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Kukorica hibridek (Zea mays L.] genetikai homogenitasa
poszt kontroll vizsgalatokban
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Osszefoglalas

A vetémag genetikai tisztasdga és homogenitdsa alapvet6 feltétele a hibridtdl elvart
agrondmiai tulajdonsdgok meglétének és a magas terméshozam biztositasanak. Jelen
vizsgalat célja 6t kukorica hibrid (K1-K5) értékelése kiilonboz6 fémzarolasokbol
szarmazd vetémagtételeik homogenitdasa szempontjabdl. A tételek homogenitasanak
(fajtatisztasaganak] megallapitasa morfoldgiai és fenoldgiai bélyegek vizsgalata alapjan
tortént, kovetve a hatdsdgi ellendrzési protokoll (kisparcellds poszt kontroll
fajtakitermesztés) eléirasait. A kisérletet 2025-ben, a NEBIH Fajtakitermeszté Allomasan
végeztiik, ahol a tenyészid6szakban elvégzett bonitdldsok alkalmaval a hivatalos
fajtaleirdsok segitségével azonositottuk a vetémagtételekben idegenként (fenoldgiai
és/vagy morfoldgiai bélyegekben eltérd) eléfordulé egyedeket. Az eredmények alapjan a
vizsgalt hibridek homogenitdsa egységesen magas volt, jéval a hatésagi kiiszobérték
felett. A hibridek kozott statisztikailag nem volt kimutathaté szignifikans kiilonbség (p =
0,259), ugyanakkor a grafikus elemzések kisebb mérték( eltéréseket jeleztek az egyes
vetdmagtételek kozott. Valamennyi vizsgalt minta megfelelt a hatalyos szabvanyokban
eldirt fajtatisztasagi kovetelményeknek.

Az eredmények ramutatnak arra, hogy a magas atlagos homogenitds mellett is
kimutathatok finom kilonbségek a vetémagtételek kozott, amelyek fontos indikatorai
lehetnek a hibrid genetikai stabilitasanak és a vetémag-eldallitds mindségének.

Kulcsszavak: kukorica, fajtakitermesztés, poszt kontroll, homogenitas,
vetémagmingsités
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Genetic homogeneity of maize hybrids (Zea mays L.] in
post-control trials
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University of Debrecen
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Summary

The genetic purity and homogeneity of seed are essential prerequisites for achieving the
expected agronomic performance of hybrids and ensuring high yield potential. The aim of
the present study was to evaluate five maize hybrids (K1-K5) with respect to the
homogeneity of their seed lots originating from different certified seed batches. The
assessment of homogeneity (varietal purity) was carried out based on the evaluation of
morphological and phenological traits, following the requirements of the official control
protocol (small-plot post-control variety testing). The experiment was conducted in 2025
at the Variety Post Control Station of NEBIH, where off-type plants (differing in
phenological and/or morphological traits) were identified during the growing season
using official variety descriptions. Based on the obtained results, the homogeneity of the
examined hybrids was consistently high, well above the official threshold value. No
statistically significant differences were detected among the hybrids (p = 0.259); however,
graphical analyses revealed minor variability among individual seed lots. All examined
samples met the varietal purity requirements specified in the current standards.

The results indicate that even under high average homogeneity, subtle differences
among seed lots can be detected, which may serve as important indicators of hybrid
genetic stability and seed production quality.

Keywords: maize, variety testing, post-control, homogeneity, seed certification

Bevezetés

A termesztett novényfajtdk esetében elengedhetetlen a magas genetikai
tisztasag biztositdasa és megérzése. Ez alapveté feltétele az agronomiai
teljesitmény stabil fenntartdsanak. Mindez lehetdvé teszi, hogy a nemesiték altal
elért hozam- és mindségbeli fejlesztések hatékonyan eljussanak a termelékhoz
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(Kovincic et al., 2023). A hatékony mez6gazdasagi termelés alapja a j6 minGség(
vetémag. Ennek ellen6rzése és a mindsités hitelességének biztositdsa a
vetémagmindség felligyel6 hatdosagok alapfeleadata, ezzel novelve a
vetémagkereskedelem megbizhatésagat és gazdasagi sikerét (Roos & Wianer,
1991). A mindségi kritériumok egyik meghatarozé eleme a vetémagtételek
megfelelé genetikai homogenitdsa, melynek a hozamra gyakorolt hatdsa
szamokkal is kimutathaté (Malya et al., 2024).

Globalis szinten a kukorica, mint meghatarozé kultirnovény iranti névekvé
igények kielégitése érdekében elterjedtek a hibrid fajtdk, ezek magasabb
terméshozamot, jobb alkalmazkododképességet és genetikai egységességet
biztositanak a termelésben. Ezzel parhuzamosan kiemelt fontossaguva valt a
kukorica vetémag genetikai tisztasaganak és homogenitasanak biztositasa és
ellendrzése a termelési potencial fenntartasa érdekében (Bhat et al., 2017).
Ennek romlasat gyakran a ndivard sziilévonal énmegporzasa okozza, ami
genetikai szennyezédéshez vezethet. Jelenleg azonban nem all rendelkezésre
olyan méddszer, amely teljes pontossaggal és gyorsan képes lenne az ilyen
jellegli szennyez6dések kimutatasara (Salgado et al., 2006). Ezért a hibrideket
morfoldgiai és fenologiai tulajdonsagaik alapjan hatdsagilag ellendrizni kell,
ennek menetét nemzetkozi és hazai szinten is torvények, jogszabalyok és
szabvanyok hatarozzak meg. A klasszikusnak tekintheté morfoldgiai vizsgalatok
napjainkban is hasznélatosak (Kristd et al., 2025).

A morfoldgiai és agronémiai tulajdonsagok megfigyelése tovabbra is alapvet6
szerepet jatszik a kukorica vonalak és hibridek jellemzésében és
megkilonboztetésében. A genotipusok kozott jelentGs variabilitas figyelheté meg
olyan tulajdonsagok esetében, mint a névénymagassag, cs6hossz, viragzasi id6 vagy
a termésjellemzék (Pinnisch et al., 2012; Shrestha, 2014; Reddy et al., 2025). Az (j
kukoricahibridekkel szemben ndvekvé az a kovetelmeény, hogy azok ne csak kedvezd
években adjanak kielégité termést, hanem eltér6 kornyezeti és idGjarasi
korilmények kozétt (Nagy, 2021, Gombos et al., 2023, Gombos & Nagy, 2023} is
jovedelmezd legyen a termesztésiik. A DUS (Distinctness, Uniformity, Stability -
megkllonboztethetéség, egyontetliség, stabilitds) tulajdonsagok segitségével
lehetdvé valik a genotipusok pontos leirdsa és elkiildnitése (Chanda et al., 2014).
Tovabbd a kiilonbdzé statisztikai modszerek alkalmazasa lehetévé teszi a
genotipusok kozotti kiilonbségek feltarasat és csoportositasat. Ezek az elemzések
egyértelmUen elkiilonithet6 csoportokat azonositanak, és segitenek meghatarozni
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azokat a tulajdonsagokat, amelyek leginkdbb hozzajarulnak a variabilitdshoz és a
terméshozam alakulasahoz (Al-Naggar et al., 2020; Fadhli et al., 2023).

A hibridek gazdasagos vetémag-el6allitasanak sikeressége nagymértékben
a sziilévonalak tulajdonsagaitél fligg. Kilondsen meghatarozé az anyai szilé
szerepe, alkalmassaganak megitélésében tobb agronémiai tulajdonsag jatszik
szerepet, mint a szemtermés mennyisége, ezermag tomeg, cs6hossz és a
szemek morfoldgiai paraméterei (Pinnisch et al., 2012). A morfoldgiai
vizsgalatok soran, a kornyezeti tényez6k szerepe sem elhanyagolhaté mivel a
genotipusok teljesitménye eltéré klimatikus hatds vagy valtozd viz- és
tapanyagellatottsag mellett valtozik (Cervantes Adame et al., 2016; Al-Naggar et
al., 2020). A silékukorica-hibridek esetében példaul a levélstruktira és a
csbelhelyezkedés kozotti 6sszefliggések, valamint a kdrnyezeti tényezdk hatasa
meghatarozé a szarazanyag-termés alakuladsaban (Tothné Zsubori et al., 2010).

Napjainkra a mezdgazdasagi kulturflora fajtdinak szama ugrasszerden
megnovekedett, a morfoldgiai jellemzdk kozotti kiilonbségek oly mértékben
csokkentek, hogy a jelenlegi fajtaértékelési rendszerek tovabbfejlesztése
szlikséges, kilondsen a DUS vizsgalatok mddszertananak korszer(sitése valt
szilkségessé. Mindekdzben az Ujonnan megjelent molekularis bioldgiai
technikak, markerek alkalmazasa a hagyomanyos morfolégiai megfigyelések
hatékony kiegészit6i lettek (Gunjaca et al., 2008). A hibrid kukorica vetémag
genetikai tisztasdganak, homogenitdsdnak mértéke biokémiai (izoenzim) és
DNS-alapt (SSR) markerek segitségével gyorsan és pontosan megallapithatd, a
kornyezeti tényez6k sem befolydsoljadk. Ez megkdnnyiti és felgyorsitja az
ellendrzést (Salgado et al., 2006]). Tobb vizsgalat is megerdsiti, hogy a
molekularis modszerek hatékonyabban képesek kimutatni a genetikai
szennyezGdéseket és pontosabban tlikrozik a genotipusok kozotti rokonsagi
viszonyokat (Nagy et al., 2003; Gunjaca et al., 2008). A molekularis és morfolégiai
modszerek kozotti kapcsolat vizsgalata viszont arra is ramutat, hogy a két
megkozelités nem mindig ad azonos eredményeket, amit elsésorban a
fenotipusos tulajdonsdgok kornyezeti érzékenysége magyaraz (Babic et al.,
2016; Guan et al., 2020). Ezért a morfolégiai és molekularis mddszerek
kombinalt alkalmazasa biztositja a legmegbizhatobb eredményeket a kukorica
hibridek jellemzésében. (Kapoor et al., 2022; Saha et al., 2024).

Magyarorszagon évtizedek 6ta folynak hatdsagi vizsgalatok a kukorica hibridek
vetémagtételeinek fajtatisztasaganak megallapitasara. A NEBIH Fajtakitermeszté
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Allomasan (Monorierds) a hivatalos fémzarolasbdl szarmazé mintak keriilnek
elvetésre. Ezzel egyediiliként az orszagban, az Allomés latja el a vetémagok
fajtaazonossagara és fajtatisztasagara vonatkozd hatosagi ellendrzéseket. Célja a
vetémag mindségének és genetikai értékének megdrzése, nyomon kovetése. Az itt
elvégzett kisparcellas posztkontroll vizsgalatok (k6zismert néven fajtakitermesztés)
a megkilonboztethet6ség, egyontetliség, allanddsag (DUS]) alapjaira épil.
Eredményébdl kdvetkeztethetiink a sziild vonalak genetikai stabilitasara, a hibrid
eléallitds  sikerességére.  Mindez  hozzdjarul a  vetémagtermesztés
megbizhatdsagahoz és a mindség védelméhez, biztositva a ndvénytermesztés
genetikai stabilitasat (Kristo és Nagy, 2025).

Anyag és médszer

Jelen elemzés targya a 2025-ben Monorierdén fajtakitermesztésre keriilt ot
kukorica hibrid mintainak homogenitasi vizsgalati eredményei. A hibridek nem
keriilnek megnevezésre (jelolésik K1, K2, K3, K4, K5). A kivalasztas alapjat a kozel
azonos mintaszamot képviseld hibridek mintai képezték. A vetésre 2025. majus
elején kerilt sor, az ide vonatkozd szabvany (Magyar Szabvany, 2008) elirasai
alapjan. A mintakat 70 méter hosszu parcellaméretben (1 sor = 1 parcella) vetettiik
el, biztositva az elirt 210-280 t6szam intervallumot. Az egy fajtahoz tartozé mintak
egymas mellé keriiltek, agrotechnikai kezeléslik egységesen tortént.

A morfoldgiai és fenoldgiai értékelés a CPVO TP/002/3 kukorica protokollja
alapjan tortént, az eldirt fenofazisokban. Az el6irdsok alapjan a
tenyészidésszakban megfigyelésre keriiltek a kiemelt tulajdonsagok
(névénymagassag, cimer hanyas, cimer jellemzése, portok szine, bibe
megjelenése és szine, csutka szine, szem tipusa). Az adott tulajdonsag hibridre
jellemzd markerei keriltek dsszehasonlitdsra a hibrid fajtaleirasaval. Ezek
alapjan az eltér6 bélyeget mutatd novények fajtaidegenként detektalédnak. Ezek
az egyedek adjdk a vetémagtétel heterogenitasat. Excel és Jamovi szoftverek
segitségével tortént az adatok elemzése és vizualis dbrazolasa.

Eredmények és értékelés

Kukorica hibridek vonatkozasdban elmondhatd, hogy a vetémagtételek
homogenitasa magas foku. A vizsgalt mintakban az idegenként azonositott egyedek
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aranya kismértékl. Az eltéré egyedek novénymagassagban, szaratmérdben,
késGbbi érésben vagy éppen eltéré cs6hosszisagban kiilonboztek a minta mas
egyedeitdl. Az esetleges idGjaras okozta anomalidk vagy egyéb befolyasolo tényezok
ezekben az esetekben kizarhatdéak voltak. A hibridek vetémag mintainak
homogenitas % adataibdl szamolt alapadatokat az 1. tablazat szemlélteti.

1. tabladzat. Kukorica hibridek homogenitasanak
statisztikai alapadatai (Excel elemzés)

. i . o, Minimum Maximum Széras
Hibrid Elemszam  Atlag (%)  Median

(%) (%) (%)

(1) (2) (3] (4) (5) (6] (7]

K1 20 99,78 100,00 98,72 100,00 0,39
K2 15 99,51 99,46 98,78 100,00 0,41
K3 17 99,74 100,00 98,66 100,00 0,45
K4 14 99,50 100,00 98,21 100,00 0,67
K5 15 99,75 100,00 98,57 100,00 0,42

Table 1. Statistical baseline data on the homogeneity of maize hybrids (MS Excel analysis). (1)
Hybrids, (2) Sample number, (3) Mean (%), (4) Median, (5) Minimum (%), (6) Maximum (%), (7)
Standard deviation (%)

Az 6t vizsgalt hibrid (K1-K5) alapstatisztikai értékei alapjan megallapithatd,
hogy az adatok nagyon magas értéktartomanyban koncentralddnak. Az
eredmények 98,21% és 100% kozé esnek. A legalacsonyabb és legmagasabb
atlag (99,50%; 99,78%) kozotti eltérés is minimalis K1 és K4 hibrideknél, ezek a
kiilonbségek gyakorlati szempontbdl csekélyek. Ezek alapjan kimondhato, hogy
a vizsgalt hibridek magas szintl mindséget képviselnek homogenitas terén. K1,
K3, K4 és K5 hibridek esetében a median 100, tehat az értékek legalabb fele eléri
a maximalis homogenitast. Csak K2 hibrid esetében tapasztalhatd valamivel
alacsonyabb (99,46) érték. A szérasértékek minden hibrid esetén alacsonyak, az
adatok az atlag koril szorosan helyezkednek el. A legkisebb szoras K1 esetében
tapasztalhato, ami stabil és homogén vetémag tételek jelenlétét jelez, mig a
legnagyobb szérds K4 hibridnél egy kicsit nagyobb ingadozdsra utal. A
minimumértékek osszehasonlitasa is megerdsiti ezt a nagyobb variabilitast.
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A boxplot diagram (7. gbra) vizualisan is megerdsiti az alapstatisztikai
eredményeket. A dobozok mindegyike a fels6 értéktartomanyban helyezkedik el,
ami szemléletesen abrazolja a homogenitas szintjét, lathatdéan a hibridek
nagyon hasonlé és magas szint(i minGséget képviselnek.

1. abra. A vizsgalt hibridek homogenitasanak eloszlasa
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Figure 1. Homogeneity distribution of the examined hybrids. (1) Homogeneity (%)

A K1 kukorica hibrid homogenitasi értékei sz(ik tartomanyban mozognak, a
vetémagtételek tobbsége a legfelsé intervallumba esik. A hisztogram alapjan (2.
abra) az eloszlas egycsucsu, az értékek jelentds része eléri a maximumot, mig
az alacsonyabb tartomanyban kisebb mértékben jelennek meg. Az eloszlas arra
utal, hogy a K1 hibrid kiemelkedéen homogén, és csak minimalis eltérés
tapasztalhato a kiilonb6z6 fémzarolasokbol szarmazo vetémagmintak kozott. A
sz(ik eloszlas és a felsé értékek dominancidja stabil genetikai és technoldgiai
hatteret feltételez.

A K2 hibrid hisztogramja (3. dbral mar szélesebb eloszlast mutat, mint az
el6z6 esetben. Viszont a hibrid homogenitdsa tovabbra is magas, ugyanakkor az
egyedi tételek kozott kicsit nagyobb variabilitds figyelheté meg. A hibrid
alapvetéen egységes, de a homogenitas mértéke nem olyan koncentralt, mint a
K1 esetében.
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2. abra. A K1 hibrid homogenitdsi értékeinek gyakorisagi eloszldsa [lépték 0,3%)
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Figure 2. Frequency distribution of the homogeneity values for the K1 hybrid (scale 0.3%). (1) Sample

number, (2) Homogeneity (%)

3. &bra. A K2 hibrid homogenitasi értékeinek gyakorisdgi eloszldsa llépték 0,3%)
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Figure 3. Frequency distribution of the homogeneity values for the K2 hybrid (scale 0.3%). (1) Sample

number, (2) Homogeneity (%)
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A K3 hibrid hisztogramja (4. dbral alapjan, az értékek dontS tobbsége
kozvetlenil a legfelsébb intervallumba esik, mikdzben az alsébb
tartomanyokban kevésbé jelennek meg tételek. Ez az erdsen koncentralt
eloszlds nagyon magas fokU homogenitast eredményez. Az eloszlds alakja
alapjan a hibrid tételei szinte azonos homogenitasi szintet érnek el, ami a
vizsgalatban az egyik legnagyobb egységességet mutatja. Az ilyen eloszlas
kiilondsen magas mindségi és technoldgiai hatteret feltételez.

4. dbra. A K3 hibrid homogenitasi értékeinek gyakorisdgi eloszldsa llépték 0,3%)
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Figure 4. Frequency distribution of the homogeneity values for the K3 hybrid (scale 0.3%). (1) Sample

number, (2) Homogeneity (%)

A K& hibrid fajtanal a fels6 értéktartomany dominancidja tovabbra is
megfigyelhetd, azonban a hisztogram (5. dbra) szélesebb alsé lefutdst jelez a
tobbi hibriddel 0sszehasonlitva.

A 98,2-99,7 intervallumban tobb tétel talalhatd, de ennek ellenére a 99,7-100
kozotti tartomany tovabbra is jelentds sulyt képvisel, igy a fajta homogenitasa
dsszességében magas marad. Az eloszlasi mintazat arra utal, hogy K4 hibrid
homogén, viszont érzékenyebb lehet a kdrnyezeti vagy technoldgiai hatdsokra,
amelyek enyhe eltéréseket eredményezhetnek a vetémagtételek kozott.
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5. abra. A K4 hibrid homogenitdsi értékeinek gyakorisagi eloszldsa (lépték 0,3%)
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Figure 5. Frequency distribution of the homogeneity values for the K4 hybrid (scale 0.3%). (1) Sample

number, (2) Homogeneity (%)

A K5 kukorica hibrid hisztogramjan (6. dbra) az értékek tobbsége szintén a
99,7-100,0 intervallumba esik, mikdzben az alacsonyabb tartomanyokban is
talalunk tételek. Ez az eloszlas stabil, jol strukturalt homogenitast jelez, amely
a magas egységesség mellett mérsékelt variabilitdst mutat.

Osszességében a vizsgalt 6t kukorica hibrid hisztogramjai kovetkezetesen
szlk eloszlasokat és jelentés mennyiségi maximumot eléré értékeket
mutatnak, ami a homogenitasi % magas és stabil jellegére utal. Az eltérések
els6sorban az eloszladsok szélességében és az alsébb tartomanyok
megjelenésének gyakorisdgaban mutatkoznak meg. Ez az eloszlasi mintazat
alatdmasztja, hogy a vizsgalt hibrid fajtdk homogenitasa altalanosan magas, és
a megfigyelt eltérések elsdsorban a vetdmagtételek heterogenitasanak
mértékében nyilvanulnak meg.

A hibridek kozotti kilonbségek statisztikai vizsgalatara a Welch-féle
varianciaanalizist alkalmaztunk (2. tgblszatl. Ennek eredményei alapjan a
vizsgalt ot hibrid kozott nem volt kimutathatd statisztikailag szignifikans
kiilonbség a homogenitas tekintetében (p = 0,259). Ez azt jelzi, hogy az atlagos
homogenitasi értékek a hibridek kdzott nagymértékben hasonldak voltak.
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6. abra. A K5 hibrid homogenitasi értékeinek gyakorisagi eloszlasa (lépték 0,3%)
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Figure 6. Frequency distribution of the homogeneity values for the K5 hybrid (scale 0.3%). (1) Sample

number, (2) Homogeneity (%)

2. tablazat. A Welch-ANOVA varianciaanalizis eredményei [Jamovi elemzés]

df1 df2

Teszt F érték i , p-érték
szabadsagfok szabadsagfok
(1) (2] (5]
(3) (4)
One-Way ANOVA (Welch's) 1,38 4 36,1 0,259

Table 2. Results of the Welch ANOVA (Jamovi analysis). (1) Test, (2) F value, (3) df1 (degree of
freedom), (4) df2 (degree of freedom), (5) p value

Kovetkeztetések

Avizsgalat eredményei alapjan megallapithatd, hogy a vizsgalt kukorica hibridek
homogenitdsa egységesen magas szintl, és nem mutathatd ki statisztikailag
szignifikans kiilonbség kozottik. Ugyanakkor a grafikus elemzések ramutattak
arra, hogy a hibridek vetémagtételei kozott megfigyelheté a variabilitas. A
gyakorlat szempontjabdl ez azt jelenti, hogy bar valamennyi vizsgalt hibrid fajta
megfelel a magas homogenitasi elvarasoknak, a fajta gazdasagi stabilitasanak



KRISTO A.—KALINA H. 148

értékelésekor fontos lehet az egyes vetémagtételek homogenitasanak
figyelembevétele. A vizsgalat megerdésiti, hogy egységesen magas homogenitasi
szint mellett is kimutathatok olyan finom eltérések a hibridek kozo6tt, amelyek a
genetikai stabilitds és a vetémag-eldallitds kovetkezetességének fontos
indikatorai lehetnek. Hatésagi szempontbdl a hatélyos szabalyozas (Magyar
Szabvany, 2008. MSZ 20476, 1. hatarérték tablazata) kukorica hibrid vetémagok
esetén 200 névénybSl maximum kilenc idegent (4,5% heterogenitas) engedélyez.
Jelen vizsgalatban a hibridek vetémagtételei béven a tliréshataron belil vannak,
fajtatisztanak mindsiilnek.
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