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Skryté Markovské modely — jednoduché
experimenty



Nez zacneme... uCeni se parametru
pomoci Baum-Welchova algoritmu

Mdme k dispozici strukturu modelu a (dlouhou) sekvenci
znak? (nikoliv vSak stavl) vygenerovanou timto
modelem. Jak urcime jeho parametry?
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Baum-WelchiUv algoritmus

Mdme k dispozici strukturu modelu a (dlouhou) sekvenci znakd

(nikoliv vSak stavl) vygenerovanou timto modelem. Jak uréime
jeho parametry?

NemuUzeme pouzit jednoduchy pfFistup pro odhad

prechodovych pravdépodobnosti a pravdépodobnosti emise,
protoze nemdame k dispozici posloupnost stavi!

Reseni: varianta EM algoritmu (Baum-Welchuv algoritmus)
lterativni algoritmus
Nalezeni globdlniho optima neni zaruceno

Casto je duleZity po&dteéni odhad parametrd



Experiment 1: rozpozndvdni prokaryotickych a
eukaryotickych DNA sekvenci pomoci HMM

K dispozici mdte 4 stejné dlouhé DNA sekvence. Dvé pochdazeji z
prokaryotnich a dvé z eukaryotnich organismd (délky genomu se typicky
isi, ale tim bychom si problém pfilis zjednodusovali).

Navrhnéte strukturu HMM a pocdateéni odhad parametri pro tento model.
Pouzijte tento pocdtecni odhad pro odhad parametrd pomoci Baum-
Welchova algoritmu (matlab: hmmtrain) zvlast pro sekvence prokaryotnich
a zvlast pro sekvence eukaryotnich organismo.

Na zdkladé takto natrénovanych HMM rozhodnéte, ktery ze dvou soubori
oznacenych jako unknownl.mat a unknown2.m obsahuje sekvenci
pochdzeijici z prokaryotniho a ktery z eukaryotniho organismu. (Pro vypocet
logaritmu pravdépodobnosti sekvence pouzijte funkci hmmdecode).

K ¢emu jste dospéli? Zkuste najit néjaké biologické zdUvodnéni
(napfriklad na Wikipedii)



Experiment 2: ,,gene finding* pomoci HMM
S

1 Semestrdlka?



