
   

 

 
Name of Candidate:  Mohamed Atia Mohamed       Degree: M.Sc.  
Title of Thesis: Construction of a genetic linkage map of cotton using  
                           molecular markers 
Supervisors: Prof. Dr. Ebtissam Hussein Aly, Prof. Dr. Hashem Hussein                 
                       and Dr. Sami Saeid Adawy 
Department: Genetics                                      Approval: 7 2009/6/  
 

ABSTRACT 
Cotton is the world’s leading fiber crop and the second most important oil 

seed crop. In Egypt, plant breeders have made major contributions to the 
productivity of this crop; however, this has led to a decrease in the genetic 
variation among Egyptian cotton varieties. Enhancing the productivity of cotton 
could be addressed through improving different agronomic traits including early 
flowering and maturation. 

 In the present investigation, an interspecific cross (G. barbadense x G. 
hirsutum) was performed between two genotypes, cvs. ‘Giza 83’ (late 
flowering) and ‘Deltapine’ (early flowering) to develop an F2 segregating 
population.  

Analysis of segregation among the 71 F2 individuals was performed using 
3 RAPD, 18 SSR, and 10 AFLP primer combinations. In addition, twenty four 
AFLP primer combinations were used in bulked segregant analysis for 
flowering time. Linkage analysis and map construction were performed using 
Map Manager QTX1.4.  

The map showed 26 linkage groups with 182 markers covering a total 
length of 2370.5 cM. The average length of linkage groups ranged from 1.4 to 
889.2 cM. Of 26 linkage groups, four linkage groups were assigned to 
corresponding chromosomes by SSR anchor markers with known chromosome 
locations. 

QTL Cartographer software was used to identify the genomic regions 
controlling traits for plant height, number of nodes at flowering time, bolling 
date, days to flowering and number of bolls.  In total, 40 significant QTL were 
identified for the five traits on eleven linkage groups. These included 13 QTL 
for plant height, 9 for number of bolls, 6 QTL for each of days to flowering and 
bolling date and 6 QTL for number of nodes at flowering time.  

This work represents the first linkage map for the intercross between 
‘Giza 83’ and ‘Deltapine’ showing chromosomal regions associated with some 
agronomic traits. 
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  ماجستیرال :الدرجة                                                        محمد عطیة محمد عطیة   :اسم الطالب
  لقطن باستخدام الواسمات الجزیئیةنبات ا ل تشیید خریطة ارتباطیة :عنوان الرسالة

  بتسام حسین على حسینإ  :الأستاذ الدكتور :    المشرفون 
   حسین أحمدھاشم:                     الأستاذ الدكتور 

  سامى سعید عدوى:                     الدكتور  
  

  ٢٠٠٩ /٦ / ٧:  نح الدرجة            تاریخ م                               ةوراثال: قسم
  المستخلص العربي

یحتل القطن المرتبة الأولى في العѧالم بالنѧسبة لمحاصѧیل الألیѧاف و المرتبѧة الثانیѧة 
 .وفѧѧي مѧѧصر یعتبѧѧر القطѧѧن مѧѧن أھѧѧم المحاصѧѧیل الأقتѧѧصادیة. بالنѧѧسبة لمحاصѧѧیل الزیѧѧت

زیѧادة وزن قتѧصادیة  الھامѧة مثѧل التبكیѧر فѧي الأزھѧار وویعتبرتحسین بعض الѧصفات الا
  .ستراتیجیات الفعالة لتحسین انتاجیة القطن لااللوزة من ا

 .G. barbadense x G الدراسѧѧة تѧѧم عمѧѧل تھجѧѧین نѧѧوعي بѧѧین هوفѧѧي ھѧѧذ
hirsutum  اینѧنف دلتابѧین صѧین بѧق التھجѧن طریѧر( وذلك عѧر التزھیѧنف ) مبكѧع صѧم

وبتحلیѧѧل . نعزالѧѧي الثѧѧاني لاوذلѧѧك للحѧѧصول علѧѧى الجیѧѧل ا) متѧѧأخر التزھیѧѧر  (٨٣جیѧѧزة
 RAPDنعزالي الثѧاني باسѧتخدام تقنیѧة الـѧـ لا نبات من الجیل ا٧١الانعزالات الوراثیة لــ 

 تولیفات من ١٠( و ) بادئات ال  من ازواج١٨(  SSR وتقنیة الـ )   بادئات عشوائیة ٣( 
الثѧاني مѧن ضѧافة الѧى بیانѧات الطѧرز المظھریѧة  لعѧشیرة الجیѧل لابا )  AFLPالѧـ بادئات 

  میعѧاد التلѧویز ،زھѧار ،لاطول النبات ، رقم العقدة عند أول زھرة ، میعѧاد ا(القطن وھم 
 ٢٤ ( Bulked Segregant Analysisكما اسѧتخدمت تقنیѧة  ) . عدد اللوز على النبات

ومѧѧن . زھѧѧار المبكѧѧرلانعѧѧزالات المجمعѧѧة لѧѧصفة الا لتحلیѧѧل اAFLP)تولیفѧѧة مѧѧن بادئѧѧات 
رتباطیѧѧة لارتباطیѧѧة و تѧѧشیید الخریطѧѧة الوراثیѧѧة الاتѧѧم عمѧѧل التحلѧѧیلات االنتѧѧائج المجمعѧѧة 

    .MAP MANAGER)(باستخدام برنامج حاسوبي 
 واسѧم ١٨٢ موقѧع علیھѧا  ارتباطیѧة مجموعة٢٦رتباطیة لاوقد اظھرت الخریطة ا

سѧѧѧѧنتیمورجان ، وكѧѧѧѧان متوسѧѧѧѧط طѧѧѧѧول المجѧѧѧѧامیع  ٢٣٧٠.٥جزیئѧѧѧѧي بمجمѧѧѧѧوع أطѧѧѧѧوال 
كمѧا تѧم تمییѧز أربѧع مجѧامیع .  سѧنتیمورجان٨٨٩.٢  الѧى  ١.٤بین رتباطیة یتراوح ما لاا

  . ممیزة للكروموسوماتSSRارتباطیة ككروموسومات وذلك باستخدام بادئات 
ѧѧا تѧѧراءكمѧѧم إج  (Single Point Analysis) وبيѧѧامج الحاسѧѧتخدام البرنѧѧباس 

(QTL Cartographer) ن وذلك للتعرف على المناطق الجینومیة التي تتحكم في كѧل م
 عѧدد  میعاد التلѧویز ،زھار ،لاطول النبات ، رقم العقدة عند أول زھرة ، میعاد ا(صفات 

  لھѧѧم علاقѧѧة ارتباطیѧѧة بالѧѧصفات QTL ٤٠حیѧѧث تѧѧم التعѧѧرف علѧѧى ) اللѧѧوز علѧѧى النبѧѧات 
 QTL ١٣ ارتباطیѧة ، مѧن بینھѧا  ةعو مجم١١قتصادیة السابق ذكرھا و موقعین على لاا

  ٦ ذات صѧلة بѧصفة عѧدد اللѧوز علѧى النبѧات و QTL ٩ و ذات صلة بصفة طѧول النبѧات
QTL  اد الكل منѧفتي میعѧویز و لاصѧاد التلѧار ومیعѧ٦زھ QTL مѧصفة رقѧلة بѧذات ص 

  . العقدة عند اول زھرة 
ѧة لتھجѧѧة ارتباطیѧѧث أول خریطѧѧذا البحѧѧر ھѧاین یویعتبѧѧنفي دلتابѧѧین صѧѧوعي بѧѧن نX 

قتѧѧصادیة لاعض الѧѧصفات ایظھѧѧر منѧѧاطق جینومیѧѧة مرتبطѧѧة أو ذات صѧѧلة بѧѧب  ٨٣جیѧѧزة
  .  التولیفة من تقنیات الواسمات الجزیئیةه باستخدام ھذالھامة في القطن

  
 الѧصفات  جینѧاتالقطن، الواسمات الجزیئیة، الخریطة الارتباطیة، مواقع :الكلمات الدالة

 .الكمیة

 



  I

                               CONTENTS 
 

 Page 
1INTRODUCTION......................................................................................... 1 
  REVIEW OF LITERATURE....................................…....................... 5 

1. Molecular markers …………………….................………….................. 5 
     a. Simple sequence repeat (SSR) ……………………....................... 5 

        b. Expressed sequence tag (EST) and expressed sequence 
tagged- simple sequence repeat (EST- SSR) ………................ 

 

11 
      c. Amplified fragment length polymorphism (AFLP)…........... 19 
      d. Randomly amplified polymorphic DNA (RAPD)………......  25 
      e. Bulked segregant analysis (BSA) ………..……….……….……. 32 
2. Genetic linkage map and QTL analysis………............................. 36 

3MATERIALS AND METHODS…………….…................................ 67 
1. Materials…………………………………………………………………..… 67 
    a. Plant material (Mapping population) ……………………..……… 67 
2. Methods………………………………………………………………...……. 68 
    a. Phenotypes and traits measurement ……………………...………. 68 

b. Normality test of the phenotypic traits ……………………...….. 68 
c. DNA isolation …………………………………………………...……… 69 
d. Molecular markers……………………………..................………......... 71 

   e. Bulked segregant analysis ………………………………................... 86 
    f. Marker codes and designation ………………………....................... 87 
   g. Linkage analysis and map construction…………………….......… 87 

4RESULTS AND DISCUSSION……………………............................ 89 
1. Parental selection and production of mapping population 90 
2. Statistics and normality test of traits ……….……….................... 94 
3. Molecular markers analysis…………………….................................. 98 
     a. Polymorphism as detected by SSR analysis………………..….. 99 
    b. Polymorphism as detected by EST and EST-SSR analysis 103 

    c. Polymorphism as detected by AFLP analysis…………….…… 106 
    d. Polymorphism as detected by RAPD analysis………………... 111 
    e. Bulked segregant analysis ………....…………………….............. 114 



  II

4. Linkage analysis and map construction…………………………. 117 
5. Assignment of linkage groups to the chromosomes………… 126 
6. QTL analysis……………………………………………………………..… 127 
7. Correlation between traits……………………………………………. 134 
8. QTL associated with bolling dates …………………....................... 136 
9. QTL associated with number of bolls per plant….................... 136 
10. QTL associated with plant height…..………….………………… 137 
11. QTL associated with days to flowering……………………...…. 138 

12. QTL associated with number of nodes……………………..….. 138 

SUMMARY…………….…..………….…………………………………..…... 141 
REFERENCES …………….……………………….……………….…...….. 147 
ARABIC SUMMARY …………….………………………………….…..  




