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Резюме
Молекулярно-генетические методы являют-

ся неотъемлемой частью многих современных 
медико-биологических исследований. Среди 
них наибольшую распространенность получи-
ли технологии, основанные на использовании 
полимеразной цепной реакции. Данный под-
ход воспроизводит естественный механизм ре-
пликации нуклеиновых кислот in vitro, ограни-
ченный интересующим исследователя участ-
ком генома. ПЦР позволяет быстро и с высокой 
специфичностью амплифицировать фрагмент 
генома любого биологического объекта. Это 
определяет широкие возможности ПЦР-диа-
гностики: от выявления возбудителей инфекци-
онных заболеваний человека до установления 
генетических причин наследственных и муль-
тифакториальных болезней и идентификации 
личности в судебной медицине. Предлагаемый 
цикл лекций посвящен описанию важнейших 
направлений использования ПЦР и сопутству-
ющих методов в практике медицинских и био-

логических исследований. В данной части речь 
пойдет о теоретических основах ПЦР-диагно-
стики. Рассматриваются ключевые биологиче-
ские концепции, положенные в основу данно-
го метода, обсуждаются свойства нуклеиновых 
кислот как объекта изучения. Особое внимание 
уделяется манипуляциям и техническим реше-
ниям, позволяющим осуществить ПЦР на прак-
тике. Лекция ориентирована, прежде всего, на 
студентов медико-биологических специально-
стей, а также молодых специалистов, планиру-
ющих использовать в своей практической дея-
тельности молекулярно-генетические методы 
исследований. 

Ключевые слова: молекулярно-генетиче-
ские методы, ДНК, ПЦР, электрофорез.
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Abstract
Molecular genetic techniques represent an 

essential part of current biomedical research. 
Among them, polymerase chain reaction (PCR) 
is the most widespread. This approach reproduc-
es the natural mechanism of nucleic acid repli-
cation in vitro, specifically restricted to the re-
gion of interest. PCR permits fast and highly 
specific amplification of the genome fragments 
belonging to any organism. Therefore, the ap-
plications of PCR diagnostics vary from iden-
tifying infectious agents to establishing causes 
of hereditary and multifactorial diseases and to 
personal identification in forensic medicine. The 
proposed lecture course discusses the PCR prin-

ciples and cases of its application in biomedical 
research. Here we describe theoretical concepts 
and molecular basis of PCR diagnostics as well 
as chemical features of the nucleic acids. Partic-
ular attention is paid to the technical solutions 
extending the applicability of PCR and to the 
manipulations for its successful use. The lecture 
is primarily aimed at biomedical students and ju-
nior researchers.

Keywords: molecular genetic methods, DNA, 
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Введение
В одном из сентябрьских номеров 1998 го-

да авторитетное издание «The New York Times» 
опубликовало примечательную статью под за-
головком «Scientist at Work / Kary Mullis; After 
the 'Eureka,' a Nobelist Drops Out». Статья была 
посвящена пятилетию вручения Нобелевской 
премии американскому биохимику Кэри Мул-
лису (Kary Banks Mullis; 28.12.1944 — 07.08.20
19). Не вдаваясь в детали публикации, хочется 
обратить внимание на характеристику, данную 
инновации автором: «Его изобретение высоко 
оригинально и значимо, оно фактически разде-
лило биологию на две эпохи: до ПЦР и после 
ПЦР»1 (перев. — В.А.Н.). 

Трудно себе представить, что после разра-
ботки эволюционной теории Ч. Р. Дарвином 
и открытием законов наследственности Г. И. 
Менделем в биологии могло произойти что-
то не менее грандиозное, способное стать ру-
бежной линией в развитии науки. Изобретение 
ПЦР (полимеразной цепной реакции) само по 
себе не обогатило нас новыми знаниями и не 
подвело теоретическую основу под уже имею-
щиеся массивы данных, но открыло доселе не-
достижимые практические возможности для 

1 Wade, N. Scientist at Work / Kary Mullis; 
After the 'Eureka', a Nobelist Drops Out / N. Wade 
// The New York Times. – 1998. – 15 Sept.

исследований в различных медико-биологиче-
ских направлениях. За прошедшие десятилетия 
ПЦР-исследования настолько прочно вошли в 
обиход прикладной медицины, что стали од-
ним из незаменимых диагностических мето-
дов. Зачастую – едва ли не единственным. Об-
ласть применения ПЦР-диагностики охватыва-
ет широкий спектр исследований от выявления 
возбудителей инфекционных заболеваний че-
ловека до установления генетических причин 
наследственных и мультифакториальных бо-
лезней и идентификации личности в судебной 
медицине [1–7].

Существует достаточно много учебной и 
специальной литературы, рассматривающей 
различные аспекты молекулярно-генетических 
исследований. Она ориентирована, прежде все-
го, на подготовленных читателей. Предлагае-
мый цикл лекций предназначен для учащихся 
медико-биологических направлений и специа- 
листов, имеющих базовые знания в области 
биологии. Задача автора – лаконично и без из-
лишней детализации изложить основные кон-
цепции и принципы, положенные в основу мо-
лекулярно-генетических исследований, осве-
тить важнейшие научно-практические направ-
ления их применения, получившие реальное 
воплощение в повседневной деятельности ра-
ботника здравоохранения. 

Следует оговориться, что молекулярно-генети-
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ческие исследования в широком смысле подразу-
мевают использование разнообразных и зачастую 
чрезвычайно сложных методов изучения генети-
ческого материала живых объектов. Далеко не все 
они стали рутинными и практически значимыми. 
Так, секвенирование нуклеиновых кислот (НК) 
чрезвычайно важно для установления нуклеотид-
ной структуры ДНК и РНК и может быть исполь-
зовано в медицинской практике, например, для 
выявления новых мутаций, ассоциированных с 
заболеваниями человека. При этом применение 
секвенирования для массовой диагностики таких 
мутаций делает процедуру длительной и/или до-
рогостоящей [8]. 

Полимеразная цепная реакция также подразу-
мевает манипуляции с нуклеиновыми кислотами. 
Однако в данном случае исследователь обычно 
ограничивается идентификацией специфическо-
го участка генома без детального его изучения, 
что обеспечивает необходимую скорость выпол-
нения анализа в сочетании с простотой и низкой 
себестоимостью. При этом технологический уро-
вень лабораторного оборудования и требуемая 
квалификация персонала таковы, что ПЦР-диа-
гностика может быть успешно развернута на базе 
любого медицинского, образовательного или ис-
следовательского учреждения. 

События, связанные с пандемией коронави-
русной инфекции COVID-19, в очередной раз по-
казали, что потенциал использования молекуляр-
но-генетической диагностики в медицине далек 
от исчерпания. Более того, как и в ряде предше-
ствовавших инцидентов, именно ПЦР-диагно-
стика становится «золотым стандартом» при вы-
явлении патогенных микроорганизмов, несмотря 
на наличие ряда альтернативных исследователь-
ских методов [9–11]. 

Биологические источники и методы полу-
чение нуклеиновых кислот для ПЦР-диагно-
стики

Одним из наименее технологичных, но чрез-
вычайно важных этапов молекулярно-генетиче-
ского исследования является получение препа-
ратов нуклеиновых кислот из биологических об-
разцов. К настоящему времени разработаны ме-
тодики выделения НК практически из любых 
материалов – от свежих фрагментов тканей до 
фиксированных препаратов и высушенных об-
разцов [12–17]. Столь же разнообразны и сами 
способы экстракции НК. Вне зависимости от ти-
па используемого материала универсальным яв-
ляется этап разрушения (лизиса) клеток и клеточ-
ных ядер для высвобождения в раствор нуклеи-
новых кислот. Для этой цели используют мощные 
детергенты, разрушающие липидный компонент 
биомембран (например, додецилсульфат натрия), 
и денатурирующие вещества для дезактивации 
мембранных и цитоплазматических белков (на-
пример, гуанидин тиоцианат). 

Дальнейшие манипуляции при выделении НК 
определяются текущими требованиями к скоро-
сти выполнения методики и качеству получае-
мого препарата. Классическая хлороформ-фе-
нольная экстракция, до сих пор используемая 
в большинстве научных лабораторий, позволя-
ет получить продукт с высокой концентрацией и 
степенью очистки НК от примесей (таблица 1). 
При этом большое количество манипуляций уве-
личивает длительность процедуры и вероятность 
загрязнения (контаминации) конечного продукта 
посторонними веществами, в том числе нуклеи-
новыми кислотами, из других образцов и окру-
жающей среды. Использование летучих и токсич-
ных веществ делает процедуру небезопасной для 
оператора [16].

Термокоагуляционная экстракция, объединя-
ющая ряд так называемых «экспресс-методов», 
фактически ограничивается стадией термическо-
го лизиса исходного образца и осаждением коа-
гулирующих примесей в присутствии вспомога-
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Хлороформ-фенольная экстракция 
Phenol-chloroform extraction 

Низкая 
Low 

Высокое 
High 

Высокий 
High 

Высокая 
High 

Термокоагуляционная экстракция 
Thermocoagulation extraction 

Высокая 
High 

Низкое 
Low 

Низкий 
Low 

Низкая 
Low 

Сорбентная экстракция 
Silica adsorption extraction 

Низкая 
Low 

Высокое 
High 

Высокий
High  Низкая 

Low 

Таблица 1. 

Некоторые методы 
извлечения нукле-
иновых кислот из 
биологических об-
разцов и критерии 
их эффективности 
[15–17].

Table 2. 

Techniques of nucle-
ic acid extraction and 
criteria defining their 
efficiency [15–17].
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тельных реагентов. Преимущества метода – про-
стота и высокая скорость исполнения, что опре-
деляется минимумом манипуляций и снижает 
вероятность контаминации образца. При этом ко-
нечный раствор содержит помимо НК различные 
продукты распада клеток, а также компоненты 
реакционной смеси. Некоторые из этих веществ 
являются потенциальными ингибиторами ПЦР, 
что может повлиять на результат дальнейшего ис-
следования. 

Сорбентная экстракция основана на явлении 
избирательного осаждения нуклеиновых кис-
лот на частицах диоксида кремния, что облегча-
ет удаление прочих примесей в ходе дальнейшей 
промывки образца. При высоком качестве полу-
чаемого продукта выполняется условие безопас-
ности процедуры для оператора и окружающей 
среды благодаря отсутствию в протоколе токсич-
ных веществ [15–17]. Недостатки методики (зна-
чительное количество манипуляций и сопутству-
ющие этому длительность процедуры и высокая 
вероятность контаминации) в настоящее время 
удалось преодолеть путем разработки автомати-
ческих станций для выделения НК. 

Нуклеиновые кислоты – объект изучения 
при молекулярно-генетическом исследовании

 Как следует из определения, молекулярно-ге-
нетические исследования подразумевают изуче-
ние генетических свойств биологического объ-
екта на молекулярном уровне. Альтернативное 
название – «генодиагностика» указывает на воз-
можность идентификации и исследования с по-
мощью данных методов отдельных генов (а так-

же некодирующих участков геномов). Таким об-
разом, объектом изучения являются специфи-
ческие участки ДНК и РНК или целые геномы. 
Поскольку нуклеиновые кислоты содержат видо-
специфическую информацию о каждом живом 
объекте, в некоторых случаях обнаружение и ви-
довая идентификация нуклеиновой кислоты яв-
ляются целью исследования, например, при гено-
диагностике возбудителей инфекционных забо-
леваний человека [2, 9–11]. 

Особенностью нуклеиновых кислот, в отличие 
от белков и некоторых других макромолекул, яв-
ляется отсутствие «узнаваемой» пространствен-
ной структуры, присущей только данному био-
логическому объекту. В задачи генодиагности-
ки входит «прочтение» изучаемого участка НК. 
Прямое определение нуклеотидной последова-
тельности НК-мишени возможно с помощью ра-
нее упомянутого секвенирования, однако в боль-
шинстве случаев приемлемы более простые ме-
тоды косвенного изучения физико-химических 
свойств интересующего участка ДНК или РНК. 

Для того чтобы понять основные принципы та-
кого анализа, прежде всего, следует рассмотреть 
строение нуклеиновой кислоты (рисунок 1).

Как ДНК, так и РНК, являются полинуклео-
тидами. Каждый нуклеотид, в свою очередь, со-
стоит из трех частей: циклического моносаха-
рида-пентозы (дезоксирибозы или рибозы); азо-
тистого основания, присоединенного к 1’-атому 
углерода пентозы, и остатка фосфорной кислоты, 
присоединенного к 5’-атому углерода пентозы. 
Взаимодействие между нуклеотидами в одной 
цепи НК осуществляется путем образования фос-
фодиэфирной связи между 5’-фосфатом предше-
ствующего нуклеотида и одной из OH-групп пен-
тозы (3’-ОН группой) следующего нуклеотида. 
Очевидно, что крайние нуклеотиды одной цепи 
будут нести либо свободную 5’-Ф группу (это 
5’-конец НК), либо свободную 3’-OH группу (это 
3’-конец НК) [18].

В отличие от РНК, ДНК образует регулярную 
двунитевую структуру, образованную антипарал-
лельными полинуклеотидными нитями таким об-
разом, что 5’-конец одной из них располагается 
напротив 3’-конца другой. Такая конфигурация 
позволяет компенсировать естественную «ско-
шенность» каждой из нитей ДНК при их сбли-
жении, но даже и в этом случае для повышения 
стабильности ДНК вынуждена принять структу-
ру спирали. При максимальном сближении двух 
нитей ДНК становится возможным формирова-
ние поперечных водородных связей между азо-

Рисунок 1. 

Структура ДНК (из 
[18]).

Figure 1. 

DNA structure (from 
[18]).
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Рисунок 2. 

Схема репликации 
фрагмента ДНК.

Figure 2. 

Replication of a DNA 
fragment.

Рисунок 3. 

Этапы ПЦР.

Figure 3. 

PCR stages. 

тистыми основаниями противолежащих участ-
ков. Хотя единичная водородная связь является 
слабой, большое их количество способно проч-
но удерживать вместе комплементарные нити 
ДНК. Обязательным условием эффективного вза-
имодействия двух цепей является комплементар-
ность оснований. Несоответствие оснований – 
«мисматч» (от англ. mismatch – несоответствие), 
возникающее например, вследствие мутаций, 
приводит к локальному снижению стабильности 
двунитевой структуры [18]. 

ПЦР как модель естественного механизма 
репликации ДНК in vitro

Строго говоря, ПЦР не является «изобрете-
нием», скорее, это «открытие» природного ме-
ханизма репликации ДНК, который позднее уда-
лось реализовать вне клетки. В естественных ус-
ловиях для удвоения ДНК включается целый ан-
самбль клеточных ферментов и вспомогательных 
веществ [19–21]. Прежде всего, двунитевая ДНК 
должна быть разделена на одиночные нити, что 
осуществляется хеликазой (рисунок 2).

В дальнейшем одиночные нити поддержива-
ются в свободном состоянии дестабилизирую-
щими белками. В это же время в области распле-
тения ДНК (репликационная вилка) другой фер-
мент – праймаза на однонитевой ДНК-матрице 
синтезирует короткую олигонуклеотидную за-
травку (праймер) для будущей дочерней цепи. 

ДНК-полимераза распознает свободную 3’-
OH группу праймера и начинает последователь-
но присоединять к ней нуклеотиды, комплемен-
тарные матрице. Предшественниками нуклеоти-
дов являются дезоксирибонуклеозидтрифосфа-
ты (дНТФ) четырех типов (дАТФ, дГТФ, дТТФ, 
дЦТФ), которые одновременно являются и строи-
тельным материалом для дочерней цепи, и макро-
эргами благодаря наличию в своем составе трех 
фосфатных групп. Направление синтеза дочер-
ней цепи ДНК всегда одно – от 5’-конца к 3’-кон-
цу. Для синтеза лидирующей цепи достаточно од-
ного праймера, она образуется непрерывно, сле-
дуя за хеликазой. Для построения отстающей це-
пи требуется множество праймеров, поэтому она 
синтезируется в виде фрагментов Оказаки, кото-
рые позднее будут соединены вместе еще одним 
ферментом – ДНК-лигазой [19–21]. 

В ходе ПЦР также осуществляется процесс 
репликации НК, однако он повторяется много-
кратно, приводит к образованию многочислен-
ных копий целевого участка и потому называет-
ся амплификацией. Для генодиагностики обыч-
но выбирается один или несколько относительно 

коротких участков НК, а не весь геном. В систе-
му вводятся искусственные праймеры, компле-
ментарные концам изучаемой области, что авто-
матически ограничивает участок амплификации 
(рисунок 3). При этом отпадает необходимость в 
праймазе. Становится очевидным, что для разра-
ботки любой ПЦР-системы необходимы знания о 
нуклеотидной последовательности НК-мишени.

По этой причине созданию протокола для ПЦР 
предшествует секвенирование, по крайней мере, 
концевых частей области НК, которую предпола-
гается амплифицировать [19, 22].

В искусственных условиях довольно слож-
но обеспечить условия для согласованной рабо-
ты всех элементов клеточного репликационного 
ансамбля, поэтому основной задачей при созда-
нии ПЦР стало упрощение системы с сохранени-
ем ее работоспособности и эффективности. Уста-
новлено, что ДНК можно многократно нагревать 
до температуры более 900С, что приводит к раз-
рушению водородных связей и разделению нитей 
(денатурация, или плавление). Последующее ох-
лаждение сопровождается восстановлением дву-
нитевой спирали (ренатурация). Контролируемое 
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нагревание-охлаждение системы позволяет изба-
виться от хеликазы и дестабилизирующих белков 
на стадии образования однонитевой матрицы. 
Однако остается еще один элемент системы, за-
менить или устранить который невозможно, – это 
ДНК-полимераза. 

В условиях постоянного нагревания этот фер-
мент будет подвергаться тепловой денатурации 
и «выключать» ПЦР. Прошло достаточно много 
времени с момента открытия ПЦР, прежде чем 
ученым удалось обнаружить в природе и научить-
ся получать в достаточном количестве термоста-
бильную ДНК-полимеразу. В настоящее время 
большинство протоколов ПЦР основаны на ис-
пользовании ДНК-полимеразы из термофильной 
бактерии Thermus aquaticus – Taq-полимеразы, 
проявляющей максимальную активность при 
температуре более 700С и относительно стабиль-
ную при более высоких температурах [23, 24]. 

Таким образом, стандартная ПЦР-систе-
ма включает единственный фермент – Taq-
полимеразу или аналогичный, помещенный в 
буфер с оптимальными физико-химическими 
свойствами. Пара искусственных праймеров обе-
спечивает узнавание и амплификацию специ-
фического участка НК, а дНТФ, как и в клеточ-
ной системе, служат материалом будущих копий 
НК-мишени [19–22]. 

ПЦР является циклическим процессом. На 
первом этапе система нагревается до температу-
ры плавления ДНК для образования однонитевой 
матрицы. Затем ПЦР-смесь охлаждается до 50–
600С. На этом этапе становится возможным фор-
мирование водородных связей и присоединение 
(отжиг) праймеров к комплементарным участкам 
ДНК. Наконец, на стадии элонгации при темпе-
ратуре около 700С Taq-полимераза наращивает 
праймеры до более длинных полинуклеотидов в 
направлении 5’→ 3’. При этом расходуются при-
сутствующие в системе дНТФ. 

Продукты амплификации называются ампли-
конами. В ходе первого цикла ПЦР образуются 
«длинные» ампликоны, превышающие длину из-
учаемого участка. Это объясняется отсутствием 
ограничителя для работы Taq-полимеразы в об-
ласти образующегося 3’-конца ампликона. В по-
следующих циклах, которые включают те же ста-
дии, что и первый, «длинные» ампликоны, наря-
ду с исходной ДНК, сами становятся матрицами 
для амплификации. При этом уже со второго цик-
ла в системе появляются «короткие» ампликоны, 
соответствующие по длине изучаемому участку 
ДНК. Именно они в дальнейшем будут накапли-

ваться экспоненциально, обеспечивая «цепной» 
характер ПЦР [19–22].

Остается добавить, что весь процесс ПЦР осу-
ществляется без участия человека. Предвари-
тельно подготовленная в микропробирке ПЦР-
смесь с внесенным раствором НК (или без нее 
– на данном этапе это может быть не известно) 
помещается в амплификатор (термоциклер). Ам-
плификатор по заданной программе осуществля-
ет циклическое изменение температурного режи-
ма на протяжении 30-40 циклов, при этом в си-
стеме накапливается достаточное для идентифи-
кации и исследования количество ампликонов. 
Современные форматы ПЦР обладают чрезвы-
чайно высокой чувствительностью и способны 
успешно амплифицировать даже единичные ко-
пии исходной НК. Однако коммерческие тест-си-
стемы, предназначенные для выявления патоген-
ных микроорганизмов, обычно обладают анали-
тической чувствительностью от 1000 копий НК в 
1 мл исходного клинического образца. 

Анализ результата ПЦР – этап детекции
Проведение ПЦР в рамках генодиагностики 

означает выполнение ключевого, но не заверша-
ющего этапа исследования. В ходе процесса в ре-
акционной смеси не происходит видимых изме-
нений, свидетельствующих о накоплении ампли-
конов. С другой стороны, ампликоны (а также 
неизрасходованные праймеры) аналогичны не-
большим фрагментам двунитевой ДНК, которая 
могла присутствовать в растворе с момента при-
готовления смеси. Например, при выявлении ми-
кроорганизмов в исходном биологическом образ-
це всегда присутствуют и клетки носителя – че-
ловека. На стадии выделения нуклеиновых кис-
лот ДНК человека экстрагируется наряду с НК 
паразита и неизбежно оказывается в ПЦР-смеси. 
Таким образом, после проведения ПЦР заключи-
тельной задачей является отличить образовавши-
еся целевые ампликоны от прочих НК, что и обо-
значается термином «детекция» [22]. 

Исторически наиболее ранним и все еще рас-
пространенным способом детекции является 
электрофоретическое разделение НК. Оно бази-
руется на двух основных принципах. Во-первых, 
НК обладают отрицательным зарядом (за счет 
фосфатных групп) и потому способны в постоян-
ном электрическом поле двигаться в сторону ано-
да [18]. Во-вторых, подвижность НК в электриче-
ском поле обратно пропорциональна длине (или 
массе) фрагмента НК. Электрофорез проводят в 
полужидкой среде (геле) с агарозой или полиа-
криламидом в качестве связующего вещества, их 

LECTURES



ТОМ 5, № 4, 2020

139

ФУНДАМЕНТАЛЬНАЯ 
И КЛИНИЧЕСКАЯ МЕДИЦИНА

®

концентрация подбирается с учетом предполагае-
мого размера ампликонов и должна обеспечивать 
хорошие сортирующие свойства геля [25].

Результат электрофоретического разделения 
НК оценивается визуально, поэтому необходимо 
специфическое окрашивание этих макромолекул. 
Традиционно нуклеиновые кислоты идентифи-
цируют с помощью интеркалирующих красите-
лей, способных связываться почти исключитель-
но с ними за счет встраивания между нуклеотида-
ми параллельно плоскости азотистых оснований. 
Наиболее распространенными интеркалирую-
щими красителями являются бромистый этидий 
и SYBR Green, в комплексе с ДНК они дают со-
ответственно красно-оранжевую и зеленую флуо- 
ресценцию при УФ-возбуждении. Краситель 
обычно вводится в состав электрофоретическо-
го геля на стадии его приготовления. В процессе 
движения НК не только разделяются по размеру, 
но и связываются с красителем. Визуализация ре-
зультата разделения происходит после заверше-
ния процесса путем помещением пластинки геля 
на трансиллюминатор, содержащий УФ-облуча-
тель [25].

Геномная ДНК обладает достаточно большим 
размером, чтобы задержаться в стартовых ячей-
ках и обладает небольшой подвижностью (рису-
нок 4).

При наличии в составе исходного образца 
ДНК-мишени, комплементарной праймерам, 
продуктом ПЦР становятся ампликоны. Яркость 
полос ампликонов на электрофореграмме обыч-
но пропорциональна концентрации исходных 
ДНК-матриц, но для точной количественной 
оценки этого параметра используются альтерна-

Рисунок 4. 

Фрагмент электро-
фореграммы при 
детекции результа-
тов ПЦР

Figure 4. 

Electrophoretic detec-
tion of PCR results тивные методы анализа, например ПЦР с детек-

цией «в реальном времени». Наконец, праймеры 
также способны связываться с красителем и вы-
являются как фракция наиболее коротких и наи-
более подвижных ДНК-фрагментов.

Завершая анализ теоретических основ про-
ведения генодиагностики, основанной на ПЦР, 
можно заключить, что данная группа методов на-
правлена, прежде всего, на выявлении искомой 
последовательности в ДНК или РНК. Для осу-
ществления исследования необходимы знания о 
нуклеотидном составе данной НК-мишени, на ос-
новании которых разрабатываются праймеры для 
осуществления собственно ПЦР. При ПЦР-ам-
плификации происходит размножение данного 
участка с использованием в качестве матрицы 
минимального количества НК, что определяется 
«цепным» характером ПЦР. При этом достигает-
ся высокая специфичность реакции за счет изби-
рательного связывания праймеров с уникальны-
ми участками мишени. Идентификация амплико-
нов в ПЦР-смеси является завершающей стадией 
генодиагностики. Причем современные модифи-
кации ПЦР-анализа позволяют провести как ка-
чественный анализ образца с целью выяснения 
наличия или отсутствия искомой НК, так и коли-
чественный анализ для установления ее концен-
трации.
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