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RESUMEN 

La presente descripción proporciona métodos de usos de estos para aplicaciones de 

diagnóstico mejoradas mediante el uso de patrones de todo el genoma de ADN libre de 

células fragmentado (cfDNA) a partir de plasma, derivado por secuenciación de todo el 

genoma de baja cobertura. En particular, la presente invención proporciona métodos nuevos 

y eficaces para subtipificar cáncer de pulmón no microcítico en un sujeto como cáncer de 

pulmón no microcítico neuroendócrino de bajo grado o de neuroendócrino de alto grado.  


