Abstrakt: Predpoklada se, ze geny ovliviiujici reprodukci hraji dilezitou roli jak v
adaptivni evoluci, tak ve speciaci. U ptakt vSak zatim neexistuje mnoho informaci o
molekularni evoluci téchto genti. Tato prace se zabyva identifikaci reprodukénich gent
podléhajicich pozitivni selekci v genomech pévct a analyzou jejich funkci. Ze 14 pub-
likovanych genomi jsme nejdrive sestavili 12000 skupin ortolognich gent a v 385 z nich
existujicimi metodami detekovali stopy dlouhodobé pozitivni selekce. Diky publikovanym
proteomickym datiim jsme celogenomovy soubor genii mohli zizit na geny exprimované
ve spermiich a v tekutinach ze samic¢iho pohlavniho traktu. Ve spermiich pozitivni selekce
pusobila na 22 z 940 exprimovanych genti, zatimco v samicich tekutinach jen na 6 z 529,
coz poukazuje na konzervativnéjsi chovani proteinu v samicich tekutinach. Nasledné jsme
detekovali nadmérné zastoupeni jednotlivych funkci proteinti tak, jak jsou popsané v gene
ontology. U spermii nase vysledky poukazaly na evoluc¢ni tlak piisobici zejména na je-
jich cytoskelet, molekularni motory a energeticky metabolismus, coz naznacuje dulezitost
morfologie spermii a rychlosti jejich pohybu. Napri¢ celym genomem pak vysledky nejen
potvrzovaly vysledky ziskané u spermii, ale téz poukazovaly na pozitivni selekci procest
spjatych s mitézou a meidézou. Tyto procesy jsou u pévcl zajimavé proto, ze by mohli
hrat roli v sobeckém chovani pro né unikatniho zarodecné omezeného chromozomu.



