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O cancer de prostata (CaP) é o segundo tipo de cAncer mais frequente entre individuos porta-
dores da glandula prostatica, representando cerca de 15% dos casos diagnosticados globalmente [3].
No Brasil, o Instituto Nacional do Cancer (INCA) estima cerca de 71 mil novos casos anuais entre
2023 e 2025 [2]. Dentre as modalidades terapéuticas, a terapia com células CAR-T tem se desta-
cado no tratamento de tumores hematologicos. Essa abordagem modifica geneticamente células T
do paciente, permitindo o reconhecimento e eliminagéo de células tumorais [6]. No entanto, seu uso
em tumores solidos ainda enfrenta desafios. Estudos pré-clinicos indicam que a administragao in-
tratumoral de células CAR-T, isolada ou combinada com quimioterapia, pode ser promissora para
o CaP [1, 4, 5]. Nesse contexto, a modelagem matematica surge como uma ferramenta essencial
para compreender a dindmica do tratamento, explorar cenérios terapéuticos e otimizar estratégias
clinicas.

O objetivo deste trabalho é desenvolver modelos matemaéticos capazes de descrever, simular e
prever a resposta de tumores de prostata a terapias envolvendo células CAR-T, considerando tanto
o tratamento focal (inje¢ao intratumoral) quanto o tratamento sistémico (com quimioterapia de
pré-condicionamento). Para isso, foram utilizados dados experimentais disponiveis em Alzubi et al.
(2020) [1], referentes a tumores de prostata implantados em camundongos. Os dados experimentais
foram extraidos do artigo utilizando a ferramenta WebPlotDigitizer* e incluiam informacdes sobre
o volume tumoral no grupo controle e sob as diferentes condigoes de tratamento.

As simulagbes computacionais foram realizadas em Python utilizando o método RK45 da biblio-
teca SciPy, e a estimagao dos parametros seguiu o método dos minimos quadrados com o algoritmo
L-BFGS-B. Inicialmente, foram testados os modelos de crescimento exponencial, logistico e Gom-
pertz para descrever os dados do grupo controle, utilizando métricas como o Critério de Informagao
Bayesiana (BIC, do inglés, Bayesian Information Criterion) e o Critério de Informagio de Akaike
(AIC, do inglées, Akaike Information Criterion) para sele¢gdo do modelo, além de outras métricas
para avaliar a qualidade do ajuste. A Figura 1 apresenta os resultados do ajuste aos dados de
controle. O modelo de crescimento logistico apresentou o menor AIC e BIC entre os ajustes, sendo
escolhido entao para modelar o crescimento tumoral.

Em seguida, desenvolvemos modelos preditivos para descrever o crescimento tumoral sob os
tratamentos focal com células CAR-T e sistémico, que combina quimioterapia e células CAR-T.
Para o tratamento focal, foram testadas trés respostas funcionais, enquanto o tratamento com-
binado envolveu nove diferentes combinacbes dessas respostas. A comparacdo entre os modelos
identificou aqueles mais adequados para descrever os dados experimentais, conforme as métricas
de performance. Os resultados corroboram os publicado por Alzubi et al. (2020) [1], sugerindo que
a administracao focal de células CAR-T, isolada ou combinada com quimioterapia, pode potenci-
alizar o tratamento do CaP. Os modelos mateméticos propostos oferecem uma base valiosa para
compreender os efeitos dessas terapias e otimizar estratégias clinicas.
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Figura 1: Curvas de ajuste dos modelos de crescimento tumoral aos dados disponiveis em Alzubi
et. al (2020)[1]. Fonte: Autoria propria.
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