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[ÖH

［Ｊ］．
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，２０１２，１１（２）：１１１

１１５．

２　ＫüｐｐｅｒｓＲ．ＭｅｃｈａｎｉｓｍｓｏｆＢｃｅｌｌｌｙｍｐｈｏｍａｐａｔｈｏｇｅｎｅｓｉｓ［Ｊ］．Ｎａｔ

ＲｅｖＣａｎｃｅｒ，２００５，５（４）：２５１２６２．

３　ＭａＭＣＪ，ＴａｄｒｏｓＳ，ＢｏｕｓｋａＡ，ｅｔａｌ．Ｓｕｂｔｙｐｅｓｐｅｃｉｆｉｃａｎｄｃｏｏｃｃｕｒｒｉｎｇ

ｇｅｎｅｔｉｃａｌｔｅｒａｔｉｏｎｓｉｎＢｃｅｌｌｎｏｎＨｏｄｇｋｉｎｌｙｍｐｈｏｍａ［Ｊ］．Ｈａｅｍａｔｏｌｏｇ

ｉｃａ，２０２２，１０７（３）：６９０７０１．

４　Ｏ＇ＭａｌｌｅｙＤＰ，ＡｕｅｒｂａｃｈＡ，ＷｅｉｓｓＬＭ．Ｐｒａｃｔｉｃａｌａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｉｎｉｍｍｕ

ｎｏｈｉｓｔｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ：ｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｄｉｆｆｕｓｅｌａｒｇｅＢＣｅｌｌｌｙｍｐｈｏｍａａｎｄｒｅ

ｌａｔｅｄｌａｒｇｅＢＣｅｌｌｌｙｍｐｈｏｍａｓ［Ｊ］．ＡｒｃｈＰａｔｈｏｌＬａｂＭｅｄ，２０１５，１３９

（９）：１０９４１１０７．

５　ＷａｎｇＨＹ，ＺｕＹ．ＤｉａｇｎｏｓｔｉｃａｌｇｏｒｉｔｈｍｏｆｃｏｍｍｏｎｍａｔｕｒｅＢＣｅｌｌｌｙｍ

ｐｈｏｍａｓｂｙｉｍｍｕｎｏｈｉｓｔｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ［Ｊ］．ＡｒｃｈＰａｔｈｏｌＬａｂＭｅｄ，２０１７，

１４１（９）：１２３６１２４６．

６　ＣｈｅｓｏｎＢＤ．ＰＥＴ／ＣＴｉｎｌｙｍｐｈｏｍａ：ｃｕｒｒｅｎｔｏｖｅｒｖｉｅｗａｎｄｆｕｔｕｒｅｄｉｒｅｃ

ｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＳｅｍｉｎＮｕｃｌＭｅｄ，２０１８，４８（１）：７６８１．

７　ＺａｎｏｎｉＬ，ＢｅｚｚｉＤ，ＮａｎｎｉＣ，ｅｔａｌ．ＰＥＴ／ＣＴｉｎｎｏｎｈｏｄｇｋｉｎｌｙｍｐｈｏ

ｍａ：ＡｎＵｐｄａｔｅ［Ｊ］．ＳｅｍｉｎＮｕｃｌＭｅｄ，２０２３，５３（３）：３２０３５１．

８　ＪａｈｒＳ，ＨｅｎｔｚｅＨ，ＥｎｇｌｉｓｃｈＳ，ｅｔａｌ．ＤＮＡｆｒａｇｍｅｎｔｓｉｎｔｈｅｂｌｏｏｄｐｌａｓ

ｍａｏｆｃａｎｃｅｒｐａｔｉｅｎｔｓ：ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｏｎｓａｎｄｅｖｉｄｅｎｃｅｆｏｒｔｈｅｉｒｏｒｉｇｉｎｆｒｏｍ

ａｐｏｐｔｏｔｉｃａｎｄｎｅｃｒｏｔｉｃｃｅｌｌｓ［Ｊ］．ＣａｎｃｅｒＲｅｓ，２００１，６１（４）：１６５９

１６６５．

９　ＣｈｅｎＺ，ＦａｄｉｅｌＡ，ＮａｆｔｏｌｉｎＦ，ｅｔａｌ．ＣｉｒｃｕｌａｔｉｏｎＤＮＡ：ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｉｍｐｌｉ

ｃａｔｉｏｎｓｆｏｒｃａｎｃｅｒｍｅｔａｓｔａｓｉｓａｎｄｉｍｍｕｎｏｌｏｇｙ［Ｊ］．ＭｅｄＨｙｐｏｔｈｅｓｅｓ，

２００５，６５（５）：９５６９６１．

１０ ＨｏｈａｕｓＳ，ＧｉａｃｈｅｌｉａＭ，ＭａｓｓｉｎｉＧ，ｅｔａｌ．ＣｅｌｌｆｒｅｅｃｉｒｃｕｌａｔｉｎｇＤＮＡｉｎ

Ｈｏｄｇｋｉｎ＇ｓａｎｄｎｏｎＨｏｄｇｋｉｎ＇ｓｌｙｍｐｈｏｍａｓ［Ｊ］．ＡｎｎＯｎｃｏｌ，２００９，２０

（８）：１４０８１４１３．

１１ ＲｏｓｓｉＤ，ＳｐｉｎａＶ，ＢｒｕｓｃａｇｇｉｎＡ，ｅｔａｌ．Ｌｉｑｕｉｄｂｉｏｐｓｙｉｎｌｙｍｐｈｏｍａ

［Ｊ］．Ｈａｅｍａｔｏｌｏｇｉｃａ，２０１９，１０４（４）：６４８６５２．

１２ ＬａｋｈｏｔｉａＲ，ＲｏｓｃｈｅｗｓｋｉＭ．ＣｉｒｃｕｌａｔｉｎｇｔｕｍｏｕｒＤＮＡｉｎＢｃｅｌｌｌｙｍ

ｐｈｏｍａｓ：ｃｕｒｒｅｎｔｓｔａｔｅａｎｄｆｕｔｕｒｅｐｒｏｓｐｅｃｔｓ［Ｊ］．ＢｒＪＨａｅｍａｔｏｌ，

２０２１，１９３（５）：８６７８８１．

１３ ＣｒｉｓｔｉａｎｏＳ，ＬｅａｌＡ，ＰｈａｌｌｅｎＪ，ｅｔａｌ．ＧｅｎｏｍｅｗｉｄｅｃｅｌｌｆｒｅｅＤＮＡｆｒａｇ

ｍｅｎｔａｔｉｏｎｉｎｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｃａｎｃｅｒ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２０１９，５７０（７７６１）：

３８５３８９．

１４ ＳａｎｃｈｅｚＣ，ＲｏｃｈＢ，ＭａｚａｒｄＴ，ｅｔａｌ．ＣｉｒｃｕｌａｔｉｎｇｎｕｃｌｅａｒＤＮＡｓｔｒｕｃ

ｔｕｒａｌｆｅａｔｕｒｅｓｏｒｉｇｉｎｓａｎｄｃｏｍｐｌｅｔｅｓｉｚｅｐｒｏｆｉｌｅｒｅｖｅａｌｅｄｂｙｆｒａｇｍｅｎ

ｔｏｍｉｃｓ［Ｊ］．ＪＣＩＩｎｓｉｇｈｔ，２０２１，６（７）：ｅ１４４５６１．

１５ ＬｉｕＹ，ＬｉｕＹ，ＷａｎｇＹ，ｅｔａｌ．Ｉｎｃｒｅａｓｅｄｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆｃｉｒｃｕｌａｔｉｎｇｔｕｍｏｒ

ＤＮＡｂｙｓｈｏｒｔｆｒａｇｍｅｎｔｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ［Ｊ］．ＴｒａｎｓｌＬｕｎｇＣａｎｃｅｒＲｅｓ，

２０２１，１０（３）：１５０１１５１１．

１６ ＨｕｍｍｅｌＥＭ，ＨｅｓｓａｓＥ，ＭüｌｌｅｒＳ，ｅｔａｌ．ＣｅｌｌｆｒｅｅＤＮＡｒｅｌｅａｓｅｕｎｄｅｒ

ｐｓｙｃｈｏｓｏｃｉａｌａｎｄｐｈｙｓｉｃａｌｓｔｒｅｓｓｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＴｒａｎｓｌＰｓｙｃｈｉａｔｒｙ，

２０１８，８（１）：２３６．

１７ ＳｃｈｒｏｅｒｓＭａｒｔｉｎＪＧ，ＫｕｒｔｚＤＭ，ＳｏｏＪ，ｅｔａｌ．Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｎｔｓｏｆｃｉｒｃｕｌａｔ

ｉｎｇｔｕｍｏｒＤＮＡｌｅｖｅｌｓａｃｒｏｓｓｌｙｍｐｈｏｍａｈｉｓｔｏｌｏｇｉｃｓｕｂｔｙｐｅｓ［Ｊ］．

Ｂｌｏｏｄ，２０１７（ｓｕｐｐｌ１）：４０１８．

１８ ＲｏｓｃｈｅｗｓｋｉＭ，ＲｏｓｓｉＤ，ＫｕｒｔｚＤＭ，ｅｔａｌ．ＣｉｒｃｕｌａｔｉｎｇｔｕｍｏｒＤＮＡｉｎ

ｌｙｍｐｈｏｍａ：ｐｒｉｎｃｉｐｌｅｓａｎｄｆｕｔｕｒｅｄｉｒｅｃｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＢｌｏｏｄＣａｎｃｅｒＤｉｓ

ｃｏｖ，２０２２，３（１）：５１５．

１９ ＷａｒｔｏｎＫ，ＹｕｗｏｎｏＮＬ，ＣｏｗｌｅｙＭＪ，ｅｔａｌ．ＥｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｓｔｒｅｃｋＢＣＴ

ａｎｄＰＡＸｇｅｎｅｓｔａｂｉｌｉｓｅｄｂｌｏｏｄｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｔｕｂｅｓｆｏｒＣｅｌｌＦｒｅｅｃｉｒｃｕｌａｔ

ｉｎｇＤＮＡｓｔｕｄｉｅｓｉｎｐｌａｓｍａ［Ｊ］．ＭｏｌＤｉａｇｎＴｈｅｒ，２０１７，２１（５）：５６３

５７０．

２０ ＷａｎＪＣＭ，ＭａｓｓｉｅＣ，ＧａｒｃｉａＣｏｒｂａｃｈｏＪ，ｅｔａｌ．Ｌｉｑｕｉｄｂｉｏｐｓｉｅｓｃｏｍｅ

ｏｆａｇｅ：ｔｏｗａｒｄｓｉｍｐｌｅｍｅｎｔａｔｉｏｎｏｆｃｉｒｃｕｌａｔｉｎｇｔｕｍｏｕｒＤＮＡ［Ｊ］．Ｎａｔ

ＲｅｖＣａｎｃｅｒ，２０１７，１７（４）：２２３２３８．

２１ ＬａｕｅｒＥＭ，ＭｕｔｔｅｒＪ，ＳｃｈｅｒｅｒＦ．ＣｉｒｃｕｌａｔｉｎｇｔｕｍｏｒＤＮＡｉｎＢｃｅｌｌｌｙｍ

ｐｈｏｍａ：ｔｅｃｈｎｉｃａｌａｄｖａｎｃｅｓ，ｃｌｉｎｉｃａｌａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓａｎｄｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅｓｆｏｒ

ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎａｌｒｅｓｅａｒｃｈ［Ｊ］．Ｌｅｕｋｅｍｉａ，２０２２，３６（９）：２１５１２１６４．

２２ ＨｅｒｒｅｒａＡＦ，ＡｒｍａｎｄＰ．ＭｉｎｉｍａｌＲｅｓｉｄｕａｌｄｉｓｅａｓｅａｓｓｅｓｓｍｅｎｔｉｎｌｙｍ

ｐｈｏｍａ：ｍｅｔｈｏｄｓａｎｄａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＪＣｌｉｎＯｎｃｏｌ，２０１７，３５（３４）：

３８７７３８８７．

２３ ＬｏｇａｎＡＣ，ＧａｏＨ，ＷａｎｇＣ，ｅｔａｌ．ＨｉｇｈｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔＶＤＪｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

ｆｏｒｑｕａｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｍｉｎｉｍａｌｒｅｓｉｄｕａｌｄｉｓｅａｓｅｉｎｃｈｒｏｎｉｃｌｙｍｐｈｏｃｙｔｉｃ

ｌｅｕｋｅｍｉａａｎｄｉｍｍｕｎｅｒｅｃｏｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ［Ｊ］．ＰｒｏｃＮａｔｌＡｃａｄ

ＳｃｉＵＳＡ，２０１１，１０８（５２）：２１１９４２１１９９．

２４ ＭｏｎｔｅｒＡ，ＮｏｍｄｅｄéｕＪＦ．ＣｌｏｎｏＳＥＱａｓｓａｙｆｏｒｔｈｅｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆｌｙｍｐｈ

ｏｉｄｍａｌｉｇｎａｎｃｉｅｓ［Ｊ］．ＥｘｐｅｒｔＲｅｖＭｏｌＤｉａｇｎ，２０１９，１９（７）：５７１

５７８．

２５ ＳｃｈｅｒｅｒＦ，ＫｕｒｔｚＤＭ，ＮｅｗｍａｎＡＭ，ｅｔａｌ．Ｄｉｓｔｉｎｃｔｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｓｕｂｔｙｐｅｓ

ａｎｄｐａｔｔｅｒｎｓｏｆｇｅｎｏｍｅｅｖｏｌｕｔｉｏｎｉｎｌｙｍｐｈｏｍａｒｅｖｅａｌｅｄｂｙｃｉｒｃｕｌａｔｉｎｇ

ｔｕｍｏｒＤＮＡ［Ｊ］．ＳｃｉＴｒａｎｓｌＭｅｄ，２０１６，８（３６４）：３６４ｒａ１５５．

２６ ＫｅｎｎｅｄｙＳＲ，ＳｃｈｍｉｔｔＭＷ，ＦｏｘＥＪ，ｅｔａｌ．Ｄｅｔｅｃｔｉｎｇｕｌｔｒａｌｏｗｆｒｅｑｕｅｎｃｙ
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