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Tables S1‐S7 

Available for download as Excel files at www.g3journal.org/lookup/suppl/doi:10.1534/g3.115.017590/‐/DC1 

Table S1   Measured parameters for seed size traits of sorghum. Accessions, trait names, years are indicated. 
 
Table S2   1‐LOD likelihood intervals for seed size traits of sorghum determined by QTL mapping. Trait names, genomic positions, 
flanking markers and references are indicated. 
 
Table S3   Hotspots for seed size traits of sorghum identified by GWAS. Trait names, genomic positions and peaks of association 
are indicated. 
 
Table S4   13 published genes shown to be causal of seed size variation in rice and maize. Gene names, effect and references are 
listed. 
 
Table S5    1‐LOD  likelihood  intervals for seed size traits of rice determined by QTL mapping. Trait names, genomic positions, 
flanking markers and references are indicated. 
 
Table S6   Summary of PCR primers used for 8 gene candidates in targeted resequencing regions. 
 
Table S7   Significant association variants characterized in targeted resequencing regions for 4 sorghum gene candidates. Gene 
identifiers, genomic positions, association P values, alleles and MAF are indicated. 
 


