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Resumen

En este proyecto conjunto con Arno Siri-Jégousse, conectamos los campos de la genética de
poblaciones matemática y los procesos de Markov autosimilares (AS) en dimensiones in�nitas.
Especí�camente, proponemos un cambio de enfoque desde la propiedad de rami�cación como pa-
radigma predominante para el modelado de poblaciones, hacia uno basado en la propiedad de
autosimilaridad, que también introducimos por primera vez en el contexto de procesos estocásticos
con valores en el espacio de las medidas positivas (PVM). Al extender la transformación de Lamper-
ti para procesos autosimilares al caso in�nito dimensional, pudimos generalizar el célebre resultado
de Birkner et al. (2005) en genética de poblaciones. Ellos describen la genealogía de poblaciones
descritas por un PVM de rami�cación alfa-estable, en términos de la subfamilia de coalescentes
Beta. Nosotros describimos la genealogía de poblaciones cuyo tamaño total describe un proceso de
Markov positivo y AS; en nuestro caso recuperamos la familia entera de los coalescentes Lambda.
Nuestros resultados demuestran el potencial de la perspectiva de la autosimilaridad para el estudio
de modelos de población más complejos en los cuales la dinámica de reproducción de los individuos
depende del tamaño total de la población. Paralelamente, los PVM, junto con las herramientas
analíticas disponibles en el campo de la genética de poblaciones, como los métodos de dualidad,
constituyen un modelo matemático prometedor para el desarrollo de la teoría de los procesos de
Markov AS en el contexto de dimensiones in�nitas.
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Resumen

Hablaremos sobre problemas clásicos referentes al comportamiento estocástico del mayor pri-
mo divisor de un entero aleatorio, su relación con números suaves, la función de Dickman y la
función ζ de Riemann. Tomando dicha discusión como punto de inicio, propondremos una nueva
medición estadística para describir el contenido de los enteros suaves en un intervalo �nito de lon-
gitud tendiendo a in�nito. Las herramientas clave de nuestro análisis son de carácter enteramente
probabilista, y tienen una estrecha relación con el método de Stein. Este es un trabajo conjunto
con Xiaochuan Yang.
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Resumen

Para examinar la propagación de bacterias en una sala de hospital, se introduce un proceso de
cuasi-nacimiento y muerte con niveles dependientes junto con la metodología analítica matricial
asociada. En particular, se analiza la distribución de probabilidad del número reproductivo exacto.
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El número reproductivo exacto se considera distinguiendo entre infecciones debidas a cepas bac-
terianas sensibles a los antibióticos y a cepas bacterianas resistentes a los antibióticos. Además,
como estudios futuros, se discuten posibles extensiones teniendo en cuenta la variable tiempo en
los estados del proceso. Este trabajo se ha realizado con F. A. C. C. Chalub, A. Gómez-Corral y
M. López-García. Esta investigación está �nanciada por el proyecto PID2021-125871NB-B-I00 del
Ministerio de Ciencia e Innovación, Gobierno de España.
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Resumen

El objetivo de esta presentación es mostrar como combinamos técnicas de engrosamiento de
�ltraciones junto con la teoría de control estocástico para desarrollar una extensión del teorema de
veri�cación. En esta extensión, los coe�cientes de la ecuación controlada estocástica se ajustan a
la �ltración subyacente, mientras que los controles se adaptan a una �ltración G que es mayor que
la generada por el movimiento browniano correspondiente B.
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Resumen

Los procesos de rami�cación multitipo controlados (CMBP por sus siglas en inglés) son procesos
estocásticos útiles para modelizar la evolución de poblaciones con diferentes tipos de individuos,
donde el número de progenitores de cada tipo en una generación queda determinado por un meca-
nismo de control aleatorio y el número de individuos de diferentes tipos en la generación anterior.
En esta charla se presenta una aproximación de difusión tipo Feller para algunos CMBP críticos.
En particular, consideramos una sucesión de procesos de salto aleatorios formados a partir de un
CMBP crítico con distribuciones de control que tienen esperanzas que satisfacen una especie de
supuesto de linealidad. Se prueba que tal sucesión converge débilmente hacia un proceso de Bessel

3



al cuadrado sustentado por un rayo determinado por un vector propio de una matriz relacionada
con la matriz media de la descendencia y las distribuciones de control del proceso de rami�cación
en cuestión.

Este resultado extiende el trabajo de González et al. [1] al caso multitipo. Como casos parti-
culares, se pueden obtener el resultado para el procesos multitipos con inmigración (véase Ispány
and Pap [2]) y una aproximación por difusión Feller de un procesos de dos sexos promiscuo con
inmigración. Los resultados están publicados en [3]. Este es un trabajo conjunto con Mátyás Barcy,
Miguel González y Pedro Martín-Chávez.

Agradecimientos: Esta investigación se enmarca dentro del proyecto de investigación PID2019-
108211GB-I00, subvencionado por MICIU/AEI/10.13039/501100011033.
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Resumen

Los modelos de Cannings y sus modi�caciones son un tema importante en la genética de
poblaciones. Además, en las últimas décadas, el estudio de la inactividad (dormancy o seed bank
e�ect en inglés) ha recibido una considerable atención. En esta charla, exploraremos la construcción
de un grafo aleatorio que nos permita incorporar los procesos de ancestro y frecuencia de un modelo
de Cannings con un efecto de inactividad, y estudiar la relación de dualidad de los procesos hacia
adelante y hacia atrás. Utilizando esta dualidad y teoremas de límite, también estudiaremos cómo el
efecto seed bank modi�ca esos procesos y transforma las difusiones y los coalescentes que surgirían
en los modelos de Cannings clásicos con una población que crece hasta el in�nito.
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