant 

detection 

epi 

RIL 

202 

epi 

RIL 

208 

epi 

RIL 

215 

epi 

RIL 

216* 

epi 

RIL 

218 

epi 

RIL 

222 

epi 

RIL 

225 

epi 

RIL 

229 

epi 

RIL 

232 

TE Chr1 6617937 . ATCOPIA78 Rbiepi-At1 102 0 0 0 NA 0 0 0 0 0 

SNP Chr1 7241579 G A Rbiepi-At1 122 1 0 0 0 het 1 1 0 0 

SNP Chr1 9497509 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1 122 0 1 1 1 0 1 0 1 1 

SNP Chr1 9883998 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 1 0 0 0 1 0 1 0 0 

TE Chr1 12177658 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 0 0 0 NA 0 0 0 0 0 

TE Chr1 12617099 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 0 0 0 NA 0 0 0 0 0 

Footprint Chr1 12620247 C CGTA Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr1 13033405 C T Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1 122 1 1 0 0 0 1 0 1 1 

indel Chr1 13908828 CA C 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 1 0 0 0 1 0 1 1 

SNP Chr1 13967107 C T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 0 1 1 1 0 1 0 0 

SNP Chr1 14023610 C T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 0 1 1 1 0 1 0 0 

SNP Chr1 14590272 T C 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 1 0 0 0 1 0 1 1 

SNP Chr1 15509104 G A 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 0 1 1 1 0 1 0 0 

indel Chr1 15935454 TGGTGAAG T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 1 0 0 0 1 0 1 1 

indel Chr1 15972511 AT A 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 NA 1 1 1 0 1 0 0 

TE Chr1 16836944 . ATENSPM3 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
102 0 1 0 NA 0 1 0 0 1 

indel Chr1 17863273 TC T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 1 1 0 1 1 0 1 1 

SNP Chr1 18002233 T C Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 0 0 1 0 0 1 0 0 
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SNP Chr1 18173880 C T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 0 0 1 0 0 1 0 0 

TE Chr1 20150892 . ATENSPM3/HELITRON Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 102 0 0 0 NA 0 1 0 0 1 

SNP Chr1 20362809 G A Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 0 0 het 0 0 1 0 0 

SNP Chr1 21675141 G A Rbiepi-At1 122 1 0 0 het 1 0 1 0 0 

TE Chr2 10506856 . ATENSPM3/ATLANTYS Rbiepi-At2a 106 0 0 1 NA het 0 0 0 0 

SNP Chr2 11434437 A C Rbiepi-At2a 122 0 1 1 1 1 0 0 1 1 

TE Chr2 12762111 . ATENSPM3 Rbiepi-At2b 102 0 0 0 NA 0 0 0 0 1 

SNP Chr3 3666840 A G Lfiepi-GTAt3 122 0 1 het 1 0 0 0 1 1 

SNP Chr3 4740011 C T Lfiepi-GTAt3 122 0 1 het 1 0 0 1 1 1 

TE Chr3 5595169 . ATENSPM3 Lfiepi-GTAt3 102 0 0 0 NA 0 0 1 0 0 

Footprint Chr3 5595169 C CTTAA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 het 0 0 0 0 0 0 

Footprint Chr3 5595169 C CTTA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr3 8547929 G A Lfiepi-GTAt3 122 0 1 0 1 0 0 1 1 1 

TE Chr3 8759468 . ATCOPIA78 Lfiepi-GTAt3 102 0 0 0 NA 1 0 0 0 0 

indel Chr3 9589063 TA T Lfiepi-GTAt3 122 1 0 1 0 1 1 0 0 0 

SNP Chr3 9858537 T C Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 1 0 1 0 1 1 0 0 0 

SNP Chr3 10202051 A G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 0 1 0 1 0 0 1 1 1 

SNP Chr3 10743038 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 0 0 1 0 1 1 0 0 0 

SNP Chr3 13092809 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 1 0 1 0 0 1 1 1 

SNP Chr3 14288480 A T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 1 0 1 1 0 0 0 

SNP Chr3 14509867 G T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 1 0 1 0 0 1 1 1 

SNP Chr3 14518339 C G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 1 0 1 0 0 1 1 1 

SNP Chr3 14530903 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 1 0 1 0 0 1 1 1 

SNP Chr3 14545591 C A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 1 0 1 0 0 1 1 1 

SNP Chr3 15861145 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 1 0 1 1 0 0 0 

SNP Chr3 16205156 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3 122 1 0 1 0 1 1 0 0 0 
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SNP Chr3 18112512 G A Lfiepi-GTAt3 122 1 0 1 0 1 1 0 0 0 

SNP Chr3 18253358 C G Lfiepi-GTAt3 122 1 0 1 0 1 1 0 0 0 

SNP Chr3 20306786 C T Lfiepi-GTAt3 122 0 1 0 1 0 0 1 1 1 

SNP Chr4 2834559 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 1 0 0 1 0 0 

SNP Chr4 2920544 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 1 0 1 1 0 1 1 

SNP Chr4 3318778 C G Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 1 0 1 1 0 1 1 

SNP Chr4 4474111 ACCAGAT A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 1 0 0 1 0 0 

SNP Chr4 5115842 T A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 1 0 1 1 0 1 1 

indel Chr4 7214677 C CATTATTTGT Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 1 0 0 1 0 0 

SNP Chr4 7344157 C A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 1 0 0 1 0 0 

indel Chr4 7652616 AC A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 0 0 1 1 0 0 0 

indel Chr4 7750735 G GT Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 1 0 1 1 0 1 1 

SNP Chr4 7944780 G A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 1 1 0 1 0 0 

TE Chr4 9650119 . ATCOPIA93 Pb2epi-At4 102 0 0 0 NA 0 0 0 0 0 

SNP Chr4 10012411 A G Pb2epi-At4 122 1 1 0 0 0 1 0 1 1 

SNP Chr4 10291133 A T Pb2epi-At4 122 0 0 1 1 1 0 1 0 0 

SNP Chr5 4896800 G A Lfi1epi-At5 122 1 1 0 0 0 1 1 het 1 

TE Chr5 6357944 . ATCOPIA78 Lfi1epi-At5 102 0 0 1 NA 1 0 0 1 0 

SNP Chr5 7980674 A T Lfi1epi-At5 122 0 0 1 0 1 1 0 het 0 

SNP Chr5 8654576 G C Lfi1epi-At5 122 1 0 1 0 1 1 0 het 0 

indel Chr5 8872537 TG T Lfi1epi-At5 122 0 1 0 1 0 0 1 1 1 

SNP Chr5 9381623 C A Lfi1epi-At5 122 1 0 1 0 1 1 0 0 0 

SNP Chr5 10075739 G A Lfi1epi-At5 122 0 1 0 1 0 0 0 1 1 

SNP Chr5 10214637 G A Lfi1epi-At5 122 0 1 0 1 0 0 0 1 1 

SNP Chr5 11645737 T C Lfi1epi-At5 122 0 1 0 1 0 0 0 1 1 
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SNP Chr5 12506158 G A Lfi1epi-At5 122 1 0 1 0 1 1 1 0 0 

SNP Chr5 14215841 A T Lfi1epi-At5 122 1 0 1 0 1 1 1 0 0 

SNP Chr5 14240551 T A Lfi1epi-At5 122 1 0 1 0 1 1 1 0 0 

SNP Chr5 15070083 T C Lfi1epi-At5 122 0 1 0 1 0 0 0 1 1 

indel Chr5 15431687 G GT Lfi1epi-At5 122 0 1 0 1 0 0 0 1 1 

 

Variant 

Type 
Chromosome Position Ref Alt QTL interval 

Lines nb 

for variant 

detection 

epi 

RIL 

238 

epi 

RIL 

244 

epi 

RIL 
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epi 

RIL 
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epi 

RIL 

258* 

epi 

RIL 

260 

epi 

RIL 
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epi 

RIL 

275 

epi 

RIL 

276 

TE Chr1 6617937 . ATCOPIA78 Rbiepi-At1 102 0 1 0 0 NA 1 0 0 0 

SNP Chr1 7241579 G A Rbiepi-At1 122 1 1 0 1 1 1 het 1 1 

SNP Chr1 9497509 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1 122 0 0 1 0 0 0 1 0 0 

SNP Chr1 9883998 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 1 1 0 1 1 1 0 1 1 

TE Chr1 12177658 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 0 0 0 0 NA 0 0 0 0 

TE Chr1 12617099 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 0 0 0 0 NA 0 0 0 0 

Footprint Chr1 12620247 C CGTA Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr1 13033405 C T Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1 122 0 0 0 0 0 0 1 0 0 

indel Chr1 13908828 CA C 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 0 0 0 0 0 1 0 0 

SNP Chr1 13967107 C T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 1 1 1 1 1 0 1 1 

SNP Chr1 14023610 C T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 1 1 1 1 1 0 1 1 

SNP Chr1 14590272 T C 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr1 15509104 G A 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 1 1 1 1 1 0 1 1 

indel Chr1 15935454 TGGTGAAG T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 0 0 0 0 0 1 0 0 
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indel Chr1 15972511 AT A 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 1 1 1 1 1 0 1 1 

TE Chr1 16836944 . ATENSPM3 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
102 0 0 0 0 NA 0 0 0 0 

indel Chr1 17863273 TC T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 1 0 0 0 0 1 0 0 

SNP Chr1 18002233 T C Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 het 0 1 1 1 1 0 1 1 

SNP Chr1 18173880 C T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 0 1 1 1 1 0 1 1 

TE Chr1 20150892 . ATENSPM3/HELITRON Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 102 0 0 0 0 NA 0 0 0 0 

SNP Chr1 20362809 G A Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 0 1 1 1 1 0 1 1 

SNP Chr1 21675141 G A Rbiepi-At1 122 1 0 1 1 0 1 0 1 1 

TE Chr2 10506856 . ATENSPM3/ATLANTYS Rbiepi-At2a 106 0 0 0 0 NA 0 0 0 het 

SNP Chr2 11434437 A C Rbiepi-At2a 122 0 0 0 1 1 0 1 0 1 

TE Chr2 12762111 . ATENSPM3 Rbiepi-At2b 102 0 0 0 0 NA 0 0 0 0 

SNP Chr3 3666840 A G Lfiepi-GTAt3 122 1 0 1 0 1 1 1 1 1 

SNP Chr3 4740011 C T Lfiepi-GTAt3 122 1 0 1 0 1 1 1 1 1 

TE Chr3 5595169 . ATENSPM3 Lfiepi-GTAt3 102 0 0 0 0 NA 0 0 1 0 

Footprint Chr3 5595169 C CTTAA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 NA 0 0 0 0 

Footprint Chr3 5595169 C CTTA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 NA 0 0 0 0 

SNP Chr3 8547929 G A Lfiepi-GTAt3 122 1 0 het 0 1 1 0 1 1 

TE Chr3 8759468 . ATCOPIA78 Lfiepi-GTAt3 102 0 1 1 0 NA 1 0 0 0 

indel Chr3 9589063 TA T Lfiepi-GTAt3 122 0 1 1 1 0 0 1 0 0 

SNP Chr3 9858537 T C Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 0 1 1 1 0 0 1 0 0 

SNP Chr3 10202051 A G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 1 0 0 0 1 1 0 1 1 

SNP Chr3 10743038 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 0 1 1 1 0 0 1 0 0 

SNP Chr3 13092809 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 0 0 0 1 0 0 1 0 

SNP Chr3 14288480 A T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 1 1 1 0 0 1 0 0 

SNP Chr3 14509867 G T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 0 0 1 1 0 1 1 
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SNP Chr3 14518339 C G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 0 0 1 1 0 1 1 

SNP Chr3 14530903 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 0 0 1 1 0 1 1 

SNP Chr3 14545591 C A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 0 0 1 1 0 1 1 

SNP Chr3 15861145 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 1 1 0 0 0 1 0 0 

SNP Chr3 16205156 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3 122 0 1 1 0 0 0 1 0 0 

SNP Chr3 18112512 G A Lfiepi-GTAt3 122 0 1 1 0 1 0 1 0 0 

SNP Chr3 18253358 C G Lfiepi-GTAt3 122 0 1 1 0 1 0 1 0 0 

SNP Chr3 20306786 C T Lfiepi-GTAt3 122 1 0 1 0 0 1 0 1 1 

SNP Chr4 2834559 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 1 0 0 1 1 0 1 

SNP Chr4 2920544 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 1 1 0 0 1 0 

SNP Chr4 3318778 C G Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 1 1 0 0 1 0 

SNP Chr4 4474111 ACCAGAT A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 1 0 0 1 1 0 1 

SNP Chr4 5115842 T A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 1 1 0 0 1 0 

indel Chr4 7214677 C CATTATTTGT Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 0 1 0 0 1 1 0 1 

SNP Chr4 7344157 C A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 0 1 0 0 1 1 0 1 

indel Chr4 7652616 AC A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 1 1 0 0 0 0 

indel Chr4 7750735 G GT Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 1 0 1 1 0 0 1 0 

SNP Chr4 7944780 G A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 0 1 0 0 1 1 0 1 

TE Chr4 9650119 . ATCOPIA93 Pb2epi-At4 102 0 0 0 1 NA 0 0 0 0 

SNP Chr4 10012411 A G Pb2epi-At4 122 0 1 0 1 1 0 0 1 0 

SNP Chr4 10291133 A T Pb2epi-At4 122 1 0 1 0 0 1 1 0 1 

SNP Chr5 4896800 G A Lfi1epi-At5 122 1 1 0 0 0 1 1 0 0 

TE Chr5 6357944 . ATCOPIA78 Lfi1epi-At5 102 0 0 1 0 NA 0 0 1 0 

SNP Chr5 7980674 A T Lfi1epi-At5 122 0 0 1 0 NA 0 0 1 1 

SNP Chr5 8654576 G C Lfi1epi-At5 122 0 0 1 0 1 0 0 1 1 
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indel Chr5 8872537 TG T Lfi1epi-At5 122 1 1 0 1 0 0 1 0 0 

SNP Chr5 9381623 C A Lfi1epi-At5 122 0 0 1 0 1 1 0 1 1 

SNP Chr5 10075739 G A Lfi1epi-At5 122 1 1 0 1 0 0 1 0 0 

SNP Chr5 10214637 G A Lfi1epi-At5 122 1 1 0 1 0 0 1 0 0 

SNP Chr5 11645737 T C Lfi1epi-At5 122 1 1 0 1 0 0 1 0 0 

SNP Chr5 12506158 G A Lfi1epi-At5 122 0 0 1 0 1 1 0 1 1 

SNP Chr5 14215841 A T Lfi1epi-At5 122 0 0 1 0 1 1 0 1 1 

SNP Chr5 14240551 T A Lfi1epi-At5 122 0 0 1 0 1 1 0 1 1 

SNP Chr5 15070083 T C Lfi1epi-At5 122 1 1 0 1 0 0 1 0 0 

indel Chr5 15431687 G GT Lfi1epi-At5 122 NA 1 0 1 0 0 1 0 0 

 

Variant 

Type 
Chromosome Position Ref Alt QTL interval 

Lines nb 

for variant 

detection 

epi 

RIL 

277 

epi 

RIL 

297 

epi 

RIL 

305* 

epi 

RIL 

315* 

epi 

RIL 

323 

epi 

RIL 

326 

epi 

RIL 

333 

epi 

RIL 

340 

epi 

RIL 

344 

TE Chr1 6617937 . ATCOPIA78 Rbiepi-At1 102 0 0 NA NA 1 0 0 0 1 

SNP Chr1 7241579 G A Rbiepi-At1 122 0 0 1 0 1 0 0 0 1 

SNP Chr1 9497509 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1 122 1 1 1 1 0 1 0 0 1 

SNP Chr1 9883998 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 0 0 0 0 1 0 1 1 0 

TE Chr1 12177658 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 0 1 NA NA 0 0 0 0 0 

TE Chr1 12617099 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 0 1 NA NA 0 0 0 0 0 

Footprint Chr1 12620247 C CGTA Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 0 0 1 0 0 0 0 0 1 

SNP Chr1 13033405 C T Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1 122 1 1 1 1 0 1 0 0 1 

indel Chr1 13908828 CA C 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 1 1 1 1 0 1 0 0 1 

SNP Chr1 13967107 C T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 0 0 0 0 1 0 1 1 0 
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SNP Chr1 14023610 C T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 0 0 0 0 1 0 1 1 0 

SNP Chr1 14590272 T C 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 0 1 1 0 0 0 0 0 1 

SNP Chr1 15509104 G A 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 0 0 0 0 1 0 1 1 0 

indel Chr1 15935454 TGGTGAAG T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 1 1 1 1 0 1 0 0 1 

indel Chr1 15972511 AT A 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 0 0 0 0 1 0 1 1 0 

TE Chr1 16836944 . ATENSPM3 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
102 0 0 NA NA 0 0 0 0 0 

indel Chr1 17863273 TC T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 het 1 1 0 het 1 0 het 

SNP Chr1 18002233 T C Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 het 0 0 1 het 0 1 het 

SNP Chr1 18173880 C T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 het 0 0 1 het 0 1 het 

TE Chr1 20150892 . ATENSPM3/HELITRON Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 102 0 0 NA NA 0 0 0 0 0 

SNP Chr1 20362809 G A Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 het 0 0 1 het 0 1 het 

SNP Chr1 21675141 G A Rbiepi-At1 122 0 het 0 0 0 het 0 1 het 

TE Chr2 10506856 . ATENSPM3/ATLANTYS Rbiepi-At2a 106 1 0 NA NA 0 0 0 1 0 

SNP Chr2 11434437 A C Rbiepi-At2a 122 1 1 NA 0 1 0 1 1 0 

TE Chr2 12762111 . ATENSPM3 Rbiepi-At2b 102 0 0 NA NA 0 0 0 0 0 

SNP Chr3 3666840 A G Lfiepi-GTAt3 122 0 0 1 0 0 1 1 0 0 

SNP Chr3 4740011 C T Lfiepi-GTAt3 122 0 0 NA 0 0 1 1 0 0 

TE Chr3 5595169 . ATENSPM3 Lfiepi-GTAt3 102 0 0 NA NA 0 1 0 0 0 

Footprint Chr3 5595169 C CTTAA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

Footprint Chr3 5595169 C CTTA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr3 8547929 G A Lfiepi-GTAt3 122 0 1 1 0 0 1 1 0 0 

TE Chr3 8759468 . ATCOPIA78 Lfiepi-GTAt3 102 1 0 NA NA 0 0 0 0 1 

indel Chr3 9589063 TA T Lfiepi-GTAt3 122 1 0 0 1 1 0 0 1 1 
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SNP Chr3 9858537 T C Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 1 0 0 1 0 0 0 1 1 

SNP Chr3 10202051 A G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 het 1 1 0 1 1 1 0 0 

SNP Chr3 10743038 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 het 0 0 1 0 0 0 1 1 

SNP Chr3 13092809 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 het 0 0 0 1 0 1 0 0 

SNP Chr3 14288480 A T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 het 0 0 1 0 0 0 1 1 

SNP Chr3 14509867 G T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 het 1 1 0 1 1 1 0 0 

SNP Chr3 14518339 C G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 het 1 1 0 1 1 1 0 0 

SNP Chr3 14530903 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 het 1 1 0 1 1 1 0 0 

SNP Chr3 14545591 C A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 het 1 1 0 1 1 1 0 0 

SNP Chr3 15861145 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 0 0 1 0 0 0 1 1 

SNP Chr3 16205156 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3 122 0 0 0 1 0 0 0 1 1 

SNP Chr3 18112512 G A Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 1 0 0 0 1 1 

SNP Chr3 18253358 C G Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 1 0 0 0 1 1 

SNP Chr3 20306786 C T Lfiepi-GTAt3 122 1 1 0 1 1 1 1 0 0 

SNP Chr4 2834559 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 0 0 1 0 1 1 

SNP Chr4 2920544 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 1 1 1 0 1 0 0 

SNP Chr4 3318778 C G Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 1 1 1 0 1 0 0 

SNP Chr4 4474111 ACCAGAT A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 0 0 1 0 1 1 

SNP Chr4 5115842 T A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 1 1 1 0 1 0 0 

indel Chr4 7214677 C CATTATTTGT Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 1 0 1 0 het 1 1 1 

SNP Chr4 7344157 C A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 1 0 1 0 0 1 1 1 

indel Chr4 7652616 AC A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 1 0 1 1 0 0 0 

indel Chr4 7750735 G GT Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 0 1 0 1 1 0 0 0 

SNP Chr4 7944780 G A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 1 0 1 0 0 1 1 1 

TE Chr4 9650119 . ATCOPIA93 Pb2epi-At4 102 0 0 NA NA 1 1 0 0 0 
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SNP Chr4 10012411 A G Pb2epi-At4 122 1 0 NA 0 1 1 0 0 0 

SNP Chr4 10291133 A T Pb2epi-At4 122 0 1 0 1 0 1 1 1 1 

SNP Chr5 4896800 G A Lfi1epi-At5 122 0 1 1 0 0 0 1 1 0 

TE Chr5 6357944 . ATCOPIA78 Lfi1epi-At5 102 1 0 NA NA 1 1 0 0 0 

SNP Chr5 7980674 A T Lfi1epi-At5 122 1 0 0 1 1 1 1 1 1 

SNP Chr5 8654576 G C Lfi1epi-At5 122 1 0 0 1 1 1 1 1 1 

indel Chr5 8872537 TG T Lfi1epi-At5 122 0 1 1 0 0 0 1 0 0 

SNP Chr5 9381623 C A Lfi1epi-At5 122 1 0 0 1 1 1 0 1 1 

SNP Chr5 10075739 G A Lfi1epi-At5 122 0 1 1 0 0 0 1 0 0 

SNP Chr5 10214637 G A Lfi1epi-At5 122 0 1 1 0 0 0 1 0 0 

SNP Chr5 11645737 T C Lfi1epi-At5 122 0 1 1 0 0 0 1 0 0 

SNP Chr5 12506158 G A Lfi1epi-At5 122 1 0 0 1 1 1 0 1 1 

SNP Chr5 14215841 A T Lfi1epi-At5 122 1 0 0 1 1 1 0 1 0 

SNP Chr5 14240551 T A Lfi1epi-At5 122 1 0 0 1 1 1 0 1 0 

SNP Chr5 15070083 T C Lfi1epi-At5 122 0 1 1 0 0 0 1 0 1 

indel Chr5 15431687 G GT Lfi1epi-At5 122 0 1 1 0 0 0 1 0 1 

 

Variant 

Type 
Chromosome Position Ref Alt QTL interval 

Lines nb 

for variant 

detection 

epi 

RIL 

350* 

epi 

RIL 

356 

epi 

RIL 

361 

epi 

RIL 

362 

epi 

RIL 

363 

epi 

RIL 

366 

epi 

RIL 

368 

epi 

RIL 

371 

epi 

RIL 

375 

TE Chr1 6617937 . ATCOPIA78 Rbiepi-At1 102 NA 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr1 7241579 G A Rbiepi-At1 122 0 0 0 0 0 0 1 1 0 

SNP Chr1 9497509 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1 122 1 1 1 1 1 1 0 1 1 

SNP Chr1 9883998 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 0 0 0 0 0 0 1 0 0 

TE Chr1 12177658 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 NA 0 0 0 0 0 0 0 0 

TE Chr1 12617099 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 NA 0 0 0 0 0 0 0 0 
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Footprint Chr1 12620247 C CGTA Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr1 13033405 C T Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1 122 1 1 1 0 1 0 0 0 1 

indel Chr1 13908828 CA C 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 1 1 0 1 0 0 0 1 

SNP Chr1 13967107 C T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 0 0 1 0 1 1 1 0 

SNP Chr1 14023610 C T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 0 0 1 0 1 1 1 0 

SNP Chr1 14590272 T C 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 1 1 0 1 0 0 0 0 

SNP Chr1 15509104 G A 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 0 0 1 0 1 1 1 0 

indel Chr1 15935454 TGGTGAAG T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 1 1 0 1 0 0 0 1 

indel Chr1 15972511 AT A 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 0 0 1 0 1 1 1 0 

TE Chr1 16836944 . ATENSPM3 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
102 NA 1 0 0 1 0 0 0 0 

indel Chr1 17863273 TC T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 1 1 0 1 0 0 0 1 

SNP Chr1 18002233 T C Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 0 0 1 0 1 1 1 0 

SNP Chr1 18173880 C T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 0 0 1 0 het 1 1 0 

TE Chr1 20150892 . ATENSPM3/HELITRON Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 102 NA 0 0 0 1 0 0 0 0 

SNP Chr1 20362809 G A Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 0 0 1 0 het 1 1 0 

SNP Chr1 21675141 G A Rbiepi-At1 122 0 0 1 1 0 0 1 1 0 

TE Chr2 10506856 . ATENSPM3/ATLANTYS Rbiepi-At2a 106 NA 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr2 11434437 A C Rbiepi-At2a 122 0 1 0 1 1 1 0 het 1 

TE Chr2 12762111 . ATENSPM3 Rbiepi-At2b 102 NA 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr3 3666840 A G Lfiepi-GTAt3 122 0 1 0 1 1 0 0 het het 

SNP Chr3 4740011 C T Lfiepi-GTAt3 122 0 1 0 1 1 0 0 het 1 

TE Chr3 5595169 . ATENSPM3 Lfiepi-GTAt3 102 NA 0 0 0 0 0 0 het 0 
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Footprint Chr3 5595169 C CTTAA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

Footprint Chr3 5595169 C CTTA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr3 8547929 G A Lfiepi-GTAt3 122 1 1 0 0 1 0 0 1 1 

TE Chr3 8759468 . ATCOPIA78 Lfiepi-GTAt3 102 NA 0 0 1 0 0 0 0 0 

indel Chr3 9589063 TA T Lfiepi-GTAt3 122 0 0 1 1 0 1 1 0 0 

SNP Chr3 9858537 T C Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 0 0 1 1 0 1 1 0 0 

SNP Chr3 10202051 A G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 1 1 0 0 1 0 0 1 1 

SNP Chr3 10743038 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 0 0 1 1 0 0 1 0 0 

SNP Chr3 13092809 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 0 0 0 0 0 0 1 

SNP Chr3 14288480 A T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 0 1 1 0 0 1 1 0 

SNP Chr3 14509867 G T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 1 0 0 1 1 0 0 1 

SNP Chr3 14518339 C G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 1 0 0 1 1 0 0 1 

SNP Chr3 14530903 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 1 0 0 1 1 0 0 1 

SNP Chr3 14545591 C A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 1 0 0 1 1 0 0 1 

SNP Chr3 15861145 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 0 1 1 0 0 1 1 0 

SNP Chr3 16205156 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3 122 0 0 1 1 0 0 1 1 0 

SNP Chr3 18112512 G A Lfiepi-GTAt3 122 0 0 1 1 0 0 1 1 0 

SNP Chr3 18253358 C G Lfiepi-GTAt3 122 0 0 1 1 0 0 1 1 0 

SNP Chr3 20306786 C T Lfiepi-GTAt3 122 1 1 0 0 1 1 0 0 0 

SNP Chr4 2834559 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 0 1 0 0 0 1 het 1 

SNP Chr4 2920544 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 1 0 1 1 1 0 het 0 

SNP Chr4 3318778 C G Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 1 0 1 1 1 0 het 0 

SNP Chr4 4474111 ACCAGAT A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 0 1 0 0 0 1 het 1 

SNP Chr4 5115842 T A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 1 0 1 1 1 0 het 0 

indel Chr4 7214677 C CATTATTTGT Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 0 1 0 0 0 1 1 0 

SNP Chr4 7344157 C A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 0 1 0 0 0 1 1 0 
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indel Chr4 7652616 AC A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 1 0 0 0 0 1 

indel Chr4 7750735 G GT Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 1 0 1 1 1 0 0 1 

SNP Chr4 7944780 G A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 0 1 0 0 0 1 1 0 

TE Chr4 9650119 . ATCOPIA93 Pb2epi-At4 102 NA 0 0 1 0 0 0 1 1 

SNP Chr4 10012411 A G Pb2epi-At4 122 0 1 0 1 1 1 0 1 1 

SNP Chr4 10291133 A T Pb2epi-At4 122 0 0 1 0 0 0 1 0 0 

SNP Chr5 4896800 G A Lfi1epi-At5 122 het 1 0 1 1 1 0 0 0 

TE Chr5 6357944 . ATCOPIA78 Lfi1epi-At5 102 NA 0 1 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr5 7980674 A T Lfi1epi-At5 122 0 0 1 0 0 0 1 1 1 

SNP Chr5 8654576 G C Lfi1epi-At5 122 0 0 1 0 0 0 1 1 0 

indel Chr5 8872537 TG T Lfi1epi-At5 122 1 1 0 1 1 1 0 0 1 

SNP Chr5 9381623 C A Lfi1epi-At5 122 0 0 1 0 0 0 1 1 0 

SNP Chr5 10075739 G A Lfi1epi-At5 122 1 1 0 1 1 1 0 0 1 

SNP Chr5 10214637 G A Lfi1epi-At5 122 1 1 0 1 1 1 0 0 1 

SNP Chr5 11645737 T C Lfi1epi-At5 122 1 1 0 1 1 1 0 0 1 

SNP Chr5 12506158 G A Lfi1epi-At5 122 0 0 1 0 0 0 1 1 0 

SNP Chr5 14215841 A T Lfi1epi-At5 122 0 0 1 0 0 0 1 1 0 

SNP Chr5 14240551 T A Lfi1epi-At5 122 0 0 1 0 0 0 1 1 0 

SNP Chr5 15070083 T C Lfi1epi-At5 122 1 1 het 1 1 1 0 0 1 

indel Chr5 15431687 G GT Lfi1epi-At5 122 1 1 het 1 1 1 0 0 0 

 

Variant 

Type 
Chromosome Position Ref Alt QTL interval 

Lines nb 

for variant 

detection 

epi 

RIL 

391* 

epi 

RIL 

393 

epi 

RIL 

394 

epi 

RIL 

400 

epi 

RIL 

408 

epi 

RIL 

410 

epi 

RIL 

425 

epi 

RIL 

432 

epi 

RIL 

434 

TE Chr1 6617937 . ATCOPIA78 Rbiepi-At1 102 NA 0 1 0 1 0 0 0 1 
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SNP Chr1 7241579 G A Rbiepi-At1 122 NA 1 1 0 0 1 0 0 1 

SNP Chr1 9497509 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1 122 0 0 0 0 1 0 1 1 0 

SNP Chr1 9883998 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 NA 1 1 1 0 1 0 0 1 

TE Chr1 12177658 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 NA 0 0 0 0 0 1 1 0 

TE Chr1 12617099 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 NA 0 0 0 0 0 1 1 0 

Footprint Chr1 12620247 C CGTA Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr1 13033405 C T Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1 122 0 0 0 1 1 0 1 1 0 

indel Chr1 13908828 CA C 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 0 0 1 1 0 1 1 0 

SNP Chr1 13967107 C T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 1 1 0 0 1 0 0 1 

SNP Chr1 14023610 C T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 1 1 0 0 1 0 0 1 

SNP Chr1 14590272 T C 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 0 0 0 0 0 1 1 0 

SNP Chr1 15509104 G A 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 1 1 0 0 1 0 0 1 

indel Chr1 15935454 TGGTGAAG T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 0 0 1 1 0 1 1 0 

indel Chr1 15972511 AT A 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 1 1 0 0 1 0 0 1 

TE Chr1 16836944 . ATENSPM3 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
102 NA 0 0 0 0 0 0 0 0 

indel Chr1 17863273 TC T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 0 1 1 1 0 1 1 0 

SNP Chr1 18002233 T C Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 1 0 0 0 1 0 0 1 

SNP Chr1 18173880 C T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 1 0 0 0 1 0 0 1 

TE Chr1 20150892 . ATENSPM3/HELITRON Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 102 NA 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr1 20362809 G A Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 1 0 0 0 1 0 0 1 

SNP Chr1 21675141 G A Rbiepi-At1 122 1 1 0 0 0 1 0 0 het 

TE Chr2 10506856 . ATENSPM3/ATLANTYS Rbiepi-At2a 106 NA 0 0 0 0 0 0 0 0 
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SNP Chr2 11434437 A C Rbiepi-At2a 122 1 0 1 0 0 0 0 0 1 

TE Chr2 12762111 . ATENSPM3 Rbiepi-At2b 102 NA 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr3 3666840 A G Lfiepi-GTAt3 122 1 1 1 0 0 0 0 1 1 

SNP Chr3 4740011 C T Lfiepi-GTAt3 122 1 1 1 0 0 0 0 1 0 

TE Chr3 5595169 . ATENSPM3 Lfiepi-GTAt3 102 NA 0 0 0 0 0 0 1 0 

Footprint Chr3 5595169 C CTTAA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

Footprint Chr3 5595169 C CTTA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr3 8547929 G A Lfiepi-GTAt3 122 1 0 1 0 0 0 0 1 0 

TE Chr3 8759468 . ATCOPIA78 Lfiepi-GTAt3 102 NA 1 0 1 0 0 0 0 0 

indel Chr3 9589063 TA T Lfiepi-GTAt3 122 NA 1 1 1 1 0 1 0 1 

SNP Chr3 9858537 T C Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 NA 1 1 1 1 0 0 0 1 

SNP Chr3 10202051 A G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 1 0 0 0 0 1 1 1 0 

SNP Chr3 10743038 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 0 1 1 1 1 0 0 0 1 

SNP Chr3 13092809 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr3 14288480 A T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 1 0 1 1 0 0 0 1 

SNP Chr3 14509867 G T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 1 0 0 1 1 1 0 

SNP Chr3 14518339 C G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 1 0 0 1 1 1 0 

SNP Chr3 14530903 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 1 0 0 1 1 1 0 

SNP Chr3 14545591 C A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 1 0 0 1 1 1 0 

SNP Chr3 15861145 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 1 0 1 1 1 0 0 1 

SNP Chr3 16205156 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3 122 0 1 0 1 1 1 0 0 1 

SNP Chr3 18112512 G A Lfiepi-GTAt3 122 1 0 0 1 1 1 0 0 1 

SNP Chr3 18253358 C G Lfiepi-GTAt3 122 1 0 0 1 1 1 0 0 1 

SNP Chr3 20306786 C T Lfiepi-GTAt3 122 0 0 1 0 0 0 1 1 0 

SNP Chr4 2834559 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 0 1 0 1 0 1 

SNP Chr4 2920544 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 1 1 0 1 0 1 0 

SNP Chr4 3318778 C G Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 1 1 0 1 0 1 0 
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SNP Chr4 4474111 ACCAGAT A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 0 1 0 1 0 1 

SNP Chr4 5115842 T A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 1 1 0 1 0 1 0 

indel Chr4 7214677 C CATTATTTGT Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 0 0 0 1 0 1 

SNP Chr4 7344157 C A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 0 0 0 1 0 1 

indel Chr4 7652616 AC A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 0 1 0 0 0 0 1 0 

indel Chr4 7750735 G GT Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 1 1 1 1 0 1 0 

SNP Chr4 7944780 G A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 0 0 0 1 0 1 

TE Chr4 9650119 . ATCOPIA93 Pb2epi-At4 102 NA 0 1 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr4 10012411 A G Pb2epi-At4 122 1 1 1 1 1 1 0 0 0 

SNP Chr4 10291133 A T Pb2epi-At4 122 0 0 0 0 0 0 1 1 1 

SNP Chr5 4896800 G A Lfi1epi-At5 122 1 1 1 1 1 0 1 0 1 

TE Chr5 6357944 . ATCOPIA78 Lfi1epi-At5 102 NA 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr5 7980674 A T Lfi1epi-At5 122 0 1 0 0 0 0 0 1 0 

SNP Chr5 8654576 G C Lfi1epi-At5 122 0 1 0 0 0 0 0 1 1 

indel Chr5 8872537 TG T Lfi1epi-At5 122 1 0 1 1 1 1 1 0 0 

SNP Chr5 9381623 C A Lfi1epi-At5 122 0 1 0 0 0 0 0 1 1 

SNP Chr5 10075739 G A Lfi1epi-At5 122 1 0 1 1 1 1 1 0 0 

SNP Chr5 10214637 G A Lfi1epi-At5 122 1 0 1 1 1 1 1 0 0 

SNP Chr5 11645737 T C Lfi1epi-At5 122 1 0 1 1 1 1 1 0 0 

SNP Chr5 12506158 G A Lfi1epi-At5 122 0 1 0 0 0 0 0 1 1 

SNP Chr5 14215841 A T Lfi1epi-At5 122 0 1 0 0 0 0 0 1 1 

SNP Chr5 14240551 T A Lfi1epi-At5 122 0 1 0 0 0 0 0 1 1 

SNP Chr5 15070083 T C Lfi1epi-At5 122 1 0 1 1 1 1 1 0 0 

indel Chr5 15431687 G GT Lfi1epi-At5 122 NA 0 1 1 1 1 1 0 0 
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Variant 

Type 
Chromosome Position Ref Alt QTL interval 

Lines nb 

for variant 

detection 

epi 

RIL 

437 

epi 

RIL 

438 

epi 

RIL 

439 

epi 

RIL 

454 

epi 

RIL 

458 

epi 

RIL 

466 

epi 

RIL 

467 

epi 

RIL 

473 

epi 

RIL 

477 

TE Chr1 6617937 . ATCOPIA78 Rbiepi-At1 102 0 0 1 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr1 7241579 G A Rbiepi-At1 122 0 0 1 1 1 0 0 het 0 

SNP Chr1 9497509 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1 122 1 1 0 0 0 1 1 1 0 

SNP Chr1 9883998 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 0 0 het 1 1 0 0 0 1 

TE Chr1 12177658 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 0 foot 0 0 0 1 1 0 0 

TE Chr1 12617099 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 0 foot 0 0 0 0 1 0 0 

Footprint Chr1 12620247 C CGTA Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 0 0 0 0 0 1 0 0 0 

SNP Chr1 13033405 C T Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1 122 1 1 1 1 0 1 1 1 1 

indel Chr1 13908828 CA C 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 1 1 1 0 1 1 1 1 

SNP Chr1 13967107 C T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 het 0 0 1 0 0 0 0 

SNP Chr1 14023610 C T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 het 0 0 1 0 0 0 0 

SNP Chr1 14590272 T C 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 het 0 0 0 1 1 0 0 

SNP Chr1 15509104 G A 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 0 0 0 1 0 0 0 0 

indel Chr1 15935454 TGGTGAAG T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 1 1 1 1 0 1 1 1 1 

indel Chr1 15972511 AT A 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
122 0 1 0 0 1 0 0 0 0 

TE Chr1 16836944 . ATENSPM3 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-

GTAt1 
102 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

indel Chr1 17863273 TC T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 het 1 0 0 1 1 1 1 

SNP Chr1 18002233 T C Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 0 0 1 1 0 0 0 0 

SNP Chr1 18173880 C T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 0 0 1 1 0 0 0 0 

TE Chr1 20150892 . ATENSPM3/HELITRON Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 102 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
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SNP Chr1 20362809 G A Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 1 0 1 1 0 0 0 1 

SNP Chr1 21675141 G A Rbiepi-At1 122 1 1 0 het 1 0 0 0 het 

TE Chr2 10506856 . ATENSPM3/ATLANTYS Rbiepi-At2a 106 0 0 1 0 1 0 0 0 0 

SNP Chr2 11434437 A C Rbiepi-At2a 122 1 het 1 1 1 0 0 0 1 

TE Chr2 12762111 . ATENSPM3 Rbiepi-At2b 102 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr3 3666840 A G Lfiepi-GTAt3 122 0 1 0 0 0 0 1 0 1 

SNP Chr3 4740011 C T Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 1 0 1 1 0 1 

TE Chr3 5595169 . ATENSPM3 Lfiepi-GTAt3 102 0 0 0 1 0 0 0 0 0 

Footprint Chr3 5595169 C CTTAA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

Footprint Chr3 5595169 C CTTA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr3 8547929 G A Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 1 0 0 1 0 1 

TE Chr3 8759468 . ATCOPIA78 Lfiepi-GTAt3 102 0 1 1 1 0 1 0 0 0 

indel Chr3 9589063 TA T Lfiepi-GTAt3 122 1 1 1 1 1 1 0 1 0 

SNP Chr3 9858537 T C Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 1 1 1 1 1 1 0 1 0 

SNP Chr3 10202051 A G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 0 1 0 1 

SNP Chr3 10743038 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 1 1 1 1 1 1 0 1 0 

SNP Chr3 13092809 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr3 14288480 A T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 1 1 1 1 1 0 1 1 

SNP Chr3 14509867 G T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 0 0 0 0 1 0 0 

SNP Chr3 14518339 C G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 0 0 0 0 1 0 0 

SNP Chr3 14530903 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 0 0 0 0 1 0 0 

SNP Chr3 14545591 C A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 0 0 0 0 1 0 0 

SNP Chr3 15861145 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 1 1 0 1 1 0 1 1 

SNP Chr3 16205156 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3 122 0 1 1 0 1 1 0 het 1 

SNP Chr3 18112512 G A Lfiepi-GTAt3 122 1 het 1 0 1 1 0 0 1 

SNP Chr3 18253358 C G Lfiepi-GTAt3 122 1 het 1 0 1 1 0 0 1 

SNP Chr3 20306786 C T Lfiepi-GTAt3 122 0 het 0 1 0 1 1 1 0 
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SNP Chr4 2834559 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 1 0 1 0 0 1 1 

SNP Chr4 2920544 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 het 0 1 0 1 1 0 0 

SNP Chr4 3318778 C G Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 het 0 1 0 1 1 0 0 

SNP Chr4 4474111 ACCAGAT A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 1 0 1 0 0 1 1 

SNP Chr4 5115842 T A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 het 0 1 0 1 1 0 0 

indel Chr4 7214677 C CATTATTTGT Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 het 1 0 1 0 1 1 1 

SNP Chr4 7344157 C A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 het 1 0 1 0 1 1 1 

indel Chr4 7652616 AC A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 het 0 1 0 0 0 0 0 

indel Chr4 7750735 G GT Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 het 0 1 0 1 0 0 0 

SNP Chr4 7944780 G A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 het 1 0 1 0 1 1 1 

TE Chr4 9650119 . ATCOPIA93 Pb2epi-At4 102 0 0 0 0 1 0 1 0 0 

SNP Chr4 10012411 A G Pb2epi-At4 122 1 het 0 0 1 1 het het 0 

SNP Chr4 10291133 A T Pb2epi-At4 122 0 het 1 1 0 0 het het 1 

SNP Chr5 4896800 G A Lfi1epi-At5 122 1 1 1 0 1 0 0 1 1 

TE Chr5 6357944 . ATCOPIA78 Lfi1epi-At5 102 0 0 0 0 0 0 1 0 0 

SNP Chr5 7980674 A T Lfi1epi-At5 122 1 0 0 0 0 1 1 het 1 

SNP Chr5 8654576 G C Lfi1epi-At5 122 1 0 0 0 0 1 1 het 1 

indel Chr5 8872537 TG T Lfi1epi-At5 122 0 1 1 1 1 0 0 het 0 

SNP Chr5 9381623 C A Lfi1epi-At5 122 1 0 0 0 0 1 1 het 1 

SNP Chr5 10075739 G A Lfi1epi-At5 122 0 1 1 1 1 0 1 0 0 

SNP Chr5 10214637 G A Lfi1epi-At5 122 0 1 1 1 1 0 1 0 0 

SNP Chr5 11645737 T C Lfi1epi-At5 122 0 1 1 1 1 0 1 0 0 

SNP Chr5 12506158 G A Lfi1epi-At5 122 1 0 0 0 0 1 0 1 1 

SNP Chr5 14215841 A T Lfi1epi-At5 122 1 0 0 0 0 1 0 1 1 

SNP Chr5 14240551 T A Lfi1epi-At5 122 1 0 0 0 0 1 0 1 1 
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SNP Chr5 15070083 T C Lfi1epi-At5 122 0 1 1 1 1 0 1 0 0 

indel Chr5 15431687 G GT Lfi1epi-At5 122 0 1 1 1 1 0 1 0 0 

 

Variant 

Type 
Chromosome Position Ref Alt QTL interval 

Lines nb 

for variant 

detection 

epi 

RIL 

480 

epi 

RIL 

488* 

epi 

RIL 

492* 

epi 

RIL 

493 

epi 

RIL 

494 

epi 

RIL 

495 

epi 

RIL 

497 

epi 

RIL 

500 

epi 

RIL 

503 

TE Chr1 6617937 . ATCOPIA78 Rbiepi-At1 102 1 NA NA 0 0 0 0 0 1 

SNP Chr1 7241579 G A Rbiepi-At1 122 1 0 1 0 het het 0 0 1 

SNP Chr1 9497509 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1 122 0 1 NA 0 het 1 1 het 0 

SNP Chr1 9883998 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 1 0 1 1 het 0 0 het 1 

TE Chr1 12177658 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 0 NA NA 0 0 0 0 1 0 

TE Chr1 12617099 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 0 NA NA 0 0 0 0 het 0 

Footprint Chr1 12620247 C CGTA Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr1 13033405 C T Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1 122 0 1 0 0 het 1 0 het 0 

indel Chr1 13908828 CA C 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 0 1 NA 0 1 1 0 het 1 

SNP Chr1 13967107 C T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 1 0 0 1 0 0 1 het 0 

SNP Chr1 14023610 C T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 1 0 0 1 0 0 1 het 0 

SNP Chr1 14590272 T C 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 0 1 NA 0 1 1 0 het 1 

SNP Chr1 15509104 G A 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 1 0 0 1 0 0 1 0 0 

indel Chr1 15935454 TGGTGAAG T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 0 1 NA 0 1 1 0 0 1 

indel Chr1 15972511 AT A 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 1 0 0 1 0 0 1 0 0 

TE Chr1 16836944 . ATENSPM3 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
102 0 NA NA 0 1 1 0 0 0 
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indel Chr1 17863273 TC T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 0 1 0 1 1 0 het 1 

SNP Chr1 18002233 T C Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 1 0 1 0 0 1 het 0 

SNP Chr1 18173880 C T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 1 0 1 0 0 1 het 0 

TE Chr1 20150892 . ATENSPM3/HELITRON Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 102 0 NA NA 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr1 20362809 G A Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 1 0 0 0 0 1 het 1 

SNP Chr1 21675141 G A Rbiepi-At1 122 1 1 0 0 0 0 1 het 1 

TE Chr2 10506856 . ATENSPM3/ATLANTYS Rbiepi-At2a 106 0 NA NA 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr2 11434437 A C Rbiepi-At2a 122 0 0 1 1 1 1 1 het 0 

TE Chr2 12762111 . ATENSPM3 Rbiepi-At2b 102 0 NA NA 0 het 1 0 0 0 

SNP Chr3 3666840 A G Lfiepi-GTAt3 122 1 1 0 1 0 0 0 0 1 

SNP Chr3 4740011 C T Lfiepi-GTAt3 122 0 1 0 1 het 1 0 0 1 

TE Chr3 5595169 . ATENSPM3 Lfiepi-GTAt3 102 0 NA NA 1 0 0 0 0 0 

Footprint Chr3 5595169 C CTTAA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 0 1 0 0 

Footprint Chr3 5595169 C CTTA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr3 8547929 G A Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 1 het 1 1 0 1 

TE Chr3 8759468 . ATCOPIA78 Lfiepi-GTAt3 102 1 NA NA 0 1 0 0 0 0 

indel Chr3 9589063 TA T Lfiepi-GTAt3 122 1 1 NA 0 het 0 0 1 0 

SNP Chr3 9858537 T C Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 1 1 1 0 het 0 0 1 0 

SNP Chr3 10202051 A G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 0 0 NA 1 het 1 1 0 1 

SNP Chr3 10743038 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 1 1 1 0 1 1 0 1 0 

SNP Chr3 13092809 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 0 NA 0 0 0 0 0 1 

SNP Chr3 14288480 A T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 1 1 0 1 1 0 1 0 

SNP Chr3 14509867 G T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 0 0 1 0 0 1 0 1 

SNP Chr3 14518339 C G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 0 0 1 0 0 1 0 1 

SNP Chr3 14530903 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 0 0 1 0 0 1 0 1 

SNP Chr3 14545591 C A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 0 0 1 0 0 1 0 1 
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SNP Chr3 15861145 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 1 1 0 1 1 0 1 0 

SNP Chr3 16205156 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3 122 1 1 1 0 1 1 0 NA 0 

SNP Chr3 18112512 G A Lfiepi-GTAt3 122 1 1 1 0 het 0 0 1 0 

SNP Chr3 18253358 C G Lfiepi-GTAt3 122 1 1 1 0 het 0 0 1 0 

SNP Chr3 20306786 C T Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 1 het 1 1 0 1 

SNP Chr4 2834559 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 1 1 1 1 1 0 1 

SNP Chr4 2920544 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 0 0 0 0 1 0 

SNP Chr4 3318778 C G Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 0 0 0 0 1 0 

SNP Chr4 4474111 ACCAGAT A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 1 1 1 1 1 0 1 

SNP Chr4 5115842 T A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 0 0 0 0 1 0 

indel Chr4 7214677 C CATTATTTGT Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 1 1 1 1 1 0 0 

SNP Chr4 7344157 C A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 1 1 1 1 1 het 0 

indel Chr4 7652616 AC A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 0 0 0 0 het 1 

indel Chr4 7750735 G GT Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 0 0 0 0 het 1 

SNP Chr4 7944780 G A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 0 1 het 1 1 het 0 

TE Chr4 9650119 . ATCOPIA93 Pb2epi-At4 102 0 NA NA 0 0 0 0 0 1 

SNP Chr4 10012411 A G Pb2epi-At4 122 0 0 1 0 het 0 0 het 1 

SNP Chr4 10291133 A T Pb2epi-At4 122 1 1 0 1 het 1 1 0 0 

SNP Chr5 4896800 G A Lfi1epi-At5 122 0 1 1 0 het het 1 het 1 

TE Chr5 6357944 . ATCOPIA78 Lfi1epi-At5 102 1 NA NA 1 0 1 0 0 0 

SNP Chr5 7980674 A T Lfi1epi-At5 122 1 0 0 het 1 1 0 1 0 

SNP Chr5 8654576 G C Lfi1epi-At5 122 1 0 0 1 het 1 1 1 0 

indel Chr5 8872537 TG T Lfi1epi-At5 122 0 1 1 0 het 0 0 0 1 

SNP Chr5 9381623 C A Lfi1epi-At5 122 1 0 0 1 0 0 1 1 0 

SNP Chr5 10075739 G A Lfi1epi-At5 122 0 1 NA 0 1 1 0 0 1 
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SNP Chr5 10214637 G A Lfi1epi-At5 122 0 1 1 0 1 1 0 0 1 

SNP Chr5 11645737 T C Lfi1epi-At5 122 0 1 1 0 1 1 0 0 1 

SNP Chr5 12506158 G A Lfi1epi-At5 122 1 0 0 1 0 0 1 1 0 

SNP Chr5 14215841 A T Lfi1epi-At5 122 1 NA NA 1 0 0 1 1 0 

SNP Chr5 14240551 T A Lfi1epi-At5 122 1 0 0 1 0 0 1 1 0 

SNP Chr5 15070083 T C Lfi1epi-At5 122 0 1 1 0 1 1 0 het 1 

indel Chr5 15431687 G GT Lfi1epi-At5 122 0 1 NA 0 1 1 0 0 1 

 

Variant 

Type 
Chromosome Position Ref Alt QTL interval 

Lines nb 

for variant 

detection 

epi 

RIL 

506 

epi 

RIL 

508* 

epi 

RIL 

523 

epi 

RIL 

538* 

epi 

RIL 

539* 

epi 

RIL 

556* 

epi 

RIL 

558 

epi 

RIL 

559 

epi 

RIL 

561* 

TE Chr1 6617937 . ATCOPIA78 Rbiepi-At1 102 0 NA 0 NA NA NA 0 0 NA 

SNP Chr1 7241579 G A Rbiepi-At1 122 het 0 1 1 1 0 0 0 0 

SNP Chr1 9497509 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1 122 0 1 0 0 0 1 1 0 1 

SNP Chr1 9883998 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 1 0 1 1 1 0 0 1 NA 

TE Chr1 12177658 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 0 NA 0 NA NA NA 0 0 NA 

TE Chr1 12617099 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 0 NA 0 NA NA NA 0 0 NA 

Footprint Chr1 12620247 C CGTA Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr1 13033405 C T Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1 122 0 1 1 0 1 NA 1 0 0 

indel Chr1 13908828 CA C 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 0 1 het 0 1 0 1 0 0 

SNP Chr1 13967107 C T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 1 0 het 1 0 1 0 1 1 

SNP Chr1 14023610 C T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 1 0 het 1 0 1 0 1 1 

SNP Chr1 14590272 T C 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 0 1 0 0 0 0 0 0 0 
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SNP Chr1 15509104 G A 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 1 0 het 1 0 1 0 1 1 

indel Chr1 15935454 TGGTGAAG T 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 0 1 het 0 1 0 1 0 0 

indel Chr1 15972511 AT A 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
122 1 het het het 0 1 0 1 1 

TE Chr1 16836944 . ATENSPM3 
Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, 

Lfiepi-GTAt1 
102 0 NA 0 NA NA NA 0 0 NA 

indel Chr1 17863273 TC T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 1 0 0 1 0 1 0 0 

SNP Chr1 18002233 T C Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 0 1 1 0 1 0 1 1 

SNP Chr1 18173880 C T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 0 1 1 0 1 0 1 1 

TE Chr1 20150892 . ATENSPM3/HELITRON Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 102 0 NA 0 NA NA NA 0 0 NA 

SNP Chr1 20362809 G A Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 0 1 1 0 1 0 1 1 

SNP Chr1 21675141 G A Rbiepi-At1 122 1 0 1 1 0 1 0 1 1 

TE Chr2 10506856 . ATENSPM3/ATLANTYS Rbiepi-At2a 106 0 NA 0 NA NA NA 1 0 NA 

SNP Chr2 11434437 A C Rbiepi-At2a 122 0 1 0 0 NA het 1 1 1 

TE Chr2 12762111 . ATENSPM3 Rbiepi-At2b 102 0 NA 0 NA NA NA 0 0 NA 

SNP Chr3 3666840 A G Lfiepi-GTAt3 122 0 1 1 0 het 0 1 0 1 

SNP Chr3 4740011 C T Lfiepi-GTAt3 122 0 1 1 0 het 0 1 0 1 

TE Chr3 5595169 . ATENSPM3 Lfiepi-GTAt3 102 0 NA 0 NA NA NA 0 0 NA 

Footprint Chr3 5595169 C CTTAA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 0 1 0 0 

Footprint Chr3 5595169 C CTTA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr3 8547929 G A Lfiepi-GTAt3 122 0 1 1 1 1 1 1 0 1 

TE Chr3 8759468 . ATCOPIA78 Lfiepi-GTAt3 102 0 NA 0 NA NA NA 0 0 NA 

indel Chr3 9589063 TA T Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 0 0 1 0 

SNP Chr3 9858537 T C Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 0 0 0 1 0 0 0 1 0 

SNP Chr3 10202051 A G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 1 1 1 0 1 1 1 0 1 

SNP Chr3 10743038 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 0 0 0 1 0 0 0 1 0 
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SNP Chr3 13092809 C T 
Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-

At3 
122 0 0 0 0 1 1 0 0 1 

SNP Chr3 14288480 A T 
Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-

At3 
122 0 0 0 1 0 0 0 1 0 

SNP Chr3 14509867 G T 
Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-

At3 
122 1 1 1 0 1 1 1 0 1 

SNP Chr3 14518339 C G 
Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-

At3 
122 1 1 1 0 1 1 1 0 1 

SNP Chr3 14530903 G A 
Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-

At3 
122 1 1 1 0 1 1 1 0 1 

SNP Chr3 14545591 C A 
Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-

At3 
122 1 1 1 0 1 1 1 0 1 

SNP Chr3 15861145 C T 
Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-

At3 
122 0 0 0 1 0 0 0 1 0 

SNP Chr3 16205156 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3 122 0 0 0 1 0 0 0 1 0 

SNP Chr3 18112512 G A Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

SNP Chr3 18253358 C G Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 1 0 0 0 

SNP Chr3 20306786 C T Lfiepi-GTAt3 122 0 1 1 1 1 0 1 1 1 

SNP Chr4 2834559 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 1 1 0 0 0 1 

SNP Chr4 2920544 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 1 0 0 1 1 1 0 

SNP Chr4 3318778 C G Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 1 0 0 1 1 1 0 

SNP Chr4 4474111 ACCAGAT A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 1 1 0 0 0 1 

SNP Chr4 5115842 T A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 1 0 0 NA 1 1 0 

indel Chr4 7214677 C CATTATTTGT 
Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-

GTAt4a 
122 0 0 0 0 1 0 0 0 1 

SNP Chr4 7344157 C A 
Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-

GTAt4a 
122 0 0 0 0 1 0 0 0 1 

indel Chr4 7652616 AC A 
Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-

GTAt4a 
122 1 1 1 0 0 1 0 0 0 

indel Chr4 7750735 G GT 
Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-

GTAt4a 
122 1 1 1 0 0 1 1 1 0 

SNP Chr4 7944780 G A 
Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-

GTAt4a 
122 0 0 0 1 1 0 0 0 1 

TE Chr4 9650119 . ATCOPIA93 Pb2epi-At4 102   NA 0 NA NA NA 1 0 NA 

SNP Chr4 10012411 A G Pb2epi-At4 122 1 1 0 0 0 1 1 1 0 
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SNP Chr4 10291133 A T Pb2epi-At4 122 0 0 1 1 1 0 0 0 1 

SNP Chr5 4896800 G A Lfi1epi-At5 122 0 1 1 0 1 1 1 0 1 

TE Chr5 6357944 . ATCOPIA78 Lfi1epi-At5 102 0 NA 0 NA NA NA 0 0 NA 

SNP Chr5 7980674 A T Lfi1epi-At5 122 1 0 0 1 0 0 0 1 0 

SNP Chr5 8654576 G C Lfi1epi-At5 122 1 0 0 1 0 0 0 1 0 

indel Chr5 8872537 TG T Lfi1epi-At5 122 0 1 1 0 1 1 1 0 1 

SNP Chr5 9381623 C A Lfi1epi-At5 122 0 0 0 1 0 0 0 1 0 

SNP Chr5 10075739 G A Lfi1epi-At5 122 1 1 1 0 1 1 1 0 1 

SNP Chr5 10214637 G A Lfi1epi-At5 122 1 1 1 0 1 1 1 0 1 

SNP Chr5 11645737 T C Lfi1epi-At5 122 1 1 1 0 0 1 1 0 1 

SNP Chr5 12506158 G A Lfi1epi-At5 122 0 0 0 1 1 0 0 1 0 

SNP Chr5 14215841 A T Lfi1epi-At5 122 0 0 0 1 1 0 0 0 0 

SNP Chr5 14240551 T A Lfi1epi-At5 122 0 0 0 1 1 0 0 0 0 

SNP Chr5 15070083 T C Lfi1epi-At5 122 1 1 1 0 0 1 1 1 1 

indel Chr5 15431687 G GT Lfi1epi-At5 122 1 1 1 0 0 1 1 1 1 

 

Variant 

Type 
Chromosome Position Ref Alt QTL interval 

Lines nb for 

variant 

detection 

epi 

RIL 

567 

epi 

RIL 

570 

epi 

RIL 

572 

epi 

RIL 

573 

epi 

RIL 

579 

TE Chr1 6617937 . ATCOPIA78 Rbiepi-At1 102 0 0 1 1 0 

SNP Chr1 7241579 G A Rbiepi-At1 122 0 0 1 1 0 

SNP Chr1 9497509 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1 122 1 0 0 het 1 

SNP Chr1 9883998 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 0 1 1 het 0 

TE Chr1 12177658 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 0 0 0 0 0 

TE Chr1 12617099 . ATENSPM3/HELITRON Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 102 0 0 0 0 0 

Footprint Chr1 12620247 C CGTA Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1 122 0 0 0 0 0 
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SNP Chr1 13033405 C T Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1 122 1 0 0 0 het 

indel Chr1 13908828 CA C Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 0 0 0 het 

SNP Chr1 13967107 C T Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 1 1 1 het 

SNP Chr1 14023610 C T Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 1 1 1 het 

SNP Chr1 14590272 T C Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 0 0 0 het 

SNP Chr1 15509104 G A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 1 1 1 het 

indel Chr1 15935454 TGGTGAAG T Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 0 0 0 het 

indel Chr1 15972511 AT A Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 1 1 1 het 

TE Chr1 16836944 . ATENSPM3 Pb1epi-At1, Rbiepi-At1, Lfi1epi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 102 0 0 0 0 0 

indel Chr1 17863273 TC T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 1 0 0 0 het 

SNP Chr1 18002233 T C Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 1 1 1 het 

SNP Chr1 18173880 C T Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 1 1 1 het 

TE Chr1 20150892 . ATENSPM3/HELITRON Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 102 0 0 0 0 0 

SNP Chr1 20362809 G A Rbiepi-At1, Lfi2epi-At1, Lfiepi-GTAt1 122 0 1 1 1 1 

SNP Chr1 21675141 G A Rbiepi-At1 122 0 1 1 1 1 

TE Chr2 10506856 . ATENSPM3/ATLANTYS Rbiepi-At2a 106 0 0 1 0 0 

SNP Chr2 11434437 A C Rbiepi-At2a 122 0 0 1 1 0 

TE Chr2 12762111 . ATENSPM3 Rbiepi-At2b 102 0 0 0 0 0 

SNP Chr3 3666840 A G Lfiepi-GTAt3 122 0 0 1 1 1 

SNP Chr3 4740011 C T Lfiepi-GTAt3 122 0 0 1 1 1 

TE Chr3 5595169 . ATENSPM3 Lfiepi-GTAt3 102 0 0 1 0 0 

Footprint Chr3 5595169 C CTTAA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 
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Footprint Chr3 5595169 C CTTA Lfiepi-GTAt3 122 0 0 0 0 0 

SNP Chr3 8547929 G A Lfiepi-GTAt3 122 1 0 1 1 1 

TE Chr3 8759468 . ATCOPIA78 Lfiepi-GTAt3 102 0 0 0 0 0 

indel Chr3 9589063 TA T Lfiepi-GTAt3 122 0 1 1 0 0 

SNP Chr3 9858537 T C Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 0 1 1 0 0 

SNP Chr3 10202051 A G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 1 0 0 1 1 

SNP Chr3 10743038 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3 122 0 1 1 0 0 

SNP Chr3 13092809 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 0 0 1 0 

SNP Chr3 14288480 A T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 1 1 0 0 

SNP Chr3 14509867 G T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 0 1 1 

SNP Chr3 14518339 C G Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 0 1 1 

SNP Chr3 14530903 G A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 0 1 1 

SNP Chr3 14545591 C A Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 1 0 0 1 1 

SNP Chr3 15861145 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3, Lfi1epi-At3 122 0 1 1 0 0 

SNP Chr3 16205156 C T Lfiepi-GTAt3, Rbiepi-GTAt3, Lfi2epi-At3 122 1 1 1 0 0 

SNP Chr3 18112512 G A Lfiepi-GTAt3 122 1 1 0 0 1 

SNP Chr3 18253358 C G Lfiepi-GTAt3 122 1 1 0 0 1 

SNP Chr3 20306786 C T Lfiepi-GTAt3 122 0 0 1 1 0 

SNP Chr4 2834559 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 1 1 1 0 

SNP Chr4 2920544 G A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 0 0 0 1 

SNP Chr4 3318778 C G Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 0 0 0 1 

SNP Chr4 4474111 ACCAGAT A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 0 1 1 1 0 

SNP Chr4 5115842 T A Pb1epi-At4, Pbepi-GTAt4a 122 1 0 0 0 1 

indel Chr4 7214677 C CATTATTTGT Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 1 1 0 

SNP Chr4 7344157 C A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 1 1 0 

indel Chr4 7652616 AC A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 0 1 
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indel Chr4 7750735 G GT Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 0 0 0 0 1 

SNP Chr4 7944780 G A Rbiepi-At4, Pb2epi-At4, Pbepi-GTAt4b, Pbepi-GTAt4a 122 1 1 1 1 0 

TE Chr4 9650119 . ATCOPIA93 Pb2epi-At4 102 0 0 0 0 0 

SNP Chr4 10012411 A G Pb2epi-At4 122 0 0 0 0 0 

SNP Chr4 10291133 A T Pb2epi-At4 122 1 0 1 1 1 

SNP Chr5 4896800 G A Lfi1epi-At5 122 0 0 1 1 0 

TE Chr5 6357944 . ATCOPIA78 Lfi1epi-At5 102 0 1 1 0 0 

SNP Chr5 7980674 A T Lfi1epi-At5 122 0 1 1 0 1 

SNP Chr5 8654576 G C Lfi1epi-At5 122 0 1 1 0 1 

indel Chr5 8872537 TG T Lfi1epi-At5 122 1 0 0 1 0 

SNP Chr5 9381623 C A Lfi1epi-At5 122 0 1 1 0 1 

SNP Chr5 10075739 G A Lfi1epi-At5 122 1 0 0 1 0 

SNP Chr5 10214637 G A Lfi1epi-At5 122 1 0 0 1 0 

SNP Chr5 11645737 T C Lfi1epi-At5 122 1 0 0 1 0 

SNP Chr5 12506158 G A Lfi1epi-At5 122 0 1 1 0 1 

SNP Chr5 14215841 A T Lfi1epi-At5 122 0 1 1 0 1 

SNP Chr5 14240551 T A Lfi1epi-At5 122 0 1 1 0 1 

SNP Chr5 15070083 T C Lfi1epi-At5 122 1 0 0 1 0 

indel Chr5 15431687 G GT Lfi1epi-At5 122 1 0 0 1 0 
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File S2. Co-localization of QTLepi confidence intervals with candidate SNP identified by GWAS 

after clubroot infection. For each QTLepi and QTLepiGT identified the set of significant SNP found in 

the physical confidence interval were identified. For each SNP, their PERL identification number, 

chromosomal position, physical position and the trait used for the detection are shown (Jubault et al., 

submitted). 

File S2. Co-localization of QTLepi confidence intervals with candidate SNP identified by GWAS 
after clubroot infection. 

QTLepi Significant SNP GWAS 
Name Trait Chr Confidence interval (pb) Name Trait Chr Position 

Rbiepi-
At1 

Root biomass 1 6010670 21754627 

PERL0044518 Pathogen DNA quantity 

1 

6034610 
PERL0056460 Difference leaf length 7726580 
PERL0056466 Difference leaf length 7727158 
PERL0057771 Difference leaf length 7877982 
PERL0057917 Difference leaf length 7895107 
PERL0058893 Difference leaf length 7976793 
PERL0092952 Galle surface 11515504 
PERL0092952 Disease index 11515504 
PERL0092952 Pathogen DNA quantity 11515504 
PERL0108633 Disease index 12811053 
PERL0160323 Disease index 18678528 
PERL0160353 Disease index 18684492 
PERL0195496 Pathogen DNA quantity 22582105 
PERL0203304 Disease index 23186724 
PERL0206544 Galle surface 23445111 
PERL0206559 Galle surface 23445466 
PERL0206562 Galle surface 23445623 

Rbiepi-
At2a 

Root biomass 2 10533516 12454436 - - - - 

Rbiepi-
At2b 

Root biomass 2 12449489 15411897 
PERL0376265 Difference leaf length 

2 
12924267 

PERL0384487 Galle surface 14483203 

Rbiepi-
At4 

Root biomass 4 6723450 8907282 

PERL0750950 Disease index 

4 

7958405 
PERL0756484 Difference leaf length 8292785 
PERL0756549 Difference leaf length 8296004 
PERL0756772 Difference leaf length 8302947 
PERL0756785 Difference leaf length 8303556 
PERL0760746 Difference leaf length 8562940 

Lfi1epi-
At1 

Leaf length 1 8931527 17366043 

PERL0092952 Galle surface 

1 

11515504 
PERL0092952 Disease index 11515504 
PERL0092952 Pathogen DNA quantity 11515504 
PERL0108633 Disease index 12811053 

Lfi1epi-
At3 

Leaf length 3 11390669 16180190 
PERL0525412 Difference leaf length 

3 
11502036 

PERL0526946 Difference leaf length 11584549 
PERL0530644 Pathogen DNA quantity 11774998 

Lfi2epi-
At1 

Leaf length 1 13003203 21455680 
PERL0160323 Disease index 

1 
18678528 

PERL0160353 Disease index 18684492 

Lfi2epi-
At3 

Leaf length 3 11390669 16814166 

PERL0427225 Difference leaf length 

3 

1518618 
PERL0448258 Disease index 4328701 
PERL0484841 Pathogen DNA quantity 8591029 
PERL0496867 Disease index 9503591 
PERL0525412 Difference leaf length 11502036 
PERL0526946 Difference leaf length 11584549 
PERL0530644 Pathogen DNA quantity 11774998 
PERL0595278 Pathogen DNA quantity 16280599 

Pb1epi-
At1 

Pathogen 
quantification 

1 8931527 17523612 

PERL0092952 Galle surface 

1 

11515504 
PERL0092952 Disease index 11515504 
PERL0092952 Pathogen DNA quantity 11515504 
PERL0108633 Disease index 12811053 

Pb1epi-
At4 

Pathogen 
quantification 

4 788271 5470844 - - - - 

Pb2epi-
At4 

Pathogen 
quantification 

4 6723450 10529079 

PERL0750950 Disease index 

4 

7958405 
PERL0756484 Difference leaf length 8292785 
PERL0756549 Difference leaf length 8296004 
PERL0756772 Difference leaf length 8302947 
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PERL0756785 Difference leaf length 8303556 
PERL0760746 Difference leaf length 8562940 
PERL0770540 Pathogen DNA quantity 9280030 
PERL0775518 Galle surface 9554698 
PERL0776438 Galle surface 9593401 
PERL0782476 Pathogen DNA quantity 10040366 
PERL0782495 Pathogen DNA quantity 10042102 
PERL0782496 Pathogen DNA quantity 10042299 
PERL0782504 Pathogen DNA quantity 10042711 
PERL0782510 Pathogen DNA quantity 10043069 
PERL0782514 Pathogen DNA quantity 10043142 
PERL0782534 Pathogen DNA quantity 10045289 

Rbiepi-
GTAt3 

Root biomass 3 9692187 16814166 

PERL0525412 Difference leaf length 

3 

11502036 
PERL0526946 Difference leaf length 11584549 
PERL0530644 Pathogen DNA quantity 11774998 
PERL0595278 Pathogen DNA quantity 16280599 

Pbepi-
GTAt4a 

Pathogen 
quantification 

4 1312610 8319386 

PERL0704522 Difference leaf length 

4 

4605597 
PERL0750950 Difference leaf length 7958405 
PERL0756484 Difference leaf length 8292785 
PERL0756549 Difference leaf length 8296004 
PERL0756772 Difference leaf length 8302947 
PERL0756785 Difference leaf length 8303556 

Pbepi-
GTAt4b 

Pathogen 
quantification 

4 6723450 9485389 

PERL0750950 Disease index 

4 

7958405 
PERL0756484 Difference leaf length 8292785 
PERL0756549 Difference leaf length 8296004 
PERL0756772 Difference leaf length 8302947 
PERL0756785 Difference leaf length 8303556 
PERL0760746 Difference leaf length 8562940 
PERL0770540 Pathogen DNA quantity 9280030 
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File S3. Statistic analysis of TE and sequence variant effect compared to methylated markers on 

QTLepi detection for each trait study. Trait indicates the phenotypic trait used for the analysis. Growth 

room gives the number of the growth room where the phenotypic data were obtained. QTL type indicates 

if the effect tested includes (GT) or not (G) an interaction between the epigenotype and the temperature. 

Model I indicate the marker considered in the model (Marker, SNP, Indel, Footprint or the combination 

of the Marker and the sequence variant). Model II describes the model used in R regression (lm function) 

with the peak markers used and/or the sequence variants considered in the model. n: indicates the 

number of epi-lines with phenotypic data for the trait considered. p-value βx were the p-values for each 

marker, TE or sequence variant used in the associated model. F-statistic Model II give the F-statistic of 

each model. p-value Model II indicates p-values for each model. Adjusted R2 gives the adjusted R2 for 

each model. Cells in red indicate the SNP variants that showed a significant impact greater than that 

brought by the epigenetic marker at the peak of the QTL. 

File S3. Statistic analysis of TE and sequence variant effect compared to methylated markers on 
QTLepi detection for each trait study. 
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yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 

β3g(MM728)i + εi 

8.24
E-
08 

1.30
E-
07 

5.43
E-
05 

    30.88 
7.78E-

15 
0.44 

1
2
3 

SNP 

yi = β0 + β1g(SNP_9883998)i + 
β2g(MM427)i + β3g(MM728)i + εi 

3.21
E-
03 

1.87
E-
06 

1.90
E-
04 

    20.59 
1.16E-

10 
0.36 

yi = β0 + β1g(SNP_13033405)i + 
β2g(MM427)i + β3g(MM728)i + εi 

9.30
E-
05 

9.31
E-
07 

2.39
E-
04 

    21.51 
4.89E-

11 
0.37 

yi = β0 + β1g(SNP_13967107)i + 
β2g(MM427)i + β3g(MM728)i + εi 

4.19
E-
05 

3.81
E-
07 

2.71
E-
04 

    23.66 
6.51E-

12 
0.39 

yi = β0 + β1g(SNP_14023610)i + 
β2g(MM427)i + β3g(MM728)i + εi 

4.15
E-
05 

3.26
E-
07 

2.25
E-
04 

    23.88 
5.06E-

12 
0.39 

yi = β0 + β1g(SNP_14590272)i + 
β2g(MM427)i + β3g(MM728)i + εi 

1.20
E-
05 

2.46
E-
07 

1.65
E-
04 

    26.06 
7.77E-

13 
0.41 

yi = β0 + β1g(SNP_15509104)i + 
β2g(MM427)i + β3g(MM728)i + εi 

2.33
E-
05 

2.21
E-
07 

6.48
E-
04 

    23.75 
5.41E-

12 
0.39 

yi = β0 + β1g(MM52)i + 
β2g(SNP_13092809)i + β3g(MM728)i + εi 

3.29
E-
07 

1.47
E-
06 

1.49
E-
04 

    27.41 
2.03E-

13 
0.42 

yi = β0 + β1g(MM52)i + 
β2g(SNP_14288480)i + β3g(MM728)i + εi 

1.69
E-
05 

3.73
E-
04 

6.96
E-
05 

    22.15 
2.16E-

11 
0.37 

yi = β0 + β1g(MM52)i + 
β2g(SNP_14509867)i + β3g(MM728)i + εi 

1.69
E-
05 

3.73
E-
04 

6.96
E-
05 

    22.15 
2.16E-

11 
0.37 

yi = β0 + β1g(MM52)i + 
β2g(SNP_14518339)i + β3g(MM728)i + εi 

1.69
E-
05 

3.73
E-
04 

6.96
E-
05 

    22.15 
2.16E-

11 
0.37 

yi = β0 + β1g(MM52)i + 
β2g(SNP_14530903)i + β3g(MM728)i + εi 

1.69
E-
05 

3.73
E-
04 

6.96
E-
05 

    22.15 
2.16E-

11 
0.37 

yi = β0 + β1g(MM52)i + 
β2g(SNP_14545591)i + β3g(MM728)i + εi 

1.64
E-
05 

4.98
E-
04 

8.68
E-
05 

    22.00 
2.59E-

11 
0.37 
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yi = β0 + β1g(MM52)i + 
β2g(SNP_15861145)i + β3g(MM728)i + εi 

9.60
E-
06 

8.63
E-
05 

1.90
E-
04 

    23.63 
4.99E-

12 
0.38 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(SNP_4896800)i + εi 

1.35
E-
06 

9.57
E-
08 

2.41
E-
02 

    21.65 
4.29E-

11 
0.37 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(SNP_7980674)i + εi 

2.24
E-
06 

3.74
E-
06 

2.72
E-
04 

    22.80 
1.82E-

11 
0.39 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(SNP_8654576)i + εi 

6.59
E-
07 

6.28
E-
07 

3.39
E-
05 

    27.93 
1.66E-

13 
0.43 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(SNP_9381623)i + εi 

4.38
E-
07 

4.76
E-
07 

8.80
E-
04 

    25.98 
7.44E-

13 
0.41 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(SNP_10075739)i + εi 

9.50
E-
07 

1.10
E-
07 

2.86
E-
04 

    27.28 
2.27E-

13 
0.42 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(SNP_10214637)i + εi 

6.00
E-
07 

1.03
E-
07 

2.41
E-
04 

    27.88 
1.27E-

13 
0.42 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(SNP_11645737)i + εi 

7.16
E-
07 

5.71
E-
08 

4.44
E-
04 

    27.22 
2.24E-

13 
0.42 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(SNP_12506158)i + εi 

7.16
E-
07 

5.71
E-
08 

4.44
E-
04 

    27.22 
2.24E-

13 
0.42 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(SNP_14215841)i + εi 

7.54
E-
07 

3.92
E-
08 

2.17
E-
04 

    27.90 
1.25E-

13 
0.42 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(SNP_14240551)i + εi 

3.92
E-
07 

3.02
E-
08 

1.76
E-
04 

    28.85 
4.90E-

14 
0.43 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(SNP_15070083)i + εi 

7.22
E-
07 

3.16
E-
08 

9.89
E-
05 

    30.05 
2.02E-

14 
0.44 

1
2
3 

Indel 

yi = β0 + β1g(indel_13908828)i + 
β2g(MM427)i + β3g(MM728)i + εi 

4.42
E-
05 

3.16
E-
07 

3.65
E-
04 

    23.48 
7.69E-

12 
0.39 

yi = β0 + β1g(indel_15935454)i + 
β2g(MM427)i + β3g(MM728)i + εi 

1.50
E-
04 

8.37
E-
07 

5.17
E-
04 

    21.86 
3.09E-

11 
0.37 

yi = β0 + β1g(indel_15972511)i + 
β2g(MM427)i + β3g(MM728)i + εi 

1.74
E-
04 

2.00
E-
06 

1.69
E-
04 

    20.77 
9.41E-

11 
0.36 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(Indel_8872537)i + εi 

9.97
E-
07 

1.97
E-
06 

6.47
E-
05 

    28.09 
1.28E-

13 
0.43 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(Indel_15431687)i + εi 

3.56
E-
07 

1.58
E-
08 

4.17
E-
04 

    29.61 
3.13E-

14 
0.44 

1
2
3 

TE 

yi = β0 + β1g(TE_12177658)i + 
β2g(MM427)i + β3g(MM728)i + εi 

5.08
E-
02 

4.14
E-
05 

1.40
E-
04 

    13.67 
1.69E-

07 
0.30 

yi = β0 + β1g(TE_12617099)i + 
β2g(MM427)i + β3g(MM728)i + εi 

1.21
E-
01 

2.42
E-
05 

6.34
E-
05 

    14.73 
6.14E-

08 
0.32 

yi = β0 + β1g(TE_16836944)i + 
β2g(MM427)i + β3g(MM728)i + εi 

3.82
E-
02 

1.26
E-
04 

1.31
E-
04 

    14.30 
8.42E-

08 
0.30 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(TE_6357944)i + εi 

3.95
E-
06 

5.45
E-
06 

2.21
E-
03 

    20.31 
2.57E-

10 
0.38 

1
2
3 

Footpri
nt 

yi = β0 + β1g(Footprint_12620247)i + 
β2g(MM427)i + β3g(MM728)i + εi 

7.06
E-
02 

5.41
E-
06 

8.36
E-
06 

    17.34 
2.16E-

09 
0.31 

1
2
3 

Marker 
+ SNP 

yi = β0 + β1g(MM52)i + 
β2g(SNP_9883998)i +β3g(MM427)i + 

β4g(MM728)i + εi 

9.58
E-
05 

3.23
E-
01 

5.44
E-
07 

1.45
E-
04 

  21.71 
3.39E-

13 
0.44 

yi = β0 + β1g(MM52)i + 
β2g(SNP_13033405)i + β3g(MM427)i + 

β4g(MM728)i + εi 

4.49
E-
04 

1.10
E-
01 

3.77
E-
07 

3.01
E-
04 

  21.18 
6.06E-

13 
0.44 
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yi = β0 + β1g(MM52)i + 
β2g(SNP_13967107)i + β3g(MM427)i + 

β4g(MM728)i + εi 

4.70
E-
04 

1.82
E-
01 

1.18
E-
07 

3.06
E-
04 

  22.91 
8.68E-

14 
0.45 

yi = β0 + β1g(MM52)i + 
β2g(SNP_14023610)i + β3g(MM427)i + 

β4g(MM728)i + εi 

5.77
E-
04 

1.82
E-
01 

1.00
E-
07 

2.29
E-
04 

  22.90 
8.19E-

14 
0.45 

yi = β0 + β1g(MM52)i + 
β2g(SNP_14590272)i + β3g(MM427)i + 

β4g(MM728)i + εi 

3.40
E-
02 

9.11
E-
01 

3.01
E-
07 

8.35
E-
05 

  21.33 
4.82E-

13 
0.44 

yi = β0 + β1g(MM52)i + 
β2g(SNP_15509104)i + β3g(MM427)i + 

β4g(MM728)i + εi 

5.17
E-
04 

1.36
E-
01 

7.19
E-
08 

4.86
E-
04 

  22.87 
7.90E-

14 
0.45 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(SNP_13092809)i + β4g(MM728)i + εi 

1.24
E-
07 

2.50
E-
02 

3.20
E-
01 

7.62
E-
05 

  22.59 
9.92E-

14 
0.44 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(SNP_14288480)i + β4g(MM728)i + εi 

3.77
E-
07 

2.97
E-
05 

9.89
E-
02 

1.27
E-
04 

  23.93 
2.19E-

14 
0.46 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(SNP_14509867)i + β4g(MM728)i + εi 

3.77
E-
07 

2.97
E-
05 

9.89
E-
02 

1.27
E-
04 

  23.93 
2.19E-

14 
0.46 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(SNP_14518339)i + β4g(MM728)i + εi 

3.77
E-
07 

2.97
E-
05 

9.89
E-
02 

1.27
E-
04 

  23.93 
2.19E-

14 
0.46 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(SNP_14530903)i + β4g(MM728)i + εi 

3.77
E-
07 

2.97
E-
05 

9.89
E-
02 

1.27
E-
04 

  23.93 
2.19E-

14 
0.46 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(SNP_14545591)i + β4g(MM728)i + εi 

3.51
E-
07 

2.97
E-
05 

1.16
E-
01 

1.61
E-
04 

  23.84 
2.61E-

14 
0.46 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(SNP_15861145)i + β4g(MM728)i + εi 

3.51
E-
07 

4.71
E-
05 

2.55
E-
02 

2.15
E-
04 

  24.75 
7.92E-

15 
0.46 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(MM728)i + β4g(SNP_4896800)i + εi 

1.31
E-
06 

7.64
E-
08 

1.84
E-
04 

3.00
E-
01 

  22.05 
2.35E-

13 
0.45 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(MM728)i + β4g(SNP_7980674)i + εi 

3.04
E-
06 

6.78
E-
06 

1.49
E-
02 

4.86
E-
02 

  19.46 
5.27E-

12 
0.43 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(MM728)i + β4g(SNP_8654576)i + εi 

7.05
E-
07 

8.36
E-
07 

5.66
E-
02 

1.49
E-
02 

  22.39 
1.63E-

13 
0.45 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(MM728)i + β4g(SNP_9381623)i + εi 

4.35
E-
07 

7.30
E-
07 

1.41
E-
02 

1.68
E-
01 

  21.94 
2.18E-

13 
0.44 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(MM728)i + β4g(SNP_10075739)i + εi 

6.82
E-
07 

2.62
E-
07 

2.29
E-
02 

8.76
E-
02 

  22.56 
1.03E-

13 
0.44 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(MM728)i + β4g(SNP_10214637)i + εi 

4.80
E-
07 

2.33
E-
07 

2.08
E-
02 

8.64
E-
02 

  23.10 
5.36E-

14 
0.45 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(MM728)i + β4g(SNP_11645737)i + εi 

5.27
E-
07 

1.83
E-
07 

1.35
E-
02 

1.09
E-
01 

  22.93 
6.45E-

14 
0.45 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(MM728)i + β4g(SNP_12506158)i + εi 

5.27
E-
07 

1.83
E-
07 

1.35
E-
02 

1.09
E-
01 

  22.93 
6.45E-

14 
0.45 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(MM728)i + β4g(SNP_14215841)i + εi 

5.41
E-
07 

1.73
E-
07 

1.71
E-
02 

5.51
E-
02 

  23.27 
4.43E-

14 
0.45 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(MM728)i + β4g(SNP_14240551)i + εi 

3.74
E-
07 

1.17
E-
07 

1.66
E-
02 

5.30
E-
02 

  24.02 
1.72E-

14 
0.45 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i + 
β3g(MM728)i + β4g(SNP_15070083)i + εi 

6.66
E-
07 

1.09
E-
07 

2.52
E-
02 

3.29
E-
02 

  24.64 
1.04E-

14 
0.46 

1
2
3 

Marker 
+ Indel 

yi = β0 +  β1g(MM52)i + 
β2g(indel_13908828)i + β3g(MM427)i + 

β4g(MM728)i + εi 

8.90
E-
04 

1.85
E-
01 

9.95
E-
08 

3.40
E-
04 

  22.22 
1.83E-

13 
0.45 

yi = β0 +  β1g(MM52)i + 
β2g(indel_15935454)i + β3g(MM427)i + 

β4g(MM728)i + εi 

1.25
E-
04 

2.51
E-
01 

1.16
E-
07 

4.06
E-
04 

  22.50 
1.18E-

13 
0.45 
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yi = β0 +  β1g(MM52)i + 
β2g(indel_15972511)i + β3g(MM427)i + 

β4g(MM728)i + εi 

6.62
E-
04 

1.67
E-
01 

3.03
E-
07 

2.30
E-
04 

  20.23 
1.64E-

12 
0.42 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i +  
β3g(MM728)i + β4g(Indel_8872537)i + εi 

1.02
E-
06 

1.75
E-
06 

4.97
E-
02 

2.78
E-
02 

  22.60 
1.13E-

13 
0.45 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM427)i +  
β3g(MM728)i +  β4g(Indel_15431687)i + εi 

2.30
E-
07 

8.86
E-
08 

1.71
E-
02 

1.05
E-
01 

  24.62 
1.14E-

14 
0.47 

1
2
3 

Marker 
+ TE 

yi = β0 + β1g(MM52)i + 
β2g(TE_12177658)i + β3g(MM427)i + 

β4g(MM728)i + εi 

2.81
E-
05 

8.54
E-
01 

1.52
E-
05 

1.77
E-
04 

  17.06 
1.42E-

10 
0.42 

yi = β0 + β1g(MM52)i + 
β2g(TE_12617099)i + β3g(MM427)i + 

β4g(MM728)i + εi 

1.06
E-
04 

8.47
E-
01 

9.91
E-
06 

8.23
E-
05 

  16.96 
1.78E-

10 
0.42 

yi = β0 + β1g(MM52)i + 
β2g(TE_16836944)i + β3g(MM427)i + 

β4g(MM728)i + εi 

3.18
E-
05 

6.73
E-
01 

1.08
E-
05 

1.52
E-
04 

  17.46 
8.01E-

11 
0.42 

yi = β0 + β1g(MM52)i + β2g(MM52)i + 
β3g(MM427)i + β4g(TE_6357944)i + εi 

7.30
E-
06 

5.18
E-
06 

5.69
E-
04 

1.16
E-
02 

  20.23 
3.86E-

12 
0.45 

1
2
3 

Marker 
+ 

Footpri
nt 

yi = β0 + β1g(MM52)i + 
β2g(Footprint_12620247)i + β3g(MM427)i 

+ β4g(MM728)i + εi 

6.53
E-
07 

6.87
E-
01 

1.81
E-
07 

5.44
E-
05 

  22.87 
5.64E-

14 
0.44 

2 

1
2
3 

Marker yi = β0 + β1g(MM91)i + β2g(MM515)i + εi 
2.64
E-
06 

2.12
E-
05 

      20.76 
1.81E-

08 
0.26 

1
2
3 

SNP 

yi = β0 + β1g(SNP_13033405)i + 
β2g(MM515)i + εi 

1.74
E-
04 

2.37
E-
05 

      16.02 
7.70E-

07 
0.22 

yi = β0 + β1g(SNP_13967107)i + 
β2g(MM515)i + εi 

6.25
E-
05 

3.45
E-
05 

      17.06 
3.41E-

07 
0.23 

yi = β0 + β1g(SNP_14023610)i + 
β2g(MM515)i + εi 

4.43
E-
05 

3.75
E-
05 

      17.25 
2.90E-

07 
0.23 

yi = β0 + β1g(SNP_14590272)i + 
β2g(MM515)i + εi 

2.75
E-
05 

6.70
E-
06 

      19.80 
4.32E-

08 
0.26 

yi = β0 + β1g(SNP_15509104)i + 
β2g(MM515)i + εi 

5.08
E-
05 

6.48
E-
05 

      16.99 
3.47E-

07 
0.23 

yi = β0 + β1g(SNP_18002233)i + 
β2g(MM515)i + εi 

1.86
E-
05 

2.33
E-
04 

      17.81 
1.90E-

07 
0.24 

yi = β0 + β1g(SNP_18173880)i + 
β2g(MM515)i + εi 

6.30
E-
05 

4.01
E-
04 

      15.81 
8.83E-

07 
0.22 

yi = β0 + β1g(SNP_20362809)i + 
β2g(MM515)i + εi 

1.13
E-
04 

4.02
E-
04 

      15.43 
1.19E-

06 
0.21 

yi = β0 + β1g(MM91)i + 
β2g(SNP_13092809)i + εi 

1.24
E-
05 

3.76
E-
04 

      16.74 
4.15E-

07 
0.23 

yi = β0 + β1g(MM91)i + 
β2gSNP_14288480)i + εi 

1.55
E-
04 

4.10
E-
02 

      11.45 
2.90E-

05 
0.16 

yi = β0 + β1g(MM91)i + 
β2g(SNP_14509867)i + εi 

1.55
E-
04 

4.10
E-
02 

      11.45 
2.90E-

05 
0.16 

yi = β0 + β1g(MM91)i + 
β2g(SNP_14518339)i + εi 

1.55
E-
04 

4.10
E-
02 

      11.45 
2.90E-

05 
0.16 

yi = β0 + β1g(MM91)i + 
β2g(SNP_14530903)i + εi 

1.55
E-
04 

4.10
E-
02 

      11.45 
2.90E-

05 
0.16 

yi = β0 + β1g(MM91)i + 
β2g(SNP_14545591)i + εi 

2.64
E-
04 

3.70
E-
02 

      11.13 
3.82E-

05 
0.16 

yi = β0 + β1g(MM91)i + 
β2g(SNP_15861145)i + εi 

1.61
E-
04 

2.85
E-
03 

      14.23 
2.90E-

06 
0.19 
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yi = β0 + β1g(MM91)i + 
β2g(SNP_16205156)i + εi 

1.87
E-
04 

3.61
E-
03 

      13.49 
5.48E-

06 
0.19 

1
2
3 

Indel 

yi = β0 + β1g(indel_13908828)i + 
β2g(MM515)i + εi 

2.37
E-
05 

4.50
E-
05 

      17.80 
1.94E-

07 
0.24 

yi = β0 + β1g(indel_15935454)i + 
β2g(MM515)i + εi 

9.35
E-
05 

1.22
E-
04 

      16.35 
5.74E-

07 
0.22 

yi = β0 + β1g(indel_15972511)i + 
β2g(MM515)i + εi 

1.63
E-
04 

3.99
E-
04 

      14.19 
3.21E-

06 
0.20 

yi = β0 + β1g(indel_17863273)i + 
β2g(MM515)i + εi 

7.70
E-
05 

1.97
E-
04 

      16.60 
4.85E-

07 
0.23 

1
2
3 

TE 

yi = β0 + β1g(TE_16836944)i + 
β2g(MM515)i + εi 

1.73
E-
03 

4.98
E-
03 

      9.76 
1.35E-

04 
0.16 

yi = β0 + β1g(TE_20150892)i + 
β2g(MM515)i + εi 

7.02
E-
03 

5.18
E-
03 

      8.25 
4.85E-

04 
0.14 

1
2
3 

Marker 
+ SNP 

yi = β0 + β1g(MM91)i + 
β2g(SNP_13033405)i + β3g(MM515)i + εi 

2.62
E-
03 

7.58
E-
02 

1.04
E-
05 

    14.66 
4.26E-

08 
0.29 

yi = β0 + β1g(MM91)i + 
β2g(SNP_13967107)i + β3g(MM515)i + εi 

4.40
E-
03 

8.84
E-
02 

1.45
E-
05 

    14.95 
3.08E-

08 
0.29 

yi = β0 + β1g(MM91)i + 
β2g(SNP_14023610)i + β3g(MM515)i + εi 

3.42
E-
03 

8.73
E-
02 

1.43
E-
05 

    15.29 
2.09E-

08 
0.29 

yi = β0 + β1g(MM91)i + 
β2g(SNP_14590272)i + β3g(MM515)i + εi 

1.04
E-
01 

6.66
E-
01 

5.62
E-
06 

    14.29 
6.11E-

08 
0.28 

yi = β0 + β1g(MM91)i + 
β2g(SNP_15509104)i + β3g(MM515)i + εi 

2.24
E-
03 

1.00
E-
01 

1.70
E-
05 

    15.46 
1.71E-

08 
0.29 

yi = β0 + β1g(MM91)i + 
β2g(SNP_18002233)i + β3g(MM515)i + εi 

2.05
E-
03 

1.95
E-
02 

5.61
E-
05 

    16.13 
8.77E-

09 
0.30 

yi = β0 + β1g(MM91)i + 
β2g(SNP_18173880)i + β3g(MM515)i + εi 

2.47
E-
03 

3.68
E-
02 

1.06
E-
04 

    14.54 
4.61E-

08 
0.28 

yi = β0 + β1g(MM91)i + 
β2g(SNP_20362809)i + β3g(MM515)i + εi 

1.29
E-
03 

3.84
E-
02 

1.02
E-
04 

    14.82 
3.42E-

08 
0.28 

yi = β0 + β1g(MM91)i + β2g(MM515)i + 
β3g(SNP_13092809)i + εi 

7.37
E-
06 

5.19
E-
02 

7.41
E-
01 

    12.73 
3.11E-

07 
0.25 

yi = β0 + β1g(MM91)i + β2g(MM515)i + 
β3gSNP_14288480)i + εi 

1.33
E-
05 

4.29
E-
04 

7.55
E-
01 

    12.82 
2.77E-

07 
0.25 

yi = β0 + β1g(MM91)i + β2g(MM515)i + 
β3g(SNP_14509867)i + εi 

1.33
E-
05 

4.29
E-
04 

7.55
E-
01 

    12.82 
2.77E-

07 
0.25 

yi = β0 + β1g(MM91)i + β2g(MM515)i + 
β3g(SNP_14518339)i + εi 

1.33
E-
05 

4.29
E-
04 

7.55
E-
01 

    12.82 
2.77E-

07 
0.25 

yi = β0 + β1g(MM91)i + β2g(MM515)i + 
β3g(SNP_14530903)i + εi 

1.33
E-
05 

4.29
E-
04 

7.55
E-
01 

    12.82 
2.77E-

07 
0.25 

yi = β0 + β1g(MM91)i + β2g(MM515)i + 
β3g(SNP_14545591)i + εi 

2.46
E-
05 

4.62
E-
04 

7.13
E-
01 

    12.53 
3.87E-

07 
0.25 

yi = β0 + β1g(MM91)i + β2g(MM515)i + 
β3g(SNP_15861145)i + εi 

1.69
E-
05 

1.85
E-
03 

2.48
E-
01 

    13.61 
1.12E-

07 
0.26 

yi = β0 + β1g(MM91)i + β2g(MM515)i + 
β3g(SNP_16205156)i + εi 

2.56
E-
05 

1.85
E-
03 

2.40
E-
01 

    13.09 
2.08E-

07 
0.26 

1
2
3 

Marker 
+ Indel 

yi = β0 + β1g(MM91)i + 
β2g(indel_13908828)i + β3g(MM515)i + εi 

6.24
E-
03 

5.87
E-
02 

1.81
E-
05 

    15.18 
2.42E-

08 
0.29 
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yi = β0 + β1g(MM91)i + 
β2g(indel_15935454)i + β3g(MM515)i + εi 

1.61
E-
03 

9.44
E-
02 

2.32
E-
05 

    15.28 
2.06E-

08 
0.29 

yi = β0 + β1g(MM91)i + 
β2g(indel_15972511)i + β3g(MM515)i + εi 

2.38
E-
03 

9.99
E-
02 

7.38
E-
05 

    13.42 
1.56E-

07 
0.27 

yi = β0 + β1g(MM91)i + 
β2g(indel_17863273)i + β3g(MM515)i + εi 

6.59
E-
04 

6.46
E-
02 

3.58
E-
05 

    16.28 
7.76E-

09 
0.31 

1
2
3 

Marker 
+ TE 

yi = β0 + β1g(MM91)i + 
β2g(TE_16836944)i + β3g(MM515)i + εi 

4.70
E-
03 

7.27
E-
02 

1.93
E-
03 

    9.79 
1.05E-

05 
0.23 

yi = β0 + β1g(MM91)i + 
β2g(TE_20150892)i + β3g(MM515)i + εi 

1.53
E-
03 

9.72
E-
02 

1.82
E-
03 

    9.58 
1.32E-

05 
0.23 

Gx
T 

1
2
3 

Marker 
yi = β0 + β1g(MM128)i + β2g(MM547)i + 

εi 

3.28
E-
04 

6.71
E-
01 

      6.90 
1.46E-

03 
0.10 

1
2
3 

SNP 

yi = β0 + β1g(SNP_13967107)i + 
β2g(MM547)i + εi 

5.29
E-
04 

2.81
E-
01 

      6.42 
2.29E-

03 
0.10 

yi = β0 + β1g(SNP_14023610)i + 
β2g(MM547)i + εi 

1.47
E-
03 

2.53
E-
01 

      5.42 
5.66E-

03 
0.09 

yi = β0 + β1g(SNP_14590272)i + 
β2g(MM547)i + εi 

2.60
E-
02 

4.80
E-
01 

      2.78 
6.66E-

02 
0.05 

yi = β0 + β1g(SNP_15509104)i + 
β2g(MM547)i + εi 

9.25
E-
04 

2.93
E-
01 

      5.87 
3.75E-

03 
0.09 

yi = β0 + β1g(SNP_18002233)i + 
β2g(MM547)i + εi 

1.78
E-
05 

3.42
E-
01 

      10.17 
8.68E-

05 
0.15 

yi = β0 + β1g(SNP_18173880)i + 
β2g(MM547)i + εi 

1.87
E-
04 

4.99
E-
01 

      7.51 
8.69E-

04 
0.12 

yi = β0 + β1g(SNP_20362809)i + 
β2g(MM547)i + εi 

4.07
E-
04 

5.46
E-
01 

      6.72 
1.75E-

03 
0.11 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(SNP_20362809)i + εi 

1.94
E-
04 

3.25
E-
01 

      8.31 
4.32E-

04 
0.13 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(SNP_4740011)i + εi 

3.66
E-
04 

2.32
E-
02 

      9.88 
1.13E-

04 
0.15 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(SNP_8547929)i + εi 

2.19
E-
03 

1.63
E-
05 

      17.23 
2.84E-

07 
0.23 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(SNP_9858537)i + εi 

1.80
E-
03 

8.61
E-
04 

      12.79 
9.57E-

06 
0.18 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(SNP_10202051)i + εi 

1.75
E-
03 

1.49
E-
03 

      12.10 
1.70E-

05 
0.17 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(SNP_10743038)i + εi 

9.69
E-
04 

6.33
E-
02 

      8.43 
3.79E-

04 
0.13 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(SNP_13092809)i + εi 

6.37
E-
04 

2.95
E-
03 

      11.24 
3.49E-

05 
0.16 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(SNP_14288480)i + εi 

4.45
E-
03 

6.63
E-
02 

      8.08 
5.17E-

04 
0.12 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(SNP_14509867)i + εi 

4.45
E-
03 

6.63
E-
02 

      8.08 
5.17E-

04 
0.12 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(SNP_14518339)i + εi 

4.45
E-
03 

6.63
E-
02 

      8.08 
5.17E-

04 
0.12 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(SNP_14530903)i + εi 

4.45
E-
03 

6.63
E-
02 

      8.08 
5.17E-

04 
0.12 
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yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(SNP_14545591)i + εi 

4.82
E-
03 

9.23
E-
02 

      7.51 
8.60E-

04 
0.12 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(SNP_15861145)i + εi 

5.00
E-
03 

1.05
E-
02 

      10.27 
7.73E-

05 
0.15 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(SNP_16205156)i + εi 

4.33
E-
03 

3.09
E-
02 

      8.61 
3.29E-

04 
0.13 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(SNP_18112512)i + εi 

2.95
E-
03 

3.99
E-
03 

      10.78 
5.06E-

05 
0.16 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(SNP_18253358)i + εi 

3.22
E-
03 

4.94
E-
03 

      10.55 
6.15E-

05 
0.15 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(SNP_20306786)i + εi 

4.39
E-
03 

1.12
E-
02 

      9.68 
1.29E-

04 
0.14 

1
2
3 

Indel 

yi = β0 + β1g(indel_13908828)i + 
β2g(MM547)i + εi 

1.31
E-
03 

2.64
E-
01 

      5.52 
5.15E-

03 
0.09 

yi = β0 + β1g(indel_15935454)i + 
β2g(MM547)i + εi 

7.85
E-
04 

3.42
E-
01 

      6.05 
3.20E-

03 
0.10 

yi = β0 + β1g(indel_15972511)i + 
β2g(MM547)i + εi 

1.45
E-
03 

4.45
E-
01 

      5.37 
5.94E-

03 
0.09 

yi = β0 + β1g(indel_17863273)i + 
β2g(MM547)i + εi 

2.36
E-
04 

4.37
E-
01 

      7.32 
1.03E-

03 
0.12 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(indel_9589063)i + εi 

1.71
E-
03 

1.99
E-
03 

      11.52 
2.78E-

05 
0.17 

1
2
3 

TE 

yi = β0 + β1g(TE_16836944)i + 
β2g(MM547)i + εi 

5.52
E-
03 

6.14
E-
01 

      4.26 
1.68E-

02 
0.08 

yi = β0 + β1g(TE_20150892)i + 
β2g(MM547)i + εi 

8.03
E-
02 

5.06
E-
01 

      1.79 
1.73E-

01 
0.03 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(TE_5595169)i + εi 

2.78
E-
03 

4.03
E-
01 

      4.90 
9.37E-

03 
0.09 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(TE_8759468)i + εi 

2.55
E-
03 

5.57
E-
01 

      5.25 
6.80E-

03 
0.10 

1
2
3 

Footpri
nt 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(Footprint_5595169)i + εi 

4.48
E-
04 

8.20
E-
01 

      6.54 
2.04E-

03 
0.10 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(Footprint_5595169)i + εi 

4.48
E-
04 

8.20
E-
01 

      6.54 
2.04E-

03 
0.10 

1
2
3 

Marker 
+ SNP 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(SNP_13967107)i + β3g(MM547)i + εi 

2.83
E-
02 

2.70
E-
02 

3.75
E-
01 

    6.08 
7.22E-

04 
0.14 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(SNP_14023610)i + β3g(MM547)i + εi 

1.59
E-
02 

5.99
E-
02 

3.52
E-
01 

    5.77 
1.05E-

03 
0.13 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(SNP_14590272)i + β3g(MM547)i + εi 

1.79
E-
02 

7.56
E-
01 

5.14
E-
01 

    3.86 
1.14E-

02 
0.09 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(SNP_15509104)i + β3g(MM547)i + εi 

1.72
E-
02 

5.86
E-
02 

3.84
E-
01 

    6.03 
7.61E-

04 
0.14 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(SNP_18002233)i + β3g(MM547)i + εi 

1.05
E-
01 

5.69
E-
03 

3.74
E-
01 

    7.77 
9.25E-

05 
0.17 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(SNP_18173880)i + β3g(MM547)i + εi 

1.21
E-
01 

2.10
E-
02 

5.39
E-
01 

    5.88 
9.12E-

04 
0.14 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(SNP_20362809)i + β3g(MM547)i + εi 

5.20
E-
02 

3.71
E-
02 

5.56
E-
01 

    5.88 
9.20E-

04 
0.14 
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yi = β0 + β1g(MM128)i + β2g(MM547)i + 
β3g(SNP_3666840)i + εi 

1.81
E-
04 

4.30
E-
01 

3.20
E-
01 

    5.73 
1.11E-

03 
0.14 

yi = β0 + β1g(MM128)i + β2g(MM547)i + 
β3g(SNP_4740011)i + εi 

3.47
E-
04 

4.43
E-
01 

2.37
E-
02 

    6.76 
3.17E-

04 
0.16 

yi = β0 + β1g(MM128)i + β2g(MM547)i + 
β3g(SNP_8547929)i + εi 

2.20
E-
03 

6.07
E-
01 

1.79
E-
05 

    11.50 
1.20E-

06 
0.23 

yi = β0 + β1g(MM128)i + β2g(MM547)i + 
β3g(SNP_9858537)i + εi 

1.81
E-
03 

4.85
E-
01 

8.42
E-
04 

    8.65 
3.17E-

05 
0.18 

yi = β0 + β1g(MM128)i + β2g(MM547)i + 
β3g(SNP_10202051)i + εi 

1.80
E-
03 

4.47
E-
01 

1.37
E-
03 

    8.23 
5.24E-

05 
0.18 

yi = β0 + β1g(MM128)i + β2g(MM547)i + 
β3g(SNP_10743038)i + εi 

9.88
E-
04 

5.18
E-
01 

5.72
E-
02 

    5.73 
1.08E-

03 
0.13 

yi = β0 + β1g(MM128)i + β2g(MM547)i + 
β3g(SNP_13092809)i + εi 

6.93
E-
04 

9.02
E-
01 

3.42
E-
03 

    7.43 
1.37E-

04 
0.16 

yi = β0 + β1g(MM128)i + β2g(MM547)i + 
β3g(SNP_14288480)i + εi 

4.37
E-
03 

5.82
E-
01 

6.40
E-
02 

    5.46 
1.52E-

03 
0.12 

yi = β0 + β1g(MM128)i + β2g(MM547)i + 
β3g(SNP_14509867)i + εi 

4.37
E-
03 

5.82
E-
01 

6.40
E-
02 

    5.46 
1.52E-

03 
0.12 

yi = β0 + β1g(MM128)i + β2g(MM547)i + 
β3g(SNP_14518339)i + εi 

4.37
E-
03 

5.82
E-
01 

6.40
E-
02 

    5.46 
1.52E-

03 
0.12 

yi = β0 + β1g(MM128)i + β2g(MM547)i + 
β3g(SNP_14530903)i + εi 

4.37
E-
03 

5.82
E-
01 

6.40
E-
02 

    5.46 
1.52E-

03 
0.12 

yi = β0 + β1g(MM128)i + β2g(MM547)i + 
β3g(SNP_14545591)i + εi 

4.79
E-
03 

6.65
E-
01 

8.99
E-
02 

    5.03 
2.59E-

03 
0.12 

yi = β0 + β1g(MM128)i + β2g(MM547)i + 
β3g(SNP_15861145)i + εi 

5.04
E-
03 

6.04
E-
01 

1.07
E-
02 

    6.89 
2.58E-

04 
0.15 

yi = β0 + β1g(MM128)i + β2g(MM547)i + 
β3g(SNP_16205156)i + εi 

4.42
E-
03 

7.58
E-
01 

3.17
E-
02 

    5.72 
1.10E-

03 
0.13 

yi = β0 + β1g(MM128)i + β2g(MM547)i + 
β3g(SNP_18112512)i + εi 

3.06
E-
03 

9.22
E-
01 

4.79
E-
03 

    7.13 
1.95E-

04 
0.16 

yi = β0 + β1g(MM128)i + β2g(MM547)i + 
β3g(SNP_18253358)i + εi 

3.34
E-
03 

9.36
E-
01 

5.94
E-
03 

    6.97 
2.35E-

04 
0.15 

yi = β0 + β1g(MM128)i + β2g(MM547)i + 
β3g(SNP_20306786)i + εi 

4.81
E-
03 

8.49
E-
01 

1.32
E-
02 

    6.41 
4.68E-

04 
0.14 

1
2
3 

Marker 
+ Indel 

yi = β0 + β1g(MM128)i + 
β2g(indel_13908828)i + β3g(MM547)i + εi 

1.88
E-
02 

5.61
E-
02 

3.61
E-
01 

    5.73 
1.10E-

03 
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β3g(indel_7750735)i + εi 
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yi = β0 + β1g(MM147)i + β2g(MM383)i + 

β3g(MM385)i + β4g(MM686)i + εi 

5.08
E-
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8.05
E-
08 

1.05
E-
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1.81
E-
05 

  20.05 
1.27E-
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SNP 

yi = β0 + β1g(SNP_7241579)i + 
β2g(MM383)i + β3g(MM385)i + 

β4g(MM686)i + εi 

4.67
E-
02 

2.47
E-
05 

7.99
E-
05 

2.76
E-
05 

  14.34 
1.95E-

09 
0.34 

yi = β0 + β1g(SNP_9497509)i + 
β2g(MM383)i + β3g(MM385)i + 

β4g(MM686)i + εi 

1.23
E-
01 

2.25
E-
06 

1.24
E-
05 

6.99
E-
05 

  14.35 
1.79E-

09 
0.34 

yi = β0 + β1g(SNP_9883998)i + 
β2g(MM383)i + β3g(MM385)i + 

β4g(MM686)i + εi 

1.69
E-
01 

2.20
E-
06 

1.48
E-
05 

7.71
E-
05 

  14.08 
2.71E-

09 
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yi = β0 + β1g(SNP_13033405)i + 
β2g(MM383)i + β3g(MM385)i + 

β4g(MM686)i + εi 

1.21
E-
01 

8.76
E-
05 

2.02
E-
04 

9.78
E-
05 

  11.47 
8.25E-

08 
0.30 
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yi = β0 + β1g(SNP_13967107)i + 
β2g(MM383)i + β3g(MM385)i + 

β4g(MM686)i + εi 

5.26
E-
02 

4.76
E-
06 

2.35
E-
05 

9.91
E-
04 

  12.16 
3.18E-

08 
0.31 

yi = β0 + β1g(SNP_14023610)i + 
β2g(MM383)i + β3g(MM385)i + 

β4g(MM686)i + εi 

4.36
E-
02 

5.78
E-
06 

2.61
E-
05 

5.65
E-
04 

  12.53 
1.92E-

08 
0.31 

yi = β0 + β1g(SNP_14590272)i + 
β2g(MM383)i + β3g(MM385)i + 

β4g(MM686)i + εi 

3.84
E-
02 

6.60
E-
06 

2.43
E-
05 

1.20
E-
04 

  13.84 
3.57E-

09 
0.33 

yi = β0 + β1g(SNP_15509104)i + 
β2g(MM383)i + β3g(MM385)i + 

β4g(MM686)i + εi 

5.33
E-
02 

7.05
E-
06 

2.69
E-
05 

2.29
E-
04 

  12.83 
1.25E-

08 
0.31 

yi = β0 + β1g(SNP_18002233)i + 
β2g(MM383)i + β3g(MM385)i + 

β4g(MM686)i + εi 

5.63
E-
02 

2.37
E-
06 

6.93
E-
06 

3.76
E-
05 

  15.88 
2.62E-

10 
0.36 

yi = β0 + β1g(SNP_18173880)i + 
β2g(MM383)i + β3g(MM385)i + 

β4g(MM686)i + εi 

6.96
E-
02 

2.50
E-
06 

6.58
E-
06 

4.91
E-
05 

  15.51 
4.16E-

10 
0.36 

yi = β0 + β1g(SNP_20362809)i + 
β2g(MM383)i + β3g(MM385)i + 

β4g(MM686)i + εi 

6.54
E-
02 

3.16
E-
06 

6.21
E-
06 

3.15
E-
05 

  15.77 
3.01E-

10 
0.36 

yi = β0 + β1g(SNP_21675141)i + 
β2g(MM383)i + β3g(MM385)i + 

β4g(MM686)i + εi 

3.38
E-
02 

1.60
E-
06 

2.39
E-
06 

6.80
E-
05 

  16.58 
1.28E-

10 
0.38 

yi = β0 + β1g(MM147)i + 
β2g(SNP_11434437)i + β3g(MM385)i + 

β4g(MM686)i + εi 

1.44
E-
03 

8.55
E-
04 

1.55
E-
01 

1.81
E-
05 

  12.74 
1.62E-

08 
0.32 

yi = β0 + β1g(MM147)i + β2g(MM383)i + 
β3g(MM385)i + β4g(SNP_7344157)i + εi 

3.22
E-
03 

3.40
E-
08 

1.32
E-
07 

1.16
E-
01 

  13.19 
7.72E-

09 
0.32 

yi = β0 + β1g(MM147)i + β2g(MM383)i + 
β3g(MM385)i + β4g(SNP_7944780)i + εi 

6.07
E-
03 

7.14
E-
06 

1.70
E-
05 

4.19
E-
02 

  9.85 
7.71E-

07 
0.27 
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Indel 

yi = β0 + β1g(indel_13908828)i + 
β2g(MM383)i + β3g(MM385)i + 

β4g(MM686)i + εi 

3.43
E-
02 

7.22
E-
06 

3.83
E-
05 

3.94
E-
04 

  12.82 
1.35E-

08 
0.32 

yi = β0 + β1g(indel_15935454)i + 
β2g(MM383)i + β3g(MM385)i + 

β4g(MM686)i + εi 

9.58
E-
02 

6.81
E-
06 

3.61
E-
05 

1.18
E-
04 

  12.65 
1.59E-

08 
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yi = β0 + β1g(indel_15972511)i + 
β2g(MM383)i + β3g(MM385)i + 

β4g(MM686)i + εi 

7.30
E-
02 

1.46
E-
06 

9.39
E-
06 

1.52
E-
04 

  12.78 
1.41E-

08 
0.32 

yi = β0 + β1g(indel_17863273)i + 
β2g(MM383)i + β3g(MM385)i + 

β4g(MM686)i + εi 

6.93
E-
02 

3.24
E-
05 

6.69
E-
05 

8.56
E-
05 

  12.48 
2.10E-

08 
0.31 

yi = β0 + β1g(MM147)i + β2g(MM383)i + 
β3g(MM385)i + β4g(indel_7214677)i + εi 

1.44
E-
03 

2.39
E-
08 

1.16
E-
07 

1.11
E-
01 

  13.99 
2.73E-

09 
0.33 

yi = β0 + β1g(MM147)i + β2g(MM383)i + 
β3g(MM385)i + β4g(indel_7652616)i + εi 

2.22
E-
03 

7.11
E-
07 

4.01
E-
06 

1.65
E-
04 

  16.32 
1.47E-

10 
0.37 

yi = β0 + β1g(MM147)i + β2g(MM383)i + 
β3g(MM385)i + β4g(indel_7750735)i + εi 

1.99
E-
03 

3.00
E-
07 

1.30
E-
06 

4.54
E-
02 

  12.75 
1.47E-

08 
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TE 

yi = β0 + β1g(TE_6617937)i + 
β2g(MM383)i + β3g(MM385)i + 

β4g(MM686)i + εi 

8.57
E-
01 

6.38
E-
08 

1.48
E-
06 

2.31
E-
06 

  17.16 
1.13E-

10 
0.41 

yi = β0 + β1g(TE_12177658)i + 
β2g(MM383)i + β3g(MM385)i + 

β4g(MM686)i + εi 

8.05
E-
02 

7.76
E-
07 

9.64
E-
06 

5.93
E-
06 

  14.51 
2.78E-

09 
0.38 

yi = β0 + β1g(TE_12617099)i + 
β2g(MM383)i + β3g(MM385)i + 

β4g(MM686)i + εi 

9.27
E-
02 

3.78
E-
06 

3.10
E-
05 

5.13
E-
06 

  12.19 
5.25E-

08 
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yi = β0 + β1g(TE_16836944)i + 
β2g(MM383)i + β3g(MM385)i + 

β4g(MM686)i + εi 

4.72
E-
02 

7.04
E-
08 

2.06
E-
06 

3.12
E-
06 

  18.87 
1.67E-

11 
0.44 

yi = β0 + β1g(TE_20150892)i + 
β2g(MM383)i + β3g(MM385)i + 

β4g(MM686)i + εi 

1.18
E-
02 

1.27
E-
08 

4.29
E-
07 

3.35
E-
06 

  19.96 
5.15E-

12 
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yi = β0 + β1g(MM147)i + 
β2g(TE_10506856)i + β3g(MM385)i + 

β4g(MM686)i + εi 

7.27
E-
03 

7.62
E-
01 

7.94
E-
01 

2.86
E-
06 

  8.40 
7.55E-

06 
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yi = β0 + β1g(MM147)i + β2g(MM383)i + 
β3g(TE_12762111)i + β4g(MM686)i + εi 

2.69
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E-
02 

4.91
E-
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E-
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Footpri
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yi = β0 + β1g(Footprint_12620247)i + 
β2g(MM383)i + β3g(MM385)i + 

β4g(MM686)i + εi 
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E-
01 

2.25
E-
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2.16
E-
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E-
05 

  15.43 
3.65E-

10 
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Marker 
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yi = β0 + β1g(MM147)i +  
β2g(SNP_7241579)i + β3g(MM383)i + 

β4g(MM385)i + β5g(MM686)i + εi 

3.43
E-
03 

1.86
E-
01 

1.41
E-
05 

5.62
E-
05 

4.06
E-
05 

14.10 
1.32E-

10 
0.39 

yi = β0 + β1g(MM147)i +  
β2g(SNP_9497509)i + β3g(MM383)i + 

β4g(MM385)i + β5g(MM686)i + εi 

1.36
E-
03 

5.33
E-
01 

2.58
E-
06 

1.96
E-
05 

2.54
E-
05 

14.65 
5.35E-

11 
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yi = β0 + β1g(MM147)i +  
β2g(SNP_9883998)i + β3g(MM383)i + 

β4g(MM385)i + β5g(MM686)i + εi 

1.91
E-
03 

6.32
E-
01 

2.31
E-
06 

1.74
E-
05 

5.05
E-
05 

14.23 
1.09E-
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yi = β0 + β1g(MM147)i +  
β2g(SNP_13033405)i + β3g(MM383)i + 

β4g(MM385)i + β5g(MM686)i + εi 

6.53
E-
03 

4.76
E-
01 

4.44
E-
05 

1.24
E-
04 

6.87
E-
05 

11.28 
9.13E-
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yi = β0 + β1g(MM147)i +  
β2g(SNP_13967107)i + β3g(MM383)i + 

β4g(MM385)i + β5g(MM686)i + εi 

3.16
E-
03 

3.81
E-
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1.07
E-
06 
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E-
06 

9.20
E-
04 

12.27 
1.91E-
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yi = β0 + β1g(MM147)i +  
β2g(SNP_14023610)i + β3g(MM383)i + 

β4g(MM385)i + β5g(MM686)i + εi 

4.50
E-
03 

3.12
E-
01 

1.55
E-
06 

8.67
E-
06 

4.66
E-
04 

12.37 
1.58E-
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yi = β0 + β1g(MM147)i +  
β2g(SNP_14590272)i + β3g(MM383)i + 

β4g(MM385)i + β5g(MM686)i + εi 

2.31
E-
02 

5.36
E-
01 

2.20
E-
06 

1.07
E-
05 

6.15
E-
05 

12.57 
1.22E-

09 
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yi = β0 + β1g(MM147)i +  
β2g(SNP_15509104)i + β3g(MM383)i + 

β4g(MM385)i + β5g(MM686)i + εi 

3.77
E-
03 

4.51
E-
01 

1.55
E-
06 

8.83
E-
06 

2.16
E-
04 

12.73 
8.87E-

10 
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yi = β0 + β1g(MM147)i +  
β2g(SNP_18002233)i + β3g(MM383)i + 

β4g(MM385)i + β5g(MM686)i + εi 

9.20
E-
03 

5.82
E-
01 

6.52
E-
07 

3.13
E-
06 

3.63
E-
05 

14.80 
4.32E-

11 
0.40 

yi = β0 + β1g(MM147)i +  
β2g(SNP_18173880)i + β3g(MM383)i + 

β4g(MM385)i + β5g(MM686)i + εi 

9.60
E-
03 

6.39
E-
01 

6.99
E-
07 

2.99
E-
06 

4.80
E-
05 

14.46 
7.06E-

11 
0.40 

yi = β0 + β1g(MM147)i +  
β2g(SNP_20362809)i + β3g(MM383)i + 

β4g(MM385)i + β5g(MM686)i + εi 

7.38
E-
03 

6.80
E-
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7.01
E-
07 

2.27
E-
06 

3.09
E-
05 

14.84 
4.09E-
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yi = β0 + β1g(MM147)i +  
β2g(SNP_21675141)i + β3g(MM383)i + 

β4g(MM385)i + β5g(MM686)i + εi 

3.45
E-
03 

4.90
E-
01 

3.17
E-
07 

7.63
E-
07 

4.68
E-
05 

16.03 
9.10E-

12 
0.43 

yi = β0 + β1g(MM147)i + β2g(MM383)i + 
β3g(SNP_11434437+)i + β4g(MM385)i + 

β5g(MM686)i + εi 
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E-
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E-
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2.47
E-
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6.13
E-
05 
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2.06E-
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yi = β0 + β1g(MM147)i + β2g(MM383)i + 
β3g(MM385)i + β4g(MM686)i + 

β5g(SNP_7344157)i + εi 

1.02
E-
03 

1.98
E-
07 

1.41
E-
06 

4.26
E-
04 

6.09
E-
01 

14.34 
7.99E-

11 
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yi = β0 + β1g(MM147)i + β2g(MM383)i + 
β3g(MM385)i + β4g(MM686)i + 

β5g(SNP_7944780)i + εi 

1.65
E-
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3.13
E-
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E-
05 
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03 

6.75
E-
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2.46E-
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Maker 
+ Indel 

yi = β0 + β1g(MM147)i +  
β2g(indel_13908828)i + β3g(MM383)i + 

β4g(MM385)i + β5g(MM686)i + εi 

3.35
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2.76
E-
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1.88
E-
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1.54
E-
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E-
04 

12.80 
8.63E-
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yi = β0 + β1g(MM147)i +  
β2g(indel_15935454)i + β3g(MM383)i + 

β4g(MM385)i + β5g(MM686)i + εi 

1.31
E-
03 

5.60
E-
01 

1.31
E-
06 

1.20
E-
05 

8.16
E-
05 

13.19 
4.43E-
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yi = β0 + β1g(MM147)i +  
β2g(indel_15972511)i + β3g(MM383)i + 

β4g(MM385)i + β5g(MM686)i + εi 

1.51
E-
03 

5.61
E-
01 

9.76
E-
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8.91
E-
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8.67
E-
05 

13.23 
4.49E-
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yi = β0 + β1g(MM147)i +  
β2g(indel_1786327)i + β3g(MM383)i + 

β4g(MM385)i + β5g(MM686)i + εi 
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6.55
E-
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6.20
E-
06 

1.82
E-
05 
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E-
05 

11.83 
3.78E-
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yi = β0 + β1g(MM147)i + β2g(MM383)i + 
β3g(MM385)i + β4g(MM686)i + 

β5g(indel_7214677)i + εi 
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1.50
E-
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1.24
E-
06 

3.99
E-
04 

6.44
E-
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2.69E-
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yi = β0 + β1g(MM147)i + β2g(MM383)i + 
β3g(MM385)i + β4g(MM686)i + 

β5g(indel_7652616)i + εi 

1.67
E-
03 

1.01
E-
06 

6.13
E-
06 

1.54
E-
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2.81
E-
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2.41E-
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yi = β0 + β1g(MM147)i + β2g(MM383)i + 
β3g(MM385)i + β4g(MM686)i + 

β5g(indel_7750735)i + εi 
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E-
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E-
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Marker 
+ TE 

yi = β0 + β1g(MM147)i +  
β2g(TE_6617937)i + β3g(MM383)i + 
β4g(MM385)i + β5g(MM686)i + εi 
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E-
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4.37
E-
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E-
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E-
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1.21E-
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yi = β0 + β1g(MM147)i +  
β2g(TE_12177658)i + β3g(MM383)i + 

β4g(MM385)i + β5g(MM686)i + εi 

1.65
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2.70
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6.14
E-
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1.23
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3.78
E-
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14.87 
9.85E-
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yi = β0 + β1g(MM147)i +  
β2g(TE_12617099)i + β3g(MM383)i + 

β4g(MM385)i + β5g(MM686)i + εi 
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03 

2.82
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4.69
E-
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5.24
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3.39
E-
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12.66 
2.30E-
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yi = β0 + β1g(MM147)i +  
β2g(TE_16836944)i + β3g(MM383)i + 

β4g(MM385)i + β5g(MM686)i + εi 
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1.74
E-
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9.31
E-
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E-
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E-
06 
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yi = β0 + β1g(MM147)i +  
β2g(TE_20150892)i + β3g(MM383)i + 

β4g(MM385)i + β5g(MM686)i + εi 
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1.31
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E-
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E-
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yi = β0 + β1g(MM147)i + β2g(MM383)i + 
β3g(TE_10506856)i + β4g(MM385)i + 

β5g(MM686)i + εi 
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yi = β0 + β1g(MM147)i + β2g(MM383)i + 
β3g(MM385)i + β4g(MM686)i + 

β5g(TE_12762111)i + εi 
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yi = β0 + β1g(MM147)i +  
β2g(Footprint_12620247)i + β3g(MM383)i 

+ β4g(MM385)i + β5g(MM686)i + εi 
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SNP 
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02 

        6.64 
1.12E-

02 
0.05 

yi = β0 + β1g(SNP_14509867)i + εi 
1.12
E-
02 

        6.64 
1.12E-

02 
0.05 

yi = β0 + β1g(SNP_14518339)i + εi 
1.12
E-
02 

        6.64 
1.12E-

02 
0.05 

yi = β0 + β1g(SNP_14530903)i + εi 
1.12
E-
02 

        6.64 
1.12E-

02 
0.05 

yi = β0 + β1g(SNP_14545591)i + εi 
1.56
E-
02 

        6.03 
1.56E-

02 
0.05 

yi = β0 + β1g(SNP_15861145)i + εi 
1.17
E-
02 

        6.55 
1.17E-

02 
0.05 

yi = β0 + β1g(SNP_16205156)i + εi 
3.88
E-
02 

        4.37 
3.88E-

02 
0.04 

yi = β0 + β1g(MM432)i + 
β1g(SNP_9858537)i + εi 

8.40
E-
03 

2.72
E-
01 

      6.77 
1.65E-

03 
0.11 

yi = β0 + β1g(MM432)i + 
β1g(SNP_10202051)i + εi 

7.22
E-
03 

3.40
E-
01 

      6.41 
2.29E-

03 
0.10 

yi = β0 + β1g(MM432)i + 
β1g(SNP_10743038)i + εi 

7.27
E-
03 

3.85
E-
01 

      6.10 
3.03E-

03 
0.09 

yi = β0 + β1g(MM432)i + 
β1g(SNP_13092809)i + εi 

1.33
E-
03 

NA       10.83 
1.33E-

03 
0.09 
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yi = β0 + β1g(MM432)i + 
β1g(SNP_14288480)i + εi 

2.03
E-
02 

2.29
E-
01 

      6.22 
2.72E-

03 
0.10 

yi = β0 + β1g(MM432)i + 
β1g(SNP_14509867)i + εi 

2.03
E-
02 

2.29
E-
01 

      6.22 
2.72E-

03 
0.10 

yi = β0 + β1g(MM432)i + 
β1g(SNP_14518339)i + εi 

2.03
E-
02 

2.29
E-
01 

      6.22 
2.72E-

03 
0.10 

yi = β0 + β1g(MM432)i + 
β1g(SNP_14530903)i + εi 

2.03
E-
02 

2.29
E-
01 

      6.22 
2.72E-

03 
0.10 

yi = β0 + β1g(MM432)i + 
β1g(SNP_14545591)i + εi 

2.00
E-
02 

2.72
E-
01 

      5.92 
3.59E-

03 
0.09 

yi = β0 + β1g(MM432)i + 
β1g(SNP_15861145)i + εi 

1.38
E-
02 

2.29
E-
01 

      6.55 
2.02E-

03 
0.10 

yi = β0 + β1g(MM432)i + 
β1g(SNP_16205156)i + εi 

9.79
E-
03 

4.39
E-
01 

      5.75 
4.18E-

03 
0.09 
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Details of PbAt5.2 fine mapping  

Previous identification of PbAt5.2. A previous screen among Arabidopsis thaliana accessions had 

identified Bur-0 as partially resistant to the eH isolate of P. brassicae, when the canonical accession 

Col-0 is fully susceptible44. Two progenies, were used for the identification of QTL controlling 

resistance to eH by linkage analysis: the first one was derived from an initial cross Bur-0 (Versailles 

Id=172AV) x Col-0 (186AV) followed by 6 generation SSD (Recombinant Inbred Line set 20RV, 

described in46). The second one was derived from a progeny from Col-0 (NASC Id N1092) x Bur-0 

(N1028) (described in43). Those approaches led to the identification of a series of four additive QTL, 

including PbAt5.2 (R2=20%, Bur-0 allele at his locus conferring partial resistance). The QTL peak of 

PbAt5.2 was at the marker C5_19316 (around 19.3 Mb), with a confidence interval of 4.3 cM, between 

positions 18.7 Mb and 20.3 Mb (157 annotated genes between At5g46260 and At5g47690).  

HIF499 for the validation of PbAt5.2. Among the RIL set 20RV from46, one RIL line (RIL499) 

displayed a single residual heterozygous region including markers c5_17570, c5_19313 and c5_20318, 

framed by the homozygous loci c5_14766 and c5_21319. Heterogeneous Inbred Family (HIF) lines 

10499 and 13499 were derived from RIL499 to get homozygosity at this locus (Institute Jean Pierre 

Bourgin, INRA Versailles, France). Those lines are near-isogenic, with identical combinations of Bur-

0 and Col-0 homozygous genome sequences at every loci, except in the region between c5_14766 and 

c5_21319. The use of PCR-based markers allowed us to reduce this interval between markers 

CL5_15283 and CL5_20983 (excluded). HIF line 10499 displayed a higher level of partial resistance to 

eH isolate compared to 13499, thus confirming the position of PbAt5.2 in this interval (Lemarié et al. 

2015, see also the Figure 1 in the present work).  

Obtainment and phenotyping of F1 individuals derived from crosses between 10499 and 13499 

Fine mapping of PbAt5.2 started by the cross between HIF-13499 (allele Col-0) and HIF-10499 (allele 

Bur-0) lines. Crosses were done in both senses, i.e. using one or the other parent as female. 

Heterozygosity in the PbAt5.2 region was checked in several F1 individuals using a series of PCR-based 

markers. Clubroot index was evaluated in a series of F1 plants using the eH isolate and was found 

statistically identical to 13499 and higher than for 10499, thus suggesting that the Bur-0 resistant allele 

at PbAt5.2 was recessive (Annexe III Figure S1).  

Screening of recombinant individuals in the segregating F2 progeny  

One validated F1 plant was chosen from each of the two crosses. Those two plants were self-pollinized, 

and approximatively 3200 F2 plants were sown (about 1600 from each cross). Individual F2 from 

number 1 to 1581 were from a cross 10499 x 13499, and individual F2 plants from 1582 to 3153 were 

from a cross 13499 x 10499. DNA was extracted from young leaves sampled from those 3152 plants, 

and then subjected to a first round of genotyping using a series of 10 KAPSPar SNP markers. Analyses 
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were performed on the GENTYANE platform using a LightCycler 480 device (UMR INRA 1095, 

Clermont-Ferrand France). Due to low DNA concentration in some samples, about 6 % of the 

genotyping points were ‘negative’. Good or average-quality (i.e. genotyping ambiguity at maximum one 

marker) data were obtained for 2751 F2 individuals. Among those, 563 plants displayed at least one 

recombination in the region between At5g37660 and At5g51670, which represented about 20.5 % of 

the F2 plants, and was consistent with the distance of about 22 cM between those two marker genes. 

This mean value of 20.5 however masked a clear disparity between genotypes derived from the 10499 

x 13499 cross (32 % of individuals with one recombination in the region) from the 13499 x 10499 cross 

(18 % of individuals with one recombination in the chromosomic region). Nevertheless, most of this 

disequilibrium was focused in the region between the markers on At5g42520 and At5g44630 (i.e. 

outside the confidence interval of the clubroot resistance PbAt5.2 QTL), and the male x female direction 

of initial hybridization step did not obviously affect the recombination rate in the region corresponding 

to the peak of the QTL (between At5g46910, At5g47120 and At5g47510). 

Phenotyping of recombinant F3 lines  

107 recombinant F2 lines were selected based on the presence of a recombination event near the closest 

markers to the QTL peak (19.3 Mb). Using the seeds derived from the selfing of those individual lines, 

the clubroot disease index was estimated from 18 inoculated F3 plants (6 plants x 3 biological 

replicates). Those phenotyping data confirmed the presence of a segregating resistance locus in the 

region. Lines with Bur-0 or Col-0 homozygous alleles at markers At5g47120/At5g47510 displayed a 

mean disease index of 37.1 (SE = 7.3) and 87.2 (SE = 14.1), respectively. Lines with heterozygosity at 

those two markers displayed a mean disease index of 76.7 (SE = 16), thus corroborating the above 

conclusion that the resistance Bur-0 allele was apparently recessive.  

High-density genotyping of recombinant F2/F3 lines 

A subset of 69 F2 recombinant lines was selected, based on the presence of a recombination event near 

the closest markers to the QTL peak (19.3 Mb). For each of them, twelve to eighteen F3 progeny 

individuals were grown and their leaves were bulk-sampled, for subsequent analysis of 93 SNP. All leaf 

samples were analysed at the GENTYANE platform. SNP genotyping was performed with the KASPar 

genotyping chemistry and Dynamic Array™ IFC 96*96 (UMR INRA 1095, Clermont-Ferrand France). 

Genotyping data obtained from bulked leaves of F3 individuals represents the genotypes of the parental 

F2 individuals. This genotyping workflow was also applied to a series of non-recombinant F2 lines and 

parental HIF 10499 and 13499 lines, which were used as controls. The confrontation of the 93 SNP 

genotyping data and clubroot disease index for all those 69 lines finally allowed to identify a small 

region between the marker K58 = At5g47230prom (position 19,175,831 bp) and the marker 

K65 =  At5g47360 (position 19,214,446 bp). Due to the recessive status of the resistance allele, a series 
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of recombinant lines with strategic recombination events (especially in the line 1381) were not 

exploitable for the reasoning at this stage because of their heterozygosity at the locus.   

F4 lines with fixed alleles in the region of the resistance locus allowed a further reduction of the 
PbAt5.2 resistance locus interval  

DNA was extracted from 12 to 18 individual F3 plants derived from the selfing of a series of F2 

recombinant lines. Among them, F3 lines harbouring homozygosity in the region of the resistance locus 

were screened using the following PCR-based markers: CL5_16921 = At5g42320; 

CL5_17802  =  At5g44200; CL5_18135  =  At5g44900; AF-NUD8; CL5_19601  =  At5g48375. 

Homozygous F4 seed stocks were then obtained from the selfing of the selected homozygous F3 lines, 

and thereafter used for additional clubroot phenotyping assays. Resulting data allowed to reduce the 

interval to a region between markers K58  =  At5g47230prom (position 19,175,831 bp) and K64 

(position 19,208,823 bp), as shown in the Figure 1E. Finally, every other SNP and indels in the region 

were analysed by the sequencing of PCR-amplified fragments from 2313-15, 1381-2, 2509-11, and 

1600-5. This allowed to reach a final confidence interval of 26 kb between the marker CLG4 

(19,182,401, in the promoter region of At5g47240) and the marker K64 (on SNP at position 19,208,823 

bp, in At5g47330). This region contained eight annotated ORF (including three NLR genes), six 

transposons and one lncRNA. 
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Figure S1. Illustration of partial resistance to eH isolate in Bur-0, compared to the full 

susceptibility in Col-0. Observations were done at 21 days post-inoculation. The white arrow indicates 

the presence of limited amount of galls in inoculated Bur-0, reflecting that partial resistance in this 

accession does not impair pathogen penetration but reduces its subsequent development. Plant 

individuals are representative of standard observations made in our experimental conditions. Levels of 

clubroot symptoms can vary depending on pathotests, but levels of clubroot symptoms are robustly 

found lower in Bur-0. 

Figure S1. Illustration of partial resistance to eH isolate in Bur-0, compared to the full 
susceptibility in Col-0.  
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Figure S2. Illustration of partial resistance to eH isolate in 10499, compared to the full 

susceptibility in 13499. Observations were done at 21 days post-inoculation. The white arrow indicates 

the presence of limited amount of galls in inoculated 10499, reflecting that partial resistance in this 

accession does not impair pathogen penetration but reduces its subsequent development. Plant 

individuals are representative of standard observations made in our experimental conditions. Levels of 

clubroot symptoms can vary depending on pathotests, but levels of clubroot symptoms were robustly 

found lower in 10499 compared to 13499. 

Figure S2. Illustration of partial resistance to eH isolate in 10499, compared to the full 
susceptibility in 13499.  
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Figure S3. Comparison of GALA disease index in the F1 progeny and in the parental lines 10499 

and 13499. GALA disease index is calculated through image analysis (details in the material and method 

part) from inoculated plants at 21 days post inoculation. Data are from 3 replicates (n = 3). For each 

replicate, GALA disease index was calculated from 6 to 12 inoculated individual plants. Stars indicate 

statistical differences from the paired Student t-test (p-value = 0.05) 

Figure S3. Comparison of GALA disease index in the F1 progeny and in the parental lines 10499 
and 13499. 
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Figure S4. GALA disease index in RIL499-derived near-isogenic lines 1381-2 and 2313-15 

challenged with a series of four European monospore P. brassicae isolates, and with the field 

isolate P1+. This last isolate is representative of emerging European pathotypes that are virulent on the 

variety ‘Mendel’ (a clubroot-resistant variety which has been cultivated at large scales in Europe and 

used as a source of resistance in many breeding programs). Data are means of 4 independent replicates 

(n = 4). For each replicate, GALA values are means of 6 to 12 individual plants. Error bars indicate 

standard errors. Statistically different values (from Student t-test) are indicated by stars. 

Figure S4. GALA disease index in RIL499-derived near-isogenic lines 1381-2 and 2313-15 
challenged with a series of four European monospore P. brassicae isolates, and with the field 
isolate P1+. 
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Figure S5. GALA disease index in the mutant lines defective for the expression of At5g47240 or 

At5g47250. GALA disease index is calculated through image analysis (details in the material and 

method part) from inoculated plants at 21 days post inoculation. Data are from 4 replicates (n = 4). For 

each replicate, GALA disease index was calculated from 7 to 11 inoculated individual plants. No 

statistical differences were found between the genotypes. 

Figure S5. GALA disease index in the mutant lines defective for the expression of At5g47240 or 
At5g47250. 
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Figure S6. Methylation of PbAt-5.2 region in Col-0 and in mutants in genes involved in RdDM 

methylation maintenance51. In red the methylation in CG context. In blue the methylation in CHG 

context; in green the methylation in CHH context. WT indicates the methylation profile of Col-0. 

Figure S6. Methylation of PbAt-5.2 region in Col-0 and in mutants in genes involved in RdDM 
methylation maintenance (Stroud et al., 2013). 
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Table S1. List of natural Arabidopsis accessions showing a genomic like Col-0 structure in the 
region PbAt-5.2. Acession informations were derived of 1001 genome project data. 

Table S1. List of natural Arabidopsis accessions showing a genomic like Col-0 structure in the 
region PbAt-5.2. 

name id country latitude longitude CS_number group 
LDV-46 139 FRA 48.5167 -4.06667 CS77014 western_europe 
PYL-6 265 FRA 44.65 -1.16667 CS77198 admixed 

TOU-A1-88 350 FRA 46.6667 4.11667 CS77382 western_europe 
Doubravnik7 410 CZE 49.4211 16.3497 CS76808 central_europe 

Draha2 424 CZE 49.4112 16.2815 CS76812 central_europe 
Borky1 428 CZE 49.403 16.232 CS76718 central_europe 

Gr-1 430 AUT 47 15.5 CS76496 central_europe 
LI-OF-061 628 USA 40.7777 -72.9069 CS78951 western_europe 
LIN_S-5 915 USA 41.8972 -71.4378 CS77040 germany 

Ale-Stenar-64-24 1002 SWE 55.3833 14.05 CS76654 south_sweden 
Brsarp-11-135 1061 SWE 55.7167 14.1333 CS76727 south_sweden 
Brsarp-21-140 1063 SWE 55.7167 14.1333 CS76729 south_sweden 

Aledal-6-49 1158 SWE 56.7 16.5167 CS76656 south_sweden 
Aledal-14-73 1166 SWE 56.7 16.5167 CS77651 south_sweden 
MNF-Pot-15 1852 USA 43.595 -86.2657 CS78979 germany 
MNF-Pot-75 1872 USA 43.595 -86.2657 CS77100 germany 
MNF-Pin-39 2016 USA 43.5356 -86.1788 CS77098 admixed 

Pent-23 2202 USA 43.7623 -86.3929 CS77168 admixed 
UKSE06-252 5104 UK 51.3 0.5 CS78800 germany 
UKNW06-233 5486 UK 54.6 -3.3 CS78794 germany 

Cal-2 5720 UK 53.3 -1.6 CS78781 admixed 
For-2 5741 UK 56.6 -4.1 CS78783 western_europe 
Kil-0 5748 UK 56 -4.4 CS78784 germany 
Mc-1 5757 UK 54.6 -2.3 CS78785 admixed 

UKID63 5768 UK 54.1 -1.5 CS78786 admixed 
Set-1 5772 UK 54.1 -2.3 CS78787 admixed 

UKID74 5779 UK 51 -3.1 CS78789 western_europe 
UKID96 5800 UK 57.4 -5.5 CS78791 germany 
UKID107 5811 UK 52.9 -3.1 CS78778 admixed 

Bor-1 5837 CZE 49.4013 16.2326 CS76453 central_europe 
DraII-6 5874 CZE 49.4112 16.2815 CS76814 central_europe 

DraIV_5-12 5950 CZE 49.4112 16.2815 CS76820 central_europe 
DraIV_6-13 5984 CZE 49.4112 16.2815 CS76822 central_europe 

Eden-5 6010 SWE 62.877 18.177 CS78000 north_sweden 
Eden-6 6011 SWE 62.877 18.177 CS76828 north_sweden 
Eden-7 6012 SWE 62.877 18.177 CS76829 north_sweden 
Fjñ1-5 6020 SWE 56.06 14.29 CS76861 south_sweden 
Gro-3 6025 SWE 62.6437 17.7339 CS76889 north_sweden 
Lv-1 6043 SWE 62.801 18.079 CS77049 north_sweden 
Lv-5 6046 SWE 62.801 18.079 CS77050 north_sweden 
Sr:3 6086 SWE 58.9 11.2 CS77267 admixed 

T1020 6092 SWE 55.6514 13.2233 CS77289 south_sweden 
T1040 6094 SWE 55.6494 13.2147 CS77290 south_sweden 
T1110 6100 SWE 55.6 13.2 CS77294 south_sweden 
T1160 6104 SWE 55.7 13.2 CS77296 south_sweden 
T450 6105 SWE 55.7967 13.1211 CS77297 south_sweden 
T470 6107 SWE 55.7942 13.1222 CS77299 south_sweden 
T480 6108 SWE 55.7989 13.1206 CS77300 western_europe 
T670 6122 SWE 55.8364 13.3075 CS77308 south_sweden 
T680 6123 SWE 55.8369 13.3033 CS78064 south_sweden 
T740 6128 SWE 55.8397 13.2881 CS77313 south_sweden 
T810 6134 SWE 55.8383 13.2906 CS77318 south_sweden 

TAA_03 6153 SWE 62.6425 17.7422 CS77329 north_sweden 
TAA_04 6154 SWE 62.6422 17.7406 CS77330 north_sweden 
TAA_14 6163 SWE 62.6425 17.7356 CS77331 north_sweden 
TAA_17 6166 SWE 62.6425 17.7372 CS77332 north_sweden 
TäL_03 6177 SWE 62.6322 17.69 CS77338 north_sweden 
TäL_07 6180 SWE 62.6322 17.6906 CS77339 germany 
TBû_01 6184 SWE 62.8892 18.4522 CS77343 north_sweden 
TDr-2 6189 SWE 55.7686 14.1383 CS77351 south_sweden 
TDr-9 6195 SWE 55.7708 14.1342 CS77356 south_sweden 
TDr-18 6203 SWE 55.7714 14.1208 CS77350 south_sweden 

TEDEN_03 6210 SWE 62.8839 18.1836 CS77359 north_sweden 
TFä_04 6214 SWE 63.0175 18.3281 CS78121 north_sweden 
TFä_06 6216 SWE 63.0167 18.3283 CS77362 north_sweden 
TFä_07 6217 SWE 63.0169 18.3283 CS77363 north_sweden 
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TFä_08 6218 SWE 63.0172 18.3283 CS77364 north_sweden 
Tomegap-2 6242 SWE 55.7 13.2 CS77377 south_sweden 

TV-4 6252 SWE 55.5796 14.3336 CS78771 germany 
TV-7 6255 SWE 55.5796 14.334 CS78772 germany 
TV-10 6258 SWE 55.5796 14.3336 CS78767 admixed 
TV-22 6268 SWE 55.5796 14.3336 CS78768 germany 
TV-30 6276 SWE 55.5796 14.3336 CS78769 germany 

UduI_1-11 6296 CZE 49.2771 16.6314 CS78774 central_europe 
UduI_3-36 6390 CZE 49.2771 16.6314 CS78775 central_europe 
ZdrI_1-23 6424 CZE 49.3853 16.2544 CS78875 central_europe 
ZdrI_2-21 6445 CZE 49.3853 16.2544 CS78876 central_europe 

ANH-1 6680 GER 51.85 6.4333 CS76437 western_europe 
An-1 6898 BEL 51.2167 4.4 CS76435 admixed 
Bil-5 6900 SWE 63.324 18.484 CS76709 north_sweden 
Bil-7 6901 SWE 63.324 18.484 CS76710 north_sweden 
Bor-4 6903 CZE 49.4013 16.2326 CS76454 central_europe 
Br-0 6904 CZE 49.2 16.6166 CS76455 western_europe 
Col-0 6909 USA 38.3 -92.3 CS76778 germany 

Eden-2 6913 SWE 62.877 18.177 CS76827 north_sweden 
Fñb-2 6917 SWE 63.0165 18.3174 CS76850 north_sweden 
Fñb-4 6918 SWE 63.0165 18.3174 CS76851 north_sweden 
Ga-0 6919 GER 50.3 8 CS76490 central_europe 
LL-0 6933 ESP 41.59 2.49 CS77047 spain 

NFA-10 6943 UK 51.4083 -0.6383 CS77126 western_europe 
Pu2-7 6956 CZE 49.42 16.36 CS76580 central_europe 
Pu2-8 6957 CZE 49.42 16.36 CS77192 central_europe 

Rennes-1 6959 FRA 48.5 -1.41 CS77210 western_europe 
Rennes-11 6960 FRA 48.5 -1.41 CS77211 western_europe 

Se-0 6961 ESP 38.3333 -3.53333 CS76597 spain 
Ull2-3 6973 SWE 56.0648 13.9707 CS78817 germany 
Ak-1 6987 GER 48.0683 7.62551 CS76431 admixed 
Alst-1 6989 UK 54.8 -2.4333 CS76432 western_europe 
Aa-0 7000 GER 50.9167 9.57073 CS76428 germany 
Bd-0 7013 GER 52.4584 13.287 CS76445 south_sweden 
Ba-1 7014 UK 56.5459 -4.79821 CS76441 germany 
Bl-1 7025 ITA 44.5041 11.3396 CS76450 central_europe 

Boot-1 7026 UK 54.4 -3.2667 CS76452 western_europe 
Bch-1 7028 GER 49.5166 9.3166 CS76444 admixed 
Bsch-0 7031 GER 50.0167 8.6667 CS76457 germany 
Bu-0 7036 GER 50.5 9.5 CS78889 germany 
Bur-0 7058 IRL 54.1 -6.2 CS76734 admixed 
Cal-0 7061 UK 53.2699 -1.64293 CS76460 admixed 
Ca-0 7062 GER 50.2981 8.26607 CS76459 germany 
Can-0 7063 ESP 29.2144 -13.4811 CS76740 relict 
Chi-0 7072 RUS 53.7502 34.7361 CS76464 admixed 

Co 7081 POR 40.2077 -8.42639 CS78895 spain 
Da-0 7094 GER 49.8724 8.65081 CS76791 germany 
Do-0 7102 GER 50.7224 8.2372 CS76474 germany 
Dra-0 7103 CZE 49.4167 16.2667 CS76476 central_europe 
Dr-0 7106 GER 51.051 13.7336 CS78897 central_europe 
El-0 7117 GER 51.5105 9.68253 CS76479 germany 
Er-0 7125 GER 49.5955 11.0087 CS78898 germany 
Es-0 7126 FIN 60.1997 24.5682 CS76484 admixed 
Gel-1 7143 NED 51.0167 5.86667 CS76492 germany 
Gr-5 7158 AUT 47 15.5 CS76885 central_europe 
Hn-0 7165 GER 51.3472 8.28844 CS76513 germany 
Kil-0 7192 UK 55.6395 -5.66364 CS76526 germany 

Krot-0 7203 GER 49.631 11.5722 CS76534 central_europe 
Kyoto 7207 JPN 35.0085 135.752 CS76535 central_europe 
Lan-0 7208 UK 55.6739 -3.78181 CS76539 germany 
Li-2:1 7223 GER 50.3833 8.0666 CS76541 central_europe 
Li-7 7231 GER 50.3833 8.0666 CS77035 germany 

Mnz-0 7244 GER 50.001 8.26664 CS76552 germany 
Np-0 7268 GER 52.6969 10.981 CS76563 admixed 
Ob-0 7276 GER 50.2 8.5833 CS76566 germany 
Old-1 7280 GER 53.1667 8.2 CS76567 germany 
Oy-0 7288 NOR 60.38554 6.193019 CS77156 admixed 

Petergof 7296 RUS 59 29 CS77170 central_europe 
Pt-0 7305 GER 53.476 10.6065 CS78915 admixed 

Pog-0 7306 CAN 49.2655 -123.206 CS76576 western_europe 
Pn-0 7307 FRA 48.0653 -2.96591 CS77182 western_europe 

Sten-0 7346 GER 52.6058 11.8558 CS77277 south_sweden 
Tha-1 7353 NED 52.08 4.3 CS76611 admixed 
Ting-1 7354 SWE 56.5 14.9 CS76612 south_sweden 
Uk-1 7378 GER 48.0333 7.7667 CS76620 admixed 

Utrecht 7382 NED 52.0918 5.1145 CS76622 admixed 
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Wa-1 7394 POL 52.3 21 CS76626 admixed 
Jl-3 7424 CZE 49.2 16.6166 CS76519 central_europe 

Nc-1 7430 FRA 48.6167 6.25 CS76559 admixed 
Da(1)-12 7460 CZE     CS76470 central_europe 

WAR 7477 USA 41.7302 -71.2825 CS78853 admixed 
VÑr2-6 7517 SWE 55.58 14.334 CS78831 germany 
Lp2-2 7520 CZE 49.38 16.81 CS76546 central_europe 
Lp2-6 7521 CZE 49.38 16.81 CS77052 central_europe 
Lis-2 8222 SWE 56.0328 14.775 CS77043 south_sweden 
Br1-6 8231 SWE 56.3 16 CS76726 south_sweden 
Gul1-2 8234 SWE 56.4606 15.8127 CS76896 south_sweden 
HSm 8236 CZE 49.33 15.76 CS76941 central_europe 

PHW-3 8239 GER 51 7 CS76976 germany 
PHW-2 8243 ITA 43.7703 11.2547 CS77173 western_europe 
BÑ1-2 8256 SWE 56.4 12.9 CS76676 admixed 
Bla-1 8264 ESP 41.6833 2.8 CS76451 spain 

Dra3-1 8283 SWE 55.76 14.12 CS76811 south_sweden 
DraII-1 8284 CZE 49.4112 16.2815 CS76813 central_europe 
DraIII-1 8285 CZE 49.4112 16.2815 CS76815 central_europe 

Hovdala-6 8307 SWE 56.1 13.74 CS76938 south_sweden 
Lis-1 8326 SWE 56.0328 14.775 CS77042 south_sweden 
Mir-0 8337 ITA 44 12.37 CS76551 western_europe 
Na-1 8343 FRA 47.5 1.5 CS76558 admixed 
Pla-0 8357 ESP 41.5 2.25 CS76573 spain 
Rak-2 8365 CZE 49 16 CS77201 central_europe 

Sanna-2 8376 SWE 62.69 18 CS77234 north_sweden 
Sr:5 8386 SWE 58.9 11.2 CS77268 central_europe 

Vinslv 9057 SWE 56.1 13.9167 CS78847 south_sweden 
Xan-3 9067 AZE 38.6536 48.7992 CS78860 italy_balkan_caucasus 
Xan-5 9069 AZE 38.6536 48.7992 CS78861 italy_balkan_caucasus 
Xan-6 9070 AZE 38.6536 48.7992 CS78862 italy_balkan_caucasus 

Lerik1-4 9075 AZE 38.7406 48.6131 CS77023 italy_balkan_caucasus 
Lerik1-7 9078 AZE 38.7406 48.6131 CS77024 italy_balkan_caucasus 

Nar-3 9089 AZE 38.9522 48.925 CS77119 italy_balkan_caucasus 
Istisu-5 9095 AZE 38.9786 48.5594 CS76950 italy_balkan_caucasus 
Lag1-2 9100 GEO 41.8296 46.2831 CS76998 italy_balkan_caucasus 
Lag1-4 9102 GEO 41.8296 46.2831 CS76999 italy_balkan_caucasus 
Lag1-5 9103 GEO 41.8296 46.2831 CS77000 italy_balkan_caucasus 
Lag1-6 9104 GEO 41.8296 46.2831 CS77001 italy_balkan_caucasus 
Lag1-7 9105 GEO 41.8296 46.2831 CS77002 italy_balkan_caucasus 
Lag1-8 9106 GEO 41.8296 46.2831 CS77003 italy_balkan_caucasus 
Lag2-6 9113 GEO 41.8296 46.2831 CS77006 italy_balkan_caucasus 
Lag2-7 9114 GEO 41.8296 46.2831 CS77007 italy_balkan_caucasus 
Lag2-10 9115 GEO 41.8296 46.2831 CS77004 italy_balkan_caucasus 
Bak-5 9121 GEO 41.7942 43.4767 CS76685 italy_balkan_caucasus 

Geg-14 9125 ARM 40.1408 44.8203 CS76876 asia 
Gol-2 9314 UK 57.9672 -3.96722 CS76883 western_europe 
Bt_1 9339 SWE 57.7133 15.0689 CS76720 south_sweden 
Dju-1 9343 SWE 57.3089 18.1512 CS78896 admixed 
Dd_2 9352 SWE 57.2608 16.3675 CS76797 south_sweden 
Dd_3 9353 SWE 57.2608 16.3675 CS76798 south_sweden 
FñL_1 9371 SWE 63.016 18.3175 CS76852 north_sweden 
Fri_1 9381 SWE 55.8106 14.2091 CS76868 admixed 
Fri_2 9382 SWE 55.8106 14.2091 CS76869 admixed 
Fri_3 9383 SWE 55.8106 14.2091 CS76870 admixed 

Grn_12 9386 SWE 62.806 18.1896 CS76891 north_sweden 
Hadd-2 9391 SWE 57.3263 15.8979 CS76905 south_sweden 
Hag-2 9394 SWE 56.5804 16.4063 CS76907 admixed 
Hal-1 9395 SWE 57.5089 15.0105 CS76908 south_sweden 
Kia_1 9409 SWE 56.0573 14.302 CS76968 south_sweden 
Kru-3 9416 SWE 57.7215 18.3837 CS76986 south_sweden 
Lan_1 9421 SWE 55.9745 14.3997 CS77009 south_sweden 
Puk-1 9436 SWE 56.1633 14.6806 CS77194 south_sweden 
Puk-2 9437 SWE 56.1633 14.6806 CS77195 south_sweden 
Sim-1 9442 SWE 55.5678 14.3398 CS77250 germany 
Spro_1 9450 SWE 57.2545 18.2109 CS77263 south_sweden 
Stenk-3 9454 SWE 57.8009 18.5162 CS77275 south_sweden 
Tur-4 9470 SWE 57.6511 14.8043 CS77399 south_sweden 

VÑrA_1 9476 SWE 55.5796 14.3336 CS78832 germany 
Yst-1 9481 SWE 55.4242 13.8484 CS78869 south_sweden 
11C1 9503 UK 55.8877 -3.21072 CS76640 western_europe 

IP-Alo-0 9506 POR 40.11 -7.47 CS76662 admixed 
IP-Coa-0 9507 POR 38.45 -7.5 CS76775 spain 
IP-Mos-1 9508 POR 40.04 -7.11 CS77108 admixed 
IP-Reg-0 9509 POR 39.29 -7.4 CS77207 spain 
IP-Rei-0 9510 POR 38.75 -7.59 CS77208 spain 
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IP-Vav-0 9511 POR 38.53 -8.02 CS78835 spain 
IP-Adm-0 9514 ESP 39.15 -4.54 CS76647 spain 
IP-Ala-0 9515 ESP 39.72 -6.89 CS76650 spain 
IP-Alm-0 9518 ESP 39.88 -0.36 CS76660 spain 
IP-Ben-0 9523 ESP 38.37 -2.66 CS76700 admixed 
IP-Cab-3 9526 ESP 41.54 2.39 CS76738 spain 
IP-Cad-0 9527 ESP 40.37 -5.74 CS76739 admixed 
IP-Car-1 9530 ESP 38.25 -4.32 CS76742 admixed 
IP-Cem-0 9533 ESP 41.15 -4.32 CS76763 relict 
IP-Cmo-3 9534 ESP 40.05 -4.65 CS76774 spain 
IP-Coc-1 9535 ESP 42.31 3.19 CS76776 spain 
IP-Cum-1 9537 ESP 38.07 -6.66 CS76787 spain 
IP-Deh-1 9539 ESP 40.29 -6.67 CS76793 spain 
IP-Fue-2 9541 ESP 38.26 -5.42 CS76871 spain 
IP-Gra-0 9543 ESP 36.77 -5.39 CS76886 relict 

IP-Her-12 9545 ESP 39.4 -5.78 CS76920 relict 
IP-Hum-2 9549 ESP 42.23 -3.69 CS76943 relict 
IP-Iso-4 9550 ESP 43.05 -5.37 CS76946 relict 
IP-Lab-7 9552 ESP 40.87 -4.5 CS76995 admixed 
IP-Mar-1 9555 ESP 39.58 -3.93 CS77068 relict 
IP-Men-2 9556 ESP 39.66 -4.34 CS77081 spain 
IP-Mon-5 9559 ESP 38.06 -4.38 CS77107 admixed 
IP-Orb-10 9565 ESP 42.97 -1.23 CS77152 admixed 
IP-Pal-0 9567 ESP 42.34 1.3 CS77159 spain 
IP-Sdv-3 9581 ESP 42.84 -5.12 CS77242 admixed 
IP-Ses-0 9582 ESP 41.48 -1.63 CS77244 spain 
IP-Stp-0 9584 ESP 41.19 -3.58 CS77283 spain 
IP-Svi-0 9585 ESP 43.4 -7.39 CS77287 western_europe 
IP-Tam-0 9586 ESP 41.03 -3.27 CS77340 spain 
IP-Tdc-0 9587 ESP 41.5 -1.88 CS77344 spain 
IP-Tol-7 9588 ESP 42.11 0.6 CS77371 spain 
IP-Trs-0 9590 ESP 43.37 -5.49 CS77387 western_europe 
IP-Vae-2 9592 ESP 42.1 -5.44 CS78827 admixed 
IP-Vin-0 9599 ESP 42.8 -5.77 CS78846 western_europe 
IP-Vis-0 9600 ESP 39.85 -6.04 CS78848 relict 
IP-Vpa-1 9602 ESP 40.5 -3.96 CS78850 spain 
Karag-2 9608 RUS 51.37 59.44 CS76961 asia 
Parti-1 9615 RUS 52.99 52.16 CS77163 asia 

Krazo-1 9616 RUS 53.06 51.96 CS76984 asia 
Chaba-2 9624 RUS 53.6 79.37 CS76767 asia 
Lebja-2 9632 RUS 51.67 80.82 CS77016 asia 
Masl-1 9634 RUS 54.13 81.31 CS77073 asia 

Nosov-1 9635 RUS 51.87 80.6 CS77130 asia 
Noveg-3 9638 RUS 51.73 80.86 CS77133 asia 
Rakit-1 9640 RUS 51.87 80.06 CS77202 asia 
Rakit-2 9641 RUS 51.9 80.06 CS77203 asia 
Rakit-3 9642 RUS 51.84 80.06 CS77204 asia 
Zupan-1 9644 CRO 45.07 18.72 CS78882 central_europe 
Aiell-1 9646 ITA 39.1269 16.17019 CS76648 italy_balkan_caucasus 
Basen-1 9647 ITA 40.37 16.77 CS76690 italy_balkan_caucasus 
Bisig-1 9648 ITA 39.48 16.28 CS76712 italy_balkan_caucasus 
Giffo-1 9653 ITA 38.44 16.13 CS76878 italy_balkan_caucasus 
Marce-1 9655 ITA 38.92 16.47 CS77071 italy_balkan_caucasus 

Mitterberg-3-187 9671 ITA 46.3668 11.2837 CS77088 central_europe 
Mitterberg-3-188 9672 ITA 46.3668 11.2837 CS77089 central_europe 
Mitterberg-3-189 9673 ITA 46.3668 11.2837 CS77090 central_europe 
Mitterberg-4-193 9677 ITA 46.3718 11.2866 CS77094 central_europe 
Castelfed-2-202 9686 ITA 46.3378 11.2928 CS76751 central_europe 
Castelfed-3-205 9689 ITA 46.3378 11.2928 CS76754 central_europe 
Castelfed-3-206 9690 ITA 46.3378 11.2928 CS76755 central_europe 
Castelfed-3-208 9692 ITA 46.3378 11.2928 CS76757 central_europe 
Castelfed-3-209 9693 ITA 46.3378 11.2928 CS76758 central_europe 

Dolen-1 9697 BUL 41.62 23.94 CS76802 italy_balkan_caucasus 
Goced-1 9698 BUL 41.57 23.85 CS76882 italy_balkan_caucasus 

Dolna-1-10 9700 BUL 42.32 23.1 CS76803 italy_balkan_caucasus 
Ivano-1 9701 BUL 43.7 25.91 CS76954 italy_balkan_caucasus 
Melni-1 9703 BUL 41.53 23.39 CS77079 italy_balkan_caucasus 
Melni-2 9704 BUL 41.53 23.39 CS77080 italy_balkan_caucasus 
Podvi-1 9707 BUL 41.57 24.84 CS77187 italy_balkan_caucasus 
Kardz-1 9708 BUL 41.62 25.35 CS76962 italy_balkan_caucasus 

Zerev-1-34 9709 BUL 41.85 23.13 CS78878 italy_balkan_caucasus 
Dolna-1-39 9711 BUL 42.32 23.1 CS76804 italy_balkan_caucasus 
Dolna-1-40 9712 BUL 42.32 23.1 CS76805 italy_balkan_caucasus 
Leska-1-44 9716 BUL 41.54 24.98 CS77030 italy_balkan_caucasus 

Kardz-2 9717 BUL 41.66 25.47 CS76963 italy_balkan_caucasus 
Groch-1 9722 BUL 41.71 24.41 CS76890 italy_balkan_caucasus 
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Epidauros-1 9725 GRC 37.6 23.08 CS76844 italy_balkan_caucasus 
Faneronemi-3 9726 GRC 37.07 22.04 CS76853 italy_balkan_caucasus 

Stiav-2 9729 SVK 48.46 18.9 CS77280 central_europe 
Stiav-3 9731 SVK 48.46 18.9 CS77281 central_europe 
Bela-2 9733 SVK 48.47 18.94 CS76697 central_europe 
Bran-1 9738 ROU 45.57 25.42 CS76722 admixed 
Orast-1 9741 ROU 45.84 23.16 CS77151 central_europe 
Iasi-1 9744 ROU 47.16 27.59 CS76944 admixed 

Zagub-1 9748 SRB 44.23 21.71 CS78871 admixed 
Knjas-1 9749 SRB 43.54 22.29 CS76971 italy_balkan_caucasus 
Staro-1 9757 SRB 44.3 21.08 CS77272 italy_balkan_caucasus 
Anz-0 9759 IRN 37.47 49.47 CS76439 italy_balkan_caucasus 
Etna-2 9762 ITA 37.69 14.98 CS76487 admixed 
Qar-8a 9764 LBN 34.1 35.84 CS76581 admixed 
HE-1 9769 GER 48.55 8.99 CS76916 central_europe 

KBG2-13 9770 GER 48.53 9.01 CS76966 central_europe 
Pfn-N2.2-6 9771 GER 48.56 9.11 CS77172 central_europe 

Gn-1 9777 GER 48.57 9.17 CS76880 central_europe 
Bai-10 9779 GER 48.5 8.78 CS76682 central_europe 
Fell2-4 9780 GER 48.43 8.79 CS76856 central_europe 
Kus2-2 9781 GER 48.52 9.11 CS76990 central_europe 
Erg2-6 9784 GER 48.5 8.8 CS76845 central_europe 

Ha-HBT1-2 9785 GER 48.54 9.02 CS76898 central_europe 
Haes-1 9791 GER 48.6 9.2 CS76914 central_europe 

Ha-HBT2-10 9797 GER 48.54 9.02 CS76899 central_europe 
Ha-P2-1 9798 GER 48.54 9.01 CS76902 central_europe 
Pfn-10 9805 GER 48.54 9.09 CS77171 central_europe 
Schl-7 9807 GER 48.6 9.22 CS77240 central_europe 

Tu-B2-3 9808 GER 48.52 9.08 CS77392 central_europe 
Tu-KB-6 9809 GER 48.52 9.05 CS77393 western_europe 
Tu-W1 9812 GER 48.52 9.03 CS77397 central_europe 

BI-4 9813 GER 48.4 8.77 CS76706 central_europe 
Ha-HBT3-11 9815 GER 48.54 9.02 CS76900 central_europe 

IP-Ace-0 9817 ESP 39.84 -6.6 CS76642 spain 
IP-Amu-0 9819 ESP 42.35 -3.03 CS76664 spain 
IP-Are-0 9820 ESP 41 -4.71 CS76671 spain 
IP-Aru-0 9821 ESP 41.81 2.49 CS76674 spain 
IP-Aul-0 9822 ESP 40.52 -4.02 CS76675 spain 
IP-Bae-0 9823 ESP 43.34 -5.84 CS76681 western_europe 
IP-Boa-0 9825 ESP 40.4 -3.88 CS76714 spain 
IP-Bos-0 9827 ESP 42.78 0.69 CS76719 western_europe 
IP-Cas-0 9831 ESP 38.54 -3.39 CS76743 admixed 
IP-Cat-0 9832 ESP 40.54 -3.69 CS76759 relict 
IP-Cha-0 9833 ESP 40.38 -4.21 CS76764 spain 
IP-Cho-0 9834 ESP 40.51 -3.9 CS76768 spain 
IP-Dar-0 9840 ESP 41.13 -1.43 CS76792 spain 
IP-Ees-0 9841 ESP 40.59 -4.15 CS76836 spain 
IP-Elp-0 9843 ESP 40.53 -3.92 CS76840 spain 
IP-Evs-0 9845 ESP 40.48 -3.96 CS76848 spain 
IP-Hue-3 9851 ESP 42.96 -6.1 CS76942 western_europe 
IP-Ini-0 9852 ESP 40.46 -3.75 CS76945 spain 

IP-Lam-0 9855 ESP 40.57 -3.89 CS77008 spain 
IP-Lch-0 9856 ESP 40.51 -4 CS77010 spain 
IP-Leg-0 9857 ESP 40.33 -3.8 CS77019 spain 
IP-Lro-0 9859 ESP 40.5 -3.88 CS77054 spain 
IP-Lum-0 9860 ESP 42.24 -2.62 CS77059 spain 
IP-Mac-0 9861 ESP 40.72 -3.21 CS77061 spain 
IP-Mad-0 9862 ESP 40.45 -3.67 CS77062 western_europe 
IP-Mie-1 9867 ESP 40.94 -3.22 CS77083 spain 
IP-Moj-0 9869 ESP 36.76 -5.28 CS77105 relict 
IP-Pdl-0 9877 ESP 43.02 -5.6 CS77165 admixed 
IP-Pee-0 9878 ESP 40.78 -3.62 CS77167 spain 
IP-Per-0 9879 ESP 37.6 -1.12 CS77169 relict 
IP-Pib-1 9880 ESP 42.72 -3.44 CS77175 spain 
IP-Pil-0 9882 ESP 40.46 -4.26 CS77178 spain 
IP-Pva-1 9888 ESP 40.93 -3.31 CS77197 spain 
IP-Sen-0 9894 ESP 42.59 0.76 CS77243 admixed 
IP-Sfb-6 9895 ESP 41.78 2.57 CS77248 spain 
IP-Smt-1 9897 ESP 40.95 -5.63 CS77257 admixed 
IP-Som-0 9898 ESP 41.14 -3.58 CS77259 spain 
IP-Tau-0 9899 ESP 42.54 0.84 CS77342 spain 
IP-Tri-0 9900 ESP 37.38 -6.01 CS77386 spain 
IP-Urd-1 9901 ESP 42.27 -2.98 CS78824 spain 
IP-Usa-0 9902 ESP 40.71 -3.24 CS78825 spain 
IP-Vas-0 9904 ESP 40.95 -3.31 CS78833 spain 
IP-Mah-6 9906 ESP 40 4.25 CS77063 admixed 
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ESP-1-11 9908 FRA 50.72 3.47 CS76847 western_europe 
BRI-2 9910 FRA 50.68 3.52 CS76725 western_europe 

ARGE-1-15 9911 FRA 47.16 4.28 CS76672 western_europe 
SAUL-24 9918 FRA 47.43 5.21 CS77237 western_europe 
RUM-20 9925 FRA 48.91 4.52 CS77226 western_europe 
LEC-25 9930 FRA 43.91 4.14 CS77018 central_europe 
Leo-1 9945 ESP 41.8 -3.11 CS76413 admixed 
Mer-6 9946 ESP 38.92 -6.34 CS76414 spain 
Ped-0 9947 ESP 40.74 -3.9 CS76415 relict 

Stepn-2 9955 RUS 54.09 60.46 CS76377 asia 
Borsk-2 9957 RUS 53.04 51.75 CS76421 asia 
Valsi-1 9969 ITA 40.18 16.45 CS76425 italy_balkan_caucasus 

Bozen-1.2 9972 ITA 46.513 11.331 CS76358 central_europe 
Rovero-1 9976 ITA 46.2543 11.167 CS76351 central_europe 
Angit-1 9981 ITA 38.76 16.24 CS76366 italy_balkan_caucasus 
Ciste-1 9983 ITA 41.62 12.87 CS76359 admixed 
Ciste-2 9984 ITA 41.62 12.87 CS76360 admixed 
Slavi-1 9985 BUL 41.43 23.65 CS76419 italy_balkan_caucasus 
Jablo-1 9986 BUL 41.59 25.2 CS76372 italy_balkan_caucasus 
Lag2-2 9990 GEO 41.8296 46.2831 CS76390 italy_balkan_caucasus 

TueV-13 10001 GER 48.52 9.05 CS76407 western_europe 
Istisu-1 10012 AZE 38.9786 48.5594 CS76389 italy_balkan_caucasus 
Xan-1 10014 AZE 38.6536 48.7992 CS76387 italy_balkan_caucasus 

Dobra-1 10018 SRB 44.84 20.16 CS76369 central_europe 
Jl-2 10020 CZE 49.17 16.5 CS76956 central_europe 

Strand-1 10023 NOR 68.8 15.45 CS77284 admixed 
OOE3-1 15592 AUT 48.33147 14.71587 CS78940 central_europe 
OOE3-2 15593 AUT 48.33147 14.71587 CS78941 central_europe 
OOE2-1 19949 AUT 48.32683 14.71817 CS79036 central_europe 
OOE2-2 19950 AUT 48.32683 14.71817 CS79037 central_europe 
OOE23 19951 AUT 48.32683 14.71817 CS79038 central_europe 
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Table S2. Frequency of PbAt-5.2 genomic structure and methylation state according to geographic groups. (A) Proportion of Col-0/Bur-0 structure like 
at At5g47260/At5g47280 region among the 1135 accessions of the 1001 genome project. (B) Proportion of Col-0-methylation like at At5g47260/At5g47280 
region among the 287 Col-0/Bur-0 structure-like accessions of the 1001 genome project. 

Table S2. Frequency of PbAt-5.2 genomic structure and methylation state according to geographic groups. 

 

Group Bur-like methylation Col-like methylation others total

% Col-like 

methylation among 

Col/Bur-structure 

like accessions

% Col-like structure 

AND methylation 

among 1135 

accessions

% Bur-like structure 

AND methylation 

among 1135 

accessions

admixed 36 3 1 40 7.9 3.28 38.3

asia 13 1 0 14 7.1 1.27 16.5

central_europe 23 30 2 55 54.5 22.23 18.5

germany 8 9 0 17 52.9 10.84 9.6

italy_balkan_caucasus 40 3 0 43 7.0 3.64 48.5

north_sweden 10 0 0 10 0 0.00 39.1

relict 11 0 0 11 0 0.00 48.0

south_sweden 12 2 0 14 14.3 4.03 24.2

spain 51 2 1 54 3.7 1.95 50.8

western_europe 22 7 0 29 24.1 6.81 21.4

TOTAL 141 46 38 190 24.2 8.55 26.8

Arabidopsis group 

Nb accessions with 

Col/Bur-structure like at 

At5g47260/280

Total number of 

accession per category

% Col/Bur-structure like 

accessions per 

Arabidopsis group

admixed 57 137 41.6

asia 14 79 17.7

central_europe 75 184 40.8

germany 35 171 20.5

italy_balkan_caucasus 48 92 52.2

north_sweden 25 64 39.1

relict 12 25 48.0

south_sweden 44 156 28.2

spain 58 110 52.7

western_europe 33 117 28.2

TOTAL 401 1135 35.3

B 

A 
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Table S3. List of Arabidopsis accessions with Col-0 like or Bur-0 like epimutation state. Methylation 

level was calculated on the interval of -1 kb before At5g47260 to +1 kb after At5g47280. Epimutation 

type was indicated according to the clustering obtained (Figure IV.6C). ID indicates the login number 

of the Arabidopsis. CG indicate the CG methylation level. CHG indicate the CHG methylation level. 

CHH indicate the CHH methylation level 

Table S3. List of Arabidopsis accessions with Col-0 like or Bur-0 like epimutation state. 

ID CG CHG CHH Epimutation type 
410 0.7753108 0.54875752 0.20438119 Col-0 like 
424 0.81174136 0.50244365 0.18517055 Col-0 like 
428 0.8457432 0.64093603 0.24412336 Col-0 like 
430 0.82450898 0.62159857 0.22852184 Col-0 like 
915 0.85990306 0.57014052 0.16520303 Col-0 like 
5104 0.77983175 0.54049835 0.19182033 Col-0 like 
5486 0.8135243 0.60908674 0.24749872 Col-0 like 
5748 0.74809756 0.57148939 0.23411721 Col-0 like 
5779 0.79304864 0.50584818 0.19946865 Col-0 like 
5874 0.84784964 0.59976596 0.2019615 Col-0 like 
5984 0.80185488 0.51471763 0.17373452 Col-0 like 
6107 0.76180405 0.53220115 0.17002244 Col-0 like 
6296 0.79102351 0.56236858 0.16022947 Col-0 like 
6390 0.74428206 0.54093333 0.18843957 Col-0 like 
6445 0.80945838 0.49174961 0.18858085 Col-0 like 
6680 0.72336316 0.47302431 0.14664895 Col-0 like 
6909 0.84508883 0.6453762 0.30078247 Col-0 like 
6956 0.75839201 0.52695061 0.19268008 Col-0 like 
6957 0.86628246 0.63416019 0.26328867 Col-0 like 
6973 0.83517098 0.53994682 0.22643396 Col-0 like 
7013 0.8195499 0.56604296 0.19824651 Col-0 like 
7026 0.55805673 0.27072502 0.11537027 Col-0 like 
7094 0.79958138 0.54257346 0.19045134 Col-0 like 
7103 0.79891327 0.49652295 0.19953313 Col-0 like 
7106 0.81985071 0.5861668 0.19936823 Col-0 like 
7158 0.80073344 0.53301403 0.16836396 Col-0 like 
7244 0.80189132 0.50857985 0.18975096 Col-0 like 
7424 0.7920344 0.50609624 0.17314575 Col-0 like 
7430 0.84908473 0.59133353 0.26047561 Col-0 like 
7477 0.79158286 0.52786959 0.18632183 Col-0 like 
7521 0.77225135 0.5599462 0.20837347 Col-0 like 
8236 0.81944086 0.56181146 0.20917081 Col-0 like 
8239 0.63920143 0.39584212 0.16122027 Col-0 like 
8285 0.81150197 0.54823322 0.23173841 Col-0 like 
8343 0.79816476 0.51141069 0.22463718 Col-0 like 
8365 0.76961479 0.53672498 0.17200957 Col-0 like 
9121 0.82043976 0.56610216 0.19724543 Col-0 like 
9584 0.75560627 0.51973745 0.16268903 Col-0 like 
9616 0.77342998 0.55450726 0.17374667 Col-0 like 
9716 0.52764212 0.37661623 0.12610664 Col-0 like 
9722 0.79550705 0.54672489 0.180345 Col-0 like 
9731 0.83229989 0.5623722 0.17181175 Col-0 like 
9769 0.79990418 0.52998092 0.2027516 Col-0 like 
9779 0.80138463 0.55823811 0.21070446 Col-0 like 
9780 0.78385846 0.55234601 0.22601751 Col-0 like 
9781 0.78519618 0.53560517 0.18511313 Col-0 like 
9785 0.7446359 0.51232772 0.14980665 Col-0 like 
9798 0.75927611 0.51542841 0.16850392 Col-0 like 
9808 0.82086445 0.52305399 0.07626947 Col-0 like 
9809 0.70949427 0.46708279 0.15288726 Col-0 like 
9812 0.73418941 0.41969699 0.13620419 Col-0 like 
9813 0.82482738 0.53615678 0.23285039 Col-0 like 
9815 0.79224951 0.52723315 0.2271669 Col-0 like 
9898 0.81293944 0.50571788 0.21082465 Col-0 like 
9908 0.79017833 0.55008835 0.20790653 Col-0 like 
9925 0.83627485 0.53757729 0.22291216 Col-0 like 
10001 0.77983236 0.53355192 0.18313117 Col-0 like 
10020 0.79497872 0.4970872 0.21110546 Col-0 like 
265 0.18960142 0.00402903 0.00464801 Bur-0 like 
350 0.27945621 0.00521332 0.004075 Bur-0 like 
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1002 0.26422709 0.00217506 0.00342726 Bur-0 like 
1158 0.16901505 0.0037716 0.00392648 Bur-0 like 
1872 0.2385323 0.00586803 0.01259992 Bur-0 like 
2016 0.2074762 0.00311486 0.00424868 Bur-0 like 
2202 0.19350011 0.00692096 0.00808374 Bur-0 like 
5720 0.21398046 0.00625978 0.0029624 Bur-0 like 
5741 0.18209186 0.01028391 0.003855 Bur-0 like 
5757 0.21084042 0.0034783 0.00499672 Bur-0 like 
5772 0.20646637 0.00424923 0.00317777 Bur-0 like 
5800 0.26107304 0.00931972 0.00356397 Bur-0 like 
5811 0.00367647 0.00393682 0.00906465 Bur-0 like 
5837 0.2663838 0.01031805 0.00582426 Bur-0 like 
5950 0.28390507 0.00376999 0.00394349 Bur-0 like 
6025 0.23116081 0.00288222 0.00453831 Bur-0 like 
6086 0.18468645 0.00351112 0.0040535 Bur-0 like 
6108 0.21926987 0.0046386 0.00408907 Bur-0 like 
6154 0.24252202 0.00438619 0.00414038 Bur-0 like 
6163 0.22377166 0.00928597 0.0086525 Bur-0 like 
6166 0.2354933 0.00222081 0.00432915 Bur-0 like 
6177 0.32945579 0.00470813 0.00285794 Bur-0 like 
6195 0.14032794 0.00677432 0.00400657 Bur-0 like 
6203 0.05364425 0.0017777 0.00388618 Bur-0 like 
6217 0.2975652 0.00747762 0.00267472 Bur-0 like 
6218 0.25307173 0.00301994 0.00271496 Bur-0 like 
6255 0.23753712 0.0038823 0.00398556 Bur-0 like 
6268 0.2581363 0.00403883 0.00308881 Bur-0 like 
6900 0.24851817 0.00586511 0.00420033 Bur-0 like 
6917 0.26116357 0.00387745 0.0043821 Bur-0 like 
6920 0 0.00280112 0.00113636 Bur-0 like 
6933 0.23084656 0.0021164 0.00322088 Bur-0 like 
6943 0.02045884 0.00265613 0.00337215 Bur-0 like 
6959 0.26621053 0.00438723 0.0034639 Bur-0 like 
6960 0.24676579 0.004013 0.00483791 Bur-0 like 
6987 0.29064627 0.00589554 0.00231058 Bur-0 like 
6989 0.2575069 0.00251418 0.00310868 Bur-0 like 
7028 0.23748559 0.00561762 0.00433335 Bur-0 like 
7058 0.21924898 0.01093594 0.00249537 Bur-0 like 
7063 0.16724567 0.00804935 0.00646453 Bur-0 like 
7081 0.24694283 0.00389188 0.00715494 Bur-0 like 
7102 0.25886712 0.00623491 0.00476594 Bur-0 like 
7125 0.06198616 0.00295545 0.00853184 Bur-0 like 
7165 0.19497079 0.00235163 0.0031337 Bur-0 like 
7231 0.26003908 0.00892677 0.0165103 Bur-0 like 
7288 0.23693419 0.00554432 0.00371054 Bur-0 like 
7296 0.25160796 0.00732673 0.00973279 Bur-0 like 
7305 0.32404853 0.12940803 0.05308662 Bur-0 like 
7307 0.24007937 0.01688713 0.00158349 Bur-0 like 
7346 0.19353865 0.00202492 0.00381277 Bur-0 like 
7353 0.27852385 0.006991 0.00441488 Bur-0 like 
7354 0.04637188 0.00499621 0.00281973 Bur-0 like 
8231 0.17733905 0.00380538 0.00409151 Bur-0 like 
8234 0.23868291 0.00680989 0.00543864 Bur-0 like 
8243 0.23808785 0.0020645 0.00295529 Bur-0 like 
8284 0.31847298 0.00841935 0.00610003 Bur-0 like 
8326 0.01072727 0.00345719 0.00386201 Bur-0 like 
8337 0.2552037 0.00344955 0.00303947 Bur-0 like 
8357 0.21599879 0.01136761 0.01227515 Bur-0 like 
8386 0.54407783 0.08496504 0.00389211 Bur-0 like 
9067 0.29389522 0.01109547 0.00779884 Bur-0 like 
9069 0.06761677 0.00271308 0.00358178 Bur-0 like 
9070 0.09794235 0.00265392 0.00538272 Bur-0 like 
9075 0.08594328 0.00365722 0.00340793 Bur-0 like 
9078 0.06910823 0.00289543 0.00483589 Bur-0 like 
9089 0.22752641 0.00460168 0.00318634 Bur-0 like 
9095 0.27063932 0.00347645 0.002678 Bur-0 like 
9100 0.24459064 0.00549233 0.00371063 Bur-0 like 
9102 0.30525888 0.00677824 0.00654068 Bur-0 like 
9103 0.20379179 0.00116094 0.00360017 Bur-0 like 
9104 0.26687146 0.00375907 0.00418764 Bur-0 like 
9105 0.20885482 0.00392487 0.00370457 Bur-0 like 
9106 0.20382085 0.00594523 0.00306846 Bur-0 like 
9113 0.28656064 0.00097902 0.00496253 Bur-0 like 
9114 0.19647598 0.00251223 0.00325124 Bur-0 like 
9115 0.18761557 0.00288369 0.00350075 Bur-0 like 
9125 0.30239347 0.00590445 0.00448331 Bur-0 like 
9314 0.05020777 0.05509984 0.00730531 Bur-0 like 
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9386 0.32500958 0.00324869 0.00260546 Bur-0 like 
9409 0.22326081 0.00300772 0.00445355 Bur-0 like 
9421 0.04330814 0.00628194 0.00386498 Bur-0 like 
9450 0.27595702 0.00586476 0.00365756 Bur-0 like 
9503 0.31298068 0.00327627 0.00490439 Bur-0 like 
9506 0.22165731 0.00266417 0.00498302 Bur-0 like 
9507 0 0.00269993 0.00527809 Bur-0 like 
9508 0.01319444 0.00135802 0.00385263 Bur-0 like 
9509 0.26866063 0.00348048 0.00356244 Bur-0 like 
9510 0.28663861 0.00456423 0.00445276 Bur-0 like 
9511 0.18886981 0.00461972 0.00264884 Bur-0 like 
9514 0.26771815 0.00588468 0.00395246 Bur-0 like 
9515 0.2221067 0.0058716 0.00387114 Bur-0 like 
9518 0.16049942 0.00380204 0.0037905 Bur-0 like 
9523 0.28180861 0.00259282 0.00486977 Bur-0 like 
9526 0.03329604 0.00577036 0.00345476 Bur-0 like 
9527 0.04460709 0.00306897 0.00438995 Bur-0 like 
9530 0.2024623 0.00363426 0.00536398 Bur-0 like 
9533 0.23689767 0.00827581 0.0026446 Bur-0 like 
9534 0.22499448 0.00647803 0.00354458 Bur-0 like 
9535 0.22961756 0.00618578 0.00309539 Bur-0 like 
9537 0.18402208 0.00314743 0.0037633 Bur-0 like 
9541 0.15333803 0.0066385 0.00424489 Bur-0 like 
9543 0.22582785 0.00171893 0.00392408 Bur-0 like 
9545 0.19501495 0.00304061 0.00388967 Bur-0 like 
9549 0.21292509 0.00418635 0.00356363 Bur-0 like 
9550 0.21308374 0.00517206 0.00425985 Bur-0 like 
9552 0.14210712 0.00204531 0.0031216 Bur-0 like 
9556 0.18406504 0.00477923 0.00419848 Bur-0 like 
9559 0.21856648 0.00310507 0.00426284 Bur-0 like 
9565 0.20178971 0.00400121 0.00470431 Bur-0 like 
9567 0.18150243 0.00426038 0.0042607 Bur-0 like 
9581 0.1889676 0.00739573 0.00462141 Bur-0 like 
9582 0.31244663 0.00442386 0.00370545 Bur-0 like 
9585 0.22527543 0.00823437 0.00430403 Bur-0 like 
9586 0.2302093 0.0058358 0.00336108 Bur-0 like 
9587 0.16380871 0.00262978 0.00341238 Bur-0 like 
9588 0.21970956 0.00773843 0.00400371 Bur-0 like 
9590 0.21791899 0.002167 0.00291042 Bur-0 like 
9592 0.0509105 0.00934986 0.00254881 Bur-0 like 
9599 0.16965952 0.00484818 0.00562846 Bur-0 like 
9600 0.23972561 0.00862018 0.00415864 Bur-0 like 
9608 0.19238442 0.00567812 0.00280147 Bur-0 like 
9615 0.02702703 0.01210819 0.0024992 Bur-0 like 
9624 0 0.00461057 0.00370276 Bur-0 like 
9632 0.20562695 0.00358135 0.00252736 Bur-0 like 
9634 0.1838027 0.00499688 0.00466308 Bur-0 like 
9635 0.21526628 0.00146042 0.00299661 Bur-0 like 
9638 0.22086931 0.00274195 0.00184279 Bur-0 like 
9640 0.16041235 0.00192075 0.00132529 Bur-0 like 
9641 0.19178118 0.00436486 0.0032514 Bur-0 like 
9642 0.19329574 0.00219269 0.00513765 Bur-0 like 
9644 0.03244145 0.00128791 0.00400423 Bur-0 like 
9646 0.303462 0.00420975 0.00269696 Bur-0 like 
9647 0.21380195 0.00362528 0.00253616 Bur-0 like 
9648 0.03666667 0.00211864 0.00256714 Bur-0 like 
9653 0.26667457 0.00663061 0.00367827 Bur-0 like 
9655 0.12862166 0.00564039 0.00510043 Bur-0 like 
9671 0.23781872 0.00451061 0.00240042 Bur-0 like 
9689 0.22458937 0.0033106 0.00382506 Bur-0 like 
9690 0.22138876 0.00471883 0.00450071 Bur-0 like 
9693 0.20075157 0.00392903 0.00439678 Bur-0 like 
9697 0.03407224 0.00535948 0.00503775 Bur-0 like 
9698 0.24410237 0.00582455 0.00410486 Bur-0 like 
9700 0.18780645 0.00215046 0.00406439 Bur-0 like 
9701 0.2893456 0.00231236 0.00365713 Bur-0 like 
9703 0.24536796 0.00289524 0.00409647 Bur-0 like 
9704 0.22434932 0.00139164 0.0029908 Bur-0 like 
9707 0.18039278 0.00369346 0.00233012 Bur-0 like 
9708 0.17810966 0.00669348 0.00434147 Bur-0 like 
9709 0.29612765 0.00339076 0.00403045 Bur-0 like 
9717 0.31708739 0.00342193 0.0033808 Bur-0 like 
9725 0.04977169 0.0103842 0.00445888 Bur-0 like 
9726 0.24731256 0.00576935 0.00305042 Bur-0 like 
9729 0.04396648 0.00121456 0.00328033 Bur-0 like 
9733 0.22097508 0.00521988 0.00404021 Bur-0 like 
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9738 0.25644339 0.00521561 0.00332107 Bur-0 like 
9741 0.25521691 0.00678893 0.00264841 Bur-0 like 
9744 0.25280865 0.00448202 0.00330346 Bur-0 like 
9748 0.0333505 0.00261814 0.00163981 Bur-0 like 
9749 0.09336909 0.00349147 0.00347249 Bur-0 like 
9762 0.07416154 0.00357123 0.00508378 Bur-0 like 
9770 0.0018315 0.00284485 0.0031647 Bur-0 like 
9771 0.33242289 0.0074337 0.00318589 Bur-0 like 
9777 0.22546534 0.00243591 0.00474765 Bur-0 like 
9784 0.31958466 0.00302226 0.00344611 Bur-0 like 
9791 0.24189755 0.00367482 0.00302178 Bur-0 like 
9797 0.35719916 0.00472322 0.00435188 Bur-0 like 
9805 0.32845743 0.00430097 0.00447871 Bur-0 like 
9807 0.22916488 0.00534525 0.00345576 Bur-0 like 
9817 0.24200461 0.00279245 0.00388351 Bur-0 like 
9819 0.02376347 0.0024402 0.00456764 Bur-0 like 
9820 0.09442546 0.00560767 0.00450356 Bur-0 like 
9821 0.24742445 0.0040906 0.00305195 Bur-0 like 
9822 0.23160031 0.00407594 0.00339769 Bur-0 like 
9823 0.21489772 0.00783969 0.00460904 Bur-0 like 
9825 0.28388385 0.00680932 0.00316586 Bur-0 like 
9827 0.31434059 0.0043701 0.00401182 Bur-0 like 
9831 0.19412632 0.00398856 0.00245224 Bur-0 like 
9832 0.20821761 0.00431672 0.00429535 Bur-0 like 
9833 0.24737518 0.00476461 0.00363853 Bur-0 like 
9834 0.16050129 0.00361951 0.00352791 Bur-0 like 
9840 0.21578349 0.00441709 0.00436313 Bur-0 like 
9841 0.2297241 0.00435087 0.00255488 Bur-0 like 
9843 0.2313566 0.0058824 0.00478246 Bur-0 like 
9845 0.23487335 0.00439568 0.00337459 Bur-0 like 
9851 0.26774732 0.00440711 0.00366609 Bur-0 like 
9852 0.35456953 0.13686941 0.05483145 Bur-0 like 
9855 0.2200947 0.0062232 0.00376551 Bur-0 like 
9856 0.23649632 0.00526779 0.00346334 Bur-0 like 
9857 0.2403788 0.00386348 0.00303569 Bur-0 like 
9859 0.1917782 0.00459935 0.00370005 Bur-0 like 
9860 0.21404115 0.00276777 0.00420435 Bur-0 like 
9861 0.18536598 0.00578822 0.0036462 Bur-0 like 
9862 0.28047489 0.00233005 0.00374311 Bur-0 like 
9867 0.19126378 0.0052431 0.00466808 Bur-0 like 
9869 0.2682507 0.00181957 0.00354329 Bur-0 like 
9877 0.1876643 0.00600446 0.00424253 Bur-0 like 
9878 0.15715788 0.00333391 0.0026732 Bur-0 like 
9879 0.25491823 0.00531344 0.00487704 Bur-0 like 
9880 0.25439225 0.00394917 0.00248865 Bur-0 like 
9882 0.298387 0.00478357 0.00453888 Bur-0 like 
9888 0.02826786 0.00565307 0.00481332 Bur-0 like 
9894 0.19217209 0.00243595 0.00409667 Bur-0 like 
9895 0.2544371 0.00456044 0.00478748 Bur-0 like 
9897 0.16982977 0.00472975 0.00521814 Bur-0 like 
9899 0.18463638 0.00779345 0.0039291 Bur-0 like 
9900 0.22398786 0.00321081 0.00792686 Bur-0 like 
9901 0.17027007 0.0054977 0.00296149 Bur-0 like 
9902 0.05796041 0.00490745 0.00531321 Bur-0 like 
9904 0.19305046 0.00637729 0.00721795 Bur-0 like 
9906 0.04835806 0.00576069 0.00299467 Bur-0 like 
9910 0.22077333 0.01021927 0.00452103 Bur-0 like 
9911 0.05769231 0.00328341 0.00376306 Bur-0 like 
9918 0.36578058 0.00985535 0.01049725 Bur-0 like 
9945 0.23738007 0.00675354 0.00492017 Bur-0 like 
9946 0.20348062 0.00485648 0.00387309 Bur-0 like 
9947 0.24239003 0.01343998 0.00566127 Bur-0 like 
9955 0.23169068 0.00207203 0.00449102 Bur-0 like 
9957 0.09484025 0.01623453 0.00519808 Bur-0 like 
9969 0.28885354 0.00661338 0.00336482 Bur-0 like 
9972 0.02371114 0.00279748 0.00667992 Bur-0 like 
9976 0.21470129 0.00455081 0.0034687 Bur-0 like 
9981 0.26801266 0.00187768 0.00297178 Bur-0 like 
9983 0.22783552 0.0034247 0.00372013 Bur-0 like 
9985 0.06457316 0.01428571 0.00270962 Bur-0 like 
9986 0.17054747 0.00395532 0.00431271 Bur-0 like 
9990 0.22175284 0.00833726 0.00617139 Bur-0 like 
10014 0.28613743 0.00410999 0.00381354 Bur-0 like 
10018 0.11411509 0.01028957 0.0057741 Bur-0 like 
10023 0.2338396 0.00301604 0.00293356 Bur-0 like 
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Table S4. List of 127 Arabidopsis accessions used in pathological test 

Table S4. List of 127 Arabidopsis accessions used in pathological test 

name id country latitude longitude CS_number group Epimutation type 
PYL-6 265 FRA 44.65 -1.16667 CS77198 admixed Bur-0 like 

TOU-A1-88 350 FRA 46.6667 4.11667 CS77382 western_europe Bur-0 like 
Doubravnik7 410 CZE 49.4211 16.3497 CS76808 central_europe Col-0 like 

Draha2 424 CZE 49.4112 16.2815 CS76812 central_europe Col-0 like 
Borky1 428 CZE 49.403 16.232 CS76718 central_europe Col-0 like 

LIN_S-5 915 USA 41.8972 -71.4378 CS77040 germany Col-0 like 
MNF-Pot-75 1872 USA 43.595 -86.2657 CS77100 germany Bur-0 like 
MNF-Pin-39 2016 USA 43.5356 -86.1788 CS77098 admixed Bur-0 like 
UKSE06-252 5104 UK 51.3 0.5 CS78800 germany Col-0 like 

Cal-2 5720 UK 53.3 -1.6 CS78781 admixed Bur-0 like 
Set-1 5772 UK 54.1 -2.3 CS78787 admixed Bur-0 like 

UKID74 5779 UK 51 -3.1 CS78789 western_europe Col-0 like 
DraII-6 5874 CZE 49.4112 16.2815 CS76814 central_europe Col-0 like 

DraIV_6-13 5984 CZE 49.4112 16.2815 CS76822 central_europe Col-0 like 
Fjñ1-5 6020 SWE 56.06 14.29 CS76861 south_sweden Bur-0 like 

TAA_14 6163 SWE 62.6425 17.7356 CS77331 north_sweden Bur-0 like 
UduI_1-11 6296 CZE 49.2771 16.6314 CS78774 central_europe Col-0 like 
ZdrI_2-21 6445 CZE 49.3853 16.2544 CS78876 central_europe Col-0 like 

Col-0 6909 USA 38.3 -92.3 CS76778 germany Col-0 like 
LL-0 6933 ESP 41.59 2.49 CS77047 spain Bur-0 like 
Pu2-8 6957 CZE 49.42 16.36 CS77192 central_europe Col-0 like 

Rennes-11 6960 FRA 48.5 -1.41 CS77211 western_europe Bur-0 like 
Ull2-3 6973 SWE 56.0648 13.9707 CS78817 germany Col-0 like 
Alst-1 6989 UK 54.8 -2.4333 CS76432 western_europe Bur-0 like 
Bd-0 7013 GER 52.4584 13.287 CS76445 south_sweden Col-0 like 
Bur-0 7058 IRL 54.1 -6.2 CS76734 admixed Bur-0 like 
Da-0 7094 GER 49.8724 8.65081 CS76791 germany Col-0 like 
Dra-0 7103 CZE 49.4167 16.2667 CS76476 central_europe Col-0 like 
Dr-0 7106 GER 51.051 13.7336 CS78897 central_europe Col-0 like 

Mnz-0 7244 GER 50.001 8.26664 CS76552 germany Col-0 like 
Oy-0 7288 NOR 60.38554 6.193019 CS77156 admixed Bur-0 like 

Sten-0 7346 GER 52.6058 11.8558 CS77277 south_sweden Bur-0 like 
Tha-1 7353 NED 52.08 4.3 CS76611 admixed Bur-0 like 
Ting-1 7354 SWE 56.5 14.9 CS76612 south_sweden Bur-0 like 

Jl-3 7424 CZE 49.2 16.6166 CS76519 central_europe Col-0 like 
WAR 7477 USA 41.7302 -71.2825 CS78853 admixed Col-0 like 
Lp2-6 7521 CZE 49.38 16.81 CS77052 central_europe Col-0 like 
HSm 8236 CZE 49.33 15.76 CS76941 central_europe Col-0 like 

PHW-3 8239 GER 51 7 CS76976 germany Col-0 like 
Na-1 8343 FRA 47.5 1.5 CS76558 admixed Col-0 like 
Pla-0 8357 ESP 41.5 2.25 CS76573 spain Bur-0 like 
Rak-2 8365 CZE 49 16 CS77201 central_europe Col-0 like 
Sr:5 8386 SWE 58.9 11.2 CS77268 central_europe Bur-0 like 

Lerik1-4 9075 AZE 38.7406 48.6131 CS77023 italy_balkan_caucasus Bur-0 like 
Lerik1-7 9078 AZE 38.7406 48.6131 CS77024 italy_balkan_caucasus Bur-0 like 

Nar-3 9089 AZE 38.9522 48.925 CS77119 italy_balkan_caucasus Bur-0 like 
Istisu-5 9095 AZE 38.9786 48.5594 CS76950 italy_balkan_caucasus Bur-0 like 
Lag1-4 9102 GEO 41.8296 46.2831 CS76999 italy_balkan_caucasus Bur-0 like 
Lag1-6 9104 GEO 41.8296 46.2831 CS77001 italy_balkan_caucasus Bur-0 like 
Lag1-7 9105 GEO 41.8296 46.2831 CS77002 italy_balkan_caucasus Bur-0 like 
Lag2-6 9113 GEO 41.8296 46.2831 CS77006 italy_balkan_caucasus Bur-0 like 
Bak-5 9121 GEO 41.7942 43.4767 CS76685 italy_balkan_caucasus Col-0 like 

Geg-14 9125 ARM 40.1408 44.8203 CS76876 asia Bur-0 like 
IP-Alo-0 9506 POR 40.11 -7.47 CS76662 admixed Bur-0 like 
IP-Reg-0 9509 POR 39.29 -7.4 CS77207 spain Bur-0 like 
IP-Rei-0 9510 POR 38.75 -7.59 CS77208 spain Bur-0 like 
IP-Vav-0 9511 POR 38.53 -8.02 CS78835 spain Bur-0 like 
IP-Adm-0 9514 ESP 39.15 -4.54 CS76647 spain Bur-0 like 
IP-Ala-0 9515 ESP 39.72 -6.89 CS76650 spain Bur-0 like 
IP-Cab-3 9526 ESP 41.54 2.39 CS76738 spain Bur-0 like 
IP-Car-1 9530 ESP 38.25 -4.32 CS76742 admixed Bur-0 like 
IP-Cem-0 9533 ESP 41.15 -4.32 CS76763 relict Bur-0 like 
IP-Cmo-3 9534 ESP 40.05 -4.65 CS76774 spain Bur-0 like 
IP-Fue-2 9541 ESP 38.26 -5.42 CS76871 spain Bur-0 like 
IP-Gra-0 9543 ESP 36.77 -5.39 CS76886 relict Bur-0 like 
IP-Her-12 9545 ESP 39.4 -5.78 CS76920 relict Bur-0 like 
IP-Men-2 9556 ESP 39.66 -4.34 CS77081 spain Bur-0 like 
IP-Mon-5 9559 ESP 38.06 -4.38 CS77107 admixed Bur-0 like 
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IP-Stp-0 9584 ESP 41.19 -3.58 CS77283 spain Col-0 like 
IP-Tam-0 9586 ESP 41.03 -3.27 CS77340 spain Bur-0 like 
IP-Tdc-0 9587 ESP 41.5 -1.88 CS77344 spain Bur-0 like 
IP-Trs-0 9590 ESP 43.37 -5.49 CS77387 western_europe Bur-0 like 
IP-Vin-0 9599 ESP 42.8 -5.77 CS78846 western_europe Bur-0 like 
IP-Vis-0 9600 ESP 39.85 -6.04 CS78848 relict Bur-0 like 
Krazo-1 9616 RUS 53.06 51.96 CS76984 asia Col-0 like 
Giffo-1 9653 ITA 38.44 16.13 CS76878 italy_balkan_caucasus Bur-0 like 

Castelfed-3-206 9690 ITA 46.3378 11.2928 CS76755 central_europe Bur-0 like 
Castelfed-3-209 9693 ITA 46.3378 11.2928 CS76758 central_europe Bur-0 like 

Groch-1 9722 BUL 41.71 24.41 CS76890 italy_balkan_caucasus Col-0 like 
Faneronemi-3 9726 GRC 37.07 22.04 CS76853 italy_balkan_caucasus Bur-0 like 

Stiav-3 9731 SVK 48.46 18.9 CS77281 central_europe Col-0 like 
Bela-2 9733 SVK 48.47 18.94 CS76697 central_europe Bur-0 like 
Bran-1 9738 ROU 45.57 25.42 CS76722 admixed Bur-0 like 
Etna-2 9762 ITA 37.69 14.98 CS76487 admixed Bur-0 like 
HE-1 9769 GER 48.55 8.99 CS76916 central_europe Col-0 like 

Pfn-N2.2-6 9771 GER 48.56 9.11 CS77172 central_europe Bur-0 like 
Gn-1 9777 GER 48.57 9.17 CS76880 central_europe Bur-0 like 

Bai-10 9779 GER 48.5 8.78 CS76682 central_europe Col-0 like 
Fell2-4 9780 GER 48.43 8.79 CS76856 central_europe Col-0 like 
Kus2-2 9781 GER 48.52 9.11 CS76990 central_europe Col-0 like 
Erg2-6 9784 GER 48.5 8.8 CS76845 central_europe Bur-0 like 

Ha-HBT1-2 9785 GER 48.54 9.02 CS76898 central_europe Col-0 like 
Haes-1 9791 GER 48.6 9.2 CS76914 central_europe Bur-0 like 

Ha-P2-1 9798 GER 48.54 9.01 CS76902 central_europe Col-0 like 
Schl-7 9807 GER 48.6 9.22 CS77240 central_europe Bur-0 like 

Tu-B2-3 9808 GER 48.52 9.08 CS77392 central_europe Col-0 like 
Tu-W1 9812 GER 48.52 9.03 CS77397 central_europe Col-0 like 

BI-4 9813 GER 48.4 8.77 CS76706 central_europe Col-0 like 
Ha-HBT3-11 9815 GER 48.54 9.02 CS76900 central_europe Col-0 like 

IP-Aru-0 9821 ESP 41.81 2.49 CS76674 spain Bur-0 like 
IP-Bae-0 9823 ESP 43.34 -5.84 CS76681 western_europe Bur-0 like 
IP-Boa-0 9825 ESP 40.4 -3.88 CS76714 spain Bur-0 like 
IP-Cas-0 9831 ESP 38.54 -3.39 CS76743 admixed Bur-0 like 
IP-Cat-0 9832 ESP 40.54 -3.69 CS76759 relict Bur-0 like 
IP-Ees-0 9841 ESP 40.59 -4.15 CS76836 spain Bur-0 like 
IP-Elp-0 9843 ESP 40.53 -3.92 CS76840 spain Bur-0 like 
IP-Hue-3 9851 ESP 42.96 -6.1 CS76942 western_europe Bur-0 like 
IP-Ini-0 9852 ESP 40.46 -3.75 CS76945 spain Bur-0 like 

IP-Lam-0 9855 ESP 40.57 -3.89 CS77008 spain Bur-0 like 
IP-Lro-0 9859 ESP 40.5 -3.88 CS77054 spain Bur-0 like 
IP-Lum-0 9860 ESP 42.24 -2.62 CS77059 spain Bur-0 like 
IP-Mad-0 9862 ESP 40.45 -3.67 CS77062 western_europe Bur-0 like 
IP-Pdl-0 9877 ESP 43.02 -5.6 CS77165 admixed Bur-0 like 
IP-Pil-0 9882 ESP 40.46 -4.26 CS77178 spain Bur-0 like 
IP-Sen-0 9894 ESP 42.59 0.76 CS77243 admixed Bur-0 like 
IP-Sfb-6 9895 ESP 41.78 2.57 CS77248 spain Bur-0 like 
IP-Smt-1 9897 ESP 40.95 -5.63 CS77257 admixed Bur-0 like 
IP-Som-0 9898 ESP 41.14 -3.58 CS77259 spain Col-0 like 
IP-Tri-0 9900 ESP 37.38 -6.01 CS77386 spain Bur-0 like 
IP-Urd-1 9901 ESP 42.27 -2.98 CS78824 spain Bur-0 like 
IP-Mah-6 9906 ESP 40 4.25 CS77063 admixed Bur-0 like 

Leo-1 9945 ESP 41.8 -3.11 CS76413 admixed Bur-0 like 
Ped-0 9947 ESP 40.74 -3.9 CS76415 relict Bur-0 like 

Valsi-1 9969 ITA 40.18 16.45 CS76425 italy_balkan_caucasus Bur-0 like 
Lag2-2 9990 GEO 41.8296 46.2831 CS76390 italy_balkan_caucasus Bur-0 like 

TueV-13 10001 GER 48.52 9.05 CS76407 western_europe Col-0 like 
Dobra-1 10018 SRB 44.84 20.16 CS76369 central_europe Bur-0 like 
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Titre : Rôles des variations épigénétiques transgénérationnelles dans la résistance quantitative à 
la hernie chez Arabidopsis thaliana 

Mots clés :  méthylation de l’ADN, épimutation, Plasmodiophora brassicae, QTLépi 

Résumé : Des études récentes ont montré que 
la variabilité de l’épigénome des plantes est un 
acteur important dans la réponse des plantes 
aux stress abiotiques et biotiques. La hernie, 
causée par le protiste Plasmodiophora 
brassicae, est une maladie racinaire majeure 
des Brassicaceae cultivées dont la résistance 
quantitative est considérée comme résultant 
principalement de la ségrégation de multiples 
allèles. L'objectif de ma thèse est d'établir s'il 
existe, chez Arabidopsis thaliana, une variabilité 
épigénétique héritable à l'origine de variations 
de la réponse à l’infection par la hernie. Pour 
répondre à cet objectif, une approche non ciblée 
d’épigénétique quantitative a été réalisée en 
utilisant la population épiRIL ddm1-2 x Col-0. 
Dix-sept QTL sous contrôle épigénétique 
(QTLépi), regroupés en 6 régions génomiques, 
ont ainsi été détectés, 5 d’entre eux étant sous 

la dépendance de la température. Finalement, 
deux régions identifiées comme impliquées 
dans la réponse à la hernie ont été 
caractérisées plus finement. La région du gène 
majeur de résistance à la hernie RPB1, qui 
colocalise avec 3 QTLépi, présente une variation 
génomique prépondérante dans les écotypes 
d’Arabidopsis potentiellement due à des 
mouvements d’éléments transposables. Le QTL 
Pb-At5.2 est sous le contrôle d’une épimutation 
régulant l’état de méthylation et l’expression de 
deux gènes NLR. Les résultats obtenus 
montrent que la résistance quantitative à la 
hernie est associée à des variations de la 
méthylation de l’ADN stables et héritables 
suggérant un modèle complexe de régulation 
de la résistance où la combinaison d’allèles et 
d’épiallèles favorables est nécessaire pour 
obtenir une résistance optimale. 

 

Title : Role of the transgenerational epigenetic variation in quantitative resistance to clubroot in 
Arabidopsis thaliana. 

Keywords :  DNA methylation, epimutation, Plasmodiophora brassicae, QTLepi 

Abstract : Recent studies have shown that 
plant epigenome variability is an important 
factor in plant response to abiotic and biotic 
stress. Clubroot caused by the protist 
Plasmodiophora brassicae is a major disease 
of Brassicaceae whose quantitative resistance 
is supposed to result from many allele 
segregation. The aim of my work is to 
understand if, in Arabidopsis thaliana, an 
inherited epigenetic variability can lead to 
variations in clubroot resistance. For that, an 
untargeted approach of quantitative 
epigenetics was carried out using the epiRIL 
population ddm1-2 x Col-0. Seventeen QTL 
under epigenetic control (QTLepi), clustered in 6 
genomic regions, were detected, 5 of them 
being temperature-dependant. 
 

Finally, two regions previously identified as 
involved in clubroot response were finely 
studied. The region of the major clubroot 
resistance gene RPB1, which colocalizes with 
three QTLepi, shows major genomic variations 
in Arabidopsis ecotypes potentially due to 
movements of transposable elements. The 
QTL Pb-At5.2 is depending on one epimutation 
controlling the methylation state and the 
expression of two NLR genes. The results 
obtained demonstrate that the clubroot 
quantitative resistance is associated with 
inherited stable DNA methylation variations 
suggesting a complex model of resistance 
regulation where favourable alleles and 
epialleles association is necessary to obtain an 
optimal resistance. 
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