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RÖVID ÖSSZEFOGLALÁS 

 

 Az elmúlt két évtizedben a szubsztitúciók modellezése látványosan fejl
�
dött. A 

beszúrások és törlések modellezésére nem fordítottak nagy figyelmet, és jelenleg is 

hasonlóság/távolság alapú módszerekkel történik a biológiai szekvenciák illesztése. Azonban 

el
�
ször távolság/hasonlóság alapú módszerrel illeszteni, majd az analízis felénél átváltani 

statisztikai módszerre inkonzisztens megközelítés. Egy rossz illesztés hibát okozhat az 

evolúciós paraméterek meghatározásában, másrészr
�
l pontatlan paraméterek pontatlan 

illesztéshez vezetnek. 

 A statisztikus illesztés módszere sztochasztikusan modellezi mind a szubsztitúciókat, 

mind a beszúrásokat és törléseket. Statisztikus illesztésre idáig a Thorne-Kishino-Felsenstein 

modellt használták. Azonban ennek a modellnek van két biológiailag irrealisztikus 

tulajdonsága. Ez a modell nem enged meg többszörös beszúrásokat és törléseket egyetlen 

evolúciós lépésben, valamint a szekvenciák hosszúságának az eloszlása geometriai ebben a 

modellben. 

 A disszertációban biológiailag relevánsabb modelleket mutattam be. A bemutatott 

modellek két nagy csoportra oszthatóak. A kombinatorikus modellek az 
�
si szekvenciákra 

tesznek különböz
�
 feltételeket, de meg

�
rzik a TKF modell tranziens viselkedését. 

Bemutattam egy O(l3) futási idej �  algoritmust, amely két olyan szekvencia kapcsoltsági 

valószín� ségét számolja ki, amelyek Poisson szekvencia hosszúságból evolválódtak. Egy 

másik modell egy javított fragmentum modell, amely lehet
�
vé teszi átfed

�
 törlések 

modellezését. Ismertettem egy O(ln) algoritmust a többszörös statisztikus szekvencia 

illesztésre. 

 Az analitikus modellek tranziens viselkedése különbözik a TKF modellét
�
l. 

Bemutattam egy olyan algoritmust, amely lehet
�
vé teszi többszörös beszúrások modellezését, 

valamint egy algoritmust, amely O(l3) id
�
 alatt kiszámolja két szekvencia kapcsoltsági 

valószín� ségét ebben az esetben. Megmutattam, hogy hogyan lehet modellezni többszörös 

törléseket, valamint megadtam egy modellt, amelyben a szekvenciák hossza Poisson eloszlást 

követ. 

 Végül bemutattam, hogy hogyan lehet a sarokvágási technikát alkalmazni a 

statisztikus szekvencia illesztésben. 
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SUMMARY 

 
 During the last two decades, the analysis of the substitution process has improved 

considerably. The process of insertions and deletions has not received the same attention and 

is presently being analysed by optimisation techniques, namely, minimising distance or 

maximising a similarity score. However, it is an inconsistent approach to first use 

parsimony/distance and then halfway in the analysis switch to a statistical approach. An 

incorrect alignment might cause unrecognisable bias in the evolutionary parameter estimation. 

 The statistical alignment approach involves the stochastic modelling of the insertion-

deletion and the substitution processes. The Thorne-Kishino-Felsenstein model provides a 

proper statistical analysis of two sequences. However, this model has two unrealistic 

biological properties. This model does not allow multiple insertions and deletions as a single 

event, and the sequence lengths have a geometric length distribution in the steady state limit. 

 In this dissertation, I presented several improved models for the statistical alignment, 

which are divided into two subsets. The models that belong to the first subset are 

combinatorial models. These models lay down certain conditions to the properties of ancestral 

sequences, but maintain the temporal behaviour of the TKF model. I introduced an O(l3) 

algorithm for statistical alignment of two sequences derived from a Poisson sequence length 

distribution, where l is the geometric average of the sequence lengths. The second model is an 

improved fragment model, which can model overlapping deletions. The presented algorithm 

computes the probability of two sequences evolved under this fragment model in O(l2) 

running time. Using the trick of these algorithms, I showed a faster algorithm for the multiple 

statistical alignment. 

 The models that belong to the second subset are analytical models. The temporal 

behaviour of these models differs from that of the TKF model. I presented a model that allows 

multiple insertions. The algorithm that computes the joint probability of two sequences in this 

case needs O(l3) running time. I gave some hints how to model multiple deletions, and 

showed a model that provides a peaked sequence length distribution. 

 Finally, I presented corner-cutting methods in the statistical alignment. 


