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Dans cet exposé nous introduirons un modèle de dynamique des populations dans lequel les individus
vivent et se reproduisent de manière i.i.d. Leurs durées de vie suivent une loi arbitraire alors que la
reproduction se produit de manière Poissonienne (voir [1, 3]). Le processus (Nt, t ∈ R+) comptant
le nombre d’individus vivant à un instant t est alors un processus de branchement, généralement non
Markovien, dit de Crump, Mode et Jagers (binaire et homogène).
Nous supposons de plus que des mutations neutres touchent les individus indépendement à taux θ sous
l’hypothèse d’infinité d’allèles: chaque nouvelle mutation touchant un individu remplace son type actuel
par un totalement nouveau type. Ce mecanisme mène à une partition de la population par type. On ap-
pelle spectre de fréquence la suite (A(k, t))k≥1 où l’entier A(k, t) correspond au nombre de type représentés
dans la population vivante au temps t pour k individus [2]. L’étude de cet objet est motivé par son utili-
sation par les biologistes pour détecter des gènes en cours de séléction dans des populations en croissance
(voir [4]).
Il est connu que les quantités e−αtNt et e−αtA(k, t) (où α est le taux de croissance de la population)
convergent presque surement vers une variable aléatoire exponentielle sur l’événement de non-extinction.
Le but de l’exposé est d’une part de présenter une nouvelle méthode basé sur la représentation de la
généalogie de la population vivante en t l’aide un processus ponctuel de coalescence (voir [2]), permettant
de calculer les moments du spectre de fréquence. Et d’autre part de montrer un TCL pour les convergences
de e−αtNt puis de (e−αtA(k, t))k≥1 en utilisant conjointement des méthodes de renouvellement et les
moments précédement calculé.
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