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Abstrak. Ekstraksi DNA merupakan tahap awal yang menentukan kuantitas dan kualitas DNA
genom yang diperoleh. Penggunaan daun muda pada tanaman tahunan tidak selalu ada,
alternatifnya menggunakan daun agak tua, namun banyak mengandung polifenol dan
polisakarida. Tujuan artikel review ini untuk menjelaskan terkait modifikasi metode ekstraksi DNA
yang efektif untuk tanaman dengan kandungan tinggi polisakarida dan polifenol. Modifikasi
metode ekstraksi DNA tanaman seringkali perlu dilakukan karena tiap tanaman mengandung
metabolit yang berbeda sehingga perlu penanganan yang berbeda pula. Terdapat berbagai
metode ekstraksi DNA tanaman. Metode CTAB merupakan metode yang paling banyak digunakan
dan dikembangkan. Modifikasi metode dilakukan untuk mendapatkan DNA genom yang
berkualitas, melalui peningkatan konsentrasi TrisHCL, p-mercaptoethanol, NaCl, dan PVP,
pengulangan tahapan purifikasi, ataupun penambahan kemikalia seperti RNAse. Modifikasi
dilakukan disesuaikan dengan jenis tanaman yang digunakan, sehingga optimasi diawal perlu
dilakukan untuk menentukan metode yang tepat. Perbandingan modifikasi ekstraksi pada
beberapa jenis tanaman pada tiap tahapan ekstraksi serta pengaruhnya pada kualitas DNA yang
diperoleh dapat menjadi tolak ukur dalam penentuan modifikasi yang akan dilakukan disesuaikan
dengan jenis tanaman yang akan diuji.

Kata kunci: ekstraksi DNA, modifikasi metode, polifenol, polisakarida

Abstract. DNA extraction is the initial stage that determines the quantity and quality of the
genomic DNA obtained. The use of young leaves in annual plants is not always available, the
alternative is to use mature leaves, but contain lots of polyphenols and polysaccharides. The
purpose of this review article is to describe the modification of an effective DNA extraction method
for plants with a high content of polysaccharides and polyphenols. Modification of DNA extraction
methods often needs to be done because each plant contains different metabolites so that different
treatments are needed. There are various methods of extracting plant DNA. The CTAB method is
the most widely used and developed method. Modification of the method is carried out to obtain
quality genomic DNA, it can be through increasing the concentration of T7risHCL, p-
mercaptoethanol, NaCl, and PVP, repeating the purification steps, or adding chemicals such as
RNAse. Modifications are made according to the type of plant used, so optimization needs to be
done at the beginning to determine the right method. Comparison of extraction modifications on
several types of plants at each extraction stage and the effect on the DNA quality obtained can be
used as a benchmark in determining the modifications to be carried out according to the type of
plant to be tested.
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1. Pendahuluan

DNA genom terdiri atas semua material genetik pada kromosom. Ekstraksi DNA
merupakan proses pemisahan meteri genetik dari sel, termasuk membran seluler, RNA dan protein
lainnya. Ekstraksi DNA merupakan metode dasar yang penting dan turut menentukan keberhasilan
rangkaian kegiatan molekuler. DNA yang berkualitas tinggi hasil ekstraksi harus dipenuhi dalam
analisis molekuler. Berbagai teknik analisis dalam pemuliaan tanaman seperti identifikasi
genotipe, keragaman genetik (Aboul-maaty & Oraby, 2019; Sari et al., 2018) dan biologi
molekuler yang berdasarkan pada hibridisasi molekuler atau Polymerase Chain Reaction (PCR)
membutuhkan DNA dalam jumlah yang cukup dan kualitas yang baik (Restu, 2012) sehingga
isolasi dan pemurnian DNA menjadi langkah penting yang turut diperhatikan. Oleh karena
kandungan metabolit sekunder dalam sel tanaman berbeda-beda, maka setiap tanaman
membutuhkan prosedur isolasi yang optimum agar diperoleh DNA genom yang sesuai dengan
syarat kebutuhan dalam analisis molekuler. Keberhasilan ekstraksi DNA tergantung pada jenis
tanaman atau jaringan tanaman yang digunakan (Sari & Murti, 2015). Metode ekstraksi yang
sudah ada seringkali dilakukan modifikasi karena tidak mampu menghasilkan DNA yang
berkualitas. Menurut Sika et al. (2015), metode ekstraksi DNA genom yang telah ada diduga
mungkin akan membutuhkan modifikasi untuk dapat efektif pada spesies tanaman lain dengan
berbagai konsentrasi metabolit sekunder. Metode CTAB (Cetyl Trimethyl Ammonium Bromide)
yang dikembangkan Doyle & Doyle (1990) telah banyak digunakan untuk ekstraksi DNA (Ribeiro
et al., 2007). Pada penelitian Sari & Murti (2015), penggunaan metode Doyle & Doyel (1990)
untuk ekstraksi DNA daun sawo, tidak mampu menghasilkan DNA yang berkualitas. Demikian
juga pada beberapa penelitian lainnya yaitu pada tanaman mulberry (Anuradha et al., 2013);
beberapa jenis tanaman berbiji seperti semangka yang digunakan pada penelitian Aboul-Maaty &
Oraby, (2019) juga memodifikasi metode Doyle & Doyel (1990).

Rathnayake et al. (2014) mengungkapkan, DNA dapat diekstraksi dari berbagai bagian
tanaman, mulai dari biji, batang, dan daun. Daun adalah bagian yang paling banyak digunakan.
Pada tanaman tahunan, penggunaan daun agak tua (mature) menjadi alternatif dari daun muda
yang ketersediaannya tidak selalu ada (Rathnayake et al., 2014), meskipun pada daun yang agak
tua diketahui banyak mengandung metabolit sekunder dan polisakarida (Sari & Murti, 2015;
Chathrath et al., 2013; Anuradha et al., 2013; Boso et al., 2012; Porebski et al., 1997), sedangkan
jika menggunakan daun yang sangat muda maka kualitas dan kuantitas DNA yang dihasilkan
sangat rendah (Anuradha et al., 2013; Small et al., 2004). Metabolit sekunder tanaman tidak hanya
akan mempengaruhi kualitas ekstraksi DNA genom tetapi juga reaksi PCR dan analisis genetik
serupa lainnya (Kotchoni et al., 2011; Sika et al., 2015).
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Polisakarida menjadi masalah jika dikandung dalam sampel DNA, karena dapat
menghambat aktivitas enzimatik. Kehadiran polisakarida dalam sampel DNA telah terbukti
menghambat aktivitas Taq polimerase dan aktivitas enzim restriksi. Adanya polisakarida dalam
sampel DNA ditandai dengan pembentukan larutan yang sangat kental. Bentuk teroksidasi
polifenol secara kovalen mengikat DNA menghasilkan warna coklat, sehingga tidak dapat
digunakan untuk analisis molekuler (Sahu, et al., 2012).

Penggunaan DNA extraction kits banyak diminati karena dengan waktu yang relatif
singkat sekitar 35 menit dapat menghasilkan DNA genom murni namun untuk kegiatan ekstraksi
jumlah besar membutuhkan biaya yang juga besar karena harga kits yang sangat mahal (Amani et
al., 2011; Anuradha et al., 2013). Menurut Lebas (2002), metode CTAB yang dimodifikasi lebih
efisien dibandingkan dengan menggunakan Qiagen DNeasy plant kit berdasarkan hasil ampifikasi
PCR ubi ungu (Dioscorea sp.).

Metode CTAB merupakan metode yang paling umum digunakan, dan merupakan metode
yang paling banyak dimodifikasi (Xin & Chen, 2012), seperti penelitian yang dilaporkan Mace et
al., (2003); Flagel et al., (2005); Reynolds et al., (2004); Michiels et al., (2003) yang memodifikasi
metode ekstraksi Doyle & Doyle (1987). Metode CTAB banyak dipilih untuk optimasi ekstraksi
DNA, karena umum digunakan untuk mengekstraksi tanaman yang tinggi polisakarida dan
metabolit sekunder lainnya (Turaki et al., 2017).

Kandungan metabolit sekunder dalam sel tanaman juga dipengaruhi oleh faktor
lingkungan. Menurut Landolino et al. (2004), cekaman abiotik seperti kekurangan air dan nutrisi
atau infeksi patogen dapat secara signifikan meningkatkan biosintesis dan akumulasi senyawa
sekunder. Berdasarkan hal tersebut, menunjukkan setiap tanaman membutuhkan metodeprosedur
ekstraksi DNA yang sesuai agar diperoleh DNA genom yang berkualitas untuk dapat digunakan
sebagai bahan dalam analisis molekuler. Pada artikel ini membahas secara komprehensif tentang
komposisi ekstraksi DNA hasil modifikasi pada tahapan atau komposisi, uji kuantitas dan kualitas
DNA yang dihasilkan, tujuannya agar dapat memberikan informasi terkait metode ekstraksi DNA

genom untuk tanaman yang tinggi polisakarida dan metabolit sekunder lainnya.

2. Metode Ekstraksi DNA dan Modifikasinya
Ketika melakukan optimasi metode ekstraksi DNA genom, sangat penting untuk
memastikan kualitas dan kuantitas DNA yang dihasilkan. Faktor yang dapat menjadi pertimbangan
dalam pemilihan metode ekstraksi DNA antara lain waktu, biaya, potensi toksisitas, hasil,
ketersediaan peralatan laboratorium dan persyaratan keahlian, serta jumlah sampel yang
diperlukan (Chacon-Cortes & Griffiths, 2014). Selama kegiatan optimasi metode ekstraksi DNA,

modifikasi prosedur umumnya terhadap komposisi larutan buffer lisisnya ataupun teknik
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penanganan fisik dalam pemisahan DNA genom dari senyawa lain. Pada prinsipnya optimasi
prosedur ini bertujuan melindungi DNA genom dari degradasi akibat senyawa sekunder yang
dilepaskan ketika sel dihancurkan atau kerusakan akibat penanganan fisik (Milligan 1992). Pada
dasarnya, terdapat 4 tahapan dalam ekstraksi DNA, yaitu:

1. Pemisahan/lysis, pada tahap awal ini DNA genom dipisahkan dari sel, melalui
perombakan membrane sel dan mengeluarkan inti sel. Tahap ini penting diperhatikan,
karena menentukan hasil DNA yang akan diperoleh nantinya. Proses lysis yang tidak
efektif, mengakibatkan DNA masih berada di dalam sel.

2. Pengikatan/binding, tahap pengikatan DNA sehingga dapat terpisahkan dari protein
lainnya.

3. Pencucian/washing, tahap pencucian DNA untuk terpurifikasi.

4. Pelarutan/Elute, tahap resuspensi dengan penambahan larutan buffer sebagai pelarut.

Tabel 1. Perkembangan Metode Ekstraksi DNA

Tahun Metode Penemu
1955  Size exclusion chromatography (SEC) Lathe and Ruthven
1956  lon-exchange chromatography (IEC)  Peterson and Sober

1957  EtBr-CsCl gradient centrifugation Matthew meselson, Franklin W.Stahl, and
Jerome Vinograd

1968  Affinity chromatography (AC) Cuatrecasas and Wilcheck

1979  Alkaline extraction Bimboim and Doly

1979  Silica matrices Vegelstein and Gillespie

1988  Salting-out method Miller

1990 CTAB extraction Doyle and Doyle

1998  Phenol-chloroform Barker

1998  Magnetic beads Trevor Hawkins

2000  Whatman FTA Cards Whatman,Inc

2011  Chelex-100 extraction Xiong Hui, Xie Liqun, Chen Jiayi

2017  Filter paper-based method Rui Shi and Dilip Panthee

Sumber: Dairawan and Shetty (2020)

Pada Tabel 1 disajikan perkembangan metode untuk ekstraksi DNA. Dari berbagai metode
ekstraksi DNA salah satunya ialah yang dikemukakan Doyle & Doyle (1990) yaitu metode CTAB
yang banyak diminati dan sering digunakan untuk ekstraksi DNA tanaman (Ribeiro & Lovato,
2007) yang mengandung polisakarida dan senyawa fenolik (Jose & Usha, 2000). Namun demikian,
komposisi buffer CTAB tersebut tidak selalu sesuai untuk ekstraksi DNA tanaman, seperti sawo,
murbei, cabai merah, papaya, jeruk sehingga perlu dilakukan modifikasi (Sari & Murti, 2015;
Anuradha et al., 2013; Nugroho et al., 2017; Ardiana, 2009). Alternatif lain untuk ekstraksi DNA
ialah menggunakan ekstraksi DNA kits, meskipun mahal namun cukup banyak diminati (Amani

et al., 2011), tentu hal tersebut disesuaikan dengan ketersediaan dana.
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CTAB merupakan metode yang paling umum digunakan, dan merupakan metode yang

paling banyak dimodifikasi (Xin & Chen, 2012). Menurut Sahu et al. (2012), metode ekstraksi

DNA CTAB dari Porebski et al. (1997) dan Doyle & Doyle (1990), jumlah DNA yang diperoleh

sangat rendah, dan kualitasnya juga buruk untuk sebagian besar sampel. Sedangkan, dengan

metode CTAB Saghai-Maroof et al. (1984) memberikan kuantitas DNA tanaman yang lebih baik,

namun masih terdapat smear/ pengotor. Hasil optimasi Sahu et al. (2012) menggunakan metode

CTAB Saghai-Maroof et al. (1984) dengan modifikasi konsentrasi TrisHCL, B-mercaptoethanol,

NaCl, dan PVP memperoleh kualitas DNA yang lebih baik dari pada 4 metode lainnya, seperti
ditunjukkan pada Gambar 1.

Gambar 1. DNA genom yang dihasilkan dari ekstraksi daun tanaman dan
diseparasi pada gel agarose 0.8%. Keterangan: Lane 1, Isolasi DNA
menggunakan Kit (GeNei); Lane 2, Lane 3, dan Lane 4, isolasi DNA

menggunakan metode CTAB Doyle & Doyle (1990), metode Porebski (1997),
dan metode Saghai-Maroof (1984); Lane 5 hingga Lane 8, metode hasil
modifikasi (Sahu et al., 2012).

Pada Tabel 2 disajikan beberapa modifikasi metode CTAB untuk mendapatkan DNA
berkualitas tinggi dari daun yang kaya metabolit sekunder. Modifikasi dengan penambahan
antioksidan PVP (Polivinilpolipirolidone), p-mercaptoethanol, dan pemanfaatan nitrogen cair
memudahkan penghancuran jaringan daun (Syafaruddin & Santoso, 2011). Modifikasi lainnya
pada tahap ekstraksi dilakukan dengan pengulangan atau dengan memodifikasi volume, suhu, dan
lama inkubasi (Chen et al., 2010). Modifikasi ekstraksi DNA tanaman teh telah dilaporkan
Dehestani and Tabar (2007), pada tanaman kemiri oleh Syafaruddin & Santoso (2011) dan pada
tanaman jahe oleh Utami et al. (2012). Namun, metode yang sesuai untuk tanaman tertentu belum
tentu juga sesuai untuk jenis tanaman lainnya. Sari & Murti (2015), melakukan modifikasi metode
CTAB Doyle & Doyle (1990) pada komponen buffer, pengulangan tahapan purifikasi untuk
menghasilkan DNA genom sawo (Manilkara zapota) yang berkualitas.

Modifikasi pada komponen buffer CTAB, PVP dan B-mercaptoethanol mampu
menghasilkan DNA yang berkualitas (Chathrath et al., 2013; Sari & Murti, 2015). Fungsi dari -

mercaptoethanol ialah untuk menghilangkan polyphenol (Wilkins & Smart 1996), sejalan dengan
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PVP yang akan mengikat komponen phenolic dan menekan oksidasi (Utami et al., 2012).
Penggunaan CTAB dalam buffer ekstraksi berguna untuk mengeliminasi polisakarida (Fang et al.,
1992). Sejalan yang diungkapkan Restu et al. (2012), buffer CTAB cukup memenuhi syarat untuk
digunakan dalam ekstraksi DNA dari tanaman yang mengandung karbohidrat dan fenol tinggi
karena tidak merusak DNA. Buffer CTAB dengan kandungan garam yang tinggi dapat
memisahkan polisakarida dari dinding sel, sedangkan PVP dapat mengurangi browning akibat
kandungan fenol pada daun muda (Porebski et al., 1997; Surzycki 2000).
Tabel 2. Komponen buffer dari metode CTAB yang dimodifikasi

Metode Komponen buffer Jenis tanaman yang Sumber
digunakan referensi

Modifikasi 2,8% CTAB; 2,5M NaCl; 0,1M Daun agak tua tanaman Sari & Murti
Doyle & Doyle Tris-HCI; 0,02M EDTA; 3% sawo (Manilkara (2015)
(1990) mercaptoethanol; 2,5% PVP zapota)
Modifikasi 2% CTAB; 5mM L-ascorbid Daun agak tua tanaman Anuradha et al.
Doyle & Doyle acid; 4mM DIECA; 1% Sodium murbei (Morus L.) (2013)
(1990) Meta Bisulfate; 0,5% SDS; 1M

Tris; 2% PVP; 0,5M EDTA,

33,3ul mercaptoethanol
Modifikasi 2% CTAB; 1,5M NaCl; 0,IM Daun muda tanaman Sahu et al.

Metode Saghai-
maroof et al.

Tris-HCI; 0,02M EDTA; 1%
mercaptoethanol; 2,5% PVP

mangrove

(2012)

(1984)
Modifikasi 2% CTAB; 1,4M NaCl; 100Mm Daun muda dan daun Kumar &
Metode Murray Tris-HCI; 20 Mm EDTA; 0,3% agak tua dari tanaman Kumari (2022)
&  Thompson mercaptoethanol; 3% PVP Flemingia macrophylla,
(1980) Shorea robusta, dan

Buchanania

cochinchinensis

Tabel 3. Modifikasi pada tahapan lysis dan purifikasi

Metode
Modifikasi CTAB

Sumber referensi
Sari & Murti (2015)

Tahapan lysis dan purifikasi DNA
Nitrogen cair; 3x CIAA; 2x etanol 70%;

Doyle & Doyle (1990) RNase 1pl
Modifikasi CTAB Nitrogen cair; 3x CIAA; 2x etanol 70%;  Anuradha et al. (2013)
Doyle & Doyle (1990) RNase 1pl

Modifikasi Metode
Murray & Thompson
(1980)

Tanpa nitrogen cair; 2x CIAA,; 2x etanol
70%; RNase 10 pl

Kumar & Kumari (2022)

Pada Tabel 3 disajikan modifikasi metode pada tahapan lysis dan purifikasi dari beberapa
penelitian. Peningkatan komponen buffer seperti CTAB, NaCl, B-mercaptoethanol dan PVP serta
pengulangan CIAA (Chloroform Isoamyl Alcohol) dan etanol berpengaruh terhadap kualitas DNA
sawo (Sari & Murti, 2015), selaras dengan hasil penelitian Chathrath et al. (2013), yang juga
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memodifikasi CTAB, PVP dan B-mercaptoetanol untuk menghasilkan DNA yang berkualitas.
Penggunaan kloroform untuk menghilangkan polisakarida, lipid, dan zat nonpolar lainnya,
sehingga dapat menghasilkan DNA yang lebih bersih (Richards et al., 1994; Xin & Chen, 2012).
RNAse juga dapat ditambahkan pada tahap purifikasi (Xin & Chen, 2012). Senyawa polifenol dan
polisakarida yang tinggi pada daun bengkuang berhasil dihilangkan dari DNA yang diekstraksi
menggunakan metode CTAB yang dimodifikasi, melalui peningkatan konsentrasi PVP-40,
natrium sulfit dan pengulangan presipitasi dengan natrium klorida Turaki et al. (2017). Lebih
lanjut Turaki et al. (2017) mengungkapkan, konsentrasi PVP-40 yang digunakan dalam metode
CTAB yang dimodifikasi serupa dengan yang digunakan Fang et al. (1992) dan Shankar et al.,
(2011). Modifikasi pada komponen CTAB, PVP dan B-mercaptoethanol mampu menghasilkan
DNA yang berkualitas (Chathrath et al., 2013; Sari & Murti, 2015).

3. Pengujian Kuantitas dan Kualitas DNA

Pengujian kuantitas dan kualitas DNA genom yang dihasilkan dari metode ekstraksi yang
digunakan penting artinya untuk mengetahui seberapa efektif metode yang digunakan dan
seberapa banyak dan murninya DNA yang diperoleh. Kualitas kemurnian DNA dapat
dikuantifikasi dengan menggunakan spektrofotometer. Kualitas DNA genom hasil ekstraksi yang
sedikit kontaminan dari polisakarida, senyawa fenolik, dan protein ditandai dengan besar ratio
A260/A230 nm senilai >2.0 dan pada ratio A260/A280 sebesar 1.8 - 2.0 (Sambrook et al., 1989;
Xin & Chen, 2012; Anuradha et al., 2013; Sahu et al., 2012). Menurut Fang et al. (1992), DNA
berkualitas ditunjukkan dari nilai ratio A260/A230 nm sebesar >1.8 menunjukkan DNA yang
dihasilkan rendah polisakarida. Turaki et al. (2017) dan Sambrook & Russel, (2001)
menambahkan, jika nilai DNA pada rasio A260/A230nm sebesar < 1.6, menunjukkan tingginya
kandungan polisakarida pada DNA yang dihasilkan.

Pada Gambar 2 disajikan visualisasi kualitas DNA dari hasil modifikasi. Modifikasi DDM
(Doyle & Doyle Method)_untuk ekstraksi DNA sawo yang dilakukan Sari & Murti (2015), dengan
penggunaan nitrogen cair, pengulangan tahapan CIAA, dan penambahan RNAase menghasilkan
kemurnian DNA genom berkisar 1.75-2.0, sedangkan yang tanpa nitrogen cair, CIAA 1x dan tanpa
RNAase menghasilkan DNA dengan kemurnian rata-rata 1.00-1.50.

Pada Gambar 2, kualitas DNA yang baik juga terlihat dari hasil elektroforesis yaitu
tingginya intensitas pita DNA dan rendahnya intensitas smear (Utami et al., 2012), dan hasil
amplifikasi PCR menunjukkan pola pita yang jelas (Syafaruddin & Santoso, 2011). Smear dari
DNA yang terfragmentasi tidak akan muncul dari DNA hasil ektraksi yang memiliki kemurnian
tinggi (Sahu et al., 2012). Gambar 3,hasil penelitian Aboul-maaty and Oraby (2019) menunjukkan
perbedaan visualisasi dari pola pita hasil PCR antara DNA yang diperoleh dari metode ekstraksi

yang dimodifikasi dengan metode klasik/metode Doyle & Doyle (1990). Jumlah dan ketebalan
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pita/bands dari alel lebih banyak pada DNA yang dihasilkan dari metode termodifikasi dari pada
DDM.

(@) (b)
Gambar 2. DNA genom yang dihasilkan dari ekstraksi daun tanaman sawo (A) Metode Doyle &
Doyle (1990), (B) Hasil modifikasi DDM (Sari & Murti, 2015).

RRLIRIL

Gambar 3. Hasil amplifikasi PCR dengan RAPD primer (OPZ-09). Beberapa sampel DNA
diekstraksi menggunakan metode dimodifikasi (A) dan metode DD klasik (B). M adalah
molecular marker (50 bp) (Aboul-maaty & Oraby, 2019)

Telah dilaporkan Restu et al. (2012) bahwa penggunaan 3-mercaptoethanol dengan jumlah
tinggi berhasil mengurangi polyphenols. Hal tersebut menunjukkan bahwa pada konsentrasi tinggi
B-mercaptoethanol dapat digunakan pada metode ekstraksi DNA untuk memperoleh hasil DNA
yang berkualitas. Penambahan NaCl pada konsentrasi lebih dari 0.5M pada metode dengan CTAB,
dapat mengurangi polisakarida (Moreira & Oliveira, 2011; Paterson et al., 1993). Konsentrasi
NaCl yang dibutuhkan dapat bervariasi antar spesies tanaman, kisarannya 0.7 sampai 6 M.
Penambahan NaCl 1.5 M pada ekstraksi DNA yang dilakukan Sahu et al. (2012) meningkatkan
kualitas DNA Mangroves. Penggunaan PVP 2.5% juga dapat mempengaruhi kualitas DNA yang
diperoleh (Sahu et al., 2012). Couch &y Fritz, (1990) dan Chaudhry et al. (1999) juga
merekomendasikan penggunaan PVP 2% untuk mengatasi penolik. Pola pita yang terdiferensiasi

125



Agroteknika 5 (2): 118-129 (2022)
dan bersih menunjukkan efisiensi dari protokol yang digunakan untuk menghasilkan DNA genom
yang murni dan sesuai untuk digunakan pada teknik PCR (Devi et al., 2013).

4. Kesimpulan

Metabolit sekunder tanaman dapat menjadi kendala dalam proses ekstraksi DNA. Kualitas
DNA genomik dapat dilihat dari nilai rasio A260/230 dan A260/280, dan dari hasil visualisasi.
Berbagai metode ekstraksi DNA dan modifikasinya telah dikembangkan. Tiap tanaman
mengandung metabolit sekunder yang berbeda sehingga perlu dilakukan optimasi. Optimasi dari
protokol ekstraksi yang ada dilakukan untuk memperoleh DNA genom murni. CTAB merupakan
metode ekstraksi yang paling umum digunakan. Modifikasi pada metode CTAB umumnya melalui
penambahan konsentrasi, pengulangan tahapan purifikasi, dan penambahan kemikalia.
Penggunaan DNA kits dan nitrogen cair menjadi pilihan. Aspek yang menjadi pertimbangan dalam
pemilihan metode ekstraksi DNA antara lain waktu, biaya, potensi toksisitas, hasil, ketersediaan

peralatan laboratorium dan persyaratan keahlian, serta jumlah sampel yang diperlukan.
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