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1 Resumo

A genética populacional estuda a evolucdo do conjunto de genes de uma populacio
de individuos, quando sujeitos a forcas que tendem a modificar o contelido genético desta
populacao [1]. Modelos mateméticos sao formulados com a finalidade de explicar e prever
como se dé esta evolugao. Os modelos estocésticos [3], em especial, permitem que se leve
em conta flutuagoes aleatérias nas condigoes do ambiente onde a populagao se encontra [5].
Neste trabalho vamos desenvolver e analisar um modelo em que ha flutuacao aleatoéria da
taxa de mutagao atuando num lécus genético.

O modelo de Wright-Fisher é um modelo estocastico aplicado a situacoes em que as
geragoes da populacao nao se sobrepoem [1]. Segundo este modelo, as flutuagoes aleatérias
nas frequéncias dos genes sao consequiéncia da amostragem dos gametas durante o processo
de reproducao [2]. Vamos considerar que os individuos sao dipldides e apenas um lécus
genético estd sob andlise, para o qual hé dois possiveis alelos, A e a. A populacdo possui
tamanho fixo de individuos, IV, em cada geracao. Os genes dos individuos na geracao atual
sao amostrados com reposicao dos genes dos individuos presentes na geracao anterior.
Quando um gene é amostrado, pode ocorrer uma mutacao: o gene A se transforma em a
a uma taxa p, o gene a se transforma em A a uma taxa v.

Este trabalho estd sendo desenvolvido seguindo o esquema de reprodugdao do mo-
delo acima, mas objetivando tratar matematicamente a possibilidade de que as taxas
de mutacao p e v sejam flutuantes no tempo, segundo uma cadeia de Markov 6(¢) com
matriz de transicao P. Supondo que a cadeia §(t) possa assumir valores dentre E estados
diferentes, 1,2,..., F, se §(t) encontra-se no estado k, k € {1,..., E}, entdao u(t) = ux e
v(t) = vg.

Define-se f(t) como sendo a frequéncia do gene A num instante de tempo t. Sob estas
hipéteses, a probabilidade da frequéncia do gene A ser j/2N num determinado tempo
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t + 1, dado que no instante anterior ¢ era exatamente i/2N e a cadeia §(¢) se encontrava
no estado k, é dada por
i

Pl = 5lr0 = 5,

= 6(t):k]:,.'

em que p;(t) é ' .
p(®) = gm0+ (1= 57 ). &)

Uma medida importante do comportamento do processo é a heterozigosidade [4],
que é a probabilidade de se selecionar dois genes distintos com reposi¢ao num determinado
tempo, calculada por H(t) = 2f(¢)[1— f(t)]. Aplicando a defini¢ao as condicoes de estudo,
conclui-se que o valor esperado da heterozigosidade num instante de tempo t + 1 condi-
cionada a frequéncia do gene A do instante de tempo anterior ¢ e ao estado de transicio
das taxas de mutagao do instante de tempo anterior 6(¢) é dada pela Equacao (3)

i

E [H(t—l— 1)]f(t) = 3 0() = k:} (3)

_ <1 _ 11v> {00 = 0 HO) + 2 e~ ] [1 = o — 0 £2) + 2 [1 = ]}

Neste trabalho serd apresentado o célculo de E[H (t)] para o caso em que d(t) é uma
cadeia de Markov estaciondria, bem como serd analisado o comportamento assintético do
processo por meio do célculo do limy_,o, E[H (t)]. Serao estudados exemplos em que §(t)
tem 3 estados.
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