Az utébbi idében az dkoldgia és az evolucio tobb teriiletén a kutatok elkezdték megvaltoztatni az
adatok elemzésének és a biologiai kovetkeztetések levonasanak modszerét. A hagyomanyos
nullhipotézis-tesztelési megkozelités helyett egy modellvalasztasnak nevezett modszert
alkalmaznak, amelyben t6bb egymassal versengd hipotézist egyszerre vetnek 6ssze az adatokkal. A
modellvalasztas felhasznalhat6 egy egyetlen legjobb modell azonositasara, ezaltal egy adott
hipotézis alatamasztasara, vagy kovetkeztetések levonasara egy teljes versengd modellekbdl allo
halmaz stlyozott timogatasanak alapjan. A modellvalasztas széles korben elfogadott és jol
kidolgozott bizonyos teriileteken, leginkabb a molekularis rendszertanban és a jel6lés-
visszaszallitasi elemzésben. Jelenleg azonban egyre tobb tamogatast nyer mas teriileteken is, a
molekuléris evoliciotél a tajokoldgiaig. Itt felvazoljuk a modellvalasztas 1épéseit, és kiemeliink
néhany modszert, amelyeket jelenleg alkalmaznak. Ezzel a megkdzelitéssel az 6koldgia és az
evolucio kutatoi értékes alternativat talalnak a hagyomanyos nullhipotézis-teszteléshez, kiilonésen
akkor, ha tobb hipotézis is valdszind.

Két alapvetd megkozelitést alkalmaztak a biologiai kovetkeztetések levonasara. A dominans
paradigma egy nullhipotézis (jellemz0en biologiai szempontbdl kevés jelentGségii) l1étrehozasa, és
annak vizsgalata, hogy a hipotézis elvethet6-e a megfigyelt adatok fényében. Elutasitas akkor
torténik, ha a megfigyelt adatokbdl generalt tesztstatisztika ttillépi egy tetsz6leges valészinliségi
kiiszobértéket (altalaban P ,0,05), amit a biolégiailag jelentGsebb alternativ hipotézis hallgatolagos
tamogatasaként értelmeznek. Ezért a tényleges érdeklddésre szamot tarto hipotézis (az alternativ
hipotézis) csak abban az értelemben fogadhato el, hogy a nullhipotézis elutasitasra keriil. Ezzel
szemben a modellvalasztas lehet6séget kinal arra, hogy kovetkeztetéseket vonjunk le t6bb
egymassal versengd hipotézisbdl. A modellvalasztas a valosziniiségelméleten alapul, amely egy
robusztus keretrendszer, amely tamogatja a legtobb modern statisztikai megkdozelitést. Ezenkiviil ez
a megkozelités gyorsan egyre nagyobb tamogatottsagra tesz szert az 6kologia és az evoliicié szamos
teriiletén, mint a nullhipotézis-tesztelés el6nyben részesitett alternativaja. A modellvalasztas
tamogatoi szerint ennek harom f6 el6nye van. El6szor is, a gyakorlo szakemberek nem
korlatozédnak egyetlen modell értékelésére, amelynek szignifikancidjat valamilyen 6nkényes
valdszinliségi kiiszobértékhez viszonyitva mérik. Ehelyett a versengé modelleket egymassal
hasonlitjak dssze azaltal, hogy értékelik az egyes modellek relativ tdimogatottsagat a megfigyelt
adatokban. Masodszor, a modellek rangsorolhatdk és sulyozhatok, ezaltal kvantitativ mérészamot
adva az egyes verseng0 hipotézisek relativ tamogatottsagarol. Harmadszor, azokban az esetekben,
amikor a modellek hasonl6 szintli tamogatottsagot élveznek az adatokban, a modellek atlagolasaval
robusztus paraméterbecslések és elorejelzések készithetok.

A hipotézisek modellekké alakitasahoz meg kell hatarozni a valtozokat és ki kell valasztani azokat a
matematikai fiiggvényeket, amelyek leirjak azokat a biologiai folyamatokat, amelyek révén ezek a
valtozok osszefliiggenek egymassal (2. keretes szoveg).

Miutan meghataroztuk a jel6lt modellek halmazat, minden modellt illeszteni kell a megfigyelt
adatokhoz. Az elemzés tigy folytatddik, hogy a jeldltkészletben szereplé modelleket a
MAXIMUM LIKELIHOOD vagy a LEAST SQUARES modszerrel illesztik a megfigyelt
adatokhoz.

A legjobb modell vagy a legjobb modellek kivalasztasa

A modellkivalasztast gyakran alkalmazzak annak érdekében, hogy a jel6ltek koziil kivalasszak azt a
modellt, amelyet az adatok leginkabb alatamasztanak (ez az ugynevezett ,legjobb modell”). Mas
szavakkal, ez a mddszer segitségével lehet meghatarozni azt a hipotézist, amelyet a megfigyelések
leginkabb alatamasztanak. Két alapvet6en kiilonb6z6 megkozelitést alkalmaznak gyakran az
okologiaban és az evolucioban (3. keretes szoveg). Az egyik egy sor nullhipotézis-teszt
alkalmazasa, példaul a LIKELIHOOD RATIO TESTS a filogenetikai elemzésben vagy az F-teszt a
tobbvaltozos regresszios elemzésben, a jel6ltkészletbdl kivalasztott modellek parjainak



osszehasonlitasara. Ez a megkdzelités azonban altalaban a beagyazott modellekre korlatozodik
(azaz az egyszeriibb modell a bonyolultabb modell specialis esete), és egyes esetekben

nem optimalis modellekhez vezet, amelyek a modellek 6sszehasonlitasanak hierarchikus
sorrendjétol fiiggenek [8]. Ezenkiviil az ilyen tesztek nem hasznélhatok a kiilénb6z6 modellek
relativ tamogatasanak szamszer(sitésére. Ezzel szemben a modellvalasztasi kritériumok
felhasznalhaték a versengé modellek rangsorolasara és az egyes modellek relativ timogatottsaganak
log-likelihood pontszamok, mint illeszkedés hianyanak mér6szama) és egy kifejezés, amely
gyakorlatilag biinteti a nagyobb komplexitasi modelleket. Az 6koldgiaban és az evoltcidban
gyakran hasznalt két kritérium az AKAIKE INFORMACIOS KRITERIUM (AIC)

[9] és a SCHWARZ KRITERIUM (SC; méas néven Bayes-féle informaciés kritérium vagy BIC)
[10]. A modellvalasztasi kritériumok alkalmazasa lehet6vé teszi, hogy egyszerre tobb modellbdl is
kovetkeztetéseket lehessen levonni, igy a kutatok a hasonléan alatamasztott modellek ,,legjobb
halmazat” vehetik figyelembe.

Legkisebb négyzetek: egy modellnek az adatokhoz valé illesztésének modszere a megfigyelt és a
becsiilt értékek kozotti négyzeteskiilonbségek minimalizalasaval.

Maximum likelihood: egy modellnek az adatokhoz valo illesztésének modszere, amelynek soran
maximalizaljak a kifejezett valdszinliségi fiiggvényt, amely meghatarozza a modell ismeretlen
paramétereinek valosziniiségét, figyelembe véve a modell formdjat és az adatokat. A valészinliségi
fliggvény maximumahoz kapcsolddé paraméterértékeket az adott modell maximum likelihood
becsléseinek nevezik.

Akaike informacios kritérium (AIC): a varhaté Kullback-Leibler-informacio [3] becslése, amely
a megfigyelt adatokat (teljes valdsagot) generalé folyamat kozelitésére hasznalt modell
alkalmazasaval veszik el. Az AIC két dsszetevobdol all: a negativ log-valésziniiségbol, amely a
modell és a megfigyelt adatok kozotti eltérést méri, és a torzitas korrekcios tényezobol, amely
a modell paramétereinek szamanak fiiggvényében névekszik.

Akaike-suly: a modell relativ valoszinlisége az adatok alapjan. Az Akaike- sulyokat a jelolt
modellek halmazan normalizaljak, hogy dsszege egy legyen, és valdsziniiségként értelmezik 6ket.
Az Akaike-stlya 1-hez kozeli modellt az adatok egyértelmiien alatamasztjak, mig a megkdozelitdleg
egyenld sulyu modellek hasonl6 mértékii alatamasztast élveznek az adatokban. Az Akaike-sulyok
alapjat képezik a modellek atlagolasanak (4. keretes szdveg).

Paraméterbecslés és modellatlagolas

A modellvalasztas mogott gyakran az a motivacio all, hogy becsiiljék meg a biolégiai szempontbdl
kiilénosen érdekes modellparamétereket (pl. a tulélési aranyt a jel6lés-visszaszallitasi
tanulmanyokban, vagy az atmenet:transzverzio aranyokat a filogenetikai tanulmanyokban), vagy
hogy azonositsanak egy modellt, amely felhasznalhat6 el6rejelzésre. Ha egy modell egyértelmiien
tamogatott, akkor a modellbdl szarmaz6 maximalis val6szinliségi paraméterbecslések vagy
elérejelzések hasznalhaték. Azonban néha a megfigyelt adatokban tobb modell is kdzel azonos
mértékben tamogatott. modellek [azaz az Akaike informacios kritérium (AIC) értékei

szinte egyenloek], ami megneheziti az egyik modell masik helyett torténé kivalasztasat. A
MODELLATLAGOLAS megoldast kinal erre a problémara (4. keretes széveg). A
modellatlagolassal kapott paraméterbecslések vagy el6rejelzések abban az értelemben robusztusak,
hogy csokkentik a MODELLVALASZTASI ELOITELETET és figyelembe veszik a
MODELLVALASZTASI BIZONYTALANSAGOT.



