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Примечание: библиография отражает состояние при переиздании
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(57) Частоту соматических мутаций в биологическом образце (например, в плазме или сыворотке)
субъекта, проходящего скрининг или мониторинг на наличие рака, можно сравнить с таковой в
конститутивной ДНК того же субъекта. Из данных частот можно получить параметр и применять
его для классификации уровня рака. Ложноположительные результаты можно отсеять, требуя, по
меньшей мере, определенного количества считываемых последовательностей (маркеров) в любом
измененном локусе, что позволяет получить более точный параметр. Относительные частоты
различных измененных локусов можно проанализировать для определения уровня гетерогенности
опухолей у пациента.


	Bibliographic data
	Abstract

