
D De ep pa ar rt tm me en nt t o of f M Ma at th he em ma at ti ic cs s 

A A p p p p l l i i e e d d M M a a t t h h S S e e m m i i n n a a r r 
D DA AT TE E: : W We ed dn ne es sd da ay y, , O Oc ct to ob be er r 2 28 8, , 2 20 00 09 9 

P PL LA AC CE E: : J JR R 2 20 02 2 

T TI IM ME E: : 3 3: :0 00 0­ ­4 4: :0 00 0 P P. .M M. . 

S SP PE EA AK KE ER R: : D Dr r. . T Ti ib bo or r A An nt ta al l 
E Ev vo ol lu ut ti io on na ar ry y D Dy yn na am mi ic cs s D De ep pa ar rt tm me en nt t 
H Ha ar rv va ar rd d U Un ni iv ve er rs si it ty y 

T TI IT TL LE E: : Simplest Stochastic Models of Tumor Progression 

A AB BS ST TR RA AC CT T: : 

Recent progresses in experimental biology enabled unprecedented quantitative modeling 
of evolving cell populations with branching processes. These models are exactly solvable 
in the simplest cases. In more complicated situations approximate results can be obtained. 
To model tumor progression, we consider an evolving cell population, where each cell can 
acquire mutations during cell divisions. Mutations in certain genes lead to a fitness 
advantage of the cell. 
Cells with many such mutated genes are considered cancerous. In the simplest case, we 
use a multi­type branching process to model a freely expanding cell population with 
unlimited resources. To take into account the effect of space and limited resources, which 
pose restrictions on the population size, we study a modified Wright­Fisher process. 
Despite the simplicity of these models, explicit solutions are not available, but quite 
precise approximate answers can be obtained for the key quantities: the average time to 
acquire a certain number of mutations, or the average number of mutations in a tumor of 
given size. Connections to experiments will also be discussed.


