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ABSTRAK

Circulating tumor DNA (ctDNA) merupakan biomarker tumor yang banyak diteliti saat
ini dan menunjukkan potensi dalam penatalaksanaan kanker payudara. Analisis ctDNA
bersifat minimal invasif dengan mendeteksi fragmen DNA yang dilepaskan tumor ke
sirkulasi. Deteksi dan analisis ctDNA memungkinkan untuk melihat panel mutasi tertentu
dan profil personal tumor sehingga terapi yang direncanakan akan lebih personal. ctDNA
menunjukkan peran dalam menilai respon kemoterapi dan terapi endokrin pada kanker
payudara stadium awal. Penilaian kadar ctDNA secara serial untuk melihat perubahan
konsenstrasi lebih valid dalam menilai respon terapi. Namun, deteksi ctDNA pada
stadium awal masih menjadi tantangan karena rendahnya konsentrasi ctDNA dalam
darah. Kombinasi analisis ctDNA dengan modalitas deteksi dini konvensional
menunjukkan keunggulan dibandingkan deteksi ctDNA saja dalam skrining populasi
asimptomatis. Meskipun memiliki potensi yang sangat besar untuk mewujudkan terapi
personal pada kanker payudara, penelitian lebih lanjut diperlukan untuk merancang
metode deteksi ctDNA yang terstandar dan mampu mendeteksi pada konsentrasi sangat
rendah.
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ABSTRACT

Circulating tumor DNA (ctDNA) is a tumor biomarker that has been widely studied and
demonstrates considerable potential in the management of breast cancer. ctDNA analysis
is minimally invasive and can detect DNA fragments released by tumors into the
bloodstream. ctDNA analysis enables the identification of specific mutations and tumor
molecular profiles, thereby facilitating personalized treatment strategies. ctDNA has
shown promise in evaluating responses to chemotherapy and endocrine therapy in early-
stage breast cancer. Serial ctDNA measurements may reflect changes in disease burden
in response to treatment. However, ctDNA detection in early-stage breast cancer remains
challenging due to the low concentration of ctDNA in circulation. The combination of
ctDNA analysis with conventional screening modalities may provide advantages over
ctDNA-based screening alone in asymptomatic populations. Although ctDNA holds
significant potential for advancing personalized therapy in breast cancer, further studies
are required to develop standardized detection methods and improve the sensitivity of
ctDNA detection at low concentrations.
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PENDAHULUAN

Kanker payudara merupakan salah
satu keganasan yang paling sering
dijumpai pada perempuan dan menjadi
penyebab utama mortalitas akibat kanker
di dunia. Meskipun kemajuan dalam
deteksi dini serta perkembangan terapi
telah memperbaiki prognosis pasien,
kekambuhan penyakit dan resistensi
terapi masih menjadi tantangan utama,
termasuk pada pasien kanker payudara
stadium awal. Maka, diperlukan
pendekatan diagnosis dan monitoring
yang lebih sensitif untuk mendukung
terapi  yang lebih personal dan
meningkatkan luaran klinis pasien
(Mazzitelli dkk., 2023; Malik dan
Zaheer, 2025).

Dalam beberapa tahun terakhir,
perkembangan teknologi liquid biopsy
telah membuka peluang baru dalam
terapi kanker payudara. Liquid biopsy
lahir sebagai pendekatan minimal
invasif, yang khususnya berperan ketika
jaringan tumor tidak adekuat atau tidak
tersedia, yang memungkinkan
identifikasi biomarker tumor spesifik
sesuai perjalanan penyakit. Berbagai
komponen dapat diisolasi dari cairan
tubuh dan digunakan dalam analisis
liquid biopsy, seperti circulating tumor
cell (CTC), extracellular vesicles (EVs),
tumor-educated platelets (TEPs) atau
circulating tumor DNA (ctDNA) (Malik
dan Zaheer, 2025; Parums, 2025).

Cell-free DNA (cfDNA) pertama
kali dijelaskan pada individu sehat oleh
Mandel pada tahun 1948 dan pada tahun
1977  dilaporkan  bahwa terdapat
peningkatan kadar cfDNA pada serum
pasien kanker, menekankan adanya
potensi besar sebagai biomarker tumor.

cfDNA tersusun atas fragmen kecil dari
nuklear double-stranded (coding dan
non-coding) dan mitochondrial DNA
(mtDNA), berukuran sekitar 40-200
base pairs (bp). Fraksi cfDNA plasma
yang berasal dari sel tumor, atau dikenal
sebagai ctDNA, semakin banyak
dimanfaatkan dalam bidang onkologi
presisi. DNA dari tumor dapat memasuki
sirkulasi  darah  melalui  berbagai
mekanisme, termasuk apoptosis maupun
nekrosis sel tumor (Parums, 2025; Panet
dkk., 2024; Easaw dkk., 2025).
Penelitian sebelumnya
menunjukkan bahwa ctDNA berperan
penting dalam mengidentifikasi target
molekuler tertentu pada kanker payudara
metastasis, seperti mutasi pada gen
phosphatidylinositol-4,5-bisphosphate
3-kinase catalytic subunit alfa (PIK3CA)
maupun gen estrogen receptor 1 (ESR1).
Selain itu, pemeriksaan ctDNA juga
dapat digunakan untuk mendeteksi
perubahan molekuler yang muncul
sebagai mekanisme resistensi terhadap
terapi target. Namun, penerapan analisis
ctDNA pada kanker payudara stadium
awal masih menjadi tantangan yang
besar. Hal 1ini disebabkan oleh
konsentrasi ctDNA yang relatif lebih
rendah pada kanker stadium awal
sehingga menyebabkan terbatasnya
sensitivitas dari sebagian besar metode
pemeriksaan. Selain itu, tingkat deteksi
ctDNA pada stadium awal juga
dipengaruhi  oleh subtype kanker
payudara. Kanker payudara dengan
ekspresi human epidermal growth factor
receptor 2 (HER2)-positif dan triple
negative  breast cancer (TNBC)
diketahui memiliki tingkat pelepasan
ctDNA yang lebih tinggi dibandingkan



subtipe luminal. Meskipun demikian,
perkembangan teknologi sekuensing dan
bioinformatika terus  meningkatkan
pemanfaatan ctDNA pada kanker
payudara stadium awal (Panet dkk.,
2024; Malik dan Zaheer, 2025).

Tinjauan literatur ini bertujuan
untuk membahas lebih lanjut mengenai
potensi klinis analisis ctDNA pada
kanker payudara stadium lanjut,
terutama perannya dalam deteksi dini
dan skrining serta monitoring respon
terapi.

METODE

Artikel ini merupakan literature
review yang mengkaji mengenai peran
circulating tumor DNA (ctDNA) dalam
deteksi dan monitoring terapi kanker
payudara stadium awal. Artikel ilmiah
dalam Bahasa Indonesia maupun Bahasa
Inggris dari tahun 2016 - 2026
dikumpulkan dari beberapa database
seperti PubMed, Google Schoolar, dan
ScienceDirect. Artikel yang dipilih
berupa artikel asli, meta analisis dari
studi klinis, dan review. Hasil dari artikel
tersebut kemudian disintesis, dirangkum,
dan dijabarkan kembali dalam bentuk
narasi deksriptif.

PEMBAHASAN
Circulating tumor DNA (ctDNA)
Circulating tumor DNA (ctDNA)
merupakan fragmen DNA yang berasal
dari sel tumor dan beredar di dalam
darah. Pelepasan ctDNA ke sirkulasi
dapat  terjadi  melalui  berbagai
mekanisme terutama kematian sel
seperti apoptosis, nekrosis, onkosis,
ferroptosis, piroptosis, dan fagositosis.
Selain itu, ctDNA juga dapat dilepaskan

melalui proses penuaan sel (senescence)
maupun  sekresi aktif  melalui
extracellular vesicle (EV) dan pelepasan
DNA mitokondria (mtDNA). Beragam
mekanisme ini menyebabkan
karakteristik ctDNA yang ditemukan
dalam darah menjadi sangat bervariasi.
Ukuran fragmen DNA dan
keterkaitannya dengan nukleosome
dapat memberikan petunjuk mengenai
mekanisme pelepasannya. Fragmen
cfDNA berukuran pendek (<200 bp)
umumnya dihasilkan dari apoptosis
akibat pemotongan DNA yang dimediasi
caspase. Fragmen kemudian dikemas
dalam badan apoptotik, difagositosis
oleh makrofag, dan akhirnya dilepas
kembali ke aliran darah. Fragmen yang
lebih pendek (<100 bp) dilaporkan lebih
kaya akan ctDNA dan mtDNA yang
mengandung  perubahan  genomik
spedifik tumor. Sebaliknya, fragmen
DNA berukuran besar (>200 bp) lebih
sering berkaitan dengan nekrosis.
Namun, kontribusi nekrosis terhadap
total cfDNA masih belum sepenuhnya
dipahami karena DNA dari sel nekrotik
dapat mengalami degradasi lanjutan oleh
enzim DNase | atau diproses kembali
oleh makrofag menjadi fragmen yang
lebih kecil (Shanchez-Herrero, 2022;
Parums, 2025).

Integritas cfDNA juga memiliki
nilai  diagnostik.  Pasien  kanker
cenderung  menunjukkan  integritas
cfDNA yang lebih tinggi dibandingkan
individu sehat. Hal ini mengindikasikan
bahwa nekrosis berperan besar dalam
pelepasan ctDNA, terutama pada tumor
agresif dan stadium lanjut. Perbedaan ini
disebabkan oleh fakta bahwa sel normal
lebih sering mengalami apoprosis,



sedangkan sel kanker dapat mengalami
kematian melaluai berbagai mekanisme
lain, seperti nekrosis dan autofagi. Selain
melalui kematian sel, sel tumor hidup
juga dapat melepaskan ctDNA melalui
EVs yang berperan dalam komunikasi
antar-jaringan dan transportasi materi
genetik tumor. vesikel besar cenderung
mengandung fragmen CctDNA kecil.
DNA dalam EV juga dilaporkan
memiliki sensitivitas yang baik dalam
mendeteksi mutasi pada kanker stadium
awal (Shanchez-Herrero, 2022; Parums,
2025).

Karakteristik ctDNA seperti pola
fragmentasi, jejak nukleosom, motif
ujung DNA, perubahan genetik, dan
profil metilasi DNA dapat dimanfaatkan
untuk mengidentifikasi asal jaringan
tumor. Proses pemotongan DNA
diketahui tidak terjadi secara acak,
karena terdapat lokasi genom tertentu
yang lebih sering menjadi titik akhir
fragment ctDNA. Variasi motif ujung
DNA yang lebih besar juga ditemukan
pada pasien kanker, sehingga berpotensi
untuk membedakan fragmen ctDNA dari
DNA sel sehat (Parums, 2025; Babirou
dkk., 2022).

Jumlah ctDNA dalam sirkulasi
ditentukan oleh keseimbangan antara
proses pelepasan DNA dan pembersihan
(clearance) dari tubuh. Secara umum,
cfDNA memiliki waktu paruh singkat,
berkisar 16 menit hingga 2,5 jam.
Eliminasi ¢cfDNA terjadi melalyi tiga
mekanisme utama, yakni degradasi oleh
enzim DNase dalam aliran darah,
pembersihan aktif DNA dan nukleosom
oleh sel tubuh, serta filtrasi melalui
organ, seperti ginjal dan kelenjar getah
bening. Kadar ctDNA pada pasien

kanker = umumnya  lebih  tinggi
dibandingkan individu sehat karena
peningkatan kematian sel tumor melalui
berbagai mekanisme sehingga jumlah
DNA vyang dilepaskan akan melebihi
kapasitas sistem pembersihan tubuh dan
terjadi  akumulasi ctDNA  dalam
sirkulasi. Selain itu, ctDNA dapat
bertahan lebih lama dalam sirkulasi
karena terlindung dalam EV sehingga
tidak mudah dihancurkan oleh enzim
maupun  sistem imun (Shanchez-
Herrero, 2022).

Metode Deteksi dan Analisis ctDNA

Analisis ctDNA telah mengalami
perkembangan pesat, mulai dari metode
sederhana berbasis polymerase chain
reaction (PCR) hingga teknologi next-
generation sequencing (NGS) yang lebih
canggih. Teknik PCR yang digunakan di
awal perkembangan deteksi ctDNA
memiliki tingkat spesifisitas yang tinggi
namun dengan kemampuan terbatas
mendeteksi satu jenis mutasi dalam satu
waktu dan sensitivitas yang masih
rendah. Di sisi lain, teknologi NGS
memungkinkan analisis berbagai gen
secara bersamaan bahkan mencakup
seluruh eksom genom (Tegeler, 2024;
Panet, 2024).

Pada kanker payudara, terdapat
tiga strategi utama dalam deteksi
ctDNA. Pertama adalah pendekatan
untargeted, yang memanfaatkan whole-
genome sequencing (WGS) atau whole-
exome sequencing (WES) untuk
mengeksplorasi mutasi baru pada DNA
tumor. metode ini berguna dalam menilai
heterogenitas tumor dan
mengidentifikasi target terapi potensial.
Akan tetapi, biaya pemeriksaan yang



tinggi serta sensitivitas yang relatif
rendah menjadi keterbatasan utama
pendekatan ini. Strategi kedua adalah
pendekatan targeted, yang berfokus pada
panel mutasi spesifik yang berperan
dalam progresivitas tumor, respon terapi,
maupun resistensi terapi seperti mutasi
gen ESR1 dan PIK3CA. Pendekatan ini
bermanfaat untuk menentukan kandidat
terapi target, memantau respon terapi,
serta ~ mengidentifikasi  timbulnya
resistensi selama terapi. Pendekatan
ketiga adalah
dipersonalisasi
dimana profil genetik dari jaringan
tumor  primer  digunakan  untuk
merancang panel sekuensing khusus
untuk masing-masing pasien (Tegeler,
2024; Panet, 2024).

Perbedaan utama dalam metode

metode yang
(tumor-informed),

analisis ctDNA terletak pada jumlah
mutasi yang dapat dideteksi. Pendekatan
untargeted mampu mengidentifikasi
banyak mutasi, sedangkan metode
targeted dan tumor-informed berfokus
pada mutasi spesifik tumor. Meskipun
hanya mendeteksi sedikit mutasi, metode
yang lebih terarah terap memiliki
manfaat klinis penting dalam
menentukan terapi pasien dengan biaya
yang lebih rendah (Tegeler, 2024; Panet,
2024).

ctDNA wuntuk Deteksi Dini dan
Skrining

Deteksi ctDNA cukup menantang
pada kanker payudara stadium awal
karena kadarnya yang sangat rendah
dalam sirkulasi. Saat ini, mamografi
masih menjadi baku emas dalam
skrining kanker payudara, meskipun
penggunaannya terbatas pada kelompok

usia tertentu. Sebagian besar kasus
kanker payudara juga masih terdiagnosis
ketika gejala klinis telah muncul
(Tegeler, 2024). Keterbatasan utama dari
studi yang menganalisis ctDNA pada
kanker payudara stadium awal adalah
hanya berfokus pada deteksi satu atau
beberapa mutasi saja dalam plasma,
seperti TP53 sehingga mutasi lain tidak
terdeteksi dan dapat menimbulkan hasil
negatif palsu. Tantangan utama saat ini
adalah memilih antara pendekatan
deteksi non-tumor-informed atau tumor-
informed. Pada kanker payudara triple
negative (TNBC), pendekatan non-
tumor-informed cenderung lebih efektif
karena karakter mutasinya yang lebih
heterogen dibandingkan subtipe lain.
Selain itu, proporsi pasien dengan
ctDNA positif juga lebih tinggi pada
subtipe TNBC dan HER2-positif
(Magzzitelli dkk., 2023; Malik dan
Zaheer, 20251 Tegeler, 2024).

Terdapat beberapa penelitian yang
telah dilakukan untuk menilai efektivitas
ctDNA sebagai metode skrining pada
kanker payudara. Uji multi-cancer early
detection (MCED) Galleri® merupakan
metode skrining berbasis ctDNA yang
tersedia  secara  komersial  yang
tervalidasi berdasarkan hasil penelitian
Circulating Cell-Free Genome Atlas.
Namun, kemampuan deteksi pada
kanker payudara khususnya stadium
awal masih rendah, yakni hanya sekitar
2,6% kasus kanker payudara stadium 1
yang berhasil terdeteksi. Angka ini jauh
lebih rendah dibandingkan tingkat
deteksi pada stadium lanjut yang
mencapai 90% (Klein dkk., 2021). Hasil
ini serupa dengan hasil dari uji
prospektif PATHFINDER yang



menunjukkan tingkat deteksi secara
umum sangat baik namun dengan
sensitivitas yang rendah pada stadium
awal (Schrag dkk., 2023). Tes MCED
CancerSEEK
mengombinasikan panel mutase ctDNA
terarah dengan analisis protein multiple
untuk mendeteksi berbagai jenis kanker.
Hasil  studi  observasional  awal
menunjukkan median sensitivitas sekitar
70% pada delapan jenis tumor termasuk
kanker payudara (Cohen dkk., 2018).
Berbagai penelitian lain seperti STRIVE,
RENOVATE, dan NHS-Galleri masih
berjalan untuk menilai manfaat peran tes
MCED secara klinis untuk mendukung
strategi  skrining kanker di masa
mendatang. Sejauh ini, penggunaan
ctDNA dalam skrining kanker payudara
masih sebagai pelengkap metode deteksi

lain bernama

konvensional, sehingga diperlukan
penelitian skala besar untuk
meningkatan sensitivitas pemeriksaan
agar potensi ctDNA dalam deteksi dini
kanker payudara dapat dimanfaatkan
secara optimal (Ravera dkk., 2021;
Easaw dkk., 2025).

Dalam penerapan tes MCED
berbasis darah, beberapa aspek penting
perlu diperhatikan. Tingkat spesifisitas
yang tinggi sangat diperlukan untuk
meminimalkan hasil positif palsu yang
menimbulkan kecemasan psikologis
serta paparan radiasi dari pemeriksaan
lanjutan yang tidak perlu. Di sisi lain,
sensitivitas pemeriksaan juga harus
tinggi untuk skrining populasi karena
prevalensi kanker di masyarakat yang
relatif rendah. Hingga saat ini, manfaat
klinis MCED masih belum sepenuhnya
terbukti terutama terkait kemampuan
mendeteksi kanker payudara stadium

dini untuk meningkatkan peluang
kesembuhan, menurunkan mortalitas,
dan memperpanjang angka kesintasan.
Hal ini berkaitan dengan sensitivitas
deteksi kanker stadium awal yang masih
rendah, sehingga penggunaan tes MCED
berbasis darah sebagai metode skrining
rutin populasi belum direkomendasikan
(Tegeler, 2024).

Meskipun demikian, beberapa
studi awal menunjukkan hasil yang baik
ketika ctDNA dikombinasikan dengan
pencitraan Sebuah
penelitian pada pasien dengan hasil
mamografi mencurigakan menemukan
adanya mutasi PIK3CA dan TP53 pada
jaringan tumor, dengan sebagain pasien

konvensional.

juga menunjukkan mutasi yang sama
pada plasma darah meskipun dalam
kadar rendah sesuai karakteristik
stadium awal kanker (Rodriguez dkk.,
2019). Penelitian lain yang melibatkan
pasien dengan hasil mamografi dan
ultrasonografi mencurigakan
menunjukkan bahwa kombinasi
pemeriksaan ctDNA dan pencitraan
memiliki nilai prediktif positif sebesar
92,45%, sensitivitas 74.24%, dan
spesifisitas 92%. Temuan ini
mengindikasikan ~ bahwa  integrasi
ctDNA dengan metode pencitraan
berpotensi ~ meningkatkan  akurasi
diagnosis dini kanker payudara (Zhang
dkk., 2019). Penelitian Barbirou dkk
(2022) menggunakan analisis WGS
NGS ctDNA dan menemukan tidak ada
variasi yang signifikan dari fraksi tumor
cfDNA antara kelompok pasien yang
terdiagnosis kanker payudara dan lesi
jinak berdasarkan mamografi,
menekankan rendahnya kadar ctDNA
pada kanker payudara stadium awal.



Namun, penelitian ini juga menemukan
adanya mutasi spesifik kanker payudara
hanya pada kelompok terdiagnosis
kanker payudara, menekankan perlunya
penggunaan metode yang lebi sensitif
dan spesifik pada kondisi ini (Barbiou
dkk., 2022).

ctDNA untuk Monitoring Respon
Terapi

Neoadjuvant chemotherapy (NAT)
merupakan pilihan terapi pada kanker
payudara subtipe TNBC, positif HER-2
dan luminal high-risk stadium II-III.
Peran ctDNA selama NAT banyak
diteliti sebagai indikator untuk menilai
respon terapi, terutama membantu

menentukan  strategi  peningkatan
(escalation)  maupun  pengurangan
intensitas terapi (de-escalation).

Perubahan kadar ctDNA berkaitan erat
dengan respon patologis, recurrence-free
survival (RFS) dan overall survival
(OS). Berbagai penelitian menilai
ctDNA sebelum, selama, dan setelah
NAT dengan hasil yang bervariasi
(Panet, 2024).

Sebuah meta-analisis sebelumnya
menunjukkan bahwa deteksi ctDNA saat
baseline (sebelum NAT) berkaitan
dengan relapse-free survival (RFS) dan
overall survival (OS) yang lebih buruk
namun tidak dapat memprediksi
pathological complete response (pCR)
(Papakonstantinou dkk, 2022).
Perbedaan dari luaran dan hasil pCR ini
berkaitan dengan perbedaan ctDNA
shedding pada subtipe kanker payudara
yang berbeda, dimana lebih tinggi pada
subtipe TNBC dibandingkan luminal.
Karakteristik uji ctDNA dan validitas

analisisnya  juga  penting  ketika

menginterpterasikan  hasil penelitian
(Panet dkk., 2024).

Penurunan atau tidak terdeteksinya
ctDNA selama terapi pada pasien kanker
payudara stadium awal yang menjalan
kemoterapi  neoadjuvan
dengan respon terapi yang lebih baik.
Studi I-SPY2 pada pasien kanker
payudara stadium awal negatif HER2
menunjukkan kadar/keberadaan ctDNA
yang menetap setelah tiga minggu
menyelesaikan kemoterapi neoadjuvant

verkaitan

berkaitan dengan peluang tercapainya
pathological complete response (pCR)
yang lebih rendah. Sebaliknya clearance
ctDNA dini berkaitan dengan hasil terapi
yang lebih baik, terutama pada kanker
payudara  triple-negative  (TNBC)
(Magbanua dkk., 2021). Hasil serupa
juga ditemukan pada penelitian lain yang
melaporkan bahwa penurunan signifikan
frekuensi alel varian ctDNA setelah satu
siklus kemoterapi neoadjuvan dapat
memprediksi tercapainya pCR
(Cavallone dkk., 2020). Deteksi ctDNA
sebelum pemberian terapi endokrin
neoadjuvan (neoadjuvant endocrine
therapy/NET) berkaitan dengan skor
residual cancer burden yang lebih tinggi
setelah NET. Pasien dengan kadar
ctDNA yang terdeteksi persisten
sebelum operasi juga memiliki risiko
yang lebih tinggi mengalami rekurensi
jauh (Grinshpun dkk., 2026).

Kadar ctDNA yang tetap terdeteksi
atau meningkat setelah terapi berkaitan
dengan prognosis yang lebih buruk,
termasuk peningkatan risiko
kekambuhan dan penurunan angka
ketahanan hidup. Penelitian PREDICT-
DNA/TBCRC040 melaporkan bahwa
pasien TNBC dengan ctDNA yang masih



terdeteksi sebelum operasi memiliki
risiko kekambuhan sekitar 12 kali lebih
tinggi, terlepas dari tercapainya pCR
(Hunter dkk., 2025). Beberapa penelitian
lain menunjukkan bahwa dinamika
ctDNA selama NAC dapat memberikan
stratifikasi risiko yang lebih akurat
dibandingkan parameter
klinikopatologis konvensional, seperti
residual cancer burden (RCB). Pasien
dengan ctDNA yang tidak terdeteksi
setelah terapi cenderung memiliki luaran
jangka panjang yang sangat baik, bahkan
pada kasus yang masih menunjukkan
penyakit residual saat operasi (Waks
dkk., 2024).

SIMPULAN

Pemanfaatan ctDNA  sebagai
biomarker skrining kanker payudara
pada populasi asimptomatik
menunjukkan sensitivitas yang
cenderung rendah berkaitan dengan
variasi metode pemeriksaan dan
rendahnya kadar ctDNA pada stadium
awal. Pengembangan tes terstandar yang
dapat mendeteksi kadar ctDNA yang
sangat rendah (ultralow level) sangat
diperlukan untuk mengatasi hal tersebut.
Sebaliknya, = ctDNA  menunjukkan
manfaat klinis yang baik dalam
memprediksi respon terapi pada kanker
payudara stadium awal, baik terapi
neoadjuvant, adjuvant dan endokrin.
Pemeriksaan ctDNA secara serial masih
menjadi  pilihan pendekatan yang
optimal untuk mengevaluasi respon
terapi. Penelitian lebih lanjut perlu
dilakukan untuk menentukan waktu
terbaik analisis ctDNA sehingga dapat
digunakan untuk memprediksi respon

terapi dan menjadi pertimbangan dalam
pemberian terapi yang lebih personal.
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