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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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ة  ة الثانی اف و المرتب سبة لمحاصیل الألی الم بالن یحتل القطن المرتبة الأولى في الع
ت یل الزی سبة لمحاص صادیة. بالن یل الأقت م المحاص ن أھ ن م ر القط صر یعتب ي م  .وف

ي الأزھار وویعتبرتحسین بعض الصفات الا ر ف ل التبكی ة مث ادة وزن قتصادیة  الھام زی
  .ستراتیجیات الفعالة لتحسین انتاجیة القطن لااللوزة من ا

ذ ي ھ ین هوف وعي ب ین ن ل تھج م عم ة ت  .G. barbadense x G الدراس
hirsutum  این ین صنف دلتاب ق التھجین ب ر( وذلك عن طری ع صنف ) مبكر التزھی م

زة ر  (٨٣جی أخر التزھی ل ا) مت ى الجی صول عل ك للح اني لاوذل ي الث ل . نعزال وبتحلی
ـ لا نبات من الجیل ا٧١الانعزالات الوراثیة لــ  ة الـ اني باستخدام تقنی  RAPDنعزالي الث

 تولیفات من ١٠( و ) بادئات ال  من ازواج١٨(  SSR وتقنیة الـ )   بادئات عشوائیة ٣( 
ـ بادئات  ل لابا )  AFLPال شیرة الجی ة  لع ات الطرز المظھری ى بیان اني من ضافة ال الث

اد ا(القطن وھم  ویز ،زھار ،لاطول النبات ، رقم العقدة عند أول زھرة ، میع اد التل   میع
ة  ) . عدد اللوز على النبات  ٢٤ ( Bulked Segregant Analysisكما استخدمت تقنی

ات  ن بادئ ة م ل اAFLP)تولیف صفة الا لتحلی ة ل زالات المجمع رلانع ار المبك ن . زھ وم
ة  ائج المجمع یلات االنت ل التحل م عم ة الات ة الوراثی شیید الخریط ة و ت ة لارتباطی رتباطی

    .MAP MANAGER)(باستخدام برنامج حاسوبي 
ة مجموعة٢٦رتباطیة لاوقد اظھرت الخریطة ا ا  ارتباطی ع علیھ  واسم ١٨٢ موق

وال  وع أط ي بمجم امیع  ٢٣٧٠.٥جزیئ ول المج ط ط ان متوس نتیمورجان ، وك س
ى  ١.٤بین رتباطیة یتراوح ما لاا ع مجامیع .  سنتیمورجان٨٨٩.٢  ال ز أرب م تمیی ا ت كم

  . ممیزة للكروموسوماتSSRارتباطیة ككروموسومات وذلك باستخدام بادئات 
ا ت راءكم وبي (Single Point Analysis)  م إج امج الحاس تخدام البرن  باس

(QTL Cartographer) ل من وذلك للتعرف على المناطق الجینومیة التي تتحكم في ك
ویز ،زھار ،لاطول النبات ، رقم العقدة عند أول زھرة ، میعاد ا(صفات   عدد  میعاد التل

ات  ى النب وز عل ى ) الل رف عل م التع ث ت صفات QTL ٤٠حی ة بال ة ارتباطی م علاق   لھ
ا  ةعو مجم١١قتصادیة السابق ذكرھا و موقعین على لاا ة ، من بینھ  QTL ١٣ ارتباطی

ات ول النب ات و QTL ٩ و ذات صلة بصفة ط ى النب وز عل   ٦ ذات صلة بصفة عدد الل
QTL  اد الكل من ویز و لاصفتي میع اد التل م QTL ٦زھار ومیع  ذات صلة بصفة رق

  . العقدة عند اول زھرة 
ة لتھج ة ارتباطی ث أول خریط ذا البح ر ھ این یویعتب نفي دلتاب ین ص وعي ب  Xن ن

زة ب  ٨٣جی لة ب ة أو ذات ص ة مرتبط اطق جینومی ر من صفات ایظھ صادیة لاعض ال قت
  .  التولیفة من تقنیات الواسمات الجزیئیةه باستخدام ھذالھامة في القطن

  
اتالقطن، الواسمات الجزیئیة، الخریطة الارتباطیة، مواقع :الكلمات الدالة  الصفات  جین

 .الكمیة
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