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Modelo matemático de metástase sob ação do sistema imune
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Câncer representa um conjunto de mais de 100 patologias, cuja caracteŕıstica principal é o
crescimento desordenado de células poucos diferenciadas que possuem a capacidade de invadir,
através da corrente sangúınea, tecidos e órgãos adjacentes aos que estão lesionados, essa migração
é denominada metástase. Em 2021, 625 mil novos casos da doença ocorrerão no Brasil [3] e
pesquisas recentes apontaram que a metástase é responsável por mais de 90% de todas as mortes
relacionadas ao câncer [5]. O processo de metástase inicia-se com um tumor primário, que se
desenvolve e libera células cancerosas que migram em direção aos vasos, dando ińıcio ao processo
de intravasão que ocorre na circulação sangúınea ou linfática, sujeitas a força de cisalhamento e
ataques do sistema imune, posteriormente tais células param na circulação pelo desenvolvimento
de interações adesivas com as células endoteliais, com intuito de iniciar a migração elas se espalham
em direção as junções das células endoteliais, após o processo de extravasamento elas se estabelecem
criando śıtios secundários [2].

Vários protocolos oncológicos são estudados e desenvolvidos, dentre eles a imunoterapia, por
não apresentar danos severos para as células normais, diferentemente de outros tratamentos. É uma
terapia recente que tem como objetivo utilizar o sistema imune aumentando a resposta imunológica
do hospedeiro para combater as células cancerosas. Essa resposta é impulsionada por meio da
administração de células T ou anticorpos monoclonais espećıficos contra os tumores [1].

Sejam Ni e Ii as células tumorais e imunes, respectivamente, nos śıtios primários, subscrito
i = 1, e secundário, subscrito i = 2. Com base em [4,6], propomos o seguinte modelo:
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As células tumorais crescem de acordo com o modelo loǵıstico a uma taxa ri, com capacidade de
suporte ki e taxa de mortalidade natural βi. A interação entre as duas populações tem impacto
negativo em ambas expressas pelos coeficientes ci e gi. Uma fração δ das células tumorais são
liberadas na corrente sangúınea, porém apenas uma fração ε chega ao śıtio secundário com um
retardo τ no processo. As células imunes possuem uma taxa αi de influxo constante, mas as mesmas
morrem naturalmente a uma taxa di. A presença de células tumorais estimulam a produção de
novas células imunes a uma taxa ρi, que tem uma saturação γi após um certo número de células
tumorais, representado pelo termo Michaelis-Menten.

Neste trabalho estudamos a dinâmica tumoral em vários cenários utilizando imunoterapia por
meio de simulações para observar o comportamento das células do local secundário após uma
ressecção primária.
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Financiamento 001.

Referências

[1] Abbas, A. K., Lichtman, A. H. and Pilai, S. Cellular and molecular immunology E-book.
Elsevier Health Sciences, 2014.

[2] Hanahan, D. and Weinberg, R. A. Hallmarks of cancer: the next generation. Cell, 2011. DOI:
10.1016/j.cell.2011.02.013
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