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O PROCESSO DE MORAN EM METAPOPULAÇÕES SOB O
REGIME DE BAIXA MIGRAÇÃO
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Resumo: A Genética de Populações é uma área ativa da Biologia Matemática que
investiga o que ocorre com a composição genética de uma população que ao longo do tempo
está sob a ação de “forças” evolutivas como seleção natural, deriva genética, mutação
ou migração. Um modelo simples é o processo de Moran [1], que descreve a evolução
temporal da composição genética de uma população finita de tamanho fixo, composta
por dois ou mais tipos de indiv́ıduos com reprodução assexuada sem mutações. Supõe-se
que a cada unidade de tempo um indiv́ıduo da população é sorteado para se reproduzir
e um indiv́ıduo para morrer. O descendente do indiv́ıduo reprodutor tem tipo idêntico a
este (sem mutações) e substitui o indiv́ıduo morto. O processo de Moran é uma cadeia
de Markov [4] a tempo discreto com espaço de estados finito. Pela hipótese de não haver
mutações, os estados onde todos os indiv́ıduos são do mesmo tipo são absorventes e os
demais são transientes. Pode-se provar que, após tempo suficiente, com probabilidade 1
a população irá alcançar um dos estados absorventes [4] e dizemos que houve a fixação
daquele tipo na população. Uma quantidade de interesse é a probabilidade de fixação
dos tipos de indiv́ıduos na população. Em populações homogêneas, onde há apenas dois
tipos de indiv́ıduos com aptidões constantes e todos interagem com todos, é posśıvel
obter uma fórmula expĺıcita para a probabilidade de fixação [1]. Podemos estender o
processo de Moran ao caso em que como hipótese adicional, supomos que os indiv́ıduos
da população ocupam os vértices de um grafo cujas arestas definem uma estrutura de
interação entre eles [2]. O descendente de um indiv́ıduo que se reproduz só pode ocupar
algum vértice que esteja ligado por uma aresta ao indiv́ıduo reprodutor. A prinćıpio,
a probabilidade de fixação no processo de Moran em grafos depende do grafo que está
sendo usado para modelar o processo. Pode-se provar [3] que a probabilidade de fixação
no processo de Moran em grafos pode ser obtida como solução de um sistema de 2N

equações lineares, onde N é a quantidade de vértices do grafo o que inviabiliza na prática
soluções numéricas. Além disso, se o grafo também possuir simetrias podemos usá-las
para reduzir o tamanho do sistema [3],[5]. Em geral, não é fácil determinar expressões
anaĺıticas para a probabilidade de fixação. Contudo, podemos obter resultados rigorosos
trabalhando com aproximações. Yagoobi e Traulsen [7] obtiveram boas aproximações
para a probabilidade de fixação em grafos onde os vértices são metapopulações. Para isso,
eles definiram uma aproximação que denominaram aproximação de baixa migração. Nesse
trabalho, pretendemos expor alguns dos resultados que foram obtidos em [7] e apresentar
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alguns resultados recentes obtidos por nós. Além do interesse próprio, acreditamos que
tais resultados possam ser empregados para justificar resultados numéricos em um modelo
proposto para a extinção dos Neandertais [6].
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