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Uma maneira util de se estudar o comportamento e a evolu¢do de um sistema dindmico ¢ simular computacionalmente o sistema através de um
automato celular. No caso da proliferacdo celular em tumores, as simulagdes contém numerosos pardmetros para o desenvolvimento do tumor, sendo os
principais deles: a reprodugao celular, a morte, a motilidade, o estado de senescéncia, a apoptose (morte celular programada), entre outros.

O estudo dinamico de um tumor em crescimento pode fornecer informagdes sobre sua evolugdo. Parametros em fungao to tempo, tais como: massa,
volume, densidade, forma, niimero de células necrosadas, etc. Um dos objetivos do nosso trabalho ¢ simular tumores que possuam formas compativeis aos
encontrados em 6rgdos e tecidos de organismos vivos em estagios iniciais, antes da etapa de angiogénese auto-sustentada, através da simulagdo computacional
via autdmato celular em linguagem FORTRAN.

No programa em linguagem FORTRAN construido para a simulagdo foram acrescentados parametros e probabilidades basicos para que a massa
tumoral se desenvolvesse. Foram consideradas probabilidades e trés agdes possiveis para uma célula: morrer, reproduzir ou migrar, com as seguintes
probabilidades: 10% para a morte, 50% para a reproducdo ¢ 40% para a migragdo. Foi considerado também um fator de motilidade igual a 25, ou seja, uma
célula em migragéo poderia mover-se até 25 sitios adjacentes, ocupando o primeiro que estivesse vazio.
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Figural: Simulagdo iniciada com uma linha contendo células tumorais.

A simulagdo foi feita levando-se em conta apenas os sitios vazios (brancos) e os sitios ocupados por células tumorais (vermelhos) na rede
bidimensional e com os mesmos pardmetros apresentados no artigo computer simulation of tumour cell invasion by a stocastic growth model [1] e as mesmas
probabilidades. Constatamos que as imagens geradas estdo de acordo com os resultados apresentados pelo artigo supracitado.

Ja as imagens da figura 2 foram construidas com os dados gerados pelo programa Inicialmente com o sitio central da rede bidimensional ocupado por
uma célula tumoral. Agora foram consideradas as células mortas, marcadas com cor e (tecido necrosado).
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Figura 2: Simulagio iniciada com uma tnica célula tumoral no sitio central da rede.

Novamente levamos em conta os mesmos pardmetros apresentados no artigo e as mesmas probabilidades. Foi observada uma grande semelhanga
entre os tumores gerados e tumores in vivo em fase inicial de crescimento.
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