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O objetivo deste trabalho é a estimação de uma seqüência de consenso de DNA e seu
comprimento. A suposição principal deste trabalho é que a seqüência observada foi obtida da
seqüência original através de um mecanismo aleatório oculto (neste caso, cadeia de Markov
oculta). Assim, o espaço de parâmetro estendido é: a seqüência de consenso, seu comprimento, a
matriz de transição da cadeia oculta, a matriz de produção e a própria cadeia oculta. Obteremos
uma estimação bayesiana de maximum a posteriori selecionando a seqüência e o comprimento
que maximizam a distribuição posteriori dos parâmetros dado as observações,  escolhendo assim
para representar o verdadeiro DNA. Neste caso, a distribuição a posteriori não é possível de ser
obtida analiticamente e através de método de Monte Carlo baseado em uma cadeia de Markov de
saltos reversíveis podemos obter uma amostra da distribuição a posteriori.
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