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Chaptertitle X.XX

序論

1985年に K. Mullisと共同研究者により見つけられた PCR（polymerase chain reaction）は分子生物学および分子医学に
革命をもたらしました。バイオマーカーの発見、遺伝子制御、がん研究（図 1参照）など主要な研究分野において、現在
も PCRテクノロジーの改良が常に要求されています。その中には、低コストながら高いサンプル処理数、より高いアッ
セイ感度、信頼性の高いデータ標準化などがあります。しかしながら、アッセイ系の確立や評価、データの再現性、結果

を得るまでの所要時間など大きな問題に未だ直面しています。

現在の PCRにおける要求に対応するためには、サンプル採取から、サンプルの安定化、核酸精製、
増幅と検出までのワークフローにおける全ステップで進歩が必要です。ここでは増幅反応の重

要性に焦点を当て解説しています。

PCR実験の成否を決める重要な要因

PCR実験はルーチンで行なわれ、多数の PCRプロトコールが開発されています。しかしながら、研究者は PCR実験に 
おいて技術的な問題に直面して目的の増幅産物が得られないことも多々あります。いくつかの困難な問題（例；スメア

発生、低収量、非特異的増幅）がありますが、PCRの失敗あるいは満足できない結果の主な原因は、“反応の特異性”およ
び“テンプレートの二次構造”の 2点に集約できます。

ここでは良好な PCR実験結果が得られるように、PCRおよび RT-PCRの特異性およびテンプレート

変性に影響する要因について説明します。

検討すべき要因：

■■  酵素の選択（3ページ）

■■   反応の条件（例；バッファーや 

アニーリング温度などの選択）（6ページ）

■■  PCRの自動化（8ページ）

■■  操作の簡便性（10ページ）

■■ プライマーのデザイン（11ページ）

■■ テンプレートの品質（12ページ）

■■  高度な PCR法と新技術（12ページ）
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図 1. 研究分野および関連する課題の概要
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酵素の選択

Taq DNAポリメラーゼ
特性の異なるいくつかの耐熱性 DNAポリメラーゼが PCR用に市販されています（表 1）。

eubacterium属の Thermus aquaticusから分離された Taq DNAポリメラーゼは標準的なエンドポイント PCRに使用され
る最も一般的な酵素です。この酵素は適応度が高いため、様々な PCRアッセイに使用できます。しかし室温で活性があ
るため、非特異的な増幅を回避するために氷上で反応液をセットアップしなければなりません。QIAGENの TopTaq ™ 
DNA Polymeraseはこの問題を克服しました。この革新的な非ホットスタート酵素は室温でプライマーやテンプレートへ
の結合が制限されるので、氷を使用することなく即反応セットアップができます。

ホットスタート、シングルセル、マルチプレックス PCRのような様々なダウンストリームアプリケーションの必要性に
応じて、オリジナルの“PCRポリメラーゼ”̶ Taq DNAポリメラーゼを修飾した多数の酵素が入手可能です（12ペー
ジ）。Taq DNAポリメラーゼやその誘導体で塩基の取り込み誤り率は平均 10,000ヌクレオチドに対し 1個なので、耐
熱性 DNAポリメラーゼ family Bと比べて正確性が劣っています。しかし、適応度が高いため Taq DNAポリメラーゼは
現在もルーチンで汎用されており、厳密なホットスタート特性を付与することによって本酵素は困難な PCRアプリケー
ションにも適用可能です（12ページ、表 4）。

ホットスタート PCR用ポリメラーゼ
増幅反応液を低温でセットアップする際、プライマー同士が非特異的に結合してプライマー 
ダイマーを形成します。増幅サイクル中にこのプライマーダイマーが伸長して非特異的な産物

を増幅するため、特異的増幅産物の収量が低下します。困難な PCRアプリケーションで特異的
な結果を得るには、ホットスタート PCRを使用します。ホットスタート PCR用ポリメラーゼと
して機能させるために抗体による修飾で低温での Taq DNAポリメラーゼ活性を阻害しますが、
ポリメラーゼ分子内のアミノ酸間で共有結合を形成する化学修飾の方が効果的です。化学修飾

は、最初の熱活性化ステップで共有結合が解裂するまで完全にポリメラーゼ活性を抑制します。

一方、抗体によるホットスタート法は抗体が比較的弱い非共有結合力によりポリメラーゼと結

合しているため、ポリメラーゼ分子の活性部位のいくつかはブロックされていません。その結果、

非特異的なプライマーの伸長産物が PCR中に増幅することがあります。アガロースゲル電気泳
動の結果、これらの非特異的産物はスメアあるいは目的の増幅産物とは異なるサイズのフラグ

メントとして観察されます（4ページ、図 2）。 

表 1. PCRで使用される DNAポリメラーゼ * *  文献：Pavlov, A.R. et al. 
(2004) Recent develop-
ments in the optimization 
of thermostable DNA 
polymerases for efficient 
amplifications. Trends in 
Biotechnology 22, 253

†  例；TopTaq DNA 
Polymerase

‡  例；HotStarTaq Plus 
DNA Polymerase

§  HotStar HiFidelity DNA 
Polymeraseは A付加す
るので、TA/UAクロー
ニングが容易

DNAポリメラーゼ family A DNAポリメラーゼ family B

入手可能な酵素 Taq DNAポリメラーゼ †、 
ホットスタート DNAポリメラーゼ ‡

プルーフリーディング酵素 §

5'～ 3'エキソヌクレアーゼ活性 + –

3'～ 5'エキソヌクレアーゼ活性 – +

伸長速度（ヌクレオチド／秒） ～ 150 ～ 25

誤り率（per bp/per cycle） 1 in 103/104 1 in 105/106

PCRアプリケーション スタンダード、ホットスタート、 
逆転写、リアルタイム

ハイフィデリティ、クローニング、
部位特異的突然変異

A付加 + 時々 §
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化学修飾をベースにした QIAGEN®のホットスタート酵素を使用し

たユニークなホットスタート法は、5分間（HotStarTaq® Plus DNA 
Polymerase）あるいは 15分間（HotStarTaq DNA Polymerase）の初期
変性ステップを設定するだけでどのような PCRプログラムにも簡単に

組み込めます。

ハイフィデリティ DNAポリメラーゼ
Taq DNAポリメラーゼのような標準的な DNAポリメラーゼと異なり、
ハイフィデリティ PCR酵素は不正確な塩基の取り込みを回避するため
に 3'～ 5'エキソヌクレアーゼ活性を持っています。ハイフィデリティ
PCR酵素は、クローニング、シークエンシング、部位特異的突然変
異誘発法のような低い取り込み誤り率を必要とするアプリケーション

に最適です。しかし、3'～ 5'エキソヌクレアーゼ活性により PCRの
セットアップ中や PCRの初期にプライマーを分解することがあります。 
短くなったプライマーが原因でおこる非特異的なプライミングのため

スメアな増幅産物を生じたり、微量のテンプレートを使用した時など

目的産物が増幅できないことがあります（図 3、4）。プルーフリーディ
ング機能があるためにハイフィデリティ酵素は他の DNAポリメラー
ゼに比べて反応が遅いことも注意しなければなりません。さらに直接

UA/TAクローニングを行なうのに必要な A付加機能が非常に低いた
め、ライゲーションやトランスフォーメーション効率の低い平滑末端

クローニングが必要です。エキソヌクレアーゼをホットスタートで活

性化する HotStar HiFidelity DNA Polymeraseはこれらの問題を克服し、
類似の酵素と比べて正確で感度の高い結果を実現します（図 3、4）。
さらにこの酵素は最後の伸長ステップで Aオーバーハングも付加でき
るので、UA/TAクローニングを直接行なえます。

図 3. 高感度で正確な PCR結果を実現するために至適化さ
れたハイフィデリティ・システムの重要性
HotStar HiFidelity DNA Polymerase Kit（QIAGEN）およ
び表記のメーカーのハイフィデリティ酵素 4種類を用い
てハイフィデリティ PCRを行なった。ヒト IL9R遺伝子の
2.3 kbフラグメントを表記のゲノム DNA量から増幅し
た（40サイクル）。M：マーカー。HotStar HiFidelity DNA 
Polymeraseは 1 ngのテンプレートを用いて高感度な結果
が得られた。

† I社の異なる 2種類のハイフィデリティ酵素。

図 2. 様々なホットスタート PCR法の比較
ヒトゲノム DNA 1 µgと混合した HIV-pol-geneコンストラ
クト 50コピーから 497 bpの DNAフラグメント（矢印）
を増幅し、様々なホットスタート法を比較した。QIAGEN
の HotStarTaq Plus DNA Polymerase（化学修飾）；A社のホッ
トスタート酵素（化学修飾）；I社の Taq抗体混合液；R社
の非ホットスタート。すべての反応は duplicateで行なっ
た *。M：マーカー。特異性の高い増幅は HotStarTaq Plus 
DNA Polymeraseを使用したときのみ得られた。
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逆転写酵素
RT-PCRは逆転写酵素と PCRを用いて RNA解析を実現します。通常は様々なレトロウイルス
（例；Avian Myeloblastosis Virus［AMV］あるいはMoloney murine leukemia virus［MMLV］）か
ら分離された RNA依存 DNAポリメラーゼである逆転写酵素を用いてテンプレート RNAから
cDNAを合成します。

Tth DNAポリメラーゼのような耐熱性 DNAポリメラーゼは特殊な条件下で逆転写酵素活性を
示しますが、これらの酵素は中温性の逆転写酵素と同等の効果的な逆転写は行ないません。

逆転写酵素により合成された 1本鎖 cDNAは 2本鎖 DNA（例；ゲノム DNA）より低温で非特
異的にプライマーがアニーリングしやすいので、特異性の低い増幅結果しか得られないことが

あります。特に cDNA量が少ない場合や発現量の低いテンプレートの場合には、感度や再現性
の低下に繋がります。特異性の高い増幅は RT-PCRの成功にとって非常に重要で、革新的なバッ
ファー溶液と特殊な修飾を施した逆転写酵素、およびホットスタート PCR法と組み合わせるこ
とにより良い結果が得られます。

至適化された逆転写反応用バッファー溶液および特別に開発された逆転写酵素（QIAGEN 
OneStep RT-PCR Kitに含まれるOminiscript®や Sensiscript®）を使用することで、1本鎖 RNA分
子内に存在する二次構造を解離することができます。さらに cDNAクローニングとシークエ
ンシングのために完全長の cDNAが必要になることがありますが、QIAGEN LongRange 2Step 
RT-PCR Kitに含まれるロングレンジ逆転写酵素であれば最長 12.5 kbまでの転写物を作製するこ
とが可能です。

A

F社

41M

QIAGEN

2 3

F社

41M

QIAGEN

2 3

B

図 4. QIAGENの HotStar HiFidelity DNA Polymerase Kitを用いた感度と信頼性の高い PCR
HotStar HiFidelity DNA Polymerase Kitと F社のハイフィデリティ DNAポリメラーゼを用いて PCRを行ない、アガロース
ゲル電気泳動（ A  ）ならびにQIAxcel ™ Advanced System（ B  ）により解析した。テンプレートとして 100 ngのヒト
ゲノム DNAを用いて、1.5 kb（レーン 1および 3）と 750 bp（レーン 2および 4）を増幅した。HotStar HiFidelity DNA 
Polymeraseは F社のポリメラーゼと比べて収量と感度の高い結果が得られた。
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反応の条件

プライマーのアニーリング特異性および PCRバッファー
PCRではプライマーがテンプレート内の相補的な DNA配列にアニーリングします。増幅を成功させるには、プライマー
のアニーリングが特異的でなければなりません。短いアニーリング時間で効率的なハイブリダイゼーションを実現する

ためにプライマー濃度を上げると、非相補的な配列にもアニーリングする可能性が高くなります。非特異的なアニー 
リングから得られた産物の増幅は特異的な増幅と競合し、特異的な増幅産物の収量が大幅に低下します（4ページ、図 2）。
プライマー分子の非特異的アニーリングに対する特異的アニーリングの割合を高く保持することが PCR成功の大きな鍵
となります。アニーリングは、主に PCRバッファーの成分（特に陽イオン）およびアニーリング温度に大きく影響され
ます。陽イオンの最適な組み合わせにより、広範なアニーリング温度でプライマーのアニーリングに対して高い特異性

を保持できます。この特性により、プライマーとテンプレートの組み合わせごとにアニーリング温度の至適化が不要に

なり、プライマーのアニーリング温度が異なる実際によくある PCRシステムにも使用できます。

陽イオンの最適な組み合わせがプライマーの特異的
なアニーリングを実現
PCRバッファーで汎用される陽イオンは、DNA骨格で負電荷を持つ 
リン酸基と結合してこれらの負電荷を中和します。そのためテンプ

レート DNAとプライマー分子間の静電的な反発力を弱め、プライ
マーのハイブリダイゼーションをより安定化します。市販のほとんど

の PCRバッファーには 1価の陽イオン K+が 1種類だけ含まれますが、
K+イオンは特異的および非特異的なプライマーのアニーリングを共に

安定化します。その結果スメアな増幅産物が生じ、非特異的な DNA
が増幅されて収量の低下に繋がります。QIAGENはプライマーの 
アニーリング特異性を大幅に増大する K+と NH4

+の組み合わせで配合

比を至適化し、全てのQIAGEN PCRバッファーに使用しています。

すなわちミスマッチ結合している塩基間の弱い水素結合を NH4
+イオ

ンが不安定化することにより特異性が改善されます（図 5、6）。

NH3 + H+

Destabilization
NH4

+
Stabilization Stabilization

弱い水素結合（例；シトシン（C）と
チミン（T）のミスマッチ結合）
強い水素結合（例；アデンニン（A）と
チミン（T）のマッチした結合）

B H

H

H

H

P–

K+

P– P–

P–

B B

B

K+

K+

K+

図 6. QIAGEN PCR Buffer 中の NH4
+と K+がプライマーの

アニーリングにおける特異性を増加
K+は DNA骨格のリン酸基（P）に結合し、テンプレート
へのプライマー・アニーリングを安定化する。サーマル 
サイクリング条件下では、アンモニウムイオンおよびアン
モニアの両方として存在する NH4

+は、塩基（B）間の水
素結合に相互作用するため、ミスマッチ塩基対の弱い水素
結合を不安定化する。これら 2種類の陽イオンの組み合わ
せ効果により、幅広い温度範囲において非特異的なプライ
マー・テンプレート結合に対して特異的な結合の比率が高
く保たれる。

図 5. QIAGENのユニークな PCRバッファーシステム（動画）
www.qiagen.com/PCR-videoでご覧いただけます。
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アニーリング温度
最適なプライマーのアニーリング温度は塩基成分（A、T、G、Cヌクレオチドの割合）、プライ
マー濃度、イオン性の反応溶液環境に依存しています。K+とNH4

+を含有するQIAGEN PCRバッ
ファーを用いると、広範なアニーリング温度で特異的な PCR産物が高収量で得られます。この
特異性は非特異的なプライマー結合の不安定化とより適応度の高い反応溶液環境によって得ら

れ、時間のかかるアニーリング温度の至適化実験の必要がなくなります。一方、PCRバッファー
あるいは 1ステップ RT-PCRバッファーが K+イオンのみを含む場合は最適な PCRアニーリング
温度の範囲が狭くなり、特異性も低くなってしまいます（図 7）。

マグネシウムイオン濃度
マグネシウムイオン（Mg2+）は DNAポリメラーゼが酵素活性を持つために必要な補因子です。
K+と類似した挙動で（図 6）、Mg2+も増幅反応液に含まれる DNA、プライマー、核酸に結合し
ます。Mg2+濃度は一般的にdNTPsやプライマー濃度より高く、異なるテンプレートやプライマー
濃度でいくつかの至適化実験が必要になることがあります。最適な濃度を超えたMg2+は非特

異的な結合を安定化し、特異的な PCR産物の収量低下（図 8）およびスメアな増幅産物や他の
PCRアーティファクトが観察される場合があります。NH4

+（QIAGEN PCRバッファーに含まれ
る）は非特異的なプライマーのアニーリングを不安定化するため、広範なMg2+濃度で特異的な

アニーリングが優先的に行なわれてMg2+濃度の至適化は殆ど必要ありません。

図 8. PCR増幅を左右するMg2+濃度の影響
白血球からのゲノム DNA 20 ngと表記のメーカーの DNA
ポリメラーゼを用いてヒト PRP遺伝子から 750 bpのフラ
グメントを増幅した（反応液は 50 µl）。PCRバッファーは
1.5、2.5、3.5 mMのMg2+を含む。PCR産物（5 µl）を 1.5％
アガロースゲル上での電気泳動に使用した。M：マーカー。
QIAGEN Taq DNA Polymeraseと画期的なバッファーシス
テムを用いた場合にのみ全てのMg2+濃度で非常に特異性
の高い増幅が観察された。

図 7. 1ステップ RT-PCRの特異性に対するアニーリング 
温度の影響
一定のアニーリング温度範囲で表記のメーカーのキットを
用いて 1ステップ RT-PCRを実施した。HeLa細胞の RNA
からヒト RCC1遺伝子のフラグメント（1,289 bp）を逆転
写し、増幅した（矢印）。M：マーカー。至適化実験なしで
特異性の高い増幅がQIAGEN OneStep RT-PCR Kitを用いた
場合にのみ観察された。
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1.5 2.5 3.5

C社

1.5 2.5 3.5

I社

– 750 bp
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PCRの自動化
PCR実験の各操作の再現性と標準化は良好な実験結果を得るため必須です。この二つを達成するためには、自動化セット
アップのための信頼できるツールならびにフラグメント検出のための高感度プラットフォームが必要です。

PCRセットアップ
反応セットアップのマニュアル操作による間違いは、不正確なピペット較正および／あるいは

ヒューマンエラーの結果起きるピペッティングのばらつきにより起きやすくなります。これは

異なる実験および施設間で矛盾した結果が出る原因になります。ピペッティングの精度を維持

することおよび再現性を確実にすることは、96/384ウェルプレートにピペッティングする際に
さらに困難になります。実験結果も施設間および実験間で変動することがあり、PCR結果およ
びダウンストリーム解析の比較は困難になります。PCR試薬のマニュアル操作によるピペッティ
ングはヌクレアーゼによるコンタミのリスクを上げ、RNAをテンプレートとして使用する際に
特に問題になります。マニュアル操作によるピペッティングは時間と労力もかかり、実験者に

反復運動過多損傷を引き起こす可能性もあります。

高精度の PCRセットアップを実現する QIAGENの自動化プラットホーム
ピペッティングの間違いを排除して実験の一貫性／スピード／信頼性を高めるために、高精度

な PCRセットアップを全フォーマットで迅速に実現する自動化プラットホーム、QIAgility ™ を

QIAGENから入手可能です。QIAgilityは複数のマスターミックスのセットアップと複数の PCR
セットアップの同時処理を可能にする点で画期的であり、研究の効率化を実現します。コンタ

ミのリスクは大幅に抑えられるのでマニュアル操作による間違いは最小限になり、高い PCR産
物の収量が得られます。

PCRフラグメントの解析
PCR結果の解析は通常アガロースゲル電気泳動を用いて行なわれます。従来のアガロースゲル
電気泳動は時間と労力がかかり、特に多数のサンプルを解析する場合は膨大になります。ゲル

図 9. PCR増幅を左右する Q-Solutionの効果
Q-Solutionを添加あるいは未添加の条件で TopTaq DNA 
Polymeraseを用いて標準的な反応液中で 4.8 kbのフラグ
メントを増幅した。M：マーカー。Q-Solutionを添加した
反応でのみ特異的な増幅結果が得られた。

M with Q-Solution without Q-Solution

– 4.8 kb

PCR添加物
PCR結果を改善するいくつかの PCR添加物が現在入手可能です。 
これらの試薬は、DNAの二次構造（例；GCリッチ領域や長い増幅産
物）の解離、テンプレートの融解温度の低下、酵素のアクセスの促進、

DNAポリメラーゼの安定化、あるいはポリメラーゼのプラスチック 
容器への付着防止を促すといわれています。よく使われる PCR添加物
には DMSO（dimethyl sulfoxide）、BSA（ウシ血清アルブミン）、グリ
セロールがあります。

一方、殆どのQIAGEN PCR KitsにはQ-Solution ™（18～ 19ページ、
選択ガイド参照）が添付されています。GCリッチな DNAや強固な
二次構造を持つターゲットを増幅する際に、Q-Solutionは PCR反応の
ダイナミクスを変化させて感度を増大する斬新な変性試薬です（図 9）。
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調製の際にはエチジウムブロマイドのような有害物質に接触する危険もあります。フラグメン

トサイズや濃度に関するデータの解析は非常に難しく、特に既に解析した PCR産物とデータを
比較しなければならない場合はさらに困難になります。アガロースの品質や割合などの要因が

電気泳動の所要時間に影響し、結果に影響することもあります。電気泳動中に高圧をかけると

核酸のバンドがスメアになり、結果解析が難しくなります。別々の電気泳動のデータを比較す

る際に、実験の標準化は正確な電気泳動条件やデータを保存するために欠かせない重要なポイ

ントです。

QIAGENの自動化プラットホームにより DNAフラグメントを簡便に解析
QIAGENは高分解能キャピラリー電気泳動の自動化を実現するためにQIAxcel Advanced System
を推奨します。12サンプルの DNAフラグメント解析をわずか 3分で行なえます（図 10）。即
使用可能なゲルカートリッジを用いると、最小限の手作業で 96サンプルを解析でき、手作業に
よる間違いが減少し時間のかかるゲル調製も不要です。0.5 kb未満のフラグメントの分離能は
3～ 5 bpであり、QIAxcel Advanced Systemではスラブゲル法よりさらに正確で信頼できる解
析データを得られます。サンプルの自動アプライや充填済みゲルカートリッジにより、エチジ

ウムブロマイドなどの有害物質への曝露が最小限に抑えられます。

研究のトータルソリューション
PCRセットアップおよび DNAフラグメント解析用の自動化プラットフォームでQIAGENの 
エンドポイント PCRキットを使用することにより、PCR関連の全ステップを標準化できます（図
11）。PCRセットアップにはQIAgilityが、正確な DNAフラグメント解析にはQIAxcelシステム
が最適です。

高精度なフラグメント検出

QIAxcel Advanced System

容易な PCRセットアップ

QIAGENエンドポイント PCR KitQIAgility

特異性の高い増幅

図 11. PCRワークフローの標準化
PCR自動化のためのトータルソリューションに関する情報ならびにアプリケーションデータは www.qiagen.com/PCR-literatureをご覧ください。

図 10. QIAxcel Advanced System（動画）
www.qiagen.com/gel-analysisでご覧いただけます。
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操作の簡便性

PCR実験では、最適な酵素／反応条件／テンプレート品質／プライマーデザインなどの要因に加え、使いやすさや簡便さ
もまた考慮されなければなりません。異なる塩濃度、アニーリング温度、サイクル数など様々な条件下における特殊な

PCR反応の適応度についても評価する必要があります。

簡単な操作
PCR実験を効率化し、マニュアル操作による間違いやリスクを軽減する
ために多くの PCR試薬には様々な特長（例；マスターミックス、可視
化色素、簡便な室温でのセットアップ）が付加されています。QIAGEN
ではこれらの特長に加え、dNTPsや時間節約のため直接ゲルにロード
可能な色素を付加した様々なキットを取り揃えています（図 12）。室
温では不活性なホットスタート PCR酵素を用いて簡便に PCRおよび
RT-PCRのセットアップができます。さらに、TopTaq DNA Polymerase 
Kit中の斬新な酵素安定化剤は、標準的な PCR酵素と比較してセットアッ
プを非常に簡便化します。また冷蔵庫に保存できるため、試薬の凍結

融解は必要ありません。QIAGEN PCRおよび RT-PCR製品の優れた特長
に関する概要一覧は 18～ 19ページをご覧ください。

様々なアッセイに一つのプロトコール
QIAGENの PCRおよび RT-PCRキットで採用されている画期的な dual-
cation buffer systemは高感度増幅を実現し、至適化のための時間とコス
トを大幅に削減します。新しいアッセイの確立、評価のための至適化

やグラジエント PCRにかける時間は不要です；サーマルサイクラーに
プログラム可能な 1種類の至適化済みプロトコールで、良好な結果が
容易に得られます（図 13）。

時間とコストを顕著に削減
QIAGEN PCRキットを用いた単純な反応セットアップ、迅速な操作 
手順、安定した結果、高い操作性により試薬同様に時間とコストも節

約できます。すなわち PCRパラメーターの至適化は不要です。繰り返
し実験の必要性も回避でき、はじめての PCR実験で良好な結果が得ら
れます。PCRアッセイの確立は、1種類の至適化済みプロトコールを
用いて簡単かつ容易に行なえます（図 14）。

図 12. Loading Dyeによる実験操作の効率化
多くのQIAGEN PCRキットに入っている CoralLoad® PCR 
Bufferはマーカー色素を含み容易なピペッティングを実現
し（ A  ）、PCR産物を即ゲルにアプライでき、DNAの移
動度を簡単に可視化できる（ B  ）。

A B

QIAGEN

M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 M

図 13. 至適化なしで PCR産物を確実に増幅
100 bpから 2 kbまでの大きさの 14種類の PCR産物を
哺乳動物ゲノム DNAから増幅するために TopTaq DNA 
Polymeraseを用いた。PCRは至適化済みの標準なプロトコー
ルに従い、同一のサイクリング条件を用いた。

QIAGEN PCRキット 他社のキット

時間

時間

時間

キット･プロトコールに準拠 実験系の構築

煩雑な至適化後のみ
PCR解析が可能

至適化なしで
PCR解析成功

PCR条件の至適化

図 14. 至適化実験なしで良好な PCR実験
QIAGEN PCRキットは、簡単な操作で信頼性の高い結果を迅速に実現する。現在汎用され
ている方法と異なり、QIAGEN PCRキットは PCRパラメーターの至適化が不要で、アッ
セイの確立を迅速かつ容易に行なえる。
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表 2. プライマーのデザインおよび使用法に関するガイドライン

プライマーのデザイン

PCRの特異性および効率を最大にするためには、最適なプライマー配列と適切なプライマー濃度が重要です。標準的な
PCR、マルチプレックス PCR、1ステップ RT-PCRに使用するプライマーデザインの概要を表 2に記載します。

スタンダード PCR マルチプレックス PCR 1ステップ RT-PCR

長さ 18～ 30 nt 21～ 30 nt 18～ 30 nt

GC含有率 40～ 60％ 40～ 60％ 40～ 60％

Tm値の計算 2℃ x（A+T）+ 4℃ x（G+C）

全てのプライマーペアの Tm値は類似

2℃ x（A+T）+ 4℃ x（G+C）

全てのプライマーペアの Tm値は類似

60～ 88℃の Tm値で最適な結果が 
得られる

2℃ x（A+T）+ 4℃ x（G+C）

全てのプライマーペアの Tm値は類似

Tm値は逆転写反応温度より低くならな
いようにする（例；50℃）

最適なアニーリング温度 Tm計算値より 5℃低い温度 Tm計算値より 5～ 8℃低い温度 
（Tm値が 68℃以上の場合）

Tm計算値より 3～ 6℃低い温度 
（Tm値が 60～ 67℃の場合）

Tm計算値より 5℃低い温度

プライマーの設定部位 – – gDNAの検出を回避するため：
あるエキソンの 3'末端と隣接する 
エキソンの 5'末端境界領域にプライ
マーをハイブリダイズさせる

あるいは、少なくとも一つのイント
ロンを含むフランキング領域（非翻
訳領域）にプライマーをハイブリダ
イズさせる

mRNA配列しかわからない場合には、
300～ 400 bp離したところにプラ
イマーのアニーリング部位を選ぶ

配列 プライマーペアの 3'末端における 2～ 3塩基の相補性を回避

プライマーとテンプレートの 3'末端間のミスマッチを回避

プライマーの 3'末端で 3個あるいはそれ以上 Cが連続するのを回避

プライマー内あるいはプライマーペア間での相補性を回避

3'末端では Tを回避

プライマー配列が目的のテンプレート配列にとって特異的であることを確認

A260での濃度 20～ 30 µg/ml

各プライマー 0.1～ 0.5 µMを 
最終濃度として添加（0.2 µMを推奨）

20～ 30 µg/ml

各プライマー 0.2 µMを最終濃度として
添加

20～ 30 µg/ml

各プライマーの 0.5～ 1 µMを最終
濃度として添加（0.6 µMを推奨）

保存条件 TEに溶解し –20℃で保存 TEに溶解し –20℃で保存 TEに溶解し –20℃で保存
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高度な PCR法と新技術

バイオマーカー探索、遺伝子多型解析、遺伝子制御やがん研究のような多くの研究分野においてスタンダードな PCRア
プリケーションがルーチンで使用されています。さらに、より高性能で正確さを追求する要望に焦点をあてた新しい PCR
法も開発されています。これらの開発は、コストの削減、アッセイ感度の増大、信頼性のあるデータ標準化、さらにスルー

プットの増大という難しい要求に応じて行なわれてきました（表 4）。これらの要求に対応し良好な結果を得るためには、
特化した PCRバッファーシステム、および特別な添加物や試薬が必要になります。

表 3. PCRを阻害する不純物 様々なサンプルから高純度な DNAを精製し、正確な PCR結果に導く
各種 DNA精製製品に関しては www.qiagen.co.jpを参照ください。

DNAの品質に加えて PCR実験に使用するテンプレート量も PCR結果
に影響します。特にテンプレート量が多いとスメアな、あるいは非特

異的な増幅産物が生じます。

表 4. 難しい PCRアプリケーションを成功に導く PCR増幅法

アプリケーション 課題 最適 PCR法

ジェノタイピング 複数の産物を同時に増幅 マルチプレックス PCR

ハイスループット／高速 PCR 結果までの時間を短縮 マルチプレックス PCR／高速サイクリング、ホットスタート PCR

シングルセル PCR 感度の増大 特異性の高いホットスタート PCR

クローニング 正確な配列

長い PCR産物の増幅

ハイフィデリティ PCR

ロングレンジ PCR

メチル化 DNAの検出 PCR特異性 MSP（Methylation-specific PCR）

ウイルス負荷のモニタリングおよび 
遺伝子発現解析

感度の増大 1ステップ RT-PCR

テンプレートの品質

PCR実験では酵素反応を逐次的に複数サイクル行なうため、一回のみの酵素反応に比べて不純物（タンパク質、フェノー
ル／クロロホルム、塩類、エタノール、EDTA、その他の有機溶媒など）に、より影響されます。ホームメイド法で調製
したテンプレートに存在するこれらの夾雑物は、PCR増幅の感度および効率を低下させます。フェノール抽出、エタノー
ル沈殿、あるいは塩析を用いたテンプレート調製法では全ての夾雑物を除去できず、結果として PCR実験の信頼性に悪
影響を及ぼします（表 3）。確実な PCR結果を得るためにはQIAGENのサンプル調製テクノロジーを駆使したシリカメン
ブレン・ベースのキット（例；QIAamp®やQIAprep Kits）を推奨します。さらにスタート DNA量が少ない場合は、配列
によるバイアスがなく微量ゲノム DNAを均一に増幅する全ゲノム増幅キット（例；REPLI-g® Kits）も使用できます。

不純物 阻害する濃度

SDS > 0.005％（w/v）

フェノール > 0.2％（v/v）

エタノール > 1％（v/v）

イソプロパノール > 1％（v/v）

酢酸ナトリウム ≥ 5 mM

塩化ナトリウム ≥ 25 mM

EDTA ≥ 0.5 mM

ヘモグロビン ≥ 1 mg/ml

ヘパリン ≥ 0.15 i.U./ml

尿素 > 20 mM

RT反応液 ≥ 15％（v/v）
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マルチプレックス PCR
マルチプレックス PCRでは一つの反応液中で多数のプライマーペアを
使用して複数のターゲットを同時に増幅します。このタイプの PCR実
験では、異なるプライマー／テンプレートシステムで最大の増幅効率

を得るためにアニーリング条件の大規模な至適化が必要であり、非特

異的な PCR副産物もしばしば増幅されます。厳密なホットスタート法
および特別に至適化されたバッファーシステムは、マルチプレックス

PCRを成功させるための必須条件です。マルチプレックス PCRの問題
を克服する方法は www.qiagen.com/news-2をご覧ください。

一つのプライマーペアを用いるスタンダード PCRシステムと比較し
て、マルチプレックス PCRの問題はプライマーペアごとにハイブリダ
イゼーション速度が異なることです。高い確率で結合するプライマー

は PCR反応成分をより多く消費するため、その他のプライマーから増
幅される PCR産物の収量が低下します。その結果、増幅されない DNA
配列が生じ、予想された PCR結果が得られないことがあります。この
問題を克服するために、QIAGENは特別にマルチプレックス PCR用
バッファー（QIAGEN Multiplex PCR Plus Kitに添付）を開発しました。
このバッファーにはユニークな化合物である Factor MPが含まれてい
ます。Factor MPは様々なプライマーの核酸テンプレートへの効率的で
安定したアニーリングを促進します。特定の条件下で目的のターゲッ

ト配列とプライマーペアの結合条件が最適でない場合でさえ、ハイブ

リダイゼーション効率およびプライマーの安定性の増大により高い収

量の増幅産物が得られます（図 15）。この原理は Type-it ™ Microsatellite 
PCR Kitにも採用されています。このキットではテンプレート量から 
正確なサイクル数まで操作の各ステップが至適化されています。この

ユニークなキットにより、ターゲット数の多いマイクロサテライトアッ

セイの確立がこれまでになく容易になります（図 16）。

図 15. QIAGEN Multiplex PCR Plus Kitによる 19-plex PCRの
成功例
QIAGEN Multiplex PCR Plus Kitの標準的な条件を用いて
19ターゲット領域（99～ 955 bp）のマルチプレックス
PCRを行なった。至適化なし（QIAGEN）あるいは AII社
のホットスタート DNAポリメラーゼを異なる濃度で用い
た。解析はQIAxcel Advanced Systemを用いて行なった。
QIAGEN Multiplex PCR Plus Kitは至適化の必要がなく、 
全ターゲット領域を特異的に増幅した。AII社のキットを
用いて行なったマルチプレックス PCRでは、各濃度を用
いて煩雑な至適化を行なったにもかかわらず、高濃度を用
いた場合でも PCR断片の消失が観察された。

995 bp

99 bp

AII社

1.25 U 2.5 U 3.75 U 5 U Standard

QIAGEN

Type-it Microsatellite PCR Kit

FAM

PET

A A社

FAM

PET

B

図 16. 至適化不要の Type-it Microsatellite PCR Kitを用いて正確な 13-plex STR解析
3730 xl Capillary Sequencer（ABI ™）の 4チャンネルのうち 2チャンネル（FAM ™と PET®）で解析した 13種類の STR遺伝子座のうち 6種類の結果を表
示している。標準的な条件下で Type-it Microsatellite PCR Kitを用いて 6種類の STR遺伝子座すべてが確実に増幅されている。Type-it Microsatellite Kitでの
25サイクルおよび標準プロトコールを用いた結果に対し、A社のキットではホットスタート用に至適化済みの PCR条件とサイクル数を増加したにもかか
わらず、いくつかの特異的なピークが検出されず（矢印）、また非特異的なシグナルが観察された。Type-it Microsatellite PCR Kitを用いたイヌのタイピング
を www.qiagen.com/news-4でご紹介しています。
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高速サイクリング PCR
PCR増幅時間の短縮は PCRのスループット数を増大し、研究者にダウン
ストリーム解析に必要十分な時間を与えます。

実験完了までの時間を短縮するという要望（2ページ、図 1参照）は、
高速 PCR技術の最近の開発により実現しました。高速 PCRは高速での
温度制御が可能な新型のサーマルサイクラーを用いるか、変性、アニー

リングおよび伸長時間とサイクリング時間を顕著に短縮する革新的な

PCR試薬類を用いることにより可能です。高速サイクリング PCR試薬
は増幅の特異性および感度を維持するため至適化されていなければな

りません。

QIAGEN Fast Cycling PCR Kitは斬新なQ-Bond ™ Moleculeの採用によ
り、標準的なサーマルサイクラーでも高速サイクリング PCRを行なえ、
良好な結果を得られます。この試薬分子は DNAポリメラーゼの 1本
鎖 DNAへの結合親和性を大幅に向上させるため、アニーリング時間
をわずか 5秒に短縮できます。ユニークなバッファー組成および至適
化された DNAポリメラーゼ濃度により変性および伸長時間も顕著に
短縮できます。高速サイクリング PCRに関する文献はウェブサイト
www.qiagen.com/PCR-literatureをご覧ください。

シングルセル PCR
限られた量のスタートサンプルで遺伝子解析を行なう場合にシングル

セル PCRは非常に有用なツールです。フローサイトメトリーやマイク
ロマニピュレーションで、細胞表面マーカーや物理的な可視化を基に

目的細胞の分離が可能です。微量のテンプレート分子（1または 2遺
伝子コピー）の増幅にはHotStarTaq Plus DNA Polymeraseのような効率、
特異性、感度の高い PCRシステムが必要です（図 17）。

ロングレンジ PCR
標準的な PCRプロトコールを用いると 4 kbまでの PCR産物をルーチ
ンで増幅できます。しかし、4 kb以上の PCR産物の増幅では時間の
かかる至適化を行なわなければ失敗することがあります。失敗の原因

として、プライマーの非特異的なアニーリング、テンプレート DNA
の二次構造、不適切なサイクリング条件があり、これらの要因は短い

PCR産物より長い PCR 産物の増幅に大きく影響します。

テンプレート内に DNA損傷が一箇所あると PCR酵素反応が停止する
ため、長い PCR産物の増幅には DNAの脱プリン化のような DNA損
傷を回避することが特に重要です。増幅反応の pHを安定化する特殊
な緩衝物質により PCRサイクリング中の DNA損傷は最小限に抑えら
れます。QIAGEN LongRange PCR Kitは最長 40 kbまでの PCR産物の
増幅に最適です。PCRを開始する前にQIAGEN LongRange PCR Buffer
とインキュベートした DNAは、損傷していないコントロール DNAと

“QIAGEN Fast Cycling PCR Kitにより、
5,000年前の骨からの法医学的 DNAサ
ンプルを短時間で再現性良く安定して増

幅できました。このキットは最短時間で

良好な結果を得る最高のツールです”

Dr. Alex Nikitin. Assistant Professor, 
Grand Valley State University, Minnesota.
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図 17. シングルセル PCRで良好な結果を実現
フローサイトメトリーで分離し、個別の PCRチューブに
直接採取したシングルセルからネズミ p53遺伝子のフラ
グメント（500 bp）を増幅した。HotStarTaq Plus DNA 
Polymerase（QIAGEN）、PII社のホットスタート酵素（Hot-
start enzyme）、I社の抗体によるホットスタート酵素とバッ
ファー（Antibody-mediated）を用いて増幅反応を行なった。
M：マーカー。HotStarTaq Plus DNA Polymeraseを用いた
場合のみ特異的な単一のフラグメントが得られた。
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同等の PCR産物の収量があり、このバッファーシステムの損傷回避能
力が長鎖の PCR産物の増幅に最適な反応環境であることを証明してい
ます（図 18）。類似のキットと異なり、QIAGEN LongRange PCR Kit
はそのユニークな特長によりロングレンジ PCRの問題点を克服します
（図 19）。

Methylation-specific PCR（MSP）
Sodium Bisulfiteで処理（例；EpiTect® Plus Bisulfite Kitを使用）した後、
ターゲット DNAのメチル化状態はMSPにより調べることができます。
この方法では 2セットのプライマーペアすなわち、Bisulfite処理で非変
換のシトシン（ゲノム DNA内のメチル化シトシンに由来）にアニーリ
ングするセットと、ゲノム DNA内の非メチル化シトシンが Bisulfite処
理により変換したウラシルにアニーリングするセットの 2種類が必要
です。非変換の配列に対応するプライマーセットで増幅された産物は、

シトシンがメチル化されており、Bisulfite処理による変換 *から保護さ
れたことを示しています。

さらに非特異的なプライマー結合や PCRアーティファクトの増幅を回
避するため厳密で特異性の高い PCR条件を使用しなければなりません。
非メチル化シトシンのウラシルへの変換により DNA配列の複雑性が低
下し、非特異的なプライマー・テンプレート結合の傾向が増大するため、

至適化された PCR条件は特に重要です。GC含有率の高いテンプレー
ト DNAの増幅用にデザインされた HotStarTaq Plus DNA Polymeraseは
MSPでも使用され、良好な結果を示します（図 20）。さらにQIAGEN
の EpiTect MSP Kitは、エピジェネティクス・アプリケーションにおい
て信頼性の高いMSPを実現するために特別に至適化されています。

図 19. QIAGEN LongRange PCR Kitを用いるロングレンジ
PCR結果の優秀性
テンプレートとして40 ngのヒトゲノムDNAを使用して、
表記のキットで PCRを行なった。R社および T社のキット
と異なり、QIAGEN LongRange PCR Kitは簡単なプロトコー
ルを用いて良好な増幅を実現し、7.6 kbと 8.9 kbに増幅
産物が得られた。M：マーカー

A

R社 T社 QIAGEN

B A AB B M

図 18. LongRange PCR Bufferによるゲノム DNA損傷の回避
水（Water）、A社のロングレンジ PCRバッファー（Standard PCR buffer）、または
QIAGEN LongRange PCR Buffer（QIAGEN LongRange PCR Buffer）中の白血球由来ゲノム 
DNAを PCRに直接使用（–）、あるいは PCR前に 95℃でインキュベートした（+）。増幅反
応（50 µl）はQIAGEN LongRange PCR Kitを用いて行なった。M：マーカー。増幅産物の
収量低下が示唆するように、水あるいは一般的なロングレンジ PCRバッファー中で前処理
したDNAではQIAGEN LongRange PCR Buffer中で前処理したDNAより損傷が大きかった。
ロングレンジ PCRの問題点解決法に関しては www.qiagen.com/news-3をご覧ください。

M – – + + + + + +

Water
Standard 

PCR buffer

QIAGEN 
LongRange PCR 

Buffer

– 10 kb

95℃
step

*  文献：Derks, S. et al. (2004) Methylation-specific PCR
unraveled. Cell Oncol. 26, 291.

1 
µg

1 
µg

10
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ng

10
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ng

10
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ngM MC C

– 707 bp

– 150 bp

図 20. 高感度なMSP増幅
QIAamp DNA Blood Mini Kitを用いて血液からヒトゲノ
ム DNAを精製し、様々な量の DNA（1 ng～ 1 µg）を
EpiTect Bisulfite Kitを用いて変換した。変換した DNAの増
幅用にデザインした 2セットのプライマーと HotStarTaq 
Plus Master Mix Kitを用いて PCRを行なった。5 µlの
各 PCR 産物を 1.3％アガロースゲルにロードした。
HotStarTaq Plus Master Mix Kitは全ての DNA量から特異
的な増幅を実現した。M：マーカー；C：ネガティブコン
トロール
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まとめ

PCR法は、最新の分子生物学研究のため強力かつ急速に開発されているツールです。最近の PCRテクノロジーの進歩
により、感度や特異性の向上だけでなく結果が迅速に得られるようになりました。初めての実験でも最適な PCR実験結
果を得るため、ここに記載されている簡単なガイドラインを参考にしてください。QIAGENの PCRおよび RT-PCR製品
は至適化なしで最良の結果が得られるように特別に開発されています。さらにマスターミックス、ゲルに即ロードでき

る PCRバッファー、わかりやすいプロトコール、セットアップから検出までのワークフローの各ステップの自動化など 
実験を簡便化するツールも提供しています。QIAGENは信頼できる定量 PCRおよび定量 RT-PCR、全ゲノム増幅キットも
取り揃えています。QIAGENの PCR製品を用いてエンドポイント PCRの問題点をどのように克服できるかをウェブサイ
ト www.qiagen.com/news-1でご確認ください。

どのような PCR増幅でもお客様のご要望にあったキットをQIAGENはご用意しています（18～ 19ページ、選択ガイド）。

1ステップ RT-PCRを用いたウイルス研究
RNAの二次構造は、多岐にわたり RT-PCR結果に影響します。逆転写
反応中に複雑な二次構造を持つ RNA領域で逆転写反応が停止したり、
テンプレート RNAから逆転写酵素が遊離する原因になることがあり
ます。結果として得られるプライマー結合部位を含まない不完全な

cDNAは、PCRで増幅されません。逆転写酵素がループ構造をスキッ
プした結果として cDNAに欠損部分が生じ、不完全な PCR産物が増幅
される場合もあります。

発現量の低い転写物あるいはウイルス RNA配列を増幅する際に、こ
れらの問題はさらに深刻になります。最大の感度が要求されるウイル

ス検出や遺伝子発現解析のようなアプリケーションでは、バランスの

取れた逆転写酵素システム、厳密なホットスタート酵素、至適化済み

のバッファーシステムの組み合わせが非常に重要です。ウイルスサン

プルに特化した 1ステップ RT-PCRプロトコールを弊社ウェブサイト
www.qiagen.com/PCR-literatureでダウンロードしてご利用ください。

QIAGEN OneStep RT-PCR Kitに添付されているバッファーにより高温
（50℃）での逆転写反応が可能です。この高い反応温度は二次構造を
解離して逆転写反応の効率を改善します。特に少量のテンプレートを

用いた 1ステップ RT-PCRには重要です。

図 21. ウイルス RNAの効果的な検出
持続感染 Vero細胞から分離したセンダイウイルス RNA
から F遺伝子 mRNAの 336 bpフラグメントを逆転写し、 
増幅した。表記したウイルスゲノムのコピー数でQIAGEN 
OneStep RT-PCR Kitを用いて反応を行なった *。M：マー
カー

M 22
,00

0

22
00

22
0

22 2 copies

*  データ提供；H. Rausch, Max Planck Institute for
Biochemistry, Martinsried, Germany as part of the project
“Experimental control of virological work at safety levels 
2 and 3 in Bavaria,” supported by the Bavarian Ministry
of the Environment.
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PCR関連製品については弊社ウェブサイト www.qiagen.com/goto/PCRをご覧ください。

最新のライセンス情報および製品ごとの否認声明に関しては、各 QIAGEN製品の英語版 Handbookあるいは User 
Manualをご覧ください。QIAGENキットの Handbookおよび User Manualは www.qiagen.co.jpから入手可能です。

Trademarks: QIAGEN®, QIAamp®, QIAgility ™ , QIAprep®, QIAxcel ™ , CoralLoad®, EpiTect®, HotStarTaq®, Omniscript®, Q-Bond ™ , Q-Solution ™ , REPLI-g®, Sensiscript®, TopTaq ™ , Type-it ™ (QIAGEN Group);  
ABI ™ (Applera Corporation or its subsidiaries); FAM ™ , PET® (Life Technologies); TaqMan® (Roche Group). 本文に記載の会社名および商品名は、各社の商標または登録商標です。

© 2011 QIAGEN, all rights reserved.

オーダーインフォメーション
製品名 内容 Cat. no. 価格（￥）

スタンダード PCR ̶ スタンダードおよび特殊な PCRアプリケーション

TopTaq DNA Polymerase (250)* Fridge storage and room temperature setup 200203 19,000

TopTaq Master Mix Kit (250)  Fridge storage and room temperature setup 200403 25,000

Taq DNA Polymerase (250)* With ready-to-load PCR buffer 201203 19,000

Taq PCR Master Mix Kit (250)* Ready-to-use master mix format 201443 26,000

ホットスタート PCR ̶ 全てのアプリケーションにおける迅速で特異性の高い増幅用

HotStarTaq Plus DNA Polymerase (250)* With ready-to-load PCR buffer 203603 23,000

HotStarTaq Plus Master Mix Kit (250)* Ready-to-use master mix format 203643 27,500

HotStarTaq DNA Polymerase (250)* With PCR enhancer ̶ Q-Solution 203203 23,000

HotStarTaq Master Mix Kit (250)* Ready-to-use master mix format 203443 32,000

高速サイクリング、ホットスタート PCR ̶ どのサーマルサイクラーでも超高速かつ 
特異的に増幅

QIAGEN Fast Cycling PCR Kit (200)* Ready-to-use master mix format 203743 23,000

ハイフィデリティ PCR ̶ 感度および信頼性の高いハイフィデリティなホットスタート PCR

HotStar HiFidelity Polymerase Kit (100)* Complete kit format with dNTP mix 202602 20,000

ロングレンジ PCR ̶ 長鎖フラグメントを高感度かつ正確に増幅

QIAGEN LongRange PCR Kit (20)* With dNTP mix 206401 6,400

マルチプレックス PCR ̶ 複数のターゲットを高い感度と特異性で増幅

QIAGEN Multiplex PCR Kit (100)* Ready-to-use master mix format 206143 37,000

QIAGEN Multiplex PCR Plus Kit (30)* Ready-to-use and ready-to-load master mix format                                   206151 10,500

1ステップ RT-PCR ̶ 迅速で高感度かつ効率的な 1ステップ RT-PCR

QIAGEN OneStep RT-PCR Kit (25)* Complete kit format with dNTP mix 210210 21,500

2ステップ RT-PCR ̶ 高感度で正確な 2ステップ、ロングレンジ RT-PCR

QIAGEN LongRange 2Step  
RT-PCR Kit (20)*

Complete kit format with dNTP mix 205920 13,000

dNTPs ̶ 感度および再現性の高い PCRおよび RT-PCR用

dNTP Set (100 µl)* 100 mM each dATP, dCTP, dGTP, dTTP 201912 7,900

*  その他のサイズまたはフォーマットもございます。お問い合わせください。また、弊社の定量 PCRおよび全ゲノム増幅に関連する全製品群に関しては
ウェブサイト www.qiagen.co.jpをご覧ください。
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