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Durante os ultimos dez anos um grande progresso ocorreu no estudo da evolugdo no nivel
molecular devido ao grande avanco no desenvolvimento de técnicas bioquimicas para o estudo do
DNA, como a reagdo em cadeia de polimerase e o sequenciamento automatico de acidos
nucleicos. Esta tecnologia tem gerado uma quantidade volumosa de dados que tem, por sua vez,
exigido o desenvolvimento de métodos estatisticos para analise desses dados. O estudo de
evolugdo molecular no nivel de populagdes envolve a descricdo dos padrbes de polimorfismo
molecular nas sequéncias de DNA e a inferéncia das causas em termos de mecanismos e forgas
evolutivas. Embora atualmente ja existam diversos métodos voltados para o problema de
inferéncia baseada em polimorfismos moleculares, a fundamentagao tedérica destes métodos ainda
nao esta necessariamente bem estabelecida. Naturalmente, existe assim uma grande necessidade
de estudos que clarifiquem os fundamentos destes métodos. Apresentaremos um estudo do
comportamento dos estimadores de polimorfismo molecular existentes na literatura através do
conhecimento de suas distribuicdes de probabilidade e comparagdes dos estimadores em termos
de sua eficiéncia assintética. Realizamos testes de hipdteses utilizando estes estimadores. O

estudo da distribuicao assintotica da estatistica do teste foi feito através de simulagoes.
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