Sztochasztikus modellek a bioinformatikaban 2/0/0/vi3

Targyfelel0s: Miklos Istvan
Tovébbi oktatok:

Statisztikai bevezetd: A likelihood fiiggvény, ML becslés, Bayes statisztika, az EM
algoritmus. Sztochasztikus generativ nyelvtanok: Rejtett Markov-modellek, sztochasztikus
reguldris és kornyezetfiiggetlen nyelvtanok. Algoritmusok nyelvtanokon: Forward-backward,
Viterbi, Inside-outside, CYK, Baum-Welch tréning, poszterior valésziniiségek szdmolasa.
Bioldgiai alkalmazdsok: mintazatfelismerés bioldgiai szekvencidkban, protein mdésodlagos
térszerkezet-predikcid, RNS térszerkezet-predikcio.

Szubsztiticidk idéfolytonos Markov-modellekkel torténd leirdsa. Klasszikus nukleinsav és
aminosav szubsztiticiés modellek. Statisztikus szekvenciaillesztés: Beszuras-torlés (indel)
modellek. Indel modellek, mint tobbszoros rejtett Markov-modellek.

Evoliciés fak. A Kingman koaleszcens. A Markov-lanc Monte-Carlo (MCMC) mddszer
alapjai. Evoluciés fak vizsgdlata Bayesian MCMC-vel. Genométrendezddések vizsgalata.
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Course coordinator: Istvan Miklos
Other instructors:

Introduction to the statistical methods: The likelihood function, ML estimation, Bayesian
statistics, EM algorithm.

Stochastic transformational grammars: Hidden Markov Models, stochastic regular grammars,
SCFGs. Algorithms on grammars: Forward, Backward, Viterbi; Inside, Outside, CYK. Baum-
Welch training, posterior probabilities, posterior decoding. Biological applications: pattern
recognition in sequences, protein structure prediction, RNA structure prediction.

Modelling substitutions with time-continuous Markov models. Classical models for
substitutions in nucleic acid and protein sequences. Statistical alignment: modelling insertions
and deletions as birth-death processes. Transforming statistical alignment models into pair
and multiple HMMs.

Evolutionary trees. The Kingman coalescent. Markov chain Monte Carlo methods for
inferring the Bayesian distribution of evolutionary trees.
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