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Saliva sebagai sumber DNA genom manusia
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Abstrak. Genom adalah keseluruhan DNA yang ada dalam suatu sel, berisi seluruh sekuens DNA secara utuh.
Genom manusia mengandung informasi lengkap tentang biologi manusia seperti  metabolisme, fisiologi, biologi
seluler, patologi termasuk penyakit menular, evolusi, dan sebagainya. Saliva adalah cairan tubuh yang berasal dari
kelenjar ludah dan mengandung sel-sel dan flora yang dapat digunakan untuk mendeteksi penyakit. Keberadaan
mikroorganisme oral, protein, dan protease dalam saliva merupakan ancaman terhadap DNA genom manusia.
Mikroorganisme oral mengandung enzim yang mampu mendegradasi DNA manusia. Penggunaan kit atau
penambahan zat sterilisasi kepada saliva adalah penting untuk preservasi DNA manusia. Penyimpanan saliva
menggunakan kit komersial memberikan hasil yang konsisten baik dalam jumlah maupun sterilitas DNA, bahkan
dapat disimpan dalam waktu yang lama. Penggunaan saliva sebagai sampel biologi sangat efisien dan praktis
dibanding dengan darah, buccal swab, dan biopsi jaringan. Pengambilan saliva bersifat tidak invasif, tidak
memerlukan tenaga terampil, dan dapat dikumpulkan secara berulang tanpa menyakiti subjek, tidak terdenaturasi
(stabil selama 24 jam dalam suhu kamar) serta stabil selama satu minggu pada suhu 4C. Tantangan bagi peneliti
adalah strategi untuk sterilisasi saliva dari molekul pengganggu DNA manusia.  Mikroorganisme oral dapat dibunuh
menggunakan antimikroba sementara aktivitas DNAse dapat dihilangkan dengan penambahan inhibitor DNAse.

Kata kunci: Genom, saliva, sampel biologi.

Abstract. Genome is the entire DNA in a cell, containing the entire DNA sequence as a whole. The human genome
contains complete information about human biology such as metabolism, physiology, cellular biology, pathology
including infectious diseases, evolution, and so on. Saliva is a body fluid that comes from salivary glands and
contains cells and flora that can be used to detect diseases. The presence of oral microorganisms and proteins
including proteases in saliva poses a threat to the DNA of the human genome. Oral microorganisms contain
enzymes that has ability in human DNA degradation. The use of commercial kit or addition of sterilizing agents into
saliva is critical to preservation of human DNA. Salivary storage using commercial kits provides consistent results
in both the amount and sterility of DNA, and can be stored for a long time. The use of saliva as a biological sample
is very efficient and practical compared to blood, buccal swabs, and tissue biopsies. Saliva collection is non-
invasive, does not require skilled personnel, and can be collected repeatedly without harming the subject, is not
denatured (stable for 24 hours at room temperature) and stable for one week at 4C. The challenge for researchers is
a strategy for sterilizing saliva from molecules that may disrupts human DNA. Oral microorganisms can be killed
using antimicrobials while DNAse activity can be minimized by the addition of DNAse inhibitors.
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DNA dan genom manusia

Genom adalah keseluruhan deoxyribonucleic acid (DNA) yang ada dalam suatu sel, berisi seluruh sekuens DNA
secara utuh (Nelson and Cox, 2008). DNA terdiri dari gula (deoksiribosa), basa nitrogen (adenin, guanin, sitosin,
dan timin), dan fosfat. Gula dari DNA mengalami kekurangan satu atom oksigen pada atom karbon 2' (H bukan OH)
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sehingga membedakan DNA dari RNA (Youssef, Budd and Bielawski, 2019). Susunan tiap DNA adalah sama, yang
membedakan hanyalah pada susunan basa. Hal ini merupakan karakteristik dari asam nukleat (Berg et al., 2012).

DNA pada sel eukariotik berasosiasi dengan berbagai jenis protein dengan membentuk kromatin yang tersebar
dalam nukleus. Protein histon mengikat struktur DNA dengan membentuk kompleks yang sangat stabil. DNA yang
sangat panjang dapat masuk dalam nukleus yang hanya berukuran 5 mm dengan adanya kondensasi. Tepat sebelum
memasuki fase mitosis (pembelahan sel), kromatin berkondensasi dan membentuk kromosom (Devlin, 1997).

Genom manusia terdiri dari 3x109 pasang basa nukleotida yang dirakit dalam 23 pasang kromosom (Devlin, 1997).
Genom manusia mengandung informasi lengkap tentang biologi manusia seperti metabolisme, fisiologi, biologi
seluler, patologi termasuk penyakit menular, evolusi, dan sebagainya (Weissenbach, 2016) untuk memahami proses
selular dan molekuler. Kesehatan dan penyakit manusia dapat dideteksi dari susunan genom dengan mempelajari
struktur protein yang dihasilkan oleh sel (Wilson and Walker, 2010). Genom manusia memiliki 20-25 ribu gen
penyandi protein (Abdellah et al., 2004) dengan regulasi sekuens berbeda (Leban and Flat, 1871; Devlin, 1997).
Sebagian besar DNA genom manusia tidak bisa diterjemahkan karena tidak sesuai dengan kode DNA untuk protein
(noncoding DNA) dan berada di luar gen (Swanson, Kim and Glucksman, 2010).

Pengurutan seluruh DNA manusia dimulai tahun 1990 hingga tersusun lengkap pada tahun 2003 (Moraes and Góes,
2016). Pengurutan DNA genom manusia berkaitan dengan teknik sekuensing dan bioinformatika (Weissenbach,
2016) sehingga menghasilkan teknik biosains yang mampu mengisolasi, menganalisis, memanipulasi, dan
mengeksploitasi asam nukleat. Sekuensing DNA genom manusia mengembangkan ilmu  biologi baru, seperti
bioteknologi, pemetaan genom, kedokteran molekuler, dan terapi gen (Wilson and Walker, 2010).

Komponen genom manusia terdiri dari gen dan non gen. Sekuensing gen meliputi faktor transkripsi, intron, ekson,
dan regulasi akhir transkripsi. Proses transkripsi dimulai karena adanya faktor transkripsi untuk menghasilkan
mRNA dan diakhiri dengan adanya sekuensi regulasi transkripsi. Selanjutnya mRNA mengalami proses translasi
menjadi protein yang fungsional. Bagian intron adalah bagian gen yang mengandung sekuen DNA yang tidak
diterjemahkan menjadi protein fungsional dan akan dibuang saat proses translasi (Swanson, Kim and Glucksman,
2010). Sebaliknya, bagian ekson diterjemahkan dalam bentuk protein yang fungsional. Bagian intron mempunyai
fungsi lain yaitu mengkode ekson, meregulasi ekspresi gen (seperti promoter, silencer, dan enhancer), template
awal untuk proses replikasi, dan peran struktural pada kromosom (seperti telomere dan sentromer) (Palazzo and
Gregory, 2014).

Setiap manusia memiliki kemiripan sekuensi DNA hingga 99,9%. Perbedaan 0,1% sama dengan sepuluh juta varian
genetik yang disebut dengan polimorfisme nukleotida tunggal (single nucleotide polymorphisms, SNPs) (Pace,
2007). Perbedaan utama antar genom manusia adalah adanya noncoding DNA yang berulang atau short tandem
repeat (STR). Paling sedikit 30% dari sekuens DNA manusia berulang, terdiri dari perulangan panjang dan
perulangan pendek. Sekuensi yang berulang panjang mencapai 5-500 pasang basa dan sering terdapat di sentromer
dan telomer dari kromosom dengan jumlah 1-10 juta per genom haploid. Sekuensi yang sedikit berulang berjumlah
10 juta per genom haploid dan diselingi oleh sekuensi DNA yang unik yang dapat diterjemahkan oleh enzim
polymerase 2 (Rodwell et al., 2015). Penentuan identitas seseorang dapat ditentukan dengan deteksi STR atau
disebut dengan DNA fingerprinting (Lieberman and Ricer, 2014).

Sumber DNA manusia asal saliva

Sumber sel yang digunakan untuk mendeteksi DNA manusia, termasuk sel eukaryota, harus memiliki nukleus
(Devlin, 1997). Darah menjadi sampel biologi standar untuk  identifikasi whole genome sequencing (WGS) dan
sering digunakan untuk penelitian dan aplikasi klinis (Yao et al., 2020). Komponen darah yang mengandung DNA
adalah sel darah putih (leukosit) (Trost et al., 2019). Darah mengandung 180-314 µg/mL DNA manusia (Yao et al.,
2020).

Selain darah, DNA dapat diperoleh dari sel epitel (Trost et al., 2019). Salah satu sumber sel epitel adalah saliva.
Saliva adalah cairan tubuh yang berasal dari kelenjar ludah untuk homeostasis rongga mulut. Saliva melindungi
mukosa mulut dari asam, baik yang berasal dari makanan maupun dari sisa makanan yang dimuntahkan (Dawes et
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al., 2015). Saliva utuh (whole saliva) berasal dari kelenjar ludah mayor, kelenjar ludah minor, cairan krevikular
gingiva, sekret hidung, serum dan darah dari luka di mulut, bakteri, virus, jamur, sel epitel, komponen seluler lain,
dan sisa makanan (Pandeshwar and Das, 2014). Saliva mengandung 94-99% air dengan komposisi dan ekskresi
yang tergantung pada umur, jenis kelamin, dan faktor stimulasi. Pada orang sehat, produksi saliva sekitar 600 mL
per hari dengan rata-rata 0,3-0,4 mL per menit (Chojnowska et al., 2018; Roblegg, Coughran and Sirjani, 2019; Vila
et al., 2019).

Saliva merupakan cairan tubuh kompleks yang disuplai secara ekstensif oleh darah. Akibatnya molekul dalam
plasma seperti protein, DNA, dan RNA juga terdapat dalam saliva (Majem et al., 2015). Saliva mengandung sel
epitel dan leukosit yang dapat digunakan untuk deteksi DNA. Kedua jenis sel tersebut dalam saliva dapat mencapai
4,3x105 untuk sel epitel dan 1,36 x 105 untuk leukosit (Garbieri et al., 2017). Koni et al. (2011) menunjukkan
keberadaan genom manusia dalam saliva dari 14.019 sampel saliva anak berusia 2-9 tahun.

Potensi saliva sebagai sampel biologi uji diagnostik

Saliva mengandung berbagai elemen dalam kadar sesuai kebutuhan tubuh. Fungsi saliva sangat luas, dari membantu
proses awal pencernaan hingga kebersihan mulut secara umum. Kekurangan volume sekresi saliva menurunkan
kemampuan individu dalam proses pencernaan dan kebersihan mulut (Vera-Sigüenza et al., 2020). Metabolit,
protein, elektrolit bahkan mikroorganisme yang terdapat dalam saliva dapat dijadikan indikator kondisi kesehatan
individu. Dengan demikian, saliva dapat digunakan sebagai cairan biologis untuk mendeteksi suatu penyakit (Pandit,
Cooper-White and Punyadeera, 2013), baik penyakit menular, sistemik, degeneratif, maupun malignansi (Nunes,
Mussavira and Bindhu, 2015) (Tabel 1).

Tabel 1. Penyakit yang dapat didiagnosis menggunakan sampel saliva.
Nama

Penyakit
Desain Jumlah sampel Metode Pemeriksaan Molekul target Referensi

Gagal ginjal
kronis (GGK)

Cross
sectional

Kontrol 47 orang
GGK 34 orang
Pasien hemodialisis
38 orang

Elisa (IgA dan IgG)
Griess reagent (Nitric
oxide)
Agglutination tests
(CRP); dan total proteins
(Bradford assay)

IgA
IgG
C reactive protein
(CRP)
Nitric oxide (NO)

(Pallos et
al., 2015)

Leukemia Cross
sectional

7 Pasien leukemia
20 orang sehat

qRT-PCR assay β-actin mRNA
BCR-ABL
PML-RARα
AML-ETO

(Chen et
al., 2014)

Diabetes
melitus

- 120 Pasien DM tipe
2

Variant II brand team
Bio-Rad (HbA1c)
Elisa (α-2-
macroglobulin)

HbA1c
α-2-macroglobulin

(Aitken et
al., 2015)

Kanker
payudara

Kasus-
kontrol

Kasus 26 wanita
Kontrol 35 wanita

Elisa CA15-3 (Agha-
Hosseini,
Mirzaii-
Dizgah
and
Rahimi,
2009)

Periodontitis - Periodontitis agresif
31 orang
Periodontitis kronik
25 orang
Orang sehat 25 orang

Sequencing Porphyromonas
gingivalis (16S
rRNA)

(Damgaard
et al.,
2019)
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Karies gigi Kohort 39 Anak-anak (21
karies berat dan 18
tanpa karies)
33 Ibu (17 karies
berat dan 16 tanpa
karies)

Sequencing
Bioinformatics analysis

Candida albicans (Xiao et
al., 2018)

Mikroorganisme dalam saliva dapat berupa bakteri non patogen dan patogen yang dapat menjadi penyebab penyakit
sistemik dan non sistemik. Periodontitis merupakan penyakit yang disebabkan oleh bakteri patogen dalam saliva dan
menyebabkan progresitas inflamasi sehingga berpengaruh pada fungsi sel endotel (Samaranayake and Matsubara,
2017). Porphyromonas gingivalis merupakan bakteri patogen dalam saliva yang menjadi indikator gingivitis dan
periodontitis. Pada pasien periodontitis, respon imun seperti Toll-like receptor-4, IL-18, asam urat, aspartate
transaminase, dan prokalsitonin dalam saliva lebih tinggi dari individu sehat sebagai akibat dari adanya bakteri
patogen (Zhang et al., 2016).

Sistem imunitas tubuh akan merespons bila bakteri patogen mengakibatkan sitokin proinflamasi (interleukin-6 dan
tumor necrosis factor-α) mencapai kadar tinggi dalam darah. Hal ini dapat menghambat fungsi reseptor insulin dan
berpengaruh pada penyakit diabetes (Samaranayake and Matsubara, 2017). Di samping itu, kadar α-2-macroglobulin
saliva berbanding lurus dengan HbA1c. Metabolit α-2-macroglobulin  dalam saliva dapat dijadikan kontrol
glikemik pasien diabetes (Zhang et al., 2016).

Stres pada manusia secara fisiologi memicu aktivasi sistem saraf autonom dan hypothalamic-pituitary-adrenal yang
ditandai dengan meningkatnya biomarker kortisol dan α-amilase (Bali and Jaggi, 2015). Produksi α-amilase dan
kortisol dalam saliva dikaitkan dengan faktor stress yang berdampak pada indikator klinis dan subklinis penyakit
kardiovaskuler dan kardiometabolik (Cozma et al., 2017).

Biomarker mRNA untuk kanker dalam saliva dapat ditunjukkan oleh proto-oncogene B-Raf (BRAF), Cyclin
(CCNI), epidermal growth factor receptor (EGRF), fibroblast growth factors 19 (FGF19), fibroblast growth factor
receptor substrate 2 (FRS2), growth regulation by estrogen in breast cancer 1 (GREB1), dan leucine zipper putative
tumor suppressor 1 (LZTS1). Model regresi logistik menunjukkan lima dari tujuh biomarker dapat mendeteksi
kanker paru dengan nilai area under curve (AUC) 0,925, sensitivitas 93,75% dan spesifisitas 82,81%. Selain kanker
paru, gen BRAF, CCNI, EGRF, FGF19, FRS2, GREB1, dan LZTS1 juga dijadikan biomarker untuk kanker pankreas,
kanker ovarium, kanker payudara, diabetes, dan penyakit paru obstruktif kronik (PPOK) (Zhang et al., 2012).
Biomarker methyl-CpG binding domain protein 3-like 2 (MBD3L2), proto-oncogen (KRAS), stromal interaction
molecule 2 (STIM2), dmx-like 2 (DMXL2), activin a receptor type 1 (ACRV1), duchenne muscular dystrophy
(DMD), ABL  1 enzyme substrate 1 (CABLES1), thymidine kinase 2 (TK2), glioma tumor suppressor candidate
region gene 2 (GLTSCR2), cyclin-dependent kinase-like 3 (CDKL3), translationally-controlled tumor peotein
(TPT1), dan dolichol-phosphate mannosyltransferase (DPM1) dalam saliva mempunyai nilai AUC 0,682-0,823
pada kanker pankreas dibandingkan dengan individu sehat (Zhang et al., 2010).

Saliva sebagai sumber sampel biologi

Kekurangan

Pengumpulan saliva tanpa stimulasi akan menghasilkan sedikit volume saliva. Hal ini menjadi tantangan bagi
petugas untuk mencari strategi alternatif memperbanyak saliva. Agar saliva yang dikumpulkan lebih banyak,
beberapa langkah dapat dilakukan di antaranya mengunyah permen karet (Gomar-Vercher et al., 2018), mencicip
bahan yang asam (asam sitrat), atau menguyah kain kasa (Xu, Laguna and Sarkar, 2019). Pengumpulan saliva
dengan meludah mungkin menemui hambatan pada bayi dan pasien yang tidak sadar sehingga satu sponge dapat
digunakan untuk mengumpulkan saliva (Koni et al., 2011).

Saliva mengandung mikroorganisme oral yang sering disebut dengan flora normal. Namun demikian, flora normal
dalam saliva mudah mengkontaminasi oleh zat lain dari kelenjar ludah mayor, kelenjar ludah minor, cairan
krevikuler gingiva hingga darah karena luka di mulut. Aktivitas makan menjadikan kontaminasi saliva dengan sisa
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makanan tidak bisa dihindari, termasuk bakteri, virus, jamur, dan zat lainnya (Pandeshwar and Das, 2014).
Keberadaan imunoglubulin, hormon,  dan enzim dalam saliva sebagai cara melindungi tubuh dari serangan patogen
dan membantu mencerna makanan yang akan diolah lebih lanjut ke lambung (Dawes, 2003; Garbieri et al., 2017).

Keberadaan mikroorganisme dan protein dalam saliva merupakan ancaman terhadap DNA genom manusia. Bakteri
mengandung enzim sialidase, N-acetyl-β-d-glucominidase, β-d-galactosidase, dan α-1-fucosidase yang mampu
mendegradasi gula glikoprotein dalam saliva (Dash and Das, 2018) sehingga mendegradasi DNA manusia (Dawes,
2003; Garbieri et al., 2017).

Saliva mengandung enzim protease dari bakteri yang dapat mendegradasi protein saliva. Protease adalah enzim yang
memecah protein menjadi peptida dan asam amino yang lebih kecil (Chmelař et al., 2017). Adanya protease
mengaktifkan Caspase-activated DNAse (CAD), satu nuklease yang bertanggung jawab dalam fragmentasi DNA
(Kolarevic et al., 2014). Mekanisme degradrasi DNA diinisiasi oleh pengaktifan CAD. CAD diaktifkan oleh
transduksi signal. Caspase 3 adalah kunci pensinyalan apoptosis kanonik yang mendorong perubahan sitosol dan
nukleus yang diperlukan untuk pembongkaran seluler. Caspase 3 mengaktifkan CAD melalui inaktivasi inhibitor
CAD (ICAD). Selanjutnya caspase menonaktifkan perbaikan DNA dan mencegah perbaikan genom yang
terfragmentasi (Ohkouchi et al., 2013).

Deoxyribonucleases (DNases) adalah kelas enzim yang mengkatalisis hidrolisis DNA (Kolarevic et al., 2014).
Konsentrasi rata-rata DNase dalam saliva parotis manusia adalah 2000 U/mg atau setara dengan 28,8 ng/mL
(Yaegaki et al., 1982). Aktivitas DNAse pada whole saliva manusia sebesar 0,54±0,06 KU/mg (Lomate and
Bonning, 2016). Flora normal dalam saliva dapat meningkatkan aktivitas DNAse bila terjadi pergeseran oleh bakteri
patogen pada kasus gingivitis dan periodontitis (Koneˇ, 2020). Spesies bakteri di rongga mulut (Aas et al., 2005)
memiliki aktivitas nuclease, termasuk E. coli (Samaranayake and Matsubara, 2017) dan Streptococcus mitis (Kilian
and Tettelin, 2019).

Bakteri, virus, dan mikrooorganisme lain mengandung 1-5% enzim protease. Protease mampu menghidrolisis ikatan
amida dari peptida, polipeptida, dan protein (Lomate and Bonning, 2016). Aktivitas protease pada saliva
mempengaruhi keberadaan DNA genom manusia oleh karena fungsinya memecah protein menjadi unit yang lebih
sederhana. Oleh sebab itu, terdapat teknik penambahan penghambat protease dan zat penstabil, yaitu aprotinin,
leupeptin, antipain, pepstatin A, phenyl methyl sulfonyl fluoride, EDTA, dan thimerosal (Nunes, Mussavira and
Bindhu, 2015). Pemberian penghambat protease dalam saliva bertujuan untuk menghambat degradasi DNA dan
kromatin, sehingga saliva steril dari berbagai molekul DNAse (Rosenberg, 1987).

Penggunaan kit atau penambahan zat sterilisasi kepada saliva adalah penting untuk preservasi DNA manusia. Saat
ini penyimpanan saliva menggunakan kit komersial memberikan hasil yang konsisten baik secara jumlah maupun
sterilitas DNA bahkan dapat disimpan dalam waktu yang lama (Garbieri et al., 2017). Saliva yang steril dari
molekul pengganggu genom manusia sangat membantu petugas laboratorium dalam mendapatkan DNA genom
manusia selama dalam perjalanan hingga tiba di laboratorium untuk proses ekstraksi.

Kelebihan

Saliva merupakan cairan tubuh manusia yang dapat dijadikan biomarker untuk mendeteksi berbagai masalah
kesehatan manusia. Penyakit sistemik, penyakit menular, dan ilmu forensik sudah menggunakan saliva sebagai
sampel dalam banyak penelitian (Pertiwi, 2015). Penggunaan saliva sebagai sampel penelitian merupakan pilihan
yang tepat mengingat banyak metabolit yang dapat mewakili kondisi individu.

Penggunaan saliva sebagai sampel biologi sangat efisien dan praktis dibanding dengan darah, buccal swab, dan
biopsi jaringan. Pengambilan saliva sebagai sampel DNA lebih menguntungkan daripada penggunaan darah karena
pengumpulan saliva bersifat tidak invasif dan tidak memerlukan tenaga terampil. Meskipun sampel darah lebih
banyak mengandung DNA (6-73 µg/mL), namun baik secara kualitas maupun kuantitas sampel saliva masih
sebanding dengan darah untuk identifikasi DNA (Abraham et al., 2012).

Alternatif sampel biologi saliva juga membantu pasien yang mengalami trauma terhadap jarum suntik. Sifat
pengambilan saliva yang noninvasif membuat pasien lebih nyaman sehingga memudahkan petugas dalam proses
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pengumpulan sampel (Burrows, Ristow and D’Amato, 2017). Di samping itu, anggaran yang diperlukan untuk
pengumpulan saliva lebih rendah dibanding buccal swab, darah, dan biopsi (Chojnowska et al., 2018).

Kelebihan lain penggunaan saliva sebagai sampel diagnostik adalah dapat dikumpulkan secara berulang (lebih dari
sekali dalam sehari) tanpa menyakiti subjek, tidak terdenaturasi, dan stabil selama 24 jam dalam suhu kamar serta
stabil selama satu minggu pada suhu 4C. Pengumpulan secara berulang juga membantu petugas bila ada keadaan
pengulangan pemeriksaan (Chojnowska et al., 2018).

Tantangan

Whole genom sequencing (WGS) didapatkan melalui sampel darah dan sudah menjadi gold standard. Sampel darah
memenuhi persyaratan quality control lebih tinggi dibanding saliva. Hal ini disebabkan mikrobioma oral yang
mendegradasi DNA. Sterilisasi saliva dari mikrobioma oral akan menghasilkan WGS dengan kualitas yang baik.
Diperlukan kit yang mampu menciptakan suasana steril dari mikrobioma oral dalam saliva (Yao et al., 2020).

Burrows melakukan penelitian dan menciptakan formula untuk preservasi DNA yang dinamanakan FDL-storage
buffer. Penambahan FDL-storage buffer kepada saliva menunjukkan tidak ada tanda degradasi DNA setelah 24
bulan. Kemurnian dan konsentrasi DNA masing-masing berkisar 0,9-1,88 dan 2-88 ng/µL (Burrows, Ristow and
D’Amato, 2017). Dibandingkan dengan kit preservasi Oragene OG-500 (DNA genotek), hasil ekstraksi DNA
menggunakan FDL-storage buffer mempunyai konsentrasi lebih rendah. Namun demikian, FDL-storage buffer
dapat digunakan untuk preservasi DNA manusia asal saliva (Burrows, Kasu and D’Amato, 2019).

Banyak faktor DNA genom manusia dapat terdegradasi dalam saliva, di antaranya mikroorganisme oral dan
metabolit. Oleh sebab itu, menjadi tantangan bagi peneliti untuk menentukan strategi dalam sterilisasi saliva atau
meminimalkan aktivitas molekul pengganggu DNA manusia. Mikroorganisme oral dapat disterilisasi menggunakan
antimikroba. Hal yang perlu diperhatikan adalah dosis yang tepat untuk mematikan mikroba tersebut sehingga tidak
lagi menjadi ancaman bagi keberadaan DNA manusia. Di samping itu, aktivitas DNase oleh metabolit dan
kandungan bakteri seperti protease juga hal yang tidak bisa diabaikan. Penggunaan inhibitor DNAse perlu
dipertimbangkan untuk mengeliminasi DNase penganggu pada DNA genom manusia.

Kesimpulan
Saliva sebagai sumber DNA sangat efisien dan praktis dibanding dengan darah, buccal swab, dan biopsi jaringan.
Pengambilan saliva bersifat tidak invasif, tidak memerlukan tenaga terampil, dan tidak terdenaturasi. Keberadaan
mikroorganisme oral dan aktivitas DNAse sebagai pengganggu DNA manusia dalam saliva, perlu diperhatikan.
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