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摘要  随着分子生物学的发展，对特定核若酸片段进行分离、纯化及扩增已成为基因分子生物学研究的中心问
题。自从197，年Southern转移技术建立以来，这一领域已经取得很大进展。但已建立的方法在特异性和灵敏度等
方面尚未达到令人满意的水平：同时操作复杂，这已成为提高研究速度的主要限制因素。用常规方法对特定DNA片
段进行分离，提纯和扩增，不仅费时费力，并且对微量样品中的单拷贝片段的分离和扩增尤其显得困难。由
Mullis等％L23建立的聚合酶链式反应法（polymerase chain reaction，简称PCR）有效地解决了这一问题。运用
PCR技术可以使1微微克样品DNA中存在的仅有一个拷贝的特定核营酸片段得到大量扩增。与常规方法相比，运用
PCR技术可大大地缩短操作时间及减小劳动强度，因为不再需要次级克隆及分离、纯化等繁杂的步骤，而只要合成
两个起始引物，将基因组DNA与这两个引物及DNA聚合酶等所组成的反应体系在三个不同温度的水浴中机械地操作
之后，就可得到两个引物5‘末端之间的大量的DNA片段。并且不需要进一步纯化，其纯度就足以满足有关核昔酸
片段的分析研究。现在国外一些公司已推出一种装置，可使PCR反应完全自动地进行。从PCR技术的出现
（Mullis"], Saikit'23, Saikiti41）到现在只一年多的时间，但这技术已广泛地应用于分子生物学研究的各个
方面。可以预期，PCR技术将极大地促进基因分子生物学的研究。 
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