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imunologico humano mediante a exposicao tumoral
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Introducao

O surgimento de populacdes cancerigenas no organismo
humano € um grande problema para a manutencao da
saude humana. Com isso, a prevencao e a solucao para
esta patologia € o foco de muitos estudos na ciéncia.

Esse fenOmeno ocorre a partir do processo de mutacao sem reparo de
partes especificas do material genético presente no nucleo celular.
Posterior a esse processo, 0 COrpo Inicia uma busca por modos de

converter esse problema e para isso o sistema imunoldgico do individuo é
ativado e os mais diversos linfocitos, celulas de combate a invasores, sao

ativados.

Neste trabalho temos como objetivo, entao, mostrar como gue todo esse
mecanismo pode ser descrito por modelos matematicos que permitam a
compreensao e analise do crescimento tanto das células imunologicas,
guanto cancerigenas. Com ISso, torna-se possivel o desenvolvimento de
melhores estrategias para o controle e tratamento da patologia.
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Modelagem

Para o estudo do modelo utilizamos inicialmente o trabalho de
Louise Reips "Modelagem matematica aplicada a dinamica de
células imunoldgicas mediante a presenca de populacoes tumorais”
como fonte.

O problema estudado consiste em um sistema de equacOes gque
englobam as principais celulas imunologicas que atuam mediante a
presenca de tumores, sendo elas divididas em pro-inflamatorias,
anti-inflamatorias, adaptativas e inatas.

Entao, com informacOes a respeito delas pode-se obter o modelo
gue é descrito por equacOes diferenciais, por exemplo as EDOs
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Ademais, também foi feito o uso do modelo descritivo do crescimento
da populacao tumoral,
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A partir das expressoes, nos direcionamos ao entendimento de cada
uma de suas parcelas com foco no modelo logistico presente em
todas, o de Verhulst. Isso com o fim de entender seu comportamento
no problema e o significado de cada um dos seus elementos, bem
como a producéo de sua solucao grafica,

Solucao do tipo Verhulst
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Solucao de Verhulst produzida de forma autoral utilizando o software
Octave (GUI)

Modelo proposto

Diante do conhecimento obtido a partir das equacoOes, expostas
acima, passamos a fazer uma analise de variados modelos
pensando em diferentes estagios do cancer.

Resolvemos propor, entao, nos baseando em pesqguisa bibliografica,
0 modelo de Gompertz devido ao seu fator logaritmo que torna o
crescimento mais lento no inicio e no final de determinado periodo.
Dessa forma fizemos essa modificacao na EDO que descreve o
tumor e observamos a solucao produzida por ele utilizando valores
presentes na literatura.
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Solucao de Gompertz produzida de forma autoral utilizando o
software Octave (GUI)

Discussao dos modelos

Com o resultado dos dois modelos, foi possivel compara-los e
analisar o quao fiel estavam do problema.

Pudemos observar que os dois representam muito bem populacoes
tumorais, atingindo em certo ponto uma estabilidade correspondente
a capacidade de suporte conforme a limitacdo de nutrientes do
ambiente em que o tumor se encontra. No entanto, também foi
possivel observar uma diferenca entre eles correspondente a
velocidade do desenvolvimento do cancer em cada caso. Sendo a
do modelo de Gompertz maior que a de Verhulst.

Comparacao entre Gompertz e Verhulst
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Comparacao entre a solucao de Gompertz e Verhulst
produzida de forma autoral utilizando o software Octave (GUI)
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Consideracoes finais

Por fim, chegamos a concluséo de que o modelo de Gompertz é o
mais adequado para a fase Inicial do cancer em que ha uma
peguena gquantidade de ceélulas formando uma massa baixa e solida
e assim cresce de forma mais acelerada com as células se dividindo
mais em um menor tempo.

No entanto, para fases mais avancadas em gue o tumor ja esta
grande, vascularizado e em metastase, o mais adequado é utilizar o
modelo de Verhulst gue demonstra um desenvolvimento mais lento.
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