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Hidden Markov Model
The observable symbols (“tokens”, y(t)) are 
generated according to their corresponding 
states (x(t)).
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Hidden Markov Model (HMM)
• In addition to State Transition Probability, each state of HMM 

has a probability distribution over the possible output tokens 
(Emission Probability). 

• Thus, a HMM is consist of two strings of information.
– The state path
– The token path (emitted sequence). 
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• But the state path is not directly visible

• Instead, we have to infer the underling state path, 
based on the observable token path.
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(Figure source: http://www.cse.unsw.edu.au/~waleed/phd/html/node34.html)

Transition Probability

Emission Probability



Given a HMM, a sequence of tokens could be generated as 
following:

– When we “visit” a state, we emit a token from the state's 
emission probability distribution. 

– Then, we choose which state to visit next, according to the state's 
transition probability distribution.
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Sequence alignment with HMM
• Each “token” of the HMM is an aligned pair of two residues 

(M state), or of a residue and a gap (X or Y state).
– Transition and emission probabilities define the probability of 

each aligned pair of sequences. 

• Based on the HMM, each alignment of two sequences can 
be assigned with a probability
– Given two input sequences, we look for an alignment with the 

maximum probability.
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• PM (i,j) is the probability of the best 
alignment between x1…i and y1…j, given 
xi aligned to yj

• PX (i,j) is the probability of the best 
alignment between x1…i and y1…j, given 
xi aligned to a gap

• PY (i,j) is the probability of the best 
alignment between x1…i and y1…j, given 
yj aligned to a gap
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Probabilistic interpretation
SS SC ST SP … WW

Match

(Dayhoff 1978)
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Probabilistic inference
For example, to calculate the probability that a 
given pair of sequences are related by any
(unspecified) alignment

– Or, what’s the best likelihood we can expect for 
given two sequences?
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Given the nature of HMM, many different state paths can give 
rise to the same token sequence

So we can simply sum up them together to get the full 
probability of a given token sequence

(Figure source: http://www.cse.unsw.edu.au/~waleed/phd/html/node34.html)
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Hidden Markov Model: as a predictor
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Summary Questions
• Could you name a few Markov Chain and 
Hidden Markov Model?

• Did we construct the global alignment or local 
alignment in this Unit? Explain.
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