Prace pojednava o vyskytu homozygotnich ¢asti genomu, jejich ptivodu a zpiisobech
jejich urceni. Pomoci analyzy dvou vzorktl poskytnutych Institute of Neurology, Uni-
versity College London, se v ni sleduji rozdily v detekci homozygotnich ¢asti genomu
mezi ¢tyfmi riznymi programy. Déle je soucasti prace tvorba vlastni vizualizace pro je-
den z pouzitych programi, konkrétné BCFTools/RoH. Tato vizualizace je vytvorend v
programovacich jazycich HTML a Javascript, diky ¢emuz je spustitelna prostiednictvim
internetového prohlizece. Nami vytvorena vizualizace umoznuje zobrazeni dat v dosud
netradi¢ni formé a zaroven uchovava biologicky kontext zobrazovanych dat.



