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A genética é a ciéncia dos genes, da hereditariedade e da variacao dos organismos. Estuda a
forma como se transmitem as caracteristicas biolégicas de geracao para geragdao. A genética de
populacgoes se utiliza de modelos mateméaticos para tentar explicar e prever a forma como se da a
evolugao dos genes [2].

Dentre os modelos matematicos utilizados, se destaca o modelo continuo de Ohta-Kimura [1,
3,4]. A dinamica dos genes na populagao, segundo este modelo, pode ser aproximada por uma
equacao de difusdo com constante de difusdo D (equagdo do calor). O conjunto R (conjunto dos
niimeros reais) passa a ser o conjunto dos tipos génicos.

Neste trabalho estudamos a densidade média dos tipos diferindo de &, ¥y (§;t). A equagdo para
Uy (&;t), deduzida em [1,3], pode ser descrita da seguinte forma:
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com condigao inicial arbitraria ¥ (&;0) = h(€), onde a varidvel £ mede a distancia entre dois tipos
génicos, v é a taxa de amostragem dos genes para a reproducao, () representa a “funcao delta
de Dirac” e h(§) é uma funcdo densidade de probabilidade.
Resolvemos a equagao utilizando a transformada de Fourier, definida da seguinte forma:
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e obtemos
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cuja solugao é, no espago da transformada,
t
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Considere a varidvel aleatéria Z; cuja densidade é ¥y (&;t). Entao a funcdo \Tll(k; t) é a funcao
caracteristica de Z; e pode ser usada para obter algumas propriedades estatisticas da diferenca
genética =. A média de =; é dada por
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a qual vemos que decai exponencialmente a uma taxa +, independente da condicao inicial ¥y (&;0).
Assim a média das diferengas genéticas tende a se concentrar em torno de 0 para um tempo longo.
O segundo momento é dado por
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Com (5) e (6) podemos calcular a variancia de Z:

VAR(Z,) = E[E] - (BE])’
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Aqui, em particular, vemos que quando ¥(£;0) = 0(£) obtemos a expressdo para a varidncia

encontrada em [1].
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