
 
 

Abstrakt 

Mezi spermiemi různých druhů živočichů nacházíme celou škálu morfologických 

rozdílů, ať už na úrovni tvaru, velikosti, či intracelulárního uspořádání. Je prokázáno, že tyto 

rozdíly mohou být způsobeny selekčním tlakem způsobeným kompeticí spermií. Tím 

vznikají morfologické adaptace, které dávají spermiím selekční výhodu a zvyšují tak 

úspěšnost jedince při oplození. Hlavním cílem mé diplomové práce bylo zjistit, zda je 

individuální morfologická variabilita spermií detekovatelná na úrovni proteomu a případně 

určit, jaké změny na úrovni proteomu probíhají ve spermiích s měnící se morfologií.  

Pro tento výzkum byly vybrány tři druhy myšovitých hlodavců, Mus musculus, 

Apodemus flavicollis a Microtus arvalis, u nichž bylo provedeno důkladné morfometrické 

měření spermií. Vzhledem k tomu, že byla největší variabilita detekována v rozměrech 

apikálního háčku, byly analyzovány pouze akrozomální proteiny pomocí hmotnostní 

spektrometrie, a následně byly pomocí diskriminační analýzy a metod strojového učení 

určeny proteiny, které nejvíce odlišují spermie s dlouhým a krátkým apikálním háčkem.  

Signifikantní trend mezi proteiny odlišující spermie s krátkým a dlouhým apikálním 

háčkem, bez ohledu na druh, byl identifikován u proteinů účastnících se převážně 

metabolismu sacharidů a výroby energie. Jedná se mimo jiné o proteiny FBP1, PGAM2, 

SORD a PPP1CC. Mezi jednotlivými druhy nebyly nalezeny žádné významné rozdíly 

ve funkci nejvíce diskriminujících proteinů. Je patrné, že rozdíly nalézáme spíše mezi 

spermiemi s dlouhým a krátkým apikálním háčkem, a že trend mezi těmito proteiny je 

u všech zkoumaných druhů stejný. Ze získaných dat je možné usuzovat, že spermie s delším 

apikálním háčkem mají více metabolických proteinů v průběhu spermatogeneze.  
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