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Os gliomas são o tipo de câncer intracraniano mais freqüente do sistema nervoso cen-
tral. Eles são tumores cerebrais primários muito agressivos e invasivos com rápido cresci-
mento e taxa de mortalidade de 92%. Devido a essa enorme taxa de mortalidade, modelos
matemáticos tem sido propostos para modelar o crescimento de gliomas e auxiliar na ela-
boração e planejamento do tratamento. Estes modelos permitem otimizar a terapia sem
expor o paciente a grandes riscos, e desta forma aumentar o tempo de sobrevida do mesmo.

Em relação às terapias, pôde-se obter melhores resultados que os praticados atualmente
nos tratamentos. Ao modelar a taxa de crescimento do glioma em resposta à radioterapia,
estudos comprovaram uma melhor eficácia quando a dose limite é dividida em várias
frações de doses, proporcionando uma melhor qualidade de vida além de aumentar a
sobrevida do paciente [5]. Para cada terapia, o fracionamento e a prescrição da dose
dependem de vários fatores, por exemplo, o tamanho do tumor, histologia, entre outros.
Existem vários modelos que auxiliam neste planejamento como o modelo defendido em [7],
onde é considerada doses iguais. O presente trabalho se baseia em analisar o modelo
proposto por Franziska Michor em [4] e [1], utilizando Cadeias de Markov em tempo
cont́ınuo para elaboração do mesmo.

Portanto, o objetivo principal deste trabalho é utilizar um certo tipo de processo
aleatório cuja a propriedade caracteŕıstica é a não conservação de nenhuma memória
do passado. Neste processo, chamado de Cadeias de Markov, utiliza-se para modelar
a dinâmica de duas populações de células do glioma: resistentes e senśıveis à radioterapia.
Isto se justifica porque vários trabalhos descrevem um subconjunto de células de gliomas
que compartilham muitas caracteŕısticas com células-tronco (stem cells). Estas células
são preferencialmente resistentes à radiação, e são consideradas uma causa subjacente da
recorrência da doença. Isto sugere que glioblastomas têm uma heterogeneidade dinâmica
de estados de diferenciação que permite a aquisição rápida e dinâmica de um fenótipo
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mais resistente. Assim, em [4], utilizando este modelo de nascimento e morte celular, são
consideradas várias estratégias de doses dependentes do tempo para chegar a um ótimo
predito. Tal modelo é dado pela equação:
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onde, Nd e Ns representam o número de células resistentes e senśıveis à radioterapia
respectivamente. Maiores detalhes do modelo podem ser obtidos em [4].

Estudos em laboratórios, com camundongos, mostram que este modelo permite aumen-
tar a sobrevida do paciente. Espera-se comparar o modelo descrito pelas equações acima
com outros modelos matemáticos existentes para gliomas, como o modelo baseado numa
equação diferencial parcial do tipo difusiva-reativa [6], e o que utiliza séries temporais [3].
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