Dérive génétique et sélection naturelle : statistiques et probabilités
Le programme simule un modèle d'évolution d'une population formée d'individus possédant deux allèles A//A, A//a ou a//a. La population initiale de taille fixée [image: image2.png]


est créée à partir d'un ensemble de N = 2n allèles. Dans cet ensemble les probabilités [image: image4.png]
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des deux allèles sont données à priori.
Deux points de vue peuvent être considérer pour générer cette population initiale :
- le point de vue « probabiliste » : cet ensemble d'allèles est une représentation théorique d'un ensemble   (infini ?)  dans lequel la répartition des probabilités [image: image8.png]
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est étudiée en tant que telle ; dès lors on fera en sorte que la répartition des fréquences [image: image12.png]
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dans la population (finie) utilisée pour la simulation soit identique à celle des probabilités.
- le point de vue « statistique » : l'ensemble d'allèles simulé dans le programme est un échantillon d'une population théorique (infinie?) ; dans ce cas à chaque exécution de la simulation l'ensemble (fini) des allèles aura une répartition « sensible aux fluctuations d'échantillonnage ». Ce n'est qu'au moyen d'un grand nombre de répétitions de la simulation qu'on pourra garantir que les fréquences convergent vers les probabilités.
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