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Depuis de nombreuses années, des médicaments ciblant l’angiogenèse tumorale, processus clé de la crois-
sance du cancer, sont développés par l’industrie pharmaceutique. Les traitements anti-angiogéniques
modifient le réseau vasculaire tumoral, avec un effet transitoire de normalisation qui précède la destruc-
tion complète des vaisseaux [1]. Dans la pratique clinique, ces traitements sont toujours associés à des
chimiothérapies classiques. Cependant, du fait de l’effet complexe des anti-angiogéniques sur le réseau
vasculaire par lequel les chimiothérapies sont délivrées, il n’est pas facile d’optimiser l’association des
deux traitements. Pour traiter ce problème, nous avons complété un modèle existant de croissance
tumorale vasculaire [2] en intégrant un modèle moléculaire qui décrit les voies de signalisation intracel-
lulaires de l’angiogenèse. De plus, nous avons défini un indice de qualité des vaisseaux afin de décrire la
désorganisation induite par le processus d’angiogenèse et l’action des anti-angiogéniques. Ce modèle a été
utilisé pour simuler l’effet de combinaisons de traitements anti-angiogéniques et chimiothérapeutiques, et
nous a permis d’identifier un protocole d’association optimal. Ce modèle théorique, associé à des données
expérimentales pourrait donner des informations pertinentes sur les meilleures méthodes d’administration
de ces thérapies ciblées.
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