Table S1. SSR primers that were tested but not used for genotyping Castanea sativa because they did not produce evaluable peak results.
	Locus
	Fluorophore
	Primers (5′–3′)
	Expected Length (nt)
	Repeat Motif
	Reference

	EMCs38
	VIC
	TTTCCCTATTTCTAGTTTGTGATG/ ATGGCGCTTTGGATGAAC
	228–270
	(AG)ₙ
	[27]

	CsCAT3
	VIC
	CACTATTTTATCATGGACGG/ CGAATTGAGAGTTCATACTC
	190–269
	(GA)ₙ
	[28]

	CsCAT6
	NED
	AGTGCTCGTGGTCAGTGAG/ CAACTCTGCATGATAAC
	161–197
	(GA)ₙ
	[28]

	CsCAT7
	6-FAM
	GAACATGATGATTGGCCTC/ CCAAACATGACATATGTCCC
	188–224
	(GA)ₙ
	[28]

	CsCAT8
	PET
	CTGCAAGACAAGAATTACAC/ GAATAACCTGCAGAAGGC
	200–214
	(GA)ₙ
	[28]

	CsCAT16
	VIC
	CTCCTTGACTTTGAAGTTGC/ CTGATCGAGAGTAATAAAG
	127–157
	(GA)ₙ
	[28]

	CsCAT34
	PET
	TGAGCAAGGATGGATGATGAG/ GGTGGTCATCATGACTGCATC
	146–189
	(GA)ₙ
	[28]

	CsCAT41
	NED
	AAGTCAGCAACACCATATGC/ GGTGGTCATCATGACTGCATC
	205–239
	(GA)ₙ
	[28]










Table S2. Allele frequencies and sample sizes for each locus in three Castanea sativa populations (PET, HRK, BAC)
	Locus
	Allele/n
	PET
	HRK
	BAC

	EMCs2
	N
	52
	51
	50

	
	156
	0,000
	0,000
	0,010

	
	159
	0,635
	0,520
	0,560

	
	162
	0,058
	0,167
	0,160

	
	165
	0,308
	0,314
	0,270

	EMCs10
	N
	52
	51
	50

	
	214
	0,087
	0,029
	0,080

	
	216
	0,548
	0,775
	0,660

	
	222
	0,019
	0,010
	0,030

	
	226
	0,346
	0,186
	0,230

	EMCs13
	N
	52
	51
	50

	
	155
	0,067
	0,324
	0,070

	
	158
	0,712
	0,529
	0,670

	
	161
	0,221
	0,147
	0,260

	EMCs15
	N
	52
	51
	50

	
	79
	0,337
	0,049
	0,270

	
	82
	0,106
	0,314
	0,060

	
	88
	0,558
	0,637
	0,670

	EMCs17
	N
	52
	51
	50

	
	205
	0,279
	0,353
	0,170

	
	209
	0,058
	0,441
	0,130

	
	213
	0,558
	0,176
	0,530

	
	217
	0,106
	0,029
	0,170

	EMCs25
	N
	52
	51
	50

	
	138
	0,115
	0,216
	0,000

	
	140
	0,327
	0,108
	0,290

	
	144
	0,000
	0,000
	0,130

	
	146
	0,010
	0,010
	0,120

	
	148
	0,038
	0,049
	0,000

	
	150
	0,000
	0,000
	0,010

	
	154
	0,000
	0,029
	0,000

	
	156
	0,433
	0,588
	0,100

	
	158
	0,058
	0,000
	0,330

	
	160
	0,019
	0,000
	0,020

	CsCAT15
	N
	52
	51
	50

	
	118
	0,000
	0,000
	0,010

	
	120
	0,000
	0,020
	0,000

	
	122
	0,327
	0,578
	0,170

	
	124
	0,038
	0,000
	0,030

	
	128
	0,019
	0,020
	0,080

	
	132
	0,510
	0,088
	0,490

	
	134
	0,000
	0,010
	0,000

	
	138
	0,106
	0,284
	0,220






Table S3. Sample size, number of alleles, number of effective alleles, information index, observed heterozygosity, expected and unbiased expected heterozygosity, and fixation index for each population, with mean ± SE over populations and grand mean ± SE over all loci.
	Pop
	
	EMCs15
	CsCAT15
	EMCs17
	EMCs2
	EMCs10
	EMCs25
	EMCs13

	PET
	N
	52
	52
	52
	52
	52
	52
	52

	
	Na
	3
	5
	4
	3
	4
	7
	3

	
	Ne
	2,296
	2,634
	2,480
	1,997
	2,336
	3,198
	1,787

	
	I
	0,930
	1,148
	1,084
	0,816
	0,985
	1,388
	0,757

	
	Ho
	0,635
	0,615
	0,615
	0,519
	0,615
	0,115
	0,462

	
	He
	0,565
	0,620
	0,597
	0,499
	0,572
	0,687
	0,440

	
	uHe
	0,570
	0,626
	0,603
	0,504
	0,577
	0,694
	0,445

	
	F
	-0,124
	0,008
	-0,031
	-0,040
	-0,076
	0,832
	-0,048

	HRK
	N
	51
	51
	51
	51
	51
	51
	51

	
	Na
	3
	6
	4
	3
	4
	6
	3

	
	Ne
	1,973
	2,358
	2,847
	2,524
	1,574
	2,454
	2,460

	
	I
	0,799
	1,088
	1,138
	1,002
	0,660
	1,180
	0,984

	
	Ho
	0,412
	0,353
	0,569
	0,510
	0,373
	0,314
	0,608

	
	He
	0,493
	0,576
	0,649
	0,604
	0,364
	0,592
	0,593

	
	uHe
	0,498
	0,582
	0,655
	0,610
	0,368
	0,598
	0,599

	
	F
	0,165
	0,387
	0,124
	0,156
	-0,022
	0,470
	-0,024

	BAC
	N
	50
	50
	50
	50
	50
	50
	50

	
	Na
	3
	6
	4
	4
	4
	7
	3

	
	Ne
	1,903
	3,079
	2,812
	2,426
	2,017
	4,259
	1,918

	
	I
	0,791
	1,337
	1,204
	1,017
	0,920
	1,599
	0,805

	
	Ho
	0,560
	0,660
	0,460
	0,600
	0,500
	0,460
	0,300

	
	He
	0,475
	0,675
	0,644
	0,588
	0,504
	0,765
	0,479

	
	uHe
	0,479
	0,682
	0,651
	0,594
	0,509
	0,773
	0,483

	
	F
	-0,180
	0,023
	0,286
	-0,021
	0,008
	0,399
	0,373


Mean and SE over populations for each locus
	
	
	EMCs15
	CsCAT15
	EMCs17
	EMCs2
	EMCs10
	EMCs25
	EMCs13

	N
	Mean
	51,000
	51,000
	51,000
	51,000
	51,000
	51,000
	51,000

	
	SE
	0,577
	0,577
	0,577
	0,577
	0,577
	0,577
	0,577

	Na
	Mean
	3,000
	5,667
	4,000
	3,333
	4,000
	6,667
	3,000

	
	SE
	0,000
	0,333
	0,000
	0,333
	0,000
	0,333
	0,000

	Ne
	Mean
	2,057
	2,690
	2,713
	2,316
	1,976
	3,304
	2,055

	
	SE
	0,121
	0,210
	0,117
	0,162
	0,221
	0,524
	0,206

	I
	Mean
	0,840
	1,191
	1,142
	0,945
	0,855
	1,389
	0,849

	
	SE
	0,045
	0,075
	0,035
	0,065
	0,099
	0,121
	0,069

	Ho
	Mean
	0,535
	0,543
	0,548
	0,543
	0,496
	0,296
	0,456

	
	SE
	0,065
	0,096
	0,046
	0,029
	0,070
	0,100
	0,089

	He
	Mean
	0,511
	0,624
	0,630
	0,564
	0,480
	0,682
	0,504

	
	SE
	0,027
	0,029
	0,017
	0,033
	0,061
	0,050
	0,046

	uHe
	Mean
	0,516
	0,630
	0,636
	0,569
	0,485
	0,688
	0,509

	
	SE
	0,028
	0,029
	0,017
	0,033
	0,062
	0,050
	0,046

	F
	Mean
	-0,046
	0,139
	0,126
	0,032
	-0,030
	0,567
	0,100

	
	SE
	0,107
	0,124
	0,092
	0,062
	0,025
	0,134
	0,137


Grand mean and SE over populations and loci
	
	
	Total

	N
	Mean
	51,000

	
	SE
	0,183

	Na
	Mean
	4,238

	
	SE
	0,300

	Ne
	Mean
	2,444

	
	SE
	0,129

	I
	Mean
	1,030

	
	SE
	0,051

	Ho
	Mean
	0,488

	
	SE
	0,030

	He
	Mean
	0,571

	
	SE
	0,020

	uHe
	Mean
	0,576

	
	SE
	0,020

	F
	Mean
	0,127

	
	SE
	0,054









