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TÓM TẮT

20 chỉ thị SSR đã được sử dụng để nghiên cứu đa dạng di truyền của 90 mẫu giống ớt địa phương của Việt 
Nam. Kết quả cho thấy, tổng số alen phát hiện tại 20 locut là 83 alen khác nhau, trung bình 4 alen/locut. Hệ 
số thông tin đa hình của mồi (PIC) dao động từ 0,4 đến 0,8, trung bình 0,6 và mức độ tương đồng di truyền 
trong khoảng từ 0,65 đến 0,94. Tại mức tương đồng di truyền 0,65, các giống ớt nghiên cứu chia làm 2 
nhóm: nhóm I gồm 80 mẫu giống có mức tương đồng di truyền từ 0,74 đến 0,93; nhóm II gồm 10 mẫu giống 
có mức tương đồng di truyền từ 0,687 đến 0,92. Nghiên cứu đã xác định được 2 chỉ thị cho nhận dạng đặc 
trưng là CAMS091 và CAMS-90. Các kết quả thu được trong nghiên cứu này rất có ý nghĩa trong công tác 
bảo tồn và chọn tạo giống ớt ở Việt Nam.
Từ khóa: Chỉ thị SSR, đa dạng di truyền, giống ớt địa phương, tính đa hình.

1. ĐẶT VÀN ĐỀ

Cây ớt {Capsicum spp.) là loại cây rau gia vị 
trồng ở vùng nhiệt đới, được tiêu thụ ở nhiều nước 
trên thế giới do có giá trị kinh tế cao với tổng diện 
tích trồng chiếm 4,47 triệu ha, sản lượng đạt 57,28 
triệu tấn [15]. Cây ớt được trồng vói mục đích lấy trái 
tưoi hoặc ớt khô (ớt bột) [9]. Ngoài công dụng cung 
cấp vị cay và màu cho thực phẩm, ớt còn cung cấp 
các chất như vitamin (A, B, c, E), protein, flavonoid, 
chất xơ và các chất khoáng (molypden, mangan, 
folate, kali, thiamin và đồng) có tác dụng tốt cho sức 
khỏe con người [1]. Họp chất capsaicin trong ớt 
không chỉ hỗ trợ trong giảm cân mà còn được sử 
dụng trong nhiều chế phẩm dược phẩm và thuốc mỡ 
trị cảm lạnh, đau họng, nghẹt ngực... Vi vậy cây ớt 
được xác định là cây nông nghiệp trong nhóm cây 
trồng họ cà (Solanaceaè) có tiềm năng phát triển rất 
lớn, đứng thứ hai chỉ sau cây cà chua.

Ở Việt Nam, cây ớt được trồng rộng rãi khắp cả 
nước, tập trung nhiều ở các tỉnh miền Bắc, miền 
Trung và duyên hải Nam Trung bộ... Diện tích trồng 
các giống ớt ngày càng được mở rộng, năm 2009 chỉ 
đạt 9,28 nghìn ha với sản lượng 90,39 nghìn tấn, đến 
năm 2018 đã đạt trên 107,39 nghìn ha, sản lượng đạt 
262,6 nghìn tấn. Tuy nhiên, các giống ớt địa phương 
có chất lượng cao, phù họp với thị hiếu người tiêu 
dùng trong nước và có tiềm năng để xuất khẩu vẫn 
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còn hạn chế. Công tác nghiên cứu về giống cần tập 
trung và đầu tư nhiều hơn nữa do hiện nay phần lớn 
các giống ớt được tuyển chọn theo phương pháp 
truyền thống, đánh giá hình thái, nông sinh học. Sự 
phát triển của chỉ thị phân tử (RAPD, SSR, ISSR...) 
rất hữu ích trong phân loại và đánh giá đa dạng di 
truyền. Trình tự lặp lại đơn giản (SSR - Simple 
Sequence Repeat) được sử dụng khá phổ biến để 
phân tích, xác định mối quan hệ di truyền của các 
giống trong cùng tập đoàn. Phương pháp này có ưu 
điểm là đánh giá nhanh chóng, chính xác, cho đa 
hình cao và ổn định [5]; vì vậy chỉ thị SSR được sử 
dụng rộng rãi và rất có hiệu quả trên nhiều đối tượng 
cây trồng giúp công tác bảo tồn, khai thác và sử dụng 
nguồn gen hiệu quả hơn. Trong nghiên cứu này, chi 
thị SSR được sử dụng để nghiên cứu đa dạng di 
truyền của 90 mẫu giống ớt địa phương ở Việt Nam. 
Qua phân tích SSR sẽ phân nhóm được nguồn vật 
liệu, từ đó làm dẫn liệu cho quá trình lai tạo giống ớt 
mới.

2. VẬT LIEU VA PHUONG PHAP NGHEN cuu

2.1. Vật liệu nghiên cứu

- 90 mẫu giống ớt địa phương đang được lưu giữ 
tại ngân hàng gen cây trồng Quốc gia thuộc Trung 
tâm Tài nguyên thực vật (Bảng 1).

- 20 chỉ thị SSR được định vị trên hệ genome cây 
ớt với thông tin về trình tự, kích thước, nhiệt độ gắn 
mồi đã được công bố trên NCBI được sử dụng để 
đánh giá đa dạng di truyền.
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Bảng 1. Danh sách các mẫu giống ờt sử dụng trong nghiên cửu
TT SDK Tên giống Noi thu TT SDK Tên giống Noi thu

1 3620 Ớt cay càng cua Tuyên Quang 46 5455 Ớt quả bé Quảng Bình
2 3621 ơt cay nhăn Tuyên Quang 47 5457 Ớt thòi dạng 1 Quảng Trị
3 3624 Ớt tròn lâu năm Tuyên Quang 48 5458 Ớt Nghệ An
4 3706 Ớt Quảng Ninh 49 5466 Ớt hiếm Sài Gòn Sóc Trăng
5 3707 Ớt đỏ Hải Dưong 50 5467 Ớt càng cua Hải Dưong
6 3708 Ớt Hải Dưong 51 5468 Ớt quả TB Hải Dưong
7 3709 Ớt Hải Dưong 52 5469 Ớt quả nhỏ Hải Dưong
8 3710 Ớt Quảng Ninh 53 6727 Ớt bống Lạng Son
9 3712 Phàn chiu ca Quảng Ninh 54 6728 Ớt sừng bò Lạng Son
10 3713 Ớt quả tròn Quảng Ninh 55 6732 Ớt chỉ thiên Bắc Giang
11 3714 Ớt vàng Thái Bỉnh 56 8420 Ná ướt Son La
12 3809 Ớt chỉ thiên Hoà Bình 57 8423 Ớt Son La
13 3810 Ớt Hoà Binh 58 8875 Ớt gà Lạng Son
14 3812 Ớt tròn Son La 59 8881 Ớt châu Son La

15 3813 Ớt chỉ thiên Lai Châu 60 8882 Ớt Son La

16 3814 Ớt chuông Lai Châu 61 8884 Ớt ngà voi Thanh Hoá
17 3854 Ớt dài địa phưong Quảng Bình 62 8885 Ớt sừng trâu Thanh Hoá
18 3855 Ớt quả to Quảng Binh 63 9154 Ớt thời dạng 2 Quảng Trị
19 3856 Ớt mọi Quảng Trị 64 9741 Ớt xanh Bến Tre
20 3857 Ớt quả bé Thừa Thiên - Huế 65 9742 Ớt bún Bến Tre
21 3858 Ớt quả to Thừa Thiên - Huế 66 9751 Mạc phết Hà Tình
22 3859 Ớt Thanh Hoá 67 13471 Ớt An Giang
23 3860 Ớt quả dài Thanh Hoá 68 15442 Ớt chỉ thiên Lạng Son
24 5411 P-HN1 dạng 1 Hà Nội 69 15445 Ớt thóc Lạng Son
25 5412 P-HN2 dạng 2 Hà Nội 70 15471 Má ướt Lai Châu
26 5413 P-HN3 dạng 3 Hà Nội 71 15481 Lã phí phí già Lào Cai

27 5414 P-HN5 dạng 1 Hà Nội 72 16686 Mrẽ Lâm Đồng

28 5415 P-HN6 Hà Nội 73 16689 Ớt ĐắkLắk

29 5416 P-HN7 dạngl Hà Nội 74 16690 Ớt Gia Lai
30 5417 P-HN9 Hà Nội 75 16691 Hăng Gia Lai
31 5418 P-NA1 Nghệ An 76 16692 Hăng Kon Tum
32 5419 Ớt quả tròn có múi Tuyên Quang 77 16693 Hăng Kon Turn
33 5420 Ớt cay Tuyên Quang 78 21993 Mrẽ Lâm Đồng
34 5422 Ớt chỉ thiên Tuyên Quang 79 21996 Ớt Quảng Ninh
35 5423 Ớt tím dạng 1 Tuyên Quang 80 22005 Ớt Quảng Ninh
36 5424 Ớt chỉ thiên Tuyên Quang 81 23159 Là phí phí ma Lào Cai
37 5425 Ớt cay Tuyên Quang 82 23169 Hăng nút Binh Định
38 5427 Ớt chỉ thiên Bắc Kạn 83 23170 Ớtxim Phú Yên
39 5433 Phàn chiu bé Quảng Ninh 84 23171 Ớt Phú Yên
40 5434 Ớt thóc Quảng Ninh 85 23177 Hãng Gia Lai
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41 5447 Ớt hình chuông Sơn La 86 23179 Hăng Kon Turn

42 5448 Ớt Sơn La 87 23180 Vít Kon Turn

43 5449 Ớt chỉ thiên dài Sơn La 88 23181 Mắc mằn Lạng Sơn

44 5453 Ớt chỉ thiên to Hà Tình 89 23182 Ớt Quảng Ninh
45 5454 Ớt chỉ thiên nhỏ Hà Tĩnh 90 25882 Mêk Đắk Lắk

2.2. Phương pháp nghiên cứu

- Mầu lá được thu thập và tách chiết ADN tổng 
số theo phương pháp CTAB của Doyle, J. J. và Doyle, 
J. L. (1990) [4] có cải tiến và kiểm tra nồng độ bằng 
phương pháp điện di trên gel agarose 1% và máy 
Nanodrop Lite.

- Phản ứng PCR được tiến hành trên máy Veriti 
96 well Thermal cycler. Tổng thể tích phản ứng là 20 
pl, bao gồm: 2 pl PCR buffer lOx; 1,6 pl dNTP 2,5 
mM; 1,4 pl primer 25 ng/pl; 0,1 pl green Taq 
(5U/pl); 5 ụl ADN (5 ng/pl), 9,9 pl H2O khử ion. 
Điều kiện phản ứng PCR như sau: 95°c trong 5 phút; 
35 chu kì gồm: 94°c trong 1 phút, Tm trong 1 phút 
(Tm là nhiệt độ gắn mồi của từng mồi SSR sử dụng), 
72°c trong 1 phút; 72°c trong 10 phút, bảo quản 4°c.

- Sản phẩm PCR được điện di trên gel 
polyacrylamide 8% và phát hiện dưới tia uv bằng 
phương pháp nhuộm Ethidium Bromide 0,5 mg/ml, 
kích thước sản phẩm PCR được so sánh với thang 
ADN 50 bp.

- Phương pháp xử lí số liệu: kết quả phân tích 
dựa trên sự xuất hiện (1) hay không xuất hiện (0) 
của các băng ADN (các alen). Sơ đồ hình cây và xác 
định khoảng cách di truyền của các giống được thiết 
lập bằng phần mềm NTSYSpc 2. IX theo phương 
pháp của Rohlí (2000) [11].

Mức độ đa dạng của locut được đánh giá bằng 
hệ số thông tin đa hình PIC (Polymorphism 
information content) được tính theo phương pháp 
của Mohammadi và Prasanna (2003) [8],

2.3. Thời gian và địa điểm nghiên cứu

Thời gian nghiên cứu: năm 2020

Địa điểm nghiên cứu: Phòng thí nghiệm công 
nghệ sinh học, Bộ môn Đa dạng sinh học nông 
nghiệp, Trung tâm Tài nguyên thực vật, xã An 
Khánh, huyện Hoài Đức, thành phố Hà Nội.

3. KÉT QUÀ NGHIÊN cúu VÀ THÀO LUẬN

3.1. Hệ số PIC, số alen đa hình, số alen đặc trưng 
của các mẫu giống ớt nghiên cứu

CAMS476 - bàn 1

CAMS071- bân 1

Hình 1. Ảnh tiêu bản của một số mâu giống ớt nghiên cứu với mồi CAMS476 và CAMS071

Ghi chú: Thang ADN 50 bp, C1-C48: là kí hiệu các mâu giống ớt ở bảng 1.
Phân tích 20 locut SSR trên tập đoàn 90 mẫu 

giống ớt thu được tổng số 83 alen. số alen đa hình tại 
mỗi locut số alen đa hình dao động từ 2 đến 6, trung 
bình là 4 alen/locut. Trong đó, số alen thu được thấp 

nhất là 2 alen tại locut CAMS-63-2 và cao nhất là 6 
alen tại locut CAMS-864, có đến 7 cặp mồi cho 5 alen 
(điển hình như CAeMS138, CAMS-015...) và 7 cặp 
mồi cho 4 alen (điển hình như CAeMS035, 
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CAMS066, CAMS-095...). Kích thước các băng ADN 
(alen) thu được trong tập đoàn ớt nghiên cứu dao 
động từ 126bp - 262 bp. Kết quả này cũng tưong tự so 
vói các nghiên cứu trước đây của Minamiya và cs 
(2006), Mimura và cs (2012), Rai và cs (2013) [14,13, 
10], tuy nhiên tại một số locut kích thước các alen có 
sự sai khác rõ rệt so vói các nghiên cứu đã được công 
bố trước đây như locut CaeMS035 theo nghiên cứu 
của Mimura và cs (2012) [13] có kích thước alen 
nằm trong khoảng 181-183 bp khác so với kết quả 
của nhóm nghiên cứu có kích thước alen nằm trong 
khoảng 220-240 bp; locut CAMS095 trong nghiên 
cứu của Minamiya và cs (2006) [14] cho kích thước 
alen khoảng 228 bp, còn trong nghiên cứu này chỉ 
đạt kích thước 153-160 bp. Ngoài ra, kích thước giữa 
các alen trong cùng một locut có sự chênh lệch khác 

nhau, chênh lệch từ 7bp (CAMS - 095) đến 65 bp 
(CAMS - 864). Điều này chứng tỏ, tập đoàn giống ớt 
nghiên cứu có các băng ADN khác biệt so với các 
giống ớt đã được nghiên cứu trước đó.

Trong số 20 locut khảo sát, có 7 locut 
(CAMS351, CAMS476, CAMS090, CAMS035, 
CAMS173, CAeMS138 và CAMS647) xuất hiện alen 
dị họp tử chiếm tỉ lệ 35%. Có 2 chỉ thị xuất hiện alen 
đặc trưng ở 2 mẫu giống. Các alen đặc trưng đã phát 
hiện sẽ giúp nhận dạng các giống trên nhờ xuất hiện 
các băng ADN có kích thước khác nhau như ớt quả 
to (SDK 3855) có thể nhận dạng bằng chỉ thị 
CAMS091 với băng ADN có kích thước 175 bp và ớt 
chỉ thiên (SDK 3813) có thể nhận dạng bằng chỉ thị 
CAMS-90 với băng ADN có kích thước 248 bp.

Bâng 2. Đa hình các locut SSR của các giống ớt nghiên cứu

STT Marker Số alen
Kích thước alen nhỏ 

nhất (bp)
Kích thước alen 

lớn nhất (bp)
Hệ số PIC

1 CAeMS035 4 220 240 0,47
2 CAeMS073 3 225 238 0,62
3 CAeMS138 5 214 252 0,77
4 CAMS-015 5 126 135 0,65
5 CAMS-024 5 210 265 0,67
6 CAMS066 4 142 158 0,50
7 CAMS071 5 155 168 0,65
8 CAMS091 3 152 175 0,47
9 CAMS-095 4 153 160 0,59
11 CAMS-173 4 155 175 0,56
12 CAMS-177 5 225 245 0,45
13 CAMS-191 3 195 210 0,51
14 CAMS-351 4 180 200 0,45
15 CAMS476 5 140 170 0,73
16 CAMS493 3 217 225 0,40
17 CAMS-619 4 147 185 0,80
17 CAMS-63-2 2 145 160 0,50
18 CAMS-647 4 185 248 0,67
19 CAMS-864 6 197 262 0,80
20 CAMS-90 5 235 248 0,60

Tổng số alen: 83 alen

Số alen thấp nhất: 2 alen Hệ số PIC thấp nhất: 0,40

Số alen trung bình: 4 alen/locut Hệ số PIC trung bình: 0,60
Số alen cao nhất: 6 alen Hệ số PIC cao nhất: 0,80

Ghi chú: PIC: Hệ số thòng tin đa hình.
Hệ số lượng thông tin đa hình (PIC) thu được tại đến 0,8 (tại CAMS-864, CAMS-619) với giá trị trung

20 locut SSR khảo sát dao động từ 0,4 (tại CAMS493) binh là 0,60. Có đến 13 mồi cho tính đa hình cao, vói
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giá trị PIC ằ 0,5 (chiếm 66,67%) (Bảng 2). Theo 
DeWoody và cs (1995) [3] các mồi SSR có giá trị PIC 
lớn hon hoặc bằng 0,50 sẽ cho sự phân biệt cao về tỉ 
lệ đa hình của các mồi đó. Kết quả thu được cho thấy 
mức độ đa dạng của các alen ở các mẫu giống ớt địa 
phưong trong nghiên cứu này tưong tự vói kết quả 
nghiên cứu của M. s. Dhaliwal (2014) [7] với hệ số 
PIC trung bình là 0,59 và cao hon so nghiên cứu của 
Afsana Sharmin và cs (2018) [2] với hệ số PIC trung 
binh 0,371, tuy nhiên thấp hon so với nghiên cứu của 
Haque và cs (2021) [6] với hệ số PIC trung bình 
0,658.

3.2. Mối quan hệ di truyền giữa các mẫu giống ớt 
nghiên cứu

Quan hệ di truyền giữa 90 mẫu giống ớt với 20 
mồi SSR được phân tích UPGMA bằng phần mềm 
NTSYSpc2.1 từ đó thiết lập được bảng ma trận tương 
đồng di truyền của các mẫu giống ớt và sử dụng 
chương trinh NTSYS Tree- Display để vẽ cây phân 
nhóm di truyền (Hình 2).

Sơ đồ hình cây cho thấy mức tương đồng di 
truyền của cả nhóm giống ớt nghiên cứu biến động 
từ 0,65 đến 0,94. Kết quả này cho thấy tập đoàn các 
mẫu giống nghiên cứu có sự khác biệt di truyền giữa 
các mẫu giống nghiên cứu khá lớn, từ 6 - 35%. Kết 
quả này cho thấy 90 mẫu giống ớt nghiên cứu có mức 
tương đồng thấp hơn so với nghiên cứu của Wartono 
và cs. (2019) [12] khi nghiên cứu 41 mẫu giống ớt với 
hệ số tương đồng từ 0,75 đến 0,93.

Hình 2. Sơ đồ hình cây về mối quan hệ di truyền của 
90 mẫu giống ớt

Ghi chú: Các mẫu giông được kí hiệu ở bảng 1
Ở mức tương đồng di truyền 0,65 các mẫu giống 

ớt được chia thành 2 nhóm lớn (nhóm I và nhóm II):

Nhóm I gồm 80 mẫu giống có mức độ tương 
đồng di truyền từ 0,71 đến 0,94 và được phân tách 

thành 4 phân nhóm (I-a, I-b, I-c, I-d) tại mức độ tương 
đồng di truyền 0,73: phân nhóm I-a gồm 28 mẫu 
giống có hệ số tương đồng di truyền từ 0,74 đến 0,93, 
trong có 3 cặp mẫu giống có hệ số tương đồng di 
truyền cao nhất là ớt (SĐK3810) và ớt tròn 
(SĐK3812), ớt mọi (SĐK3856) và ớt quả bé 
(SDK3857), ớt quả to (SĐK3858) và ớt (SDK3859). 
Phân nhóm I-b gồm 36 mẫu giống có hệ số tương 
đồng di truyền từ 0,74 đến 0,94, trong đó có cặp mẫu 
giống ớt (SDK 16689) được thu thập tại Eah’leo- Đắk 
Lắk và ớt (SDK 16690) được thu thập tại la Grai - Gia 
Lai có hệ số tương đồng cao nhất 0,94, tiếp đến là cặp 
mẫu giống ớt chỉ thiên (SĐK15442) và ớt thóc 
(SĐK15445) có hệ số tương đồng di truyền là 0,93. 
Phân nhóm I-c gồm 3 mẫu giống ớt tím dạng 1 
(SĐK5423), ớt chỉ thiên (SĐK5424), ót cay 
(SĐK5425) có hệ số tương đồng di cao nhất là 0,83. 
Phân nhóm I-d gồm 13 mẫu giống còn lại trong đó có 
2 mẫu giống có hệ số tương đồng cao nhất 0,94 là 2 
giống ớt chỉ thiên dài (SĐK5449) và giống ớt chỉ 
thiên to (SĐK5453).

Nhóm II gồm 10 mẫu giống có mức tương đồng 
di truyền từ 0,687 đến 0,92 và được phân tách thành 
nhóm Il-a, Il-b và II-C tại mức tương đồng 0,71. Phân 
nhóm I-a gồm 3 mẫu giống ớt (SĐK3809), Hăng 
(SĐK23177), Hăng (SĐK23179) có hệ số tương đồng 
di truyền cao nhất là 0,76 giữa cặp mẫu giống Hăng 
(SĐK23177) được thu ở Gia Lai, Hăng (SĐK23179) 
được thu ở Kon Turn. Phân nhóm Il-b gồm 2 giống ớt 
quả to (SĐK3855) được thu ở Quảng Bình và ớt chỉ 
thiên (SĐK5422) được thu ở Tuyên Quang có hệ số 
tương đồng di truyền là 0,76, còn lại là phân nhóm II- 
c gồm 5 mẫu giống ớt chỉ thiên (SĐK5427), Phàn 
chiu bé (SĐK5433), ớt thóc (SĐK5434), ớt chỉ thiên 
nhỏ (SĐK5454), ớt (SĐK22005) trong đó cặp mẫu 
giống Phàn chiu bé (SĐK5433) và ớt thóc 
(SĐK5434) có hệ số tương đồng di truyền cao nhất 
0,92 đều được thu ở Quảng Ninh.

Kết quả phân nhóm dựa vào mức độ tương đồng 
di truyền ở trên cho thấy các mẫu giống ớt nghiên 
cứu rất đa dạng, có sự khác biệt rô ràng giữa các mẫu 
giống, đây là cơ sở để phân loại, xác định các nhóm 
ưu thế lai, nhận dạng các nguồn gen sử dụng cho 
việc chọn tạo giống mói.

4. KẾT LUÃN

Với 20 chỉ thị SSR sử dụng trong nghiên cứu đa 
dạng di truyền 90 mẫu giống ớt đã thu được 83 alen 
khác nhau, số alen dao động từ 2 đến 6 alen/locut, 
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trung binh là 4 alen/locut. Hệ số đa hình di truyền 
(PIC) dao động từ 0,4 đến 0,8 vói giá trị trung bình là 
0,60. Có 7 locut xuất hiện alen dị họp tử và xác định 
được 2 alen đặc trưng ở 2 locut giúp nhận dạng được 
ớt quả to (SDK 3855) bằng chỉ thị CAMS091 và ớt chỉ 
thiên (SDK 3813) bằng chỉ thị bằng chỉ thị 
CAMS090.

Tập đoàn mẫu giống nghiên cứu có hệ số tương 
đồng di truyền giữa các mẫu giống dao động từ 0,52 
đến 0,94. Tại mức tương đồng di truyền 0,65 thì 90 
mẫu giống ớt được chia thành 2 nhóm: nhóm I gồm 
80 mẫu giống và phân tách thành 4 phân nhóm I-a 
(28 mẫu giống), I-b (36 mẫu giống), I-c (3 mẫu 
giống), I-d (13 mẫu gống) tại mức tương đồng di 
truyền 0,73 và nhóm II gồm 10 mẫu giống còn lại 
cũng phân tách thành Il-a, Il-b và II-C tại mức tương 
đồng 0,71. Cặp mẫu giống ớt (SDK 16689) được thu 
thập tại Eah’leo- Đắk Lắk và ớt (SDK 16690) được 
thu thập tại la Grai - Gia Lai có quan hệ di truyền 
gần nhau nhất 0,94. Kết quả thu được trong nghiên 
cứu này rất có ý nghĩa trong công tác bảo tồn và 
chọn, tạo giống ớt ở Việt Nam.
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EVALUATION OF GENETIC DIVERSITY OF LOCAL CHIU VARIETIES 
IN VIETNAM USING SSR MARKERS

Hoang Thi Hue1, Le Thi Thu Trang1' *,

Ha Minh Loan1, Dam Thi Thu Ha1, La Tuan Nghia1

1 Plant Resources Center

Summary

20 SSR markers were used to study genetic diversity of 90 local chilli varieties in Vietnam. The results 
revealed that the total number of alleles detected in 20 loci was 83 with an average of 4 alleles per locus. 
Polymorphic information content (PIC) values varied from 0.4 to 0.8 with an average of 0.6 and genetic 
similarity coefficients ranged from 0.65 to 0.94. At a genetic similarity coefficient of 0.65, chilli varieties were 
divided into two groups: group I consisted of 80 chili varieties with genetic similarity coefficients ranged 
from 0.74 to 0.93; group II consisted of 10 chili varieties with genetic similarity coefficients ranged from 
0.687 to 0.92. The research revealed 2 loci have unique alleles consisted of CAMS091 and CAMS-90. Thus, 
the results are valuable information for chilli conservation and breeding program in Vietnam.
Keywords: Genetic diversity, local chilli variety, polymorphism, SSR marker.
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