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O câncer é uma das doenças mais prevalentes na população mundial, com o câncer cervical
sendo um dos tipos mais comuns no público feminino. A infecção pelo papilomavírus humano
(HPV), especialmente os tipos 16 e 18, é um fator de risco importante para esse tipo de câncer,
que pode surgir vários anos após a infecção pelo vírus. A realização de exames de rotina e o acesso
a tratamentos adequados aumentam as chances de cura contra o câncer, o que infelizmente não é
observado com tanta frequência em países menos desenvolvidos, os mesmos que registram maiores
números de casos e mortes relacionados à doença [1, 2].

A modelagem matemática, através de equações diferenciais ordinárias, é uma ferramenta útil
para estudar a evolução tumoral e encontrar o tratamento mais eficaz em diferentes cenários. Para
este trabalho, foi escolhido o modelo de Gompertz, descrito pela equação diferencial ordinária
seguinte [3]:
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em que V é o volume do tumor, em mm3, em função do tempo t ≥ 0, V0 é o tamanho inicial do
tumor no tempo t = 0, µg o tempo de duplicação do tumor, em dias, e θg é o tamanho máximo
tumoral, em mm3 [3].

A solução numérica foi calculada por meio do Método de Euler explícito, conforme a equação
(2) [4].Verificou-se que os resultados obtidos com este método são muito próximos da solução exata.
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em que ∆t = 1 é o passo escolhido para estabelecer uma correspondência entre os valores dos
volumes calculados através do modelo de Gompertz e os dados reais coletados em tempo discreto.

O modelo de Gompertz é composto por dois parâmetros: o tempo de duplicação do tumor
e o tamanho máximo tumoral. Esses parâmetros foram estimados com base em dados reais de
volumes tumorais observados em camundongos, obtidos a partir do trabalho de Loizides et. al. [3],
e utilizando o modelo matemático de Gompertz. Para aplicar a técnica de estimação de parâmetros,
utilizou-se o programa Octave 5.2.0, para a função custo foi considerado o problema de mínimos
quadrados e para a rotina de minimização empregou-se o pacote fminsearchbnd, que se baseia no
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algoritmo Nelder & Mead Simplex [5, 6]. Foi utilizado o coeficiente de determinação para avaliar
a precisão da aproximação entre o modelo matemático e os dados reais [7].

A estimação de parâmetros foi realizada com base em dados de três tumores disponíveis no
trabalho de Loizides et. al. [3]. Inicialmente, foram estimados µg e θg considerando todo o conjunto
de dados dos volumes tumorais medidos e os resultados revelaram que o Tumor 3 apresentou um
desenvolvimento mais acelerado em comparação aos outros dois. O tempo de duplicação tumoral
dos Tumores 1 e 2 foi de 7, 52 dias e 7, 72 dias, respectivamente, enquanto que o Tumor 3 obteve
um valor de µg = 2, 95 dias. O segundo parâmetro estimado, θg, corroborou com os valores obtidos
para o primeiro, indicando que o Tumor 3 poderia atingir tamanho máximo tumoral maior que
para os Tumores 1 e 2 no mesmo intervalo de tempo. Especificamente, os valores estimados de θg
foram de 35, 14 mm3 para o Tumor 1, 60, 02 mm3 para o Tumor 2 e 534, 10 mm3 para o Tumor 3.

Os resultados obtidos para os coeficientes de determinação foram 0, 39, 0, 49 e 0, 20 para cada
um dos tumores, respectivamente. Esses valores indicam que o modelo foi capaz de explicar 39%,
49% e 20% dos dados de cada tumor. De maneira geral, o modelo de Gompertz se ajustou bem
aos dados no início do crescimento tumoral, até cerca do dia 40, e sua região de saturação atingiu
a média das oscilações dos volumes que ocorrem após esse dia.

Com base nessa observação, foi testada a estimação dos parâmetros para diferentes quantidades
de pontos dos conjuntos de dados, incluindo apenas a região de crescimento ou também alguns
pontos em que ocorreram oscilações mais abruptas. Foi observado que as melhores aproximações
foram obtidas quando considerou-se apenas os dados de crescimento, sem levar em conta as osci-
lações bruscas dos volumes tumorais. Os valores mais altos do coeficiente de determinação para
cada tumor foram obtidos com diferentes subconjuntos testados, sendo 0, 93 para o Tumor 1, 0, 89
para o Tumor 2 e 0, 93 para o Tumor 3.

O coeficiente de determinação mostrou que o modelo de Gompertz foi capaz de explicar ra-
zoavelmente os dados disponíveis, levando em conta as limitações do modelo e as informações
disponíveis. Além disso, os valores estimados para os parâmetros µg e θg foram capazes de explicar
o crescimento tumoral de cada tumor analisado.
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