Abstrakt

Variant call format (VCF) je format soubort pouzivany k reprezentaci a ukladani informaci o
variantdch. Genetické varianty ve VCF mohou byt reprezentovany vice zplsobl, protoze
specifikace VCF umoznuje nejednoznacnost, kterda miize nastat kvili riznym variant call
pipelinim nebo rozdilim v alignmentech sekvenci. Nejednoznacnosti narusuji srovnavani

souborti ve VCF a jejich variant, coZ vede ke komplikacim pfi dalsi analyze variant.

Tato prace zkouma rozdily v reprezentaci genetickych variant, které se mohou vyskytnout, a
také jejich pravdépodobné pti¢iny a dopady na dalsi analyzu. Dale je zkouméana normalizace

soubortt VCF a je uveden algoritmus pro atomizaci a deatomizaci soubortt VCF.
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